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犐犌犉犐与犐犌犉犅犘１基因对京海黄鸡

生长性状的遗传效应分析
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摘　要：旨在对犐犌犉Ｉ和犐犌犉犅犘１基因部分ＳＮＰｓ与鸡生长性状进行关联分析。试验以京海黄鸡为材料，采用

ＰＣＲＳＳＣＰ方法检测２个候选基因的单核苷酸多态性（ＳＮＰｓ），采用一般线性模型（ＧＬＭ）分析基因型与生长性状的遗

传效应。结果表明，犐犌犉Ｉ基因外显子３序列的６０ｂｐ处有Ａ→Ｇ的点突变，在京海黄鸡中检测到ＡＡ、ＡＢ、ＢＢ３种

基因型，Ａ等位基因频率为０．６１３，Ｂ等位基因的频率为０．３８７；犐犌犉犅犘１基因外显子２序列的２１ｂｐ处有Ａ→Ｔ的

点突变，１０４ｂｐ处有Ｔ→Ｃ的突变，在京海黄鸡中检测到ＣＣ、ＣＤ和ＤＤ３种基因型，Ｃ等位基因频率为０．５５８，Ｄ等

位基因频率为０．４４２。犐犌犉Ｉ基因ＢＢ基因型个体４周龄体质量显著高于 ＡＡ和 ＡＢ型个体（犘＜０．０５）；犐犌犉犅犘１

基因ＤＤ基因型个体８周龄体质量显著高于ＣＣ基因型个体（犘＜０．０５），４、１２和１６周龄体质量差异极显著（犘＜

０．０１）。因此，推测这些ＳＮＰｓ对京海黄鸡生长性状具有一定的影响，应用于鸡育种过程中的标记辅助选择可以加快

育种进程。
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　　虽然传统的育种方法在家禽很多重要经济性状

