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摘　要：选择位于绵羊第６号染色体上与多胎基因（犉犲犮Ｂ）紧密连锁的微卫星ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１３２９、ＢＭ１４３和Ｏａｒ

ＨＨ５５标记 以及位于第４号染色体上的ＯａｒＨＨ３５标记对湖羊的产羔性状进行研究，结果显示：湖羊的５个微卫星

座位都达到了高度多态水平（犘犐犆＞０．５），５个微卫星座位可以用于湖羊产羔性状的遗传多样性的评估。方差分析

结果表明：５个基因座中ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１４３各基因型产羔数生产力之间存在极显著差异（犘＜０．０１），ＯａｒＨＨ３５各

基因型产羔数可能生产力之间存在显著差异（０．０１＜犘＜０．０５），ＢＭ１３２９、ＯａｒＨＨ５５各基因型产羔数可能生产力之

间差异不显著（犘＞０．０５）。在 ＯａｒＡＥ１０１标记中１０７／１１３的产羔数最小二乘平均值为最大，与基因型１０３／１１３、

１０７／１０７、１０１／１１１、１１３／１１３、１０７／１１１和１０３／１０３之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异不显著（犘＞０．０５），但

与１０１／１０１和１０３／１０７之间产羔数最小二乘平均值差异显著（０．０１＜犘＜０．０５），与１１５／１１５和１１１／１１１之间产羔数

可能生产力最小二乘平均值差异极显著（犘＜０．０１）。在ＯａｒＨＨ３５标记中１３９／１３９的产羔数可能生产力最小二乘

平均值为最大，与基因型１３９／１４１、１３９／１２７、１３７／１２５之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异不显著（犘＞

０．０５），但与１２７／１２７、１２５／１２５和１３９／１２５之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异极显著（犘＜０．０１）。在

ＢＭ１４３标记中１１８／１１８的产羔数可能生产力最小二乘平均值为最大，与基因型１１８／１０６、１１８／１１０、１０６／１０４和１１２／

１１４之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异不显著（犘＞０．０５），但与１１８／１１６和１０２／１０６之间产羔数可能生产

力最小二乘平均值差异显著（０．０１＜犘＜０．０５），与１０２／１０４、１１２／１０２和１１６／１１２之间产羔数可能生产力最小二乘

平均值差异极显著（犘＜０．０１）。研究将在今后湖羊品种的标记辅助选择和分子育种中具有重要的应用价值。
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　　绵羊产羔数是一个遗传力很低的数量性状，其

