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  每一个生物个体，有许多进化上非常重要的性状，如身体大小、生长速度、抗病能力等，在遗传学中被称为数量性状。数量性状往往与生产性能的经济价值相联系，因而一直是动物育种学家关注和倾心研究的热点。数量性状的研究，通常是借助各种遗传标记，运用统计学方法，将影响数量性状的多个基因剖分开，使其定位于特定的染色体上，最终分析出其DNA序列。在此基础上，还可进一步利用标记与数量性状位点（quantitative trait locus, QTL）间的连锁关系对数量性状进行遗传操作。

DNA分子标记技术是根据基因组DNA 存在丰富的多态性而发展起来的可直接反映生物个体在DNA水平上的差异的一类新型的遗传标记技术。它是继形态学标记、细胞学标记、生化标记之后最为可靠的遗传标记技术，并取得了快速的发展。DNA分子标记主要包括：线粒体DNA(mitochondrial DNA，mtDNA)、限制性片段长度多态性(Restriction Fragment Length Polymorphism，RFLP)、随机扩增多态性DNA (Random Amplified Polymorphic DNA，RAPD)、扩增片段长度多态性(Amplifted Fragment Length Polymorphism，AFLP)、单链构象多态性（Single-Strand Conformation Polymorphism，SSCP）、微卫星[ (Microsatellite DNA),又称简单序列重复(Simple Sequence Repeat，SSR)]、单核苷酸多态性(Single Nucleotide Polymerphism，SNP)、表达序列标签(Expressed Sequence Tags，ESTs)等标记技术。DNA分子标记技术的快速发展为动物遗传学的研究开辟了道路。目前，它已被广泛地应用在动物基因定位、品种鉴定、资源评价、物种亲缘关系和系统演化分析、遗传育种等许多方面。其中，在遗传育种这个领域，利用分子标记技术可以进行种质资源中重要经济性状基因的分子作图与标记，在育种中可以不受环境条件的干涉与影响，做到准确地对育种目标进行选择；还可以大大缩短育种周期，提高育种效率。因此，利用DNA分子标记技术，开展动物重要经济性状(包括与生长、发育、生殖、抗病、抗寒、抗逆、性别控制等有关的数量性状和质量性状)的分子标记的研究，寻找与重要经济性状相关的分子标记，构建遗传连锁图谱，对这些重要功能基因进行克隆和结构与功能分析，建立分子标记辅助育种技术，选育出高产的优良品种，这已经是未来养殖业发展的趋势。到目前为止，这些分子标记技术在畜牧类动物育种中进行了非常广泛的应用，但在水产动物和海洋鱼类中的报道很少。
本文作者将介绍其利用目前应用比较广泛的几种DNA分子标记技术RFLP、SSCP、 AFLP 、微卫星和SNP在畜牧类等动物重要经济性状基因分子标记方面的研究进展，旨在为海洋鱼类遗传育种研究工作的深入开展提供一些有价值的参考资料。
1.RFLP在动物重要经济性状分子标记方面的研究进展
