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摘　要：旨在探讨鸡１６号染色体ＳＮＰ单倍型和拷贝数变异（Ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＣＮＶ）对血清ＩｇＧ含量的影

响。采用鸡６０ＫＳＮＰ芯片对９９５只北京油鸡进行分型，同时测定８０日龄ＩｇＧ含量。分别采用ＰｅｎｎＣＮＶ、Ｈａｐｌｏ

ｖｉｅｗ４．１和ＰＨＡＳＥ２．０软件对拷贝数变异、连锁不平衡、单倍型分析及与ＩｇＧ的关联分析。结果发现，该区域存

在２个单倍型块和２个拷贝数变异区。Ｂｌｏｃｋ１（５９９８４～７３７１７ｂｐ）单倍型分析发现３种单倍型和６种双倍型，其

中双倍型 Ｈ１Ｈ２血清中ＩｇＧ含量是 Ｈ３Ｈ３的１．４５倍（犘＜０．０５）；Ｂｌｏｃｋ２（１０２２５６～１３８０７６ｂｐ）内发现９种单倍型

和９种常见双倍型，不同型之间差异不显著（犘＞０．０５）。ＣＮＶ１（６４７１～５９９８４ｂｐ）是稀有型拷贝数变异区；ＣＮＶ２

（２０１８８２～２９９１６６ｂｐ）缺失型ＩｇＧ含量是增加型的１．２５倍（犘＜０．０５）。分析挑选出８个与ＩｇＧ抗体含量相关的

ＳＮＰ位点，结果发现Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０、Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７及Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１不同基因型之间差异显著（犘＜０．０５）。

结果表明：Ｂｌｏｃｋ１和拷贝数变异ＣＮＶ２（２０１８８２～２９９１６６ｂｐ）及ＳＮＰ位点Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０、Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７、Ｇｇａ＿

ｒｓ１５７８８１０１对ＩｇＧ含量有显著影响，位于这些区域附近含有犆犇１犫、犜犚犐犕２７、犣犖犉６９２及犕犎犆与免疫机能相关的

重要基因。
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　　抗病育种研究起始于２０世纪３０年代
［１］，是当

