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犉犛犎犚基因第１外显子多态性及其与

小梅山猪产仔数的关系
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摘　要：本研究旨在检测猪犉犛犎犚基因第１外显子多态性，并分析其与产仔数之间的关系。采用ＰＣＲＳＳＣＰ和直

接测序方法检测基因多态性，利用最小二乘法分析其与母猪产仔数的关系，同时对多态位点的方差组分进行分析，

并预测选择反应。研究结果表明：猪犉犛犎犚基因第１外显子区域内检测到３个ＳＮＰｓ（Ｃ７０Ｔ、Ｃ７４Ｇ、Ｃ８１Ｔ），其中

Ｃ７４Ｇ导致氨基酸的改变，同时，筛选出３个单倍型和５种基因型；犉犛犎犚基因单倍型与基因型分布在小梅山猪、枫

泾猪与大白猪群体间差异达到极显著水平（犘＜０．０１）；关联分析结果显示，２胎以上的小梅山母猪中，ＡＡ和ＣＣ基

因型个体的ＴＮＢ比ＢＣ基因型分别低０．６４（犘＞０．０５）和０．３６头（犘＞０．０５），所有胎次中，ＡＡ基因型个体的ＴＮＢ

和ＮＢＡ比ＡＣ基因型分别低０．８０（犘＜０．０１）和０．６７头（犘＜０．０１）。对于犉犛犎犚基因第１外显子而言，小梅山猪

ＴＮＢ和ＮＢＡ的遗传主要受到显性效应的影响。
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　　动物的繁殖活动主要受内分泌生殖激素的调