RFLP是指用限制性内切酶消化不同个体的DNA后产生的酶切片段在长度和数量上的差异，其多态性是因为在DNA某个区域发生缺失、插入、点突变而引起酶切座位的丢失或获得，它是出现较早的第一代分子标记技术。尽管相比较其他技术，RFLP的多态检出率比较低，相对比较耗时，但是可靠性高，重复性好而且对实验设备的要求较低，可以在一般实验室操作，因而该种方法一问世就得到了广泛的应用。特别是现在将PCR引入了RFLP分析（即PCR-RFLP），大大提高了多态片段筛选的效率。
在对牛的实验中，利用PCR-RFLP分析技术，已经对影响牛的抗病、生长、肉质、泌乳等许多经济性状候选基因的多态性进行了分析，并找到许多候选基因与性状的连锁关系。Wang等（2007）以中国荷斯坦奶牛、三河牛和中国西门塔尔牛为研究对象，以TLR4为乳房炎抗性的候选基因，分别采用SSCP和RFLP-AluI方法来检测TLR4基因的多态性。结合测序发现：在intronl的第4525bp处的A→G 的突变，和exon3的第1397bp处的T→C 突变，扩增TLR4基因T4CRBR1片段的AA基因型为乳房炎抗性基因型（P<0.05），A等位基因为乳房炎抗性的有利基因。张争锋等（2007）以131头纯种南阳牛为研究材料，利用PCR-RFLP对二酰甘油酰基转移酶2(DGAT2)基因的第6内含子和第7内含子的多态性及其与生长发育的相关性进行了分析。其结果显示：南阳牛在该位点分别检测到两种等位基因A/B和N/M，内含子6的AA基因型的6月龄的体高比杂合型高3.8％，两岁体重高3.9％，6月龄到两岁的胸围分别高3.8％、3.4％、3.7％、4.3％，6月龄到两岁的体斜长分别高3.8％、3.6％、3.8％、3.1％。内含子7对l8月龄和两岁的坐骨端宽有极显著的影响(P<0.01)；对两岁的胸围有显著的影响(P<0.05)。
在猪中，通过PCR-RFLP方法，许多学者对与生产性能密切相关的数量性状候选基因进行了研究，检测到许多候选基因的多态性，和这些多态性位点对性状的影响。Li等 (2003) 以长白×蓝塘猪资源群Ｆ2代为实验材料，发现类胰岛素样生长因子IGF-I的不同基因型对猪断奶后日增重有显著影响，AA型的遗传效应显著比AB型高20.58ｇ (P<0.05)，对胴体组成性状也有影响，AA型和AB型对骨率的遗传效应分别低于BB型5.22% (P<0.01) 和5.19% (P<0.01)，AA型胴体瘦肉量的遗传效应显著比AB型低0.45 kg (P<0.05)，AA型和AB型皮脂率的遗传效应比BB型分别高8.81% (P<0.05) 和7.64％ (P<0.05)（表1）。李碧侠等（2007）发现过氧化物酶体增殖物激活受体γ辅激活因子1(peroxisome proliferator-activated receptor –γcoactivator-1，PGC1)基因序列经Aul I酶切后存在AA、AT和TT3种基因型，其中大约克猪中AA基因型占优势，A等位基因频率为0.7，江苏地方品种猪中，TT占绝对优势。分析PGC1基因型与胴体性状相关性发现，AA基因型猪的脂肪重高于TT基因型猪，差异达到显著水平(P<0.05)。倒数第三四腰椎间背膘厚AA基因型猪高于TT基因型猪，差异达到极显著水平(P<0.01)，AT基因型与TT基因型差异达到显著水平(P<0.05)（表2）。
表1 IGF-I 不同基因型与不同性状之间的相关性

