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海门山羊生长性状相关分子标记开发及应用
卢佳丰ꎬ张真ꎬ苏亚龙ꎬ周晓铧ꎬ王锋ꎬ樊懿萱∗

(南京农业大学羊业科学研究所ꎬ江苏 南京 ２１００１４)

摘要:[目的]本研究旨在筛选与海门山羊生长性状紧密相关的分子标记ꎬ包括单核苷酸多态性(ＳＮＰ)和插入缺失突变

(ＩｎＤｅｌ)ꎬ深入分析这些分子标记与生长性状之间的关联ꎬ明确其对海门山羊生长发育的影响ꎬ为建立山羊精准基因标记辅

助选择方法奠定基础ꎮ [方法]以海门山羊为对象ꎬ通过对已有海门山羊的全基因组测序结果进行深入挖掘和分析ꎬ利用

ＰＣＲ 进行基因分型鉴定ꎬ筛选出与生长性状(体重、体长、体高、胸围、胸深、胸宽)相关的分子标记ꎬ并深入分析候选位点不

同基因型与海门山羊生长性状之间的关联ꎬ确定对生长性状有显著影响的分子标记ꎮ [结果]ＭＧＡＭ(麦芽糖酶－葡糖淀粉

酶)、ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ(蛋白磷酸酶 １ 调节亚基 １３Ｂ)和 ＳＭＡＤ９(ＳＭＡＤ 家族成员 ９)３ 个基因的 ５ 个位点对海门山羊的生长发育具

有显著影响ꎮ ＭＧＡＭ 基因:１２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的位点在断奶阶段携带 ＩＤ 型海门山羊的胸深和胸宽显著高于 ＤＤ 型ꎮ 在 ６ 月龄阶

段ꎬ携带 ＩＤ 基因型的海门山羊在体重、体高、胸围和胸深上显著高于 ＤＤ 基因型的海门山羊ꎻ而携带 ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的 ＤＤ 基因

型个体在 ６ 月龄阶段时体重和体高显著高于 ＩＤ 和 ＩＩ 基因型个体ꎮ 此外ꎬ在 ６ 月龄阶段ꎬ携带 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 的 ＣＴ
基因型个体的体重和体长显著高于 ＣＣ 和 ＴＴ 基因型个体ꎮ ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 基因:在断奶阶段ꎬ携带 ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的 ＩＤ 杂合基因

型个体的体长、体高和胸深显著高于 ＤＤ 和 ＩＩ 纯合基因型个体ꎮ ＳＭＡＤ９ 基因:在断奶阶段ꎬ携带 １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的 ＩＩ 纯合基因

型个体的胸宽显著高于 ＤＤ 和 ＩＤ 基因型个体ꎮ [结论]确定了ＭＧＡＭ、ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 和 ＳＭＡＤ９ 基因的 ５ 个位点ꎬ这些位点在海

门山羊生长发育过程中具有重要作用ꎮ
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ＩＤ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ. [Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ]Ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｌｏｃｉ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＭＧＡＭꎬＰＰＰ１Ｒ１３Ｂꎬａｎｄ ＳＭＡＤ９ ｇｅｎｅｓ ｗｈｉｃｈ ｐｌａｙ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ
ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔꎻｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎻｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓꎻＭＧＡＭꎻＰＰＰ１Ｒ１３ＢꎻＳＭＡＤ９

养羊业是我国的传统产业ꎬ历史悠久ꎮ 我国山羊品种丰富ꎬ环境适应性强、耐粗饲ꎬ为养羊业的发展提

供了坚实基础ꎮ 海门山羊又称长江三角洲白山羊ꎬ是肉皮毛兼优的地方良种[１]ꎬ羊肉肥嫩鲜美ꎬ膻味小ꎬ
肉质纤维细嫩ꎬ口感肥而不腻ꎬ深受消费者喜爱ꎬ是我国农产品的一个地理标志ꎮ 近年来ꎬ海门山羊已形成

规模化养殖和千家万户散养相结合的产业格局ꎬ是长江三角及其附近百姓发家致富的主导产业之一[２]ꎮ
然而ꎬ海门山羊产业在发展过程中也面临着诸多挑战ꎬ其中ꎬ体型较小、生长速度较慢是制约其产业高质量