前家禽科学研究的热点之一。免疫或抗病性状受多

个数量性状基因座（Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）

控制，截止到２０１３年４月２０日，有３８３个与鸡疾病

相关的ＱＴＬ被定位，其中ＧＧＡ１６（０～１０００）与广

泛的抗体滴度，如肠炎（Ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｂｏｗｅｌｄｉｓ

ｅａｓｅ，ＩＢＤ），绵羊红细胞抗体滴度（Ｓｈｅｅｐｒｅｄｂｌｏｏｄ

ｃｅｌｌ，ＳＲＢＣ），脂多糖（Ｌｉｐｏｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ，ＬＰＳ），新

城疫病毒（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ，ＮＤＶ）均有关，

ＧＧＡ１６（１３０７８２～４３０７８２ｂｐ）区域与抗沙门氏菌，

ＳＲＢＣ抗原有关。朱成明用微卫星标记检测，主要

组织相容性抗原复合物（Ｍａｊｏｒｈｉｓｔｏｃｏｍｐａｂｉｌｉｔｙ

ｃｏｍｐｌｅｘ，ＭＨＣ）基因位点的单倍型，发现与马立克

病抗性相关［２］。Ｂ．Ｊ．Ｄｏｒｓｈｏｒｓｔ等
［３］研究表明

ＭＨＣ与鸡ＳＲＢＣ抗体滴度有关。张磊等在北京油

鸡全基因组关联分析中发现９个与ＩｇＧ显著关联的

ＳＮＰ，结果有５个ＳＮＰ在１６号染色体上
［４］。另外，

Ｘ．Ｆ．Ｗａｎｇ等
［５］研究表明，鸡１６号染色体上存在

２个拷贝数变异区域 （Ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒｖａｒｉａｔｉｏｎ，

ＣＮＶ），分别位于锌指结构基因（Ｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｐｒｏ

ｔｅｉｎ，２００１１４ｂｐ处）和 ＭＨＣ位点处（ＨＬＡｃｌａｓｓＩ

ａｎｔｉｇｅｎ，２７００１９ｂｐ处）。由此可见，鸡１６号染色体

存在与多个免疫性状显著相关的高度变异区域，对

鸡免疫能力有重要意义。

ＣＮＶｓ是指与基因组参考序列相比，基因组中

大于等于１ｋｂ的ＤＮＡ片段插入、缺失或扩增，及其

互相结合衍生出的复杂变异，不包含倒位 （Ｉｎｖｅｒ

ｓｉｏｎ）和平衡易位 （Ｂａｌａｎｃｅｄｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ）或由转

座子插入、缺失造成的基因改变［６７］。据研究发现很

多人类复杂性状疾病如红斑狼疮、Ⅰ型爱滋病病毒

易感性与ＣＮＶ有关
［８１０］。拷贝数变异在畜禽上的

研究已逐渐成熟，但与疾病的关联研究还处于起步

阶段［５，１１１２］。

本研究利用鸡６０ＫＳＮＰ芯片，对获得的１６号

染色体存在的３０个ＳＮＰｓ标记进行单倍型、拷贝数

变异及基因型分析，与血清ＩｇＧ含量进行关联分

析，以期获得显著的突变位点及其候选基因，为鸡抗

病育种提供分子遗传标记。

１　材料与方法

１．１　试验材料

利用北京油鸡为素材，来自中国农业科学院北

京畜牧兽医研究所试验基地，共９９５只，于８０日龄

翅静脉采血２份，１份ＡＣＤ抗凝，酚／氯仿抽提基因

组ＤＮＡ，于－２０℃保存，另１份用于制备血清检测

ＩｇＧ抗体浓度。

１．２　方法

基因组ＤＮＡ的提取及质控：按常规酚氯仿抽

提法提取血液基因组 ＤＮＡ，溶于 ＴＥ 中，Ｎａｎｏ

Ｄｒｏｐ
ＴＭ分光光度计检测ＤＮＡ质量。ＳＮＰ检测及分

型，９９５个ＤＮＡ样送加拿大ＤＮＡＬａｎｄＭａｒｋｓ公

司采用鸡６０ＫＳＮＰ基因分型芯片进行分型，共检

测到５７６３６个ＳＮＰｓ标记。

ＣＮＶ推测，利用免费软件Ｐｅｎｎｃｎｖ进行ＣＮＶ

推测，该软件基于隐马尔科夫计算模型，利用信号强

度（ＬｏｇＲｒａｔｉｏ，ＬＲＲ）、标准化的等位基因强度（Ｂ

ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，ＢＡＦ）、标记间的距离及Ｂ等位基

因的群体频率（ＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｔｈｅＢａｌ

ｌｅｌｅ，ＰＢＦ），推断出ＣＮＶ
［１３１４］。连锁不平衡、单倍型

分析，采用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ４．１软件对３０个ＳＮＰｓ标记

进行连锁不平衡分析，采用ＰＨＡＳＥ２．０对单倍型

块进行单倍型分析。ＩｇＧ含量的测定，购买美国ＲＤ

公司生产的ＥＬＩＳＡ检测试剂盒，并按试剂盒说明进

行。

１．３　数据统计分析

采用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ４．１及ＰＨＡＳＥ２．０软件统计

６５３１
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单倍型频率及ＳＰＳＳ软件进行单因素方差分析，统

