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摘要: 脂尾(臀)性状是绵羊逆境生存的必要性状, 其脂肪在尾臀部大量沉积的遗传特性与分子机制仍不明晰。

为此, 文章以筛选的 X 染色体 59383635 位点 SNP 为候选分子标记, 利用 PCR-SSCP 技术检测该位点在我国尾

型极端差异的阿勒泰羊、小尾寒羊、湖羊、中国美利奴细毛羊以及引入品种萨福克羊群体中的多态性, 并采用

模型分析其与尾(臀)性状的相关性。结果表明, X 染色体 59383635 位点 T 等位基因高频出现在表型分值较高的

阿勒泰群体中, 而 C 等位基因则在瘦尾型绵羊品种中高频出现; 等位基因频率 T/C 的比值与尾臀表型分值相关

性模型表明 T/C 比值随着尾臀表型分值增加呈指数倍增长。以上结果提示, 绵羊 X 染色体 59383635 位点多态

性在脂尾(臀)与瘦尾绵羊群体中分布存在较大差异, 该 SNP 可作为一个理想的分子标记应用于高、低脂绵羊品

种选育, 但其生物功能仍有待进一步深入研究。 
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Abstract:  Fat tail or fat rump is one of essential traits for surviving in harsh environments, and the mechanism of fat 

deposition and its inheritable characters in sheep are still unclear. Therefore, the 59383635th locus on X chromosome in our 
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unpublished chip data was chosen as candidate SNP, PCR-SSCP method was used to detect genotypes in five sheep breeds 

which have extreme differences in tail types (Altay, Small Tail Han Sheep, Hu, Chinese Merino and Suffolk), and the 

mathematical model was employed to analyze the correlation between the polymorphism and the trait of fat tail or fat rump. 

The results in this study showed that the high frequency of allele T exists in Altay flock, and the frequency of allele C ap-

pears to be particularly high in the thin tail sheep breeds. The result of mathematical model showed that the ratio of T/C 

increased exponentially with the increase of phenotype score. These results suggest that there is a big difference in the SNP 

distribution between fat tail (rump) and thin tail sheep populations, and the SNP can be used as an ideal molecular marker in 

high-fat or low-fat sheep breeding. However, the biological function of the SNP remains to be further studied. 

