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摘　要：克隆了牛犘犗犖１基因，检测其外显子上的ＳＮＰｓ，对犈犮狅ＲⅤ和犃犾狌Ｉ２种限制性内切酶酶切犘犗犖１基因后

的等位基因频率和所产生的基因型频率进行估计，并对犈犮狅ＲⅤ和犃犾狌Ｉ２种酶酶切后所产生的多态性对生长和胴

体性状的影响进行分析。实验动物为３０头安格斯、３０头海福特和２８头西门塔尔牛。关联分析应用ＳＡＳ９．１的

ＧＬＭ过程中最小二乘均数Ｔｕｋｅｙ′ｓ检验进行分析。结果表明，犘犗犖１基因克隆获得１２０５ｂｐ的ｃＤＮＡ序列，其编

码区为１０６８ｂｐ，编码３５５个氨基酸；外显子ＳＮＰｓ检测表明，仅在其第６外显子区域存在２个突变位点，且没有引

起氨基酸变异，但可分别被犈犮狅ＲⅤ和犃犾狌Ｉ２种酶酶切。犈犮狅ＲⅤ位点，ＡＧ基因型的个体有着较高的试验前体质量

（３２９．９７±６．０８）ｋｇ，宰前质量（５７７．５６±８．３２）ｋｇ，净肉质量（２７５．８９±４．０５）ｋｇ和较为适宜的嫩度（３．１０±０．１９）ｋｇ

（犘＜０．０５）；犃犾狌Ｉ位点，ＡＡ基因型的个体也有着较高的试验前体质量（３３３．３７±８．９３）ｋｇ，宰前质量（５７６．８２±

１３．１８）ｋｇ，净肉质量（２７５．４９±６．４３）ｋｇ和平均日增质量（０．６８±０．０２）ｋｇ·ｄ
－１（犘＜０．０５）；并在此位点不同的基因

型个体间肉色评分有着显著的差异（犘＜０．０５）。在品种和基因型之间除了全骨质量、眼肉质量、大理石花纹评分、

眼肌面积和肉色评分外，其它性状均存在显著的差异（犘＜０．０５）。连锁分析表明，作为一个新陈代谢功能基因，

犘犗犖１基因的单核苷酸多态性可能直接影响肉牛的背膘厚，如ＡｅＡｅＧａＧａ基因型。
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０．１９）ｋｇ（犘＜０．０５）；ＩｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｉｔｈＡＡｇｅｎｏｔｙｐｅａｔ犘犗犖１／犃犾狌Ｉｌｏｃｕｓｈａｓｈｉｇｈｅｒｗｅｉｇｈｔａｔ

ｔｈｅｔｉｍｅｏｆｅｎｔｒｙ（３３３．３７±８．９３）ｋｇａｎｄｓｌａｕｇｈｔｅｒ（５７６．８２±１３．１８）ｋｇａｎｄｎｅｔｍｅａｔｗｅｉｇｈｔ
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ｓｃｏｒｅｉｓａｌｓｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｈｉｇｈｅｒ（犘＜０．０５）．Ｂｅｔｗｅｅｎｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｎｄｂｒｅｅｄｓ，ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｂｓｅｒｖｅｄｅｘｃｅｐｔＴＢＷ，ＲＥＭＧ，ＭＢＳ，ＲＥＡａｎｄＭＣＳ（犘＜０．０５）．Ａｓａｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

ｇｅｎｅ，ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆｔｈｅＳＮＰｓｏｆ犘犗犖１ｇｅｎｅｍｉｇｈｔｂｅｒｅｆｌｅｃｔｉｎｇＢＦＴｄｉｒｅｃｔｌｙ，ｓｕｃｈａｓＡｅＡｅＧａＧａ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｂｅｅｆｃａｔｔｌｅ；犘犗犖１ｇｅｎｅ；ＳＮＰｓ；ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ；ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓ；ｃａｒｃａｓｓｔｒａｉｔｓ

　　对氧磷酶１（Ｐａｒａｏｘｏｎａｓｅ１，ＰＯＮ１）类似于脂

蛋白酯酶（Ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｌｉｐａｓｅ，ＬＰＬ），在哺乳动物的

生长生理和新陈代谢过程中起着关键的作用［１］。近

来，人类ＰＯＮ变异重组体的晶体结构已探明，ＰＯＮ

是一个有６个叶片的β螺旋结构，每个叶片含有４

个β片层，酶的中心通道中含有２个钙原子，是结构

的稳定性和催化活性的关键组成成份。螺旋的顶端

有３个α螺旋，与 ＨＤＬ粒子的结合有关
［１］。这一

晶体结构的发现直接表明了ＰＯＮ１蛋白对广泛作

用底物有着催化作用［１］。并有研究表明，其基本作

用是对环状内脂的水解［２］。且这一分子功能与芳香

基三磷酸酯酶活性、磷酸酯酶活性、Ａ酯酶活性、对

氧磷水解酶活性和对氧磷酶活性相关：（１）催化反

应：芳基二烃基磷酸盐＋水＝二烃基磷酸盐＋１芳

基乙醇；（２）催化反应：１乙酸苯酯＋水＝１苯酚＋醋

酸盐。例如，可以催化水解各种共价键：碳氧，碳

氮，碳碳，还有磷酐键等。而水解酶则是关于ＥＣ

系统分类中的一种系统名称（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ／ｅｎｔｒｅｚ／ｄｉｓｐｏｍｉｍ． ｃｇｉ？ｉｄ ＝