中的运用取得了巨大进展，但是速度缓慢。近年来，

分子生物技术方法在家禽育种中得到广泛的应用。

候选基因法旨在寻找与动物经济性状遗传变异相关

的ＱＴＬ
［１２］。胰岛素样生长因子Ｉ（Ｉｎｓｕｌｉｎｌｉｋｅｆａｃ

ｔｏｒ１，ＩＧＦＩ）是调节动物生命活动的重要多肽生长

因子之一［３］，它对动物的生长发育及代谢有重要的

调控作用。鸡犐犌犉Ｉ基因全长约５０ｋｂ，包括４个

外显子和３个内含子，其中成熟的ＩＧＦＩ多肽（７０

个氨基酸）由外显子２和３编码合成，而外显子１

和４ 分 别 合 成 ＩＧＦＩ 的 氨 基 （ＮＨ２）和 羧 基

（ＣＯＯＨ）末端肽部分
［４５］。李伟彭等采用 ＰＣＲ

ＲＦＬＰ技术，对１００只玫瑰冠鸡的犐犌犉Ｉ基因的５′

端调控区进行遗传多态性研究，结果表明犐犌犉Ｉ基

因对鸡的体质量有一定的影响［６］。武艳平等采用

ＰＣＲＳＳＣＰ和ＰＣＲＲＦＬＰ方法，分析犐犌犉Ｉ基因与

泰和乌鸡体质量间的关系，结果表明泰和乌鸡体质

量在 不 同 基 因 型 之 间 均 存 在 显 著 差 异 （犘＜

０．０５）
［７］。

ＩＧＦＢＰ１是ＩＧＦＢＰｓ家族的重要成员之一，具

有广泛的生物学功能，它可以调节胰岛素样生长因

子Ⅰ和胰岛素样生长因子Ⅱ的促有丝分裂和新陈代

谢作用［８］。降低ＩＧＦＢＰ１的水平，会导致葡萄糖耐

受性降低、血压升高，甚至引起肥胖［９１１］。ＩＧＦＢＰ１

是ＩＧＦＩ生物活性的敏感调节因子。在肝脏中，胰

岛素通过结合位于犐犌犉犅犘１基因启动子上的胰岛

素应答因子，来抑制犐犌犉犅犘１的活性。因此，建立

了葡萄糖代谢与ＩＧＦ轴的联系
［１２１３］。犐犌犉犅犘１的

ｃＤＮＡ最初报道于１９８８年，其分子量为２５．３ｋｕ，由

２３４个氨基酸组成。鸡犐犌犉犅犘１定位在２号染色

体上，由４个外显子和３个内含子组成。Ｏｕ等运用

ＰＩＲＡＲＦＬＰ技术检测了８２６只北京油鸡犐犌犉犅犘１

基因５′的单核苷酸多态性，对检测到的犐犌犉犅犘１

基因单核苷酸多态性与北京油鸡群体的生长性状进

行了关联分析，结果表明犐犌犉犅犘１基因与鸡的生

长有密切的关系［１４］。因此，犐犌犉Ｉ和犐犌犉犅犘１基

因可能是与动物生长有关的候选基因，可将其应用

于鸡育种过程中的标记辅助选择以加快鸡的生长发

育。

京海黄鸡是以当地地方黄鸡资源为育种素材，

经传统遗传育种理论和分子标记辅助选择，经多个

世代选育而成的小型优质肉鸡新品种，它具有体型

小、早熟、肉质优良等特征。本研究采用ＰＣＲＳＳＣＰ

技术，以京海黄鸡为研究对象，研究犐犌犉Ｉ和犐犌

犉犅犘１基因的多态性，并分析其与京海黄鸡生长性

状之间的关系，以期在分子水平上为京海黄鸡的育

种工作及京海黄鸡的进一步开发利用提供理论参

考。

１　材料与方法

１．１　实验动物

１４６只京海黄鸡血样采自江苏京海禽业集团有

限公司，翅静脉采集血样１．５ｍＬ，肝素钠抗凝，

－２０℃保存。用酚氯仿抽提法提取基因组ＤＮＡ，溶

于ＴＥ，４℃保存。记录１４６只京海黄鸡的初生体质

量，４、８、１２、１６周龄体质量。

１．２　引物设计及犘犆犚扩增

犐犌犉Ｉ基因参照文献［１５］设计引物，对外显子

３区域进行特异性扩增，引物序列：上游引物：５′

ＴＡＣＡＣＡＴＣＴＡＣＣＡＣＴＧＴＣＡＴ３′；下游引物：５′

ＴＣＣＴＣＡＧＧＴＣＡＣＡＡＣＴＣＴ３′，目的片段大小为

２０８ｂｐ。犐犌犉犅犘１基因根据ＧｅｎＢａｎｋ已发表的序

列（ＮＣ＿００６０８９），采用Ｐｒｉｍｅｒ５．０设计１对引物，对

犐犌犉犅犘１基因外显子２区域进行特异性扩增，引物

序列：上游引物：５′ＣＣＡＧＡＡＴＣＴＡＣＣＧＡＧＣＣＴ

ＧＡ３′； 下 游 引 物：５′ＣＣＣＡＣＴＣＡＣＣＴＧＴ

ＴＣＴＴＴＣＣ３′，目的片段大小为１９２ｂｐ。引物由上

海生物工程技术服务有限公司合成。
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ＰＣＲ反应体系为２０μＬ，其中包括ＤＮＡ模板