Keywords: fat tail trait; Altay sheep; polymorphism; genotype 

绵羊是 早被驯化的草食家畜 [1], 动物考古学

研究发现, 早在 9 000 年前的新石器时代, 家绵羊就

已经出现在伊拉克北部及毗邻伊朗的中东地区 [2]。

随着不断的人工选择与饲养、进化, 家绵羊已广泛

分布于从低洼的沼泽、平原、荒漠到高寒高原等广

阔地区, 一些品种进化为适应营养匮乏和极端恶劣

气候环境的耐逆品种。 

绵羊脂尾(臀)是一种逆境生存所必需的耐逆性

状, 在特定的历史时期以及营养水平匮乏等极端环

境下发挥着不可替代的作用。脂尾型(Fat tail)绵羊品

种的形成 早可追溯于 5 000 年前伊拉克的乌鲁克

石器时期[3], 伊朗学者认为脂尾绵羊品种由瘦尾绵

羊品种进化而来[4], 并由中东地区向欧洲和其他地

区扩散。我国新疆古称西域, 毗邻中亚, 素以出大尾

羊而著称, 早记载“西域大尾羊”的文献出现在

唐代的《酉阳杂俎》。考古学家根据新疆各地岩画中

的大尾巴羊, 推测新疆的大尾羊可能育成于石器时

代。农业部编撰的《中国畜禽遗传资源志·羊志》里

记载了 13 个新疆地方优良品种, 其中有 7 个品种属

于脂尾(臀)绵羊品种[5], 可见新疆是名副其实的“大

尾羊”故乡。阿勒泰羊就是这类绵羊品种中的突出

代表, 在新疆生态恶劣、冬季严寒的地理环境下, 阿

勒泰羊历经长期的进化与选择, 终形成储脂能力

超强的巨型脂臀尾, 其臀脂占胴体重的 15%~25%。

夏秋季节牧草丰茂时阿勒泰羊能够在其臀部迅速积

蓄大量脂肪; 冬季天寒、草枯、牧草营养失衡时消

耗臀脂以维持机体新陈代谢之需。随着人们生活水

平的不断提高以及对心血管疾病的高度关注, 高脂

肉类渐遭抛弃, 高脂脂臀绵羊品种越来越不受欢

迎。此外随着牧民定居点的兴建、牧草种植等配套 

设施的不断完善, 阿勒泰羊臀脂的“保命”作用已

显微不足道。基于上述现状, 如不对其进行有序的

品种改良和基因保护, 这类耐粗饲、抗逆性强的地

方优良品种势必在市场淘汰、大量引进外来瘦尾型

绵羊品种进行盲目杂交和串配等因素下, 而逐渐丧

失其优良遗传基因 , 物种多样性减少 , 其品种因此

面临灭绝的险境[6, 7]。 

国外虽已有脂尾性状遗传特性的文献报道 [8], 

但是有关脂尾性状与绵羊尾脂沉积的分子机制与基

因解释仍不明晰。我国为数不多的文献报道也主要以

研究阿勒泰羊外周血脂的各项生理生化指标为主[9, 10], 

未见阿勒泰羊尾脂沉积分子机制方面的文献报道。

因此, 脂尾性状与绵羊尾脂沉积的关系研究尚属空

白。本研究针对前期芯片实验筛选的研究结果, 挑

选 X 染色体一处新发现的 SNP 为研究对象, 以臀脂

品种阿勒泰羊(储脂能力强)、短脂尾湖羊和小尾寒羊

(储脂能力较强)以及长瘦尾细毛羊和萨福克羊(储脂

能力较差)为研究材料, 探讨该突变在以上 5 个绵羊

品种中的多态性分布及其与臀(尾)脂性状的相关性, 

以期发现与尾脂沉积性状相关联的分子标记, 为今

后肉脂生产型绵羊品种保种及向低肉脂绵羊品种方

向培育提供理论依据和新的分子标记。 

1  材料和方法 

1.1  动物样品及处理 

分别采集阿勒泰羊 226 只(阿勒泰羊种群核心区

阿勒泰富蕴县)、湖羊 144 只(江苏省泰州海伦羊业有

限公司)和中国美利奴细毛羊 132 只(新疆紫泥泉绵

羊种羊场)耳组织或血液样本。耳组织无菌采集后放
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入 70%乙醇中, 或真空管采集 2 mL 血样, 4℃带回实

验室。常规酚-氯仿法抽提耳组织与抗凝血基因组

DNA, TE 溶解后 Nanodrop 2000 测定 DNA 纯度和浓

度, 加 ddH2O 稀释至终浓度为 100 ng/L 备用。104

份小尾寒羊和 60 份黑头萨福克羊 DNA 样品由中国

农业科学院北京畜牧兽医研究所储明星研究员馈赠。 

1.2  方法 

1.2.1  引物设计与 PCR 扩增 

根据 ISAG(https://isgcdata.agresearch.co.nz/)发

布 50 k SNP 数据获取涵盖绵羊 X 染色体 59383635

位点侧翼各 75 bp 序列, 序列信息为：(CTAAATT-

AGTTTATATTAAGGTAGGGAGATTATCCAGGGA- 
GACATGATATGAATCTTTGAAAGCAGAATTTTCT
TCAACTAGTGGTAGAAAAGAAAGAAAAATTTT
AAAATCAAGATTTATTTGATGTGCTCTTGCTGGC
ATAAAATGGA[T/C]GAAGCTGAGACTGGCCCCT
GGTTAACAGCAGGGAATAAAATAGTCCTTCAAC
AGTCTTATGATGATAAGAAATTGAATTCTTCTAA
ATATGAGAATGAACTTGGAAGGGAATCTTTCGC
TAGAGCCTCCAGATGAAAACTTAGCCCAGCT, 
方括号中为 SNP 位点), 将此 151 bp 序列与 UCSC 