１６８８２０）
［３］。ＰＯＮ１还与胰岛素、胰酯酶、生长激素、

脂蛋白酯酶和瘦素之间有着协同效应［４６］。另外，

ＰＯＮ１可以使脂质在细胞内、细胞间直接地自由出

入［７８］。尽管在人类生命方面主要集中在对心脏病

作用机理的研究上，但是，ＰＯＮ２蛋白与新生儿体质

量方面的相关性已得到证实［９１１］。本研究的目的是

克隆犘犗犖１基因的ｃＤＮＡ，并检测犘犗犖１基因多态

性对肉牛部分生长和胴体性状的影响。

１　材料与方法

１１　实验动物

　　血样来自３个不同品种的８８头公牛个体，其中

包括３０头安格斯，３０头海福特和２８头西门塔尔

牛。这些公牛是来自４５个不同公牛的后代。试验

是在北京三元公司进行的。小牛为自由采食，２１０ｄ

断奶。预试期开始时间大约在４３０ｄ，并对各个牛个

体进行标识和体内外寄生虫清除，以及根据试验牛

个体的大小分为５个饲养群。为了达到日增质量在

１．２ｋｇ以上，日粮饲喂采用英国标准（ＮＲＣ，１９９６）
［１２］，同时按品种的不同进行分别饲养。预试期大约

为２０ｄ左右。试验期为３４８ｄ，并在标准的屠宰场

进行屠宰，这时牛只的平均年龄为２．５岁。试验牛

分别于正式试验开始（Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔａｔｔｈｅｂｅｇｉｎｎｉｎｇ

ｏｆｃｏｎｆｉｎｅｍｅｎｔ，ＢＷ１）和宰前（Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔａｔｔｈｅ

ｔｉｍｅｏｆｓｌａｕｇｈｔｅｒ，ＳＢＷ）进行称重，并依据两者质

量与试验天数计算平均日增质量（Ａｖｅｒａｇｅｄａｉｌｙ

ｇａｉｎ，ＡＤＧ）。眼肌面积（Ｒｉｂｅｙｅａｒｅａ，ＲＥＡ）和背

膘厚（Ｂａｃｋｆａｔｔｈｉｃｋｎｅｓｓ，ＢＦＴ）于宰前按 Ｇｒｅｓｈａｍ

修正了的Ｐｅｒｋｉｎ法进行测算
［１３］。宰后进行热胴体

质量（Ｈｏｔｃａｒｃａｓｓｗｅｉｇｈｔ，ＨＣＷ）和嫩度（Ｔｅｎｄｅｒ

ｎｅｓｓ，ＴＮ）的测量。在胴体分割时进行眼肉质量

（Ｒｉｂｅｙｅｍｅａｔｗｅｉｇｈｔ，ＲＥＭＷ）、净肉质量（Ｎｅｔ

ｍｅａｔ ｗｅｉｇｈｔ，ＮＭＷ）、全 骨 质 量 （Ｔｏｔａｌｂｏｎｅ

ｗｅｉｇｈｔ，ＴＢＷ）、肉色评分（Ｍｅａｔｃｏｌｏｒｓｃｏｒｅ，ＭＣＳ，

分１５ 级）、大理石 花 纹 评 分 （Ｍａｒｂｌｉｎｇｓｃｏｒｅ，

ＭＢＳ，分１６级）和脂肪颜色评分（Ｆａｔｃｏｌｏｒｓｃｏｒｅ，

ＦＣＳ，分１６级）。以西门塔尔牛的肝脏组织为材料

提取组织总ＲＮＡ。

１２　组织总犚犖犃的提取与基因克隆

　　采用ＴＲＩｚｏｌ法提取组织总ＲＮＡ。并根据人的

犘犗犖１基因的ｍＲＮＡ序列与牛的ＥＳＴ比对结果获

得牛犘犗犖１基因的Ｃｏｎｔｉｇ序列，并以此为模板，应

用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件设计２对引物用于ｃＤＮＡ的扩

增，其产物的大小分别为１０８７和４１０ｂｐ。上游引

物：５′ＣＡＧＧＴＧＡＧＴＧＡＡＧＡＧＣＡＡＴ３′，下游引

物５′ＧＧＣＡＴＴＣＴＴＣＡＧＧＧＡＴＴＡＣＣ３′；上游引

物 ５′ＧＧＣＴＣＡＣＣＡＣＣＡＧＣＡＧＧＴＡＣＡ３′，下 游

引物 ５′ＧＴＣＣＣＡＧＡＣＣＡＴＧＧＣＧＡＡＧＣＴ３′。反

应产物经扩增并纯化后，送诺赛生物公司直接测序。
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１３　基因组犇犖犃的提取与酶切分型

