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摘　要：试验旨在研究犐犌犉Ⅰ基因调控绵羊生长发育的表达模式和其ＳＮＰｓ位点与生长性状的相关性，采用ｑＲＴ

ＰＣＲ技术检测绵羊的大脑、肌肉、皮肤、肝脏和心脏组织的犐犌犉Ⅰ基因在１５、６０、１０５、１５０、１９５和２４０ｄ等６个时间

点的变化，利用ＳＳＣＰ技术分析犐犌犉Ⅰ基因的ＳＮＰｓ位点与生长性状的相关性。结果表明：５个组织在１０５ｄ时出

现第１个表达拐点，１５～１０５ｄ时肌肉、大脑和肝脏组织的表达降低后再升高，而皮肤和心脏组织在１５和６０ｄ时的

表达无显著差异，１０５ｄ时才显著或极显著升高；１０５ｄ后，肝脏组织的表达逐渐降低，肌肉、心脏、大脑和皮肤组织

在１９５ｄ时出现第２个拐点，但肌肉和心脏组织并未引起表达的显著差异，而大脑和皮肤组织在１９５ｄ时的表达显

著高于１５０和２４０ｄ，提示犐犌犉Ⅰ基因在５个组织的表达具有一定的同步性；犐犌犉Ⅰ基因的外显子前导区和外显

子３的２个ＳＮＰ位点为中低度多态性，Ｐ１引物扩增的ＳＮＰ位点与凉山半细毛羊的初生重具有显著的关联性

（犘＜０．０５）；Ｐ２引物扩增的ＳＮＰ位点与断奶日增重和断奶重具有显著的关联性（犘＜０．０５）。犐犌犉Ⅰ基因在不同

的组织中表现出比较一致的表达模式，其ＳＮＰ位点与绵羊的早期生长性状存在较强的相关性，为凉山半细毛羊的

生长调控机理和犛犖犘狊辅助选择育种提供理论基础。
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　　ＩＧＦｓ在动物的胚胎期和生后的生长发育期都

