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摘要：利用１３２对ＳＳＲｓ（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）标记和６３对在 ＥＳＴ（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ）
上的微卫星标记对柏氏鲤和荷包红鲤抗寒品系回交子代的８４个个体基因组 ＤＮＡ进行检测，
共得到５６５个等位基因，各等位基因数２～４个，片段长度 ７２～４８４ｂｐ，平均等位基因数为
２．８９７４，平均多态信息含量为０．５８４９，平均杂合度为０．５９２８。利用统计软件 ＳＰＳＳ的 ＧＬＭ
程序对１９５个微卫星标记与鲤体重、体长、头长和尾柄长的相关性进行分析，其中 ＨＬＪ１３３、
ＨＬＪ３４６、ＨＬＪ３６０与体重具有极显著相关；ＨＬＪ１３３，ＨＬＪ３６８，ＨＬＪ３９０，ＨＬＪ６７３，ＨＬＪＥ９６与体长具
有显著相关；ＨＬＪ１３３，ＨＬＪ３４６，ＨＬＪ３６０与头长极显著相关；ＨＬＪ５２９，ＨＬＪＥ５３８，ＨＬＪＥ５８６与头长
具有显著相关；ＨＬＪ６７３，ＨＬＪＥ２８２与尾柄长具有极显著相关；ＨＬＪ３４８，ＨＬＪ３６８，ＨＬＪ３８２，
ＨＬＪ４３７，ＨＬＪ４８３，ＨＬＪ７５２，ＨＬＪＥ１６９，ＨＬＪＥ５８６与尾柄长具有显著相关，并对同一标记不同基因
型间进行了多重比较。根据实验求出的体重与体长、头长、尾柄长之间的相关系数和通径系

数，可得知体重与尾柄长的直接相关性非常小。
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　　鲤是我国淡水鱼类中分布最广，种类最多，养
殖历史悠久，养殖产量在水产养殖业中占相当大的

比重的一个科［１］，研究鲤的经济性状具有重要的意

义。然而，鲤的许多重要经济性状多是复杂的数量

性状，数量性状受多基因控制，这些基因具有相同

和相关效应，往往组织在有限数目的基因簇内并占

据一定染色体区域，称之为数量性状基因座

（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）［２］。利用微卫星标
记进行基因组扫描（ｇｅｎｏｍｉｃｓｃａｎｎｉｎｇ）是目前数量
性状座位（ＱＴＬ）定位的重要手段之一。

微卫星 ＤＮＡ（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅＤＮＡ）又称为简
单重复序列 （ｓｉｍｐｌｅｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅ，ＳＳＲ或
ＳＲＳ），是指以少数几个核苷酸（（１～６个）为单位
多次重复的简单序列，在真核生物基因组中分布

广泛且随机分布。微卫星 ＤＮＡ呈共显性遗传，
遵循孟德尔遗传规律，具有多态性高［３－６］、分辨率

高［７］、信息含量丰富［８］、引物通用性、位点特异

性、使用样本量少、分析操作简单等特点［９］。微

卫星广泛应用于遗传图谱的构建、构建系统发育

关系、法医鉴定和个体识别，在很多领域中得到了

广泛的应用［１０－１５］，是近年来飞速发展起来的新的

ＤＮＡ多态性分子标记之一。此外，从 ＥＳＴ序列
中也开发了微卫星，并进行了基因组的扫描。

本实验以１９５个微卫星座位的多态性为基础，
分析其与鲤体重、体长、头长和尾柄长之间的相关

性，为鲤体重、头长、体长和尾柄长的间接选择提供

参考数据。由于各种性状中存在基因连锁或基因一

因多效，同一遗传群体的不同数量性状之间常会存

在不同程度的相互关联，其域值范围为－１≤γ≤１，
最小的相关系数－１表示绝对负相关；最大的相关系
数＋１表示正相关。

董世瑞［１６］等利用多元回归分析和通径分析
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进行了中国对虾形态性状对体重影响的通径分

析；王新安［１７］等利用同样的方法进行了大菱鲆各

表型性状对体重的影响；刘小林［１８］等对栉孔扇贝

壳尺寸性状对活体重的影响以及栉孔扇贝形态性

状对体重的影响进行研究；耿绪云［１９］等分析中华

绒螯蟹一龄幼蟹外部形态性状对体重的影响效

果，这些研究都采用了相关分析、通径分析和多元

回归分析的方法，在用回归分析估计目标性状的

同时，区分了自变量对依变量的直接作用和间接

影响的大小，确定了影响目标性状的主要外部形

态性状。本文对体重与体长、头长和尾柄长之间

的相关系数和通径系数进行了求解，通过相关分

析和通径分析找出体长、头长、尾柄长三者中影响

体重的主要表型性状，为鲤选择育种提供了理论

依据和理想的测度指标。

１　材料与方法

１．１　实验材料
以云南柏氏鲤（ＣｙｐｒｉｎｕｓｐｅｌｌｅｇｒｉｎｉＴｃｈａｎｇ）和

荷包红鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏｗｕｙｕａｎｅｎｓｉｓ）抗寒品系
的杂交Ｆ１代发育良好的一条鱼作为父本，其亲本中
的柏氏鲤作为母本进行回交。产生的Ｆ２代ＢＣ１群
体，共８４个个体，分别饲养于独立的水族箱，对这
８４个个体进行表型统计分析及基因型分析。
１．２　ＤＮＡ的提取

剪取约１ｇ尾鳍，加入１ｍＬ裂解液（０．５％的
十二肌胺酸钠、２００μｇ／ｍＬ蛋白酶 Ｋ、０．５ｍｏｌ／Ｌ
ＥＤＴＡ），５０℃温育１～２ｈ。酚、氯仿抽提３次，乙
醇沉淀后，再用７０％乙醇洗１次。自然干燥，１／
１０ＴＥ溶解，４℃保存。具体 ＤＮＡ提取步骤参考
Ｇｅｎｇ等［２０］。

１．３　引物和试剂
实验所用引物均是本实验室开发，对其中的

４７６对ＳＳＲ和４５５对 ＥＳＴＳＳＲ进行筛选，其中扩
增和分型效果都很好的 ＳＳＲ有１３２对，ＥＳＴＳＳＲ
有６３对。所有引物均由上海生工生物工程技术
服务有限公司合成，生化试剂均购自美国