发展的关键因素[３]ꎮ 在市场需求日益增长的背景下ꎬ加强优质快长海门山羊的育种研究ꎬ提高海门山羊

的生长速度ꎬ缩短养殖周期ꎬ成为海门山羊产业发展的当务之急ꎮ 分子标记辅助选择(ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬＭＡＳ)技术是利用与目标性状紧密连锁的分子标记ꎬ从分子水平上快速准确地分析个体的遗传组

成ꎬ实现对基因型的直接选择ꎮ 因其高效、简便的特点ꎬ能够弥补传统育种耗时长、难度大等不足ꎬ可实现

更早期、更准确、更快速的新品种选育ꎬ大幅提高畜禽生长性状的选择效率[４]ꎮ 分子标记包括单核苷酸多

态性( ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＳＮＰ)和插入缺失标记( ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎꎬＩｎＤｅｌ)ꎬ通过分析其与目标

基因之间的关联ꎬ可以将目标基因定位在染色体的特定区域ꎬ从而实现对优良性状的定向选择[５－６]ꎮ 在海

门山羊育种中ꎬ采用分子标记辅助选择技术ꎬ筛选与生长性状相关的标记ꎬ可以实现对生长性状的精准选

择ꎬ提高育种效率[４]ꎮ 例如:刺鼠信号蛋白(ＡＳＩＰ)基因内含子中 Ｌ１￣ＢＴ 元件的插入缺失与西门塔尔阉牛

的胴体和脂肪相关性状显著相关[７]ꎮ ＫＩＴ(ＫＩＴ 原癌基因ꎬ受体酪氨酸激酶)基因作为毛色的关键调控基

因ꎬ在猪驯化过程中经历了显著的正向选择[８]ꎮ ＰＮＬＩＰＲＰ１ 中 ２６ ｂｐ 的 Ｉｎｄｅｌ 显著影响海门山羊的

体重[９]ꎮ
因此ꎬ本试验拟采用 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ 技术筛选与海门山羊生长性状相关的分子标记ꎬ为海门山羊的遗传

改良提供新的技术手段和理论依据ꎬ以推动海门山羊产业的高质量发展ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验样品采集

选取来自江苏金盛山羊繁育技术发展有限公司的 ４２１ 只海门山羊ꎬ其中包括 １８５ 只断奶海门山羊和

２３６ 只 ６ 月龄海门山羊ꎮ 试验过程中ꎬ对每只海门山羊生长性状表型进行详细的记录ꎬ包括体重、体高、胸
围、胸深、胸宽ꎮ 同时ꎬ采集每只海门山羊的颈静脉血 ５ ｍＬꎬ置于含有 ＥＤＴＡ 抗凝剂的采血管中ꎬ－２０ ℃保

存ꎬ用于基因组 ＤＮＡ 提取ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 基因组 ＤＮＡ 提取 　 采用北京全式金生物技术股份有限公司的血液基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒

(ＥＥ１２１－０１)提取基因组 ＤＮＡꎬ并严格按照说明书操作ꎮ
１.２.２　 分子标记位点筛选　 根据本课题组前期对 ６０ 只海门山羊和 ３０ 只波尔山羊的全基因组重测序结

果ꎬ分别检测到海门山羊 １２ ７０２ ６４９ 个 ＳＮＰ 位点和 １ ６３０ ９８３ 个 ＩｎＤｅｌ 突变ꎬ波尔山羊 １１ ５２０ １０６ 个 ＳＮＰ
位点和 １ ４２３ ８９１ 个 ＩｎＤｅｌ 突变ꎮ 随后ꎬ使用 ＳｎｐＥｆｆ(３.０)对这些 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ 进行注释ꎮ 在对分子标记位

