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犇犚犇２基因１４个多态位点与鸡产蛋性状的相关性
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摘　要：本研究旨在分析犇犚犇２基因与鸡产蛋性状的相关性，寻找可作为鸡产蛋性状的重要标记。在该基因上选

取了１４个多态位点，采用ＰＣＲＲＦＬＰ及ＰＣＲ测序等方法在宁都三黄鸡母系６４４个个体中进行了鸡产蛋性状的关

联分析。结果表明：位于该基因５′调控区的４个突变位点Ｇ３８５６０Ｃ、Ｔ３８３２６Ｇ、Ｔ３２７５１Ｃ和 Ａ１６１０５Ｇ与鸡的开

产日龄显著或极显著（犘＜０．０５或犘＜０．０１）相关，位点Ａ１６１０５Ｇ还与３００日龄总产蛋数显著相关（犘＜０．０５）；由

Ｇ３８５６０Ｃ、Ｇ３８５４４Ａ、Ｉ３８４６３Ｄ与Ｔ３８３２６Ｇ这４个位点组成的单倍型块与开产日龄呈极显著相关（犘＝０．００６５＜

０．０１）。研究结果提示：Ｇ３８５６０Ｃ、Ｔ３８３２６Ｇ、Ｔ３２７５１Ｃ 和 Ａ１６１０５Ｇ 这４个突变位点以及由 Ｇ３８５６０Ｃ、Ｇ

３８５４４Ａ、Ｉ３８４６３Ｄ与Ｔ３８３２６Ｇ组成的单倍型块可作为产蛋性状标记辅助选择的有效分子标记。
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　　鸡开产日龄、产蛋量等产蛋性状是优质鸡育种

中重点考虑的性状，开产日龄是高遗传力性状，其遗

传力估计值在０．１５～０．５６之间
［１２］；而产蛋量属于

低遗传力限性性状，研究发现３００日龄产蛋量与开

产日龄存在较高的遗传负相关［１］。随着分子生物学

和基因组研究的发展，分子遗传标记辅助选择为提

高低遗传力性状的遗传进展提供了一个新的途径和

方法。产蛋性状为多基因控制的复杂性状，近年来

众多研究表明许多候选基因都与产蛋性状有密切关

系：如神经肽犢 基因
［３］、催乳素（ｐｒｏｌａｃｔｉｎ，ＰＲＬ）基

因［４］、血管活性肠肽Ｉ型受体 （Ｖａｓｏａｃｔｉｖｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ

ｐｅｐｔｉｄｅｒｅｃｅｐｔｏｒ１，ＶＩＰＲ１）基因
［５］等等。而多巴胺

（ｄｏｐａｍｉｎｅ，ＤＡ）也是这一性状中的重要因子。

ＤＡ是中枢神经系统中主要的神经递质，对人

及其它动物神经系统、内分泌和繁殖起着重要调节

作用［６８］。ＤＡ通过其受体促进下丘脑血管活性肠

肽神经元合成并释放血管活性肠肽（ｖａｓｏａｃｔｉｖｅｉｎ

ｔｅｓｔｉｎａｌｐｅｐｔｉｄｅ，ＶＩＰ），ＶＩＰ通过腺垂体细胞膜上的

受体促进垂体前叶分泌ＰＲＬ。高水平的ＰＲＬ使母

禽表现出就巢行为的同时抑制垂体促性腺激素如卵

泡刺激素（ｆｏｌｌｉｃｌｅｓｔｉｍｕｌａｔｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅ，ＦＳＨ）和黄