１μＬ，ｄＮＴＰ混合物（各２．５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１）０．８μＬ，１０×

ｂｕｆｆｅｒ（２５ｍｍｏｌ·Ｌ－１）２μＬ，Ｍｇ
２＋（１０ｐｍｏｌ·μＬ

－１）

２．２μＬ，引物（均为１０ｐｍｏｌ·Ｌ
－１）各１μＬ，犜犪狇酶（５

Ｕ·μＬ
－１）０．２μＬ，双蒸水１１．８μＬ。反应条件：９４℃

预变性５ｍｉｎ；３１个循环（９４℃变性３０ｓ，６０℃退火

３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ）；最后７２℃延伸性１０ｍｉｎ，１０℃

保存产物。

１．３　犛犛犆犘分析和测序

将２．５μＬＰＣＲ产物和７．５μＬ上样缓冲液

（９８％去离子甲酰胺、０．０２５％溴酚蓝、０．０２５％二甲

苯青ＦＦ、１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＥＤＴＡ（ｐＨ８．０）、２％甘油）

混合，９８℃变性１０ｍｉｎ后，迅速冰浴５ｍｉｎ，变性后

的 ＰＣＲ 产 物 进 行 非 变 性 聚 丙 烯 酰 胺 凝 胶

（ＰＡＧＥ３０％，Ａｃｒ∶Ｂｉｓ＝２９∶１）电泳，１０Ｖ·ｃｍ－１

电泳１４～１６ｈ后，银染显色。每种基因型选取３个

样本的ＰＣＲ产物交由上海生工进行测序。

１．４　统计模型与分析

统计不同基因型个体的数量，计算基因型频率，

对京海黄鸡多态片段的基因型分布进行χ
２独立性

检验，以了解每种基因型在群体中的分布情况。

ＰＣＲＳＳＣＰ标记条带效应值的最小二乘分析模型：

犢犻犼＝μ＋犌犻＋犌犘犼＋犅犻犼＋犲犻犼

其中，犢犻犼为生长性状的记录值；μ为群体平均

值；犌犻为犐犌犉Ｉ标记基因型的固定效应；犌犘犼为犐犌

犉犅犘１标记基因型的固定效应；犅犻犼为２种标记基因

型的互作效应；犲犻犼为随机参差效应。

根据以上线性模型，采用 ＳＰＳＳ （１１．０）的

ＧＬＭ （ＧｅｎｅｒａｌＬｉｎｅａｒＭｏｄｅｌ）分析基因型对生长性

状的遗传效应。如果基因型之间无互作，采用单标

记回归统计模型。以下列模型，对生长性状进行最

小二乘分析：

犢犻犼＝μ＋犌犼＋犲犻犼

其中，犢犻犼为生长性状的记录值；μ为群体均值；

犌犼是基因型效应；犲犻犼是随机误差。

２　结　果

２．１　犐犌犉犐基因多态性与生长性状的相关分析

２．１．１　犐犌犉Ｉ基因突变位点的等位基因和基因型

频率　　犐犌犉Ｉ基因的ＰＣＲ产物经ＳＳＣＰ分析后表

现出多态性（图１），在京海黄鸡中检测到３种基因

型分别为ＡＡ、ＡＢ和ＢＢ型，３种基因型及等位基因

的频率见表１，其中Ａ等位基因频率为０．６１３，Ｂ等

位基因的频率为０．３８７；χ
２ 适合性检验表明该位点

处于哈代温伯格平衡状态（犘＞０．０５），表明该基因

处于遗传平衡状态。ＡＡ与ＢＢ基因型相比，在外显

子３序列的６０ｂｐ处有Ａ→Ｇ的点突变，导致密码

子ＧＡＡ突变为 ＧＡＧ，但均编码谷氨酸，属于同义

突变（图２）。

１、５．ＡＢ基因型；２、６．ＢＢ基因型；３、４．ＡＡ基因型

１，５．ＡＢｇｅｎｏｔｙｐｅ；２，６．ＢＢｇｅｎｏｔｙｐｅ；３，４．ＡＡｇｅｎｏ

ｔｙｐｅ

图１　京海黄鸡犐犌犉犐基因扩增片段的犛犛犆犘分析

犉犻犵．１　犛犛犆犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犆犚犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犐犌犉犐犵犲狀犲

犻狀犑犻狀犵犺犪犻犢犲犾犾狅狑犮犺犻犮犽犲狀

表１　京海黄鸡犐犌犉犐基因的基因型和等位基因频率

犜犪犫犾犲１　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲狊犪狀犱犪犾犾犲犾犲狊犳狉犲狇狌犲狀犮狔狅犳犐犌犉犐犵犲狀犲犻狀犑犻狀犵犺犪犻犢犲犾犾狅狑犮犺犻犮犽犲狀

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ａ Ｂ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＡＡ ＡＢ ＢＢ

χ
２

多态信息含量

犘犐犆

杂合度

犎

有效等位基因数

犖犲

０．６１３ ０．３８７ ０．３９７（５８）０．４３２（６３）０．１７１（２５） １．１９６ ０．３６２ ０．４７４ １．９０３

ｄｆ＝１，χ
２
０．０５（１）＝３．８４，χ

２
０．０１（１）＝６．６４

２．１．２　犐犌犉Ｉ基因的多态性与生长性状的相关分

析　　采用ＳＰＳＳ（１１．０）软件中的广义线性模型

（ＧＬＭ），综合分析犐犌犉Ｉ和犐犌犉犅犘１的互作效应，

结果表明，从初生体质量到１６周龄体质量２个基因
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间互作效应均不显著（犘＜０．０５），说明２个基因间

无互作效应。由于基因间无互作效应，根据单标记

回归统计模型，采用ＳＰＳＳ（１１．０）对数据进行ＧＬＭ

过程分析，计算不同基因型的初生体质量、４、８、１２

和１６周龄体质量的最小二乘均数，并进行显著性检

验，结果见表２。犐犌犉Ｉ基因多态性与京海黄鸡的生

长性能显著相关。经多重比较发现，ＢＢ基因型个体

的４周龄体质量显著高于ＡＡ型个体 （犘＜０．０５），

而ＡＡ与ＡＢ型个体体质量间差异不显著。

图２　犐犌犉犐基因犃犃和犅犅基因型序列比较

犉犻犵．２　犛犲狇狌犲狀犮犲犪犾犻犵狀犿犲狀狋狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲犃犃犪狀犱犅犅狅犳犐犌犉犐犵犲狀犲