点的筛选过程中ꎬ采用以下 ２ 种方法:１)在注释表中筛选出插入 /缺失长度大于 ５ ｂｐ 的位点ꎻ２)在 ＧＯ 和

ＫＥＧＧ 数据库中选择与生长和代谢通路相关的基因ꎬ并在注释表中查找是否包含相关基因的突变位点[９]ꎮ
１.２.３　 引物设计、ＰＣＲ 扩增　 在 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )和 Ｅｎｓｅｍｂｌ(Ｅｎｓｅｍｂｌ ｇｅｎｏｍｅ ｂｒｏｗｓｅｒ
１１３)数据库中进一步确认突变位点的位置信息ꎬ确保位点的准确性和可靠性ꎮ 利用 ＳｎａｐＧｅｎｅ 设计引物ꎬ
提取目标位点上下 １ ０００ ｂｐ 序列ꎮ 引物设计参数:ＧＣ 含量 ４０％ ~ ６０％ꎬ熔解温度 ５０ ~ ６０ ℃ꎬＰＣＲ 产物不

大于 ３５０ ｂｐꎮ ＰＣＲ 扩增体系为 ２０ μＬꎬ包括 ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(诺唯赞)１０ μＬꎬ基因组 ＤＮＡ 模板(２５ ｎｇ􀅰μＬ－１)
１ μＬꎬ上、下游引物(１０ μｍｏｌ􀅰μＬ－１)各 ０.６ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ ７.８ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增程序:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９８ ℃变

性 １０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎻＰＣＲ 结束后 ４ ℃保存ꎮ ＰＣＲ 结束

后取 ５ μＬ ＰＣＲ 产物ꎬ利用 ２ ｇ􀅰Ｌ－１琼脂糖凝胶电泳检测其长度及完整性ꎮ

５９８
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１.２.４　 基因分型　 对于插入 /缺失大于 ８ ｂｐ 的 ＩｎＤｅｌꎬ可通过凝胶电泳直接进行基因分型ꎻ对于 ＳＮＰ 和小

于 ８ ｂｐ 的 ＩｎＤｅｌꎬ则可通过 ＰＣＲ 产物测序结果的峰图进行基因分型ꎮ ＩｎＤｅｌ 基因分型依据测序峰图进行判

定ꎮ 当 ＩｎＤｅｌ 为插入时ꎬ若目标位置 ２ 条链的峰图均增添此段碱基ꎬ则定义为 ＩＩ 基因型的海门山羊个体ꎻ
若只有 １ 条链增添此段碱基ꎬ则为 ＩＤ 杂合基因型ꎻ若峰图中无增添此段碱基ꎬ则为 ＤＤ 纯合基因型ꎮ 当

ＩｎＤｅｌ 为缺失时ꎬ若目标位置 ２ 条链的峰图均缺失此段碱基ꎬ则定义为 ＩＩ 基因型ꎻ若只有 １ 条链缺失此段碱

基ꎬ则为 ＩＤ 杂合基因型ꎻ若峰图中无缺失此段碱基ꎬ则为 ＤＤ 纯合基因型ꎮ ＳＮＰ 基因分型同样依据测序峰

图进行判定ꎮ 当测序峰图呈现双峰时ꎬ说明该位点存在突变ꎬ定义为杂合基因型ꎻ若峰图呈现单峰ꎬ则根据

ＳＮＰ 的注释信息判断是纯合野生型个体还是纯合突变型个体ꎮ 若为纯合野生型ꎬ则定义为 ＣＣ 基因型ꎻ若
为纯合突变型ꎬ则定义为 ＴＴ 基因型ꎮ
１.３　 统计分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件计算候选突变位点的群体遗传参数ꎬ包括基因型频率、等位基因频率、纯合度

(ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｏ)、杂合度(ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｅ)、有效等位基因数(ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎬＮｅ)、多态信息

含量(ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬＰＩＣ)以及哈代温伯格平衡 Ｐ 值(ｈａｒｄｙ ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｂａｌａｎｃｅꎬＰ￣ｖａｌｕｅ)ꎮ 利