控。促卵泡素（ＦＳＨ）是由垂体前叶嗜碱性细胞分

泌的一种糖蛋白激素，在卵巢卵泡的生长、发育、分

化、成熟和排卵过程中起重要作用。由于ＦＳＨ是一

种生物大分子，不能透过细胞膜，只有通过位于靶细

胞膜上促卵泡素受体（ＦＳＨＲ）的介导，将信息传递

到靶细胞膜内，才能发挥其生物学功能［１］。人和大

多数哺乳动物犉犛犎犚ｃＤＮＡ开放阅读框含１０个外

显子和９个内含子，其中，仅第１０外显子编码跨膜

域和胞内域［２３］。人的犉犛犎犚基因存在９种失活突

变和４种激活突变，ＦＳＨＲ不足可导致原发性不

育［４５］。早在２０００年，Ｐｅｒｅｚ等
［６］就提出犉犛犎犚 基

因Ａｓｎ６８０Ｓｅｒ不同基因型影响女性卵巢对ＦＳＨ的

反应性，并研究发现Ｓｅｒ／Ｓｅｒ个体基础血清的ＦＳＨ

水平更高，卵巢反应性更低；之后的许多研究大都支

持Ａｓｎ６８０Ｓｅｒ基因型与卵巢反应性存在相关
［７１０］。

这些研究成果提示，动物犉犛犎犚基因多态性与产仔

数等繁殖性状间可能存在关联。目前，关于动物

犉犛犎犚基因的多态性及其对繁殖性能影响的研究

报道主要集中在牛［１１１２］、绵羊［１３１４］、山羊［１５１６］上，猪

的犉犛犎犚基因多态研究报道较少。

小梅山猪原产于江苏太仓、昆山及上海青浦等

地，是我国著名的地方类群，以其产仔多、母性好、耐

粗饲等优点而闻名于世，一般３～４月龄达到初情

期，平均产仔数可达１２～１３头。国内外许多学者都

曾以其为研究对象，试图从生理、细胞、分子水平研

究其高繁殖力机理。本研究利用ＰＣＲＳＳＣＰ技术

对小梅山猪犉犛犎犚基因第１外显子区域的多态性

加以研究，并分析其与小梅山猪繁殖性能的关系，有

望为从分子水平上揭示小梅山猪高繁殖性能的机理

提供理论参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料

１０６头小梅山猪和４２头枫泾猪均来自江苏省

小梅山猪育种中心，７０头大白猪来自江苏省丹阳市

荣鑫农牧发展有限公司，同时整理了江苏省小梅山

猪育种中心２００４２０１１年期间上述１０６头小梅山母

猪群的生产档案，共有６１６窝仔猪记录，主要收集产

仔年份、胎次、总产仔数、产活仔数等指标。耳样用

耳号钳采集（约０．１５ｇ），－２０℃冻存。用常规的

酚／氯仿抽提法提取猪基因组ＤＮＡ，ｄｄＨ２Ｏ溶解，

４℃保存。犜犪狇酶、ｄＮＴＰｓ等均购自上海生工。

１．２　引物设计与犘犆犚扩增

根据人犉犛犎犚基因全序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：

ＮＧ＿００８１４６）和猪犉犛犎犚ｍＲＮＡ序列（ＧｅｎＢａｎｋ登

录号：ＮＭ＿２１４３８６），比对两者的蛋白质序列，确定

猪犉犛犎犚基因第１外显子区域，利用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软

件设计１对引物，对第１外显子区域进行扩增。引物

由上海生工合成，引物序列为：Ｆ：ＣＣＴＴＧＣＴＣＣＴＧ

ＧＴＧＴＣＣＴ，Ｒ：ＴＣＡＧＴＴＣＡＡＣＣＧＣＧＴＴＣＣ。

ＰＣＲ扩增反应体系为２０μＬ，包括：１０×Ｂｕｆｆｅｒ

２．０μＬ、２５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１ Ｍｇ

２＋２．２μＬ、１０ｍｍｏｌ·Ｌ
－１

ｄＮＴＰｓ０．８μＬ、１０μｍｏｌ·Ｌ
－１上下游引物各１μＬ、

ＤＮＡ模板１μＬ（１００ｎｇ）、５Ｕ·μＬ
－１犜犪狇酶０．２μＬ、

ｄｄＨ２Ｏ１１．８μＬ。ＰＣＲ扩增反应程序：９４℃预变性

５ｍｉｎ；３１个循环（９４℃变性１ｍｉｎ，５３℃退火３０ｓ，

７２℃延伸１ｍｉｎ）；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ；４℃保存产

物。

１．３　犛犛犆犘检测与测序

ＳＳＣＰ检测程序为：２．５μＬＰＣＲ产物和７．５μＬ

加样缓冲液（９ｍＬ去离子甲酰胺、１ｍＬ１０×ＴＢＥ、

０．０２５％溴酚蓝、０．０２５％二甲苯青）混匀，９８℃变性

１０ｍｉｎ，然后冰浴１０ｍｉｎ。变性后的ＰＣＲ产物用

１０％的聚丙烯酰胺凝胶１２０Ｖ电泳１２ｈ，银染，拍照

保存。选取不同的基因型交由上海生工进行测序。

１．４　统计分析

应用Ｅｘｃｅｌ软件计算单倍型频率和基因型频

率，进行 χ
２ 检验和加性显性模型分析［１７］。采用

ＳＨＥｓｉｓ软件计算连锁不平衡参数。采用 ＳＰＳＳ

（Ｖｅｒｓｉｏｎ１０．０）软件的 ＧＬＭ 程序分析单倍型组合

（基因型）与小梅山猪总产仔数（ＴＮＢ）及产活仔数

（ＮＢＡ）的相关性，结果采用ＬＳＤ法进行多重比较，

不同基因型对应的ＴＮＢ与ＮＢＡ均用“最小二乘均

数±标准误（ＬＳＭ±ＳＥ）”来表示，其线性模型如下：

犢犻犼犽狀 ＝μ＋犵犻＋犾犼＋狆犽＋犲犻犼犽狀

０１５
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式中，犢犻犼犽狀 为性状观察值，μ为群体均值，犵犻为