表２　犐犌犉犐基因型与京海黄鸡生长性能的关联分析

犜犪犫犾犲２　犃狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狊犫犲狋狑犲犲狀犵犲狀狅狋狔狆犲狊狅犳犐犌犉犐犵犲狀犲犪狀犱犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊犻狀犑犻狀犵犺犪犻犢犲犾犾狅狑犮犺犻犮犽犲狀

性状 Ｔｒａｉｔ ＡＡ（５８） ＡＢ（６３） ＢＢ（２５）

初生体质量／ｇＨａｔｃｈｗｅｉｇｈｔ ３５．６０±０．４２ ３５．４１±０．４０ ３５．６５±０．６４

４周龄体质量／ｇ４ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ １８２．１０±３．３８ｂ １８３．９４±３．２５ｂ １９６．９６±５．１５ａ

８周龄体质量／ｇ８ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ ４５７．６４±１０．１７ ４５８．５４±９．７６ ４６４．８４±１５．５０

１２周龄体质量／ｇ１２ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ ８５５．９８±１５．３５ ８３９．１４±１４．７３ ８７０．８８±２３．３９

１６周龄体质量／ｇ１６ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ １１６５．３１±１３．０５ １１３６．３３±１２．５２ １１６６．４８±１９．８８

同行数据标肩大写字母不同者表示差异极显著（犘＜０．０１）；同行数据标肩小写字母不同者表示差异显著（犘＜０．０５）。下同

Ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｉｎｄｉｃａｔｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｅｖｉａｔｉｏｎ（犘＜０．０１），ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅ

ｒｏｗｉｎｄｉｃａｔｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｅｖｉａｔｉｏｎ（犘＜０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

２．２　犐犌犉犅犘１基因多态性与生长性状的相关分析

２．２．１　犐犌犉犅犘１基因突变位点等位基因和基因型

频率　　犐犌犉犅犘１基因的ＰＣＲ产物经ＳＳＣＰ分析

后表现出多态性（图３），在京海黄鸡中检测到３种

基因型分别为ＣＣ、ＣＤ和ＤＤ型，３种基因型及等位

基因的频率见表３，其中Ｃ等位基因频率为０．５５８，

Ｄ等位基因的频率为０．４４２，χ
２ 适合性检验表明该

位点偏离哈代温伯格平衡状态（犘＜０．０５），说明该

基因未处于遗传平衡状态。ＣＣ与ＤＤ基因型相比，

在外显子２序列的２１ｂｐ处有Ａ→Ｔ的点突变，导

致氨基酸的改变（Ｉｌｅ→Ｌｅｕ），１０４ｂｐ处有Ｔ→Ｃ的

突变，导致密码子ＡＴＴ突变为ＡＴＣ，但均编码异亮

氨酸，属于同义突变（图４）。

１、２．ＤＤ基因型；５、６．ＣＣ基因型；３、４．ＣＤ基因型

１，２．ＤＤｇｅｎｏｔｙｐｅ；５，６．ＣＣｇｅｎｏｔｙｐｅ；３，４．ＣＤｇｅｎｏ

ｔｙｐｅ

图３　京海黄鸡犐犌犉犅犘１基因扩增片段的犛犛犆犘分析

犉犻犵．３　犛犛犆犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犆犚犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犐犌犉犅犘１

犵犲狀犲犻狀犑犻狀犵犺犪犻犢犲犾犾狅狑犮犺犻犮犽犲狀

５５１



畜　牧　兽　医　学　报 ４３卷　

表３　京海黄鸡犐犌犉犅犘１基因的基因型和等位基因频率

Ｔａｂｌｅ３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｎｄａｌｌｅｌｅｓｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ犐犌犉犅犘１ｇｅｎｅｉｎＪｉｎｇｈａｉＹｅｌｌｏｗｃｈｉｃｋｅｎ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｃ Ｄ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＣＣ ＣＤ ＤＤ