　　用含有７．５ｍｇＥＤＴＡ的真空管采集５ｍＬ牛

的左侧颈静脉血，基因组ＤＮＡ采用常规的酚氯仿

抽提法提取。根据牛犘犗犖１基因的 ｍＲＮＡ序列，

通过与基因组比对，在跨第６外显子两侧区域设计

引物，扩增片段大小为３７６ｂｐ。引物序列为：上游

引 物，５′ＴＴＣＡＡＧＣＣＴＣＣＣＴＣＡＧＡＣＣＡＡＣＴ３′，

下 游 引 物，５′ＡＧＣＡＴＧＴＧＡＣＴＴＣＣＡＡＡＧＡＣ

ＣＣＣ３′。ＰＣＲ反应程序为：９５℃变性５ｍｉｎ；（９４℃

变性３０ｓ，５７．３℃退火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ）３５个

循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。整个反应在ＰＴＣ２００Ｐｅｌ

ｔｉｅｒＴｈｅｒｍａｌＣｙｃｌｅｒ（ＢｉｏＲＡＤ，ＵＳＡ）ＰＣＲ仪上进

行。反应产物经回收纯化后直接测序。

１４　统计学分析方法

　　计算每个ＳＮＰ位点的基因型和等位基因频率，

并应用ＰＯＰＧＥＮＥ３２Ｖｅｒｓｉｏｎ１．３１
［１４］计算种群内

及种群间等位基因频率的差异与哈代温伯格平衡

χ
２ 独立性检验。

　　运用ＳＡＳ９．１中的ＧＬＭ 过程中的最小二乘均

方Ｔｕｋｅｙ’ｓ检验对经济性状与基因型之间进行关

联分析［１５］。在模型中包括基因型效应和群效应（包

含品种及组效应），统计模型如下：

犢犻犼犽 ＝μ＋犌犻＋犅犼＋犲犻犼犽

其中，犢犻犼犽为经济性状观察值，μ为总体均值，犌犻为第

犻个基因型固定效应，犅犼为第犼个品种的固定效应，

犲犻犼犽为随机残差效应。频率过低的基因型不计入模

型。

２　结　果

２１　犘犗犖１基因犮犇犖犃克隆

　　扩增产物经回收、克隆和测序后，经ＳｅｑＭａｎ软

件拼接，得到１２０５ｂｐ的犘犗犖１基因ｃＤＮＡ全ＣＤＳ

序列。用ＮＣＢＩ的ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ程序对已经克隆的

牛犘犗犖１基因ｃＤＮＡ序列进行了开放阅读框分析，

发现该序列包含１个１０６８ｂｐ的开放阅读框，编码

３５５个氨基酸残基，通过生物信息学方法分析发现，

牛ＰＯＮ１蛋白的分子量为 ３９８２２．５ｕ，等电点

５．１２。并将该序列提交 ＧｅｎＢａｎｋ，获得登录号：

ＥＵ２８９３３７。

２２　犘犗犖１基因外显子犛犖犘狊扫描

　　根据克隆所获取的犘犗犖１基因的ｃＤＮＡ序列

与牛基因组进行比对分析，发现其具有较高的保守

性，仅在其第６外显子区域扫描到２个单核苷酸突

变位点，分别位于第６外显子的１４７和１６２位，这２

处突变没有引起氨基酸的变异。经分析，这２个位

点可分别用犈犮狅ＲⅤ和犃犾狌Ｉ进行酶切。以下是其

ｃＤＮＡ突变检测图（图１）。

图１　基因型序列比较

犉犻犵１　犛犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲狊犻狀狋犺犲犲狓

狅狀６狅犳犘犗犖１犵犲狀犲犪狋１４７犪狀犱１６２狊犻狋犲

２３　犘犆犚产物分型分析

　　扩增产物经犈犮狅ＲⅤ酶切，用聚丙烯酰胺凝胶电

泳检测酶切产物，获得３种带型：ＡＡ、ＧＧ和ＡＧ基

因型。ＧＧ型表现为２２６和１５０ｂｐ２条带，ＡＡ型

表现为１条３７６ｂｐ的片段，ＡＧ型包含３７６、２２６和

１５０ｂｐ３条带（图２）。

图２　犘犗犖１３７６犫狆在３个牛品种中犈犮狅犚Ⅴ酶切

产物聚丙烯酰胺凝胶电泳图

犉犻犵２　犘犗犖１３７６犫狆犚犉犔犘狆狉狅犱狌犮狋狊狑犻狋犺犈犮狅犚Ⅴ

犻狀犃狀犵狌狊，犎犲狉犲犳狅狉犱犪狀犱犛犻犿犿犲狀狋犪犾

　　等位基因 Ａ的频率在西门塔尔牛群体中显著

地高于等位基因Ｇ的频率（犘＜０．０５，表１）。Ｇ等

位基因频率在西门塔尔牛与安格斯牛和海福特牛之

间存在显著的差异（犘＜０．０５）。犈犮狅ＲⅤ位点各基因

型和等位基因频率见表１。

　　扩增产物经犃犾狌Ｉ酶切，用琼脂糖凝胶电泳检

测到３种基因型：ＧＧ、ＧＡ和ＡＡ。其中ＧＧ型为野

生型３７６ｂｐ；ＧＡ包含３７６、１５３、１３４和８９ｂｐ４条