介导了ＧＨ激素大部分的促进生长的生物学功能，

调节动物机体内糖类代谢、脂肪代谢、蛋白合成、肝

脏功能和线性生长等功能。ＩＧＦｓ的分泌受到神经

内分泌激素的调控，主要由动物机体的肝脏和各个

组织所分泌，分泌的ＩＧＦｓ进入血液循环系统和细

胞液系统，依赖于ＩＧＦＢＰｓ家族基因的运载而提高

ＩＧＦｓ的半衰期以及组织的偏向性而促进组织细胞

的分化与增殖。

犐犌犉Ⅰ基因的研究是一个长期的课题，在胚胎

期及生后的生长发育过程中都具有重要作用。Ｊ．

Ｖｅｒｈａｅｇｈｅ等
［１］的研究表明，出生胎儿脐血中犐犌犉Ⅰ

的浓度与初生重呈正相关，早产的婴儿脐血中ＩＧＦⅠ

的浓度降低４０％，而正常胎龄出生的婴儿脐血中

ＩＧＦⅠ的浓度提高２８％；Ｔ．Ｍｕｓｈｔａｑ等
［２］以胚胎小

鼠的跖骨为研究素材研究ＩＧＦⅠ对胚胎骨骼生长

发育的影响，ＩＧＦⅠ单独或联合地塞米松处理都提

高骨的生长，而 ＧＨ 无效应，ＩＧＦⅠ提高生长骨内

的细胞增殖，特别是在软骨膜的增殖明显高于生长

板，而地塞米松降低细胞增殖，在含有ＩＧＦⅠ的所

有处理提高了该肥大区３倍的长度；Ｄ．Ａ．Ｊｏｓｒｐｈ

等［３］的研究表明，ＩＧＦⅠ对大脑的正常发育具有重

要作用，犐犌犉Ⅰ基因的过表达将引起大脑的过度生

长或犐犌犉Ⅰ基因缺失引起大脑生长的迟缓。围绕

犐犌犉Ⅰ基因外显子及内含子区域ＳＮＰ位点的研究

涉及到多个物种。Ａ．Ｋ．Ｂｅｎｎｅｔｔ等
［４］以序列比对

检测得到鸡犐犌犉Ⅰ基因的ＳＮＰ位点，该位点与鸡

的５周龄体重呈显著的相关性。Ｌ．Ｂ．Ｊｏｈｎｓｔｏｎ

等［５］研究表明，初生胎儿的体尺与犐犌犉Ⅰ基因的启

动子区ＳＮＰ位点、内含子２的重复序列区的微卫星

标记以及血液中的ＩＧＦⅠ浓度存在相关性。众多

研究表明，在犐犌犉Ⅰ基因的启动区和外显子的ＳＮＰ

以及内含子２的重复序列区的微卫星标记等都与动

物的早期生长发育具有相关性［６９］。

凉山半细毛羊以山谷型藏绵羊（粗毛型）为基

础，用新疆细毛羊和引进国外的边区莱斯特羊、林肯

羊等多个绵羊品种的复杂杂交，前后历经了４０余年

选育与提高而育成的半细毛羊新品种。早期的研究

表明，在凉山半细毛羊犆犺狉３上存在影响早期生长

性状的 ＱＴＬ位点
［１０］，结合绵羊的虚拟基因组图

谱［１１１２］，犐犌犉Ⅰ基因在染色体上的位置与所定位的

ＱＴＬ位点极为接近，为此试验提供了基础。本试验

采用ｑＲＴＰＣＲ 和ＳＳＣＰ技术研究凉山半细毛羊

犐犌犉Ⅰ基因的表达及ＳＮＰ位点，以期为凉山半细

毛的选育提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验群体

试验动物来自于四川省凉山州布拖县的凉山半

细毛羊原种场，试验设置了１５、６０、１０５、１５０、１９５和

２４０ｄ等６个时间点，每个时间点选取３只羔羊

（♀），共１８只。随机选择符合时间点的羊只宰杀，

取大脑、心脏、皮肤、肌肉和肝脏组织，快速置于液氮

中带回实验室，置于－８０℃冰箱中保存备用。

用剪耳钳在绵羊耳缘处剪下一黄豆粒大小的组

织块，尽量去掉组织上的毛和杂物，置于已灭菌的
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１．５ｍＬ离心管中，用采样冰盒带回实验室，置于

