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籽鹅犌犎基因内含子３多态性及其与体重和

屠体性状的关联分析

赵文明，陈　清，程金花，吴信生，陈国宏

（扬州大学动物科学与技术学院，扬州２２５００９）

摘　要：根据鸭生长激素基因内含子３的序列设计引物，利用ＰＣＲＳＳＣＰ方法对籽鹅进行了单核苷酸多态性分析，

并检测其多态性。结果表明，籽鹅生长激素基因内含子３长约３６４ｂｐ，共发现了７个突变位点，分别为 Ａ１６０Ｇ、

Ｃ１６７Ｇ、Ｔ２６４Ｃ突变，以及ＡＡ型个体在１７６、１７７位点Ｇ、Ａ碱基缺失和ＢＢ型个体在２３１、２３２位点Ｃ、Ｔ碱基缺失。

产生ＡＡ、ＡＢ和ＢＢ３种基因型，其中ＢＢ基因型为优势基因型，且基因型频率表现为ＢＢ＞ＡＢ＞ＡＡ；卡方检验结

果表明，基因型分布符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡（犘＞０．０５）。不同基因型与体重和屠体性状的关联分析结果表明：

ＢＢ基因型个体的７周龄体重、９周龄体重、１０周龄体重、胸肌重、胸肌率及心脏重显著高于ＡＡ型个体（犘＜０．０５）；

ＢＢ基因型个体８周龄体重显著高于ＡＢ型个体（犘＜０．０５）；在所分析的性状中，ＢＢ基因型个体的均值最大，ＡＢ型

次之，ＡＡ型最小。
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　　生长激素（ＧｒｏｗｔｈＨｏｒｍｏｎｅ，ＧＨ）是由脑垂体