计不同拷贝数、单倍型、双倍型的类型与ＩｇＧ浓度

关系。模型：

犢犻犼＝μ犻＋犌犼＋犲犻犼

其中，犢犻犼为样本的表型值，μ犻为样本均数，犌犼为

基因型（拷贝数、单倍型、双倍型）效应值，犲犻犼为随机

误差。

２　结　果

２．１　连锁不平衡分析

连锁不平衡常用狉２ 和｜Ｄ′｜度量，狉
２ 值的大小与

关联分析的效力直接相关，｜Ｄ′｜值的大小直接反映

了ＬＤ区域内重组事件发生的频率，研究表明狉２＞

０．３３和｜Ｄ′｜＞０．８可作为定义２标记间连锁不平衡

的依据［１５１８］。剔除不符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡的

ＳＮＰ位点，连锁不平衡结果如图１，红色表示２个位

点处于连锁不平衡，红框里数字标示为｜Ｄ′｜ ×

１００，狉２＞０．３３。１６号染色体（６４７１～４２４３４７ｂｐ）

内，共检测到３０个ＳＮＰｓ位点，均是Ａ／Ｇ突变。对

其进行连锁不平衡分析，结果发现２个紧密连锁群

（Ｂｌｏｃｋ）（图１），Ｂｌｏｃｋ１（５９９８４～７３７１７ｂｐ）包含Ｇｇａ＿

ｒｓ１５７８８２３７ 和 ＧＧａｌｕＧＡ１１１７５７ＳＮＰ 位点。Ｂｌｏｃｋ２

（１０２２５６～１３８０７６ｂｐ）包含 Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１２４，Ｇｇａ＿

ｒｓ１５７８８１０１，ＧＧａｌｕＧＡ１１１７７９，Ｇｇａ＿ｒｓ１４０９６７３９，Ｇｇａ＿

ｒｓ１５７８８０３０ＳＮＰ位点。

单倍型块１（Ｂｌｏｃｋ１）中共发现３种单倍型（表１），

即ＡＡ、ＡＧ、ＧＧ型，ＧＧ型的频率最高为０．６４６４。单

倍型块２（Ｂｌｏｃｋ２）中共发现９种单倍型，其中单倍型

Ｈ１１频率最高为０．７２８４，Ｈ８次之频率为０．１６０３，

Ｈ６、Ｈ１２频率最低分别为０．００１５、０．０００５，Ｈａｐｌｏｖ

ｉｅｗ４．１及ＰＨＡＳＥ２．０软件统计单倍型个数及频率

结果一致。

图１　北京油鸡１６号染色体上３０个犛犖犘狊的单倍型块

犉犻犵．１　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犫犾狅犮犽狊狑犻狋犺３０犛犖犘狊犿犪狉犽犲狉狊犻狀犌犌犃１６狅犳犅犲犻犼犻狀犵犢狅狌犮犺犻犮犽犲狀狊

２．２　单倍型、双倍型与犐犵犌关联分析

Ｂｌｏｃｋ１内共分３种单倍型和６种双倍型，其中单

倍型Ｈ２ＩｇＧ含量是 Ｈ３的１．０６倍，差异显著（犘＜

０．０５），见表２。双倍型分析发现Ｈ１Ｈ２ＩｇＧ最高，与

其他相比差异显著（犘＜０．０５），见表３。比较单倍

型、双倍型位点结果发现，Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７对ＩｇＧ

含量的影响较大。

Ｂｌｏｃｋ２内共发现９种单倍型和９种常见双倍

型，单倍型Ｈ７是Ｈ９的１．１８倍，但差异不显著（犘＞

０．０５），见表２。双倍型各基因型间差异不显著（犘＞

０．０５，表３）。比较单倍型、双倍型位点，结果未发现

显著影响ＩｇＧ含量的ＳＮＰ位点，但Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１２４、

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１，Ｇｇａ＿ｒｓ１４０９６７３９、Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８０３可

能对血清中ＩｇＧ含量增高有潜在影响。
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表１　单倍型及单倍型频率

犜犪犫犾犲１　犚犲狊狌犾狋狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊犪狀犱犳狉犲狇狌犲狀犮狔

Ｂｌｏｃｋ１单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

标记位点

Ｍａｒｋｅｒ

７ ８

频率

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｂｌｏｃｋ２单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

