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摘　要：本研究旨在分析犝犆犘２基因ＳＮＰｓ及其单倍型与肉牛饲料转化率和体尺等生长相关性状的相关性。以

１１８头西门塔尔牛为试验材料，利用ＤＮＡ池和ＰＣＲＲＦＬＰ方法检测犝犆犘２基因Ｇ１１８Ａ、Ｃ１６１Ｔ、Ｃ２１５Ｇ、Ｃ３０５Ｔ

位点多态性，构建单倍型并与生长性状进行相关分析。结果表明，Ｇ１１８Ａ、Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ位点均与饲料转化率显

著相关（犘＜０．０５），其中杂合个体均值显著高于纯合个体且料肉比较高，而纯合个体之间差异不显著。位点Ｃ１６１Ｔ

和Ｃ３０５Ｔ对胸围和腹围发挥主要影响作用，在差异显著表型性状中，ＴＴ基因型显著大于ＣＣ基因型个体。所构建

的单倍型与单个ＳＮＰ分析结果较为一致。综合考虑饲料转化率、平均日增体质量、胸围和腹围，建议将Ｃ１６１Ｔ和

Ｃ３０５Ｔ位点的纯合个体ＴＴ基因型作为提高肉牛生长性状的候选分子标记。
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　　在家畜生产育种中，饲料的利用效率是非常重