	性状
	IGF-I
AA        AB         BB

	断奶后日增重
	8.04a
	-12.54c
	4.49

	胴体瘦肉率
	-0.05c
	0.40a
	-0.36

	皮脂率
	3.32a
	2.15a
	-5.49c

	骨率
	-1.75d
	-1.72d
	3.47a


注：同一行内不同上标的数字之间差异显著
表2 PGC1基因型间胴体性状平均数和标准差
	性状
	PGC1

AA       AT        TT

	脂重
	0.7a
	0.8a,b
	0.9b

	倒数第三四腰椎背膘厚
	1.7aA
	1.8bAB
	1.9bcB


注：A、B表示达到极显著水平(P<0.01)；a、b表示达到显著水平(P<0.05)

在鸡中，屠体性状、肉质性状、生长性状等一直都是研究的热点。利用RFLP分析技术，已经检测到许多与这些性状连锁的基因，如生长激素基因（GH gene）、生长激素受体基因（GHR gene）、肌肉生长抑制素基因(Myostatin gene，MSTN gene)等。颜炳学等（2003）以明星肉鸡和丝毛乌骨鸡杂交产生的F2代鸡群为实验材料，研究发现GH基因内含子Ⅲ EcoR V多态位点（G→A）与腹脂性状显著相关；内含子Ⅳ Msp I 多态位点（C→T）与腹脂、胸肉屠体性状显著相关 (P<0.05)，但两处突变与其他大部分生长和屠体性状相关不显著 (P>0.05)，说明鸡GH基因可能是控制某些屠体性状的主基因，或与控制这些性状的主基因紧密连锁。朱智等（2007）对3个品系温岭草鸡MSTN基因外显子1的2个多态位点进行研究发现，Bsh1236 I识别G(2100)A突变，产生MN和NN2种基因型，Msp I识别G(2109)A突变，产生AA、AB和BB3种基因型，联合2个位点分析出现了5种基因型。多重比较显示：杂合型MN的腹脂重和屠宰率显著(P<0.05)高于突变型NN；杂合型AB的胸肌重和胸肌率显著(P<0.01或P<0.05)高于基因型AA，基因型AA的腹脂重和腹脂率都极显著(P<0.01)高于突变型BB，在腿肌重性状上，BB型显著(P<0.05)高于AA型和AB型；2个位点联合分析时，NA／MA基因型的腹脂重、腹脂率和胸肌率均极显著(P<0.01)高于或低于其他基因型（表3）。
  表3 温岭草鸡3个品系间MSTN基因同位点不同基因型之间或联合基因型之间的多重比较
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利用RFLP方法在水产动物中的类似研究几乎未见报道。Kang等（2002）通过对牙鲆 (Paralichthys olivaceus) GH基因进行RFLP分析后，发现第一内含子到第二内含子区域存在多态性，这些DNA序列的变化与其体重具有一定相关性。
2.SSCP在动物重要经济性状分子标记方面的研究进展

