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长白一蓝塘猪资源群第6号染色体的Q丁L检测

李加琪’，张 豪‘，刘小红2，高 萍’，王 种，，吴秋豪2，张细权’，陈瑶生’
(’华南农业大学动物科学学院，广州 510642; 广东省畜牧技术排广总站，广州 510501

    摘要:以国外猪种长白猪和华南地区优良地方猪种蓝塘猪为亲本，建立了用于QTL YC位研究的F2 1 N群。应

用6号染色体上的7卜微卫星遗传标记和USDA-MARC 2.6公、母猪平均遗传连锁图谱，采用区问定位方法进行墓

因组扫描。结果表明。在38-41 cM间发现影响猪朋体A点膘厚的qr1，达到染色体极显著水平(P<0.01),该Q”

与D1\(N)7 标记紧密连锁，其加性方差解释几表型方差的比例为5.90% 0 60-65 cM间发现影响猪胭体瘦肉率的

Q几 达到染色体极显著水平〔P < 0.01),该讲L与MN003标记紧密连锁;在该座位还检测到染色休水平显著(P<

0.05)的彤响皮脂率的Q”，其加性方差解释凡表型方差的比例分别为18.44%)F} 3.75%;另外，还在该座位检测戴

单一位置水平极显著〔P < 0.01)的影响朋体瘦肉量的QTL。在70-75 cM间同时检测到影响肉色值和大理石纹的

QTL, i}到染色体极显著水平〔P<0.01)，这2个Q'1L,与MN13标记紧密连锁，其加性方差解释1',表型方差的比}1
分别为 14.05%和 1”% ，

关键词:猪:QTL定位;资源群:诚卫星DNA 2-29八

QTL Detection on Chromosome 6 in Landrace-Lantang

              Pig Resource Population

Ll Jia-qi'，ZHANG Hao', LIU Xiao-hongz, GAO Ping'，WANG Chong，WU Qiu-hao2,

                  ZHANG Xi-quan'，CHEN Yao-sheng'
        ('College of Animal Science, South China Agricutturol Uniaersity, Guangzhou 510642;

                'Guangd-g Licestack Ewension Services, Geaugdoa 510500)

    Abstract: A resource population constructed by姚design with Landrace and Chinese indigenous Lantang pigs was

used in this study. .Seven microsatellite DNA markers on chromosome 6 and USDA-MARC 2.6 pig genetic linkage map

were used for interval QTL mapping. The results revealed that at the position of 38一41 cM there was。chromosome-widr.

highly significant QTI, affecting carcass backfat A thickness ( P<0.01) , which was closely linked with MN007 and the

ratio of Q'rL additive variance to F, phenotypic variance was 5 .90%.At the position of 60一65 cM there were two chro-

mosome-wide significant QTLs affecting carcass lean percentage(P<0.01) and skin and fat percentage(P<0.05)，

which were closely linked with MN003 and the ratio of QTL additive variance to Fz phenotypic variance were 18.44% and

3.75 % respectively. At the same position, there was a single-point QTL also closely linked with MN003 and highly sig-

nificantly ( P<0.01)affecting carcass lean. In addition, there were two chromosome-wide highly significant(P<

0.01) Q'fLs affecting meat color and marbling, which were closely linked with MN13 al the position of 70一75 cM and

the ratio of QTL additive variance to凡phenotypic variance were 14.05% and 1.77% respectively

    Key words: Pig; QTL mapping; Resource population; Microsatellite DNA marker

    数量性状是由少数效应较大的上基因或数量性

状座位(QTL)和许多效应很小的多基因控制的!’〕
在DNA遗传标记发现以前，人们利用形态标记或者

血液学标记，偶尔可以发现和某些标记连锁的
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QTL'" 随着DNA标记的发现，以及基因组学等学
科的发展，以微卫星DNA标记为主的猪连锁图谱构