前叶嗜酸性细胞合成和分泌的１种单一肽链的蛋白

质激素，由１９０～１９１个氨基酸组成，是１种具有广

泛生理功能的生长调节素［１］。ＧＨ对动物体的影响

主要表现为能显著提高生长速度，促进肌肉生长，降

低脂肪含量。生长激素基因是一种重要的功能基

因，对生长激素的合成和分泌进行调节和控制，与醛

缩酶、ｃＡＭＰ依赖性蛋白激酶调节亚单位类型Ｉ存

在着连锁［２］。

　　由于犌犎 基因在医学、畜牧业生产和渔业生产

中的重要作用，因此对其基因结构和基因转录调控

的研究开始得很早。与哺乳动物相比，禽类犌犎 基

因的研究起步较晚，且主要集中在鸡上。Ｃｈｅｎ等首

次克隆并测定了鸭犌犎 基因的ｃＤＮＡ序列，该序列

包含８２０个碱基对，编码２１６个氨基酸，其２７个残

基的信号肽与大多数哺乳动物的长度一样［３］。

Ｋａｎｓａｋｕ等
［４］克隆并测定了鸭犌犎 基因的全序列。

该序列包含５２１９个碱基对，编码２１６个氨基酸，包

含５个外显子和４个内含子。敖金霞等
［５］首次获得

了鹅犌犎 基因的ｃＤＮＡ序列，全长６５１ｂｐ，也是由５

个外显子和４个内含子组成，与鸭和鸡的犌犎 基因

的编码区高度一致，同源性分别达到９９％和９２％。

另外有关禽类生长激素基因的多态性与生产性能的

相关性也有报道。Ｆｏｔｏｕｈｉ等
［６］发现鸡犌犎 基因中

存在内切酶犕狊狆Ⅰ和犛犪犮Ⅰ的酶切位点，其中的一

些位点与鸡的腹脂形成有关。Ｋｕｈｎｌｅｉｎ等
［７］发现

鸡犌犎 基因内含子上的一个犛犪犮ⅠＲＦＬＰ多态位点

对开产日龄的推迟和产蛋性能的稳定性有显著影

响。敖金霞等［８］对莱茵鹅犌犎 基因内含子２进行

ＳＳＣＰ分析，发现了２个多态位点对个体体重有极

显著影响。

　　籽鹅产于我国黑龙江省绥北和松花江地区，其

中以肇东、肇源、肇州等市、县最多。其全身羽毛洁

白，体形小而紧凑，成熟早，产蛋性能高，并因高产多

子而得名。此外，籽鹅抗寒、耐粗饲能力较强，能在

寒冷的气候和粗劣的饲养条件下保持高产，是世界

上罕见的高产蛋鹅种之一［９］。研究籽鹅的早期体重

和屠体性状对于其早期选种和开发利用也具有重要

意义。结合其他研究者的报道，一般犌犎 基因外显

子在品种内都比较保守，而且有研究表明鹅的内含

子多态性与一些经济性状有关［７８］，而且目前尚未有

关籽鹅犌犎 基因多态性及其与生产性能关联分析

的研究报道。本文以籽鹅为研究对象，对犌犎 基因

内含子３进行了ＰＣＲＳＳＣＰ检测和克隆测序，并对

其多态性与体重和屠体性状进行了关联分析，为寻

找鹅生产性状的遗传标记和构建鹅基因图谱奠定基

础，为今后育种过程中的标记辅助选择（ＭＡＳ）提供

理论依据。

１　材料与方法

１１　试验材料

　　在江苏高邮种鹅场随机抽取５５只发育良好、健

康的籽鹅（２８♂，２７♀）。鹅群常规饲养，１０周龄时

翅静脉采血，肝素钠抗凝。采用常规的酚／氯仿抽提

方法提取基因组ＤＮＡ
［１０］，４℃保存备用。

１２　犌犎基因内含子３犘犆犚犛犛犆犘检测

　　根据鸭犌犎 基因的序列（ＡＢ１５８７６０）设计引物，

Ｆｏｒｗａｒｄ：５′ＣＡＧＴＧＣＴＴＧＣＴＧＡＧＧＴＡＴ３′，Ｒｅ

ｖｅｒｓｅ：５′ＡＣＣＡＧＴＧＡＡＡＡＣＣＧＡＡＧＡ３′。交 由

上海生工生物工程技术服务有限公司合成。

　　ＰＣＲ反应体系２０μＬ：１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２μＬ，

２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ１μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ上下游引物