带；ＡＡ型则含有１５３、１３４和８９ｂｐ３条带。由于８９

ｂｐ的带型与引物二聚体重叠，图中将其删去（图３）。

　　该位点的等位基因频率和基因型频率（表２）无

论在３个品种中还是在品种间均处于平衡状态。
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表１　３个牛品种在犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ位点的等位基因频率和基因型频率

犜犪犫犾犲１　犃犾犾犲犾犻犮犪狀犱犵犲狀狅狋狔狆犻犮犳狉犲狇狌犲狀犮狔犪狋狋犺犲犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ犾狅犮狌狊狅犫狋犪犻狀犲犱犻狀狋犺犲狋犺狉犲犲犫狉犲犲犱狊

品种Ｂｒｅｅｄ
等位基因频率 Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ 基因型频率 Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ａ Ｇ ＡＡ ＡＧ ＧＧ

安格斯 Ａｎｇｕｓ ０．５１６７ａ ０．４８３３ａ ０．２６２７ ０．５０７９ ０．２２９４

海福特 Ｈｅｒｅｆｏｒｄ ０．５１６７ａ ０．４８３３ａ ０．２６２７ ０．５０７９ ０．２２９４

西门塔尔Ｓｉｍｍｅｎｔａｌ ０．５４００ａ ０．４６００ｂ ０．２８６５ ０．５０６９ ０．２０６５

总计 Ｔｏｔａｌ ０．５２３５ａ ０．４７６５ｂ ０．２７２６ ０．５０１８ ０．２２５５

表中频率具有不同上标者差异显著（犘＜０．０５）

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｄｉｆｆｅｒ（犘＜０．０５）

表２　３个牛品种在犘犗犖１／犃犾狌Ⅰ位点的等位基因频率和基因型频率

犜犪犫犾犲２　犃犾犾犲犾犻犮犪狀犱犵犲狀狅狋狔狆犻犮犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊犪狋狋犺犲犘犗犖１／犃犾狌Ⅰ犾狅犮狌狊狅犫狋犪犻狀犲犱犻狀狋犺犲狋犺狉犲犲犫狉犲犲犱狊

品种Ｂｒｅｅｄ
等位基因频率 Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ 基因型频率 Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ａ Ｇ ＡＡ ＡＧ ＧＧ

安格斯 Ａｎｇｕｓ ０．４５００ ０．５５００ ０．１９８３ ０．５０４３ ０．２９８３

海福特 Ｈｅｒｅｆｏｒｄ ０．５６６７ ０．４３３３ ０．３１６９ ０．４９９４ ０．１８３６

西门塔尔Ｓｉｍｍｅｎｔａｌ ０．４２００ ０．５８００ ０．１７１４ ０．４９７１ ０．３３１４

总计 Ｔｏｔａｌ ０．４８２４ ０．５１７６ ０．２３１２ ０．５０２３ ０．２６６５

图３　犘犗犖１３７６犫狆在３个牛品种中犃犾狌Ⅰ酶切产

物琼脂糖凝胶电泳图

犉犻犵３　犘狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狅犳犘犗犖１３７６犫狆犚犉犔犘狆狉狅犱

狌犮狋狊狑犻狋犺犃犾狌Ⅰ犻狀 犃狀犵狌狊，犎犲狉犲犳狅狉犱犪狀犱

犛犻犿犿犲狀狋犪犾

２４　单核苷酸多态性与生长和胴体性状关联分析

　　表３和４中分别列出了生长和胴体性状与

犈犮狅ＲⅤ和犃犾狌Ｉ２个位点多态性相对应的最小二乘

均值及其标准误。对所有犈犮狅ＲⅤ位点的３种基因

型均与生长和胴体性状进行了分析，ＢＷ１，ＳＢＷ，

ＮＭＷ 和ＴＮ在犈犮狅ＲⅤ位点不同基因型间均存在

显著差异（犘＜０．０５）。且 ＡＧ基因型个体在ＢＷ１，

ＳＢＷ，ＮＭＷ等性状比ＡＡ和ＧＧ基因型个体表现

表３　犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ犪狀犱犃犾狌Ⅰ位点相对应的各基因型的生长性状的最小二乘均值及其标准误及关联分析

