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摘　要：硬脂酰辅酶Ａ去饱和酶（ＳｔｅａｒｏｙｌＣｏＡｄｅｓａｔｕｒａｓｅ，犛犆犇）和犛犻狉狋１基因是位于鸡６号染色体的两个与脂肪

代谢相关的功能基因。本研究以泰和丝毛乌骨鸡、杏花鸡、隐性白洛克鸡为研究材料，利用ＤＮＡ池比较测序技术

对鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因的整个编码区进行ＳＮＰｓ搜寻，共检测出鸡犛犆犇基因ＳＮＰｓ１３个，其中５个编码区ＳＮＰｓ

（ｃＳＮＰｓ），２个为错义突变，１０个为新发现的ＳＮＰｓ；检测出鸡犛犻狉狋１基因ＳＮＰｓ３５个，其中１０个ｃＳＮＰｓ，２个为错义

突变，１８个为新发现的ＳＮＰｓ，另外有３处插入／缺失多态。对犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａ和犛犻狉狋１ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ位点在隐性

白洛克鸡、杏花鸡、泰和丝毛乌骨鸡、白耳黄鸡、康乐鸡、南城黑鸡等２７１个个体中进行了ＰＣＲＳＳＣＰ检测，发现它

们具有丰富的多态性，为这个染色体区域进一步的关联性分析提供了新的标记。
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犃犫狊狋狉犪犮狋：ＳｔｅａｒｏｙｌＣｏＡｄｅｓａｔｕｒａｓｅ（犛犆犇）ａｎｄＳｉｒｔｕｉｎ１（犛犻狉狋１）ｏｎｔｈｅｃｈｉｃｋｅｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ６ａｒｅ

ｔｗｏｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｔｈａｔａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｆａｔｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙ

ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ（ＳＮＰｓ）ｗｅｒｅｓｃｒｅｅｎｅｄｂｙｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇＤＮＡｐｏｏｌｏｆｔｈｒｅｅｄｉ

ｖｅｒｇｅｎｔｃｈｉｃｋｅｎｂｒｅｅｄｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇＴａｉｈｅＳｉｌｋ，ＷｈｉｔｅＲｅｃｅｓｓｉｖｅＲｏｃｋａｎｄＸｉｎｇｈｕａ．Ａｔｏｔａｌｏｆ１３

ＳＮＰｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅ犛犆犇ｇｅｎｅ，ｏｆｗｈｉｃｈ５ＳＮＰｓｗｅｒｅｉｎｔｈｅｃｏｄｉｎｇｒｅｇｉｏｎ（２ｍｉｓｓｅｎｓｅ

ｍｕｔａｔｉｏｎｓ）ａｎｄ１０ＳＮＰｓｗｅｒｅｎｏｖｅｌＳＮＰｓ．Ａｎｄ３５ＳＮＰｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅ犛犻狉狋１ｇｅｎｅｉｎｃｌｕ

ｄｉｎｇ１０ＳＮＰｓｉｎｔｈｅｃｏｄｉｎｇｒｅｇｉｏｎ（２ｍｉｓｓｅｎｓｅｍｕｔａｔｉｏｎｓ），３ＩｎＤｅｌｓａｎｄ１８ｎｏｖｅｌＳＮＰｓ．Ｔｈｅ

犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａａｎｄｔｈｅ犛犻狉狋１ｃ．１７５３Ｇ＞Ａｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｗｅｒｅｇｅｎｏｔｙｐｅｄｉｎｓｉｘｃｈｉｃｋｅｎｂｒｅｅｄｓ

（ＷｈｉｔｅＲｅｃｅｓｓｉｖｅＲｏｃｋ，Ｘｉｎｇｈｕａ，ＴａｉｈｅＳｉｌｋ，ＢａｉｅｒＨｕａｎｇ，Ｋａｎｇｌｅ，ＮａｎｃｈｅｎｇＢｌａｃｋ）ｕｓｉｎｇｓｉｎ

ｇｌｅｓｔｒａｎｄｅｄｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ（ＳＳＣＰ）ａｓｓａｙ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｐｏｌ

ｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｗｅｒｅａｂｕｎｄａｎｔ，ｐｒｏｖｉｄｉｎｇｎｅｗ ｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｉｎｔｈｉｓｇｅ

ｎｏｍｉｃｒｅｇｉｏｎ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｃｈｉｃｋｅｎ；犛犆犇；犛犻狉狋１；ＳＮＰ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　硬脂酰辅酶 Ａ去饱和酶（ＳｔｅａｒｏｙｌＣｏＡｄｅｓａｔ