遗传力只有０．０５～０．１５，因此难以用常规的育种技

术来改良产羔数性状［１］。

　　世界上许多绵羊品种存在多胎性，如剑桥羊、芬

兰羊、罗曼诺夫、Ｂｏｏｒｏｏｌａ美利奴羊、我国的湖羊和

小尾寒羊等，其中只有澳洲的Ｂｏｏｒｏｏｌａ美利奴羊的

多胎机制了解得较为清楚，并于１９５９年育成了多胎

的Ｂｏｏｒｏｏｌａ美利奴高产群
［２］。此后，人们对Ｂｏｏ

ｒｏｏｌａ美利奴羊多胎的遗传机制进行了广泛的研究，

发现位于６号染色体上的高产基因是由常染色体上

控制繁殖性状的基因发生突变所致，该基因对控制

产羔数起主要作用，称为主基因［３５］。１９８９年，该基

因被绵、山羊遗传命名委员会正式定名为犉犲犮Ｂ基因

（即Ｆｅｃ＝ｆｅｃｕｎｄｉｔｙ，Ｂ＝Ｂｏｏｒｏｏｌａ
［５］）。犉犲犮Ｂ被精确

定位在微卫星标记 ＯａｒＡＥ１０１和ＢＭ１３２９之间１０

ｃＭ的区域内
［６８］，并且在实践中ＯａｒＡＥ１０１已被用

于标记辅助选择，提高绵羊的多胎性［９］。

　　湖羊主要分布于江苏省的吴县、无锡、太仓、昆

山、宜兴等地以及浙江省的吴兴、嘉兴、桐乡等县。

一年四季均可发情配种，但较多集中在春季４月下

旬～６月底和秋季９～１０月底。湖羊繁殖力高，除

初产母羊外，一般每胎产羔都在２只以上，有的一胎

能产６～８只，据《中国羊品种志》记载湖羊平均产羔

率为２２８．９２％
［１０］。目前关于小尾寒羊的多胎性储

明星等已经进行了许多深入的研究［１１１６］。相对于小

尾寒羊的繁殖性能研究而言，关于湖羊多胎性能的

研究相对较少，但也有许多学者为此进行了有意义

的探讨：程瑞禾等自２０世纪８０年代初以来进行了

一系列的研究，涉及湖羊的四季发情及排卵数、生殖

器官的发育、卵泡的发育、内分泌水平的研究等生物

学及生理学基础，为湖羊多胎性能的进一步研究作

了铺垫［１７］。

　　目前关于湖羊多胎性能分子机理的研究较少或

者仅仅是作为对照品种进行了侧面的研究，而且采

用的是利用特定标记的等位基因（或基因型）与产羔

性状表型值的关联性分析来进行选择或生产性能的

预测分析的思路［１２，１８２０］，但是绵羊的产羔性能受到

生理状态、营养水平及公羊精液品质等外部因素的

影响，产羔性状的表型值并不能真正遗传，从而利用

标记与性状表型值的关联进行选择，其效率会受到

一定程度的影响。鉴于母羊可能生产力是利用母羊

产羔数性状多次度量的重复力而得到的遗传参数，

８
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是衡量母羊在产羔性状上所具有的遗传潜力，是选

择优秀母羊的重要依据。因此根据母羊可能生产力

的估计值并结合基因（或基因型）的选择对于提高选

种的准确性和加快遗传改进具有重要意义。

　　本研究中作者借鉴Ｂｏｏｒｏｏｌａ羊的研究成果，选

择与犉犲犮Ｂ 基因紧密连锁的微卫星标记对湖羊的多

胎性状进行研究，以探讨微卫星标记与湖羊母羊产

羔数可能生产力这一种用指标的关联性，为进一步

开展湖羊产羔机理的研究和标记辅助选择提供理论

依据，也为探讨我国地方绵羊繁殖性能的遗传机理

提供新的分析思路。

１　材料和方法

１１　试验材料与犇犖犃提取

　　２００５年在江苏省苏州市种羊场随机选取成年

母羊６０只，静脉采血１０ｍＬ，肝素钠抗凝，酚、氯仿

抽提ＤＮＡ后，ＴＥ溶解，－２０℃保存。并查阅资料

收集湖羊成年母羊头３胎的产羔数记录。

１２　湖羊微卫星标记的引物合成

　　根据Ｂｏｏｒｏｏｌａ绵羊的研究结果，选择了第６号

染色体上与多胎基因犉犲犮Ｂ 紧密连锁的４个微卫星

座位引物，以及与产羔性状也有密切关系的第４号

染色体上的１个微卫星座位的引物（表１）。引物由

上海生工生物工程技术服务公司合成。

１３　犘犆犚反应体系

　　ＰＣＲ反应体系参照文献［２１２３］，并作适当调

整，ＰＣＲ反应体系为２０μＬ：１０ｍｍｏｌ·Ｌ
－１ｄＮＴＰ

０．４μＬ，１０×ｂｕｆｆｅｒ２μＬ，２５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１ ＭｇＣｌ２（表

１），８μｍｏｌ·μＬ
－１两侧引物各１μＬ，５Ｕ犜犪狇ＤＮＡ

聚 合酶０．２μＬ，５０ｎｇ·μＬ
－１的ＤＮＡ模板２μＬ，

表１　引物序列及退火温度和 犕犵犆犾２用量

犜犪犫犾犲１　犜犺犲犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲狆狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊，犪狀犱狆犪狉狋狅犳犘犆犚犮狅狀犱犻狋犻狅狀狊狅犳狋犺犲犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