各０．５μＬ，犜犪狇酶１．０Ｕ，１００ｎｇ／μＬＤＮＡ模板１

μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１４．８μＬ。ＰＣＲ反应条件为：９５℃预变

性５ｍｉｎ；９４℃变性５０ｓ，５８℃退火５０ｓ，７２℃延伸

５０ｓ，３０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ；４℃保存。ＰＣＲ

扩增产物９８℃变性１０ｍｉｎ后，经８％非变性聚丙烯

酰胺凝胶２００Ｖ电泳６～８ｈ，银染显色。

１３　犌犎基因内含子３克隆测序

　　根据鸭犌犎 基因的序列设计１对引物，Ｆｏｒ

ｗａｒｄ：５′ＧＡＴＧＡＴＧＣＣＣＡＧＣＡＧＡＡＡＴ３′，Ｒｅ

ｖｅｒｓｅ：５′ＣＣＡＧＴＧＡＡＡＡＣＣＧＡＡＧＡＡＧ３′，由上

海生工生物工程技术服务有限公司合成。根据

ＰＣＲＳＳＣＰ分析结果，随机选择２个不同纯合子基

因型个体的ＰＣＲ产物进行克隆测序。反应体系同

上，ＰＣＲ条件为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性５０ｓ，

５９℃退火５０ｓ，７２℃延伸５０ｓ，３５个循环；７２℃延伸

１０ｍｉｎ；４℃保存。ＰＣＲ产物在１％琼脂糖凝胶中

电泳后，用ＤＮＡ凝胶回收试剂盒回收纯化，将回收

的片段连接到ｐＭＤ１９Ｔ载体上，并转化ＤＨ５α大

肠杆菌菌株，提取质粒，进行双酶切鉴定后交由上海

生工生物工程技术服务有限公司测序。

４４４
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１４　性能测定及统计分析

　　空腹称取１～１０周龄体重，根据文献［１１］屠宰

性能测定方法，测定１０周龄屠体重、屠宰率、半净膛

重、半净膛率、全净膛重、全净膛率、胸肌重、胸肌率、

腿肌重、腿肌率、腹脂重、腹脂率、内脏重、心脏重、肝

脏重、肌胃重和腺胃重。基因及基因型频率根据

ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡定律进行计算，狆＝ 犘＋犎／

２，狇＝犙＋ 犎／２，狓
２＝Σ犱

２／犲，其中犱＝犲－狅是期望

值与观测值之差。其中狆、狇表示给定位点上等位

基因的频率，Ｐ、Ｈ、Ｑ分别表示显性纯合子、杂合子、

隐性纯合子的基因型频率。利用ＳＰＳＳ１１．５软件的

广义线性模型（ＧｅｎｅｒａｌＬｉｎｅａｒＭｏｄｅｌ，ＧＬＭ）对各

性状值与基因型间的关系进行最小二乘法估计。

２　结果与分析

２１　犘犆犚犛犛犆犘结果

　　ＰＣＲ扩增产物经１％琼脂糖凝胶检测，扩增片

段大小与预期结果一致，且没有非特异性条带，可直

接进行ＳＳＣＰ分析，共检测出３种基因型，分别定义

为ＡＡ、ＡＢ和ＢＢ（图１）。

ＡＡ．６；ＢＢ．２，４，５；ＡＢ．１，３

图１　犌犎基因内含子３扩增产物的犛犛犆犘分析

犉犻犵１　犛犛犆犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳狋犺犲犻狀狋狉狅狀３

狅犳犌犎犵犲狀犲

２２　克隆测序结果

　　对２种纯合子基因型ＡＡ和ＢＢ个体进行克隆

测序，ＰＣＲ扩增产物经琼脂糖电泳，在４００ｂｐ左右

出现１条清晰特异的条带，测序后得到４１３ｂｐ的核

苷酸序列，其中内含子３的片段大小为３６４ｂｐ。并

检测出７个 ＳＮＰｓ位点，分别为 Ａ１６０Ｇ、Ｃ１６７Ｇ、

Ｔ２６４Ｃ突变，以及ＡＡ型个体在１７６、１７７位点的Ｇ、

Ａ碱基缺失和ＢＢ型个体在２３１、２３２位点的Ｃ、Ｔ碱

基缺失。测序峰图如图２所示。

图２　犃犃和犅犅基因型突变的变异位点

犉犻犵２　犜犺犲犿狌狋犪狋犻狅狀狊犫犲狋狑犲犲狀犃犃犪狀犱犅犅犵犲狀狅狋狔狆犲狊

２３　犌犎基因内含子３多态性

　　籽鹅犌犎 基因内含子３基因型和等位基因频率

以及χ
２适合性检验结果见表１。结果表明，籽鹅无

论公、母还是整个试验群均以ＢＢ基因型占大多数，

ＡＢ基因型次之，ＡＡ基因型最少；等位基因Ｂ频率

高于等位基因 Ａ近３倍。χ
２检验结果表明基因型

频率和等位基因频率在不同性别间分布差异不显著

（χ
２＝０．２２，犘＞０．０５）；公鹅群、母鹅群以及整个试

验群在犌犎 基因内含子３上都处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎ

ｂｅｒｇ平衡状态（犘＞０．０５），χ
２值分别为１．６８、０．４５

和１．９６。

５４４
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表１　籽鹅犌犎基因犘犆犚犛犛犆犘基因型和等位基因频率（狀＝５５）

犜犪犫犾犲１　犌犲狀狅狋狔狆犲犪狀犱犪犾犾犲犾犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳犌犎犵犲狀犲犫狔犘犆犚犛犛犆犘犻狀犣犻犵犲犲狊犲（狀＝５５）

性别

Ｓｅｘ

样本数

Ｎｏ．

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

ＡＡ ＡＢ ＢＢ Ａ Ｂ

χ
２ 值

χ
２ｖａｌｕｅ

公 Ｍａｌｅ ２８ ０．１４３（４） ０．２５０（７） ０．６０７（１７） ０．２６８０ ０．７３２０ １．６８ｎｓ

母Ｆｅｍａｌｅ ２７ ０．１１１（３） ０．２９６（８） ０．５９３（１６） ０．２５９０ ０．７４１０ ０．４５ｎｓ

总计 Ｔｏｔａｌ ５５ ０．１２７（７） ０．２７３（１５） ０．６００（３３） ０．２６３５ ０．７３６５ １．９６ｎｓ

χ
２值为对不同基因型分布的 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡检验值；上标ｎｓ表示没有达到显著水平（犘＞０．０５）

χ
２ｖａｌｕｅｓｍｅａｎｓｔｈｅｔｅｓｔｖａｌｕｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅｔｏＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｂａｌａｎｃｅ；Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｎｓｉｎｃｏｌｕｍｎａｒｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＞０．０５）

