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提要    在已构建好的中国对虾“黄海 1号”F2代遗传连锁图谱上, 使用 WinQTLcart 2.5软件进行
复合区间作图定位, 通过置换实验(1000 次重复)确定连锁群显著性水平阈值。在对体重、各腹节长
和尾节长 8个性状的 QTL定位分析中, 共检测到 29个 QTL, 其中与体重相关的 QTL (BW1.2)、腹节
1长相关的 QTL (A1L2.1、A1L9.2、A1L17.3、A1L26.4)、腹节 3长相关的 QTL (A3L16.1)、腹节 4长
相关的 QTL (A4L26.1)、腹节 6长相关的 QTL (A6L20.3)及尾节长相关的 QTL (T3L17.3)等 9个达到连
锁群显著水平(P=0.05), 对性状的贡献率为 11.14%—23.60%, 其中位于第 16连锁群(LG16)上的与腹
节 3长相关的QTL (A3L16.1)的贡献率为 23.60%, 达到了极显著水平(P<0.001), 但它们的加性方向并
不一样, 除了与腹节 1长相关的 QTL (A1L2.1)和与腹节 6长相关的 QTL (A6L20.3)方向为负以外, 其
余 7 个主效 QTL 均呈正方向。本研究同时发现了与 QTL 紧密连锁的分子标记, 如位于第 1 连锁群
(LG1)上的分子标记 D9f446、位于第 17 连锁群(LG17)上的 M10f246、位于第 26 连锁群(LG26)上的
SX18和位于第 30连锁群(LG30)上的 B2f260等, 这些与 QTL距离仅为 0.01cM(厘摩)的分子标记, 将
为 QTL精细定位提供参考。 
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中国对虾(Fenneropenaeus chinensis)是我国重要
的水产养殖品种, 主要分布于渤海、黄海、东海及南
方的部分海域 , 在海洋捕捞和养殖生产中都占有重
要的地位。自 20世纪 70、80年代开始人工养殖以来, 
已经成为我国北方沿海重要的养殖对象 , 创造了可
观的经济效益(邓景耀等, 1990)。但自从 1993年对虾
病毒病爆发以来, 中国对虾养殖产量急剧下降, 养殖
业受到重挫, 开始陷入低谷。其主要原因是对虾养殖
业缺乏经过人工培育的具有优良性状的新品种 , 生
产多以野生体为亲本进行苗种繁殖 , 无法保证苗种
的规格和质量。中国水产科学院黄海水产研究所自

1997 年率先实施中国对虾人工选育计划, 进行了中

国对虾优良性状人工选育研究(李健, 2003)。2003 年, 
选育后的中国对虾快速生长新品种“黄海 1号”已通
过全国水产原良种审定委员会的审定 , 成为我国第
一个人工选育而成的海水养殖动物新品种(李健等 , 
2005)。“黄海 1号”表现出了更快的生长速度和更好
的抗逆性能, 加速了良种产业化的发展的同时, 也为
进一步的研究工作提供了材料。 

目前中国对虾还是采用常规的方法进行选育。常

规的育种方法费时费力, 很容易受环境条件的影响。
借助现代的分子生物技术 , 将控制重要经济性状的
QTL进行定位, 找到与 QTL紧密连锁的分子标记, 就
能够在育种中对有关的 QTL遗传动态进行跟踪, 从而