Ｐｒｏｍｅｇａ公司，其他试剂为国产分析纯。
１．４　实验方法

表型性状的度量 根据伍献文［２１］的测量方法

进行体重、头长、体长、尾柄长等表型性状的测定

和计算。

微卫星标记扩增　　参考《分子克隆实验指

南》［２２］进行高分子量基因组 ＤＮＡ的纯化。ＰＣＲ
反应体系为２５μＬ，包括１０×Ｂｕｆｆｅｒ１５μＬ、Ｍｇ２＋

（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）１μＬ、ｄＮＴＰｓ（各２ｍｍｏｌ／Ｌ）１μＬ、
上下游引物（１０μｍｍｏｌ／Ｌ）各１μＬ、模板ＤＮＡ１
μＬ、ＴａｑＤＮＡ聚合酶（Ｐｒｏｍｅｇａ）１Ｕ，ｄｄＨ２Ｏ４．８
μＬ。扩增反应均在ＰＥ９７００型ＰＣＲ仪（ＰＥ公司）
上完成，ＰＣＲ反应程序为９４℃预变性３ｍｉｎ；９４
℃变性２０ｓ，退火温度４８～６５℃ ２０ｓ，７２℃延伸
３０ｓ，３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。扩增产物利用
８％非变性聚丙烯凝胶电泳进行分离，１２０Ｖ电泳３
ｈ，０．１％ＡｇＮＯ３染色 １０ｍｉｎ，２％ＮａＯＨ，０．０４％
Ｎａ２ＣＯ３，１％甲醛混合液显色直到条带清晰，
ＥｐｓｏｎＰｅｒｆｅｃｔｉｏｎＶ１００扫描仪扫描成像并保存。其
中溴酚蓝为上样液（０．２５％溴酚蓝，４０％蔗糖水溶
液），ＧｅｌＰｒｏＡｎａｌｙｚｅｒ４．５软件分析基因型数据。
１．５　统计分析

群体等位基因频率、杂合度及多态信息含量

的计算　　用ＰｏｐＧｅｎｅ（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．２）软件统计各
微卫星基因座的等位基因频率（ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，
Ｐ）、等位基因数（ｏｂｓｅｒｖｅｄｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，Ｎａ）、
有效等位基因数（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅ）、
群体杂合度（ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈ），多态信息含量
（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）。

根据Ｎｅｉ氏公式［２３］计算杂合度

Ｈ＝１－∑
ｎ

ｉ＝１
Ｐ２ｉ

式中，ｎ为某一位点上等位基因数，ｉ为位点数，Ｐｉ
为等位基因频率。

多态信息含量 ＰＩＣ可根据 ＢＯＴＳＥＩＮ公式
计算：

ＰＩＣ＝１－ ∑
ｎ

ｉ＝１
Ｐ２( )ｉ － ∑

ｎ

ｉ＝ｉ＋１
２Ｐ２ｉＰ

２( )ｊ

其中，ｎ为某一位点上等位基因数，Ｐｉ、Ｐｊ分别为
第ｉ和第ｊ个等位基因在群体中的频率。

微卫星标记与各表型性状间的相关分析　　
采用ＳＰＳＳ１１．５软件包中广义线性模型（ＧＬＭ）
对鲤表型性状与１９５个微卫星座位的相关性进行
最小二乘法分析。

性状间的相关性分析采用ＳＰＳＳ１１．５软件包
中的双变量相关分析（Ｂｉｖａｒｉａｔｅ）对鲤的体重、体
长、头长和尾柄长求解相关系数的大小。

相关系数求解公式

γ＝
ＣＯＶｘｙ
ＳｘＳｙ

，

１１
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式中，ＣＯＶｘｙ是协方差（ｃｏｖａｒｉａｎｃｅ）即在 ｘ和 ｙ方
向中的离差积数之和除以自由度。

ＣＯＶｘｙ ＝
∑（ｘｉ－ｘ—）（ｙｉ－ｙ—）

ｎ－１
，

可简化为

ＣＯＶｘｙ ＝
∑ｘｉｙｉ１ｎ∑ｘｉ∑ｙ( )ｉ

ｎ－１

２　结果与分析

２．１　性状分布
所有测量的性状都显示出连续变异的特点，显

示这些与生长相关的性状都是典型的数量性状多基

因遗传。表型性状的频率分布是否显著偏离正态分

布通过ＳｈａｐｉｒｏＷｉｌｌｋ检验，该检验在ＳＰＳＳ１１．５软
件中完成，平均值、标准差、偏度、峰度见表１。

表１　体重、体长、头长和尾柄长正态分布检验
Ｔａｂ．１　ＴｈｅｔｅｓｔｏｆＧａｕｓｓｉａｎｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ，ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ，ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ，ａｎｄｔａｉｌｈａｎｄｌｅｌｅｎｇｔｈ

平均值

ｍｅａｎ±σ
偏度

ｓｋｅｗｎｅｓｓ
峰度

ｋｕｒｔｏｓｉｓ
最小值

ｍｉｎｉｍｕｍ
最大值

ｍａｘｉｍｕｍ

体重 ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ １６１．５７５０±４１．９９９４５ －０．０９０ －０．４２８ ６８．８０ ２４６．５０

体长 ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ ２０．６９５０±１．８７７８２ －０．２４５ ０．３７９ １６．２０ ２４．３０

头长 ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ ５．２９７５±０．４８９９２ －０．０５１ ０．００５ ４．１０ ６．６０

尾柄长 ｔａｉｌｈａｎｄｌｅｌｅｎｇｔｈ ３．３２４９±０．４５６７６ －０．１２０ ０．６３６ ２．４０ ４．２０

２．２　电泳结果
用１９５对微卫星引物对基因组 ＤＮＡ进行

ＰＣＲ扩增和电泳检测，各微卫星均获得了稳定、
清晰的ＤＮＡ条带，并在个体间表现出不同程度
的多态性，图１显示微卫星 ＨＬＪ３６０对８４个个体
的扩增结果。

图１　微卫星ＨＬＪ３６０在８４个个体中扩增结果
图版左侧所标注的数字为 ＤＮＡｍａｒｋｅｒ的大小。图中共出现

了Ａ、Ｂ、Ｃ３种等位基因。

Ｆｉｇ．１　ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｏｆＨＬＪ３６０ｉｎ
ｅｉｇｈｔｙｆｏｕｒｓａｍｐｌｅｓ

ＮｕｍｂｅｒｓｏｎｔｈｅｌｅｆｔｗｅｒｅｔｈｅｓｉｚｅｏｆＤＮＡｍａｒｋｅｒ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅ

ｔｈｒｅｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｌｌｅｌｅｓｏｎｔｈｉｓｐｉｃｔｕｒｅ．

２．３　微卫星基因座等位基因数、等位基因频率、
杂合度和多态信息含量（微卫星多态性检测）

在１９５对微卫星标记中，共检测到５６５个等
位基因，等位基因片段大小为７２～４８４ｂｐ，平均等
位基因数为２．８９７４个。其中，有３０个座位的等
位基因数为４个；有５２个座位的等位基因数为２
个，其余的座位的等位基因数全部为３个。平均

多态信息含量为０．５８４９，平均杂合度为０．５９２８。
２．４　微卫星座位与体重、体长、头长、尾柄长的相
关分析

利用最小二乘法对标记座位与鲤体重、体长、

头长和尾柄长性状进行连锁显著性检验（表３），在
１９５个微卫星座位中，ＨＬＪ１３３、ＨＬＪ３４６、ＨＬＪ３６０与
体重具有极显著相关；ＨＬＪ１３３，ＨＬＪ３６８，ＨＬＪ３９０，
ＨＬＪ６７３，ＨＬＪＥ９６与体长具有显著相关；ＨＬＪ１３３，
ＨＬＪ３４６，ＨＬＪ３６０与头长极显著相关；ＨＬＪ５２９，
ＨＬＪＥ５３８，ＨＬＪＥ５８６与头长具有显著相关；ＨＬＪ６７３，
ＨＬＪＥ２８２与尾柄长具有极显著相关；ＨＬＪ３４８，
ＨＬＪ３６８， ＨＬＪ３８２， ＨＬＪ４３７， ＨＬＪ４８３， ＨＬＪ７５２，
ＨＬＪＥ１６９，ＨＬＪＥ５８６与尾柄长具有显著相关。

在标记 ＨＬＪ３６８，ＨＬＪ３８２，ＨＬＪ４３７，ＨＬＪ５２９，
ＨＬＪ６７３，ＨＬＪＥ１６９，ＨＬＪＥ２８２，ＨＬＪＥ５８６中即使存
在显著差异，但由于基因型只有两种，所以不能进

行多重比较。

通过微卫星检测结果可以看出，在标记

ＨＬＪ１３３中共检测到４种基因型，ＡＢ和 ＢＣ两种
基因型在体重、体长、头长和尾柄长数值上都高于

ＡＣ和ＢＢ两种基因型。在体重、头长方面，ＡＢ和
ＢＣ个体均值显著高于 ＡＣ和 ＢＢ个体，在体重、
体长、头长方面，ＡＢ、ＡＣ和 ＢＣ个体的均值显著
高于ＢＢ个体，在尾柄长方面这四种基因型虽然
不显著但是均值也均高于ＢＢ个体。因此可以看
出，等位基因Ｂ纯合时对体重、体长、头长和尾柄
长方面起负面影响。
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表２　群体在５０个微卫星标记基因位点的统计信息
Ｔａｂ．２　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ５０ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｇｅｎｅｔｉｃｌｏｃｉｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