标记位点

Ｍａｒｋｅｒ

１１ １２ １３ １４ １５

频率

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｈ１ Ａ Ａ ０．１６８６ Ｈ４ Ｇ Ａ Ｇ Ａ Ａ ０．０５３１

Ｈ２ Ａ Ｇ ０．１８５０ Ｈ５ Ｇ Ａ Ｇ Ｇ Ａ ０．０２０６

Ｈ３ Ｇ Ｇ ０．６４６４ Ｈ６ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ ０．００１５

    Ｈ７ Ａ Ａ Ｇ Ｇ Ａ ０．０１６０

    Ｈ８ Ａ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ ０．１６０３

    Ｈ９ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ａ ０．０１４４

    Ｈ１０ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ｇ ０．００５２

    Ｈ１１ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ ０．７２８４

    Ｈ１２ Ａ Ｇ Ａ Ｇ Ｇ ０．０００５

７．Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７；８．ＧＧａｌｕＧＡ１１１７５７；１１．Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１２４；１２．Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１；１３．ＧＧａｌｕＧＡ１１１７７９；１４．Ｇｇａ＿ｒｓ１４０９６７３９；

１５．Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８０３０

表２　单倍型与犐犵犌关联结果

犜犪犫犾犲２　犚犲狊狌犾狋狅犳狋犺犲犪狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狑犻狋犺犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊 ｎｇ·μＬ
－１

单倍型 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ 个数狀 均值±标准误 Ｍｅａｎ±ＳＥ 单倍型 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ 个数狀 均值±标准误 Ｍｅａｎ±ＳＥ

Ｈ１ ２５３ ５４７．３３±１５．８６ａｂ Ｈ４ ８８ ６０５．１９±５６．７６

Ｈ２ ２９５ ５６４．２９±１４．８５ａ Ｈ５ ３３ ５２０．８３±３７．９４

Ｈ３ ７０９ ５３３．２８±６．３２ｂ Ｈ７ ２１ ６０９．８０±３６．０４

   Ｈ８ ２３１ ５９５．１２±１９．７９

   Ｈ９ ２４ ５１８．９６±２８．７８

   Ｈ１０ ８ ５７１．７５±２９．９３

   Ｈ１１ ７６５ ５８９．２２±３０．４０

同列数据肩标数据相异表示差异显著（犘＜０．０５）。下同

Ｃｏｌｕｍｎｄａｔａｍａｒｋｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｍｅａｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

表３　双倍型与犐犵犌关联结果

犜犪犫犾犲３　犚犲狊狌犾狋狅犳狋犺犲犪狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狑犻狋犺犱犻狆犾狅狋狔狆犲狊 ｎｇ·μＬ
－１

双倍型 Ｄｉｐｌｏｔｙｐｅ 个数狀 均值±标准误 Ｍｅａｎ±ＳＥ 双倍型 Ｄｉｐｌｏｔｙｐｅ 个数狀 均值±标准误 Ｍｅａｎ±ＳＥ

Ｈ１Ｈ２ ６６ ７２５．７８±８８．３６ａ Ｈ８Ｈ８ ２４ ６７４．２４±７７．３０

Ｈ１Ｈ１ ２１ ６３１．６６±７５．３９ａｂ Ｈ８Ｈ１１ １８１ ６２５．７８±３０．９４

Ｈ２Ｈ２ ３２ ６２４．４±５４．６０ａｂｃ Ｈ１０Ｈ１１ ８ ５７１．７５±２９．９３

Ｈ１Ｈ３ １７２ ５５３．１４±２３．３４ｂｃ Ｈ４Ｈ８ １３ ５２８．１６±３３．８２

Ｈ２Ｈ３ １７０ ５５３．９４±２０．８８ｂｃ Ｈ９Ｈ１１ １８ ５２１．７６±３５．３６

Ｈ３Ｈ３ ３７１ ５００．３±９．５０ｃ Ｈ７Ｈ１１ １２ ５１１．２３±４９．７７

   Ｈ１１Ｈ１１ ４６０ ５００．１７±８．１７

   Ｈ５Ｈ１１ ２２ ４９２．２７±３２．８５

   Ｈ４Ｈ１１ ５９ ４８５．９５±２０．０７
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２．３　犆犖犞狊及犆犖犞犚狊关联分析