建已取得很大进展〕，因而通过这 饱和连锁图可

以系统地进行猪Q,rL定位。进行QTT定位的主要
方法有候选基因法和基因组扫描等z种。候选基因

法主要根据生理生化知识选择所要研究的功能基因

作为遗传标记，通过观察功能基因不同基囚型的表

型差异来判断是否存在QTL，这种方法简单、快速，

并且一般不需要建?l.资源群，因而在QTL定位中的
应用很1’一，但其前提是对所研究的功能基因结构要

有深入的了解与认识，而且不能肯定不同基因型的

表型值差异是否是由与该功能基因连锁的其它QTL
所造成的 基因组扫描法则主要利用散在分布于整

个基因组的DNA标记，通过差异比较大的猪种间杂

交，建立资源群的途径川，对资源群个体进行。NA
标记定型和表利值测定，在此基础上用2个相邻的

DNA标记，采用适当的统计学方法进行卿L的区间

定位，它比利用单个标记的QTI定位效率更高151
    最早利用 DNA标记进行猪基因组扫描寻找

QTL的研究6先由And-son等fh完成，他们利用欧
洲野公猪与大白猪建立的资源群体，在4号染色体

卜的50175微卫星标记附近找到影响脂肪率和背膘

厚的QTL，可解释表型变异的20%。此后应用微卫
星DNA标记进行基因组扫描定位猪QTL的研究陆

续有所报道，并在几乎所有染色体上都发现有影响

猪经济性状的QTT1“一121 o
    已有的研究结果表明，猪的第6号染色体有许

多重要的基因，如钙离子通道基因( CRCI )，心脏脂

肪酸结合蛋白基因(H-FABP )，存在影响猪生长速

度、肉质和免疫反应等性状的QTL[ 13]因此，木研
究利用我国华南地区优良地方品种蓝塘猪和外来猪

种长白猪为亲本，建立了猪经济性状QTL定位的资
源群体(LL-SCAU )，利用微卫星标记对猪第6号染

色体存在的QTL进行基因组扫描定位，为将来的标
记辅助选择和基丙位置克隆提供依据。

生长性状，HHl体组成性状和肉质性状等，其中系水力

为取倒数第3一4肋间背最长肌约10 g，加压35 kg待
续10 min,压后肉样策与压前肉样重的比流，再乘以

100%.其余性状的测定按照常规方法测定

1.2 基因组DNA提取及微卫星标记测定

    猪只屠宰时接取血样，加2 %a EDTA抗凝保存，

参照文献[141的方法，利用苯酚抽提、乙醇沉淀的方

法，提取猪全血基因组 DNA, DNA样品4'C冷藏保

存。根据已有的猪第6号染色体的连锁图谱(us-

DA-MARC 2. 6, http://www. thearkdb. org/browser" s-

pecies = pig)，选择7个遗传标记，其连锁图潜如图
l，参照文献「15一17]的方法合成引物，检测猪6号

染色体卜的7个微卫星标记的多态性，遗传标记在

WAVE'核节酸片段分析系统上进行定型(表1)p

1.3  Q丁L区间定位分析

    假定亲本的QTi为纯合子，但Q'1 'L等位基因不

同，利用Haley的回归法{Ift应用USDA-MARC 2.6
版猪遗传连锁图讲卜标明的第6号染色体标记的图

距进行Q孔区间定位分析。采用单QTL模?N ,所应

用的模型为:

    几。，。=a+S+b,+Ca,,A+Ca,D+rCa, w+e,iklm

式中:K,;kl。为性状观察值，11为总体均值,S为性别
效应，&i为批次效应，Ca*为加性f分回归系数，Ca,
为显性组分回归系数，r为协变量的回归系数, eyklm
为误差，A和D分别为加性和显性效应，Cm，为协

变量，即猪的屠宰体重。

"MN00'
\MN008

1'"MN14

、MN003

\,\MNW5

1 材料与方法

1.1 试验动物

    长白x蓝塘猪资源群体采用N'2设计，长白猪为

高度选育的猪种，生长速度快，月同体瘦肉率高，蓝塘

猪的生长速度慢，月同体瘦肉率低，但肉质好。资源群

所有个体饲养于广东省东莞板岭原种猪场，按常规饲

养方法饲养，营养水平保待一致，F2公猪在出生后24

h内阉割。侧定的凡代个体为216头，测定性状包括

\MNncw

、、MMob

SW 105，的位置与MN14+引司1’六

The position o! SW'1067 is the same‘VN14116

图1 本研究所用的遗传连锁图

Fig. I  The genetic linkage map used in this research
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}& 1fable，
遗传标记