3期 刘  博等: 中国对虾(Fenneropenaeus chinensis)“黄海 1号”部分生长相关性状的 QTL定位分析 353 

增强人们对数量性状的遗传操纵能力, 提高育种中对
数量性状优良基因型选择的准确性和预见性, 从而加
速育种进程。但受遗传图谱构建的制约, 目前有关水
生生物 QTL 的研究也主要局限于几种常见的水生生
物。在虹鳟中, 已定位了几个有关耐热上限、产卵时
间及胚胎发育速率的 QTL(Jackson et al, 1998; Saka-
moto et al, 2000; Robison et al, 2001); Ozaki等(2001)在
虹鳟上找到两个与抗/感传染性胰腺坏疽病毒有关的
QTL; Yu等(2006)在对美洲牡蛎抗Dermo/ summer病毒
的研究中, 在雄性和雌性图谱上共找到了 12个与此病
毒抗性相关 QTL; Wang 等(2006)定位了与舌齿鲈体
重、全长及标准长相关的 QTL。Andrey等(2008)把罗
非鱼性别相关的标记定位在了在 LG2、LG3 和 LG23
上。但有关对虾的 QTL定位分析至今很少见到, 本文
首次对中国对虾“黄海 1 号”体重、各腹节长和尾节
长等性状的 QTL定位进行了详细的报道。 

1  材料与方法 

1.1  家系构建 
实验所用的中国对虾(Fenneropenaeus chinensis)

“黄海 1号”F2家系, 以中国对虾“黄海 1号”为父
本和朝鲜半岛海域野生海捕的中国对虾为母本构建

家系杂交得到的 F1, 2007 年 3 月 F1自交产生的全同

胞 F2, 家系材料养殖于潍坊市海丰水产养殖有限责
任公司水产养殖基地, 70日龄时随机抽取 100尾子代
为样本 ,  并测量体重 (g),  各腹节长 (mm)和尾节长
(mm)(详见表 1)。将新鲜样品速冻 , 运回实验室后 
－70℃保存。 
1.2  基因提取 

基因组 DNA的提取参照文献 Strauss(1989)的方
法略作修改。采用常规的蛋白酶 K消化, 苯酚、氯仿/
异戊醇抽提, 无水乙醇沉淀的方法, 提取对虾肌肉组
织的基因组 DNA, 用 TE 缓冲液稀释至终浓度
100ng/μl用于以下分析。 
1.3  RAPD、AFLP和 SSR分析 

RAPD 反应体系 DNA 扩增在 Gene PCR sys-
tem9600 上进行。PCR 反应混合物中含 10×PCR 反
应缓冲液 2.5μl (成分：100mmol/L Tris-Cl, 500mmol/L 
KCl, 2.0mmol/L Mg2+, 1.3mg/ml BSA, 0.01% Gelatin, 
pH 8.4), 0.2mmol/L的各种 dNTP, 0.25μ mol/L的引物, 
约 20ng基因组 DNA, 1U Taq酶(5U/μl), 反应总体积 

为 25μl。20个 RAPD引物为上海生工生物公司合成。
循环程序参照Williams等(1990), PCR产物用 1.5%的
琼脂糖凝胶于 120V电压下电泳, Genefinder染色, 紫
外灯下拍照。   

AFLP 反应体系参照 Vos 等(1995)的实验方法进
行。相应的 EcoRI 和 MseI 选择性引物, 由上海生工
生物公司合成, DNA聚合酶为MBI公司产品, 其余试
剂购自上海生工(SANGON)公司。AFLP选择性 PCR 
扩增产物采用变性聚丙烯酰胺 (凝胶浓度 : 6%, 
7.5mol/L 尿素)高压电泳分离, 银染方法检测电泳产
物(Li et al, 2006)。 

55 对微卫星引物均参考刘晓敏(2008)1), 每个微
卫星 PCR 反应总体积为 25μl, 包括 100ng 中国对虾
基因组 DNA、10×PCR缓冲液 2.5μl、Mg2+(2.0 mmol/L)、 

1U Taq酶、dNTP各 0.1mmol/L, 引物各 0.2mmol/L。
循环程序参照 Weber(1990)PCR 产物在 8%变性聚丙
烯酰胺凝胶中分离, 硝酸银染色。 
1.4  连锁图谱构建 

本试验利用连锁分析软件 JoinMap3.0 (Van Ooi-
jen et al, 2001), 采用 CP分离群体构建连锁图谱。利
用卡方(P>0.05)检验, 鉴定多态标记在子代的分离比, 
符合 l︰ l 和 3︰1 孟德尔分离规律的多态性标记
(P>0.05)用于构建连锁图谱, 所有偏分离标记(P<0.05)
均被剔除不用于中国对虾遗传连锁图谱的构建。本研

究采用 LOD = 4.0, 对所有标记进行分组, Calculate 
Map 命令分析各组中不能参与连锁的标记, 将其去
掉后重新运行该命令, 即可完成连锁图谱的绘制。最
后利用 Mapchart2.2 (Voorrips, 2002)版本绘制该连锁
图谱。 
1.5  QTL分析 

QTL 分析是在 Windows QTL Cartographer 2.5 
(Zeng, 1993)进行的, 用于QTL分析的模型设为 6, 窗
口为 10。用于背景控制的标记设置为 5。区间内出现
一个 QTL的 LOD值表示为 lg(L1/L0), L1表示模型存
在一个 QTL 的最大或然性, L0 表示区间内不存在
QTL的最大或然性。本研究设定 LOD的临界值为 2.5, 
采用复合区间作图的方法对 QTL进行定位分析。 

2  结果 

2.1  性状分布及相关分析 
通过 SPSS11.5软件, 选择单样本的Kolmogorov-  

 
1) 刘晓敏, 2008. 中国对虾遗传连锁图谱整合构建及生长相关 QTL检测. 大连水产学院硕士学位论文, 28—29 
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Smirnov 函数对各生长指标进行正态性分布检验, 检
验结果表明各表型性状的频率分布均符合正态分布

(P>0.05), 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 , 
符合进行遗传学分析。各性状平均值、标准差、偏度、

峰度、P值见表 1。 
对中国对虾主要数量性状的相关分析结果表明, 

各性状的表型相关均呈极显著水平(P<0.01), Pearson
相关系数达 0.44—0.70(表 2), 尤其 BW与 A1L、A2L、
A6L 相关系数分别达到了 0.67、0.69、0.70, 表明所
选指标进行相关分析具有重要的实际意义。 
2.2  AFLP、RAPD和 SSR标记信息 

经筛选过的 20条 RAPD引物在双亲中均呈多态
性, 扩增共产生 94 条带, 多态性片断有 27 条, 经χ 2

检验有 20条带符合 1︰1孟德尔分离规律(α= 0.05)。
采用 90对 AFLP引物组合共检测到 4530条清晰的扩

增带, 其中 635(14%)条呈现多态性, 平均每对引物产
生 7.1条多态性条带; 符合孟德尔 1︰1分离标记的有
467条, 3︰1分离标记的有 31条, 偏分离标记共 137条
(α= 0.05)。本试验所采用的 55对微卫星引物有 53对
为多态性引物, 经χ2检验, 仅有 7对引物偏离了 1︰1
孟德尔分离(P = 0.05)(详见 Liu et al, 2010)1)。 
2.3  遗传连锁图谱分析 

通过软件 JoinMap3.0, 设置 LOD>4.0 对符合孟德
尔分离规律的566个标记(498AFLP、20RAPD和48SSR)
进行了连锁分析, 共 354个标记(300AFLP, 12RAPD和
42SSR)被定位在 47个连锁群上, 其中 41个连锁群的标
记数在 3个以上。图谱的总长度为 4580.4cM, 覆盖率为
75.8%, 连锁群的长度从 6.6cM 到 180.1cM, 平均距离
为 11.3cM。最大的连锁群为第 9连锁群, 由 26个标记
组成, 图距为 166.0cM; 最小的连锁群是由 3 个标记组
成, 图距为 6.5cM(详见 Liu et al, 2010)1)。 

 
表 1  体重、腹节 1 长、腹节 2 长、腹节 3 长、腹节 4 长、腹节 5 长、腹节 6 长和尾节长的正态分布检验 

Tab.1  Normal distribution tests for BW, A1L, A2L, A3L, A4L, A5L, A6L and TL, receptively 