(http://genome.ucsc.edu/)绵羊基因组 (Oarv1.0)进行

比对并截取比对区域双侧各 300 bp 序列, 使用 oligo 

6.0 软件与 751 bp 序列设计上、下游引物。上游引

物 F(5′-AGGTAGGGAGATTATCCAGGGAG-3′), 下

游引物 R(5′-ACAGCAGGGTTCTCTGCTCAGAG-3′), 

引物由上海生工生物工程技术服务有限公司合成。 

25 L PCR 扩增体系包括：模板 DNA (100 

ng/L)1 L, 10×PCR buffer 2.5 L, dNTPs(10 
mmol/L)2 L, 上下游引物 (10 mol/L)各 0.5 L, 

Taq DNA 聚合酶(2.5 U/L)0.5 L, 加 ddH2O 至 25 

L。PCR 反应条件：94℃预变性 5 min; 94℃ 30 s,  

60℃ 30 s, 72℃ 30 s, 共 35 个循环; 72℃延伸 10 

min, 4℃保存。 

1.2.2  SSCP 凝胶电泳、测序及分型 

取 2 L PCR 产物经 98℃变性 10 min 后立即置

于冰中, 然后经 12%非变性聚丙烯酰胺凝胶过夜电

泳, 固定、银染、显色并拍照。根据不同的带型将

各泳道条带进行分型。 

为验证 SSCP 分型结果的可靠性, 随机挑选 3

种不同基因型 DNA 样品进行 PCR, PCR 产物经纯化

后 , 由北京六合华大公司测序 , 测序结果中杂合子

突变以套峰为准。 

1.2.3  基因多态性分析与模型的建立  

根据分型与测序验证结果计算基因型和等位基

因频率, 采用卡方检验分析各群体中基因型是否处

于 Hardy-Weinberg 平衡。根据尾(臀)部位脂肪含量

(丰满度)将实验羊分为 5个等级, 建立等位基因频率

T/C 比值与绵羊尾(臀)表型相关性分析模型。其中萨

福克羊、中国美利奴细毛羊均属于长瘦尾型绵羊品

种, 尾型分值分别定为 1 和 2; 湖羊、小尾寒羊均属

于短瘦尾型绵羊品种, 尾型分值分别定为 3 和 4; 储

脂能力超强的阿勒泰羊属于臀脂型绵羊品种, 尾型

分值定为 5, 并采用 SAS 软件拟合模型函数。 

1.2.4  绵羊 X 染色体 59383635 位点的基因定位分析 

根据 https://isgcdata.agresearch.co.nz/网站发布

的绵羊 illumina 50K chip(Solexa SNP)数据信息, 下

载涵盖 X 染色体 59383635 位点 SNP 侧翼各 75 bp 

DNA 序列, 使用 UCSC Genome Browser 数据库中

Blast 在线程序, 与第一版绵羊基因组(v1.0)进行比

对 , 检索参数修改为：Base Position(dense), Blat 

Sequence(dense), RefSeq Genes(pack), Other Ref-
Seq(pack), Sheep mRNAs(pack), Spliced ESTs(pack), 
Other mRNA(dense)。 

2  结果与分析 

2.1  PCR 扩增及 SSCP 电泳 

利用设计的引物对实验羊 X 染色体 59383635

位点 SNP 所在的 DNA 片段进行扩增, 经 1.5%琼脂

糖凝胶电泳检测 , 扩增效果良好 , 扩增片段大小与

预期一致。SSCP 检测后分型结果交理想, 按照条带

数量和大小可以分为 3 种基因型, 分别为野生型纯

合子、突变型纯合子和杂合子。将 3 种基因型 PCR

产物送测序公司进行测序验证, 其电泳结果和测序

结果如图 1 和图 2 所示。 

本研究分别检测了尾部脂肪高、中、低丰度的

5 个绵羊品种样本共计 666 份, 发现 3 种不同的基因

型, 分别命名为 TT、TC 和 GA 基因型(图 1)。产脂

能力较强的脂尾型绵羊品种阿勒泰羊(巨臀脂)、小尾

寒羊(短尾脂)、湖羊(短尾脂)以及瘦尾型中国美利奴 
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图 1  绵羊 X 染色体 59383635 位点 SNP 的 PCR-SSCP 聚丙烯酰胺凝胶电泳分型 