用 ＳＡＳ(８.０)软件的 ＧＬＭ 程序进行统计分析ꎬ分析候选位点不同基因型与海门山羊生长性状的关联ꎮ 模

型:Ｙｉｊ ＝μ＋Ｇ ｉ＋Ｅ ｉｊꎮ 式中:Ｙｉｊ为个体性状表型值ꎬ是指所测量的海门山羊的体重、体高、胸围等生长性状的数

值ꎻμ 为群体均值ꎻＧ ｉ 为基因型效应ꎻＥ ｉｊ为随机误差ꎮ 然后利用单因素方差分析方法ꎬ对不同基因型组间的

生长性状表型值进行比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＩｎＤｅｌ 及 ＳＮＰ 筛选结果

本试验共筛选出 ３ 个有效基因ꎬ共计 ５ 个位点ꎬ分别设计引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ并通过琼脂糖凝胶电泳

观察位点的分型情况ꎮ 随后结合海门山羊生长性状进行关联分析ꎮ 结果显示ꎬ只有 ＭＧＡＭ、ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 和

ＳＭＡＤ９ ３ 个基因的 ５ 个位点对海门山羊的生长发育具有显著影响ꎮ ５ 个位点的位置信息及引物信息见表 １ꎮ
各引物扩增产物条带特异性强ꎬ未见明显杂带(图 １)ꎮ

表 １　 分子标记的位置及引物信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｐｒｉｍｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

基因
Ｇｅｎｅ

变异类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

突变类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ ｍｕｔａｔｉｏｎ

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

引物对序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′→３′)

扩增产物长度 / ｂｐ
Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔ ｌｅｎｇｔｈ

ＭＧＡＭ ＩｎＤｅｌ Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ(５′￣ＧＴＣＣＣＣＣＴＣＴＴＴ￣３′) Ｃｈｒ４:１５１１７３２０ Ｆ:ＣＣＡＴＧＧＴＣＴＣＡＣＴＧＴＣＣＡＡＧＧ
Ｒ:ＧＣＣＣＡＧＴＣＴＣＡＡＡＧＧＧＴＴＴＧ １９４

ＭＧＡＭ ＩｎＤｅｌ Ｄｅｌｅｔｉｏｎ(５′￣ＧＧＧＡＴＧＧＡＧＧＧＣＴ
ＧＧＡＧＧＡＡＣＣＡＧＴＡＣＣＴＧＡＴＡＣＡＧＧＡ￣３′) Ｃｈｒ４:１５１８８３１７ Ｆ:ＧＣＡＡＡＣＡＴＧＡＡＧＣＡＴＧＴＧＧＡＧＡ

Ｒ:ＴＧＡＧＴＧＡＧＴＣＡＧＡＡＴＴＡＡＧＣＣＡ ２１３

ＭＧＡＭ ＳＮＰ Ｔ>Ｃ Ｃｈｒ４:１５１４３５４１ Ｆ:ＡＣＧＴＣＡＧＧＴＴＴＣＴＧＣＴＡＡＧＧＧ
Ｒ:ＡＧＧＣＡＡＧＧＡＣＡＣＡＣＡＡＣＴＣＣＴＡ ２７１

ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ＩｎＤｅｌ Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ(５′￣ＴＧＡＧＧＡＴＴＴＧＡＣＣＴＴＴＴＡＡＴＧＡＡＴＡＣＡ
ＡＡＴＣＡＴＡＡＧＣＡＴＴＧＴＡＴＴＴＴＣＴＧＴＴＣＴＡＣＡＧ￣３′) Ｃｈｒ２１:６７６１６２５２ Ｆ:ＡＧＣＡＴＣＴＧＧＧＡＴＧＡＴＧＣＴＴＧＴＡ

Ｒ:ＴＴＣＴＴＣＣＣＧＴＡＡＡＧＣＣＧＣＴＣ ２７８

ＳＭＡＤ９ ＩｎＤｅｌ Ｄｅｌｅｔｉｏｎ(５′￣ＣＴＣＴＣＧＣＡＧＧＧＧＣＴＣＣ￣３′) Ｃｈｒ１２:６１９１７５０８ Ｆ:ＣＧＣＡＡＡＧＣＡＴＧＧＣＡＴＧＧＧＡＴＡ
Ｒ:ＧＴＡＡＣＴＡＡＣＴＣＣＧＣＡＧＴＴＡＣＧＧ １９１

２.２　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定及与海门山羊生长性状关联分析

２.２.１　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定　 根据琼脂糖凝胶电泳结果ꎬ该基因显示 ２ 种基因型:ＤＤ(１９４ ｂｐ / １９４
ｂｐ)和 ＩＤ(１９４ ｂｐ / ２０６ ｂｐ)ꎮ 通过测序验证ꎬ突变位置及突变序列无误(图 １)ꎮ
２.２.２　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 与海门山羊生长性状关联分析　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位于 ４ 号染色体的内含子