ｕｒｅａｓｅ，ＳＣＤ）是合成单不饱和脂肪酸的限速酶，催

化饱和脂肪酸的脂酰辅酶Ａ脱氢，其首选底物是软

脂酰和硬脂酰辅酶Ａ，分别在Ｃ９Ｃ１０脱氢转化生成



　３期 刘三凤等：鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因的ＳＮＰ搜寻及其遗传多样性分析

棕榈油酸（Ｐａｌｍｉｔｏｌｅａｔｅ）（△
９１６∶１）与油酸（Ｏｌｅａｔｅ）

（△
９１８∶１），这两者是合成膜磷脂、胆固醇酯和三酰

甘油的底物［１］。由于饱和脂肪酸和不饱和脂肪酸的

比例可影响膜磷脂的组成，因此，犛犆犇 基因具有广

泛的生理作用。多个物种的犛犆犇基因相继被分离，

包括 人［２］、小 鼠［３４］、大 鼠［５］、绵 羊［６］、山 羊［７８］、

猪［９１０］和鸡［１１］等。鸡犛犆犇基因ｃＤＮＡ长１４１８ｂｐ，

包含１０７４ｂｐ的开放阅读框，编码３５７个氨基酸，

有６个外显子和５个内含子，位于鸡６号染色体

１８５７３４６６１８５８９０８４区域（ｃＤＮＡＮＭ＿２０４８９０）
［１２］。

　　在酵母、线虫和果蝇中，沉默信息调节蛋白２

（Ｓｉｒ２）具有依赖于 ＮＡＤ＋的组蛋白去乙酰化酶活

性，参与交配型基因的沉默、端粒区和ｒＤＮＡ沉默、

ｒＤＮＡ重组的抑制以及ＤＮＡ损伤的修复等
［１３］。哺

乳动物的犛犻狉狋狌犻狀基因家族在进化上与犛犻狉２基因高

度同源，共有７个家族成员（犛犻狉狋１犛犻狉狋７），其中

犛犻狉狋１基因功能的研究较多。人犛犻狉狋１基因可将

ｐ５３
［１４］、ＮＦΚＢ

［１５］、ＦＯＸＯ１等去乙酰化
［１６］，还可以

通过与核内受体辅阻抑物１和２（Ｎｕｃｌｅａｒｒｅｃｅｐｔｏｒ

Ｃｏｒｅｐｒｅｓｓｏｒ１ａｎｄ２，ＮｃｏＲ１ａｎｄＮｃｏＲ２）相互作

用，抑制过氧化物酶体增殖物激活受体（ＰＰＡＲγ）

的作用，使得在热量摄人减少的情况下，促进白色

脂肪组织中的脂肪动员［１７］。鸡犛犻狉狋１基因ｃＤＮＡ

长２２７１ｂｐ，包含２２７１ｂｐ的开放阅读框，编码７５６

个氨基酸，有９个外显子和８个内含子，位于鸡６号

染 色 体 ７７０９３７１７７３０９４０ 区 域 （ｃＤＮＡ ＮＭ ＿

００１００４７６７）
［１２］。

　　Ｚｈｏｕ等
［１８］和Ｌｓｇａｒｒｉｇｕｅ等

［１９］的研究结果表明

６号染色体存在影响腹脂重等脂肪沉积性状的

ＱＴＬ。鉴于犛犆犇 和犛犻狉狋１基因均与脂肪代谢密切

相关，且它们均处在６号染色体上，本研究旨在搜寻

犛犆犇和犛犻狉狋１基因编码区ＳＮＰｓ，分析这些多态位点

在不同鸡种的遗传变异，为下一步进行这些位点的

基因型和单倍型与脂肪沉积的关联性分析研究打下

基础。

１　材料与方法

１１　试验动物

　　１个外来鸡种（隐性白洛克鸡４２羽）、５个中国

地方鸡种（江西泰和丝毛乌骨鸡３６羽、江西康乐鸡

７６羽、江西南城黑鸡４２羽、江西白耳黄鸡３２羽和

广东杏花鸡４３羽）共计２７１个样本。江西地方鸡种

均来自原种鸡场，隐性白洛克鸡、杏花鸡血由华南农

业大学张细权教授馈赠。采用随机采样法，翅静脉

采血，全血裂解带回，－２０℃冷冻保存。采用常规

的酚／氯仿抽提方法提取基因组ＤＮＡ，然后稀释为

终浓度５０ｎｇ／μＬ。将同一品种两个个体的ＤＮＡ等

量混合，构建了１个泰和乌骨鸡、３个杏花鸡、４个隐

性白鸡共８个ＤＮＡ池，用于ＳＮＰｓ的搜寻。

１２　方法

１．２．１　引物设计　ＳＮＰｓ搜寻所用引物是根据

ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｅ．ｕｃｓｃ．ｅｄｕ／ｃｇｉｂｉｎ／ｈｇＧａｔｅ

ｗａｙ
［１２］网站上公布的鸡犛犆犇 和犛犻狉狋１基因序列设

计的，犛犆犇 基因为ｃＤＮＡ ＮＭ＿２０４８９０ 和 ｃｈｒ６：

１８５７３４６６１８５８９０８４，犛犻狉狋１ 基 因 为 ｃＤＮＡ ＮＭ ＿

００１００４７６７和ｃｈｒ６：７７０９３７１７７３０９４０，在各外显子

两侧的ＤＮＡ序列，采用Ｏｌｉｇｏ软件设计。各对引物

序列和扩增片段大小如表１所示。

　　犛犆犇 基因第４外显子ｃ．４９２Ｇ＞Ａ 位点和

犛犻狉狋１基因第８外显子ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ位点进行遗传

多样性分析所用引物是根据突变位点的侧翼序列设