要的经济性状。其中饲料费用的支出大约占总支出

的６０％～６５％，因此节省饲料资源，提高动物饲料

的利用效率，降低饲料成本是饲料生产者与饲养者

不断追求的共同目标。饲料的利用效率有很多种评

价方法，饲料转化率（Ｆｅｅｄｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｒａｔｉｏ，ＦＣＲ）

便是其中的一种，通常被定义为饲料投入与产出之

比。利用候选基因法分离鉴定与饲料转化率相关的

ＤＮＡ分子标记是提高家畜饲料利用效率的有效手

段之一。在畜禽育种中，体尺性状良好的个体备受

青睐，体况优秀的个体不仅生长速度较快，而且对家

畜的选种选育发挥重要作用。

ＵＣＰｓ是机体组织特异表达的线粒体内膜蛋

白，其作为质子转运体，可降低质子电化学梯度，使

呼吸链与ＡＴＰ合成过程解偶联，因此氧化磷酸化

合成ＡＴＰ的效率下降，能量以热的形式散发。简

言之，ＵＣＰｓ的功能是决定氧化磷酸化反应即ＡＴＰ

的生成还是产热散能［１２］。ＵＣＰｓ家族成为能量调

控的靶蛋白，对机体能量代谢，静止代谢率和饲料转

化效率等性状具有显著的影响［３］。到目前为止，

犝犆犘 基因家族中共发现了６个成员，包括犝犆犘ｌ～

犝犆犘６，它们分布在动物、植物、鱼类、真菌和原生动

物中［４５］。自Ｔｕ等
［６］用小鼠犝犆犘１基因敲除试验

证实了 ＵＣＰｓ的解离氧化磷酸化偶联的功能，揭示

了其在体内供热代谢途径中的机制以来，ＵＣＰｓ很

快引起了遗传学家和营养学家们的关注［７］。研究发

现，犝犆犘２或犝犆犘３基因的碱基突变可引起肥胖，例

如人犝犆犘２基因外显子４的Ａｌａ／Ｖａｌ错义突变和外

显子８非翻译区３′端４５ｂｐ片段的插入或缺失，

犝犆犘３外显子 ３ 的 Ｃ／Ｔ 突变都可影响能量代

谢［６７］。Ａｒｇｙｒｏｐｏｕｌｏｓ等
［８］对人肥胖症和糖尿病患

者进行了研究，发现犝犆犘２和犝犆犘３基因变异可引

起肥胖和２型糖尿病。目前在人类中已发现了因

犝犆犘２或犝犆犘３基因突变而引起的肥胖
［９］。１９９７

年，Ｈｅｕｒｙ等
［１０］发现了人的犝犆犘２基因，并定位于

１１号染色体ｌｌｑｌ３上。德国 Ｌｅｎｔｅｓ研究小组用

ＰＣＲ和序列分析法获得了人的犝犆犘２基因结构，

犝犆犘２基因全长８．７ｋｂ，由８个外显子组成，其中有

２个不翻译的外显子，编码３０９个氨基酸，与 ＵＣＰ１

有５５％的氨基酸同源性。犝犆犘２广泛存在于动物

脑、肌肉、白脂等组织中，主要通过改变活性氧种类，

控制脂毒性和氧化损害，阻止脂肪酸氧化和脂质累

积［１１１２］。Ｍｏｓｔｙｎ等采用Ｎｏｒｔｈｅｒｎ法分析了犝犆犘２

在小鼠不同组织中的表达，发现犝犆犘２在小肠、肺

脏、脾脏、白脂肪中表达量较大，这也说明犝犆犘２在

能量平衡、体质量和热量调节过程中产生作用［１３］。

牛的犝犆犘２基因序列至少包括６个外显子和５个内

含子，定位在１５号染色体。目前还鲜见关于牛

犝犆犘２基因多态性与肉牛饲料转化率和体尺等生长

性状的相关性报道。

本研究旨在将体尺性状与饲料转化率性状综合

考虑，筛选出有利基因型，在保证生长性状的基础上，

降低饲养成本。通过对牛犝犆犘２基因第２内含子的

ＳＮＰｓ检测，比较不同基因型频率的差异，为从分子遗

传学角度探讨肉牛的能量消耗机制提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试动物

１．１．１　饲养数据收集　　实验牛群为北京大兴金

维畜牧有限公司的１１８头１２月龄西门塔尔育肥牛。

所有实验动物按照 ＮＲＣ（２０００）营养标准分别在上

午０５：３０和下午１６：３０饲喂２次，自由饮水。试验

中对实验牛进行隔栏栓饲，单槽饲喂，集中育肥３个

月，每周连续３ｄ收集个体采食量数据。试验期间

随机收集４次正常饲喂饲料，送到中国农业科学院

北京畜牧兽医研究所分析中心进行化验分析，检测

样品水分及初水分含量。

个体的平均采食量＝试验期内记录个体每天采

食量之和／记录次数；

个体干物质摄入量（ＤＭＩ）＝个体的平均采食量

×（（１－第１次饲养样品水分）×（１－第１次饲料样

品初水分）＋ （１－第２次饲养样品水分）×（１－第２

次饲料样品初水分）＋ （１－第３次饲养样品水分）

×（１－第３次饲料样品初水分）＋ （１－第４次饲养

样品水分）×（１－第４次饲料样品初水分）／４）；

饲料转化率（ＦＣＲ）＝ＤＭＩ／ＡＤＧ。

１．１．２　体尺测定　　试验期间，按照体尺测量标

准［１４］，由同一人在试验群体大约８、１２和１５月龄时

收集体尺性状数据，并使用ＳＡＳ软件的ＧＬＭ 自编

程序将每头牛的体尺数据矫正到８、１２和１５月龄。

１．１．３　体质量测定　　试验期为３个月，分别在正

式试验第１、４５和９０天的早晨对试验牛称重，空腹

９０７
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测定，分别记为 Ｗ１、Ｗ２和 Ｗ３。平均日增体质量