基因座

ｌｏｃｉ
等位基因

ａｌｌｅｌｅｓ
等位基因片段

ｆｒａｇｍｅｎｔ

有效等位

基因数

Ｎ

杂合度

Ｈ

多态信息

含量

ＰＩＣ

等位基因频率 ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

ＨＬＪ１３３ ３ ２４６～２７２ ２．８２４７ ０．６４６０ ０．５７２２
ＨＬＪ３１１ ３ １５８～２０４ ２．７５４５ ０．６３７０ ０．５５９７
ＨＬＪ３２２ ３ ２００～２３８ ２．６６０４ ０．６２４１ ０．５５３５
ＨＬＪ３５７ ２ ２２８～２８１ １．５２３２ ０．３４３５ ０．２８４５
ＨＬＪ３６０ ３ ２１２～２３９ ２．４１１９ ０．５８５４ ０．５２０３
ＨＬＪ３７１ ３ １４０～１５７ ２．８２６４ ０．６３６２ ０．５７２０
ＨＬＪ４０５ ２ ２３９～２６６ １．９５８１ ０．４８９３ ０．３６９６
ＨＬＪ４４１ ２ １１８～１５３ １．６２３０ ０．３８３９ ０．３１０２
ＨＬＪ４７４ ４ １７０～１９３ ３．９７９７ ０．７４８７ ０．７０１７
ＨＬＪ４８９ ４ ２５３～３３７ ３．９５３５ ０．７４７１ ０．６９９８
ＨＬＪ５１９ ３ ２３８～２６０ ２．６５４１ ０．６２３２ ０．５５２２
ＨＬＪ５２６ ３ １６４～１８０ ２．６５６３ ０．６２３５ ０．５５２７
ＨＬＪ８０２ ３ ２６０～３０８ ２．８６７４ ０．６５１３ ０．５７８０
ＨＬＪ８０４ ３ １３６～１６１ ２．６５０４ ０．６２２７ ０．５５１５
ＨＬＪ８７０ ３ ２７８～３９２ ２．７６３３ ０．６３８１ ０．５６６１
ＨＬＪ９２２ ３ ３４９～３９５ ２．４５９８ ０．５９３５ ０．５２７２
ＨＬＪ９２５ ３ ２３８～２７３ ２．６１４５ ０．６１７５ ０．５４７９
ＨＬＪ１１３４ ３ ２２０～２６０ ２．８９２７ ０．６５４３ ０．５８０７
ＨＬＪ１１３５ ２ ２４９～３２３ １．８３３６ ０．４５４６ ０．３５１３
ＨＬＪ１２８４ ２ １９９～２１５ １．９２８３ ０．４８１４ ０．３６５５
ＨＬＪ１２８５ ３ １６５～１７９ ２．９２７２ ０．６５８４ ０．５８４４
ＨＬＪ１２９０ ２ ２０９～２１８ １．５６９４ ０．３６２８ ０．２９７０
ＨＬＪ１３０１ ４ １７３～２２７ ３．９３５３ ０．７４５９ ０．６９８５
ＨＬＪ１３０６ ３ １８８～２００ ２．６８６５ ０．６２７８ ０．５５７１
ＨＬＪ１３０７ ４ １５４～１６８ ３．８８０１ ０．７４２３ ０．６９４１
ＨＬＪ１３１６ ３ １６７～２０６ ２．４０２０ ０．５８３７ ０．５１７７
ＨＬＪ１３５１ ３ １９６～２０２ ２．９２７１ ０．６５８４ ０．５８３８
ＨＬＪ１３９４ ３ １２２～１６１ ２．５７４７ ０．６１１６ ０．５４２７
ＨＬＪ１４１９ ３ ２２９～２３６ ２．１７２４ ０．５３９７ ０．４７８３
ＨＬＪ１４２０ ２ ２０７～２８６ １．９９７９ ０．４９９５ ０．３７４７
ＨＬＪＥ５７ ２ ２１９～２２８ １．９８６２ ０．４９６５ ０．３７３３
ＨＬＪＥ８０ ３ １７７～１８７ ２．７６８８ ０．６３８８ ０．５６６９
ＨＬＪＥ９０ ２ ２０７～２１９ １．４４５９ ０．３０８４ ０．２６０９
ＨＬＪＥ９３ ３ ２０９～２２４ ２．６４５２ ０．６２２０ ０．５５２０
ＨＬＪＥ１０４ ３ ２３５～２８７ ２．９３５１ ０．６５９３ ０．５８５５
ＨＬＪＥ１６９ ３ １９８～２２３ ２．６６６２ ０．６２４９ ０．５５４６
ＨＬＪＥ２１７ ３ ３４８～３６１ ２．８１５１ ０．６４４８ ０．５７１９
ＨＬＪＥ２１９ ２ ２８３～３１２ １．９００４ ０．４７３８ ０．３６１５
ＨＬＪＥ２２５ ２ ４１４～４３０ １．６４５３ ０．３９２２ ０．３１５３
ＨＬＪＥ２４１ ３ ２０４～２１７ ２．８５６１ ０．６４９９ ０．５７５０
ＨＬＪＥ２８２ ２ １６４～１７２ １．４１５２ ０．２９３４ ０．２５０４
ＨＬＪＥ２８４ ３ ２２３～２３５ ２．９５７９ ０．６６１９ ０．５８７９
ＨＬＪＥ２８５ ３ ２２３～２３０ ２．９９８１ ０．６６６５ ０．５９２４
ＨＬＪＥ２８７ ３ ２１９～２２３ ２．９１２９ ０．６５６７ ０．５８２２
ＨＬＪＥ２９９ ３ ２３９～２４９ ２．９０９１ ０．６５６２ ０．５８２６
ＨＬＪＥ３００ ４ ２４８～２７４ ３．５７７２ ０．７２０５ ０．６６９５
ＨＬＪＥ５２１ ３ ３７２～３８８ ２．９５２２ ０．６６１３ ０．５８７１
ＨＬＪＥ５３８ ３ ２００～２１９ ２．９１９０ ０．６５７４ ０．５８２９
ＨＬＪＥ６１６ ３ １７８～１８６ ２．８６０７ ０．６５０４ ０．５７７１
ＨＬＪＥ６１９ ３ ３５８～３９２ ２．９７６６ ０．６６４０ ０．５８９９

０．３２１４ ０．４４０５ ０．２３８１
０．１９２８ ０．３９７６ ０．４０９６
０．２２８９ ０．２７１１ ０．５０００
０．２２０２ ０．７７９８
０．２０２４ ０．２３２１ ０．５６５５
０．３３３３ ０．２３２１ ０．４３４５
０．５７３２ ０．４２６８
０．７４１０ ０．２５９０
０．２６７９ ０．２３２１ ０．２３２１ ０．２６７９
０．２２２９ ０．２７７１ ０．２２２９ ０．２７７１
０．２７９８ ０．５０００ ０．２２０２
０．５０００ ０．２２２９ ０．２７７１
０．４３３７ ０．２９５２ ０．２７１１
０．２８４０ ０．２１６０ ０．５０００
０．２５００ ０．２７９８ ０．４７０２
０．２３８１ ０．２０８３ ０．５５３６
０．５１３３ ０．２６００ ０．２２６７
０．２６８３ ０．４２０７ ０．３１１０
０．６５０６ ０．３４９４
０．４０３６ ０．５９６４
０．２７９８ ０．３１５５ ０．４０４８
０．７６１９ ０．２３８１
０．２３２１ ０．２０８３ ０．２６７９ ０．２９１７
０．２６１９ ０．２４４０ ０．４９４０
０．２５６０ ０．２９７６ ０．２６７９ ０．１７８６
０．５６５５ ０．１８４５ ０．２５００
０．２５９０ ０．３７３５ ０．３６７５
０．２２０２ ０．２５６０ ０．５２３８
０．６１９０ ０．１４２９ ０．２３８１
０．４８３９ ０．５１６１
０．４５８３ ０．５４１７
０．４６９５ ０．２６８３ ０．２６２２
０．８０９５ ０．１９０５
０．２４４０ ０．２５００ ０．５０６０
０．２８１２ ０．４０００ ０．３１８７
０．２４４０ ０．５０００ ０．２５６０
０．２５６０ ０．４５２４ ０．２９１７
０．３８５５ ０．６１４５
０．７３２１ ０．２６７９
０．２３２１ ０．４１０７ ０．３５７１
０．８２１４ ０．１７８６
０．２９１７ ０．３８６９ ０．３２１４
０．３２１４ ０．３３９３ ０．３３９３
０．３６１４ ０．３８５５ ０．２５３０
０．２９１７ ０．４１６７ ０．２９１７
０．３５７１ ０．１８４５ ０．１４８８ ０．３０９５
０．３４３４ ０．２７７１ ０．３７９５
０．３５９８ ０．３８４１ ０．２５６１
０．２６１９ ０．４３４５ ０．３０３６
０．３５７１ ０．２９１７ ０．３５１２