计而成，引物名称和序列分别为ＳＣＤＦ４０：５′ＧＴＴ

ＴＣＴＧＣＴＣＡＴＣＴＴＧＣＣＴＴＧＣ３′，ＳＣＤＲ４０：５′

ＧＡＡ ＧＣＣ ＣＣＧ ＣＡＴ ＡＧＣ ＡＴＴ ＧＴＧ ３′和

Ｓｉｒｔ１Ｆ８５：５′ＴＡＣＴＴＣＧＧＴＧＧＴＧＣＣＣＴＣＡＧ

３′，Ｓｉｒｔ１Ｒ８５：５′ＧＧＡＴＧＣＣＴＧＴＧＴＧＴＣＴＴＧ

ＡＡＧＣ３′。

１．２．２　ＰＣＲ扩增及ＳＮＰ搜寻　ＳＮＰ搜寻的ＰＣＲ

反应体系为２５μＬ，其中１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ，

ＭｇＣｌ２１～２．５ ｍｍｏｌ／Ｌ（见 表 １），ｄＮＴＰｓ０．２

ｍｍｏｌ／Ｌ，引物各０．１２μｍｏｌ／Ｌ，犜犪狇酶１Ｕ，模板

ＤＮＡ２５ｎｇ。循环参数：９５℃３ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５８

～６４℃（见表１）３０ｓ，７２℃４０ｓ，３５个循环；７２℃７

ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经胶回收纯化后寄北京华大中生科

技发展有限公司测序，将测序结果用 ＤＮＡＳｔａｒ的

ＳｅｑＭａｎ和ｃｌｕｓｔａｌｘ软件比对进行ＳＮＰｓ的搜寻。

１．２．３　多态位点检测　两个多态位点扩增的ＰＣＲ

反应体系 为 ２０μＬ：１０×ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ２．０μＬ，

ＭｇＣ１２１．６ｍｍｏｌ／Ｌ，ｄＮＴＰｓ０．０７５ｍｍｏｌ／Ｌ，引物

各０．１５μｍｏｌ／Ｌ，犜犪狇酶０．７５Ｕ，模板 ＤＮＡ２５

ｎｇ，ｄｄＨ２Ｏ１４．５５μＬ。循环参数为：９５℃３ｍｉｎ；

９４℃１５ｓ，６４．８℃１５ｓ，７２℃１８ｓ，４１个循环；７２℃

５ｍｉｎ。因犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａ位点和犛犻狉狋１ｃ．１７５３Ｇ

＞Ａ位点均未改变酶切位点，故采用单链构象多态

（ＳｉｎｇｌｅＳｔｒａｎｄ Ｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＳ

ＣＰ）判定这两个位点的基因型。取２．１μＬＰＣＲ产

９７２
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物，加入７μＬ的上样缓冲液（含９８％去离子甲酰

胺、２％甘油、ｐＨ８．０，１０ｍｍｏｌ／Ｌ的ＥＤＴＡ、溴酚

蓝和二甲苯青少许），混匀离心，９８℃变性１０ｍｉｎ，

然后迅速插入冰中５ｍｉｎ，使之保持变性状态，然后

上样于１２％聚丙烯酰胺凝胶（Ａｃｒ∶Ｂｉｓ＝２９∶１）

中，４℃电泳过夜。电泳结束后，将凝胶置于７０％乙

醇中固定１５～２０ｍｉｎ，去离子水漂洗３次后用硝酸

银溶液染色３０～４０ｍｉｎ，再漂洗３次后加入显色液

（２００ｍＬ蒸馏水中加入１％柠檬酸钠１ｍＬ和甲醛

溶液１００μＬ）显色，直至出现清晰条带。清洗后拍

照，用保鲜膜封好。

１．２．４　统计分析　基因杂合度（Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ）犎

＝１－∑（犘ｉ）
２，

　　 多 态 信息含量 （Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ）犘犐犆＝１－∑（犘ｉ）
２－２犘１２犘２２

　　式中犘ｉ（ｉ＝１，２）为各等位基因的基因频率。

　　采用ＳｉｇｍａＳｔａｔ软件进行各鸡种基因型分布的

独立性卡方检验，即对不同鸡种基因型频率分布进

行两两比较，分析各鸡种之间基因型频率显著性差

异。采用ＳＮＰＡｎａｌｙｚｅｒ软件在ｈｔｔｐ：／／ｓｎｐ．ｉｓｔｅｃｈ．

ｉｎｆｏ／ｓｎｐ／ＳＮＰＡｎａｌｙｚｅｒ．ｈｔｍｌ网站上进行各品种的

基因型频率分布是否符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡定

律的检验。

表１　引物序列和扩增产物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犪狀犱犪犿狆犾犻犳犻犲犱狆狉狅犱狌犮狋狊