体生成素（ｌｕｔｅｉｎｉｚｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅ，ＬＨ）的分泌，导致血

液中ＬＨ水平下降，下丘脑ＧｎＲＨ 的合成减少，使

卵巢萎缩，排卵停止，最终停止产蛋［９１０］。与其他众

多肽类激素一样，ＤＡ也需要与其受体结合，才能发

挥其一系列的生物学效应。研究表明多巴胺受体共

有５种，多巴胺受体２（ｄｏｐａｍｉｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒ２，ＤＲＤ２）

是其中重要的一种。鸡犇犚犇２定位于２４号染色体

上，有７个外显子。Ｙｏｕｎｇｒｅｎ等
［１１１２］研究报道鸟类

ＤＡ通过兴奋ＤＲＤ２抑制垂体中 ＶＩＰ和ＰＲＬ的分

泌，从而对鸟类的繁殖性状起调控作用。本研究以

犇犚犇２基因作为早期产蛋性状的候选基因，以宁都

三黄鸡为材料，探讨了该基因的１４个突变位点与早

期产蛋性状的相关性，为采用标记辅助选择的方法

提高选育效果提供一定的参考依据。

１　材料与方法

１．１　实验鸡群

实验鸡群来自广东温氏南方家禽育种公司以江

西宁都三黄鸡为素材选育的Ｎ４０６母本品系，共６４４

个个体，分两次孵化，按照公司种鸡饲养标准饲养，

全程笼养，７７ｄ前自由采食，７７ｄ后限制饲养。育

雏育成阶段喂温氏肉鸡料（１６．５％ 粗蛋白，每千克

饲料的代谢能１１．７２３ＭＪ），７７ｄ限制饲养后过渡到

喂温氏种鸡料（１５．０％ 粗蛋白，每千克饲料的代谢

能１２．１４１ＭＪ）。３００日龄从每个个体鸡翅下静脉

中抽取约１ｍＬ血液用于基因组ＤＮＡ抽提。

１．２　性状分析

数据测定：９０日龄母鸡转入产蛋舍个体笼后至

３００日龄，对每只鸡的开产日龄、产蛋量及畸形蛋进

行测定。数据资料剔除了中途死亡记录不全及记录

有明显错误的鸡。

分析的早期产蛋性状包括开产日龄、３００日龄

总产蛋数、３００日龄总正常蛋数和３００日龄总畸形

蛋数这４个参数。开产日龄指个体第一次产蛋时的

日龄。３００日龄总产蛋数、３００日龄总正常蛋数和

３００日龄总畸形蛋数分别是指母鸡９０～３００日龄期

间，每只母鸡生产的总蛋数、合格蛋数及畸形蛋数，

畸形蛋包括双黄蛋、软壳蛋、沙壳蛋、过大或过小的

蛋。

１．３　引物与犘犆犚扩增

选取 犇犚犇２基因上１４个多态位点
［１３］根据

ＧｅｎＢａｎｋ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）上鸡

犇犚犇２基因序列（登录号：ＥＵ３１３４２５），合成７对引

物检测鸡犇犚犇２基因在宁都三黄鸡母系６４４个个

体中的基因型情况。检测的位点、引物序列、扩增长

度以及检测方法如表１。所有引物由上海生工生物

工程技术服务有限公司合成。

ＰＣＲ反应体系：２．５μＬ１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ，０．５μＬ

（１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１）ｄＮＴＰｓ，上下游引物混合液（上下游

引物浓度均为５０ｐｍｏｌ）１μＬ，ＭｇＣｌ２（２５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１）

１．５μＬ，犜犪狇ＤＮＡ聚合酶１Ｕ，基因组ＤＮＡ模板１

μＬ（１０～１００ｎｇ），加去离子水至２５μＬ。反应程序

为：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ；特定温度

（各引物的退火温度见表１）退火３０～４５ｓ，７２℃延

伸３０～４５ｓ；３２个循环；７２℃延伸５～７ｍｉｎ。ＰＣＲ

产物用１％琼脂糖凝胶电泳检测。

位点Ｃ３８６８５Ｔ、Ａ３８６００Ｇ、Ｇ３８５６０Ｃ、Ｇ３８５４４Ａ、Ｉ

３８４６３Ｄ、Ｔ３８３２６Ｇ和Ｃ３８１５８Ａ采用ＰＣＲ产物直接测

序的方法进行基因型分型。其他７个位点采用ＰＣＲ

ＲＦＬＰ方法分型（各位点所用内切酶见表１），反应

体系为：ＰＣＲ产物６．５μＬ，内切酶１．５μＬ，１０×

ｂｕｆｆｅｒ缓冲液１．０μＬ。３７℃（犅狊犲ＧＩ与犅狊犲ＭＩＩ酶

为５５ ℃，犜犪狇Ｉ酶为 ６５ ℃）恒温箱放置过夜。

２％～３％的琼脂糖凝胶电泳检测酶切产物，凝胶成

像系统拍照，根据带型判定基因型。

５４９
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表１　用于基因型检测的引物序列

犜犪犫犾犲１　犇犲狋犪犻犾狊狅犳狆狉犻犿犲狉狊犳狅狉犵犲狀狅狋狔狆犻狀犵狅犳犮犺犻犮犽犲狀犇犚犇２犵犲狀犲

引物

Ｎａｍｅ

引物序列（５′→３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

扩增长度／ｂｐ
Ｌｅｎｇｔｈ

位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

位点

Ｓｉｔｅ１
检测方法

Ｍｅｔｈｏｄ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｉ３Ｅ５
Ｆ：ＴＧＧＧＧＧＧＡＣＴＡＡＡＣＴＴＣＡＡＡＴＴＧ