犜犪犫犾犲３　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲狊犿犲犪狀狊（±狊狋犪狀犱犪狉犱犲狉狉狅狉狊）狅犳犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊狅犫狋犪犻狀犲犱犳狅狉狋犺犲犵犲狀狅狋狔狆犲犪狋狋犺犲犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ犪狀犱犃犾狌Ⅰ狊犻狋犲狊

多态位点

Ｌｏｃｕｓ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

生长性状／ｋｇＧｒｏｗｔｈｔｒａｉｔ

试验前质量

ＢＷ１

宰前质量

ＳＢＷ

热胴体质量

ＨＣＷ

净肉质量

ＮＭＷ

全骨质量

ＴＢＷ

眼肉质量

ＲＥＭＷ

平均日增质量

ＡＤＧ／

（ｋｇ·ｄ
－１）

犘犗犖１／犈犮狅ＲⅤ ＡＡ（３０） ３０９．９７±６．１９ａ５５５．７２±１１．７９ａ３００．１８±６．４９ａ ２６５．１９±５．７１ａ ２５．３３±０．４９ａ １．３８±０．０３ａ ０．６６±０．０２ａ

ＡＧ（３２） ３２９．９７±６．０８ｂ５７７．５６±８．３２ｂ ３１３．５５±５．５４ａ ２７５．８９±４．０５ｂ ２５．７７±０．４３ａ １．４３±０．０３ａ ０．６７±０．０１ａ

ＧＧ（２６） ３１１．５４±６．４９ａ５５３．９２±９．１９ａ ３００．２２±６．５８ａ ２６４．０６±４．４４ａ ２５．８０±０．４９ａ １．３８±０．０５ａ ０．６５±０．０１ａ

犘犗犖１／犃犾狌Ⅰ ＡＡ（１９） ３３３．３７±８．９３ａ５７６．８２±１３．１８ａ３１１．８１±７．６６ａ ２７５．４９±６．４３ａ ２５．８２±０．５８ａ １．３８±０．０３ａ ０．６８±０．０２ａ

ＡＧ（４６） ３２０．８５±４．６４ａ５６６．０１±７．４６ａｂ ３０５．９２±４．８７ａ ２７０．０８±３．６１ａｂ２５．８５±０．３５ａ １．４３±０．０３ａ ０．６７±０．０１ａ

ＧＧ（２３） ２８９．４８±６．６３ｂ５４６．０７±１１．７６ｂ２９７．７３±７．３９ａ ２６０．５２±５．６７ｂ ２５．０２±０．５９ａ １．３６±０．０５ａ ０．６３±０．０１ｂ

同一位点内标有不同肩标者差异显著（犘＜０．０５）

Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｏｃｕｓｄｉｆｆｅｒ（犘＜０．０５）

好（犘＜０．０５）。而在其它性状，与基因型间没有发

现显著的关联性。

　　犃犾狌Ｉ位点各基因型对 ＢＷ１，ＳＢＷ，ＮＭＷ，

ＡＤＧ和 ＭＣＳ有着显著的生物学效应（犘＜０．０５）。
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且ＡＡ和ＡＧ基因型个体对这些性状比ＧＧ型个体 更具优势。而其它性状则与此位点的多态性无关。

表４　犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ犪狀犱犃犾狌Ⅰ位点相对应各基因型的胴体性状的最小二乘均值及其标准误及关联分析

犜犪犫犾犲４　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犿犲犪狀狊（±狊狋犪狀犱犪狉犱犲狉狉狅狉狊）狅犳犮犪狉犮犪狊狊狋狉犪犻狋狊狅犫狋犪犻狀犲犱犳狅狉狋犺犲犵犲狀狅狋狔狆犲犪狋狋犺犲犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ犪狀犱犃犾狌Ⅰ狊犻狋犲狊

多态位点

Ｌｏｃｕｓ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

胴体性状Ｃａｒｃａｓｓｔｒａｉｔ

眼肌面积

ＲＥＡ／ｃｍ２

背膘厚

ＢＦＴ／ｃｍ

嫩度

ＴＮ／ｋｇ

大理石花纹

ＭＢＳ

肉色评分

ＭＣＳ

脂肪评分

ＦＣＳ

犘犗犖１／犈犮狅ＲⅤ ＡＡ（３０） ６４．６０±１．０８ａ ０．８５±０．０８ａ ３．７３±０．２３ａ ２．２７±０．１８ａ ４．１６±０．１６ａ １．２５±０．０６ａ