注：由于数据过大，本文只摘取了其中的５０个座位做表。其平均多态信息含量和平均杂合度均是１９５个座位所得出的结果。
Ｎｏｔｅｓ：Ｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｄａｔａｗａｓｔｏｏｈｕｇｅ，ｔｈｉｓｒｅｐｏｒｔｓｅｌｅｃｔｅｄ５０ｌｏｃｉｔｏｍａｋｅｔｈｅｔａｂｌｅ．ＴｈｅａｖｅｒａｇｅＰＩＣａｎｄｔｈｅａｖｅｒａｇｅＨｗｅｒｅｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆ１９５
ｌｏｃｉ．
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表３　１７个微卫星位点不同基因型体重、体长、头长、尾柄长的平均值及多重比较
Ｔａｂ．３　Ｍｅａｎｓａｎｄｍｕｌｔｉｐｌｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｏｆｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ，ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ，

ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ，ｔａｉｌｈａｎｄｌｅｌｅｎｇｔｈｉｎ１７ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｌｏｃｉ
座位

ｌｏｃｉ
基因型

ｇｅｎｏｔｙｐｅ
个体数

ｎｏ．
体重（ｇ）
ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

体长（ｃｍ）
ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ

头长（ｃｍ）
ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ

尾柄长（ｃｍ）
ｔａｉｌｈａｎｄｌｅｌｅｎｇｔｈ

ＨＬＪ１３３
ＡＢ ３６ １６６．１３３３ａｂ±３５．６７９５２ ２０．９３１９ａ±１．５７９７１ ５．３９９４ａ±０．４６５４８ ３．３７０８ａ±０．４５４４２
ＡＣ ２３ １５０．６６０９ｂ±４４．１０７７８ ２０．３１７０ａ±２．０９１９８ ５．１２４３ｂ±０．５１４３８ ３．２７１７ａ±０．４９０５５
ＢＢ ３ ９２．７０００ｃ±３１．８０６１３ １７．８０００ｂ±０．６５５７４ ４．４６６７ｃ±０．２０８１７ ２．８６６７ａ±０．４５０９２
ＢＣ ２２ １７４．９１８２ａ±４１．０５２８８ ２１．０９７３ａ±１．８７７８２ ５．４２５０ａ±０．３７４０９ ３．３６７７ａ±０．４５６７６

ＨＬＪ３４６
ＡＢ １４ １５５．２０７１ｂ±４５．３３１２５ ２０．４４２１ｂ±２．１９５７２ ５．３１１４ｂ±０．５８２０２ ３．４２０７ａ±０．５３８４５
ＡＤ ２１ １４２．４５７１ｂ±３７．６９２７３ ２０．１４７６ｂ±１．６１９６０ ５．０９２９ｂ±０．４３１６５ ３．１７００ａ±０．３５１４３
ＢＣ １６ １９６．７１５４ａ±３０．４９５８７ ２２．００１５ａ±１．４２７０１ ５．６７６９ａ±０．３４４３７ ３．４５４６ａ±０．５４６７６
ＣＤ ３３ １６０．２２４２ｂ±４０．３７３３６ ２０．５６７３ｂ±１．８９９２６ ５．２４０３ｂ±０．４６５６７ ３．３２７９ａ±０．４３３９８

ＨＬＪ３４８
ＡＢ １９ １６０．２４２１ａｂ±４０．１７９４９２０．８１１６ａｂ±１．８１３３７ ５．３１２１ａ±０．５４７９３ ３．３４５３ａ±０．４０１１６
ＡＣ ２１ １７８．１７８９ａ±４２．９８８８９ ２１．６４０５ａ±１．６９５７２ ５．４０５８ａ±０．５４０６０ ３．５６５３ａ±０．４９６５８
ＢＢ １４ １５８．６８５７ａｂ±３０．７０５６５２０．４１７９ａｂ±１．５４０１０ ５．２４６４ａ±０．４１９９２ ３．３４４３ａ±０．４６６５７
ＢＣ ３０ １５２．１０００ｂ±４６．５６３６９ ２０．０８１３ｂ±２．０２５７３ ５．２２６７ａ±０．４６８９９ ３．１３９０ａ±０．４１１９９

ＨＬＪ３６０
ＡＢ １３ １７０．７５３８ａ±４３．８２８３９２０．９８１５ａｂ±２．３６６３０ ５．４３０８ａ±０．５７６４６ ３．３０００ａ±０．６２２１６
ＡＣ ２１ １３５．０４７６ｂ±３１．５１４９７ １９．７６６７ｂ±１．３９６３６ ５．００３８ｂ±０．４５６７３ ３．２０４８ａ±０．４４１２８
ＢＣ ２６ １６４．０７６９ａ±４６．３７８８０ ２０．８８１５ａ±１．９７７５１ ５．３０５８ａ±０．４３４１３ ３．３８８８ａ±０．４１１６０
ＣＣ ２４ １７７．１０４２ａ±３４．８２５５８ ２１．１５００ａ±１．８７７８２ ５．４７３３ａ±０．４８９９２ ３．３７４２ａ±０．４２０４５

ＨＬＪ３６８
ＡＡ ４２ １６９．００７１±４２．３１２４９ ２１．１０１０±１．８４２０３ ５．３７０２±０．５０８８３ ３．４３０５±０．４４１５３
ＡＢ ４２ １５４．１４２９±４０．８３４０２ ２０．２８９０±１．８４６００ ５．２２４８±０．４６４９２ ３．２１９３±０．４５２２８

ＨＬＪ３８２
ＡＢ ３８ １６２．２２６３±３７．４８５４９ ２０．８１５０±１．６２４１１ ５．３４１８±０．４６１３７ ３．４３４７±０．４４１９７
ＢＢ ４６ １６１．０３７０±４５．７９８５４ ２０．５９５９±２．０７６７５ ５．２６０９±０．５１４４５ ３．２３４１±０．４５３４２

ＨＬＪ３９０
ＡＡ ４４ １５７．４７９５ｂ±４０．９４１９４ ２０．４１８４ｂ±１．８１８５３ ５．２６７７ａ±０．４２６２８ ３．２３９３ａ±０．４４０７６
ＡＢ ２２ １７６．８５４５ａ±４１．５２０７８ ２１．６１８２ａ±１．７５７４７ ５．３７７７ａ±０．５７６３３ ３．４９９５ａ±０．４６０１８
ＢＢ １７ １４９．７７０６ｂ±４１．７４５４５ ２０．０９２４ｂ±１．８１８１２ ５．２４７１ａ±０．５４４７１ ３．２８０６ａ±０．４３５４２