Ｒ：ＧＣＣＣＡＧＴＧＧＡＧＧＴＧＣＴＡＡＧＣＴＴＣ
６９８ ５′调控区

Ｃ３８６８５Ｔ

Ａ３８６００Ｇ

Ｇ３８５６０Ｃ

Ｇ３８５４４Ａ

Ｉ３８４６３Ｄ

Ｔ３８３２６Ｇ

Ｃ３８１５８Ａ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ６２．０

５０７
Ｆ：ＴＧＣＡＣＡＴＡＡＡＡＧＣＣＣＡＣＴＣＡＣＴＧ

Ｒ：ＧＣＣＴＧＡＧＣＴＧＧＴＧＧＧＧＧＧ
２２３ ５′调控区 Ｔ３２７５１Ｃ 犅狊犲ＧＩ ６０．０

５０４
Ｆ：ＣＣＣＣＣＧＧＣＡＧＧＣＡＧＡＧＣＡＣ

Ｒ：ＡＣＧＣＧＡＴＣＴＧＧＧＡＧＣＡＡＡＣＣＴＴＣ
２３３ ５′调控区 Ａ１６１０５Ｇ 犅狊犲ＭＩＩ ６４．０

５０２
Ｆ：ＡＡＧＧＧＧＡＣＡＣＡＡＧＡＡＴＧＣＡＧＣＡＧ

Ｒ：ＧＣＣＡＧＴＧＣＴＧＣＴＣＡＡＡＴＴＴＣＡＡＡ
４０４ ５′调控区

Ａ６５４３Ｇ

Ｃ６５３９Ｔ

犅狊犲ＧＩ

犕狏犪Ｉ
５６．０

Ｉ１１１
Ｆ：ＴＧＧＴＣＡＴＧＣＣＣＴＧＧＧＴＧＧＴＣＴＡＴ

Ｒ：ＧＣＡＡＡＧＧＴＴＣＣＣＡＧＣＣＡＧＡＴＡＴＡＡ
１４９０ Ｉｎｔｒｏｎ１ Ｔ＋６１９Ｃ 犜犪狇Ｉ ６０．０

Ｉ１２６
Ｆ：ＴＣＣＣＣＣＴＧＴＣＣＴＴＧＧＣＴＧＧ

Ｒ：ＡＧＣＣＣＧＴＧＴＣＡＣＡＴＣＡＧＣＡＧＧＴＴ
２３４ Ｉｎｔｒｏｎ１ Ｔ＋１２５９Ｃ 犅狊犻ＥＩ ６３．０

Ｉ３
Ｆ：ＣＧＣＣＧＴＧＧＴＣＴＧＧＧＴＧＣＴＣＴ

Ｒ：ＧＧＧＴＴＴＣＧＧＧＣＴＣＧＣＴＧＣ
２０６ Ｉｎｔｒｏｎ３ Ａ＋２７９４Ｇ 犈犪犿１１０４Ｉ ６４．０

位点１．以基因的ＡＴＧ起始位点为＋１计，以ＡＴＧ上游的第１个核苷酸为－１计

Ｓｉｔｅ１．Ｔｈｅｆｉｒｓｔｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｓｔａｒｔｃｏｄｏｎｗａｓｄｅｓｉｇｎａｔｅｄａｓ＋１ｗｉｔｈｔｈｅｎｅｘｔｕｐｓｔｒｅａｍｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｂｅｉｎｇ１

１．４　群体中单倍型的分析与构建

经 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ Ｖ３．３２（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｒｏａｄ．

ｍｉｔ．ｅｄｕ／ｍｐｇ／ｈａｐｌｏｖｉｅｗ／）软件分析得到的单倍型

块内的位点，利用ＰＨＡＳＥＶ２．１（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｓｔａｔ．

ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎ．ｅｄｕ／ｓｔｅｐｈｅｎｓ／ｓｏｆｔｗａｒｅ．ｈｔｍｌ，２００６年１２