－２０℃冰箱保存备用。共采集了２００２２００５年度

出生的５８７只羔羊的耳样组织，收集组织样品对应

的２００２２００８年的生长性状数据，性状包括羔羊初

生重（Ｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ，ＢＷ）、断奶重（Ｗｅａｎｉｎｇｗｅｉｇｈｔ，

ＷＷ）、断奶日增重（Ｗｅａｎｉｎｇｄａｉｌｙｇａｉｎ，ＷＤＧ）、育

成重（１８ｍｏｎｔｈ Ｗｅｉｇｈｔ，１８ＭＷ）和成年重（３０

ｍｏｎｔｈｗｅｉｇｈｔ，３０ＭＷ）等。

１．２　引物设计

从 ＮＣＢＩ的 ＧｅｎＢａｎｋ中下载犐犌犉Ⅰ（ＮＭ＿

００１００９７７４）基因的ｍＲＮＡ序列以及内参基因β犪犮

狋犻狀（ＮＭ＿００１００９７８４）、犜犗犘２Ｂ（ＸＭ＿００１２５４７０９）和

犌犃犘犇犎（ＡＦ０３０９４３）等的序列，参阅犐犌犉Ⅰ基因

ＳＮＰ位点的相关文献，下载绵羊犐犌犉Ⅰ基因的

Ｘ６９４７２（外显子 Ａ、１和２）、Ｘ６９４７３（外显子３）、

Ｘ６９４７４（外显子４）和Ｘ５１４０３（外显子５）等ＤＮＡ序

列。所有引物采用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件进行设计，Ｏｌｉｇｏ

６．０软件和ＮＣＢＩ的Ｂｌａｓｔ程序评价与验证引物，后

续试验仅在外显子的前导区和外显子３检测到

ＳＮＰ位点，具有ＳＮＰ位点的引物和荧光定量引物

的信息如表１，Ｐ１为前导区的引物编号，Ｐ２为外

显子３的引物编号，引物由Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司合成。

表１　犛犛犆犘和狇犚犜犘犆犚的引物信息

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犳狅狉犛犛犆犘犪狀犱狇犚犜犘犆犚

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

片段大小／ｂｐ

Ｌｅｎｇｔｈ

退火温度／℃

Ｔｍ

Ｐ１
Ｆ：ＣＡＧＧＴＴＣＴＡＧＧＡＡＡＴＧＡＧＡＴＣ

Ｒ：ＴＴＡＧＴＧＡＣＡＡＧＡＧＧＡＧＣＡＧＡＣ
３１６ ５９．３

Ｐ２
Ｆ：ＣＡＡＧＧＡＣＣＣＡＧＧＡＧＧＡＡＧＡＴ

Ｒ：ＧＣＧＡＧＡＧＧＧＡＧＧＣＴＡＣＴＴＡＣＴ
２２０ ６０．０

犐犌犉Ⅰ
Ｆ：ＣＡＣＡＴＣＣＴＣＣＴＣＧＣＡＴＣＴＣＴＴＣ

Ｒ：ＴＧＡＡＡＴＡＡＡＡＧＣＣＣＣＴＧＴＣＴＣＣ
１４３ ５８．７

β犪犮狋犻狀
Ｆ：ＣＣＧＴＣＴＴＣＣＣＴＴＣＣＡＴＣＧＴ

Ｒ：ＴＧＧＴＧＡＣＡＡＴＧＣＣＧＴＧＣＴ
１４７ ６０

犜犗犘２Ｂ
Ｆ：ＴＴＧＴＧＡＴＧＧＧＣＧＴＧＡＡＣＣ

Ｒ：ＣＣＣＴＣＣＡＣＧＡＴＧＣＣＡＡＡ
１２７ ６０

犌犃犘犇犎
Ｆ：ＴＴＧＧＡＴＧＡＡＡＣＧＧＧＡＧＴＧＧ

Ｒ：ＣＣＧＴＣＣＡＣＣＴＴＴＴＧＴＴＧＴＴＧ
１３８ ６０

１．３　犚犖犃和犇犖犃提取

肝脏、心脏、肌肉、皮肤和大脑等组织的总ＲＮＡ

提取采用 ＴａＫａＲａＲＮＡｉｓｏｒｅａｇｅｎｔ试剂盒的操作

说明书进行，用ＢｉｏＲａｄ核酸蛋白检测仪测定浓度，

经１％的琼脂糖凝胶电泳鉴定其完整性后使用

ＳＹＢＲ ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ
ＴＭ ＲＴＰＣＲＫｉｔ（ＴａＫａＲａ）进

行ｃＤＮＡ的合成。耳样组织的ＤＮＡ提取采用常规

酚氯仿法。

１．４　犘犆犚扩增及犛犛犆犘检测

ＰＣＲ扩增总体系为２５μＬ：２×ＭａｓｔｅｒＭｉｘ犜犪狇酶

１２．５μＬ，ＤＮＡ模板２μＬ，上下游引物（１０μｍｏｌ·Ｌ
－１）

各１μＬ，灭菌ｄｄＨ２Ｏ８．５μＬ。ＰＣＲ程序：９５℃预

变性５ｍｉｎ，然后３５个循环（９４℃变性３０ｓ，退火温

度退火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ），７２℃延伸８ｍｉｎ，循环

结束后４℃保存。取２μＬＰＣＲ产物于ＥＰ管中，加

６μＬ变性Ｂｕｆｆｅｒ混匀，１００℃变性１０ｍｉｎ，立即冰

浴５ｍｉｎ，取变性样品３～５μＬ于１２％非变性聚丙

烯酰胺凝胶电泳，室温下１～８Ｖ·ｃｍ
－２电泳１２ｈ，

银染显带。取具有不同基因型的ＰＣＲ产物各５０

μＬ，送Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司测序。

１．５　狇犚犜犘犆犚与标准曲线

将犐犌犉Ⅰ及３个内参基因（β犪犮狋犻狀、犜狅狆２Ｂ和

犌犃犘犇犎）进行ＰＣＲ扩增，反应体系为２５μＬ，２×

ＭａｓｔｅｒＭｉｘ犜犪狇酶１２．５μＬ，ＤＮＡ模板２μＬ，上下

游引物（１０μｍｏｌ·Ｌ
－１）各１μＬ，灭菌ｄｄＨ２Ｏ８．５

μＬ。ＰＣＲ程序：９５℃预变性５ｍｉｎ，然后３５个循环

（９４℃变性３０ｓ，退火温度退火３０ｓ，７２℃延伸３０

ｓ），７２℃延伸８ｍｉｎ，循环结束后４℃保存。送Ｉｎ

ｖｉｔｒｏｇｅｎ公司测序，验证引物准确性后回收ＰＣＲ产

物，以此作为制备标准曲线的标准ＤＮＡ，用ＥＡＳＹ

Ｄｉｌｕｔｉｏｎ按照３μＬ∶２７μＬ的浓度稀释，依次稀释

成１×１００～１×１０
－１０共１１个浓度，选择１×１０－５～

５６３１



畜　牧　兽　医　学　报 ４４卷　

１×１０－９共５个浓度水平为标准品，设置３个重复。

基线由ｉＱ５软件自动设置，标准曲线由软件自动分

析，得到斜率、截距和扩增效率等。

ｑＲＴＰＣＲ在ＢｉｏＲａｄ公司的ＩＱ５．０上运行，

反应体系为２５μＬ：２×ＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ
ＴＭ１２．５μＬ，

上下游引物（１０μｍｏｌ·Ｌ
－１）各１μＬ，ｃＤＮＡ模版２

μＬ，ｄｄＨ２Ｏ８．５μＬ。反应程序：９５℃预变性１０ｓ，

然后４５个循环（９５℃变性５ｓ，５８．７℃退火２０ｓ，７２

℃延伸１５ｓ，并在每一循环的７２℃收集荧光信号）

循环结束后于５５℃开始熔解曲线，每循环１次温度

增加０．５℃，直至完成８０个循环，同时收集荧光信

号。每个待测样品ｃＤＮＡ设置３个重复，对得到的

３个Ｃｔ值取平均值，以备带入公式进行计算。

１．６　数据分析

以ＩＱ５．０软件计算基因拷贝数，将单个基因的

最大拷贝数设为１表示相对表达量。采用ＧｅＮｏｒｍ

软件计算内参基因的标准化因子（Ｎｏｒｍａｌｉｚａｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒ，ＮＦ）
［１３］。