基因型效应，犾犼为年季的效应，狆犽为胎次效应，犲犻犼犽狀

为随机误差效应。

２　结　果

２．１　犘犆犚扩增

对３个猪群犉犛犎犚基因的第１外显子区域进

行ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ产物用１０％非变性聚丙烯酰胺

凝胶检测。结果发现ＰＣＲ产物特异性良好，片段长

度与预期的相符，可直接进行ＳＳＣＰ分析（图略）。

２．２　犛犛犆犘检测

ＳＳＣＰ检测结果表明，犉犛犎犚 基因第１外显子

区域存在多态位点，共检测出５种基因型，分别为

ＡＡ、ＡＢ、ＡＣ、ＢＣ和ＣＣ，未能检测出ＢＢ型个体，多

态图谱见图１。

２．３　不同基因型个体的测序与分析

对上述 ５ 种基因型进行直接测序，并利用

ＤＮＡＭＡＮ软件对测序结果进行比对，结果显示：

犉犛犎犚基因第１外显子区域共检测出３个ＳＮＰｓ和

３个单倍型；３个ＳＮＰｓ分别为：Ｃ７０Ｔ、Ｃ７４Ｇ、Ｃ８１Ｔ；

通过氨基酸序列比对（图２），发现其中Ｃ７４Ｇ的突

变导 致 氨 基 酸 的 改 变 （苏 氨 酸 → 丝 氨 酸，即

Ｔｈｒ１３Ｓｅｒ）；３个单倍型（Ａ、Ｂ、Ｃ）在７０、７４和８１ｂｐ

处的碱基分别为：ＣＣＴ、ＴＧＣ、ＣＧＣ（图３）。

１，５，９．ＡＢ；２，８，１１，１２．ＡＣ；３，１０，１３．ＡＡ；４，６．ＣＣ；７．ＢＣ
图１　犘犆犚犛犛犆犘检测结果

犉犻犵．１　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狅犳犘犆犚犛犛犆犘

图２　３种基因型的氨基酸序列比对

犉犻犵．２　犃犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺狉犲犲犵犲狀狅狋狔狆犲狊

２．４　连锁不平衡分析与单倍型构建

利用ＳＨＥｓｉｓ软件对犉犛犎犚基因３个多态位点

进行连锁不平衡参数估计及单倍型构建，结果表明，

３个多态位点两两位点间均处于强连锁不平衡状态

（犘＜０．０１），如表１所示；３个多态位点理论上应该

有８个单倍型，即 ＣＣＣ、ＣＣＴ、ＣＧＣ、ＣＧＴ、ＴＣＣ、

ＴＣＴ、ＴＧＣ、ＴＧＴ，本试验只筛选出３个具有统计学

意义（犘＞０．０３）的单倍型，分别为ＣＣＴ（单倍型Ａ）、

ＴＧＣ（单倍型Ｂ）和ＣＧＣ（单倍型Ｃ）。

图３　３个单倍型的碱基序列比对

犉犻犵．３　犅犪狊犲狊犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺狉犲犲犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊
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表１　猪犉犛犎犚基因连锁不平衡参数估计

犜犪犫犾犲１　犜犺犲犔犇狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊犪狀犪犾狔狊犻狊犻狀狆犻犵犉犛犎犚犵犲狀犲