性状 平均 峰度 偏度 最小值 最大值 P值 

体重     BW 0.92±0.02 1.68 0.96 0.52 1.76 0.05 

腹节 1长 A1L 3.97±0.07 －0.42 0.71 2.65 5.4 0.44 

腹节 2长 A2L 3.55±0.07 0.67 0.97 2.37 5.36 0.43 

腹节 3长 A3L 4.30±0.07 0.12 0.52 2.69 6.53 0.55 

腹节 4长 A4L 3.53±0.09 0.46 1.11 2.18 5.89 0.73 

腹节 5长 A5L 3.55±0.07 5.26 1.66 1.76 7.56 0.77 

腹节 6长 A6L 4.30±0.07 －0.13 0.03 5.41 9.54 0.77 

尾节长   TL 3.53±0.09 1.45 0.66 4.80 8.75 0.44 

注：BW表示体重, AL表示腹节长, TL表示尾节长, 与各形态性状相对应的代码全文通用 

 
表 2  中国对虾各表型性状间相关关系分析 

Tab.2  Correlation between the phenotypic traits of F. chinensis 

性状 BW A1L A2L A3L A4L A5L A6L TL 

BW 1 0.67** 0.69** 0.44** 0.47** 0.49** 0.70** 0.60** 

A1L  1 0.65** 0.47** 0.55** 0.59** 0.59** 0.47** 

A2L   1 0.47** 0.58** 0.52** 0.59** 0.52** 

A3L    1 0.37** 0.55** 0.30** 0.27** 

A4L     1 0.48** 0.46** 0.36** 

A5L      1 0.40** 0.32** 

A6L       1 0.59** 

TL        1 

*表示相关性显著(P<0.05), **表示相关性极显著(P<0.01) 
 
 

1) Liu B, Wang Q Y, Li J et al, 2010. An integrative genetic linkage map of the marine shrimp Penaeus (Fenneropenaeus) 
chinensis based on AFLP, SSR and RAPD markers. Chinese Journal of Oceanology and Limnology (accepted) 
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表 3  体重、腹节 1 长、腹节 2 长、腹节 3 长、腹节 4 长、腹节 5 长、腹节 6 长和尾节长等性状在 F2 中的 QTL 定位 
Tab.3  QTLs locations of BW, A1L, A2L, A3L, A4L, A5L, A6L and TL in the F2 population 