标记

Ｍａｒｋｅｒ

　引物序列５′３′

　Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ＭｇＣｌ２ 用量／μＬ

ＶｏｌｕｍｅｏｆＭｇＣｌ２

ＯａｒＨＨ５５
ＧＴＴＡＴＴＣＣＡＴＡＴＴＣＴＴＴＣＣＴＣＣＡＴＣＡＴＡＡＧＣ

ＣＣＡＣＡＣＡＧＡＧＣＡＡＣＴＡＡＡＡＣＣＣＡＧＣ
６３ ２．４

ＯａｒＨＨ３５
ＡＡＴＴＧＣＡＴＴＣＡＧＴＡＴＣＴＴＴＡＡＡＣＡＴＣＴＧＧＣ

ＡＴＧＡＡＡＡＴＡＴＡＡＡＧＡＧＡＡＴＧＡＡＣＣＡＣＡＣＧＧ
６３ ２．４

ＢＭ１４３
ＡＣＣＴＧＧＧＡＡＧＣＣＴＣＣＡＴＡＴＣ

ＣＴＧＣＡＧＧＣＡＧＡＴＴＣＴＴＴＡＴＣＧ
６３ ２．４

ＢＭ１３２９
ＴＴＧＴＴＴＡＧＧＣＡＡＧＴＣＣＡＡＡＧＴＣ

ＡＡＣＡＣＣＧＣＡＧＣＴＴＣＡＴＣＣ
６０ １．２

ＯａｒＡＥ１０１
ＴＴＣＴＴＡＴＡＧＡＴＧＣＡＣＴＣＡＡＧＣＴＡＧＧ

ＴＡＡＧＡＡＡＴＡＴＡＴＴＴＧＡＡＡＡＡＡＣＴＧＴＡＴＣＴＣＣＣ
５９ ２．４

用ｄｄＨ２Ｏ补足２０μＬ。ＰＣＲ反应程序为：９４℃预

变性５ｍｉｎ，（９４℃变性１ｍｉｎ，退火１ｍｉｎ，７２℃延

伸１ｍｉｎ）３０个循环，７２℃５ｍｉｎ保存。反应结束

后，ＰＣＲ扩增产物用８％非变性聚丙烯酰胺凝胶电

泳分离结合硝酸银染色法检测，染色后的凝胶利用

ＫＯＤＡＫ凝胶成像系统复制保存，利用ＫａｄａｋＤｉｇｉ

ｔｉａｌＳｉｅｎｃｅＩＤ Ｉｍａｇｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｓｏｆｔｗａｒｅ 根 据

ｐＢＲ３２２／犕狊狆Ⅰｍａｒｋｅｒ判断扩增片段的大小。

１４　统计分析

１．４．１　群体中遗传变异指标的计算　每个基因座

的杂合度（犎）
［２４］、多型信息含量（犘犐犆）

［２５］、有效等

位基因数（犖犲）
［２６］的计算，采用ＳＡＳ软件计算。

１．４．２　母羊可能生产力的估计　根据母羊各胎的

记录计算产羔性状的重复力，按照文献［１］计算母羊

产羔性状的可能生产力。

１．４．３　标记基因型与湖羊产羔数可能生产力的关

联分析　配合下列模型进行最小二乘方差分析，比

较湖羊产羔数可能生产力在标记基因型之间的差

异。

狔犻犼 ＝μ＋犕犻＋犲犻犼

其中：狔犻犼－产羔数的可能生产力；μ－群体均值；

犕犻－第ｉ种标记基因型的固定效应；犲犻犼－随机残差

效应。用ＳＡＳ的 ＧＬＭ（ＧｅｎｅｒａｌＬｉｎｅａｒＭｏｄｅｌ）过

程完成。

９
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２　结果与分析

２１　各微卫星基因座扩增结果的分析

２．１．１　各微卫星座位优势基因型、等位基因及其频

率　５个微卫星座位的等位基因分布及其频率分别

见表２。由表２可见，在 ＯａｒＡＥ１０１基因座共发现

１７种基因型、９个等位基因，变异范围在１０１～１２５

ｂｐ之间，其中优势基因型为１０７／１１３、１０７／１０７、

１１１／１１１、１１３／１１３，优势等位基因为１０７、１１３、１１１；

在ＢＭ１３２９基因座共发现了９种基因型、５个等位

基因，变异范围在１４６～１６４ｂｐ之间，其中优势基因

型为１４６／１４６、１６４／１６４、１４６／１５８、１４６／１６２，优势等

位基因为１４６、１６４、１５８、１６２；在ＯａｒＨＨ３５基因座共

发现了７种基因型、５个等位基因，变异范围在１２５

～１４１ｂｐ之间，其中优势基因型为１３９／１３９、１３９／

１２７、１３９／１２５，优势等位基因为１３９、１２７、１２５；在

ＢＭ１４３基因座共发现２０种基因型、９个等位基因，

变异范围在１０２～１１８ｂｐ之间，其中优势基因型为

１１６／１１８、１０２／１０４、１１８／１０６，优势等位基因为１１８、

１１６、１０６、１０４、１０２；在ＯａＨＨ５５基因座共发现１６种

基因型、６个等位基因，变异范围在１２５～１４７ｂｐ之

间，其中优势基因型为１４７／１２９、１４７／１２７、１２７／１２９，

表２　５个微卫星标记在湖羊中的扩增结果

犜犪犫犾犲２　犃犿狆犾犻犮犪狋犻狅狀狅犳犳犻狏犲犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犿犪狉犽犲狉狊犻狀犎狌狊犺犲犲狆