Ｃ７０Ｔ ０．９９９（０．１０４） ０．９９９（０．１０４）

Ｃ７４Ｇ １．０００（１．０００）

．犘＜０．０１；括号中数字为狉２

．犘＜０．０１；Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｉｎｔｈｅｂｒａｃｋｅｔｓａｒｅ狉２

２．５　犉犛犎犚基因单倍型与基因型在不同猪群中的

分布

　　犉犛犎犚 基因单倍型与基因型在３个猪群中的

分布情况见表２和表３。

由表２可知，在小梅山猪和大白猪中，均检测到

５种基因型，３个单倍型频率变化趋势一致为：Ａ＞

Ｃ＞Ｂ，单倍型Ａ的频率分别为０．５１４和０．４６４；枫泾

猪中，未能检测到ＡＡ基因型个体，单倍型Ｃ的频率

最高，为０．７６２；经χ
２ 检验，３个猪群均处于基因平

衡状态（犘 值分别为０．６９３、０．８１８、０．７６６），表明３

个群体的基因型频率没有受到选择、突变或迁移等

因素的影响。

３个猪群间犉犛犎犚基因型频率χ
２ 检验结果显

示，小梅山猪与大白猪间基因型频率差异不显著

（犘＞０．０５），枫泾猪与小梅山猪及大白猪间基因型

频率差异达到极显著水平（犘＜０．０１），见表３。

表２　３个猪群犉犛犎犚基因单倍型频率与基因型频率

犜犪犫犾犲２　犜犺犲犺犪狆犾狅狋狔狆犲犪狀犱犵犲狀狅狋狔狆犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳犉犛犎犚犵犲狀犲犻狀狋犺狉犲犲狆犻犵狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

项目Ｉｔｅｍ 小梅山猪 Ｘｉａｏｍｅｉｓｈａｎｐｉｇ 枫泾猪Ｆｅｎｇｊｉｎｇｐｉｇ 大白猪ＬａｒｇｅＷｈｉｔｅｐｉｇ

单倍型

Ａ ０．５１４（１０９） ０．１５５（１３） ０．４６４（６５）

Ｂ ０．１１３（２４） ０．０８３（７） ０．１５７（２２）

Ｃ ０．３７３（７９） ０．７６２（６４） ０．３７９（５３）

基因型

ＡＡ ０．２３６（２５） ０．０００（０） ０．２００（１４）

ＡＢ ０．１５１（１６） ０．０４８（２） ０．１７１（１２）

ＡＣ ０．４０６（４３） ０．２６２（１１） ０．３５７（２５）

ＢＣ ０．０７５（８） ０．１１９（５） ０．１４３（１０）

ＣＣ ０．１３２（１４） ０．５７１（２４） ０．１２９（９）

χ
２ ３．０４４ ２．２２１ ２．５６７

犘 ０．６９３ ０．８１８ ０．７６６

括号内数字表示不同类型数

Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｉｎｔｈｅｂｒａｃｋｅｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈｅｓａｍｐｌｅｎｕｍｂｅｒ

表３　３个猪群犉犛犎犚基因型频率χ
２ 检验

犜犪犫犾犲３　犌犲狀狅狋狔狆犲犳狉犲狇狌犲狀犮狔χ
２狋犲狊狋狅犳犉犛犎犚犵犲狀犲犪犿狅狀犵

狋犺狉犲犲狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

枫泾猪

Ｆｅｎｇｊｉｎｇｐｉｇ

大白猪

ＬａｒｇｅＷｈｉｔｅｐｉｇ

小梅山猪

Ｘｉａｏｍｅｉｓｈａｎｐｉｇ
３７．５１５ ２．４８８

枫泾猪

Ｆｅｎｇｊｉｎｇｐｉｇ
２９．９４４

．犘＜０．０１

２．６　单倍型组合与小梅山猪产仔数的相关分析

犉犛犎犚基因单倍型组合与小梅山母猪产仔数

的关联分析结果见表４。

１～２胎小梅山母猪中，ＡＡ和ＣＣ基因型个体

的ＴＮＢ均低于杂合子ＡＢ、ＡＣ和ＢＣ型，与 ＡＣ型

相比，差异达到极显著水平（犘＜０．０１）；２胎以上中，

ＡＡ和ＣＣ基因型个体的ＴＮＢ比ＢＣ型分别低０．６４

（犘＞０．０５）和０．３６头（犘＞０．０５）；所有胎次中，ＡＡ

基因型个体的ＴＮＢ和 ＮＢＡ比 ＡＣ型分别低０．８０

（犘＜０．０１）和０．６７头（犘＜０．０１）。

２１５



　４期 吴井生等：犉犛犎犚基因第１外显子多态性及其与小梅山猪产仔数的关系

表４　单倍型组合与小梅山母猪产仔数的关联分析

犜犪犫犾犲４　犜犺犲狊狋犪狋犻狊狋犻犮犪犾犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲犮狅犿狀犻狀犪狋犻狅狀狊狑犻狋犺犾犻狋狋犲狉狊犻狕犲犻狀犡犻犪狅犿犲犻狊犺犪狀狆犻犵狊