引物

Ｐｒｉｍｅｒｓ

引 物 序 列（５′－３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（５′－３′）

外显子

Ｅｘｏｎｓ

产物大小（外显子大小）／ｂｐ

Ａｍｐｌｉｆｉｅｄｓｉｚｅ（Ｅｘｏｎｓｉｚｅ）

Ｍｇ
２＋／

（ｍｍｏｌ／Ｌ）

Ｔｍ／

℃

ＳｉｒｔＦ２

ＳｉｒｔＲ２

ＧＣＡＡＴＧＧＡＴＴＡＣＡＡＣＴＴＴＡＧＧ

ＣＡＡＧＧＡＡＧＡＡＴＴＡＡＧＣＡＡＧＴＧ
２ ２８３（１１８） １．０ ５８

ＳｉｒｔＦ３

ＳｉｒｔＲ３

ＣＴＣＴＧＡＣＴＴＴＴＣＣＡＡＣＡＡＴＣＣ

ＧＴＣＡＴＴＴＣＣＡＧＴＴＴＡＡＧＣＴＣＣ
３ ６３７（２４２） １．５ ６２

ＳｉｒｔＦ４

ＳｉｒｔＲ４

ＴＴＧＴＧＴＴＴＣＴＧＴＧＣＴＧＴＣＴＣＣ

ＴＣＣＴＴＴＧＡＡＴＣＡＧＡＧＡＧＣＣＡＣ
４ ６８３（１５３） ２．０ ６４

ＳｉｒｔＦ５

ＳｉｒｔＲ５

ＡＴＧＣＡＡＡＧＧＧＧＡＴＧＡＴＴＡＣＡＧ

ＴＴＣＴＣＡＧＣＣＴＣＴＴＴＣＴＣＴＡＴＧ
５ ４７７（１４８） ２．５ ６２

ＳｉｒｔＦ６

ＳｉｒｔＲ６

ＴＧＴＡＣＴＧＴＴＴＴＴＣＧＴＴＡＧＣＡＣＣ

ＧＣＴＴＴＴＴＣＡＡＴＣＡＴＧＴＧＣＣＴＴＣ
６ ３０２（８０） ２．０ ６２

ＳｉｒｔＦ７

ＳｉｒｔＲ７

ＧＴＧＣＡＧＧＣＴＡＧＡＧＴＡＡＧＡＡＡＴＧ

ＧＣＧＴＡＧＡＡＡＡＡＧＣＡＣＴＣＡＧＡＡＣ
７ ４５１（１８７） ２．５ ６２

ＳｉｒｔＦ８

ＳｉｒｔＲ８

ＧＴＡＡＡＡＣＣＡＡＡＡＴＧＣＣＴＧＴＣＴＴＣ

ＴＡＡＣＣＴＡＡＡＣＣＴＣＣＣＣＴＧＴＣＴＣ
８ ８９１（５６１） ２．０ ６４

ＳｉｒｔＦ９

ＳｉｒｔＲ９

ＴＣＴＡＧＴＴＧＣＣＣＣＴＧＴＴＴＧＡＧ

ＡＴＣＣＴＴＡＴＧＧＴＴＴＣＣＴＴＧＣＴＣ
９ ５２４（３２０） ２．５ ６２

ＳＣＤＦ１

ＳＣＤＲ１

ＣＴＣＣＣＣＡＧＣＣＧＣＡＣＡＡＣＴＣ

ＣＣＴＣＧＣＣＡＡＡＣＣＣＴＣＴＣＣＧ
１ ３９９（２７＋８６） １．０ ６２

ＳＣＤＦ２

ＳＣＤＲ２

ＣＧＣＡＧＣＣＣＡＴＣＡＣＴＡＣＡＴＴＣＣ

ＡＧＴＣＣＣＴＧＴＣＡＡＡＴＣＣＴＴＣＴＣＣ
２ ５９６（２７７） ２．０ ６４

ＳＣＤＦ３

ＳＣＤＲ３

ＧＣＣＴＴＴＣＴＧＴＴＧＣＴＴＴＧＴＣＴＧ

ＴＣＴＴＧＴＧＣＣＣＴＧＴＡＴＣＴＧＡＡＡＣ
３ ２９３（１３１） ２．０ ６４

ＳＣＤＦ４

ＳＣＤＲ４

ＧＧＣＡＡＴＣＣＣＡＧＧＡＡＡＡＧＴＡＡＧ

ＣＡＴＡＧＴＣＣＡＣＣＡＡＡＧＧＣＴＣＣ
４ ９２２（２０６） ２．０ ６２

ＳＣＤＦ５

ＳＣＤＲ５

ＣＴＧＣＴＴＧＡＴＴＴＴＣＣＣＴＧＴＡＴＧ

ＴＧＣＣＣＴＴＡＴＧＴＡＣＴＣＡＣＴＧＡＣ
５ ５０１（２３３） ２．５ ６０

ＳＣＤＦ６

ＳＣＤＲ６

ＧＡＡＡＣＴＧＧＧＣＴＧＡＧＡＧＡＡＧＡＧ

ＧＧＡＧＧＣＡＧＧＧＡＴＧＡＡＧＴＡＡＡＧ
６ ６４９（２００） ２．５ ６０

０８２
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２　结　果

２１　鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因犛犖犘狊的搜寻、鉴别结果

　　用构建好的８个ＤＮＡ池做模板，分别用１４对

引物进行ＰＣＲ扩增，将ＰＣＲ产物经胶回收纯化后

寄北京华大中生科技发展有限公司测序，测序结果

用ＤＮＡＳｔａｒ的ＳｅｑＭａｎ和ｃｌｕｓｔａｌｘ软件比对进行

ＳＮＰｓ的搜寻。

　　结果共检测到鸡犛犆犇 基因ＳＮＰｓ１３个（５个

ｃＳＮＰｓ，２ 个错义突变），其中１０个为新发现的

ＳＮＰｓ。在这些新发现的ＳＮＰｓ中，４个为ｃＳＮＰｓ，２

个为错义突变（表２）。

表２　鸡犛犆犇基因犛犖犘狊的搜寻结果

犜犪犫犾犲２　犛犻狀犵犾犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊（犛犖犘狊）犻狀犮犺犻犮犽犲狀犛犆犇犵犲狀犲

顺序

Ｏｒｄｅｒ

碱基突变

Ｍｕｔａｔｉｏｎ