利用Ｐｅｎｎｃｎｖ软件对北京油鸡ＣＮＶ进行推测，

在１６号染色体上共检测到２个拷贝数变异，即

ＣＮＶ１（６４７１～５９９８４ｂｐ）和ＣＮＶ２（２０１８８２～２９９１６６

ｂｐ），分别是稀有型和常见型。ＣＮＶ２存在６种变异，

与ＩｇＧ关联分析表明（表４），ＣＮＶ（２０１８８２～２５３４１２

ｂｐ）缺失型ＩｇＧ含量最高为５７７．３５ｎｇ·μＬ
－１，是其增

加型的１．４８倍，差异显著（犘＜０．０５）。ＣＮＶ（２０１８８２～

２９９１６６ｂｐ）缺失型ＩｇＧ含量最高为５６０．８２ｎｇ·μＬ
－１，

正常个体次之为５２６．３５ｎｇ·μＬ
－１，分别是增加型

的１．２５、１．１７倍，差异显著（犘＜０．０５）。说明该区

间的变异会对ＩｇＧ的含量有影响。

表４　犐犵犌与犆犖犞２关联结果

犜犪犫犾犲４　犚犲狊狌犾狋狅犳狋犺犲犪狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狑犻狋犺犆犖犞２ ｎｇ·μＬ
－１