区域ꎮ 海门山羊断奶阶段 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的群体遗传参数如下:纯合度(Ｈｏ)为 ０.８５ꎬ杂合度(Ｈｅ)为 ０.１４ꎬ
有效等位基因数(Ｎｅ)为 １.１６ꎬ多态信息含量(ＰＩＣ)为 ０.１３ꎮ ＰＩＣ<０.２５ꎬ符合 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡(表 ２)ꎮ
在断奶阶段ꎬＩＤ 型海门山羊的胸深和胸宽显著高于 ＤＤ 型(Ｐ<０.０５)(表 ３)ꎮ

海门山羊 ６ 月龄阶段 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的群体遗传参数:Ｈｏ 为 ０.８１ꎬＨｅ 为 ０.１８ꎬＮｅ 为 １.２３ꎬＰＩＣ 为

０.１７ꎬＰＩＣ<０.２５ꎬ符合 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡(表 ２)ꎮ 在 ６ 月龄阶段ꎬＩＤ 基因型的海门山羊在体重、体高、胸
围和胸深上显著高于 ＤＤ 基因型的海门山羊(表 ３)ꎮ
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图 １　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 琼脂糖凝胶电泳(Ａ)和测序结果(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 １　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ(Ａ)ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ(Ｂ)

Ｍ. ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ.

表 ２　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 不同阶段群体遗传参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ

位点
Ｓｉｔｅｓ

阶段
Ｓｔａｇｅ

频率 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因型 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＤＤ(ＣＣ) ＩＤ(ＣＴ) ＩＩ(ＴＴ)

等位基因 Ａｌｌｅｌｅ

Ｄ(Ｃ) Ｉ(Ｔ)

纯合度
(Ｈｏ)

Ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

杂合度
(Ｈｅ)

Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

有效等位基
因数(Ｎｅ)
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

多态信息
含量(ＰＩＣ)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

哈代温伯格
平衡(Ｐ 值)

Ｈａｒｄｙ Ｗｅｉｎｂｅｒｇ
ｂａｌａｎｃｅ

ＭＧＡＭ
１２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ １５１１７３２０ 断奶

Ｗｅａｎｉｎｇ
０.８４

(ｎ＝ ９８)
０.１６

(ｎ＝ １８) ０.９２ ０.０８ ０.８５ ０.１４ １.１６ ０.１３ >０.０５

ＭＧＡＭ
１２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ １５１１７３２０ ６ 月龄

６ ｍｏｎｔｈｓ ｏｌｄ
０.７９

(ｎ＝ １６６)
０.２

(ｎ＝ ４４) ０.８９ ０.１０ ０.８１ ０.１８ １.２３ ０.１７ >０.０５

ＭＧＡＭ
３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ １５１８８３１７ ６ 月龄

６ ｍｏｎｔｈｓ ｏｌｄ
０.３６

(ｎ＝ ７８)
０.３５

(ｎ＝ ７６)
０.２９

(ｎ＝ ６２) ０.５４ ０.４６ ０.５０ ０.５０ １.９９ ０.３７ ０.０４

ＭＧＡＭ
ＳＮＰ ｇ.１５１４３５４１Ｔ>Ｃ ６ 月龄

６ ｍｏｎｔｈｓ ｏｌｄ
０.０５

(ｎ＝ ８)
０.４５

(ｎ＝ ７１)
０.５０

(ｎ＝ ７８) ０.２８ ０.７２ ０.５９ ０.４０ １.６６ ０.３２ ０.１０

ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ
５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ６７６１６２５２ 断奶