月）软件分析不同块内位点在江西宁都三黄鸡母系

６４４个个体中的单倍型情况。

１．５　数据统计分析

由于所观察群体具有相同的遗传背景，饲养标

准相同，且单笼饲养，因而标记与各性状间的关联分

析采用ＳＡＳ８．１ＧＬＭ程序进行统计分析，模型为：

犢犻犼＝μ＋犌犻＋犎犼＋犲犻犼。其中，犢犻犼为性状表型值，μ为

该性状的总体均值，犌犻 为基因型或单倍型效应值，

犎犼为批次效应值，犲犻犼为残差效应。基因型效应分析

中加性效应（ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ，ａ）＝（ＡＡ－ＢＢ）／２，显性

效应（ｄｏｍｉｎａｎｔｅｆｆｅｃｔ，ｄ）＝ＡＢ－（ＡＡ＋ＢＢ）／２。

２　结　果

２．１　群体产蛋性状的表型差异

该鸡群产蛋性状的表型参数见表２，开产日龄

变异系数为７．８６％
［５］，但早熟个体和迟熟个体之间

的开产日龄相差大，最早的开产日龄为９４ｄ，最迟的

开产日龄却是１７０ｄ。３００日龄总产蛋数及总正常

蛋数性状变异较大，变异系数分别为２３．９１％和

２４．１２％。表型数据测定表明开产日龄及产蛋量性状

表现出较大的表型变异，说明这些性状的遗传变异相

对较大，该群体适合用于标记与性状的关联分析。

表２　宁都三黄鸡产蛋性状的表型参数

犜犪犫犾犲２　犘犪狉犪犿犲狋犲狉狊狅犳狆犺犲狀狅狋狔狆犲狅狀犲犵犵犾犪狔犻狀犵狋狉犪犻狋狊犻狀犖犻狀犵犱狌犛犪狀犺狌犪狀犵犮犺犻犮犽犲狀狊

性状Ｔｒａｉｔ
样本数

Ｎｕｍｂｅｒ

最小值

Ｍｉｎ

最大值

Ｍａｘ

平均数

Ａｖｅｒａｇｅ

标准差

Ｓｔｄ．

变异系数／％

Ｃ．Ｖ
开产日龄 ＡＦＥ ６４４ ９４ １７０ １３６．３４ １０．７１ ７．８６

［５］

３００日龄总产蛋数 ＥＮ３００ ６４４ １８ ２４０ １１３．９２ ２７．２４ ２３．９１
３００日龄总正常蛋数 ＱＥＮ３００ ６４４ ９ ２２３ １１０．１８ ２６．５８ ２４．１２
３００日龄总畸形蛋数 ＯＥＮ３００ ６４４ ０ ３７ ３．７４ ５．３１ １４２．０５

ＡＦＥ．开产日龄；ＥＮ３００．３００日龄总产蛋数；ＱＥＮ３００．３００日龄总正常蛋数；ＯＥＮ３００．３００日龄总畸形蛋数。下同

ＡＦＥ．Ａｇｅｏｆｆｉｒｓｔｅｇｇ；ＥＮ３００．Ｔｏｔａｌｅｇｇｎｕｍｂｅｒｆｒｏｍ９０ｔｏ３００ｄｏｆａｇｅ；ＱＥＮ３００．Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｑｕａｌｉｆｉｅｄｅｇｇｓｆｒｏｍ９０

ｔｏ３００ｄｏｆａｇｅ；ＯＥＮ３００．Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆａｂｎｏｒｍａｌｅｇｇｓｆｒｏｍ９０ｔｏ３００ｄｏｆａｇｅ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

６４９



　８期 徐海平等：犇犚犇２基因１４个多态位点与鸡产蛋性状的相关性

２．２　１４个位点与宁都三黄鸡产蛋性状的相关性

对鸡犇犚犇２基因上１４个突变位点与宁都三黄

鸡母系的４个产蛋性状：开产日龄、３００日龄总产蛋

数、总正常蛋数和总畸形蛋数进行关联分析，结果表

明Ｇ３８５６０Ｃ、Ｔ３８３２６Ｇ、Ｔ３２７５１Ｃ和 Ａ１６１０５Ｇ这４

个位点与开产日龄存在显著或极显著相关（表３）。

表３　犇犚犇２基因突变位点与产蛋性状的相关性（犘值）

犜犪犫犾犲３　犃狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲犇犚犇２犵犲狀犲犿狌狋犪狋犻狅狀狊狑犻狋犺狋犺犲犮犺犻犮犽犲狀犲犵犵犾犪狔犻狀犵狋狉犪犻狋狊（犘狏犪犾狌犲）

位点Ｓｉｔｅ 开产日龄ＡＦＥ 总产蛋数ＥＮ３００ 总正常蛋数ＱＥＮ３００ 总畸形蛋数ＯＥＮ３００

Ｃ３８６８５Ｔ ＮＳ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ａ３８６００Ｇ ＮＳ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｇ３８５６０Ｃ ０．０１３５ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｇ３８５４４Ａ ０．０７８０ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｉ３８４６３Ｄ ＮＳ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｔ３８３２６Ｇ ０．０１４４ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｃ３８１５８Ａ ０．０９７９ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｔ３２７５１Ｃ ０．００４６ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ａ１６１０５Ｇ ０．０２１０ ０．０４３１ ０．０５６６ ＮＳ

Ａ６５４３Ｇ ０．０６７２ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｃ６５３９Ｔ ＮＳ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｔ＋６１９Ｃ ＮＳ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ｔ＋１２５９Ｃ ０．０９０５ ＮＳ ＮＳ ＮＳ