性状 QTLa 连锁群 区间标记 置信区间
(cM)e 

位置 
(cM) b 

加性效应值 LOD值 c 贡献率(%)d

BW BW1.1 LG1 D9f446 F3f600 2.3 0.01 0.06 4.53 3.54 

 BW1.2 LG1 D9f446 C2f740 9.2 16.11 0.16 2.57 11.75* 

 BW17.3 LG17 H8f440 I6f400 22.4 81.51 0.10 3.59 5.77 

 BW19.4 LG19 D2f1190 J3f586 25.7 24.01 0.07 3.89 2.93 

 BW26.5 LG26 SX18 J11f300 13.6 0.01 －0.12 2.5 8.21 

A1L A1L2.1 LG2 D10f1260 Hrd4299-2 27.7 69.91 －0.42 2.76 11.82* 

 A1L9.2 LG9 J4f870 H12f84 4.7 107.61 0.38 2.81 12.38* 

 A1L17.3 LG17 M10f246 B14f490 4.7 0.01 0.48 3.94 12.48* 

 A1L26.4 LG26 J11f300 E7f410 26.2 59.41 0.55 4.81 15.02* 

A2L A2L17.1 LG17 M10f246 M4f285 19.6 0.01 0.43 2.58 9.50 

A3L A3L16.1 LG16 M10f400 K7f760 6.9 79.31 0.73 4.56 23.60**

 A3L17.2 LG17 H8f440 I6f400 21.7 79.51 0.26 3.15 3.53 

 A3L18.3 LG18 J9f275 N10f147 5.6 63.01 －0.35 3.72 5.89 

A4L A4L26.1 LG26 J11f300 J2f410 39.2 44.51 0.56 3.32 13.58* 

A5L A5L1.1 LG1 F3f600 C2f740 7.7 16.11 －0.55 4.22 8.68 

 A5L5.2 LG5 K11F674 J9f536 19.9 18.01 0.33 3.72 3.97 

 A5L5.3 LG5 B7f69 B7f174 12.7 75.81 0.37 4.35 4.80 

 A5L5.4 LG5 J3f970 C2f600 16.2 151.01 0.46 5.47 7.82 

 A5L7.5 LG7 D8f98 H9f404 5.1 29.21 0.42 4.53 6.73 

 A5L13.6 LG13 D10f241 G3f500 21.8 37.61 0.25 5.38 2.18 

 A5L18.7 LG18 B11f147 M11f1125 5.3 13.21 0.34 4.69 2.89 

 A5L19.8 LG19 D2f1190 J3f586 23.1 14.01 0.35 5.86 4.86 

A6L A6L1.1 LG1 D9f446 F3f600 4.8 0.01 0.29 4.07 5.36 

 A6L18.2 LG18 D4f67 M11f1125 11.2 9.21 0.59 2.76 8.93 

 A6L20.3 LG20 IOPC04 N8f537 10.6 28.01 －0.61 3.07 12.70* 

TL TL3.1 LG3 K8f470 B11f123 13.9 57.11 0.38 3.1 9.07 

 TL16.2 LG16 D4f147 F5f900 5.0 73.71 －0.17 3.59 1.79 

 TL17.3 LG17 M10f246 M4f285 26.3 4.01 0.47 3.63 11.14* 

 TL30.4 LG30 B2f260 B2f160 10.0 0.01 －0.39 2.86 8.34 

注：a) QTL命名：性状名缩写加连锁群数, b) QTL LOD峰值所处的位置, c) QTL的最大或然率, d) 单个 QTL可解释的表型变异, e) 
厘摩(cM)：表示度量重组概率的单位, 如果同源染色体两个标记之间发生交叉的概率为 1%, 则它们之间的距离就定义为 1cM。*表示显
著(P<0.05), **表示极显著(P<0.01) 

 
2.4  QTL定位结果及分布 

通过软件 Windows QTL Cartographer 2.5 设定
LOD≥2.5, 在对体重性状(BW)、6 个腹节性状(AL)和
1个尾节性状(TL)共 8个性状进行区间定位分析, 共检
测到 29个相关的 QTL(表 3); 与 BW相关 QTL共检测
到 5 个, 单个 QTL 贡献率从 2.91%到 11.75%, 其中
BW2达到了连锁群显著水平(P = 0.05); 与 6个腹节长
(A1L、A2L、A3L、A4L、A5L和 A6L)相关 QTL分析
中, 共定位了 20 个相关的 QTL, 其中与 A2L 和 A4L
相关的QTL分别检测到 1个外, 其余均呈现多个QTL, 

单个 QTL 贡献率从 2.18% (A5L13.6)至 23.60% 
(A3L16.1), 有 7个QTL达到连锁群显著水平(P = 0.05), 
其中位于 LG16 的 79.31cM 处的 A3L16.1 达到连锁群
极显著水平(P = 0.01, 表3); 与尾节长(TL)相关的QTL
测到 4个, 分别位于 LG3、LG16、LG17和 LG30上, 单
个 QTL 贡献率从 1.79%至 11.14%, 其中 TL17.3 
(11.14%)达到了连锁群显著水平(P = 0.05)。 

本试验结果表明, 与体重、各腹节长及尾节长相
关的 29个 QTL在连锁图上存在成簇分布的特点, 主
要集中在 14个连锁群上, 尤其在 LG1、LG5、LG17、 
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LG18 和 LG26 上共分布了 18 个相关 QTL(表 3)。与
体重性状相关的 5个 QTL的加性效应方向并不一致, 
4个 QTL (BW1.1、BW1.2、BW17.3、BW19.4)区间具
有正向加性效应, 1个 QTL (BW26.5)区间具有负向加
性效应; 其它各性状的部分 QTL 的加性效应也有呈
现负值的现象, 如 A1L2.1、A3L18.3、A5L1.1、A6L20.3、
TL16.2和 TL30.4。 