ＮＦ＝
３

ＲＥＦβ犪犮狋犻狀ＲＥＦ犌犃犘犇犎ＲＥＦ犜狅狆槡 ２Ｂ

ＲＥＦ代表内参基因的相对表达量，以目的基因

相对表达量与对应的ＮＦ的比值作为目的基因标准

化后的相对表达量。采用ＳＡＳ９．１．３软件按如下

模型进行分析。犢犻犼 ＝μ＋犪犻＋β犻＋ε犻犼 ，其中，犢犻犼表示

某个基因ｍＲＮＡ相对表达量；μ表示总体平均值；

α犻表示犻日龄水平产生的效应；β犻表示第ｉ组织产生

的效应，ε犻犼为随机误差效应。

犐犌犉Ｉ基因的ＳＮＰｓ与绵羊生长性状的相关分

析采用如下模型进行分析：犢犻犼犽犾＝μ＋犉犻＋犌犼＋犖犽＋

犛犾＋ε犻犼犽犾，模型中，犢犻犼犽犾为体重性状的表型值；μ为群

体平均值；犌犻为基因型效应；犖犽 为年度效应；犛犾 为

性别效应；犉犻为家系效应；ε犻犼犽犾为随机误差效应。

２　结　果

２．１　犐犌犉Ⅰ基因表达的发育性变化

在绵羊的肌肉、肝脏、心脏、皮肤和大脑组织中

均检测到犐犌犉Ⅰ基因 ｍＲＮＡ的表达，各个组织的

发育性表达模式如图１所示。心脏组织中，犐犌犉Ⅰ

基因在１０５ｄ时的表达最高，极显著高于其他各个

时间点的表达（犘＜０．０１），而其他各个时间点之间

表达量差异不显著（犘＞０．０５）；皮肤组织中，１０５ｄ

时的表达量显著升高（０．０５＞犘＞０．０１），达到各个

时间点的峰值，随后显著降低，但在１９５ｄ时出现第

２次升高，并显著高于１５０和２４０ｄ时的表达；肌肉

组织中，１５～６０ｄ，犐犌犉Ⅰ基因的表达显著降低

（０．０５＞犘＞０．０１），１０５ｄ时的表达量达到峰值（犘＜

０．０５），随后表达量下降，１５０、１９５和２４０ｄ时的表达

差异不显著（犘＞０．０５），在１０５和１９５ｄ时出现表达

升高的转折点；肝脏组织中，犐犌犉Ⅰ的表达量在１０５ｄ

时表达量极显著升高并出现表达的转折点（犘＜

０．０１），之后逐渐下降，１９５和２４０ｄ时极显著降低

（犘＜０．０１）；大脑组织中，１５～６０ｄ，犐犌犉Ⅰ基因的表

达量显著降低（０．０５＞犘＞０．０１），维持到１５０ｄ，在

１９５ｄ时出现生长峰值，显著高于１５０和２４０ｄ时的

表达（０．０５＞犘＞０．０１）。

２．２　犐犌犉Ⅰ基因的多态分析

在犐犌犉Ⅰ基因外显子的前导区和外显子３区

域各发现１个ＳＮＰ位点，将具有不同基因型个体的

ＰＣＲ产物送Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司测序，结果如图２和图

３。引物Ｐ１扩增序列的ＳＮＰ位点位于该序列的

９００ｂｐ位置处，为Ｃ／Ｇ突变，共检测到３种基因型，

Ｇ／Ｇ对应于 ＡＡ基因型，Ｃ／Ｇ对应于 ＡＢ基因型，

Ｃ／Ｃ对应于ＢＢ基因型；引物Ｐ２扩增序列的ＳＮＰ

位点位于该序列的２１１ｂｐ位置处，为Ａ／Ｇ突变，共

检测到２种基因型，Ｇ／Ｇ对应于ＣＣ基因型，Ａ／Ｇ

基因型对应于ＣＤ基因型。

利用Ｐｏｐｇｅｎｅ３２软件统计２个ＳＮＰｓ位点的等位

基因频率、多态信息含量及杂合度等，结果见表２。

在整个群体中，Ｐ１和Ｐ２引物的多态信息含量分别

为０．２７６和０．２３７，根据Ｂｏｔｓｔｅｉｎ定义标记多态信息

含量的标准［１２］，Ｐ１为中度多态，Ｐ２为低度多态。

２．３　犐犌犉Ⅰ基因与生长性状的关联分析

在模型中考虑家系、年度效应、性别效应和基因

型效应，方差分析结果见表３。在整个群体中，家系

对初生体重、断奶体重、断奶日增重和成年体重等性

状具有重要的效应，而在育成体重中的效应相对较

弱；年度效应在初生体重、断奶体重和断奶日增重等

性状的效应较为显著，可能是每年初生的羔羊及母

羊在不同的年度因气候、饲草料等条件的限制而影

响母羊的妊娠及初生羔羊的生长发育；而相应的性

别效应则不明显。

对Ｐ１和Ｐ２扩增产物的基因型分析，Ｐ１对初

生重的影响达到极显著的水平，在胚胎发育过程中，

犐犌犉Ⅰ具有一定的作用，调控胚胎的生长，在该位

点对断奶体重、断奶日增重、育成体重及成年体重却

没有显著的效应；Ｐ２位点对断奶重及断奶日增重２

个性状具有极显著的基因效应，而对育成体重、成年
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体重的效应不显著，该位点可能是调控着犐犌犉Ⅰ基