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

１～２胎

１２ｐａｒｉｔｙ

窝数

Ｌｉｔｔｅｒ

总产仔数

ＴＮＢ

产活仔数

ＮＢＡ

２胎以上

Ａｆｔｅｒｔｈｅｓｅｃｏｎｄｐａｒｉｔｙ

窝数

Ｌｉｔｔｅｒ

总产仔数

ＴＮＢ

产活仔数

ＮＢＡ

所有胎次

Ａｌｌｐａｒｉｔｉｅｓ

窝数

Ｌｉｔｔｅｒ

总产仔数

ＴＮＢ

产活仔数

ＮＢＡ

ＡＡ ４０ １０．７５±０．２８Ｂｂ１０．４３±０．２５Ｂｂｃ ８５ １２．０７±０．２９ａｂ１１．３８±０．２８ａｂ １２５ １１．６５±０．２２Ｂｃ １１．０７±０．２１Ｂｂ

ＡＢ ２３ １１．２２±０．２１ａｂ１０．３９±０．２０ａｂ ８９ １１．８５±０．３１ｂ１１．０６±０．２５Ｂｂ １１２ １１．７２±０．２５ｂｃ １０．９３±０．２０Ｂｂ

ＡＣ ６４ １１．９４±０．３０Ａａ１１．３９±０．２７Ａａ １７９ １２．６３±０．２０ａ１１．８７±０．１８Ａａ ２４３ １２．４５±０．１７Ａａ１１．７４±０．１５Ａａ

ＢＣ ８ １１．５０±０．５０ａｂ１１．００±０．４２ａｂｃ ４１ １２．７１±０．４６ａｂ１１．７５±０．３７ａｂ ４９ １２．５１±０．４０ａｂ １１．５９±０．３２ａｂ

ＣＣ ２５ １０．４８±０．２８Ｂｂ ９．９２±０．１９Ｂｃ ６２ １２．３５±０．３１ａｂ１１．６８±０．３１ａｂ ８７ １１．８２±０．２５ｂｃ １１．２３±０．２４ａｂ

同列数值间具有不同肩标小写字母的表示差异显著（犘＜０．０５），具有不同肩标大写字母的表示差异极显著（犘＜０．０１）

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｍｅａｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＜０．０５），ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓ

ｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｍｅａｎｇｒｅａｔｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＜０．０１）