ＡＧ（３２） ６５．０３±１．３２ａ ０．９４±０．０７ａ ３．１０±０．１９ｂ ２．３３±０．１５ａ ４．４４±０．１５ａ １．２８±０．０６ａ

ＧＧ（２６） ６２．２４±１．６８ａ ０．８４±０．０７ａ ３．３１±０．１９ａｂ ２．４８±０．２０ａ ４．０４±０．１５ａ １．１７±０．０６ａ

犘犗犖１／犃犾狌Ⅰ ＡＡ（１９） ６４．０５±１．５７ａ １．０１±０．１２ａ ３．３６±０．３４ａ ２．２４±０．２２ａ ４．５８±０．１９ａ １．２６±０．０８ａ

ＡＧ（４６） ６４．８５±１．１１ａ ０．８３±０．０４ａ ３．２５±０．１４ａ ２．３３±０．１４ａ ４．２２±０．１３ａｂ １．２６±０．０５ａ

ＧＧ（２３） ６２．７４±１．５５ａ ０．８８±０．１０ａ ３．６５±０．２１ａ ２．５０±０．１９ａ ４．００±０．１４ｂ １．１７±０．０６ａ

同一位点内标有不同肩标者差异显著（犘＜０．０５）

Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｏｃｕｓｄｉｆｆｅｒ（犘＜０．０５）

　　表５，６为犈犮狅ＲⅤ和犃犾狌Ｉ两个位点多态性在

品种间和双位点基因型比较的各种性状的最小二乘

均值及差异性检验。

　　从表５中可以看出专门化的肉用品种（如安格

斯和海福特）比兼用牛品种有着更为明显的生长特

性。胴体性状方面，西门塔尔牛除在背膘厚、嫩度、

全骨质量、眼肌面积和肉色性状外，其它性状存在相

对劣势。表６中的双位点基因型分析表明，始质量

的差异的某种基因型个体表现出潜在的生长势。并

且作为一个参与新陈代谢的基因，犘犗犖１基因的

ＳＮＰｓ可能直接影响牛的背膘厚，如本研究中的

ＡｅＡｅＧａＧａ基因型。

表５　３个不同品种之间生长和胴体性状的最小二乘均值及效应分析

犜犪犫犾犲５　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犿犲犪狀狊（±狊狋犪狀犱犪狉犱犲狉狉狅狉狊）狅犳犵狉狅狑狋犺犪狀犱犮犪狉犮犪狊狊狋狉犪犻狋狊狅犫狋犪犻狀犲犱犳狅狉狋犺狉犲犲犫狉犲犲犱狊

品种

Ｂｒｅｅｄ

始质量

ＢＷ１／ｋｇ

宰前质量

ＳＢＷ／ｋｇ

日增质量

ＡＤＧ／（ｋｇ·ｄ
－１）

热胴体质量

ＨＣＷ／ｋｇ

全骨质量

ＴＢＷ／ｋｇ

净肉质量

ＮＭＷ／ｋｇ

眼肉质量

ＲＥＭＷ／ｋｇ

安格斯Ａｎｇｕｓ ３２６．８７±５．５５ａ ５７６．５５±７．８８ａ ０．６６±０．０１ａｂ ３１９．１０±４．９１ａ ２５．８４±０．４７ｂ ２７５．７０±７．６７ａ １．４２±０．０３ａｂ

海福特 Ｈｅｒｅｆｏｒｄ ３３２．０３±６．８２ａ ５９２．１２±８．７７ａ ０．７０±０．０１ａ ３１７．３３±５．９８ａ ２６．６８±０．３７ａ ２８２．７２±４．２６ａ １．５０±０．０４ａ

西门塔尔Ｓｉｍｍｅｎｔａｌ ２９２．５４±３．８６ｂ ５１７．７０±７．７９ｂ ０．６３±０．０１ｂ ２７６．８８±４．３４ｂ ２４．２８±０．４６ｂ ２４６．７１±３．７３ｂ １．３２±０．０３ｂ