因的生后表达，而引起生长的变化，在后期的生长过

程中，受到环境、饲草以及性状测量等因素的影响越

来越大，环境因素覆盖了基因对性状的部分效应，因

而在关联分析之时较难检测到与基因型之间的相

关。

上标字母相同表示同一组织不同日龄间差异不显著（犘＞０．０５），字母不同表示差异显著（犘＜０．０５，小写字母）或极

显著（犘＜０．０１，大写字母）

Ｔｈｅｓａｍｅｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｅｔｔｅｒｉｎｄｉｃａｔｅｓｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｍｏｎｇｓｉｘｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓｉｎｓａｍｅｔｉｓｓｕｅ（犘＞０．０５），ｔｈｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ５％ｌｅｖｅｌ，ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒ

ｅｎｃｅａｔ１％ｌｅｖｅｌ

图１　犐犌犉Ⅰ基因在大脑、皮肤、肌肉、肝脏和心脏组织中的发育性变化

犉犻犵．１　犚犲犾犪狋犻狏犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀狇狌犪狀狋犻狋狔狅犳犐犌犉Ⅰ犵犲狀犲犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲犻狀犳犻狏犲狋犻狊狊狌犲狊

图２　犘１和犘２引物犘犆犚扩增产物的犛犛犆犘电泳

犉犻犵．２　犛犛犆犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋犺犲犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狅犳狆狉犻犿犲狉犘１

犪狀犱犘２

图３　犘１和犘２不同基因型的测序结果

犉犻犵．３　犛犲狇狌犲狀犮犻狀犵狉犲狊狌犾狋狅犳狋犺犲犱犻犳犳犲狉犲狀狋犵犲狀狅狋狔狆犲狊
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表２　犐犌犉Ⅰ基因的遗传多态性