G- tio markers

遗传标记
几r们介tiemark-

上游引物(5‘、3‘)
Fbrew- P--

下游引物(5’~3‘)
  R""., prim-

等位基因数
Allelenum    b-

NiN003

N1N月州A

MN花洲巧

MN(X)6

MNI洲17

M、仪〕8

M\14

TAACCA'1GAACGACCTGG

CAG'P.A000AGGA'IGGAA

.AAC'1'000GTGAGTT ACATT C

CTC"1'CATFCAGAGAATAGA000C

ACCAGTTC.CAA000ACTC

GATCTATTT AATTGA.AATCTAA

CCT.A000AGGCAGCTCAC

GCGTGATATGTGTTTT ACTGTC

TTT AATGCCTCGTAATACTC

CAGGCTI汀GACCCATT AC

CAAAACTCCTAGGTCCTT ATI

TCTCTCTGTATCTT CACCTGTG

CGAAGTITGTACC79TfGAC'1'C

AGCAGCTT GCGGCfC'fC

  片段犬小((6p)
LenK山可tr.}-

    145一l49

    148一165

    I90 - 201

    l78一194

    118一133

    l2n一134

    15‘- 16;

1.4  Q下L加性方差解释「:表型方差比例的计算

    利用以下的公式计算由QTL加性方差(喝二)解

释F2表烈方差(娇)的比例(踢) UMo; .

h2(%)=贪·100%=撬·100%
2 结果与分析

2.1 生长性状

    表2列出的是达单一位置水平显著(single-posi-
tion, SP)以上的结果，染色体水平(chromosome-wide,

cw)达到显著的只有体高1个性状，其余性状如日

增重等均未达到显著水平。

2.2 胭体组成性状

    表3列出6号染色体基因组扫描检测猪胭体性

状QTL的结果。肾重达到SP显著水平(P<0.05),

屠宰率、肺重、月同体斜长、胭体平均背膘厚、月同体瘦肉

量等性状达到SP极显著水平(P < 0.01)a月同体B

和C点背膘厚、皮脂率和骨率均达到cw显著水平

(P<0.05)，瘦肉率和胭体A点背膘厚达到cw极

显著水平(P<0.01).

2.3 肉质性状

    肉质性状的QTL检测结果见表4.在35'M处

检测到影响大理石纹的QTL，达到cw显著水平(P
<0.05)，肌内脂肪含量达到 SP极显著水平(P<

0.01)，肉色值和pH,达到SP IIR著水平(P < 0.05)

图2所.r.的是大理石纹QTL定位的F值及显著性
达5%的域值大小，以及该研究所选标记在 USDA-

MARC猪遗传连锁图上位置，图3所示的是不同染

色体区域的加性效应和显性效应。

表2 生长性状的Q丁L定位‘’

Table 2  QTL mapping of gmwih tram

糕
伊L位置
    Q7毛

lv,atiun(cM)
F {ftF valve

似然串
Likel;t,""",

    门d;‘，
LOO

显著性水平
S;gaificaee

SP          CW

月卜 闷卜 月卜

加性效应
Additive
  e盯以t

显性效应
nomln am

  effect
h,,(%)

体高

Body height

胸宽

Chest width

胸围

Chest circumference

IZR士0-4V‘一0.87士0.73

一0.41士0.30 1 33 z 0.57

n 0S+0 5只 一2.25土0.81

18.81

  〕99

0 0〕

，〕SP:羊一位臂水平，CW:染色体水平户

  SP ainglo-positian, CW: ehromo.--wide;