ＨＬＪ４３７
ＡＣ ４５ １６３．０１５６±３６．８６３３５ ２０．７６８０±１．６２２８３ ５．３３２２±０．４６０５０ ３．３９３８±０．３９９８０
ＢＣ ３９ １５７．５３２４±４７．７０９５７ ２０．４７８９±２．１２７９９ ５．２５５１±０．５３８７９ ３．２１１４±０．４９９３５

ＨＬＪ４８３
ＡＢ １０ １５９．７４０ａ±１３．４０７ ２０．７６３０ａ±１．０８９４０ ５．３６００ａ±０．３６５００ ３．６０３６ａ±０．２８３９８
ＡＣ ２９ １６８．６０３ａ±７．８７３ ２０．８４４８ａ±２．２３５１２ ５．３６９０ａ±０．５７０３１ ３．１４５５ｂ±０．４４６４３
ＢＣ １３ １５８．８２０ａ±１３．４０７ ２０．８８００ａ±１．６９８５６ ５．１９００ａ±０．４０６０７ ３．３６６７ａｂ±０．５０３３２
ＣＣ ３２ １５９．４６２ａ±７．４９５ ２０．５９５３ａ±１．７３１８３ ５．２８７２ａ±０．４６３５９ ３．３５１０ａｂ±０．４４８２７

ＨＬＪ５２９
ＡＢ ４８ １７０．４６２５±３７．５３９１９ ２１．０７９０±１．６９４４３ ５．４２５２±０．４６８２６ ３．４０７５±０．４４４９１
ＢＢ ３６ １４９．６２５７±４５．７９９１８ ２０．２０２６±２．０３４５８ ５．１２２３±０．４７７７１ ３．２１８０±０．４６１３０

ＨＬＪ６７３
ＡＢ ４０ １５２．９１００±４３．９０３９４ ２０．２４５３±１．９６３２６ ５．１９４５±０．４７３１０ ３．１９０８±０．４４３２７
ＡＣ ４４ １６９．４５２３±３９．０２８９０ ２１．１０３９±１．７１７９６ ５．３９１１±０．４９１３８ ３．４４６８±０．４３８８０

ＨＬＪ７５２
ＡＡ ３８ １４８．３２８９ａ±３８．４８８８３ ２０．１７２６ａ±１．７７２９７ ５．１９０８ａ±０．４８８２２ ３．２６１３ａｂ±０．４４１７０
ＡＢ ６ １６８．７５００ａ±２０．０９４９７ ２０．２４００ａ±０．９３３３８ ５．４６５０ａ±０．０４９５０ ２．６６００ｂ±０．０５６５７
ＡＣ ２１ １６８．６０４８ａ±３３．１８５９１ ２１．１１１４ａ±１．４８０６９ ５．４０４８ａ±０．３８９２０ ３．３２８１ａ±０．４３１６６
ＢＣ １９ １７１．０４２１ａ±５３．７８６５３ ２０．９０００ａ±２．３５３３７ ５．３２１６ａ±０．６１３９２ ３．４１０５ａ±０．４７０４０

ＨＬＪＥ９６
ＡＢ １９ １５５．４０００ｂ±４４．７３８５７ ２０．２９０６ｂ±２．１５８４２ ５．２９６９ａｂ±０．４３９１２ ３．３２８８ａ±０．４９６３０
ＡＣ ２２ １５７．０５４５ｂ±３８．５０８６７ ２０．５０４１ｂ±１．７７１８１ ５．２１２７ｂ±０．３９５３２ ３．２７５９ａ±０．４７４４５
ＢＢ ２６ １５７．４２３１ｂ±４１．２１３５２ ２０．５２８８ｂ±１．７５７６８ ５．２０６２ｂ±０．５３９３２ ３．３１７３ａ±０．４３４９６
ＢＣ １７ １８４．１５８８ａ±４０．７４４３７ ２１．８６００ａ±１．６３２８３ ５．５５８８ａ±０．５２３５８ ３．４６５３ａ±０．４５３３６
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　　·续表３·
座位

ｌｏｃｉ
基因型

ｇｅｎｏｔｙｐｅ
个体数

ｎｏ．
体重（ｇ）
ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

体长（ｃｍ）
ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ

头长（ｃｍ）
ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈ

尾柄长（ｃｍ）
ｔａｉｌｈａｎｄｌｅｌｅｎｇｔｈ

ＨＬＪＥ１６９
ＡＢ ４１ １６２．７９０２±４５．０２７５８ ２０．９２６８±１．９８７８６ ５．２６８０±０．５４８３１ ３．４５２０±０．４４６４８
ＢＣ ４３ １６０．４１６３±３９．３９７４２ ２０．４７４０±１．７６１４１ ５．３２５６±０．４３１６９ ３．２０３７±０．４３７７８

ＨＬＪＥ２８２
ＡＡ ５４ １６３．１２９６±４０．４２３４０ ２０．８４００±１．７３６２４ ５．３１９６±０．４６８８４ ３．４３６１±０．４０９６３
ＡＢ ３０ １５８．７７６７±４５．２７２３７ ２０．４３４０±２．１１５０３ ５．２５７７±０．５３１６９ ３．１２４７±０．４７５３４

ＨＬＪＥ５３８
ＡＢ ２２ １６２．５１３６ａｂ±４５．１２５９１２０．５１０９ａｂ±１．９４３３３ ５．３１８２ａｂ±０．５５９０３ ３．１８２７ａ±０．４７０８１
ＡＣ ３６ １６８．７５２８ａ±３８．２５４３３ ２１．１６５８ａ±１．６８０３７ ５．３５９４ａ±０．４２９２１ ３．４１３９ａ±０．４１９６７
ＢＢ １９ １４１．７４２１ｂ±４４．４９２３１ １９．９０３７ｂ±２．１０３８５ ５．０３９５ｂ±０．４８００４ ３．２３２６ａ±０．５０９９７
ＢＣ ７ １６１．６２００ａｂ±１９．５６６８６２０．３１００ａｂ±１．１３０４９ ５．５０００ａｂ±０．３１６２３ ３．４８００ａ±０．３０３３２