犜犪犫犾犲２　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犐犌犉Ⅰ犵犲狀犲

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

样本数

Ｎｕｍｂｅｒ

观察杂合度

Ｈｏｂｓ

期望杂合度

Ｈｅｘｐ

多态信息含量

犘犐犆

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｐ１ ５８７ ０．３３２ ０．３３１ ０．２７６
Ａ

０．７９０

Ｂ

０．２１０

Ｐ２ ５８７ ０．３２８ ０．２７５ ０．２３７
Ｃ

０．８４０

Ｄ

０．１６０

　　对绵羊初生体重、断奶体重和断奶日增重等性

状进行多重比较，剔除无显著影响的性状如育成体

重和成年体重，结果见表４。Ｐ１位点的 Ａ即为该

位点的优势等位基因，群体中该等位基因的频率较

高，与选育过程中对性状的选择有关，逐步将Ｂ等

位基因淘汰，但部分家系中可能还存在 ＡＢ基因型

的杂合子公畜，使得在群体中存在ＢＢ基因型的个

体。Ｐ２位点的Ｃ为优势等位基因，ＣＣ基因型的效

应显著高于ＣＤ，ＣＣ在对断奶重及断奶日增重显著

高于ＣＤ基因型，在整个群体中未见ＤＤ基因，可能

是在选育的过程中已经将该基因型逐步淘汰掉，仅

存在部分杂合子的情况。

表３　不同引物对间体重性状表型值的犉检验

犜犪犫犾犲３　犉狋犲狊狋狅犳犱犲狏犻犪狋犻狅狀犫犲狋狑犲犲狀狆狉犻犿犲狉狆犪犻狉狊犪狀犱狑犲犻犵犺狋狋狉犪犻狋狊

引物号

Ｐｒｉｍｅｒ

效应

Ｅｆｆｅｃｔ

初生重

Ｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ

断奶重

Ｗｅａｎｉｎｇｗｅｉｇｈｔ

断奶日增重

Ｗｅａｎｉｎｇｄａｉｌｙｇａｉｎ

育成体重

１８ｍｏｎｔｈｗｅｉｇｈｔ

成年体重

３０ｍｏｔｈｗｅｉｇｈｔ

Ｐ１

Ｆａｍｉｌｙ １３．８８ ８．８ ８．９７ ２．０９ ３．２２

Ｙｅａｒ ９５．７７ ２１．１ ２４．５９ ２．０１ １．２８

Ｓｅｘ １．０４ ３．６２ ３．７９ ０．８８ １．８５

Ｇ１ ９．２１ ２．７９ ２．０５ ０．５２ ０．０６

Ｐ２

Ｆａｍｉｌｙ １４．１７ ９．９４ １０．１１ ２．０１ ３．２１

Ｙｅａｒ ９７．７７ ２３．９９ ２７．７ ２．１５ １．３１

Ｓｅｘ １．０６ ４．２２ ４．４５ ０．８５ １．８３

Ｇ２ １．３６ ６８．６２ ６９．９５ １．０５ ０．６８

．表示显著效应；．表示极显著效应

．Ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｅｆｆｅｃｔａｔ５％ｌｅｖｅｌ；．Ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｅｆｆｅｃｔａｔ１％ｌｅｖｅｌ

表４　犐犌犉Ⅰ基因不同基因型对体重性状的影响

犜犪犫犾犲４　犈犳犳犲犮狋狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犵犲狀狅狋狔狆犲狊狅犳犐犌犉Ⅰ犵犲狀犲狅狀狑犲犻犵犺狋狋狉犪犻狋狊 ｋｇ

引物号

Ｐｒｉｍｅｒ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

初生重

Ｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ

断奶重

Ｗｅａｎｉｎｇｗｅｉｇｈｔ

断奶日增重

Ｗｅａｎｉｎｇｄａｉｌｙｇａｉｎ

育成体重

１８ｍｏｎｔｈｗｅｉｇｈｔ

成年体重

３０ｍｏｎｔｈｗｅｉｇｈｔ

Ｐ１

ＡＡ ３．４８±２．３３ａ ２０．２５±２．３７ ０．２０９８±０．０１４６ ４７．０４±３．６６ ５８．３８±４．７９

ＡＢ ３．４０±１．２４ａ １９．４８±２．４６ ０．２００６±０．０１５７ ４７．２６±２．８２ ５８．３３±３．９９

ＢＢ ３．２０±１．３１ｂ １８．８５±２．１５ ０．１９５６±０．０１４１ ４９．２９±２．０３ ５９．３０±２．４５

Ｐ２
ＣＣ ３．４８±２．２３ ２１．１７±２．３５ａ ０．２２１４±０．０１４２ａ ４７．４７±３．６４ ５８．６７±５．７７

ＣＤ ３．４２±１．３４ １７．２７±２．４５ｂ ０．１７３１±０．０１５５ｂ ４６．５７±３．８４ ５７．８０±４．０１

相同字母表示同列同一引物的基因型的表型值差异不显著（犘＞０．０５），不同字母表示差异显著（犘＜０．０５）

ＴｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｍｅａｎｓｔｈａｔｔｈｅｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｌｕｅｓｗｉｔｈＰ１ｏｒＰ２ｐｒｉｍｅｒａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ５％ｌｅｖｅｌｉｎｓａｍｅ

ｃｏｌｕｍｎ，ｔｈｅｓａｍｅｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｍｅａｎｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＞０．０５）
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　９期 周明亮等：绵羊犐犌犉Ⅰ基因的表达及其ＳＮＰｓ与生长性状的相关分析研究