表m P<0.05.+*表示P < 0.01。卜同。2】标准误、下同J

P < 0.05.，+ P,0.01 The same n Wow: 0>S.-ao,d error. the same as below

3 讨论

3.1 生长性状的QTL定位

    由于生C<性状是养猪生产中最重要的一类经济

性状.因此，QTL定位的研究报道很多L7,8,12,21 -23

Bidanel等[’〕通过梅山猪和大白猪杂交产生的凡资

源群，利用遗传标记对性状的回归分析发现，在6号

染色体卜与本研究所选择的遗传标记的区域内可能

存在多个影响断奶后日增重的QTT，利用全同胞和
半同胞模型时，发现在第6号染色体上与本研究所

选择的遗传标记的区域内存在影响早期猪体重的

QTL，其它研究未能够在第6号染色体上发现影响
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表3  9R体组成性状的QTL定位

Table 3  QTL mapping of carcass composition trait,

Traps
  QTL位置
    QTL

locetion(eM )
FfF value

似然率
Iik”11}1‘xH] LOD

显著性水平

Significance

Sp (二w

加性效应
Additive
  e日认‘t

w性效应
Dominant

  。日act
hp(%o)

屠宰率

Dressing peroemage
耳市重

Lung weight
肾重
Kidney wei沙t
』同体斜长
Cao- l-ph
月网体 A点膘厚
Cart,- backf.t A

胭体 B点膘厚
Carcass backf.t B
)F体 C点膘厚
Carcass bsckfatC

胭体平均膝厚
A- Se carcass backf.t
胭体瘦肉量
Carcass 1-

瘦肉率
1- percentage
皮脂率
Skin&fat pereemage
骨率
Buns】友比ent日吧甲

4.10 an.7A7 1_73 0.26 x 0.43 1叼6全〔.6， 10

:一:
7.75 6S _0 任14生n 01 0.17士006  0.36

5 36 】7 一0.02士0.01 〔)07士n 日2 们 46

4_13 凡 以 !75 6】士n 嫂魂 1.19x1.05 22.0

6 u1 11.72 2.55 -0 31士0 11 _n 24十n 16 5 9n

5.23 10.11 2 2n 【)27士0.11  -0 别〕士0_17  4_56

7.47 14.15 飞 m 0 引】土0.10  -035土0.17  5_65

7_46 14 2n 3.08 0 刃 士0.10 一0 刃 士0.16  6 汉

抓

34

8

2

7

5

5

4 q〕 9 54 2.07 一0.22士0.18 0.97土11.32 ()53

9 6I IR n5 飞 qZ 1刀 士0.52 3.47士0.88 18.44

5 61 10.81 2 35 0. (v5士0_69     -3.97+1.20 飞 75

4 8翻 9 11 2 02 0.87士0.32 0_54士0_51  16_58

24

24

24

E

表4 肉质性状的QTL定位

Table 4  Q孔 mapping of meat quality1m tLs

煞
QTL位置
    QTL

l- ioe(aM)
F {ftF -l-

似然率
Likdihnd LOD

显著性水平
9ignifteaace

5P

加性效应
  Addirive
  e日h t

显性效应
Domin em

  effrct
Ao(%)

(:砚

肉色值
Meet co1ou

pH,
大理石纹

Mxrhling
肌内脂肪含量
h}hemanenla} ft ...tent

205 mhu4_02 0 凡7 1.01士1.90 一6.15土3.18  14.05

的

l1:1900 4.329.66 0.942.m
0.02土0.05

n 1 +O n5

一0.19 t0

  0 玉]士0 了0577
3.45 6 71 1.46 0.12士0.17 一0.65士0.26 0.71

犯

41
书

6

11.3

【In5

  阅值
丁6nshuld

O2

(11

。己
﹂囚
塑
象

刘
划;孙
饥 连)‘)

0.1

00
1O 70 飞n    41 50    60

t
70 位显 Position (cM)

位1 rnsdlan (M) 9叼夕 图3  SSC6上肌肉大理石纹QTL的加性和显性效应

Fig. 3 Additive and dominant QTL e1F t of marbling on SSC6

‘
.