ＣＮＶ 区间／ｂｐＳｔａｒｔＥｎｄ ＣＮ状态ＣＮＳｔａｔｅ 个数狀 均值±标准误 Ｍｅａｎ±ＳＥ

ＣＮＶｓ

２０１８８２～２５３４１２ 缺失 １２２ ５７７．３５±３３．９０ａ

２０１８８２～２９９１６６ 缺失 ４８ ５１８．８１±３２．５６ａｂ

２０１８８２～２９９１６６ 增加 １３ ４９３．６１±２０．４１ａｂ

２０１８８２～２５３４１２ 增加 １３ ３８９．８６±１８．４０ｂ

２２０９５０～２９９１６６ 增加 ２４ ４３３．４３±１７．８２ａｂ

２３９１６８～２９９１６６ 增加 ７ ５０５．５７±３５．７７ａｂ

其他 正常 ６０４ ５３５．５３±８．９６ａｂ

ＣＮＶＲｓ

２０１８８２～２９９１６６ 缺失 １７０ ５６０．８２±２６．０３ｂ

其他 正常 ５９８ ５２６．３５±７．８６ｂ

２０１８８２～２９９１６６ 增加 ７３ ４４８．２３±１０．４０ａ

２．４　单个犛犖犘突变与犐犵犌关联分析

参照单倍型、双倍型分析及张磊［４］全基因组关

联分析发现８个ＳＮＰ位点可能与ＩｇＧ含量有关，对

这些ＳＮＰ位点进行基因分型并与ＩｇＧ含量进行关

联分析（表５），结果发现位点Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０ＡＧ

突变基因型是 ＡＡ 型的１．２倍，差异显著（犘＜

０．０５）。Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７ＡＡ突变基因型是 ＡＧ型

的１．２７倍，ＧＧ型的１．４倍，差异显著（犘＜０．０５）。

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１位点 ＡＡ突变基因型是 ＡＧ型的

１．１５倍，是ＧＧ型的１．２７倍，差异显著（犘＜０．０５）。

其他ＳＮＰ位点基因型之间差异不显著（犘＞０．０５）。

３　讨　论

本研究通过分析１６号染色体检测到的ＳＮＰ进

行单倍型、基因型及存在的拷贝数变异与ＩｇＧ浓度

关联分析，综合分析１６号染色体与ＩｇＧ浓度的关

系。研究表明，单倍型相关性分析（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅａｓｓｏ

ｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ）与ＳＮＰ标记分析相比，具有统计效

率高、可进行大范围染色体区段分析而且检测效率

高［１８１９］等优势，并且单倍型与性状间的关联分析可

以弥补单个ＳＮＰ与性状关联分析中存在的不足。

曹顶国等在对鸡犞犔犇犔犚 基因单倍型的分析发现，

单倍型分析更能显示出犞犔犇犔犚 基因突变对蛋黄性

状的影响［２０］。Ａ．Ｍｅｉｒｈａｅｇｈｅ等对犘犘犃犚γ基因５′

侧翼区和外显子区进行单倍型分析并发现与代谢综

合征存在一定关系［２１］。Ｙ．Ｆ．Ｓｕｎ等对北京油鸡

胴体和肉质相关４个候选基因进行了单倍型分析，

发现单倍型比单个ＳＮＰ更能突显候选基因与胴体

和肉质的相关性［２２］。结合单倍型，基因型及基因组

拷贝数变异，综合分析基因组与性状间的关系更为

有效。

研究表明１６号染色体变异较为复杂且与疾病

密切相关［２４］，本研究发现鸡１６号染色体上存在２

个ＣＮＶ，即 ＣＮＶ１（６４７１～５９９８４ｂｐ）和 ＣＮＶ２

（２０１８８２～２９９１６６ｂｐ），Ｘ．Ｆ．Ｗａｎｇ等
［５］研究表

明，锌指结构基因（Ｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｐｒｏｔｅｉｎ，２００１１４ｂｐ）

和 ＭＨＣ位点处（ＨＬＡｃｌａｓｓＩａｎｔｉｇｅｎ，２７００１９ｂｐ）

存在ＣＮＶ，这些ＣＮＶ区域除ＣＮＶ１外，均被定位

与免疫相关。其中ＣＮＶ２（２０１８８２～２９９１６６ｂｐ）与

ＩｇＧ含量显著相关，该区间缺失可能会有利于血清
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中ＩｇＧ含量升高，因此该区间某些基因可能抑制

ＩｇＧ的表达或促进ＩｇＧ的转运。基因型与ＩｇＧ关联

分析发现，位点Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０、Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７、

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１突变可能对血清中ＩｇＧ抗体含量

有 影 响，其 中 位 点 Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０、Ｇｇａ＿

ｒｓ１５７８８２３７位于ＣＮＶ１（６４７１～５９９８４ｂｐ）中，由此

可见，基因组ＣＮＶ１和ＣＮＶ２变异会对ＩｇＧ浓度及

鸡抗病能力有影响。ＣＮＶ１区间附近含注释基因

犆犇１ｂ，ＣＮＶ２ 区域附近富含注释基因 犜犚犐犕２７

（Ｔｒｉｐａｒｔｉｔｅｍｏｔｉｆｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ２７）、锌指结构蛋白６９２

（Ｚｉｎｃｐｒｏｔｅｉｎ，犣犖犉６９２）、犕犎犆位点等。

表５　犛犖犘基因型与犐犵犌关联分析结果

犜犪犫犾犲５　犚犲狊狌犾狋狅犳狋犺犲犪狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狑犻狋犺犛犖犘犵犲狀狅狋狔狆犲 ｎｇ·μＬ
－１

ＳＮＰ位点ＳＮＰｍａｒｋｅｒ 位置／ｂｐＰｏｓｉｔｉｏｎ 基因型 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ 个数狀 均值±标准误 Ｍｅａｎ±ＳＥ

Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０ ６４７１
ＡＡ ６３５ ５３２．２５±２６．７１ａ

ＡＧ ２０３ ６３７．３２±２６．４３ｂ

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８２３７ ５９９８４

ＡＡ １２１ ７７１．０９±８６．３６ａ

ＡＧ ３６０ ６０７．６６±３６．０２ｂ

ＧＧ ３７４ ５５０．５８±４４．５８ｃ

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１２４ １０２２５６
ＡＡ ７０８ ５２６．９６±７．９２ａ