Ｗｅａｎｉｎｇ
０.０２

(ｎ＝ ２)
０.２４

(ｎ＝ ２３)
０.７４

(ｎ＝ ７０) ０.１４ ０.８５ ０.７５ ０.２４ １.３２ ０.２１ ０.９４

ＳＭＡＤ９
１６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ６１９１７５０８ 断奶

Ｗｅａｎｉｎｇ
０.４９

(ｎ＝ ４７)
０.４１

(ｎ＝ ４０)
０.１０

(ｎ＝ ９) ０.７０ ０.３０ ０.５７ ０.４２ １.７２ ０.３３ ０.５７

　 　 注:Ｐ≥０.０５ 表示符合 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡ꎬＰ<０.０５ 表示不符合 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｐ≥０.０５ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｉｓ ｃｏｎｆｏｒｍｅｄ ａｎｄ Ｐ<０.０５ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｉｓ ｎｏｔ

ｃｏｎｆｏｒｍｅｄ.

表 ３　 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 不同基因型与不同阶段海门山羊生长性能的关联分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ
Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ

阶段
Ｓｔａｇｅ

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体重 / ｋｇ
Ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ

体长 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ

体高 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ

胸围 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

胸深 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ

胸宽 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｗｉｄｔｈ

断奶 ＤＤ ８.４６±０.３６ ４１.６４±０.４６ ４２.１７±０.４８ ４７.６４±０.４９ １６.７１±０.３０ｂ ９.９５±０.４１ｂ

Ｗｅａｎｉｎｇ ＩＤ ９.３１±０.８６ ４１.８３±１.０６ ４３.８３±１.１３ ４９.７７±１.１５ １８.７２±０.７１ａ １２.１９±０.９７ａ

６ 月龄 ＤＤ １９.６０±０.５１ｂ ５０.５３±０.５２ ４９.８８±０.４５ｂ ５６.２２±１.１９ｂ ２３.０９±０.４１ｂ ２２.６９±１.０７
６ ｍｏｎｔｈｓ ｏｌｄ ＩＤ ２３.１３±１.００ａ ５３.０４±１.０２ ５２.３４±０.８９ａ ６５.２３±２.３５ａ ２６.０２±０.８０ａ １７.７０±２.１１

　 　 注:同一列不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 数据以平均值±标准误(􀭰ｘ±ＳＥ)表示ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ(Ｐ<０.０５) . Ａｌｌ ｄａｔａ ａｒｅ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｍｅａｎ±ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ

(ＳＥ) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 琼脂糖凝胶电泳(Ａ)和测序结果(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ(Ａ)ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ(Ｂ)

２.３　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定及与海门山羊生长性状关联分析

２.３.１　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定　 琼脂糖凝胶电泳结果显示ꎬ该基因具有 ３ 种基因型:ＤＤ(２１３ ｂｐ / ２１３
ｂｐ)、ＩＩ(１７５ ｂｐ / １７５ ｂｐ)和 ＩＤ(１７５ ｂｐ / ２１３ ｂｐ)ꎮ 测序结果表明ꎬ突变位置及突变序列无误(图 ２)ꎮ
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２.３.２　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 与海门山羊生长性状关联分析　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位于 ４ 号染色体的内含子

区域ꎮ 海门山羊在 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ Ｉｎｄｅｌ 位点表现出 ＤＤ、ＩＤ 和 ＩＩ ３ 种基因型ꎬ其中 ＤＤ 型为优势基因型ꎬＤ 为

优势等位基因ꎮ ６ 月龄阶段的群体遗传参数如下:Ｈｏ 为 ０.５０ꎬＨｅ 为 ０.５０ꎬＮｅ 为 １.９９ꎬＰＩＣ 为 ０.３７ꎬ表现为中

度多态性(０.２５<ＰＩＣ<０.５)ꎬ不符合哈代－温伯格平衡(Ｐ<０.０５)(表 ２)ꎮ 在 ６ 月龄阶段ꎬＤＤ 基因型海门山

羊的体重和体高显著高于 ＩＤ 和 ＩＩ 基因型的海门山羊(表 ４)ꎮ
表 ４　 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 与 ６ 月龄海门山羊生长性状的关联性结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ ａｔ ｓｉｘ ｍｏｎｔｈｓ ｏｆ ａｇｅ