ＨＬＪＥ５８６
ＡＢ ４６ １６９．６５８７±３９．０７８３３ ２１．０３１３±１．７４９８７ ５．４２６３±０．４９５９７ ３．４１８７±０．４４２８４
ＢＢ ３８ １５０．８４５５±４２．３４８１３ ２０．１８３０±１．９３１７０ ５．１２５２±０．４３６１８ ３．１７３６±０．４４３８３

注；同列中不同字母数值间差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（Ｐ＜０．０５）．

　　在标记 ＨＬＪ３４６中共检测到４种基因型，其
中在体重、体长、头长方面，ＢＣ个体均值显著高
于其他３种基因型，且 ＢＣ个体在体重、体长、头
长、尾柄长方面均值都高于ＡＤ个体，有可能等位
基因Ｂ和Ｃ与体重、体长、头长、尾柄长正相关。

在标记ＨＬＪ３４８中，基因型为ＡＣ的个体在体
重和体长方面均显著高于其他 ３种基因型的个
体，此外在头长和尾柄长方面均值与其他３种基
因型不显著，但是均值仍高于其他 ３种基因型。
可以看出当等位基因Ａ和Ｃ杂合时，与体重和体
长方面显著正相关，而且与头长和尾柄长或许也

有一定的正面影响。

在标记ＨＬＪ３６０中，基因型为ＡＣ的个体在体
重、体长、头长方面的均值显著低于其他３种基因
型，其中在体重方面与 ＣＣ基因型的个体均值差
值高达３２．０５６６ｇ，在其他３种基因型的个体４
个性状的均值都无显著差异。由此看出，等位基

因Ａ和Ｃ杂合时对体重、体长和头长有一定的负
面影响。

在标记ＨＬＪ３９０中，基因型ＡＢ的个体均值在
体重、体长方面显著高于其他两个基因型的个体

均值，这３个基因型在头长、尾柄长方面无显著差
异，但是基因型ＡＢ的个体均值在头长、尾柄长方
面均高于其他基因型的个体均值，可能等位基因

Ａ和 Ｂ杂合时与体重、体长正相关，对体重、头
长、尾柄长或许也有一定的正面影响。

在标记ＨＬＪ４８３中，基因型ＡＣ的个体均值在
尾柄长方面显著低于ＡＢ个体的均值，在体重、体
长、头长方面均值都无显著差异，可以说明基因型

ＡＣ除了对尾柄长方面有负面影响外，与体重、体
长、头长没有影响。

在标记 ＨＬＪ７５２中，体重、体长、头长在 ４种
基因型间均值无显著差异，在尾柄长方面 ＡＢ个
体均值显著低于ＡＣ和ＢＣ个体均值，即使与ＡＡ
个体均值无显著差异，但是仍小于ＡＡ个体均值，
说明该标记的４种基因型与体重、体长、头长没有
相关性，基因型ＡＢ对尾柄长有一定的负面影响。

在标记ＨＬＪＥ９６中，基因型ＢＣ个体的均值在
体重、体长方面显著高于其他３种基因型的个体，
在头长方面显著高于 ＡＣ和 ＢＢ基因型的个体均
值，在尾柄长方面４种基因型的个体均值都无显
著差异，ＢＣ个体均值在体重、体长、头长和尾柄
长方面都高于其他３种基因型，可以推测当等位
基因Ｂ和Ｃ杂合时与体重、体长正相关。

在标记 ＨＬＪＥ５３８中，可以检测到 ４种基因
型，其中基因型为 ＢＢ的个体在体重、体长、头长
都显著低于ＡＣ个体均值。在尾柄长方面４种基
因型的个体均值都无显著差异，除了 ＢＢ基因型
外，其他３种基因型在体重、体长、头长方面的均
值都无显著差异，可以得出当等位基因 Ｂ纯合时
与等位基因Ａ和 Ｃ杂合时相比对体重、体长、头
长方面产生的影响较小。

２．５　体重与体长、头长、尾柄长间相关系数和通
径系数的求解

设体重 ｙ、体长 ｘ１、头长 ｘ２、尾柄长 ｘ３，采用
ＳＰＳＳ１１．５软 件 包 中 的 双 变 量 相 关 分 析
（Ｂｉｖａｒｉａｔｅ）对鲤的体重、体长、头长和尾柄长求解
相关系数的大小。
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体重与体长的相关系数 γｙｘ１＝０．９２４１；体重
与头长的相关系数 γｙｘ２＝０．８７４２；体重与尾柄长
的相关系数γｙｘ３＝０．６０１３；体长与头长的相关系

数 γｘ１ｘ２ ＝０．７６７７；体长与尾柄长的相关系数
γｘ１ｘ３＝０．７０１８；头长与尾柄长的相关系数γｘ２ｘ３＝
０．５２２２。

表４　性状间的相关系数
Ｔａｂ．４　Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｍｏｎｇｔｒａｉｔｓ

变量

ｖａｒｉａｂｌｅ
平均数

ｍｅａｎ
标准差

ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ
体长ｘ１

ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈｘ１

头长ｘ２
ｈｅａｄｌｅｎｇｔｈｘ２

尾柄长ｘ３
ｔａｉｌｈａｎｄｌｅｌｅｎｇｔｈｘ３

体重ｙ
ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔｙ

ｘ１ ２０．６９５ １．８７７８２ １ ０．７６７７ ０．７０１８ ０．９２４１

ｘ２ ５．２９７５ ０．４８９９２ ０．７６７７ １ ０．５２２２ ０．８７４２

ｘ３ ３．３２４８８１ ０．４５６７６ ０．７０１８ ０．５２２２ １ ０．６０１３

ｙ １６１．５７５ ４１．９９９４５

　　由以上数据可以看出，体长、头长、尾柄长都
与体重极显著正相关，但是由于体长、头长和尾柄

长之间有相关性不能明确的看出与体重之间的真

实的直接的相关系数大小，直接相关系数用通径

系数Ｐ表示。Ｐ１、Ｐ２、Ｐ３分别是体长、头长和尾柄
长与体重的直接相关系数，可得以下的方程式：

０．９２４１＝Ｐ１＋０．７６７７Ｐ２＋０．７０１８Ｐ３
０．８７４２＝０．７６７７Ｐ１＋Ｐ２＋０．５２２２Ｐ３
０．６０１３＝０．７０１８Ｐ１＋０．５２２２Ｐ２＋Ｐ３
求解方程式可得通径系数Ｐ１＝０．６７４７，Ｐ２＝