χ
２

多态信息含量

犘犐犆

杂合度

犎

有效等位基因数

犖犲

０．５５８ ０．４４２ ０．３８４（５６）０．３４９（５１）０．２６７（３９） １２．４２９ ０．３７２ ０．４９３ １．９７３

ｄｆ＝１，χ
２
０．０５（１）＝３．８４，χ

２
０．０１（１）＝６．６４

图４　犐犌犉犅犘１基因犆犆和犇犇基因型序列比较

犉犻犵．４　犛犲狇狌犲狀犮犲犪犾犻犵狀犿犲狀狋狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲犆犆犪狀犱犇犇狅犳犐犌犉犅犘１犵犲狀犲

２．２．２　犐犌犉犅犘１基因的多态性与生长性状的相关

分析　　由于基因间无互作效应，根据单标记回归

统计模型，采用ＳＰＳＳ（１１．０）对数据进行ＧＬＭ过程

分析，计算不同基因型的初生体质量、４、８、１２和１６

周龄体质量的最小二乘均数，并进行显著性检验，结

果见表４。犐犌犉犅犘１基因多态性与京海黄鸡的生

长性能显著相关。经多重比较发现：对于４、１６周龄

体质量，ＤＤ基因型个体与ＣＣ基因型个体间差异极

显著（犘＜０．０１）；对于８周龄体质量，ＤＤ与ＣＣ基

因型个体间差异显著（犘＜０．０５）；１２周龄时，ＤＤ基

因型个体体质量极显著高于ＣＤ基因型个体（犘＜

０．０１）。

表４　犐犌犉犅犘１基因的不同基因型与京海黄鸡生长性能的关联分析

Ｔａｂｌｅ４　Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆ犐犌犉犅犘１ｇｅｎｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓｉｎＪｉｎｇｈａｉＹｅｌｌｏｗｃｈｉｃｋｅｎ

性状 Ｔｒａｉｔ ＣＣ（５６） ＣＤ（５１） ＤＤ（３９）

初生体质量／ｇＨａｔｃｈｗｅｉｇｈｔ ３５．６８±０．４２ ３４．９８±０．４４ ３６．００±０．５１

４周龄体质量／ｇ４ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ １８０．５０±３．４０Ｂａｂ １８２．５７±３．５６ＡＢｂ １９６．２８±４．０７Ａａ

８周龄体质量／ｇ８ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ ４４７．９３±１０．１９ｂ ４５４．２９±１０．６７ａｂ ４８２．０３±１２．２１ａ

１２周龄体质量／ｇ１２ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ ８４８．１３±１５．３８ＡＢ ８２７．０２±１６．１１Ｂ ８８７．４９±１８．４３Ａ

１６周龄体质量／ｇ１６ｗｅｅｋａｇｅｗｅｉｇｈｔ １１２９．４８±１３．１０Ｂ １１５４．７１±１３．７２ＡＢ １１８４．５６±１５．６９Ａ

３　讨　论

３．１　犐犌犉犐基因的多态性与京海黄鸡生长性状的

相关分析

　　胰岛素样生长因子Ｉ（ＩＧＦＩ）是具有多种生理

功能的生长因子，它的主要功能是调节机体出生后

的生长。目前关于犐犌犉Ｉ基因与鸡生长、繁殖相关

的研究很多。Ｓｅｏ等对韩国公鸡５′非翻译区的多态

性进行分析后发现，韩国公鸡ＢＢ基因型个体的体

质量高于其他基因型个体［１６］。Ａｍｉｌｌｓ等采用
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ＲＦＬＰ技术运用 犎犻狀ｆＩ酶对鸡犐犌犉Ｉ基因５′调控