２４　不同基因型与体重和屠宰性状的关联分析

　　本研究中样本的公母比例接近一半，且由上面

的结论已知基因型在公母群体中分布差异不显著，

采用最小二乘法和多重比较分析整个群体不同基因

型间体重和屠体性状的差异，结果见表２和３。从

表２可以看出：各基因型与７、８、９和１０周龄体重间

存在显著相关（犘＜０．０５），在７、９、１０周龄体重上，

基因型为ＢＢ的个体显著高于ＡＡ个体（犘＜０．０５），

而ＡＡ与ＡＢ个体和 ＡＢ与ＢＢ个体间差异不显著

（犘＞０．０５），且３种基因型个体之间存在 ＡＡ＜ＡＢ

＜ＢＢ的关系；而在８周龄体重上，基因型为ＢＢ的

个体显著高于 ＡＢ个体（犘＜０．０５），其它基因型之

间差异不显著（犘＞０．０５）。从表３可以看出：在屠

宰性状上各基因型与胸肌重、胸肌率和心脏重存在

显著相关（犘＜０．０５），ＢＢ型个体的胸肌重，胸肌率

和心脏重最高，显著高于基因型ＡＡ（犘＜０．０５）。另

外，不同的基因型在１周龄体重等性状上差异不显

著（犘＞０．０５）。

表２　籽鹅犌犎基因内含子３与体重的关系

犜犪犫犾犲２　犜犺犲狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆犫犲狋狑犲犲狀犌犎犵犲狀犲犻狀狋狉狅狀３犪狀犱犫狅犱狔狑犲犻犵犺狋狅犳犣犻犵犲犲狊犲

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

样本数

Ｎｏ．

７周龄体重／ｇ

７ｗｅｅｋｓｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

８周龄体重／ｇ

８ｗｅｅｋｓｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

９周龄体重／ｇ

９ｗｅｅｋｓｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

１０周龄体重／ｇ

１０ｗｅｅｋｓｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

ＡＡ ７ １３０２．１４±１７４．６９ｂ １６３２．８６±２５８．１４ａｂ １７７７．４３±２４９．４９ｂ １８８８．１４±３１８．４４ｂ

ＡＢ １３ １３９７．４６±２０９．０３ａｂ １６３８．３１±２０４．５９ｂ １９４０．６２±２６０．０４ａｂ ２０８６．９２±２７３．６８ａｂ

ＢＢ ２７ １５１９．５２±２５９．６７ａ １８２４．３３±３０１．４２ａ ２０２９．２２±３１１．１４ａ ２１９０．１９±３１７．４９ａ

带有不同肩标的平均数间差异显著（犘＜０．０５），下同

Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｄｉｆｆｅｒｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＜０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

表３　籽鹅犌犎基因内含子３与部分屠体性状的关系

犜犪犫犾犲３　犜犺犲狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆犫犲狋狑犲犲狀犌犎犵犲狀犲犻狀狋狉狅狀３犪狀犱狆犪狉狋犮犪狉犮犪狊狊狋狉犪犻狋狊狅犳犣犻犵犲犲狊犲