０．３９８０，Ｐ３＝ －０．０８００８
从结果可以得知，体长和头长与体重的直接

相关性是正相关，而尾柄长与体重的直接相关性

不大。在微卫星座位与体重、体长、头长、尾柄长

的相关分析中，利用最小二乘法得到的结果是标

记ＨＬＪ１３３与体重、头长具有极显著相关，与体长
具有显著相关；标记 ＨＬＪ３４６与体重、头长具有显
著相关；而与尾长具有显著相关的标记都与体重

无相关性。

尾柄长与体重的直接相关系数是－０．０８００８，
而相关系数是０．６０１３，可见由于基因存在一因多
效现象，尾柄长与体长或头长具有相关性，所以导

致了尾柄长与体重也具有相关性。比如标记

ＨＬＪ３６８与体长、尾柄长具有显著相关性，标记
ＨＬＪ６７３与体长、尾柄长具有显著相关，ＨＬＪＥ５８６
与头长、尾柄长具有显著相关。

由于本文只研究了体长、头长、尾柄长与体重

的相关性大小，因此就要探讨相关的密切程度，相

关的密切程度用决定系数表示。决定系数 ｄｙｘ１＝
Ｐ２１＝０．４５５２；ｄｙｘ２ ＝Ｐ

２
２ ＝０．１５８４；ｄｙｘ３ ＝Ｐ

２
３ ＝

０．００６４１３；ｄｙｘ１ｘ２ ＝２Ｐ１Ｐ２γｘ１ｘ２ ＝０．４１２３；ｄｙｘ１ｘ３ ＝
２Ｐ１Ｐ３γｘ１ｘ３ ＝ －０．０７５８４；ｄｙｘ２ｘ３ ＝２Ｐ２Ｐ３γｘ２ｘ３ ＝

－０．０３３２９；决定系数的总和为０．９２３２。由结果
看出，体长的决定系数最大，其次是体长与头长相

互关联时的决定系数，而尾柄长与体重相关性不

大，因此研究体长和头长对体重的影响具有一定

的价值，而研究尾柄长对体重的影响价值可能

不大。

３　讨论

回交群体作为育种群体，是基础研究与应用

的纽带［２４］，可以广泛地用于动植物遗传连锁图谱

的构建，具有一定的优越性。本研究利用的是柏

氏鲤和荷包红鲤的第一代回交群体（ＢＣ１Ｆ１），该
群所测量的表型性状由于养殖时间长遗传分化非

常明显，提高了性状与标记间相关性检测的精确

性。本实验采用的标记是新使用的，因此所得的

结果丰富了鲤的体重、体长、头长和尾柄长相关标

记的数量。

在分型过程中，由于某种基因型出现的频率

太少，缺少分析价值，因此在实际统计分析中，这

些基因型不被考虑。在统计中出现基因型偏离的

现象，主要是由于群体个体数目有限，无法完全达

到孟德尔分离规律的效果。本实验在 ＳＰＳＳ１１．５
软件中利用最小二乘法分析，结果表明很多位点

存在一因多效和多因一效的现象，但未进行比较

和验证。

标记ＨＬＪ１３３的基因型中，基因型 ＡＢ和 ＢＣ
比基因型 ＡＣ和 ＢＢ在体重、体长、头长和尾柄长
方面显示正效应，在育种时可选择在标记ＨＬＪ１３３
上基因型为 ＡＣ和 ＢＢ的亲本进行杂交，便可得
到基因型为 ＡＢ和 ＢＣ的子代，进而得到优良的
性状群体。

在标记 ＨＬＪ３４６中基因型为 ＢＢ和 ＣＣ的亲
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本进行杂交，在标记ＨＬＪ３９０中选择基因型为 ＡＡ
和ＢＢ的亲本进行杂交，在标记ＨＬＪＥ９６中选择基
因型ＢＢ和ＣＣ的亲本进行杂交，都可以得到对体
重和体长正效应的基因型的个体所组成的群体。

而在标记ＨＬＪ３６０中，等位基因 Ｃ纯合时体重和
体长最大，可选择ＣＣ纯合的个体进行繁殖。

体重与体长的相关系数 γｙｘ１＝０．９２４１；体重
与头长的相关系数 γｙｘ２＝０．８７４２；体重与尾柄长
的相关系数γｙｘ３＝０．６０１３；体长与头长的相关系
数 γｘ１ｘ２ ＝０．７６７７；体长与尾柄长的相关系数
γｘ１ｘ３＝０．７０１８；头长与尾柄长的相关系数γｘ２ｘ３＝
０．５２２２。体 重 与 体 长 的 直 接 相 关 系 数 是
０．６７４７，体重与头长的直接相关系数是０．３９８０，
体重与尾柄长的直接相关系数是 －０．０８００８。在
标记ＨＬＪ１３３的４种基因型中除基因型 ＢＢ以外
的个体的体重、体长、头长、尾柄长的均值都大于

基因型ＢＢ个体的均值，说明了体重、体长、头长、
尾柄长之间的相关系数都具极显著的合理性；但

是利用最小二乘法得到了结果是标记 ＨＬＪ１３３与
体重、头长具有极显著相关，与体长具有显著相

关，与尾柄长没有相关性，说明了体重与体长、头

长的直接相关系数是显著而与尾柄长的直接相关

系数非常小的合理性。

由于可用于比较的其他鲤的体重、体长、头

长、尾柄长的ＱＴＬ定位结果还很少［２５－２６］，所以实

验所得的遗传标记结果还有待于进一步的分析和

验证。本文只对体重与体长、头长、尾柄长的相关

分析和通径分析，没有涉及鲤的其他性状，有一定

的片面性，所以体重与体长、头长、尾柄长的相关

性还需进一步的分析。体重与尾柄长的相关性非

常小这一结论在鲤其他群体中还有待于分析和证

实。此外，本研究所得与性状相关的分子标记是

否能作为鲤辅助育种的选择标记还有待于在具体

育种群体中加以验证。
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