区的另一个酶切位点进行了研究，测序结果表明，

犎犻狀ｆＩ识别位点发生了 Ａ→Ｃ突变，研究表明该突

变与鸡的生长和采食量呈显著相关［１７］。

本研究通过ＰＣＲＳＳＣＰ方法分析了犐犌犉Ｉ基

因多态性，结果发现在外显子３区域的６０ｂｐ处有

Ａ→Ｇ的点突变，χ
２独立性检验显示，京海黄鸡在该

位点处于哈代温伯格平衡状态（犘＞０．０５），表明在

人工选育、迁徙和遗传漂变等因素作用下，该品种的

犐犌犉Ｉ基因处于动态平衡。试验进一步分析了

犐犌犉Ｉ外显子３的多态位点与京海黄鸡体质量性状

间的关系，结果表明 ＢＢ基因型个体的４周龄体质

量显著高于 ＡＡ 基因型个体 （犘＜０．０５）。本研究

结果与李伟、武艳平等的研究存在一定差异，这可能

是由于研究的基因区域不同，选取的样本也不相同。

外显子３的这个突变位点影响京海黄鸡生长性状的

相关机理有待进一步研究。

３．２　犐犌犉犅犘１基因的多态性与京海黄鸡生长性状

的相关分析

　　ＩＧＦＢＰ１是ＩＧＦＢＰｓ家族成员之一，具有广泛

的生物学功能，降低ＩＧＦＢＰ１的水平，会导致葡萄

糖耐受性降低、血压升高，甚至引起肥胖。近年来，

人们运用不同的分子标记方法在鸡上检测到了许多

ＱＴＬ。很多与生长有关的ＱＴＬ定位在２号和７号

染色体上，其中就包括犐犌犉犅犘１基因及犐犌犉犅犘狊

家族的其他成员，这些基因影响肌肉的含量和其他

生长性状［１８２０］。然而，目前关于鸡犐犌犉犅犘１基因

多态性与生产性能关系的研究较少。Ｏｕ等对检测

到的犐犌犉犅犘１基因单核苷酸多态与北京油鸡群体

的生长性状进行了关联分析，结果表明犐犌犉犅犘１

基因与鸡的生长有密切的关系［１４］。

本研究通过ＰＣＲＳＳＣＰ方法分析了犐犌犉犅犘１

基因多态性，结果表明在外显子２序列的２１ｂｐ处

有Ａ→Ｔ的点突变，１０４ｂｐ处有Ｔ→Ｃ的突变，χ
２独

立性检验显示，京海黄鸡在该位点偏离了哈代温伯

格平衡状态（犘＜０．０５），说明京海黄鸡该位点受到

选种、选配的影响或由于选择、突变、杂交等因素改

变了群体的基因频率，基因频率正向新的平衡趋近，

然而仍未达到新的平衡状态。除初生体质量外，

犐犌犉犅犘１基因对其他周龄体质量有显著或极显著

的影响。其中ＤＤ为优势基因型，因此，可以加强

ＤＤ基因型个体的选择，进而提高京海黄鸡的体质

量。

３．３　犐犌犉犐与犐犌犉犅犘１基因的协同作用

对于某一数量性状而言，有明显效应的主基因，

同时还有其他协同作用的基因。Ｈａｎｒａｈａｎ等报道

５号染色体上犌犇犉９和Ｘ染色体上犅犕犘１５２个基

因的突变与高繁殖力绵羊品种 Ｂｅｌｃｌａｒｅ和 Ｃａｍ

ｂｒｉｄｇｅ杂合携带母羊的高排卵数和纯合子不育相

关。而且，Ｈａｎｒａｈａｎ等首次证明同时具有犌犇犉９

和犅犕犘１５突变的绵羊比单独具有一个突变的绵羊

具有更多的排卵数［２１］。

鸡生长性状是受微效多基因和环境因素影响的

数量性状。本研究在对犐犌犉Ｉ与犐犌犉犅犘１基因间

的协同效应进行分析时，未发现它们之间的互作。

其原因：首先可能是不同品种生长及繁殖性状的遗

传机制不同，Ｈａｎｒａｈａｎ等
［２１］在高繁殖力绵羊品种

Ｂｅｌｃｌａｒｅ和Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ中发现犌犇犉９和犅犕犘１５基

因间存在协同作用，而储明星等［２２］以小尾寒羊为研

究对象却没有发现２个基因间的互作效应。其次，

可能是犐犌犉Ｉ基因与犐犌犉犅犘１基因分别与其它主

效基因处于连锁不平衡状态，但它们两者之间并没

有互作效应。

综上所述，犐犌犉Ｉ基因与犐犌犉犅犘１基因的ＳＮＰ

位点分别对京海黄鸡生长性状具有一定的作用，因

此，可用于京海黄鸡生长性状的标记辅助选择，以加

快京海黄鸡育种进程。

４　结　论

本研究对犐犌犉Ｉ基因的Ａ６０Ｇ突变和犐犌犉犅犘１

基因的Ａ２１Ｔ、Ｔ１０４Ｃ突变进行了分析。结果表明，

犐犌犉Ｉ基因Ａ６０Ｇ突变对京海黄鸡４周龄体质量有显

著影响；除初生体质量外，犐犌犉犅犘１基因对其他周

龄体质量有显著或极显著的影响。其中ＤＤ为优势

基因型，加强ＤＤ基因型个体的选择可提高京海黄

鸡的体质量。初步推断犐犌犉Ｉ、犐犌犉犅犘１基因部分

ＳＮＰｓ对京海黄鸡的生长发育具有一定的调控作

用。
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