 

 
 
图 2  绵羊 X 染色体 59383635 位点 SNP 3 种不同基因型的测序图 

 
细毛羊群体均检测出 3 种基因型。产脂肪能力较弱

的萨福克羊(长瘦尾)群体中均缺少 TT 基因型, 只检

测到TC和CC基因型。测序结果与电泳检测结果一致。 

2.3  等位基因及基因型频率分布 

利用 SPSS 软件计算 5 个绵羊品种的基因型频

率、等位基因频率以及各基因型在群体中的遗传平

衡性。如表 1 所示, 在 5 个绵羊品种中长瘦尾型的

中国美利奴羊细毛羊和萨福克羊群体以 CC 基因型

为主要基因型, 表型分值较低的萨福克羊 CC 基因型

比率高达 98.3%。而脂尾型阿勒泰羊、小尾寒羊和 

湖羊同时检测到 3 种基因型, 阿勒泰羊群体中 TT 基

因型的比率高达 83.2%, 而 CC 基因型的比例仅为

2.7%。尾型极端差异的阿勒泰羊与萨福克羊群体中

T 与 C 等位基因的频率存在极显著性差异, T 等位基

因在长瘦尾型萨福克羊群体中的频率仅为 0.008, 而

在脂臀型阿勒泰羊群体中的频率高达 0.903。卡方检

验表明脂臀型阿勒泰羊在该位点上处于 Hardy- 

Weinberg 不平衡状态(P<0.05), 表明阿勒泰羊已受

到选择、突变或迁移等因素的影响, 基本与当地农
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牧民对阿勒泰羊进行“胡交串配”以减少尾脂大小

这一事实相符。 

2.4  等位基因频率 T/C 比值与尾(臀)表型相关性 

由图 3 可知, T、C 等位基因频率的比值与不同

脂尾(臀)型绵羊品种呈强正相关性。尾型表型分值

低的萨福克羊等位基因 T/C 比值仅为 0.008, 表型分

值 高的阿勒泰羊 T/C 比值则高达 9.309, 两群体该

比率相差 1164 倍。采用 SAS 软件拟合模型数值, 等

位基因频率 T/C 与表型分值相关性模型接近于函数

y=0.0055e1.4829x (y 为等位基因 T/C 频率比值, x 为表

型分值)。T/C 等位基因比率与表型分值呈指数倍增

长关系, 表明随着表型分值的增加, T 等位基因在该

群体中的频率随之急速攀升。 

2.5  绵羊 X 染色体 59383635 位点的基因定位 

根据 https://isgcdata.agresearch.co.nz/网站发布

的绵羊 illumina 50K chip(Solexa SNP)数据信息, 获

取 X 染色体 59383635 位点及其侧翼 151 bp 序列进

行分析。图 4 为染色体序列放大 1 000 倍后的浏览

图, 图中黑色的 Blat Sequence 为所比对的 151 bp 序

列 , 其所在位置处于山羊 EST(JT681560)所涵盖的

基因组序列上, 突变位点距离牛、人、猕猴、大鼠

以及小鼠的 PSMA1 基因上游约 75 kb, 其附近区域

未见 NCBI 收录的绵羊源参考基因(Refgene)和表达

序列标签(EST)信息。 

 
表 1  基因频率和基因型频率在不同品种绵羊中的分布以及 Hardy-Weinberg 平衡的卡方检验 

基因型频率 等位基因频率 等位基因比值 
品种 

TT TC CC T C T/C 

Hardy- 
Weinberg χ2

阿勒泰羊(脂臀) 0.832 (188) 0.142 (32) 0.027 (6) 0.903 (408) 0.097 (44) 9.309 8.532* 

小尾寒羊(短脂尾) 0.192 (20) 0.577 (60) 0.231 (24) 0.481 (100) 0.519 (108) 0.927 2.517 

湖羊(短脂尾) 0.222 (32) 0.514 (74) 0.264 (38) 0.476 (138) 0.524 (150) 0.908 0.126 

中国美利奴羊细毛羊(长瘦尾) 0.114 (15) 0.326 (43) 0.561 (74) 0.277 (73) 0.723 (191) 0.383 4.558 