３　讨　论

犐犌犉Ⅰ基因对胚胎的生长发育及生后的生长

具有重要的作用，调控各种组织及器官的发育。本

试验研究的５个组织中，均检测到犐犌犉Ⅰ基因ｍＲＮＡ

的表达，在设置的６个时间点的表达具有一定的同

步性。刘国庆等［１４］研究表明，雄性哈萨克羊和新疆

细毛羊的肝脏组织犐犌犉Ⅰ基因的表达从２～６０ｄ

都持续上升，哈萨克羊在６０ｄ后就开始下降，而新

疆细毛羊在９０ｄ后才开始下降；贾斌等
［１５］研究表

明，绵羊皮肤组织的犐犌犉Ⅰ基因在９０ｄ时出现生

后表达的转折点，９０ｄ后基因的表达逐渐降低；与

此次试验所选择的凉山半细毛羊母羊的犐犌犉Ⅰ基

因在１０５ｄ时出现表达的转折点存在一定的相似

性，但与其他物种的研究结果存在一定的差异［１６１７］。

犐犌犉Ⅰ基因在５个组织中的表达与凉山半细毛羊

的生长规律具有较强的相关性，母羊产羔后的羊奶

中具有丰富的营养物质，供给羔羊营养而促进羔羊

的生长，随着羔羊的生长，羔羊逐渐由羊奶为主食逐

渐转变为采食，因而导致营养供给方式的转变，而导

致羔羊在６０ｄ时犐犌犉Ⅰ基因表达的降低，当逐渐

适应采食后，犐犌犉Ⅰ基因表达再次升高。随着母羔

羊的生长及发情期的到来，体内分泌雌激素的增加，

可能引起１９０ｄ前后犐犌犉Ⅰ基因表达的升高。

试验采用ＰＣＲＳＳＣＰ技术在犐犌犉Ⅰ基因外显

子的前导区和外显子３的２个区域各检测到１个

ＳＮＰ位点，等位基因Ａ和Ｃ及基因型ＡＡ和ＣＣ在

群体中占优势，揭示凉山半细毛羊经过多年的选育

而使优良基因具有较高的纯合度，但仍然存在少量

的劣势等位基因和基因型。按照Ｄ．Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等
［１２］

提出衡量基因变异程度高低的多态信息含量指标

（犘犐犆）的标准，试验中检测到的ＳＮＰ位点为中、低

度多态。虽然从群体遗传多态性角度要求犘犐犆高，

等位基因数目多，杂合度大，则该群体在该位点的遗

传变异高，有较大的选择余地，但对于高度纯合的核

心群体中似乎是不可能的，试验中所检测到的杂合

度及犘犐犆都偏低，与凉山半细毛羊的长期选择有

关，揭示根据基因的ＳＮＰ位点进行标记辅助选择更

为必要，可进一步淘汰劣势等位基因或基因型。

犐犌犉Ⅰ基因的外显子前导区ＳＮＰ位点与绵羊

初生时的体重存在相关性，意味着该ＳＮＰ位点调控

犐犌犉Ⅰ基因在胚胎期的表达，而促进胎儿的生长。

周明亮等［１０］将影响绵羊生长发育的初生体重、断奶

体重和断奶日增重性状的ＱＴＬ分别初步定位于凉

山半细毛羊３号染色体的９９、２１９和２７３ｃＭ，根据

绵羊的虚拟基因组图谱，犐犌犉Ⅰ位于绵羊Ｃｈｒ３的

１８３．２ｃＭ，结合犐犌犉Ⅰ基因的已有研究结果，犐犌犉Ⅰ

基因极可能是３号染色体所检测到的ＱＴＬ候选基

因。在犐犌犉Ⅰ外显子３的 Ａ→Ｇ突变并未引起氨

基酸的改变，但该ＳＮＰ位点与绵羊出生后的断奶体

重和断奶日增重存在相关性，该ＳＮＰ位点可能影响

犐犌犉Ⅰ基因在生后的表达而调控机体的生长，并与

先前的ＱＴＬ定位结果一致。结合犐犌犉Ⅰ的各个组

织及不同时间点的表达规律，试验中犐犌犉Ⅰ基因外

显子的ＳＮＰ位点虽不引起氨基酸的改变，但可能调

控犐犌犉Ⅰ基因在不同组织和不同时间点的表达差

异，而引起体内代谢调控途径的变化，在整个机体表

现为可测量的体重变化。

凉山半细毛羊的选育、提高及形成核心群体经

历了近６０年的时间，前后杂交过程引进了新疆美利

奴细毛羊、边区莱斯特羊、林肯羊和考力代羊等绵羊

品种。融入了多种绵羊的血缘，将各种优势等位基

因引入到群体，选育的后期，根据选育的目的选择性

状优异的个体，导致劣势等位基因逐步被淘汰掉，进

而留下大量的优势等位基因及优势基因型，逐步形

成了以Ａ和Ｃ等位基因占优势的现象，但在群体中

依然存在较多的 ＡＢ和ＣＤ杂合子形式的基因型，

淘汰这些杂合子基因型将是一个漫长的过程。
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