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体重 / ｋｇ
Ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ

体长 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ

体高 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ

胸围 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

胸深 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ

胸宽 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｗｉｄｔｈ

ＤＤ １９.５３±０.８１ａ ４９.６２±０.７５ａ ４９.８５±０.８０ａ ６１.８０±０.９６ａ ２２.８０±０.６６ａ １７.４８±０.４８ａ

ＩＤ １７.７３±０.８２ｂ ４９.７６±０.７６ａ ４９.３８±０.８１ｂ ６１.２２±０.９７ａ ２２.５５±０.６６ａ １７.８４±０.４８ａ

ＩＩ １５.６４±０.９１ｃ ４８.１９±０.８５ａ ４６.６２±０.９０ｃ ６０.８７±１.０７ａ ２２.８５±０.７４ａ １６.８３±０.５３ａ

２.４　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 的鉴定及与海门山羊生长性状关联分析

２.４.１　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 的鉴定　 琼脂糖凝胶电泳结果(图 ３－Ａ)显示ꎬ在 ２７１ ｂｐ 处有 １ 条清晰明

亮的条带ꎬ说明引物设计成功ꎮ 后续测序结果(图 ３－Ｂ)发现 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ( ｒｓ６３９８６９０８４)有 ３ 种

基因型ꎬ分别是 ＣＣ、ＣＴ 和 ＴＴ 基因型ꎮ

图 ３　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 琼脂糖凝胶电泳(Ａ)和测序结果(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 ３　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ(Ａ)ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ(Ｂ)

２.４.２　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 与海门山羊生长性状关联分析　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 位于 ４ 号染色体

的外显子区域ꎮ 海门山羊在ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 位点表现出 ＣＣ、ＣＴ 和 ＴＴ ３ 种基因型ꎬ其中 ＣＴ 型为优

势基因型ꎬＴ 为优势等位基因ꎮ ６ 月龄阶段的群体遗传参数如下:Ｈｏ 为 ０.５９ꎬＨｅ 为 ０.４０ꎬＮｅ 为 １.６６ꎬＰＩＣ 为

０.３２ꎬ表现为中度多态性(０.２５<ＰＩＣ<０.５)ꎬ符合哈代－温伯格平衡(Ｐ>０.０５)(表 ２)ꎮ 在 ６ 月龄阶段ꎬＣＴ 基

因型海门山羊的体重和体长显著高于 ＣＣ 和 ＴＴ 基因型的海门山羊(表 ５)ꎮ
表 ５　 ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 与 ６ 月龄海门山羊生长性状的关联性结果

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ ａｔ ｓｉｘ ｍｏｎｔｈｓ ｏｆ ａｇｅ

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体重 / ｋｇ
Ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ

体长 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ

体高 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ

胸围 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

胸深 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ

胸宽 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｗｉｄｔｈ

ＣＣ １７.４５±２.３２ａ ５１.５０±１.７９ａ ４９.２５±２.２８ ５７.００±４.７０ ２４.７５±１.７４ ２４.７５±４.９９
ＣＴ １９.５１±０.７８ｂ ６０.９０±０.６０ｂ ４９.４２±０.７６ ６０.０７±１.５８ ２４.１２±０.５８ ２１.５４±１.６７
ＴＴ １６.６７±０.７４ｃ ４８.７９±０.５７ｃ ４８.７４±０.７３ ５８.２４±１.５０ ２３.２０±０.５６ ２０.５６±１.６０

２.５　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定及与海门山羊生长性状关联分析

２.５.１　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定　 琼脂糖凝胶电泳结果显示ꎬ该基因具有 ３ 种基因型:ＤＤ(２７８ ｂｐ /
２７８ ｂｐ)、ＩＩ(３３６ ｂｐ / ３３６ ｂｐ)和 ＩＤ(２７８ ｂｐ / ３３６ ｂｐ)ꎮ 通过测序结果验证ꎬ突变位置及突变序列无误(图 ４)ꎮ

图 ４　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 琼脂糖凝胶电泳(Ａ)和测序结果(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 ４　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ(Ａ)ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ(Ｂ)

２.５.２　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 与海门山羊生长性状关联分析　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位于 ２１ 号染色体