萨福克羊(长瘦尾) 0.000 (0) 0.017 (1) 0.983 (59) 0.008 (1) 0.992 (119) 0.008 0.004 

注：括号内为不同基因型或等位基因的个体数。*: P<0.05 (χ2
0.05=5.99)。 

 

 
 
图 3  等位基因频率 T/C比值与尾型表型分值函数图 
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图 4  X 染色体 59383635 位置 SNP 所属序列与 UCSC Genome Browser 绵羊基因组比对图 

 

3  讨 论 

与骆驼驼峰、灰熊皮下脂肪一样 , 绵羊尾(臀)

大量聚集脂肪组织, 可以很好地维系其在逆境生存

时之所需。如阿勒泰羊在夏季牧草丰茂的季节能在

其尾部迅速积蓄大量脂肪, 以供应天寒、草枯、营

养不足之时维持机体的新陈代谢。全世界大约有

25%的绵羊品种属于脂尾(臀)型(Fat tail/fat rump)绵

羊品种 , 这类品种具有超强的尾部脂肪沉积能力 , 

一些品种如大尾寒羊尾脂含量甚至超过总胴体重的

25%。同时这种储脂特性也带来诸多缺点, 如羊肉销

售时大多剔除尾脂, 从而降低了它的经济价值; 人

们基于健康因素的考量, 饮食倾向于“喜瘦厌肥”。此

外, 从饲养成本角度思考, 1 kg 脂肪所耗饲草料相当

于 2 kg 瘦肉所需的饲草料, 过多的尾部脂肪沉积降

低了养羊业的经济效益。以上因素致使农牧民大量

淘汰脂尾型绵羊品种, 引进低脂绵羊品种对其进行

盲目的杂交, 一些具有优良的耐粗饲、抗病性和适

应性的本地脂尾(臀)品种已面临灭绝的险境。对这些

高脂绵羊品种进行定向的改良和基因保护, 以保留

其优良的抗病和适应性能的同时降低其脂肪含量是

当前育种工作的迫切任务。因此, 探索脂肉兼用型

绵羊品种的储脂机理, 寻找可用于培育低脂含量的

绵羊品种的分子标记具有重要的应用前景和科学研

究意义。 

SNP 作为一种新型的分子遗传标记, 已倍受育

种学家关注, 是近年来育种领域的热点之一。迄今

为止, 已发现许多常染色体上与脂肪性状(胴体脂肪

百分比、重量、背膘、脂肪面积、乳脂率, 乳脂产

量等)相关联的 QTL 与 SNP[11]。在家畜 X 性染色体

上, 除 Rohrer 等[12, 13]发现 4 处与猪脂肪沉积(背膘)