基因座

Ｌｏｃｉ

基因型（个体数）

Ｇｅｎｅｔｙｐｅ（Ｎｏ．ｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ）

等位基因大小／ｂｐ

Ｓｉｚｅｏｆａｌｌｅｌｅｓ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＯａｒＡＥ１０１

１０３／１１３（４） １０１／１１１（３） １０３ ０．０９１７

１０７／１１３（８） １１３／１１３（１０） １０１ ０．０８３３

１０７／１０７（９） １０７／１１１（２） １０７ ０．２６６７

１０１／１０１（２） １０３／１０７（３） １０９ ０．０１６７

１０１／１０７（１） １０３／１０３（２） １１３ ０．２７５０

１１５／１１５（４） １１５／１１７（１） １１５ ０．０７５０

１１１／１１１（７） １０１／１１３（１） １１１ ０．１５８３

１０１／１２５（１） １２５／１２５（１） １２５ ０．０２５０

１０９／１０９（１） １１７ ０．００８３

ＢＭ１３２９

１４６／１４６（１２） １４６／１６２（１５） １４６ ０．４１６７

１６４／１６４（１３） １５８／１５８（３） １６４ ０．２３３３

１４６／１５８（９） １６２／１６２（３） １５８ ０．１３３３

１４８／１４８（２） １４８／１５８（１） １４８ ０．０４１７

１４６／１６４（２） １６２ ０．１７５０

ＯａｒＨＨ３５

１３９／１３９（７） １２５／１２５（５） １３９ ０．４７５０

１３９／１４１（４） １３７／１２５（３） １４１ ０．０３３３

１２７／１２７（２） １２７ ０．２２５０

１３９／１２７（２３） １２５ ０．２４１７

１３９／１２５（１６） １３７ ０．０２５０

ＢＭ１４３

１１８／１１８（３） １１６／１０４（１） １１８ ０．２６６７

１１８／１１６（８） １１２／１１４（２） １１６ ０．１１６７

１０２／１０４（１０） １１２／１１８（１） １０２ ０．１４１７

１０２／１０６（２） １１２／１０２（３） １０４ ０．１２５０

１１８／１０６（１２） １１８／１１２（１） １０６ ０．１７５０

１１８／１０２（１） １１２／１０４（１） １１０ ０．０１６７

１１８／１０８（１） １１６／１１２（４） １０８ ０．０４１７

１０８／１０８（１） １０８／１０２（１） １１２ ０．１０００

１０６／１０４（３） １１６／１０６（１） １１４ ０．０１６７

１０６／１０６（１） １０８／１０６（１）

ＯａｒＨＨ５５

１３１／１３１（１） １４７／１２７（１１）

１３１／１２９（３） １４７／１３５（２） １３１ ０．０５８３

１２９／１２９（３） １４７／１２５（４） １２９ ０．２６６７

１３５／１３１（１） １２７／１２５（４） １３５ ０．０３３３

１４７／１４７（４） １２７／１２９（８） １４７ ０．３２５０

１４７／１２９（１３） １２７／１２７（１） １２７ ０．２１６７

１４７／１３１（１） １２５／１２５（２） １２５ ０．１０００

１３５／１２９（１） １２９／１２７（１）

０１
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优势等位基因为１４７、１２９、１２７。

２．１．２　微卫星座位的多态信息含量、有效等位基因

数及群体杂合度　结果表明：５个微卫星座位在湖

羊品种中存在多态性，可以用于湖羊产羔性状的遗

传多样性评估。

表３　湖羊５个微卫星标记的有效等位基因数、多态信息含

量和杂合度

犜犪犫犾犲３　犘狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犮狅狀狋犲狀狋（犘犐犆），犿犲犪狀

犺犲狋犲狉狅狕狔犵狅狊犻狋狔（犎）犪狀犱犿犲犪狀犲犳犳犲犮狋犻狏犲狀狌犿犫犲狉狅犳

犪犾犾犲犾犲狊（犖犲）狅犳犳犻狏犲犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犇犖犃狊犻狋犲狊犻狀犎狌