（ＡＤＧ）＝（Ｗ２Ｗ１）／４５＋（Ｗ３Ｗ２）／４５／２。

１．１．４　ＤＮＡ提取　　对每头牛颈静脉采血１０ｍＬ，

ＡＣＤ抗凝，低温下快速送回实验室，于－２０℃保存。

基因组ＤＮＡ按照常规酚／氯仿方法抽提，检测质量和

浓度后稀释成２０ｎｇ·μＬ
－１的工作液，４℃保存备用。

１．２　主要试剂

犜犪狇ＤＮＡ聚合酶、１０×Ｂｕｆｆｅｒ、１．５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１

Ｍｇ
２＋和ｄＮＴＰｓ均购自北京赛百盛生物有限公司。

１．３　引物合成

根据 ＧｅｎＢａｎｋ上公布的牛犝犆犘２基因 ＤＮＡ

序列（ＮＣ＿００７３１３．４），用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件设计１对

引物（表１），用于扩增内含子２部分片段。引物由

北京赛百盛技术有限公司合成。

１．４　基因型检测

采用ＤＮＡ池混合测序的方法，将部分目标片

段ＰＣＲ产物混合后测序，在犝犆犘２第２内含子区发

现６个ＳＮＰｓ位点，分别为：Ｃ７７Ｔ、Ｇ１１８Ａ、Ｃ１６１Ｔ、

Ｃ２１５Ｇ、Ｃ３０５Ｔ和Ｇ３１５Ａ。

采 用 ＰＣＲＲＦＬＰ 方 法 对 Ｇ１１８Ａ、Ｃ１６１Ｔ、

Ｃ２１５Ｇ和Ｃ３０５Ｔ位点所有个体进行基因型检测（表

１），ＰＣＲ反应体系为２５μＬ：基因组ＤＮＡ４０ｎｇ，１０

×ｂｕｆｆｅｒ１．５μＬ，１．５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１ Ｍｇ

２＋１．５μＬ，０．５

ｍｍｏｌ·Ｌ－１ｄＮＴＰ０．５μＬ，犜犪狇ＤＮＡ聚合酶１．０Ｕ，

１μｍｏｌ·Ｌ
－１的上下游引物各１μＬ。ＰＣＲ反应程序：

９４℃预变性５ｍｉｎ；３２个循环（９４ ℃变性３０ｓ，

６５℃退火４５ｓ，７２℃延伸４５ｓ）；７２℃延伸１０ｍｉｎ；

４℃保存。７μＬＰＣＲ产物加入５Ｕ·Ｌ
－１的限制性

内切酶１．０μＬ，Ｂｕｆｆｅｒ１．０μＬ，混匀后于３７℃恒温

水浴锅中酶切过夜，次日用２％的琼脂糖凝胶电泳

检测，Ｋｏｄａｋ凝胶成像系统照相分析。根据特征条

带类型判定基因型。

根据酶切结果，选取３种不同基因型个体的

ＰＣＲ产物进行纯化，并交由北京华大基因公司测

序。随后对测定的序列进行ＢＬＡＳＴ分析，以验证

基因型判定的准确性。

表１　犘犆犚扩增引物信息

犜犪犫犾犲１　犜犺犲犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳狆狉犻犿犲狉狊狌狊犲犱犫狔犘犆犚犻狀狋犺犲狊狋狌犱狔

基因

Ｇｅｎｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃

Ｔｍ

产物长度／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｌｅｎｇｔｈ

内切酶

Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅ

犝犆犘２
Ｆ：ＴＧＴＣＡＡＣＴＧＴＧＣＴＧＡＧＣＴＧＧＴ

Ｒ：ＣＡＧＧＧＣＡＧＡＧＴＴＣＡＴＧＴＡＴＣＴＣＧ
６５ ４８１

犜狊犮ｌ

犅犵犾１

犎犻狀ｆ１

犜狊狆Ｅ１

１．５　统计分析

利用ＰＨＡＳＥＶ２．０（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｓｔａｔ．ｗａｓｈ

ｉｎｇｔｏｎ．ｅｄｕ／ｓｔｅｐｈｅｎｓ／ｓｏｆｔｗａｒｅ．ｈｔｍｌ）分析各基因

的ＳＮＰｓ在群体中组成的单倍型情况
［１５］。利用

ＨＡＰＬＯＶＩＥＷ４．２软件对４个位点之间的连锁不

平衡进行分析［１６］。

标记与性状间的相关分析采用ＳＡＳＧＬＭ 程

序，根据性状及试验群体的特点构建线性分析模型：

狔犻犼犽犾＝μ＋犕犻＋犌犼＋犠犽＋犲犻犼犽。其中，狔犻犼犽犾为性状表型

值，μ为总体均值，犕犻 为月龄效应，犌犼 为基因型效

应，犠犽 为出生体质量协变量，犲犻犼犽为随机误差。不同

基因型间的比较分析采用最小二乘法，结果用“最小

二乘均值±标准误”表示。试验动物均在同一饲养

条件下饲养，饲料相同，营养水平相当，因此没有考

虑饲养因素的影响。

２　结　果

２．１　西门塔尔牛犝犆犘２基因犛犖犘狊基因型判定

犝犆犘２第２内含子扩增片段４８１ｂｐ，在Ｇ１１８Ａ、

Ｃ１６１Ｔ、Ｃ２１５Ｇ和Ｃ３０５Ｔ突变位点处使用相应的限制

性内切酶进行酶切分型，各位点酶切情况见表２，

ＰＣＲＲＦＬＰ检测结果见图１。

２．２　在群体中不同基因型频率分析

犝犆犘２基因第２内含子位点的遗传结构分析见

图２和表２。在西门塔尔牛群体中，４个候选位点均

有２种等位基因，３种基因型。其中 Ｇ１１８Ａ 位点

ＡＡ型为优势基因型，Ａ为优势等位基因，测序表明

该等位基因是第１１８位核苷酸发生 Ｇ→Ａ 突变；

Ｃ１６１Ｔ位点，ＴＴ型为优势基因型，Ｔ等位基因为优

势基因，测序表明等位基因Ｃ是由等位基因Ｔ在第

０１７
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１６１位核苷酸发生Ｔ→Ｃ突变；Ｃ２１５Ｇ位点 ＧＧ型

为优势基因型，Ｇ等位基因为优势基因，测序表明等

位基因Ｃ是由等位基因Ｇ在第２１５位核苷酸发生

Ｇ→Ｃ突变；Ｃ３０５Ｔ位点ＴＴ型为优势基因型，Ｔ等

位基因为优势基因，测序表明等位基因Ｃ是由等位

基因Ｔ在第３０５位核苷酸发生Ｔ→Ｃ突变。优势基

因型个体料肉比均值均较低。由多态信息含量

（犘犐犆）可知，除Ｃ２１５Ｇ位点外，其余３个位点均处

于中度多态。

图１　犝犆犘２基因犛犖犘狊位点的犚犉犔犘电泳图谱

犉犻犵．１　犚犉犔犘犿犪狆狅犳犳狅狌狉犛犖犘狊犳狅狉犝犆犘２犵犲狀犲

Ｃ２１５Ｇ位点混合池测序中没有检测到ＣＧ基因型

ＴｈｅＧＧｇｅｎｏｔｙｐｅｉｓｎｏｔｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｔＣ２１５Ｇｌｏｃｕｓｏｆ犝犆犘２ｇｅｎｅｂｙＤＮＡｐｏｏｌｉｎｇ
图２　犝犆犘２基因犛犖犘狊测序峰图