位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

６号染色体内位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｔｈｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ６

编码区位置／ｂｐ

Ｃｏｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ

氨基酸改变

Ｃｈａｎｇｅｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄ

１ Ｇ→Ｃ
 内含子１ １８５８８８６５

２ Ｇ→Ｔ
 内含子１ １８５８８８０８

３ Ｇ→Ａ
 内含子１ １８５８８７８９

４ Ａ→Ｇ
 外显子２ １８５８５３５７ １３２ 无

５ Ｃ→Ｔ
 外显子２ １８５８５２６１ ２２８ 无

６ Ｔ→Ｃ 内含子２ １８５８５１７５

７ Ｃ→Ａ
 外显子３ １８５７９１７７ ３５５ 精氨酸／丝氨酸

８ Ｔ→Ａ
 外显子３ １８５７９１４３ ３８９ 亮氨酸／谷氨酰胺

９ Ｃ→Ａ
 内含子３ １８５７９０６４

１０ Ｇ→Ａ 外显子４ １８５７６１８２ ４９２ 无

１１ Ｇ→Ａ 内含子５ １８５７５０２６

１２ Ｃ→Ｔ
 内含子５ １８５７３９６６

１３ Ｃ→Ｇ
 内含子５ １８５７３９３９

 新发现的ＳＮＰ，下同　 ＮｏｖｅｌＳＮＰｓ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

　　本研究还鉴别到３５个鸡犛犻狉狋１基因的ＳＮＰｓ和

３处缺失／插入多态，其中１８个ＳＮＰｓ和２处缺失／

插入多态为新发现的。在新发现的ＳＮＰｓ中，４个

是ｃＳＮＰｓ，１个为错义突变（表３）。其中１个ＳＮＰ

（犛犻狉狋１ｇ．７７１９６８９Ａ＞Ｃ）和 １ 个 ２ 碱 基 缺 失

（ｇ．７７２４１０４７７２４１０８）是进行测序比对的序列相同，

但与网上公布序列不同，也为新发现的多态位点。

２２　犛犛犆犘结果

２．２．１　犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａ位点ＳＳＣＰ检测结果　用

ＳＣＤＦ４０／ＳＣＤＲ４０引物对进行犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａ位

点的扩增，扩增产物片段大小为１１４ｂｐ，采用ＳＳＣＰ

判型，如图１。

　　根据以上方法对６个鸡种的２５０个个体进行基

因型判定，各品种的基因型和等位基因频率见表４。

　　由表４可以看出，这次检测的６个鸡品种中，唯

一的外来快大型肉鸡品种—隐性白洛克鸡在犛犆犇

ｃ．４９２Ｇ＞Ａ位点的ＡＡ基因型和Ａ等位基因的频

率最高，康乐鸡、南城黑鸡的ＡＡ基因型和 Ａ等位

图１　鸡犛犆犇犮４９２犌＞犃位点的犘犆犚犛犛犆犘结果

犉犻犵１　犛犛犆犘狆犪狋狋犲狉狀狊犪狋狋犺犲犮犺犻犮犽犲狀犛犆犇犮４９２犌＞犃

狊犻狋犲

基因的频率均较低。基因型频率独立性卡方检验结

果显示，隐性白洛克鸡与杏花鸡、康乐鸡、南城黑鸡

基因型频率分布差异极显著，而与泰和丝毛乌骨鸡

和白耳黄鸡差异不显著；杏花鸡与隐性白洛克鸡、南

城黑鸡差异极显著，与泰和丝毛乌骨鸡、白耳黄鸡没

有显著差异；泰和丝毛乌骨鸡和白耳黄鸡均与康乐

鸡、南城黑鸡的差异极显著，与隐性白洛克鸡和杏花

鸡差异不显著，它们之间的差异亦不显著；康乐鸡与

隐性白洛克鸡、泰和丝毛乌骨鸡、白耳黄鸡、南城黑

鸡差异极显著，与杏花鸡差异不显著；南城黑鸡在

１８２
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表３　鸡犛犻狉狋１基因犛犖犘狊的搜寻结果

犜犪犫犾犲３　犛犻狀犵犾犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊（犛犖犘狊）犻狀犮犺犻犮犽犲狀犛犻狉狋１犵犲狀犲