狊犺犲犲狆

基因座

Ｌｏｃｉ

多态信息含量

犘犐犆

杂合度

犎

有效等位基因数

犖犲

ＯａｒＡＥ１０１ ０．７８０３ ０．８０６２ ５．１６１１

ＢＭ１３２９ ０．６７８８ ０．７２１８ ３．５９４５

ＯａｒＨＨ３５ ０．６０７３ ０．６６３６ ２．９７２６

ＢＭ１４３ ０．８１６９ ０．８３６６ ６．１２１０

ＯａｒＨＨ５５ ０．７２３６ ０．７６１８ ４．１９７８

平均值 ０．７２１４ ０．７５８０ ４．４０９４

２２　微卫星基因座基因型与湖羊产羔数可能生产

力的关联分析

　　湖羊５个基因座的各基因型产羔数可能生产力

的方差分析（对于基因型不足２个个体，这里不予分

析）结果表明５个基因座中 ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１４３各

基因型产羔数可能生产力之间存在极显著差异（犘

＜０．０１），ＯａｒＨＨ３５各基因型产羔数可能生产力之

间存在显著差异（０．０１＜犘＜０．０５），ＯａｒＨＨ５５、

ＢＭ１３２９各基因型产羔数可能生产力之间差异不显

著（犘＞０．０５）。湖羊５个基因座的产羔数可能生产

力最小二乘均值±标准误以及多重比较结果见表（４

～８）。

　　结果表明：在ＯａｒＡＥ１０１标记中１０７／１１３的产

羔数可能生产力最小二乘平均值为最大，与基因型

１０３／１１３、１０７／１０７、１０１／１１１、１１３／１１３、１０７／１１１ 和

１０３／１０３之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差

异不显著，但与１０１／１０１和１０３／１０７之间产羔数可

能生产力最小二乘平均值差异显著，与１１５／１１５和

１１１／１１１之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差

异极显著。

　　结果表明：在标记犅犕１３２９中１６２／１６２产羔数可

能生产力最小二乘平均值为最大，但与其他基因型之

间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异不显著。

　　结果表明：在 ＯａｒＨＨ３５标记中１３９／１３９的产

羔数可能生产力最小二乘平均值为最大，与基因型

表４　湖羊各犗犪狉犃犈１０１基因型的产羔数可能生产力最小二

乘均值±标准误

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狅犳狋犺犲

犗犪狉犃犈１０１犵犲狀狅狋狔狆犲狊犳狅狉狋犺犲犘狉狅犱狌犮犻狀犵犪犫犻犾犻狋狔狅犳

犾犻狋狋犲狉狊犻狕犲狅犳犲狑犲狊犻狀犎狌狊犺犲犲狆

ＯａｒＡＥ１０１基因型（ｎ）

ＯａｒＡＥ１０１ｇｅｎｏｔｙｐｅ

最小二乘均值±标准误

Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ

ｍｅａｎｓ±ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ

１０３／１１３（４） ２．５７２５±０．０３６２ａｂＡＢ

１０７／１１３（８） ２．５９５０±０．０２５６ａＡ

１０７／１０７（９） ２．５８５６±０．０２４１ａＡＢ

１０１／１０１（２） ２．４６００±０．０５１２ｂｃＡＢＣ

１１５／１１５（４） ２．４７５０±０．０３６２ｂｃＢＣ

１１１／１１１（７） ２．４３００±０．０２７３ｃＣ

１０１／１１１（３） ２．５１６７±０．０４１８ａｂｃＡＢＣ

１１３／１１３（１０） ２．５８８０±０．０２２９ａＡＢ

１０７／１１１（２） ２．４９００±０．０５１２ａｂｃＡＢＣ

１０３／１０７（３） ２．４７３３±０．０４１８ｂｃＡＢＣ

１０３／１０３（２） ２．５５５０±０．０５１２ａｂｃＡＢＣ

同列中具有不同小写字母肩标的平均值间差异显著（０．０１＜

犘＜０．０５）；同列中具有不同大写字母肩标的平均值间差异

极显著（犘＜０．０１）

Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌ

ｕｍｎｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（０．０１＜犘＜０．０５）；Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｔｈｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｄｉｆｆｅｒ

ｅｘｔｒｅｍｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＜０．０１）

表５　湖羊各犅犕１３２９基因型的产羔数可能生产力最小二

乘均值±标准误

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狅犳狋犺犲犅犕１３２９

犵犲狀狅狋狔狆犲狊犳狅狉狋犺犲犘狉狅犱狌犮犻狀犵犪犫犻犾犻狋狔狅犳犾犻狋狋犲狉狊犻狕犲狅犳犲

狑犲狊犻狀犎狌狊犺犲犲狆

　ＢＭ１３２９基因型（ｎ）

　ＢＭ１３２９ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

最小二乘均值±标准误

Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ

ｍｅａｎｓ±ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ

１４６／１４６（１２） ２．５４００±０．０２４２ａ

１６４／１６４（１３） ２．４８３８±０．０２３２ａ

１４６／１５８（９） ２．５６１１±０．０２８０ａ

１４８／１４８（２） ２．４６００±０．０５９３ａ

１４６／１６４（２） ２．４６００±０．０５９３ａ

１４６／１６２（１５） ２．５４８７±０．０２１７ａ

１５８／１５８（３） ２．５５６７±０．０４８４ａ

１６２／１６２（３） ２．５７６７±０．０４８４ａ

同列中具有相同字母肩标的平均值间差异不显著（犘＞

０．０５）。下同

Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｔｈｅｓａｍｅｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎ

ｄｉｆｆｅｒｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＞０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ
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表６　湖羊各犗犪狉犎犎３５基因型的产羔数可能生产力最小二

乘均值±标准误

犜犪犫犾犲６　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狅犳狋犺犲犗犪狉

犎犎３５犵犲狀狅狋狔狆犲狊犳狅狉狋犺犲犘狉狅犱狌犮犻狀犵犪犫犻犾犻狋狔狅犳犾犻狋狋犲狉

狊犻狕犲狅犳犲狑犲狊犻狀犎狌狊犺犲犲狆

　ＯａｒＨＨ３５基因型（ｎ）

　ＯａｒＨＨ３５ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

最小二乘均值±标准误

Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ

ｍｅａｎｓ±ｓｔａｎｄｅｒｒｏｒ

１３９／１３９（７） ２．５９２９±０．０３０６ａＡ

１３９／１４１（４） ２．５４００±０．０４０５ａｂＡＢ

１２７／１２７（２） ２．４６００±０．０５７３０ｂＢ

１３９／１２７（２３） ２２．５５０８±０．０１６９ａＡＢ

１３９／１２５（１６） ２．４８４３±０．０２０２ｂＢ

１２５／１２５（５） ２．４８１７±０．０３３１ｂＢ

１３７／１２５（３） ２．５３６７±０．０４６７ａｂＡＢ

同列中具有不同小写字母肩标的平均值间差异显著（０．０１＜

犘＜０．０５）；同列中具有不同大写字母肩标的平均值间差异

极显著（犘＜０．０１）。下同

Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌ

ｕｍｎｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（０．０１＜犘＜０．０５）；Ｍｅａｎｓｗｉｔｈｔｈｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｄｉｆｆｅｒ

ｅｘｔｒｅｍｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＜０．０１）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