犉犻犵．２　犝犆犘２犵犲狀犲犛犖犘狊狊犲狇狌犲狀犮犻狀犵

１１７
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表２　西门塔尔牛犝犆犘２基因第２内含子犛犖犘狊等位基因及基因型频率

犜犪犫犾犲２　犃犾犾犲犾犲犪狀犱犵犲狀狅狋狔狆犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳狋犺犲狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊犻狀犻狀狋狉狅狀２狅犳犝犆犘２犵犲狀犲犻狀犛犻犿犿犲狀狋犪犾

个体数／头

Ｎｕｍｂｅｒ
位点Ｌｏｃｕｓ

基因型频率（个体数）

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
犘犐犆

１１８

Ｇ１１８Ａ ＧＧ（８４）０．７１ ＧＡ（２２）０．１９ ＡＡ（１２）０．１０ Ｇ０．８０５１ Ａ０．１９４９ ０．２６

Ｃ１６１Ｔ ＴＴ（７７）０．６５ ＴＣ（３１）０．２６ ＣＣ（１０）０．０９ Ｔ０．７８３９ Ｃ０．２１６１ ０．２８

Ｃ２１５Ｇ ＧＧ（１００）０．８５ ＧＣ（９）０．０７５ ＣＣ（９）０．０７５ Ｇ０．８８７５ Ｃ０．１１２５ ０．１８

Ｃ３０５Ｔ ＴＴ（６０）０．５１ ＴＣ（４８）０．４１ ＣＣ（１０）０．０８ Ｔ０．７４５８ Ｃ０．２５４２ ０．３１

２．３　犝犆犘２基因各位点犘犆犚犚犉犔犘狊多态性与生长

性状的相关性分析

２．３．１　犝犆犘２基因各位点ＰＣＲＲＦＬＰｓ多态性与

饲料转化率（ＦＣＲ）和平均日增体质量（ＡＤＧ）的相

关性分析　　对犝犆犘２基因４个位点与ＦＣＲ和

ＡＤＧ进行关联分析，结果见表３。４个候选位点中，

除Ｃ２１５Ｇ以外，其余３个位点与ＦＣＲ和ＡＤＧ均显

著相关。Ｇ１１８Ａ、Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ位点与ＦＣＲ极

显著相关（犘＜０．０１），杂合个体ＦＣＲ均值均极显著

高于纯合个体，纯合个体之间差异不显著。这３个

位点与ＡＤＧ显著相关（犘＜０．０５），其中杂合个体日

增体质量均值显著小于纯合个体，与饲料转化率影

响一致。

表３　犝犆犘２基因位点多态性与生长性状的相关性

犜犪犫犾犲３　犃狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狊狅犳犝犆犘２犵犲狀犲狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊狑犻狋犺犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊

月龄

Ａｇｅ

性状

Ｔｒａｉｔ

Ｇ１１８Ａ Ｃ１６１Ｔ Ｃ２１５Ｇ Ｃ３０５Ｔ

ＡＡ ＧＡ ＧＧ ＣＣ ＣＴ ＴＴ ＣＣ ＣＧ ＧＧ ＣＣ ＣＴ ＴＴ

ＦＣＲ
７．００±

０．４５Ａ

９．５９±

２．４０Ｂ

７．４８±

０．２６Ａ

７．７４±

０．４２Ａ

９．５５±

１．６０Ｂ

７．５２±

０．４５Ａ

７．８２±

０．５６

７．９５±

２．１０

７．９７±

０．４７

７．３７±

０．２７Ａ

９．４１±

１．１９Ｂ

７．５２±

０．４５Ａ

ＡＤＧ
１．２０±

０．０８ａ

０．９７±

０．０８ｂ

１．１５±

０．０２ａ

１．３２±

０．０３ａ

０．９９±

０．０６ｂ

１．１９±

０．０６ａ

１．１３±

０．０３

１．１５±

０．１３

１．１２±

０．０６

１．１４±

０．０３ａ

０．９１±

０．０５ｂ

１．１９±

０．０６ａ

１５月龄

１５ｍｏｎｔｈ

ｏｌｄ

体高／ｃｍ

Ｗｉｔｈｅｒｓｈｅｉｇｈｔ

１２６．７５±

０．６９

１２６．５９±

１．０１

１２５．４６±

０．５１

１２５．１６±

０．５３ａ

１２６．２３±

０．８１ａｂ

１２９．３０±

０．８０ｂ

１２５．５６±

０．４６

１２７．８９±

１．４２

１２６．４４±

０．８８

１２５．３７±

０．６５

１２６．２６±

０．６０

１２６．３０±

０．８０

胸围／ｃｍ

Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１８４．０３±

１．９１

１８４．８２±

１．４３

１８３．９６±

０．８０

１８３．４５±

０．８４ａ

１８５．４２±

１．１３ａｂ

１８９．００±

２．０４ｂ

１８４．２２±

０．７１

１８３．６７±

２．４７

１８４．６７±

２．２５

１８３．７３±

１．０１ａ

１８４．３８±

０．８８ａ

１８９．００±

２．０４ｂ

腹围／ｃｍ

Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

ｏｆａｂｄｏｍｅｎ

２２１．３３±

１．８７

２１９．７３±

１．５５

２２０．０６±

０．７８

２１９．５５±

０．８３ａ

２２０．１３±

１．２２ａ

２２４．３０±

２．０１ｂ

２２０．０２±

０．７１

２２０．４４±

２．４３

２２１．５６±

２．０９

２１９．８３±

０．９４ａ

２１９．５７±

１．００ａ

２２４．３０±

２．０２ｂ

１２月龄

１２ｍｏｎｔｈ

ｏｌｄ

体高／ｃｍ

Ｗｉｔｈｅｒｓｈｅｉｇｈｔ

１１９．９２±

１．２６

１１７．９５±

０．８７

１１７．６５±

０．５１

１１７．５０±

０．５２ａ

１１８．５５±

０．７３ａ

１２２．５０±

１．５７ａｂ

１１７．６７±

０．４６

１１９．１３±

０．８３

１１９．８９±

１．７０

１１７．１０±

０．５５

１１８．７２±

０．６７

１１９．５０±

１．５７

胸围／ｃｍ

Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１７２．７５±

２．６５

１６９．１４±

１．３６

１７０．１０±

０．８６

１６９．４０±

０．８６ａ

１６９．６２±

１．３０ａ

１７５．５０±

２．８４ｂ

１６９．７６±

０．７４

１６７．３８±

３．０８

１７５．００±

３．１２

１６９．６３±

０．９９ａ

１６９．２５±

１．０５ａ

１７５．５０±

２．８４ｂ

腹围／ｃｍ

Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

ｏｆａｂｄｏｍｅｎ

１９８．５０±

３．２２ａ

１９７．２４±

１．６４ｂ

１９９．７２±

１．００ａｂ

１９８．６９±

１．０１Ａ

１９９．７８±

１．５４Ａ

２０６．１０±

３．６３ＡＢ

１９９．２５±

０．８８

１９８．１３±

３．２６

２０５．２２±

３．９４

１９９．３６±

１．２０ａ

１９８．５６±

１．１６ａ

２０７．１０±

３．６３ｂ

８月龄

８ｍｏｎｔｈ

ｏｌｄ

体高／ｃｍ

Ｗｉｔｈｅｒｓｈｅｉｇｈｔ

１０５．７５±

１．７６

１０４．９０±

１．２９

１０４．８６±

０．４９

１０４．６０±

０．５７ａ

１０５．７７±

０．７５ａｂ

１０５．６０±

２．１３ｂ

１０４．９６±

０．４８

１０４．６２±

１．８０

１０７．８９±

２．３６

１０４．６６±

０．６４

１０５．２９±

０．６６

１０７．６０±

２．１３

胸围／ｃｍ

Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１４２．７５±

３．３８

１４２．６７±

１．８０

１４１．５８±

０．９５

１４１．３０±

１．００ａ

１４５．２０±

１．４６ａｂ

１４７．８０±

３．６１ｂ

１４１．８３±

０．８５

１３９．２５±

３．１０

１４０．６７±

４．０４

１４１．４５±

１．２０ａ

１４１．７１±

１．１０ａ

１４７．８０±

３．６１ｂ

腹围／ｃｍ

Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

ｏｆａｂｄｏｍｅｎ

１８１．７５±

３．９７

１８０．８１±

２．３４

１８０．５０±

１．１１

１７９．６３±

１．２１ａ

１８２．２０±

１．６２ａｂ

１８６．３０±

４．６７ｂ

１８０．６１±

０．９８

１７９．２５±

５．０１

１８５．４４±

０．１３

１８０．３３±

１．４５ａ

１８０．４４±

０．２５ａ

１８６．３０±

４．６７ｂ

ＦＣＲ．饲料转化率；ＡＤＧ．平均日增体质量。表中数值为“平均值±标准误”。不同大写字母表示差异极显著（犘＜０．０１），不同小写字母表示差

异显著（犘＜０．０５）。表６同

ＦＣＲ．Ｆｅｅｄｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｒａｔｉｏ；ＡＤＧ．Ａｖｅｒａｇｅｄａｉｌｙｇａｉｎ．Ｔｈｅｄａｔａｉｎｔａｂｌｅａｒｅｓｈｏｗｅｄａｓ“ｍｅａｎ±ＳＥ”．ａ，ｂ．Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ

ａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（犘＜０．０５）；Ａ，Ｂ．Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（犘＜０．０１）．ＴｈｅｓａｍｅａｓＴａｂｌｅ６
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　　综上所述，Ｇ１１８Ａ、Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ位点中纯

合个体料肉比较低且具有较高的日增体质量，为优

势基因型，利于肉牛生长。

２．３．２　犝犆犘２基因各位点ＰＣＲＲＦＬＰｓ多态性与

体尺性状的相关性分析　　由表３可知，犝犆犘２基

因Ｃ１６１Ｔ位点对１５、１２和８月龄的体高、胸围和腹

围性状影响显著（犘＜０．０５），其中ＴＴ基因型个体

的体高、胸围和腹围均值显著高于ＣＣ基因型个体；

Ｃ３０５Ｔ位点对１５、１２和８月龄的胸围和腹围性状

影响显著（犘＜０．０５），其中ＴＴ基因型的胸围和腹

围值显著大于ＣＣ基因型。此外，通过分析发现，

Ｇ１１８Ａ位点只对１２月龄腹围影响显著，对１５和８

月龄腹围性状却没有显著影响。这可能与样品量较

少和人为测定产生的误差有关。

２．４　单倍型分析

利用 ＨＡＰＬＯＶＩＥＷ４．２软件对西门塔尔牛

犝犆犘２基因中的４个ＳＮＰｓ位点所形成的单倍块与

ＬＤ进行分析。结果显示，在这４个ＳＮＰｓ位点中仅

预测到１个单倍块，如图３。ＬＤ分析表明，Ｃ２１５Ｇ

与Ｃ３０５Ｔ位点处于紧密连锁状态（γ
２＝０．９５）。

基于 ＰＨＡＳＥ 软 件 的 分 析 表 明，Ｇ１１８Ａ、

Ｃ１６１Ｔ、Ｃ２１５Ｇ、Ｃ３０５Ｔ位点在西门塔尔牛群体中，

共构建１０种单倍型组合，其中频率大于１％的单倍

型有７种（表４），单倍型１（ＧＣＣＣ）为主要的单倍

型，占总数的７１％。由于一些单倍型数量较少，在

进行关联分析时，只选取样本含量大于３的单倍型

组合，所以选取１１、１２、１３、１６、１７和８８单倍型

组合与生长性状进行关联分析，结果见表５。

图３　犝犆犘２基因犛犖犘狊之间连锁不平衡（犔犇）分析

犉犻犵．３　犜犺犲犔犇犪狀犪犾狔狊犻狊犳狅狉犛犖犘狊狅犳犝犆犘２犵犲狀犲

２．４．１　犝犆犘２ 基因单倍型组合与饲料转化率

（ＦＣＲ）和平均日增体质量（ＡＤＧ）的相关性分析　

　对犝犆犘２基因各单倍型组合与ＦＣＲ和 ＡＤＧ的

关联分析见表６。各单倍型组合对ＦＣＲ和ＡＤＧ的

影响一致，其中１１、１６、８８组合料肉比均值显著低

于１２、１３和１７组合（犘＜０．０５），１１、１６和８８组合

日增体质量均值显著高于１２、１３和１７组合（犘＜

０．０５），而１１、１６和８８组合之间与１２、１３和１７组

合之间差异不显著（犘＞０．０５）。

表４　犝犆犘２基因第２内含子单倍型频率分析

犜犪犫犾犲４　犉狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳狋犺犲犺犪狆犾狅狋狔狆犲犻狀犻狀狋狉狅狀２狅犳犝犆犘２犵犲狀犲

单倍型序号 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｎｕｍｂｅｒ 单倍型 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ 单倍型频率 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ 标准误Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ

１ ＧＣＣＣ ０．７１０３４２ ０．００３１６５

２ ＧＣＣＴ ０．０５２８３３ ０．００２１６１

３ ＧＴＣＣ ０．０００１４１ ０．０００８０６

４ ＧＴＣＴ ０．０４３２８７ ０．００２０５５

５ ＧＴＧＴ ０．００９３５４ ０．０００６１３

６ ＡＣＣＣ ０．０１０９４５ ０．００３１９２

７ ＡＣＣＴ ０．０３２４５０ ０．００２２１２

８ ＡＴＣＣ ０．０００１８９ ０．０００９２６

９ ＡＴＣＴ ０．０４６０３９ ０．００２１０４

１０ ＡＴＧＴ ０．０９４３３９ ０．００００６２
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２．４．２　犝犆犘２基因单倍型组合与体尺性状的相关