日本学者Orita等（1989）研究发现，单链DNA片段呈复杂的空间折叠构象，这种立体结构主要是由其内部碱基配对等分子内相互作用力来维持的，当有一个碱基发生改变时，会或多或少地影响其空间构象，使构象发生改变，空间构象有差异的单链DNA分子在聚丙烯酰胺凝胶中受到的阻力大小不同，因此，通过非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳(PAGE)，可以非常敏锐地将构象上有差异的分子分离开。他们称该方法为单链构象多态性 (SSCP )分析。在随后的研究中，作者又将SSCP用于检查PCR扩增产物的基因突变，从而建立了PCR-SSCP技术，进一步提高了检测突变的简便性和灵敏性。与其它的分子标记技术相比，PCR-SSCP能检测出待研究DNA片段上所有的基因突变，但它不能直接检出基因突变的位置，需要通过测序才能确定。由于该分析法简便、快捷、安全、灵敏度高，自其问世以来，倍受研究者的青睐，逐渐成为一种理想、成熟的探测点突变的方法。目前利用这种方法已经在牛、羊、猪、鸡等畜牧类动物中检测到许多包括泌乳、重量、屠体、肉用、体尺、生长等在内的经济性状候选基因中的点突变，并对这些点突变与性状间进行了连锁分析，取得了一些研究成果，为标记辅助选育工作奠定了很好的基础。但是在水产动物中的相关研究相对较少。
Lagziel等(1996，1999) 利用SSCP方法研究了荷斯坦牛, 结果发现单倍型E MspⅠ(-)对提高乳蛋白含量有利，杂合型MspⅠ(-/+)乳蛋白含量和乳蛋白年产量明显高于纯合型MspⅠ(+/+)。秦巧梅等（2007）利用PCR-SSCP技术对南阳牛、利木赞、盖洛威共100头牛的生长激素受体基因的外显子10（GHR10）部分序列进行单核苷酸多态性研究，并分析了该基因的不同基因型与3个品种牛生产性状的关系。结果表明：基因型AB、BC所对应的12月龄体重最小二乘均值显著高于基因型CC所对应的最小二乘均值（P<0.05，P<0.01）；18月龄体重BC基因型显著高于CC基因型（P<0.01），基因型AB 所对应的18月龄胸围最小二乘均值显著高于基因型CC所对应的最小二乘均值（P<0.05）。赵高锋等（2007）利用PCR-SSCP技术研究了136头秦川牛GHR基因第10外显子多态性，发现了A、B、C 3个等位基因，生长激素受体基因的AB基因型效应在部分生长性状上高于其他基因型，差异达到显著水平，提示GHR基因有可能作为秦川牛生长性状的侯选基因。
顾志良等（2003）以PCR-SSCP和DNA测序的方法检测了鸡myostatin基因5＇和3＇调控区单核苷酸多态性，并分析了与生产性能的关系，结果表明：P60/61位点基因型(AA、BB和AB型)对12周龄腹脂重、腹脂率、初生重、胸肌率有影响(P<0.05)（表4）：AA型腹脂重显著高于BB型(P<0.05)，AA和AB型腹脂率显著高于BB型(P<0.05)，AA型的初生重显著高于BB型(P<0.05)，AA型胸肌率显著高于AB型(P<0.05)。P80/P81位点基因型(CC, DD和CD型)与胸肌重(P<0.05) 和胸肌率相关(P<0.01)，CC型与DD型之间的胸肌重差异显著(P<0.05), CC型的胸肌重较高；CC型与DD型之间的胸肌率差异极显著(P<0.01), CC型和CD型之间差异显著 (P<0.05), CC型比CD和DD型的胸肌率高，而CD型的胸肌率也比DD型的高 (P<0.05) （表5）。P93/94位点基因型 (EF和EE型)与胸肌率显著相关 (P<0.05) （表6）：EF 型比EE 型具有更高的胸肌率。研究表明，鸡myostatin基因的功能不但与骨骼肌的生长发育有关，而且可能参与了脂肪的代谢与沉积。
表4 AA，AB和BB基因型对腹脂重、腹脂率、出生重和胸肌率的影响
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表5 EE，EF和FF基因型对胸肌重的影响
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表6 CC，CD和DD基因型对胸肌率和胸肌重的影响
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李绍华等（2002）采用PCR-SSCP技术对猪的MSTN基因外显子2和外显子3的多态性进行了检测，结果在外显子2和3上都发现了多态性位点，并将多态性位点与生产性能的相关性进行了分析，结果表明第二外显子的多态性与生产性能基本无关，第三外显子的多态性与猪的被膘厚呈显著性相关（P<0.05)。
在山羊中，Malveiro等 (2001) 对gGH基因各外显子的基因型与奶产量、脂肪和蛋白含量等之间的关系做过分析，结果表明外显子4的基因型F/F个体较其它基因型个体在奶产量上有显著差异（P<0.05）；外显子5的基因型A/A个体较其它基因型个体在奶产量上有显著差异（P<0.05）。结果说明gGH基因可作为候选基因用于奶山羊标记辅助选择。
在水产动物中，利用PCR-SSCP的研究多停留在对基因多态性检测的水平上，而能将这些多态性与经济性状联系起来的报道很少。倪静等（2006）在一个海水鱼类牙鲆养殖群体中通过SSCP分析技术发现生长激素基因的第四个外显子存在多态性，且该多态性与体重和头长具有一定的连锁关系。
3.AFLP在动物重要经济性状分子标记方面的研究进展