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

样本数

Ｎｏ．

胸肌重／ｇ

Ｂｒｅａｓｔｍｕｓｃｌｅｗｅｉｇｈｔ

胸肌率／％

Ｂｒｅａｓｔｍｕｓｃｌｅｒａｔｅ

心脏重／ｇ

Ｈｅａｒｔｗｅｉｇｈｔ

ＡＡ ７ ５６．８６±１２．４８ｂ ４．３０±０．６８ｂ １５．１４±２．４１ｂ

ＡＢ １４ ７８．８３±２５．８０ａｂ ５．５０±０．４０ａｂ １７．００±２．２２ａｂ

ＢＢ ３０ ８９．１８９±２９．１２ａ ５．９０±１．４３ａ １７．３３±２．５１ａ

６４４



　４期 赵文明等：籽鹅犌犎 基因内含子３多态性及其与体重和屠体性状的关联分析

３　讨　论

　　本研究采用ＰＣＲＳＳＣＰ分析发现了鹅犌犎 基

因内含子３的单核苷酸多态性，共产生３种基因型。

结果表明，ＢＢ基因型占大多数，而且籽鹅在犌犎 基

因内含子３上纯合子的比例比较高，为０．７２７，说明

目前籽鹅的纯度较高，对籽鹅的系统保种和选育的

效果较好，这也与实际情况是一致的。χ
２适合性检

验表明，籽鹅在犌犎 基因内含子３变异位点已经达

到ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态。这说明长期的人工

选择对籽鹅犌犎 基因没有造成影响。

　　不同基因型间体重和屠体性状的最小二乘分析

结果表明，在各性状上ＢＢ基因型个体性状值均高

于ＡＡ和ＡＢ型，且在７、９、１０周龄体重和胸肌重、

胸肌率、心脏重上显著高于ＡＡ型个体（犘＜０．０５），

在８周龄体重上显著高于ＡＢ型个体（犘＜０．０５），即

基因型ＢＢ显著影响这些性状（犘＜０．０５）。这提示

犌犎 基因内含子３的ＢＢ基因型与籽鹅早期生长（７

～１０周龄）以及胸肌和心脏的发育关系密切。籽鹅

犌犎 基因的不同基因型与早期体重和屠宰性能的关

联分析表明了生长激素对机体的生长发育的促进作

用，这一研究结果表明ＢＢ基因型可以作为筛选高

的早期体重和胸肌重、胸肌率、心脏重的候选分子遗

传标记，为今后鹅的育种工作提供分子标记辅助选

择参考。

　　内含子是基因序列中不编码氨基酸的序列，现

有的研究表明内含子具有以下功能［１２１４］：在高等生

物中，内含子的长度远大于外显子，大部分随机突

变会发生在内含子中，内含子的存在使得高等生物

对突变的耐受能力大大增强；某些内含子中间碱基

的变异影响了剪接，从而导致疾病；内含子可能与基

因的表达调控有关；某些编码基因可能位于内含子

中。因此，本试验中虽然内含子３不参与蛋白质的

合成，但它的变异可能会影响犌犎 基因外显子的

“协调”，或者发挥出“位置效应”，也可能是它影响了

犌犎 基因表达过程中正确的剪切进而影响了蛋白质

的翻译［１５］，最终影响了该基因对籽鹅早期生长和体

组成发育的作用和功能，但具体原因还需要进一步

研究。

　　本试验根据鸭犌犎 基因同源序列设计１对引物

扩增鹅内含子３片段，克隆测序得到内含子３片段

大小为３６４ｂｐ。同时序列结果显示，所克隆的鹅

犌犎 基因内含子３符合以ＧＴ开头，以 ＡＧ结尾的

规则。同源性分析结果显示，鹅与鸭犌犎 基因内含

子３的同源性为９３％，但是与鸡的同源性仅为

７５％，且在长度上存在差异，鹅内含子３大小为３６４

ｂｐ，而鸡的为３０１ｂｐ。另有报道，鸡的犌犎 基因内

含子长度比哺乳动物的长很多［１６］。研究表明，同源

基因的内含子序列在近亲缘关系的物种中相似性很

高，而在亲缘关系较远的物种中相似性很低［１７］，本

研究得到的结论与此相符。同时，内含子是碱基突

变较多的区域，所以这种差异很可能是长期的物种

进化造成的。

　　通过克隆测序还得出鹅犌犎 基因内含子３多态

性是Ａ１６０Ｇ、Ｃ１６７Ｇ、Ｔ２６４Ｃ突变以及 ＡＡ基因型

１７６、１７７位点Ｇ、Ａ碱基缺失和ＢＢ基因型２３１、２３２

位点Ｃ、Ｔ碱基缺失所造成的，其中包括两种类型的

变异：单个碱基突变和缺失。突变是生物进化的基

础，目前已经广泛认为它是造成基因组差异的主要

原因之一［１８］。随着研究的深入，人们认识到突变不

仅包括狭义上的碱基突变，即转换和颠换，还包含能

造成移码突变的一个和多个碱基的插入及缺失［１９］。

而且已有研究预见插入／缺失突变对于基因组进化

的贡献比碱基突变要大得多［２０］。本文在籽鹅群体

犌犎 基因内含子３中首次发现了２处缺失，这一研

究结果将为我国地方鹅种及家禽的起源、进化和分

子系统发育分析增添新的理论依据。
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