顺序

Ｏｒｅｄｒ

碱基突变

Ｍｕｔａｔｉｏｎ

位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

６号染色体内位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｔｈｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ６

编码区位置／ｂｐ

Ｃｏｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ

氨基酸改变

Ｃｈａｎｇｅｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄ

１ Ａ→Ｇ
 内含子１ ７７２７９３２

２ Ａ→Ｇ
 外显子２ ７７２７９０５ ４８７ 异亮氨酸／缬氨酸

３ Ｇ→Ｃ 内含子２ ７７２７７７０

４ Ｇ→Ａ 内含子２ ７７２４１８９

５ Ｇ→Ｔ
 内含子２ ７７２４１６２

６ Ｇ→Ｃ 内含子２ ７７２４１３１

７ Ｃ→Ｔ 内含子２ ７７２４１２８

８ Ｃ→Ｔ 内含子２ ７７２４１２９

９ Ｔ→Ｃ
 内含子２ ７７２４１２６

１０ Ｇ→Ｔ 内含子２ ７７２４１２０

１１ Ａ→Ｇ
 内含子２ ７７２４１１５

１２ ＣＣ缺失 内含子２ ７７２４１１２７７２４１１３

１３ Ｔ→Ａ
 内含子２ ７７２４１０９

１４ Ｔ→Ａ
 内含子２ ７７２４１１０

１５ ＴＣＴＧＴ缺失 内含子２ ７７２４１０４７７２４１０８

１６ Ｃ→Ｔ 内含子２ ７７２４０９１

１７ Ｃ→Ｔ 内含子２ ７７２４０８５

１８ Ｇ→Ａ
 外显子３ ７７２４０５８ ６００ 无

１９ Ｇ→Ｔ 外显子３ ７７２４０１９ ６３９ 无

２０ Ｔ→Ｃ 外显子３ ７７２３９０８ ７５０ 无

２１ Ｔ→Ｃ 外显子３ ７７２３８３９ ８１９ 无

２２ Ａ→Ｇ
 内含子３ ７７２３８０８

２３ Ｃ→Ｔ
 内含子３ ７７２３７９７

２４ Ａ→Ｇ
 内含子３ ７７２３７４８

２５ Ｇ→Ｔ
 内含子３ ７７２３６９８

２６ Ｔ→Ｃ
 内含子３ ７７２２６９３

２７ Ｔ→Ｃ 外显子４ ７７２２５９４ ８６４ 无

２８ Ａ→Ｃ 外显子４ ７７２２４０１ ９５７ 无

２９ Ｃ→Ｔ 内含子４ ７７２２４２８

３０ Ｇ→Ａ 内含子４ ７７２２２４９

３１ Ａ→Ｃ
△ 内含子４ ７７１９６８９

３２ Ｔ→Ｃ
 外显子５ ７７１９６４７ ９８４ 无

３３ ＴＴ缺失△ 内含子５ ７７１９４６８７７１９４６７

３４ Ａ→Ｇ 内含子５ ７７１７２６０

３５ Ｇ→Ｔ
 内含子７ ７７１２６７２

３６ Ｇ→Ａ 外显子８ ７７１１１８６ １７５３ 甘氨酸／精氨酸

３７ Ｃ→Ｔ
 外显子８ ７７１１０３４ １９０５ 无

３８ Ｃ→Ｔ
 内含子８ ７７１０９７６

△为测序结果相同，但与网上公布序列不同　△ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ（ｓ）ａｒｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｒｏｍｔｈｏｓｅｉｎｔｈｅｄａｔａｂａｓｅ

２８２
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表４　犛犆犇犮４９２犌＞犃位点在６个鸡种中的基因型频率及基因频率

犜犪犫犾犲４　犌犲狀狅狋狔狆犲犪狀犱犪犾犾犲犾犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊犪狋狋犺犲犮犺犻犮犽犲狀犛犆犇犮４９２犌＞犃狊犻狋犲犻狀６犮犺犻犮犽犲狀犫狉犲犲犱狊