Ａ＋２７９４Ｇ ＮＳ ０．０８４３ ０．０７４１ ＮＳ

ＮＳ表示犘＞０．０５　　　　ＮＳ．犘＞０．０５

２．２．１　位点Ｇ３８５６０Ｃ与产蛋性状的相关性　　位

点Ｇ３８５６０Ｃ与开产日龄呈显著相关（犘＝０．０１３５＜

０．０５），ＣＣ基因型个体比ＧＣ和ＧＧ基因型个体的

平均开产日龄分别推迟了５．０９和４．５８ｄ，差异都极

显著（犘＜０．０１）；加性效应值为２．２９，显性效应值

为－２．８０（表４）。该位点与３００日龄总产蛋数、总

正常蛋数及总畸形蛋数都不相关。

２．２．２　位点Ｔ３８３２６Ｇ与产蛋性状的相关性　　位

点Ｔ３８３２６Ｇ与开产日龄呈显著相关（犘＝０．０１４４＜

０．０５），ＴＴ基因型个体比ＴＧ和ＧＧ基因型个体的

平均开产日龄分别推迟了４．８８和４．３４ｄ，差异显著

（犘＜０．０５），该位点的加性效应值为２．０７，显性效应

值为－１．１４（表４）。该位点与３００日龄总产蛋数、

总正常蛋数及总畸形蛋数都不相关。

２．２．３　位点Ｔ３２７５１Ｃ与产蛋性状的相关性　　位

点Ｔ３２７５１Ｃ与开产日龄呈极显著相关（犘＝０．００４６

＜０．０１），各基因型开产日龄为：ＣＣ＞ＴＣ＞ＴＴ，多

重比较分析结果显示：ＣＣ基因型个体比ＴＣ基因型

个体的平均开产日龄推迟了３．２０ｄ，差异极显著（犘

＜０．０１），该位点的加性效应值为２．０７，显性效应值

为－１．１４，Ｃ等位基因有利于增加开产日龄（表４）。

位点Ｔ３２７５１Ｃ与３００日龄总产蛋数、总正常蛋数

及总畸形蛋数都不相关。

２．２．４　位点Ａ１６１０５Ｇ与产蛋性状的相关性　　位

点Ａ１６１０５Ｇ与开产日龄呈显著相关（犘＝０．０２１０＜

０．０５），ＡＧ基因型个体比ＧＧ基因型个体的平均开

产日龄提前了３．３２ｄ，差异极显著（犘＜０．０１）。位

点Ａ１６１０５Ｇ与３００日龄总产蛋数显著相关（犘＝

０．０４３１＜０．０５），与３００日龄总正常蛋数不相关（犘

＝０．０５６６＞０．０５），与总畸形蛋数不相关（犘＞

０．０５），多重比较分析发现：ＡＧ基因型个体比 ＧＧ

基因型个体的总产蛋数多５．７１个，总正常蛋数多

５．５２个，差异显著（犘＜０．０５）。从该位点对早期产

蛋性状的作用方式看，这个位点对这４个性状主要

是以显性方式起作用，且均表现超显性现象，杂合子

有利于这４个性状（表４）。

７４９
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表４　各位点基因型与笼养宁都三黄鸡产蛋性状的相关性

犜犪犫犾犲４　犃狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲狊狑犻狋犺犲犵犵犾犪狔犻狀犵狋狉犪犻狋狊犻狀犖犻狀犵犱狌犛犪狀犺狌犪狀犵犮犺犻犮犽犲狀狊狌狀犱犲狉犮犪犵犲犮狅狀犱犻狋犻狅狀