AFLP技术是将RFLP与PCR相结合，选择性地扩增基因组DNA的酶切片段。DNA经限制性内切酶酶切后，形成分子量大小不等的随机片段，然后根据不同物种或不同品种的基因组中被酶切的两端的序列设计和合成相应的引物，经PCR扩增，最终通过凝胶电泳的分子筛作用将这些特异性片段分离出来。由于不同引物的DNA酶切片段存在差异，便产生了扩增片段的多态性。该技术结合了RAPD和RFLP的特点，既具有RAPD的高效性、安全性和方便性的特点，又具有RFLP可靠性、重复性高的优点，同时一次可以获得较多的片段，不需要了解基因组信息，且只需要少量纯化的基因组DNA即可对整个基因组DNA酶切片段进行选择性扩增，多态检出率非常高，因此相比较其它标记，AFLP更适合对数量性状的检测和定位。AFLP在数量性状定位方面的研究在植物中开展得最多，Dwiekat等1997年运用该标记定位了小麦抗麦蝇基因H6和H16。陈万权等1999年用AFLP把大麦抗叶锈病的基因定位在染色体上。随着AFLP在植物QTL方面的广泛应用，它在经济动物中也陆续得到了广泛的应用。国内外学者们已经成功检测到或定位了一些与动物抗病、生长、性别控制等相关的标记，为标记辅助育种的工作提供了许多有意义的基础数据。
Sharma等（2006）用100头乳腺炎抗性奶牛和100头乳腺炎敏感奶牛作为研究对象，利用89个选择性引物进行AFLP的分析，找到一个名为CGIL4的标记，发现等位基因A的频率在抗性群体中明显高于敏感群体，同时这个标记与体细胞评分，乳腺炎残留指数和一些生产性状是连锁的。司马杨虎等（2006）在2004年利用AFLP技术，以F2 代91个个体座位作图群体，为家蚕(Bombyx mori)蚕质性状的QTLs定位构建了一张较高密度的AFLP家蚕分子连锁图谱。而后又于2005年对F2 群体的家蚕全茧量，茧层量，茧层率和蛹体重等性状进行了QTL定位分析，分别检察出了7个、6个、2个、8个有显著效应分量的QTLs分布于7个、5个、2个、7个不同的连锁群。Wimmers等（2002）选择杜洛克和柏林猪F2 代杂种猪作为实验材料，利用48对AFLP 组合引物研究并找寻影响眼肌面积、胴体长等的基因座。结果证实，在4号染色体，在STS(STS-Bol和STS-Bo3)标记处存在着影响眼肌面积、胴体长和背膘厚的重要的QTL (P<0.0l)。Moreno等（2003）选择97个取自患有肺炎、萎缩性鼻炎和败血症猪体的不同来源的猪多杀性巴斯德杆菌亚种，利用AFLP技术进行相关分析，获得了A、D、F三种基因型，且把这97个不同的菌株系统的分为了l8个不同的类群，研究结果显示：不同类群间的差异指数达到了0.87。
在水产动物中，Nakayama等(1994)利用AFLP在Leporinus elongates中找出了2个性特异片段，并识别出这种鱼为ZZ／ZW型性决定，但这2个片段在其他鱼类中未显示性特异性。Griffiths等(2000)利用AFLP技术找到了与三刺鱼(Gasterosteusa aculeatu)性别决定相关的分子标记。Nakayama等(2001)结合AFLP技术和BSA在白化虹鳟中找到了4个与显性白化座位紧密连锁的AFLP标记(其中一个是共显性标记)，并将其转化为一个GCAGT重复的微卫星标记，他们利用此标记已将显性白化座位定位于虹鳟连锁图谱的G连锁群上。刘云国等（2007）通过注射鳗弧菌(Vibrio anguillarum)获得牙鲆(Paralichthys olivaceus)感病群体和抗病群体，利用61对AFLP 引物组合扫描了牙鲆感病群体和抗病群体各20个个体，发现8条AFLP带在2个群体中显示了极大的差异(P<0.01)，其中有2条带是在抗病群体中出现的高显性基因频率的标记，另外6条带是在感病群体中出现的高显性基因频率的标记，这些标记很可能是与抗病性相关的候选标记。Qin等（2007）在海湾扇贝中找到了6个与壳色相关的AFLP标记，其中被命名为Orange1的标记只在桔色壳扇贝的父母本和所有桔色壳扇贝的子代中存在，而在白壳扇贝中均不存在。
4. 微卫星在动物重要经济性状分子标记方面的研究进展
微卫星DNA是DNA分子中的一个片段，以2-6bp的核苷酸序列（称为核心序列，core sequence）成首尾相连串联重复均匀地分布在整个基因组中的高度重复序列，一般长几十至几百个bp。与其它分子标记技术相比，具有多态性高、呈共显性遗传、可用PCR扩增检测座位、且等位条带便于识别等特点。
