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大白×梅山猪资源家系生长性状QTL的检测 
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摘要  以大白猪和梅山猪为父母本建立F~2|资源家系,在2000年,随机选留66头F~2|代个体,获得出生重、60日龄
体重、出生至60日龄平均日增重及60日龄至屠宰前平均日增重的表型数据。结合48个微卫星标记构建的猪1、2、
3、4、6和7号染色体遗传连锁图谱,用线性模型最小二乘法对各数量性状进行QTL区间作图,利用置换法
(permutation)确定显著性阈值。研究发现,猪4号染色体上有一个染色体水平极显著(P<0.01)的QTL影响60日龄至
屠宰前平均日增重,并达到基因组显著水平(P<0.05)。在染色体水平,出生至60日龄平均日增重QTL位于2号染色
体,60日龄体重QTL位于1号染色体。6号染色体的出生至60日龄平均日增重QTL达到建议显著水平。  
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