3  讨论 

本试验采用 AFLP、RAPD和 SSR三种分子标记, 
首次构建了中国对虾 “黄海 1号”F2代的合并图谱, 该
图谱的总长度为 4580.4cM, 连锁群的长度从 6.6cM到
180.1cM, 平均距离为 11.3cM, 并在此基础上第一次
对中国对虾 “黄海 1号”的体重、各腹节长和尾节长
8 个相关性状的 QTL 进行了详细的定位分析, 共检测
到 29 个与体重、各腹节长和尾节长相关的 QTL 
(LOD>2.5), 单个QTL贡献率从 1.79%到 23.6%。体重、
各腹节长和尾节长是中国对虾 “黄海 1号”产量的重
要组成部分, 也是中国对虾育种中广泛应用的指标。 

本试验的 29个QTL, 主要集中在 14个连锁群上, 
其余 33个连锁群没检测到相关的QTL, 尤其在 LG1、
LG5、LG17、LG18和 LG26上共检测到 18个 QTL, 这
种 QTL成簇分布的现象在植物(Xue et al, 2008; Gang 
et al, 2008)、畜禽(Tuiskula-Haavisto et al, 2002)和海
洋生物大西洋鲑(Reid et al, 2005)中普遍存在。造成
QTL成簇分布的原因可能有以下两方面：(1) 可能是
图谱本身的覆盖率(75.8%)和密度(标记间平均间隔为
11.3cM)还不够; (2) 本试验的试验材料是 70 日龄中
国对虾, 还没发育完全, 一些生长性状的遗传变异表
现的不够显著 , 可能导致了很多连锁群没有检测到
相关性状的 QTL。 

研究发现, 影响体重、各腹节长和尾节长的 29
个 QTL中, 有 20个性状的基因贡献率低于 10%, 9个
显著性主效 QTL, 其中 A3L16.1 为极显著主效 QTL, 
基因贡献率为 23.6%。一般认为 , 对于效应较大的
QTL 定位的准确性及稳定性都是可靠的(方宣钧等, 
2001)。这些贡献率较大并且重复性较好的 QTL, 为
将来进行 QTL 精细定位提供了参考, 同时为进一步
研究该性状的分子遗传机理等工作奠定了研究基础。

但同一性状不同的 QTL 间存在加性效应方向不一致
的现象, 29个QTL中 22个QTL呈正向效应, 7个QTL
为负向效应, 其它研究中(Lu et al, 2008; Reid et al, 

2005)也发现了类似现象。对正向效应 QTL的选择有
助于该性状值的提高, 而负向效应的 QTL 则不利于
该性状的改良, 由于同一家系中正向效应 QTL 与负
向效应的 QTL 同时存在, 因此在育种选择时, 要选
择正向的 QTL避开负向 QTL的选择。 

利用与分子标记紧密连锁的 QTL 来提高单性状
性能尤其是对一些复合性状的改良 , 是一种有效的
育种方法(Fan et al, 2006; Sun et al, 2006)。在本研究
中同样发现了与 QTL 紧密连锁的分子标记, 如分子
标记 D9f446 与 BW1.1、A6L1.1; 分子标记 SX18 与
BW26.5; 分子标记 M10f246与 A1L17.3、A2L17.1; 分
子标记 B2f260 与 TL30.4 等, 这些与 QTL 距离仅为
0.01cM 的分子标记, 将为下一步开展分子标记辅助
育种提供准确的锚定位点。 