２．７　犉犛犎犚基因的加性显性模型分析

在未考虑基因互作的前提下，对犉犛犎犚基因的

加性方差、显性方差及选择反应进行分析，见表５。

结果显示：在２胎以上小梅山母猪中，ＴＮＢ和ＮＢＡ

的加性方差占基因型方差的比例（ＲＡ）分别为４３．０９％

和５５．６２％，所有胎次中，ＲＡ 分别为２１．７４％和

２８．８１％。这说明母猪总产仔数和产活仔数的遗传除

了受到基因加性效应的影响，显性效应也是不容忽视

的；同时对标记选择强度等于１时的选择反应进行了

估计，在所有胎次的母猪中，ＴＮＢ和ＮＢＡ的选择反

应分别是０．０１１９和０．０１３１头。

表５　犉犛犎犚基因方差组分与选择反应

犜犪犫犾犲５　犞犪狉犻犪狀犮犲犮狅犿狆狅狀犲狀狋犪狀犪犾狔狊犻狊犪狀犱狊犲犾犲犮狋犻狅狀狉犲犪犮狋犻狅狀狅犳犉犛犎犚犵犲狀犲

项目

Ｉｔｅｍ

２胎以上 Ａｆｔｅｒｔｈｅｓｅｃｏｎｄｐａｒｉｔｙ

ＴＮＢ ＮＢＡ

所有胎次 Ａｌｌｐａｒｉｔｉｅｓ

ＴＮＢ ＮＢＡ

ＶＡ ０．０３９２ ０．０４３１ ０．０３１０ ０．０３０６

ＶＤ ０．０５１８ ０．０３４４ ０．１１１６ ０．０７５６

ＶＧ ０．０９１０ ０．０７７４ ０．１４２６ ０．１０６１

ＲＡ ０．４３０９ ０．５５６２ ０．２１７４ ０．２８８１

ＲＤ ０．５６９１ ０．４４３８ ０．７８２６ ０．７１１９

σＰ ２．７２４４ ２．４４２９ ２．６１５４ ２．３３０４

Ｒ ０．０１４４ ０．０１７６ ０．０１１９ ０．０１３１

表中ＲＡ、ＲＤ、分别代表加性效应和显性效应在基因型方差中的比例，σＰ和Ｒ分别代表标准差和选择反应

ＲＡａｎｄＲＤｉｎｔｈｅｔａｂｌｅｍｅａｎｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆａｄｄｉｔｉｖｅｖａｒｉａｎｃｅａｎｄｄｏｍｉｎａｎｃｅｖａｒｉａｎｃｅｉｎｇｅｎｏｔｙｐｅｖａｒｉａｎｃｅ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；σＰ

ａｎｄＲｍｅａｎｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

３　讨　论

３．１　犉犛犎犚基因第１外显子及５′端序列检测分析

　　目前，关于犉犛犎犚基因的研究报道很多，许多

研究表明犉犛犎犚基因是影响动物繁殖性能的候选

基因，并在动物繁殖生理中起重要作用。人犉犛犎犚

基因５′端的多态研究主要集中在－２９ｂｐ位点Ｇ→

Ａ的突变
［４］。宋美玲等［１８］在波尔山羊犉犛犎犚基因

５′端检测出１个ＳＮＰ（Ｇ７３９Ａ）。Ｃｈｕ等
［１９］在小尾
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寒羊中检测出 ３ 个 ＳＮＰｓ（Ｇ２００Ａ、Ｇ１９７Ａ、Ｔ