品种

Ｂｒｅｅｄ

背膘厚

ＢＦＴ／ｃｍ

嫩度

ＴＮ／ｋｇ

大理石纹

ＭＢＳ

眼肌面积

ＲＥＡ／ｃｍ２

肉色评分

ＭＣＳ

脂肪评分

ＦＣＳ

安格斯Ａｎｇｕｓ ０．９９±０．０６ａ ２．７６±０．１３ｂ １．９７±０．１３ ６６．８０±１．４４ ４．３３±０．１６ １．３２±０．０６

海福特 Ｈｅｒｅｆｏｒｄ ０．９９±０．０９ａ ３．２９±０．１６ａｂ ２．６５±０．１８ ６２．２７±１．２９ ４．０８±０．１５ １．１６±０．０６

西门塔尔Ｓｉｍｍｅｎｔａｌ ０．６４±０．０４ｂ ４．１３±０．２６ａ ２．４５±０．１９ ６３．２５±１．２０ ４．１６±０．１５ １．２３±０．０６

ａ．ｂ．标有不同肩标者差异显著（犘＜０．０５）

ａ，ｂ．Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｏｃｕｓｄｉｆｆｅｒ（犘＜０．０５）

３　讨　论

３１　犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ位点多态性及相关分析

　　犘犗犖１／犈犮狅ＲⅤ位点多态性是犘犗犖１基因第６

外显子第１４７位Ａ到Ｇ的转换造成的。本研究中

首次计算了该位点不同基因型和各等位基因的频

率，哈代温伯格平衡χ
２ 独立性检验表明该位点在

品种间和西门塔尔牛（犘＝０．０２２３０７）中处于不平衡

状态。这可能是由选择压造成的。当然，样本误差

也是一个非常关键的影响因素。适合性检验模型

中，品种效应相对于基因型效应来说对所有性状还

是非常重要的。
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　１期 姬爱国等：牛犘犗犖１基因对生长和胴体性状的影响

表６　犘犗犖１／犈犮狅犚Ⅴ和犃犾狌Ⅰ双位点基因型对生长和胴体性状的效应分析

犜犪犫犾犲６　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犿犲犪狀狊犪狀犱狊狋犪狀犱犪狉犱犲狉狉狅狉狊狅犳犵狉狅狑狋犺犪狀犱犮犪狉犮犪狊狊狋狉犪犻狋狊狅犫狋犪犻狀犲犱犳狅狉狋犺犲犾犻狀犽犪犵犲犵犲狀狅狋狔狆犲犪狋狋犺犲犘犗犖１／犈犮狅犚

Ⅴ犪狀犱犃犾狌Ⅰ狊犻狋犲狊

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

始质量

ＢＷ１／ｋｇ

宰前质量

ＳＢＷ／ｋｇ

日增质量

ＡＤＧ／（ｋｇ·ｄ
－１）

热胴体质量

ＨＣＷ／ｋｇ

全骨质量

ＴＢＷ／ｋｇ

净肉质量

ＮＭＷ／ｋｇ

眼肉质量

ＲＥＭＷ／ｋｇ

ＡｅＡｅＡａＡａ ３４５．２９±１６．１５ａ ５７５．９３±２８．８０ ０．７０±０．０３ ３０６．８６±１６．９９ ２５．３３±０．７０ ２７５．３０±１４．１１ １．３３±０．０７

ＡｅＡｅＡａＧａ ３０１．２９±６．０５ｂ ５５８．９６±１４．８８ ０．６７±０．０２ ３００．５４±７．２７ ２５．７６±０．６９ ２６６．６１±７．１８ １．４３±０．０５

ＡｅＡｅＧａＧａ ２９６．００±７．５９ｂ ５３４．９４±２３．２９ ０．６２±０．０７ ２９４．４２±１４．１２ ２４．６７±１．１３ ２５５．１３±１１．１１ １．３４±０．０５

ＡｅＧｅＡａＡａ ３３０．６３±１１．３３ａｂ５８２．８１±１６．５８ ０．６９±０．０７ ３１７．０５±８．９５ ２５．８７±１．１５ ２７３．４７±７．９９ １．４１±０．０３

ＡｅＧｅＡａＧａ ３３４．８２±８．１１ａｂ ５８２．９１±９．６９ ０．６９±０．０５ ３１６．０２±７．２８ ２５．８５±０．５１ ２７８．５３±４．６６ １．４６±０．０４

ＡｅＧｅＧａＧａ ３１７．４３±１５．５２ａｂ５５８．５７±２４．２０ ０．６２±０．１０ ３０３．５４±１５．９５ ２５．４８±０．９１ ２６６．５４±１１．９０ １．３８±０．０８

ＧｅＧｅＡａＡａ ３１８．００±２４．３４ａｂ５６６．３８±２６．４６ ０．６６±０．０６ ３１０．００±１５．９６ ２６．５９±１．１６ ２６４．８９±１２．８６ １．３９±０．１３

ＧｅＧｅＡａＧａ ３２３．２７±７．２８ａｂ ５５３．４３±１４．０７ ０．６５±０．０４ ２９９．４９±１０．３１ ２５．９５±０．６４ ２６３．７３±６．８０ １．３８±０．０７

ＧｅＧｅＧａＧａ ２８２．７１±５．０３ｂ ５５４７．８６±９．９１ ０．６６±０．０２ ２９６．１９±７．３１ ２５．０２±１．０６ ２６１．４２±４．６８ １．３７±０．１２