性分析　　对犝犆犘２基因单倍型组合与１５、１２和８

月龄的体高、胸围和腹围等体尺性状进行关联分析

可知，８８单倍型组合对各月龄胸围和腹围均有显

著影响，其各项指标均值高于其他单倍型组合（犘＜

０．０５）。８８单倍型组合只在１２月龄体高上表现出

优势，这可能与选取的群体规模较小和人为测量误

差有关。

综上，单倍型组合与生长性状的相关分析发现，

单倍型８８组合为优良单倍型，具有较低的料肉比，

较高的日增体质量和较好的体尺性状，这与单位点

分析的结果较为一致。

表５　单倍型组合统计

犜犪犫犾犲５　犜犺犲狊狋犪狋犻狊狋犻犮狊犳狅狉犺犪狆犾狅狋狔狆犲

项目

Ｉｔｅｍ

单倍型组合 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

１１ １２ １３ １４ １６ １７ １８ ５７ ５８ ８８

样本量 Ｎｏ． ６３ １４ １３ ２ １０ １３ １ １ １ ９

组合单倍型频率Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ０．５３４ ０．１１７ ０．１１０ ０．０１７ ０．０８５ ０．１１０ ０．００８ ０．００８ ０．００８ ０．０７６

表６　犝犆犘２基因单倍型与生长性状的关联分析

犜犪犫犾犲６　犃狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狅犳犝犆犘２犺犪狆犾狅狋狔狆犲狑犻狋犺犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊

月龄Ａｇｅ 性状Ｔｒａｉｔ

组合单倍型 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

１１ １２ １３ １６ １７ ８８

ＦＣＲ
７．６８±

０．９３ａ

９．３９±

４．０９ｂ

９．５３±

１．５３ｂ

７．４１±

１．９４ａ

９．５９±

１．８７ｂ

７．６１±

１．５８ａ

１５月龄

１５ｍｏｎｔｈ

ｏｌｄ

ＡＤＧ
１．１４±

０．０３ａ

０．９７±

０．０９ｂ

０．９２±

０．０９ｂ

１．１２±

０．１４ａ

０．９２±

０．１４ｂ

１．１５±

０．０７ａ

体高／ｃｍ

Ｗｉｔｈｅｒｓｈｅｉｇｈｔ

１２５．１８±

０．６８

１２５．３０±

０．９１

１２５．００±

１．３４

１２５．１４±

１．５６

１２６．７５±

１．９９

１２６．４４±

０．８８

胸围／ｃｍ

Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１８３．６４±

１．０５ａ

１８３．００±

１．７６ａ

１８８．２５±

２．５４ａｂ

１８１．４３±

１．８８ａ

１８３．８８±

２．１３ａ

１８８．６７±

２．２５ｂ

腹围／ｃｍ

Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅｏｆａｂｄｏｍｅｎ

２１９．４５±

０．９８ａ

２１９．６０±

１．５４ａ

２２３．６６±

２．５１ａｂ

２１６．１４±

３．２６ａ

２２４．７５±

２．７１ａｂ

２２４．５６±

２．１１ｂ

１２月龄

１２ｍｏｎｔｈ

ｏｌｄ

体高／ｃｍ

Ｗｉｔｈｅｒｓｈｅｉｇｈｔ

１１６．８８±

０．５７ａ

１１７．７８±

１．８６ａｂ

１１７．１４±

１．２８ａｂ

１１７．２９±

１．５５ａｂ

１１８．１３±

１．８５ａｂ

１１９．８９±

１．７０ｂ

胸围／ｃｍ

Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１６９．６７±

１．０３ａ

１７４．１１±

２．０９ａｂ

１６９．５７±

３．８９ａ

１６７．４３±

１．７０ａ

１６９．５０±

１．６３ａ

１７５．００±

３．１２ｂ

腹围／ｃｍ

Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅｏｆａｂｄｏｍｅｎ

１９４．１７±

１．２４ａ

１９６．９８±

２．３４ａ

２０４．７１±

３．４１ａｂ

１９４．００±

２．２８ａ

２０５．２５±

２．４０ａｂ

２０５．２２±

３．９４ｂ

８月龄

８ｍｏｎｔｈ

ｏｌｄ

体高／ｃｍ

Ｗｉｔｈｅｒｓｈｅｉｇｈｔ

１０４．５６±

４．８９

１０５．９０±

３．８７

１０４．７５±

２．８２

１０３．１７±

６．３０

１０６．３８±

６．０７

１０７．８９±

７．０７

胸围／ｃｍ

Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１４１．４０±

９．１４ａ

１４６．８０±

５．８２ａｂ

１４７．７５±

９．２５ａｂ

１３９．００±

８．３２ａ

１４０．５０±

７．８３ａ

１４７．６７±

１２．１１ｂ

腹围／ｃｍ

Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅｏｆａｂｄｏｍｅｎ

１７９．９６±

１０．９１ａ

１８５．７０±

６．６０ａｂ

１７８．６５±

８．４０ａ

１７７．１７±

８．０８ａ

１８４．９２±

９．７４ａ

１８５．４４±

１５．４０ｂ

３　讨　论

在现代养牛生产中，将优质饲料转化为牛的体

增质量是极其重要的，尤其是饲料成本居于高位时

显得更为重要，鉴于此，如何提高肉牛的饲料转化是

养牛工作者一直追求的目标。饲料转化率被公认为
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是大多数饲料和生长性能记录系统一个必不可少的

指标。体尺性状作为衡量个体生长发育的重要指

标，在家畜育种中发挥重要作用。将饲料转化率和

体尺性状综合考虑，选育出体增质量效果好且体况

良好的个体，这对肉牛选种选育具有重要的意义。

本试验通过对犝犆犘２基因第２内含子基因多态

性与西门塔尔牛生长性状的相关性研究显示，

犝犆犘２基因Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ位点与肉牛的饲料转

化率，平均日增体质量和胸围、腹围显著相关。这与

犝犆犘２基因的生理功能是密不可分的。大量的研究

证实ＵＣＰ系统对机体的生长发育和生长、脂肪沉

积有一定的影响。人类的研究表明，犝犆犘２基因５′

调控区－８６６Ｇ／Ａ突变对肥胖和糖尿病有关
［１７１９］，

ＧＧ基因型个体可以导致糖尿病的发生。但犝犆犘２

基因多态在家畜方面的研究报道较少，Ｓｈｅｒｍａｎ等

指出，犝犆犘２基因第２外显子４６５处的Ｔ／Ｇ的突变

对ＦＣＲ和ＡＤＧ有显著影响，其中ＧＧ基因型具有

较低的ＦＣＲ值和较高的ＡＤＧ值，对肉牛育肥性状

选择有利［２０］。本研究在筛选犝犆犘２基因ＳＮＰ位点

时，在第２外显子没有发现突变，这可能与群体所处

的环境和群体规模有关，但在第２内含子的４个候

选位点中，除Ｃ２１５Ｇ位点外，其余位点均与饲料转

化率和平均日增体质量显著或极显著相关，其中纯

合个体均值显著优于杂合个体。这与犝犆犘２基因

在生长调控方面发挥机制的报道一致。

除ＦＣＲ和ＡＤＧ外，本研究结合部分体尺性状

进行综合分析，期望找到影响肉牛体尺及生长育肥

一致的位点。对１５、１２和８月龄体高、胸围和腹围

体尺性状分析可知，位点Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ发挥主

要影响作用。其中Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ位点ＴＴ基因

型个体各月龄的胸围和腹围表型值显著大于ＣＣ型

个体，为优势基因型，对控制胸围和腹围有影响。综

上所述，鉴于ＦＣＲ和ＡＤＧ表型，向肉用方向选育，

我们应选择纯合个体（ＴＴ或ＣＣ基因型）进行纯繁

和扩群饲养，淘汰杂合个体。再综合考虑胸围和腹

围性状，建议选择ＴＴ型个体，以保证ＦＣＲ值较低，

ＡＤＧ较高，胸围和腹围状况良好。

仅以单一ＳＮＰ位点对性状进行估测可能受到

其他ＳＮＰｓ的影响，本研究对４个位点进行连锁不

平衡分析，Ｃ２１５Ｇ与Ｃ３０５Ｔ位点处于紧密连锁状态

（γ
２＝０．９５），有１个单倍型模块。对单倍型进行优

化后，选取６种单倍型组合对目标性状分析，综合考

虑各生长性状，其中８８组合表现为料肉比较低，日

增体质量较高，胸围和腹围良好。这与单位点检测

结果较为一致。这说明犝犆犘２基因的 Ｃ２１５Ｇ 与

Ｃ３０５Ｔ位点对中国西门塔尔牛的生长性状选育具

有重要意义。

４　结　论

本研究鉴定了西门塔尔牛犝犆犘２基因第２内含

子多态性，并与饲料转化率、胸围和腹围等生长性状

进行关联分析。４个候选位点中，Ｃ１６１Ｔ和Ｃ３０５Ｔ

位点影响显著，为主效位点，２个位点中ＴＴ基因型

为优势基因型，料肉比较低，日增体质量较高，同时

具有较好的胸围和腹围性状，建议将该位点用于西

门塔尔牛生长性状标记辅助选择。
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