品种

Ｂｒｅｅｄｓ

样本数

Ｎｏ．

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＡＡ ＡＧ ＧＧ Ａ Ｇ

杂合度

Ｈｅｔｅｒ

ｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态信

息含量

犘犐犆

ＨＷＥ

犘值

犘ｖａｌｕｅ

独立性

卡方检验

Ｃｈｉｓｑｕａｒｅ

隐性白洛克鸡

ＷｈｉｔｅＲｅｃｅｓｓｉｖｅＲｏｃｋ
３７ ０．４３２ ０．４３２ ０．１３５ ０．６４９ ０．３５１ ０．４５６ ０．３５２ ０．７５３ Ａ

杏花鸡

Ｘｉｎｇｈｕａ
３７ ０．１６２ ０．４３２ ０．４０５ ０．３７８ ０．６２２ ０．４７０ ０．３５９ ０．６２０ ＢＦ

泰和丝毛乌骨鸡

ＴａｉｈｅＳｉｌｋ
３５ ０．２５７ ０．５４３ ０．２００ ０．５２９ ０．４７１ ０．４９８ ０．３７４ ０．５９４ ＡＢ

白耳黄鸡

ＢａｉｅｒＨｕａｎｇ
２６ ０．３４６ ０．４６２ ０．１９２ ０．５７７ ０．４２３ ０．４８８ ０．３６９ ０．７７９ ＡＢ

康乐鸡

Ｋａｎｇｌｅ
７６ ０．０５３ ０．４７４ ０．４７４ ０．２９０ ０．７１０ ０．４１２ ０．３２７ ０．１７８ ＣＦ

南城黑鸡

ＮａｎｃｈｅｎｇＢｌａｃｋ
３９ ０．０２６ ０．１２８ ０．８４６ ０．０９０ ０．９１０ ０．０９１ ０．０７８ ０．１７１ Ｄ

ＨＷＥ犘值．哈代温伯格平衡定律检验的犘值；独立性卡方检验结果：不同大写字母表示差异极显著（犘＜０．０１）

ＨＷＥｉｓＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇＥｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍＴｅｓｔ；Ｃｈｉｓｑｕａｒｅ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｆｏｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０１）

该位点的基因型频率表现得最为不同，与其它５个

品种的差异均极显著。各品种的基因型频率分布均

符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡定律（犘＞０．０５）。

　　隐性白洛克鸡、杏花鸡、泰和丝毛乌骨鸡、白耳

黄鸡、康乐鸡的多态信息含量和杂合度非常接近，南

城黑鸡的多态信息含量和杂合度都较低。

２．２．２　犛犻狉狋１ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ位点ＳＳＣＰ检测结果　

用ＳｉｒｔＦ８５／ＳｉｒｔＲ８５引物对进行犛犻狉狋１ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ

位点的ＰＣＲ扩增，扩增产物的片段大小为１１５ｂｐ，

采用ＳＳＣＰ判型如图２。

图２　鸡犛犻狉狋１犮１７５３犌＞犃位点的犘犆犚犛犛犆犘结果

犉犻犵２　犛犛犆犘狆犪狋狋犲狉狀狊犪狋狋犺犲犮犺犻犮犽犲狀犛犻狉狋１犮１７５３犌

＞犃狊犻狋犲

　　根据以上方法对６个鸡种的２６０个个体进行基

因型判定，各品种的基因型和等位基因频率见表５。

　　由表５可以看出，所检测的６个鸡种中，犛犻狉狋１

ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ位点的ＧＧ基因型频率明显高于犃犃

基因型。除泰和丝毛乌骨鸡 犃犃 基因型频率为

０．１９４外，其余均低于０．０５，有２个品种为０。独立

性卡方检验结果显示，泰和丝毛乌骨鸡的各基因型

频率与白耳黄鸡、康乐鸡、南城黑鸡差异极显著，与

隐性白鸡、杏花鸡差异显著；白耳黄鸡与康乐鸡、南

城黑鸡差异显著，其余各品种间差异不显著。除白

耳黄鸡（犘＜０．０１），其余各品种的基因型频率分布

均符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡定律（犘＞０．０５）。

　　泰和丝毛乌骨鸡的多态信息含量和杂合度最

高，杏花鸡次之，白耳黄鸡的多态信息含量和杂合度

最低。

３　讨　论

３１　鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因的犛犖犘狊分析

　　本研究共搜寻到鸡犛犆犇 基因ＳＮＰｓ１３个，其

中ｃＳＮＰｓ５个，２个为错义突变；鸡犛犻狉狋１基因ＳＮＰｓ

３５个，其中ｃＳＮＰｓ１０个，２个为错义突变，同时还

有３处缺失／插入多态。犛犆犇基因１３个ＳＮＰｓ有７

个为转换，６个为颠换；犛犻狉狋１基因３５个ＳＮＰｓ有２４

个为转换，１１个为颠换。

　　在ｅｎｓｅｍｂｌ网站上查寻到犛犆犇 基因的３个

ＳＮＰｓ（其中１个ｃＳＮＰ）和犛犻狉狋１基因的１７个ＳＮＰｓ

（６个为ｃＳＮＰｓ）与本研究搜寻到的ＳＮＰ位点相同。

可见本研究搜寻到的犛犆犇 基因１３个ＳＮＰｓ有１０

个为新发现的ＳＮＰｓ，在这些新发现的ＳＮＰｓ中，４

３８２
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表５　６个鸡种在犛犻狉狋１犮１７５３犌＞犃位点的基因型频率及等位基因频率

犜犪犫犾犲５　犌犲狀狅狋狔狆犲犪狀犱犪犾犾犲犾犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊犪狋狋犺犲犮犺犻犮犽犲狀犛犻狉狋１犮１７５３犌＞犃狊犻狋犲犻狀６犮犺犻犮犽犲狀犫狉犲犲犱狊