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

背膘厚

ＢＦＴ／ｃｍ

嫩度

ＴＮ／ｋｇ

大理石纹

ＭＢＳ

眼肌面积

ＲＥＡ／ｃｍ２

肉色评分

ＭＣＳ

脂肪评分

ＦＣＳ

ＡｅＡｅＡａＡａ １．２０±０．２６ａｂ ３．９６±０．８６ ２．０７±０．４３ ６５．４３±２．２６ ４．８６±０．３２ １．２９±０．１５

ＡｅＡｅＡａＧａ ０．８１±０．０８ａｂ ３．６９±０．２２ ２．１１±０．２０ ６５．７１±１．５０ ３．８９±０．２３ １．２５±０．１０

ＡｅＡｅＧａＧａ ０．６５±０．１０ｂ ３．６１±０．２６ ２．６７±０．３９ ６２．２２±２．０９ ４．０６±０．２３ １．２２±０．０９

ＡｅＧｅＡａＡａ ０．９１±０．１２ａｂ ２．９３±０．２４ ２．３１±０．３５ ６３．７５±２．３４ ４．６３±０．２８ １．２５±０．１３

ＡｅＧｅＡａＧａ ０．８２±０．０７ａｂ ２．９７±０．２６ ２．３５±０．２２ ６６．８８±１．４３ ４．３８±０．２４ １．２９±０．０７

ＡｅＧｅＧａＧａ １．２６±０．２２ａ ３．６４±０．５９ ２．２９±０．２９ ６２．００±４．１６ ４．３６±０．１８ １．２９±０．１５

ＧｅＧｅＡａＡａ ０．８５±０．２０ａｂ ３．２０±０．２４ ２．３８±０．３８ ６２．２５±４．９６ ４．００±０．３５ １．２５±０．１４

ＧｅＧｅＡａＧａ ０．８６±０．０９ａｂ ３．１５±０．３０ ２．５０±０．３１ ６１．７３±２．５５ ４．３３±０．２０ １．２３±０．０８

ＧｅＧｅＧａＧａ ０．８０±０．１６ａｂ ３．７２±０．２６ ２．５０±０．２９ ６４．１４±１．９１ ３．４３±０．１７ １．００±０．００

表中最小均值具有不同上标者差异显著（犘＜０．０５）

ＬＳＭｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｄｉｆｆｅｒ（犘＜０．０５）

　　本研究结果表明，该位点中的ＡＧ基因型相对

于其它２种基因型在生长和胴体方面可能为优势基

因型。具有这种基因型的个体有着大的始质量，这

可能是因为它们本身具有较大的断奶质量，并且尽

管日增质量有所不同，但它们还是具有了较大的宰

前质量。这样就导致它们会具有较大的净肉质量，

从而提高经济效益。同时具有这种基因型的个体的

嫩度要优于ＡＡ和ＧＧ基因型个体。

３２　犘犗犖１／犃犾狌犐位点多态性及相关分析

　　犘犗犖１／犃犾狌Ｉ位点多态性是由第６外显子１６２

位的Ｇ转变为Ａ引起的。对该突变所引发的多态

进行分析，存在２种等位基因和３种基因型。且哈

代温伯格χ
２ 显著性检验证明该位点在品种间和品

种内均处于平衡状态。但小样本和选择压对它造成

的影响仍须关注，这需要进一步利用大群体来检测。

　　关联分析暗示了该位点ＡＡ和ＡＧ基因型对肉

牛的始质量、宰前质量、净肉质量以及肉色等性状有

着显著的生物学意义（犘＜０．０５），并较ＧＧ基因型

为好。同时，该位点的 ＡＡ基因型个体在高的生长

性能和胴体品质都较其它基因型要好。

　　由于在同一年龄水平上，品种效应，基因型与品

种互作效应以及连锁分析对始质量所产生的不同作

用，可能存在两方面的原因：早期营养水平和品种差

异。连锁效应分析中背膘厚的差异可能是单倍型对

其产生的基因型效应。

　　犘犗犖ｓ基因家族现已被证实与人的初生质量和

妊娠缩短的新生儿体质量有关［９］。ＰＯＮ２蛋白中

Ｓｅｒ３１１Ｓｅｒ在新生儿中与短的妊娠期高度相关
［１０］。

低活性的ＰＯＮ１蛋白或是ＰＯＮ１１９２的人的尿酸二

乙基磷酸盐与过低的初生质量高度相关，二甲基磷

酸盐与短小体尺高度相关［１６］。这些结果暗示了

ＰＯＮｓ蛋白可能在家畜中有着相似的功能，基于这

些事实，可以做进一步的相关研究，以期用于家畜的

早期选择。
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