近年来，国内外许多专家将微卫星标记运用到与生长、抗病等性状相关标记筛选的研究中，在牛、鸡、猪等畜牧类动物中取得了很大的进展，已经筛选到一些与肌肉发生、肉质及产奶性状等相连锁的微卫星标记。Charlier等（1995）发现比利时蓝牛2号染色体上mh基因与牛双肌有关，而微卫星标记TGLA-44与牛的mh基因连锁。曹红鹤等(1999)研究中国南阳黄牛和皮埃蒙特牛及其杂交后代生长性状与微卫星座位的关系时，发现微卫星座位IDV-GA-27 等位基因136bp与其胸围、十字部高、胸深及腰宽呈显著正相关，而142bp与之呈显著负相关；IDVGA-6等位基因205bp对腰厚的肌肉发育有重要影响，211bp与肩部发育呈负相关；IDVGA-55等位基因203bp影响牛的体高、体长、十字部高及尻宽。高玉时等（2006）利用25个微卫星标记，对以隐性白羽鸡和仙居鸡为亲本建立的资源群体F2 500只鸡进行遗传检测，发现嫩度间与pH值存在显著的正相关(P<0.05)，与肌间脂肪存在极显著的正相关(P<0.01)，与失水率之间存在显著负相关(P<0.05)；ADL136对肌间脂肪含量的影响极为显著(P<0.01)；MCW0095和ADL166对嫩度影响显著(P<0.05)；MCW264对pH 值影响显著(P<0.05)；MCW264、ADL211和MCW0223对失水率影响极显著(P<0.01)。Lee等(2006)利用微卫星标记分析了猪的胴体品质，发现在猪的6号染色体SW71周围，存在着显著影响脂肪沉积的QTL。
在水产动物中，微卫星标记也得到了运用，已经筛选到一些与生长、繁殖、抗病等性状相关的标记。Sakamoto等（1999）找到了与虹鳟产卵时间有关的13个微卫星标记，这13个标记分布于7个连锁组中，说明虹鳟产卵时间是多基因控制的。Ozaki等（2001）利用51个微卫星标记构建了虹鳟鱼的区域连锁图谱，并定位了2个与抗病相关的QTL。陈晓汉等（2006）利用TUMXLv6.124、TUMXLv8.32、TUMXLv9.145、TUMXI v6.63和TUMXLv7.121c等5个微卫星标记分别对2个凡纳滨对虾群体的基因组DNA 进行检测，用SPSS 软件分析标记基因型和凡纳滨对虾体重之间的关系。分析结果表明，微卫星座位TUMXLv6.124和凡纳滨对虾的体重显著相关。在该座位中，基因型TUMX-Lv6.124-AA个体的体重均值显著高于基因型TUMXI v6.124-AB和TUMXI v6.124-BB。其他4个微卫星标记和凡纳滨对虾的体重关系不显著。
5. SNP在动物重要经济性状分子标记方面的研究进展
随着基因组研究的发展，1996年美国麻省理工学院（MIT）的人类基因组研究中心负责人Lander又提出了一类新的称作SNP 的遗传标记系统，即单核苷酸多态性标记。它是指由单个核苷酸替代、插入或缺失形成的分子多态。标记数目多、覆盖密度大，因而在基因定位的研究中就有着其他标记系统不可比拟的优越性和潜力，而且该标记系统的开发和应用摒弃了遗传标记分析技术的瓶颈－凝胶电泳，使用高密度的DNA芯片或微阵列可以同时对上千个SNP进行分型，所以SNP标记被誉为继RFLP和微卫星标记之后的第三代DNA分子标记。使用SNPs寻找易感基因主要是因为SNPs在基因组中的相对高频分布，非常适合用于关联分析。由于部分位于基因内部的SNP可能会直接影响产物蛋白质的结构或基因表达水平，因此，它们本身可能就是疾病遗传机制的候选改变位点。虽然SNP标记对于基因组作图和数量性状位点基因的鉴别可能是最有力的技术，但是其需要较大的经济投资，有效用的基因型也需要昂贵的仪器设备，因而许多小型实验室仍只能通过传统的分子标记方法检测少量的SNP位点，将其应用到重要经济性状分子标记的研究中。
Nkrumah等(2005)通过对180头杂种牛瘦素基因启动子的SNP多态性与生长性状的相关研究发现：TT型比CC型(CT型)血清瘦素浓度高48％(49％)(P<0.001)、背膘厚度增加39％(31％)(P<0.001)、大理石纹评分高13％(9％)(P=0.01)，采食量、生长速度和BW的差异都达到显著性水平(P<0.05)；GG型的采食量和BW值比GC或CC型都要高(P<0.01)。刘德武(2005)通过对猪IGFBP3基因进行变性高效液相色谱技术筛查到大量SNP后，通过标记与性状的关联性分析，认为其对猪的部分生长性状有重要影响。Qiu等(2006)研究了胰岛素基因4个SNP与鸡生长和发育性状的相关性，发现其中有1个SNP与小肠长度呈极显著相关(P=0.0002)、还有一个SNP与小肠长度和早期13增重等相关也极其显著(P<0.001)。