ＡＧ １１０ ５２８．１１±２３．１０ａ

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１ １１０８８０

ＡＡ ６８ ６３１．８３±４３．６１ａ

ＡＧ ３０１ ５４８．３９±１３．５４ｂ

ＧＧ ４７２ ４９８．１７±７．４８ｃ

Ｇｇａ＿ｒｓ１４０９６７３９ １３０７５４
ＡＧ ８２ ５２５．１２±２７．２９ａ

ＧＧ ７３９ ５２６．９７±７．７７ａ

Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８０３０ １３８０７６

ＡＡ １２ ４５２．４１±２９．５２ａ

ＡＧ １４１ ５２４．６７±１８．５８ａ

ＧＧ ６５０ ５３３．１５±８．２１ａ

Ｇｇａ＿ｒｓＧＡ１１１７９２ １６４９２２

ＡＡ ４５９ ５３５．４７±３６ａ

ＡＧ ３１７ ６６７．６６±５１．４９ａ

ＧＧ ７２ ６３４．９５±３９．３８ａ

Ｇｇａ＿ｒｓ１４７３８１０６ ２５３４１２

ＡＡ ５５４ ５３５．０６±３０．１０ａ

ＡＧ ２５３ ５８７．４６±２１．０３ａ

ＧＧ ４４ ６６１．９±５５．２２ａ

　　Ｎ．Ｌｙ等
［２３］研究表明ＣＤ１是一种抗原呈递分

子，可提呈脂类或糖脂抗原至Ｔ细胞和ＮＫＴ细胞，

发挥免疫调节作用。研究表明 ＴＲＩＭ２７与干扰素

形成有关，并参与ＮＦｋＢ和ＩＦＮ等免疫相关的重要

信号通路，起负调控作用［２４２５］。ＭＨＣ结构分为２

个部分，即Ｂ区域和Ｙ区域（ＲｆｐＹ）。Ｂ区域由犅

犉，犅犔 和犅犌 基因组成，犅犌 是家禽特有基因。研

究表明Ｂ区域位点多态性与马立克（ＭＤ）抗病性有

关［２６２７］。另外 ＭＨＣ与鸡ＳＲＢＣ抗体滴度有关
［３］，

因此这些基因可能通过某种方式间接影响血清中

ＩｇＧ含量，需深入研究。

犣犖犉６９２可能直接参与ＩｇＧ抗体的表达。陈晓

穗等［２８］研究表明，抗 ＨＢｓＡｇ人ＩｇＧ在ＣＨＯ细胞

培养基中添加合适Ｚｎ２＋浓度有利于ＩｇＧ抗体的表
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达。锌指结构蛋白可结合１个或多个锌离子的小的

结构蛋白。有研究表明锌指结构蛋白１６０（犣犖犉１６０）

可调控ＳＷ４８０细胞中犜犔犚４基因的表达
［２９３０］。Ｚ．

Ｙ．Ｇｏｕ等
［３１］研究表明，鸡体内锌指结构蛋白４９３

（犣犖犉４９３）可影响犜犔犚４，进而影响鸡抗沙门氏菌

（犛．犲狀狋犲狉犻狋犻犱犻狊）的能力。

４　结　论

本研究发现，鸡１６号染色体 Ｂｌｏｃｋ１、ＣＮＶ２

（２０１８８２～２９９１６６ｂｐ）与血清中ＩｇＧ抗体含量显著

相关，其 中 ＳＮＰ 位 点 Ｇｇａ＿ｒｓ１６０５７３１０、Ｇｇａ＿

ｒｓ１５７８８２３７、Ｇｇａ＿ｒｓ１５７８８１０１位于犆犇１犫、犜犚犐犕２７、

犣犖犉６９２及 犕犎犆 附近。这些ＳＮＰｓ可作为影响

ＩｇＧ抗体含量的分子标记，这些基因在鸡抗病能力

中起到重要作用，可作为候选基因。
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