对于性状间相关 , 经典的遗传学认为这是由于
基因连锁或者一因多效所引起的。有研究表明, 一些
与生长相关的 QTL 常常会集中到连锁群相同或者相
邻的区间上(Grattapaglia et al, 1994; Verhaegen et al, 
1997)。本试验的研究结果也证明了这一点, 由表 3
可知, 位于 LG1的分子标记D9f466与 C2f740间共分
别定位了 BW1.1、BW1.2、A5L1.1和 A6L1.1四个 QTL; 
在 LG17的分子标记 M10f246与 M4f285之间分别检
测到了 A2L17.1、A1L17.3 和 TL17.3 三个 QTL; 在
LG18 的分子标记 D4f67 与 M11f1125 间分别检测到
了 A5L18.7和 A6L18.2; 在 LG19的分子标记 D2f1190
与 J3f586 间检测到了 A5L19.8 及 BW19.4。这可能与
各性状间的高度相关有关 , 与本研究中各性状间相
关分析的结果一致(表 2)。相似的 QTL定位聚集分布
的现象在植物芜菁(Lu et al, 2008)、黄瓜(将苏等, 2008)
及大西洋鲑(Reid et al, 2005)的研究中均有出现, 这
表明聚集在同一个区间里的不同性状的 QTL 既有可
能是几个紧密连锁的 QTL, 也有可能是一个一因多
效的 QTL(Paterson et al, 1991)。要进一步确定是几个
紧密连锁的 QTL 还是一个一因多效的 QTL, 还需要
更多样本量的作图群体和更高密度的连锁图谱

(Shibaike, 1998)。这些 QTL聚集分布的现象显示中国
对虾“黄海 1号”体重、各腹节长及尾节长等性状间
可能存在着共同的遗传基础。因此笔者认为在做选择

育种的时候对于紧密连锁的性状可以只需测量其中

的一个, 用来对体重进行间接选择, 同时, 借助与生
长相关 QTL 紧密连锁的标记对体重进行分子标记辅
助选择, 这样可以起到事半功倍的效果。 
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THE ANALYSIS OF MAPPING QTLS ASSOCIATED WITH SEVERAL 
GROWTH-RELATED TRAITS IN CHINESE SHRIMP FENNERO PENAEUS CHINENSIS 

LIU Bo1, 2,  WANG Qing-Yin2,  LI Jian2,  LIU Ping2,  HE Yu-Ying2 
(1. College of Life Science, Ocean University of China, Qingdao, 266003; 2. Yellow Sea Fisheries Research Institute,  

Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao, 266071) 

Abstract    The Chinese shrimp Penaeus (Fenneropaeneus) chinensis is an important species in marine fishery and 
aquaculture in China. A female Chinese shrimp F. chinensis was captured from the west coast of the Korean peninsula and 
mated with a “Yellow Sea No.1” male to produce the F1. F2 families with a sum of 100 individuals from the brother-sister 
cross among the F1 families. In the present study, a genetic linkage map of the Chinese shrimp was constructed, based on 
354 markers including 300 amplified fragment length polymorphism (AFLP) markers, 42 microsatellite (SSR) markers and 
12 randomly amplified polymorphic (RAPD) markers. Forty-seven linkage groups (LGs) were found. The total map length 
was 4580.5cM, with an average spacing of 11.3cM, covering 75.8% of the estimated genome size. Based on the constructed 
linkage map using the Chinese shrimp F2 population, marker regression and complexity interval mapping were analyzed 
with the WinQTLcart 2.5 software. A linkage group-wide permutation test (1000 replicates) determined the significance of 
the maximum LOD value over the various intervals analyzed for each linkage group. On the study of QTL mapping among 
body weight (BW), abdominal segment length (AL) and telson length (TL), a total of 29 QTLs were located, nine signifi-
cant QTLs (BW1.2, A1L2.1, A1L9.2, A1L17.3, A1L26.4, A3L16.1, A4L26.1 and T3L17.3) were at the 5% linkage 
group-wide level for these linkage groups, and A3L16.1 for abdominal segment length was at 1% level. The variances ex-
plained by these QTLs ranged from 11.14% to 23.60%; and their additive effects were not identical. Except A1L2.1 and 
A6L20.3, the other seven major QTLs were positive. In addition, some molecular markers (D9f446, SX18, M10f24 and 
B2f260) were tightly linked to their corresponding traits, which could be used for fine mapping of these QTLs. 
Key words    Penaeus (Fenneropenaeus) chinensis,  Genetic linkage map,  Body weight,  Abdominal segment 
length,  Telson length,  QTL 