位点Ｓｉｔｅ
基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

开产日龄／ｄ

ＡＦＥ

总产蛋数／枚

ＥＮ３００

总正常蛋数／枚

ＱＥＮ３００

总畸形蛋数／枚

ＯＥＮ３００

Ｇ３８５６０Ｃ

ＣＣ１（４２） １４０．６６±１．６１Ａ １１５．２５±３．１６ａ １１０．５４±３．１４ａ ４．７１±０．８４ａ

ＧＣ１（２３６） １３５．５７±０．７１Ｂ １１４．３８±１．３８ａ １１０．６４±１．３８ａ ３．７４±０．３７ａ

ＧＧ１（３４３） １３６．０８±０．５７Ｂ １１２．３０±１．１３ａ １０８．６１±１．１２ａ ３．６９±０．３０ａ

ａ２ ２．２９ １．４８ ０．９７ ０．５１

ｄ３ －２．８０ ０．６１ １．０７ －０．４６

Ｔ３８３２６Ｇ

ＴＴ１（４５） １４０．４５±１．５５Ａ １１６．０８±３．０５ａ １１１．７６±３．０４ａ ４．３２±０．８１ａ

ＴＧ１（２５１） １３５．５７±０．６８Ｂ １１３．２４±１．３４ａ １０９．３８±１．３３ａ ３．８６±０．３５ａ

ＧＧ１（３２２） １３６．１１±０．５９Ｂ １１２．８９±１．１６ａ １０９．２５±１．１５ａ ３．６４±０．３１ａ

ａ２ ２．１７ １．６０ １．２６ ０．３４

ｄ３ －２．７１ －１．２５ －１．１３ －０．１２

Ｔ３２７５１Ｃ

ＣＣ１（４８０） １３６．９７±０．５０Ａ １１２．９１±０．９９ａ １０９．１１±０．９８ａ ３．８０±０．２６ａ

ＴＣ１（１３６） １３３．７７±０．９０Ｂ １１４．２０±１．７７ａ １１０．３８±１．７６ａ ３．８１±０．４７ａ

ＴＴ１（８） １３２．８４±３．８２ＡＢ １１７．４４±７．５１ａ １１５．５６±７．４７ａ １．８８±１．９９ａ

ａ２ ２．０７ －２．２７ －３．２３ ０．９６

ｄ３ －１．１４ －０．９８ －１．９６ ０．９７

Ａ１６１０５Ｇ

ＡＡ１（２０１） １３６．３８±０．７５ＡＢ １１２．８２±１．４７ａｂ １０９．０１±１．４６ａｂ ３．８１±０．３９ａ

ＡＧ１（３４１） １３５．３１±０．６１Ａ １１４．８７±１．１８ａ １１１．０４±１．１８ａ ３．８３±０．３２ａ

ＧＧ１（１０２） １３８．６３±１．０６Ｂ １０９．０６±２．０６ｂ １０５．５２±２．０５ｂ ３．５４±０．５５ａ

ａ２ －１．１３ １．８８ １．７５ ０．１４

ｄ３ －２．２０ ３．９３ ３．７８ ０．１６

１．最小二乘均值±标准误；（）内数字表示基因型的个体数；各位点３种基因型间相同字母表示差异不显著（犘＞０．０５），不同字母

表示差异显著，大写字母表示差异极显著（犘＜０．０５或犘＜０．０１）；２．加性效应 ＝ （ＡＡ－ＢＢ）／２；３．显性效应 ＝ ＡＢ－（ＡＡ＋ＢＢ）／２

１．ＬｅａｓｔｓｑｕａｒｅＭｅａｎｓ±ＳＥ．Ｎｕｍｂｅｒｉｎｂｒａｃｋｅｔｓｍｅａｎｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔｅｓｔｅｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆｅａｃｈｇｅｎｏｔｙｐｅ．Ｖａｌｕｅｓｗｉｔｈｉｎａ

ｒｏｗｗｉｔｈｎｏｃｏｍｍｏｎｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＜０．０５ｏｒ犘＜０．０１）；２．Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ＝ （ＡＡ－ＢＢ）／２；３．Ｄｏｍｉｎａｎｔ

ｅｆｆｅｃｔ＝ ＡＢ－（ＡＡ＋ＢＢ）／２

２．３　单倍型与产蛋性状的相关性

单倍 型 分 析 发 现，Ｇ３８５６０Ｃ、Ｇ３８５４４Ａ、Ｉ

３８４６３Ｄ与Ｔ３８３２６Ｇ这４个位点在宁都三黄鸡中

组成一个单倍型块（图１），频率大于１％的单倍型有

５种，分别为 Ｈ１（ＧＧＩＧ，４３．２％）、Ｈ２（ＣＧＤＴ，

２５．４％）、Ｈ３（ＧＧＤＧ，１８．２％）、Ｈ４（ＧＧＤＴ，２．０％）

和Ｈ５（ＧＡＩＧ，１０．７％），构建的单倍型组合有１４种

（６１６个个体中１１９个 Ｈ１Ｈ１、１００个 Ｈ１Ｈ３、１５个

Ｈ１Ｈ４、４８个 Ｈ１Ｈ５、１３４个 Ｈ１Ｈ２、１８个 Ｈ３Ｈ３、１

个Ｈ３Ｈ４、２９个 Ｈ３Ｈ５、６０个 Ｈ３Ｈ２、４个 Ｈ４Ｈ５、５

个 Ｈ４Ｈ２、８ 个 Ｈ５Ｈ５、３５ 个 Ｈ５Ｈ２ 及 ４０ 个

Ｈ２Ｈ２）。与早期产蛋性状的相关性分析发现：由这

４个位点组成的单倍型块与开产日龄呈极显著的相

关（犘＝０．００６５＜０．０１），Ｈ３Ｈ４型个体开产日龄比

其它单倍型个体极显著提前；该单倍型块与３００日

龄总产蛋数、总正常蛋数及总畸形蛋数不相关（犘值

分别为０．３５７８、０．２２５７和０．８４３７），但在３００日龄

总产蛋数、３００日龄总正常蛋数这２个性状上，不同

单倍型间差异显著（表５）。

方格中的数字代表的是ｒ２×１００的值；根据四配子原则，分

析发现位点３、４、５与６（对应于 Ｇ３８５６０Ｃ、Ｇ３８５４４Ａ、Ｉ

３８４６３Ｄ与Ｔ３８３２６Ｇ这４个位点）位于同一个单倍型块内

Ｎｕｍｂｅｒｉｎｅａｃｈｓｑｕａｒｅｉｎｄｉｃａｔｅｄｒ
２×１００ｖａｌｕｅ．Ｂａｓｅｄｏｎ

ｆｏｕｒｇａｍｅｔｅｔｅｓｔ，Ｇ３８５６０Ｃ，Ｇ３８５４４Ａ，Ｉ３８４６３Ｄ，Ｔ

３８３２６Ｇｗｅｒｅｆｏｕｎｄｉｎａｈａｐｌｏｔｙｐｅｂｌｏｃｋ

图１　犇犚犇２基因上１４个突变位点在宁都三黄鸡中的单倍

型块结构

犉犻犵１　犎犪狆犾狅狋狔狆犲犫犾狅犮犽狊狋狉狌犮狋狌狉犲狑犻狋犺犻狀狋犺犲１４狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻犮

狊犻狋犲狊狅犳犇犚犇２犵犲狀犲犻狀犖犻狀犵犱狌犛犪狀犺狌犪狀犵犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌

犾犪狋犻狅狀
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表５　单倍型与产蛋性状的相关性

犜犪犫犾犲５　犃狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狑犻狋犺犲犵犵犾犪狔犻狀犵狋狉犪犻狋狊犻狀犖犻狀犵犱狌犛犪狀犺狌犪狀犵犮犺犻犮犽犲狀狊

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

开产日龄１／ｄ

ＡＦＥ

总产蛋数１／枚

ＥＮ３００

总正常蛋数１／枚

ＱＥＮ３００

总畸形蛋数１／枚

ＯＥＮ３００

犘值 ０．００６５ ０．３５７８ ０．２２５７ ０．８４３７

Ｈ１Ｈ１（１１９） １３６．０７±０．９５Ｂ １１１．２４±１．８２ａｂ １０６．８６±１．８１ａｂ ４．３８±０．４９ａ

Ｈ１Ｈ３（１００） １３５．１４±１．０３Ｂ １１３．８１±１．９８ｂ １１０．４３±１．９７ｂ ４．３９±０．５４ａｂ

Ｈ１Ｈ４（１５） １３６．８９±２．６２Ｂ １０１．８０±５．０５ａ ９６．９０±５．０３ａ ４．９０±１．３７ａｂ

Ｈ１Ｈ５（４８） １３６．４４±１．４７Ｂ １１１．２１±２．８４ａｂ １０８．６１±２．８３ｂ ２．６０±０．７７ｂ

Ｈ１Ｈ２（１３４） １３６．４４±０．９０Ｂ １１２．５１±１．７３ｂ １０８．５９±１．７２ｂ ３．９２±０．４７ａｂ

Ｈ３Ｈ３（１８） １３５．３４±２．３９Ｂ １１２．６３±４．６１ａｂ １０９．２０±４．５９ａｂ ３．４２±１．２５ａｂ

Ｈ３Ｈ４（１） １０６．０４±１０．２Ａ １２２．２１±１９．６ａｂ １２１．９４±１９．４９ａｂ ０．２７±５．３２ａｂ

Ｈ３Ｈ５（２９） １３９．３１±１．８９Ｂ １１７．１７±３．６４ｂ １１３．２２±３．６２Ｂ ３．９５±０．９９ａｂ

Ｈ３Ｈ２（６０） １３４．８４±１．３２Ｂ １１５．５７±２．５４ｂ １１１．７５±２．５３Ｂ ３．８２±０．６９ａｂ

Ｈ４Ｈ５（４） １３９．００±５．０７Ｂ １１０．７５±９．７８ａｂ １０６．００±９．７３ａｂ ４．７５±２．６５ａｂ

Ｈ４Ｈ２（５） １３７．２０±４．５５Ｂ １２６．４１±８．７６ｂ １２１．９５±８．７２ｂ ４．４７±２．３８ａｂ

Ｈ５Ｈ５（８） １２９．５６±３．５９ｂ １１８．４６±６．９２ａｂ １１７．０４±６．８８ｂ １．４１±１．８８ａｂ

Ｈ５Ｈ２（３５） １３２．１７±１．７３ｂ １１７．５４±３．３３Ｂ １１３．７６±３．３１Ｂ ３．７８±０．９０ａｂ

Ｈ２Ｈ２（４０） １４０．２７±１．６２Ｂ １１４．９５±３．１２ｂ １１０．６５±３．１０ｂ ４．３０±０．８５ａｂ

１．最小二乘均值±标准误；（）内数字表示单倍型的个体数；各单倍型间相同字母表示差异不显著（犘＞０．０５），不同字母表示差

异显著（犘＜０．０５），大写字母表示差异极显著（犘＜０．０１）；．表示极显著相关（犘＜０．０１）

１．ＬｅａｓｔｓｑｕａｒｅＭｅａｎｓ±ＳＥ．Ｎｕｍｂｅｒｉｎｂｒａｃｋｅｔｓｍｅａｎｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔｅｓｔｅｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆｅａｃｈｈａｐｌｏｔｙｐｅ．Ｖａｌｕｅｓｗｉｔｈｉｎａ