在水产动物中，Tao等（2003）在北极嘉鱼(Salvelinus alpinus L.)中发现了一个与其早期生长相关的SNP。Glenn等(2005)在一个Litopenaeus vannamei 对虾群体中检测到一个生长候选基因CTSL基因的SNP位点（C681G），该位点与虾的体重具有一定相关性。
多数动物的重要经济性状，如抗病力、生长速度、肉质等都表现为数量性状遗传，应用传统的遗传育种标记方法无法确定这些重要性状是由哪些具体的基因控制的，因此DNA分子标记技术无疑是动物遗传育种的有力工具。采用DNA分子标记技术来开展动物遗传育种是突破传统育种、有效开发和保护资源的重要途径，它将成为遗传学家和育种学家讨论的热点问题和研究主流。与畜牧动物相比，DNA标记技术在水产动物育种中的应用还处于起步阶段，相关研究的报道还非常有限。因此，应该尽快将各种标记技术应用到与重要经济性状连锁基因的分析中，以期筛选到大量重要经济性状的分子标记，同时结合遗传图谱的构建，将标记定位到图谱中，为将来的标记辅助选育奠定基础。同时，随着SNP技术被运用到育种中，它在高密度遗传图谱的构建工作中已经显示出巨大优势，但是运用它进行遗传分析如QTL作图、疾病或重要性状相关性分析的报道还相对较少。SNP主要通过大规模基因组或EST测序获得，相信随着测序技术的不断改进，测序成本大幅度的降低，以及SNP检测技术的快速发展，SNP标记将会得到大规模的发掘和应用。同时，随着分子生物学理论与技术的迅猛发展，人们也必将不断地开发出分析速度更快、成本更低、信息量更大的分子标记应用于对数量性状的研究，更进一步推进优良品种的培育。
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ABSTART
DNA molecular marker is widely used in genetic analysis and genetics-breeding of animals today. With DNA markers，it is theoretically possible to observe and exploit genetic variation in the entire genome. The application of DNA markers has allowed rapid progress in investigation of genetic variability and inbreeding, parentage assignments, species and strain identification, and the construction of high-resolution genetic linkage maps for animals. It is very significant to develop studies in searching for molecular makers with animal important economic traits (including the quantitative traits and quality traits of growth, development, procreation, disease-resistant, sex-control and so on). Well-designed studies using these genetic markers will undoubtedly accelerate identification of genes involved in quantitative trait loci (QTL) for marker-assisted selection (MAS). Nowadays, the most popular DNA molecular markers are RFLP, SSCP, AFLP, microsatellite and SNP. In this review, their applications in animal important economic traits and associations with candidate genes polymorphisms are introduced and discussed.
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