品种

Ｂｒｅｅｄｓ

样本数

Ｎｏ．

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＡＡ ＡＧ ＧＧ Ａ Ｇ

杂合度

Ｈｅｔｅｒ

ｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态信

息含量

犘犐犆

ＨＷＥ

犘值

犘ｖａｌｕｅ

独立性卡

方检验

Ｃｈｉ

ｓｑｕａｒｅ

隐性白洛克鸡

ＷｈｉｔｅＲｅｃｅｓｓｉｖｅＲｏｃｋ
４２ ０．０４８ ０．１５１ ０．７６２ ０．１４３ ０．８５７ ０．２４５ ０．２１５ ０．１４１ ａｂ

杏花鸡

Ｘｉｎｇｈｕａ
４３ ０．０４７ ０．２７９ ０．６７４ ０．１８６ ０．８１４ ０．３０３ ０．２８０ ０．６０３ ａｂ

泰和丝毛乌骨鸡

ＴａｉｈｅＳｉｌｋ
３６ ０．１９４ ０．３６１ ０．４４４ ０．３７５ ０．６２５ ０．４６９ ０．３５９ ０．１６０ ｃ

白耳黄鸡

ＢａｉｅｒＨｕａｎｇ
３２ ０．０３１ ０．０６３ ０．９０６ ０．０６３ ０．９３７ ０．１１８ ０．１１１ ０ ａ

康乐鸡

Ｋａｎｇｌｅ
６５ ０ ０．３０８ ０．６９２ ０．１５４ ０．８４６ ０．２６１ ０．２２７ ０．１３４ ｂｄ

南城黑鸡

ＮａｎｃｈｅｎＢｌａｃｋ
４２ ０ ０．３３３ ０．６７７ ０．１６７ ０．８３３ ０．２７８ ０．２３９ ０．１８７ ｂｄ

独立性卡方检验结果：字母相同表示差异不显著（犘 ＞０．０５）；字母不同表示差异显著或极显著（犘＜０．０５或犘＜０．０１）

Ｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｍｅａｎｓｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｓｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ（犘 ＞０．０５），Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｆｏｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜

０．０５ｏｒ犘＜０．０１）

个为ｃＳＮＰｓ，２个为错义突变；犛犻狉狋１基因３５个

ＳＮＰｓ和３处缺失／插入多态，有１８个ＳＮＰｓ和２处

缺失／插入多态是新发现的。在新发现的ＳＮＰｓ中，

４个是ｃＳＮＰｓ，１个为错义突变。

　　鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因的编码区分别为１０７４ｂｐ

和２２７１ｂｐ，分别搜寻到５和１０个ＳＮＰｓ，可见其突

变率均较高，且较接近。另外，从这些测序结果看，

ＳＮＰ的产生是不均匀的，有时存在较为明显的集中

趋势，如犛犻狉狋１基因２４２ｂｐ处的第３外显子含４个

ＳＮＰｓ，特别是在第２内含子７７２４１８９７７２４０８５区域

（紧临第３外显子）存在１２个ＳＮＰｓ和２处缺失／插

入多态，而该基因许多外显子和内含子上没有

ＳＮＰ。初步分析表明犛犻狉狋１第２内含子（７７２４１８９）

至第３外显子（７７２３８３９）区段的１６个ＳＮＰｓ和２处

缺失／插入多态是由两种不同的单倍型所致，在杏花

鸡、隐性白洛克鸡中出现突变的单倍型块（ＡＴＣＴ

ＴＣＴＧＡＡＴＴＡＴＣＣ），杏花鸡、隐性白洛克鸡也有

野生型的单倍型块（ＧＧＧＣＣＴＧＡＣＣＴＴＴＣＴＣＴ

ＧＴＣＣＧＧＴＴ）。这些单倍型块是否与鸡的某一生

产性能有一定的关联性、它们是否在起源上有什么

共同的特征？这些问题将在下一步工作中进行更深

入的研究。

３２　鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因的遗传多样性分析

　　鸡犛犆犇和犛犻狉狋１基因的遗传多样性的研究尚

未见报道。从６个鸡种２７１个个体的检测结果可以

看出，犛犆犇和犛犻狉狋１基因在所检测的ｃ．４９２Ｇ＞Ａ和

ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ 位点表现出丰富的多态性，特别是

犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａ位点。对于一个只有两个等位片

段的标记或基因来说，其最大的多态信息含量

（犘犐犆）只有０．３７５，而隐性白洛克鸡、杏花鸡、泰和

丝毛乌骨鸡、白耳黄鸡、康乐鸡在犛犆犇ｃ．４９２Ｇ＞Ａ

位点的多态信息含量为０．３２７～０．３７４，泰和丝毛乌

骨鸡在犛犻狉狋１ｃ．１７５３Ｇ＞Ａ位点的犘犐犆为０．３５９，说

明这两个位点的多态信息含量较高，可以作为分子

标记。各个品种的基因型频率与等位基因频率差异

较大，这为下一步进行这两个位点的基因型和单倍

型与鸡生长和脂肪沉积的关联性分析研究提供了重

要的参考。

　　致谢：本研究所用杏花鸡、隐性白洛克鸡样本由华南农业大

学张细权教授馈赠，在此表示衷心的感谢！同时感谢华南农业大学

聂庆华副教授给予的许多帮助！
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