ｃｏｌｕｍｎｗｉｔｈｎｏｃｏｍｍｏｎｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＜０．０５ｏｒ犘＜０．０１）；．Ｉｎｄｉｃａｔｅｄ犘＜０．０１

３　讨　论

人、老鼠等物种的犇犚犇２基因都是由８个外显

子和７个内含子组成，从外显子２的中间部分开始

编码，内含子１的长度超过５０ｋｂ。通过与人的

犇犚犇２基因序列比较分析发现目前得到的鸡犇犚犇２

基因的序列只含７个外显子，对应于人犇犚犇２基因

的外显子２到外显子８，说明鸡的犇犚犇２基因很有

可能也含有８个外显子，不参与编码的外显子１未

被发现。本研究结果发现的产蛋性状存在不同程度

相关的位点Ｇ３８５６０Ｃ、Ｔ３８３２６Ｇ、Ｔ３２７５１Ｃ和 Ａ

１６１０５Ｇ可能都位于内含子１上。部分学者认为内

含子的功能主要是有利于物种的进化选择［１４］。近

年来许多研究表明，内含子含有基因表达的调控元

件，能够起到类似增强子或其它顺式调控元件的功

能，从而对基因的表达有着重要的调控作用［１５１７］。

本研究中这４个位点的突变可能影响到鸡犇犚犇２

基因表达，进而影响到鸡的产蛋性状，但这需要进一

步的试验来论证。位点Ａ１６１０５Ｇ除与开产日龄显

著相关外，还与产蛋量参数有不同程度相关，ＡＧ基

因型个体比 ＧＧ 型个体的平均开产日龄提前了

３．３２ｄ，总产蛋数多５．７１个，总正常蛋数多５．５２

个。徐海平［１３］研究发现该位点与就巢率显著相关

（犘＜０．０５），ＡＧ基因型个体比ＧＧ型个体就巢率低

３．９１％。与本研究结果相比：３种基因型的各性状

表型值变化趋势相符，即ＡＧ基因型个体开产最早，

就巢率最低，其３００日龄总产蛋数及总正常蛋数最

多，ＧＧ基因型个体开产最晚，就巢率最高，其３００

日龄总产蛋数及总正常蛋数最少。因而位点 Ａ

１６１０５Ｇ应可作为该品种早期产蛋性状的一个重要

的候选分子标记，用于标记辅助选择，以提高经济效

益。但这一结果还需在更大规模群体中进行深入验

证。

单倍型指基因组内处于连锁不平衡状态的一组

紧密连锁的等位基因，它不易受重组影响，而是作为

一个整体或一个单元遗传［１８］。单倍型包含着多个

突变位点的遗传信息，研究发现许多表型性状并不

是由单个突变位点引起的，常常是多个位点相互作

用的结果，特别是在一个单倍型块中，是一组突变位

点在染色体的某一区域相互作用导致的［１９］。利用

多个相邻多态性位点构建单倍型块，已成为目前研

究复杂性状相关基因的有效策略。本研究在位点的

单个效应分析中发现位点 Ｇ３８５６０Ｃ和 Ｔ３８３２６Ｇ

与开产日龄显著相关（犘＜０．０５），位点Ｇ３８５４４Ａ与

开产日龄有一定相关趋势，Ｉ３８４６３Ｄ与开产日龄不

相关，而由这４个位点组成的单倍型块与开产日龄

极显著相关（犘＜０．０１），且不同的单倍型组合在早

９４９
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期产蛋性状观察的４个参数中存在不同程度的差

异，说明组成单倍型的各个多态位点之间可能存在

一定程度的互作。由此可以看出，在与复杂性状的

相关分析中，采用单倍型比单个突变位点具有更好

的分析效果和可信度［２０２１］。另外，用ＰＬＩＮＫ软件

分析 还 发 现 位 点 Ｃ６５３９Ｔ 与 Ｇ３８５４４Ａ 及 Ａ

１６１０５Ｇ在开产日龄上有显著的相互作用，尽管位点

Ｃ６５３９Ｔ与开产日龄无显著相关，但它可以通过与

Ｇ３８５４４Ａ及Ａ１６１０５Ｇ互作从而影响开产日龄。

４　结　论

本研究通过对犇犚犇２基因１４个多态位点与优

质鸡宁都三黄鸡早期产蛋性状的相关分析，发现有

４个多态位点不同基因型对母鸡的产蛋性状存在显

著或 极 显 著 影 响，由 ４ 个 位 点 Ｇ３８５６０Ｃ、Ｇ

３８５４４Ａ、Ｉ３８４６３Ｄ与Ｔ３８３２６Ｇ组成的单倍型块对

开产日龄有极显著影响，为利用分子遗传标记辅助

选择来提高鸡的产蛋性能提供了新的参考。
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