１３９／１４４、１３９／１２７、１３７／１２５之间产羔数可能生产力

最小二乘平均值差异不显著，但与１２７／１２７、１２５／

１２５和１３９／１２５之间产羔数可能生产力最小二乘均

值差异极显著。

表７　湖羊各犅犕１４３基因型的产羔数可能生产力最小二乘

均值±标准误

犜犪犫犾犲７　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狅犳狋犺犲犅犕１４３

犵犲狀狅狋狔狆犲狊犳狅狉狋犺犲犘狉狅犱狌犮犻狀犵犪犫犻犾犻狋狔狅犳犾犻狋狋犲狉狊犻狕犲狅犳犲

狑犲狊犻狀犎狌狊犺犲犲狆

ＢＭ１４３基因型（ｎ）

ＢＭ１４３ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

最小二乘均值±标准误

Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ

ｍｅａｎｓ±ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ

１１８／１１８（３） 　２．６４００±０．０４０７
ａＡ

１１８／１１６（８） 　２．５１４４±０．０２３５
ｂｃｄＡＢＣ

１０２／１０４（１０） 　２．４５４０±０．０２２２
ｃｄＣ

１０２／１０６（２） 　２．４９００±０．０４９８
ｂｃｄＡＢＣ

１１８／１０６（１２） 　２．５８６３±０．０２１２
ａＡＢ

１１８／１１０（２） 　２．５９００±０．０４９８
ａｂＡＢＣ

１０６／１０４（３） 　２．５３６７±０．０４０７
ａｂｃｄＡＢＣ

１１２／１１４（２） 　２．５５５０±０．０４９８
ａｂｃｄＡＢＣ

１１２／１０２（３） 　２．４５００±０．０４０７
ｄＣ

１１６／１１２（４） 　２．４７５０±０．０３５２
ｂｃｄＢＣ

表８　湖羊各犗犪狉犎犎５５基因型的产羔数可能生产力最小二

乘均值±标准误

犜犪犫犾犲８　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狅犳狋犺犲犗犪狉

犎犎５５犵犲狀狅狋狔狆犲狊犳狅狉狋犺犲犘狉狅犱狌犮犻狀犵犪犫犻犾犻狋狔狅犳犾犻狋狋犲狉

狊犻狕犲狅犳犲狑犲狊犻狀犎狌狊犺犲犲狆

ＯａｒＨＨ５５基因型（ｎ）

ＯａｒＨＨ５５ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

最小二乘均值±标准误

Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ

ｍｅａｎｓ±ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ

１３１／１２９（３） ２．５３３３±０．０５００ａ

１２９／１２９（３） ２．４５００±０．０５００ａ

１４７／１４７（４） ２．５７２５±０．０４３３ａ

１４７／１２９（１３） ２．５４７７±０．０２４０ａ

１４７／１２７（１１） ２．５２０９±０．０２６１ａ

１４７／１３５（２） ２．５９００±０．０６１２ａ

１４７／１２５（４） ２．５２５０±０．０４３３ａ

１２７／１２５（４） ２．４９２５±０．０４３３ａ

１２７／１２９（９） ２．４８５６±０．０２８９ａ

１２５／１２５（２） ２．５２５０±０．０６１２ａ

　　结果表明：在ＢＭ１４３标记中１１８／１１８的产羔数

可能生产力最小二乘均值为最大，与基因型１１８／

１０６、１１８／１１０、１０６／１０４和１１２／１１４之间产羔数可能

生产力最小二乘均值差异不显著，但与１１８／１１６和

１０２／１０６之间产羔数可能生产力最小二乘均值差异

显著，与１０２／１０４、１１２／１０２和１１６／１１２之间产羔数

可能生产力最小二乘均值差异极显著。

　　结果表明：在标记 ＯａｒＨＨ５５中１４７／１３５产羔

数可能生产力最小二乘平均值为最大，但与其他基

因型之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异不

显著。

　　当然，由于本研究检测的样本数较少，上述各微

卫星标记基因座与湖羊产羔数可能生产力之间的关

系只是初步的，还需要扩大样本进行进一步的分析。

本研究结果对于提高湖羊产羔数的育种实践有一定

的指导意义。

３　讨　论

３１　关于５个微卫星标记的有效等位基因数、多态

信息含量和杂合度分析

　　有效等位基因数、多态信息含量和杂合度都可

用来度量群体遗传多样性。本研究中５个微卫星座

位 ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１３２９、ＯａｒＨＨ３５、ＢＭ１４３、Ｏａｒ

ＨＨ５５的有效等位基因数分别为５．１６１１、３．５９４５、

２．９７２６、６．１２１０、４．１９７８，平均为４．４０９４。Ｍｏｎｔ

ｇｏｍｅｒｙ等
［７］检测到ＯａｒＡＥ１０１、ＯａｒＨＨ５５、ＢＭ１４３
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的等位基因数分别为７、１１和１１；储明星等
［１１］在

ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１３２９检测到的等位基因数分别为４

～５和４。这些结果的差异，可能与种群和采样有

关。

　　用多态信息含量（犘犐犆）可以描述微卫星基因座

的变异程度，Ｂｏｔｓｔｅｉｎ等
［２５］提出了衡量基因变异程

度高低的多态信息含量指标。据此，本研究中Ｏａｒ

ＨＨ３５、ＢＭ１３２９、ＯａｒＨＨ５５、ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１４３均

为高度多态基因座。在遗传连锁分析中，犘犐犆大于

０．７０的微卫星ＤＮＡ为最理想的选择标记
［２７］，因为

在这种情况下，双亲在该位点通常是杂合的，在其后

代中可以清楚地观察到等位基因的分离。本研究中

犘犐犆值比较大，其平均犘犐犆为０．７２１４，说明多态信

息含量丰富。

　　杂合度又称为基因多样度，反映群体在多个基

因座上的遗传变异。它是度量群体遗传变异的一个

最适参数。研究的５个微卫星中，ＯａｒＨＨ３５的杂

合度最大，ＢＭ１３２９最小。研究检测的湖羊群体平

均杂合度为０．７５８。Ａｒｒａｎｚ等
［２８］用１９个微卫星标

记研究西班牙５个本地绵羊品种和Ａｗａｓｓｉ绵羊的

遗传变异，结果表明这些绵羊的平均杂合度在

０．７１３～０．７７１之间。与本研究结果接近。

３２　关于母羊可能生产力

　　母羊的可能生产力就是指母羊个体在某一重复

性状上所具有的遗传潜力。绵羊的产羔数是一个遗

传力很低的数量性状，其遗传力只有０．１左右，因

此，难以用常规的育种技术来改良产羔数性状，但如

果将其与可能生产力相结合进行分析，效果会更好。

目前关于湖羊多胎性能分子机理的研究较少或者仅

仅是作为对照品种进行了侧面的研究，而且采用的

是利用特定标记等位基因（基因型）与性状表型值的

关联进行选择或进行生产性能预测的分析思

路［１２，１８２０］，鉴于母羊可能生产力是利用母羊产羔数

性状多次度量的重复力而得到的遗传参数，是衡量

母羊在产羔性状上所具有的遗传潜力，是选择优秀

母羊的重要依据。因此，根据母羊可能生产力的估

计值并结合等位基因（基因型）的选择对于提高选种

的准确性和加快遗传改进具有重要意义，也是对于

处理类似于产羔性状这种受度量次数影响的重复性

状的一种新的试验设计思路。

３３　关于标记基因型与湖羊产羔数可能生产力的

关联性分析

　　本研究中５个基因座中ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１４３各

基因型产羔数可能生产力之间存在极显著差异（犘

＜０．０１），ＯａｒＨＨ３５各基因型产羔数可能生产力之

间存在显著差异（０．０１＜犘＜０．０５），但在ＢＭ１３２９、

ＯａｒＨＨ５５中各基因型产羔数可能生产力之间差异

不显著（犘＞０．０５）。在 ＯａｒＡＥ１０１标记中１０７／１１３

的产羔数最小二乘平均值为最大，但与基因型１０３／

１１３、１０７／１０７、１０１／１１１、１１３／１１３、１０７／１１１，和１０３／

１０３之间产羔数可能生产力最小二乘平均值差异不

显著（犘＞０．０５），基因型１１１／１１１产羔数最小二乘

平均值为最小（２．４３００）。而在储明星等
［１１］研究中

ＯａｒＡＥ１０１基因座的等位基因（１０７）及基因型１０７／

１１１与小尾寒羊的产羔数有显著正相关，２个等位基

因（１０９和１１１）与产羔数有显著负相关。本研究中

ＢＭ１３２９各基因型产羔数可能生产力差异不显著（犘

＞０．０５），进一步比较发现基因型１６２／１６２、１５８／１５８

和１４６／１５８的产羔数可能生产力较高（２．５５６７～

２．５７６７），基因型１４８／１４８和１４６／１６４的产羔数可

能生产力较低（２．４６００）。而在储明星等
［１１］的研究

中发现微卫星ＢＭ１３２９基因座基因型１４６／１５８及等

位基因１４６与小尾寒羊的产羔数有显著正相关，１４８

与小尾寒羊的产羔数有显著负相关。比较本研究以

及储明星等 ［１１］的研究结果发现：２个研究结果总的

来说是接近的，既有相同或相似之处，也有不同之

处，主要表现在本研究检测到的基因型和等位基因

种类更多，这可能与分析的样本规模不同或样本采

集的地点不同或分析过程中所用凝胶分析系统不同

所致。

　　我国现有绵羊１亿多只，居世界前列，但出栏低

于世界平均水平，要改变我国绵羊周转慢、效率低、

效益差的局面，最有力的手段就是提高繁殖力。本

研究将为进一步开展湖羊产羔机理的研究和标记辅

助选择提供理论依据，也为探讨我国地方绵羊繁殖

性能的遗传机理提供新的试验设计思路。

４　结　论

　　５个微卫星标记ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１３２９、ＢＭ１４３、

ＯａｒＨＨ５５和ＯａｒＨＨ３５可以用于湖羊产羔性状的

遗传多样性的评估。方差分析结果表明：５个基因

座中ＯａｒＡＥ１０１、ＢＭ１４３各基因型产羔数可能生产

力之间存在极显著差异（犘＜０．０１），ＯａｒＨＨ３５各基

因型产羔数可能生产力之间存在显著差异（０．０１＜

犘＜０．０５），ＢＭ１３２９、ＯａｒＨＨ５５各基因型产羔数可

能生产力之间差异不显著（犘＞０．０５）。
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