显著相关 QTL 外, 未见羊、牛 X 染色体存在与脂肪

性状相关的分子标记的文献报道。本实验前期高密

度 SNP 芯片已发现数百个在脂尾(臀)与瘦尾绵羊品

种间存在差异的 SNP 位点, 其中 13 个 SNP 位于 X

染色体上。Moradi 等[14]使用高密度 SNP 芯片对伊朗

脂尾和瘦尾绵羊品种全基因组进行精细扫描, 发现

绵羊 X 染色体上多处 SNP 在不同尾型绵羊品种中存

在显著性差异。本实验室前期对芯片筛选到的差异

SNP 数据时也发现了 X 染色体 59383635 位点, 与

Moradi 等人的研究具有高度一致性。通过比对图片

及查阅文献 [15,  16], 我们发现伊朗脂尾型绵羊品种

(Lori Bakhtiari)的尾脂丰满度远不及阿勒泰羊臀脂

丰满度, 加之此前双方用于做 SNP 芯片的品种与样

本均较少, 没有确切数据显示该 SNP 与脂尾型绵羊

品种密切关联。为此, 进一步验证该 SNP 位点是否

与我国脂肉兼用型绵羊品种具有关联性, 进而对该

SNP 进行 MAS 育种具有一定的理论研究和实践研

究意义。阿勒泰羊、小尾寒羊、湖羊、中国美利奴

羊和萨福克羊的臀尾表型存在较大差异, 逐次等级

分明。阿勒泰羊属于脂臀型绵羊品种, 臀尾较大, 臀

型丰满[17]。小尾寒羊和湖羊属于短脂尾型绵羊品种, 

尾型丰满度适中[18]。中国美利奴细毛羊与萨福克羊

属长瘦尾绵羊品种, 尾部脂肪含量较少, 尾型丰满

度较差。且阿勒泰羊、小尾寒羊和湖羊分属我国 3

大粗毛羊中的哈萨克羊与蒙古羊的支系, 而中国美

利奴羊含大量澳洲美利奴羊血统, 萨福克羊则完全

属于引进品种, 因此 5 个品种在地域间隔、品种形

态和培育史上都有较大差异, 进行基因交流的可能

性较小, 有利于进行多态与性状的关联分析研究。

本研究首次证实 X 染色体 59383635 位点 SNP 在 5

个尾型极端差异的绵羊品种阿勒泰羊、小尾寒羊、 
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湖羊、中国美利奴羊细毛羊和萨福克羊群体中差异

极显著, T 等位基因在脂臀阿勒泰羊群体中为绝对优

势等位基因, 并且随着臀尾表型分值的降低, T 等位

基因也随之降低。C 等位基因则恰巧相反, 其在阿勒

泰羊群体中的比率不足 10%, 而在瘦尾型的萨福克

羊群体中的比例却高达 99.2%, 随着表型分值增加

而剧烈下降的趋势明显。以上数据提示该 SNP 与绵

羊脂尾(臀)性状高度关联 , 模型数据进一步表明等

位基因频率 T/C 的比值与 5 个绵羊品种的尾型丰满

度呈指数相关, T/C 比值可以作为衡量脂尾型与瘦尾

型绵羊品种的一个实用指标。 

对 59383635 位点基因图谱比较定位研究表明, 

该 SNP 位于山羊一个 EST 所包含的内含子中, 山羊

基因组序列与绵羊基因组序列同源性高达 98%, 提

示该 SNP 可能位于与山羊这一 EST 高度同源的绵羊

源 EST 的内含子中。通过与牛基因组进行比较, 我

们还发现该 SNP 处于牛源参考基因 Psma1 起始密码

子上游约 75 kb 距离处。比较基因组比对结果同时

还显示, 人、猕猴、大鼠、小鼠和牛源 Psma1 基因

高度保守, 由于牛与绵羊的基因组同源性高达 94%

以上, 据此推测该 SNP 可能位于绵羊源 Psma1 基因

上游约 75 kb 处。已有研究表明 Psma1 基因与脂肪

代谢相关[19, 20], 这也进一步证明了该 SNP 可能在脂

肪沉积上行驶重要功能。同时, 内含子与距离启动

子区域较远的突变位点造成基因表达变化的案例很

多。如基因内含子区域的突变不仅可以抑制基因表

达[21, 22], 还可增强基因的表达[23]; 启动子序列上游

远距离的突变位点(如增强子)可以引起基因转录能

力发生较大改变, 继而影响基因功能[24, 25], 这些突

变所导致的基因表达变化甚至会引起发育停止以及

疾病的发生[26~28]。从比较定位来看, 绵羊 X 染色体

59383635位置 SNP可能位于新基因的内含子中或者

Psma1 基因的调控区域, 但其影响绵羊尾脂形成的

生物学功能还有待进一步深入研究。 

综上所述, 本研究发现绵羊 X 染色体 59383635

位点多态性在 5 个表型极端差异的臀尾型绵羊品种

中存在显著差异, 等位基因频率 T/C 与臀尾丰满度

高度相关, 说明该 SNP 可以作为我国高、低脂绵羊

品种选育的候选分子标记, 但其确切的生物学功能

仍有待进一步深入研究。 
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