９８Ｃ），在湖羊中检测出 ２ 个 ＳＮＰｓ（Ｔ６８１Ｃ、Ｃ

６２９Ｔ）。Ｋａｎｇ等
［２０］在鸡犉犛犎犚基因５′端－８７４ｂｐ

处检测出１个２００ｂｐ碱基缺失的突变；何荆州
［１２］在

荷斯坦奶牛中发现４个ＳＮＰｓ（Ａ６９２Ｇ、Ｃ６６７Ｇ、Ｃ

５８５Ｔ、Ｃ５５０Ｔ）。郭志波等
［２１］在民猪犉犛犎犚 基因

第１外显子区域检测出３个ＳＮＰｓ（Ｔ７０Ｃ、Ｔ７１Ｃ、

Ｇ７４Ｃ）和６种基因型。

本研究在小梅山猪、枫泾猪和大白猪犉犛犎犚基

因第１外显子区域检测出３个ＳＮＰｓ（Ｃ７０Ｔ、Ｃ７４Ｇ、

Ｃ８１Ｔ），其中Ｃ７４Ｇ的突变导致苏氨酸变为丝氨酸，

这与郭志波等的研究结果一致［２１］。本研究在７１ｂｐ

处没有发现突变，只检测出５种基因型，与郭志波等

的研究结果不一致，这可能跟样本容量和群体特异

性有关，同时本研究对上述３个多态位点进行了连

锁不平衡分析，结果表明３个多态位点处于紧密连

锁状态，是作为一个整体遗传的，并在此基础上筛选

出３个具有统计学意义的单倍型。

３．２　不同多态位点在猪群间的基因型分布

郭志波等［２１］利用ＰＣＲＳＳＣＰ技术在民猪、长白

猪和长民杂交猪３个群体中检测犉犛犎犚 基因第１

外显子的多态性，检测出３个等位基因和６种基因

型，同时该位点的基因型频率和等位基因频率在３

个群体中差异极显著，在民猪中，ＡＡ基因型频率最

高为０．３１３，ＢＢ型为０．１４６。本研究在犉犛犎犚基因

第１外显子中检测出３个单倍型和５种基因型，在小

梅山猪和大白猪群体中，３个单倍型频率变化趋势一

致，单倍型Ａ的频率分别为０．５１４和０．４６４；在枫泾

猪群体中，单倍型Ｃ的频率最高；经χ
２ 检验，３个猪

群均处于基因平衡状态；而３个猪群间的基因型分布

差异较大，小梅山猪与大白猪间基因型频率差异不显

著（犘＞０．０５），枫泾猪与小梅山猪及大白猪间的基因

型频率差异达到极显著水平（犘＜０．０１）。

３．３　不同多态位点与繁殖性能的关联分析

目前研究最多的是人犉犛犎犚基因第１０外显子

Ａ２０３９Ｇ（Ａｓｎ６８０Ｓｅｒ）的多态性与卵巢反应性的关

系［６１０］。但也有研究表明犉犛犎犚 基因５′端及第１

外显子区域的突变也会影响动物的繁殖性能［１８２１］。

雷雪芹等［１１］利用ＰＣＲＲＦＬＰ技术在牛犉犛犎犚基因

５′端检测出３种基因型，认为秦川牛双胎牛的Ａ等

位基因频率和ＡＡ基因型频率大于单胎的，荷斯坦

牛双胎牛的Ｂ等位基因频率和ＢＢ基因型频率大于

单胎的；Ｃｈｕ等
［１９］研究发现，杂合子ＥＧ和ＥＦ基因

型小尾寒羊的产羔数比ＥＥ型高０．８９和０．８２只，

但杂合子小尾寒羊间的产羔数差异不显著。宋美玲

等［１８］研究显示，波尔山羊ＡＡ基因型个体的平均排

卵数低于ＡＢ型，差异达到极显著水平，ＡＡ型的胚

胎平均可利用率显著低于 ＡＢ型；Ｋａｎｇ等
［２０］则认

为，在信阳褐鸡中不同基因型个体的开产日龄差异

显著，而３７周龄产蛋量和５７周龄产蛋量差异不显

著；陈杰等［２２］发现，在二花脸猪中犉犛犎犚基因座位

与最高产仔数显著相关，其贡献率达１０．９％，等位

基因Ｂ的加性效应值为０．３７头。

本研究结果表明，在１～２胎小梅山母猪中，ＡＡ

和ＣＣ基因型个体的 ＴＮＢ均低于杂合子 ＡＢ、ＡＣ

和ＢＣ型，与ＡＣ型相比，差异达到极显著水平（犘＜

０．０１）；２胎以上个体中，ＡＡ和ＣＣ基因型个体的

ＴＮＢ比ＢＣ型分别少０．６４（犘＞０．０５）和０．３６头（犘＞

０．０５）；所有胎次中，ＡＡ型的 ＴＮＢ和 ＮＢＡ比 ＡＣ

型分别少０．８０（犘＜０．０１）和０．６７头（犘＜０．０１）。通

过对犉犛犎犚基因方差组分的分析，结果显示，小梅

山母猪所有胎次的ＴＮＢ和 ＮＢＡ的加性方差在基

因型方差中的比例仅为２１．７４％和２８．８１％，其选择

反应仅为０．０１１９和０．０１３１头，说明其主要是由基

因的显性效应引起的。

４　结　论

利用ＰＣＲＳＳＣＰ技术检测出猪犉犛犎犚第１外

显子区域存在３个ＳＮＰｓ，其中１个ＳＮＰ导致氨基

酸的改变，并在此基础上筛选出３个单倍型。不同

单倍型组合与产仔数的关联分析及加性显性模型分

析结果表明，犉犛犎犚基因与小梅山猪的产仔数存在

一定的关联性，ＴＮＢ和ＮＢＡ的遗传主要受到基因

显性效应的影响。
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