亚

个相当于USDA-MARC 2.6版猪遗传连锁图I的位置

Cormspnndlng to the Position o[ USDA-MARC 2-6 linkage .up

图2  SSC‘上大理石纹的Q下L区间定位

Fig.2 Interval mapping of marbling on SSC6

猪生长速度的QTL。本研究也未在第6号染色体t

发现与生长速度有关的QTL。这些研究结果不同的

原因，主要可能是由于利用的资源群不同，使QTL
在各资源群内的分离完全相同所造成的，当然，笔者
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所选用遗传标记的覆盖范围有限也可能是原因之

一 本研究结果表明，在猪的第6号染色体卜极有

可能存在影响猪体高的QTL，不但达到了染色体显
著水平，而目其方差解释表型方差的比例高达

18.81 ，该QTL位于MN14r7 MN003之lb) ,相当于

USDA-MARC 2.6公、母猪平均连锁图谱的57 cYl处，

该位置附近有许多影响营养代Lw的基因，如6一磷酸

葡萄糖脱氢酶(6-PGD )、烯醇化酶1(ENOl)等，m此，

该QTL极有可能是这>t}:因共同作用的结果。
3.2  AN体组成性状的QTL定位

    本研究在24 cM处检测到影响瘦肉率和皮脂率

的QTL，分别达到CW极显著和显著水平，在该位置

同时还可能存在影响胭休瘦肉量(SP极显著)的

QTI，相当于USDA-MARC 2.6公、母猪平均连锁图潜

的62 cM，位于标记MN003和SW316之间，它们都为
超显性遗传 Knott等[ 12在该区域检测到一个影响

与L述性状有关的腹脂率Q'I'Lo该区域附近含有丰

富的功能基因，如瘦蛋白受体((LEPR),激素敏感脂

肪酶(以FE)等影响胭体组成的主基因都在该区域附

近。因为胭体瘦肉率是猪育种工作中的一个主选性

状，而本研究检测出的可能存在的QTL方差解释表

型力差高达18.44%,因此，有必要对这一区域进行

深人研究，以缩小QTI的置信区间，为未来的标记
辅助选择和基因位置克隆奠定基础。本研究胭体组

成性状QTL定位的另一个重要结果是在8 cM处检

测到影响骨率的QTL，尽管该QTL仅达到CW ff著，

但是，它的加性效应、显性效应和QTL方差解释表

型方Y=的比例都比较高，说明它对骨率的影响可能

较大，因此，值得对该区域进一步研究。

    由表3可见，在2一7 cM处检测到的影响胭体

背膘厚的QTL与Sidanel等[71检测到的影响胭体背
膘厚QTL的位置相近。Malek等，‘〕和Evil。等[’。〕在
猪第6号染色体也检测到r影响猪活体膘厚的

QTL,但QTL的位置不在本研究选择的DNA标记范
围之内

    本研究在第6号染色体仁还检侧到可能影响屠

宰率、肺重、’肾重和胭体长度的QTL,由于对这些性
状研究的报告不多，而且本研究的结果只达到SP极

显著或显著，因此，在第6号染色体上是否真正存在

影响这些性状的QTI有待进一步研究。

3.3 肉质性状的Q丁L定位

    猪第6号染色体卜存在多个影响肌内脂肪含量

的QTLf z 11, 201。本研究也在6 cM处检测到可能影
响肌内脂肪含量的QTL，其位置与de Konin‘等[III检

出的位于SSC6的2个QTL中的I个相近 另外，本

研究还发现可能存在影响pH，的QTL,与Le。等[24
的位置相近，但显著性水平比上述报道的低，可能是

由于猪群规模不够大所致。此外，本研究在35 eM

处还发现影响大理石纹的QTI，达到染色体显著水
平(P <0.05)，该区域在USDA-MARE, 2.6公、母猪平

均连锁图潜的70 - 75 cM间，RYRI , LIPL及H-hit BP

等影响脂肪代谢的基因位于这一区域。从QTL力
r.解释表型方差的大小看，可能存在的影响肉色值

的QTL,虽然达到的显著It水平比较低，但是，其

QTL方差解释表型方差的比例达14.05%，值得进一
步研究。

    总之，本研究检测到许多影响猪AFJ体组成和肉

质性状的QTL，这些结果表明，在猪的第6号染色体

F，存在丰富的影响猪胭体组成和肉质性状的Q,rL,
有必要在继续扩大资源群规模的基础匕对该染色

体相应区域的QTL进 步精细定位
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