的 ６７ ６１６ ２５２ ｂｐ 处ꎮ 该位点在海门山羊中表现为 ＤＤ、ＩＤ 和 ＩＩ ３ 种基因型ꎬ其中 ＩＩ 型为优势基因型ꎬＩ 为

８９８
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优势等位基因ꎮ 断奶阶段的群体遗传参数如下:Ｈｏ 为 ０.７５ꎬＨｅ 为 ０.２４ꎬＮｅ 为 １.３２ꎬＰＩＣ 为 ０.２１ꎬ属于低度

多态性(ＰＩＣ<０.２５)ꎬ并符合哈代－温伯格平衡(Ｐ>０.０５)(表 ２)ꎮ 在断奶阶段ꎬＩＤ 杂合基因型的海门山羊

在体长、体高和胸深方面显著高于 ＤＤ 和 ＩＩ 纯合基因型的海门山羊(表 ６)ꎮ
表 ６　 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 与海门山羊生长性状的关联性结果

Ｔａｂｌｅ ６　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体重 / ｋｇ
Ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ

体长 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ

体高 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ

胸围 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

胸深 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ

胸宽 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｗｉｄｔｈ

ＤＤ ４.３０±２.５７ａ ３３.５０±３.３２ａ ３４.５０±３.２１ａ ４２.００±５.８６ａ １４.００±２.４４ａ ６.００±９.１６ａ

ＩＤ ９.１７±０.７６ａ ４２.６１±０.９８ｂ ４３.１３±０.９５ｂ ４７.９１±１.７３ａ １８.６９±０.７２ｂ １３.７８±２.７０ａ

ＩＩ ７.３４±０.４４ａ ４０.４４±０.５６ｃ ４０.６０±０.５４ｃ ４６.０１±０.９９ａ １６.７９±０.４１ｃ １２.２８±１.５５ａ

２.６　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定及与海门山羊生长性状关联分析

２.６.１　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的鉴定　 琼脂糖凝胶电泳结果显示ꎬ该基因具有 ３ 种基因型:ＤＤ(２０７ ｂｐ / ２０７
ｂｐ)、ＩＩ(１９１ ｂｐ / １９１ ｂｐ)和 ＩＤ(２０７ ｂｐ / １９１ ｂｐ)ꎮ 通过测序结果验证ꎬ突变位置及突变序列无误(图 ５)ꎮ

图 ５　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 琼脂糖凝胶电泳(Ａ)和测序结果(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 ５　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ(Ａ)ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ(Ｂ)

２.６.２　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 与海门山羊生长性状关联分析 　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位于 １２ 号染色体的

６１ ９１７ ５０８ ｂｐ 处ꎮ 该位点在海门山羊中存在 ＤＤ、ＩＤ 和 ＩＩ ３ 种基因型ꎬ其中 ＤＤ 型为优势基因型ꎬＤ 为优势

等位基因ꎮ 断奶阶段的群体遗传参数如下:Ｈｏ 为 ０.５７ꎬＨｅ 为 ０.４２ꎬＮｅ 为 １.７２ꎬＰＩＣ 为 ０.３３ꎬ属于中度多态

性(０.２５<ＰＩＣ<０.５)ꎬ并符合哈代－温伯格平衡(Ｐ>０.０５)(表 ２)ꎮ 在断奶阶段ꎬＩＩ 纯合基因型的海门山羊在

胸宽方面显著高于 ＤＤ 和 ＩＤ 基因型的海门山羊(表 ７)ꎮ
表 ７　 ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 基因 ＩｎＤｅｌ 位点与海门山羊生长性状的关联性结果

Ｔａｂｌｅ ７　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ｇｅｎｅ ＩｎＤｅｌ ｓｉｔｅ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体重 / ｋｇ
Ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ

体长 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ

体高 / ｃｍ
Ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ

胸围 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ

胸深 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ

胸宽 / ｃｍ
Ｃｈｅｓｔ ｗｉｄｔｈ

ＤＤ ８.６０±０.５３ ４１.８２±０.６０ ４２.４０±０.６８ ４８.００±０.６９ １７.１１±０.４０ １０.０７±０.５８ａ

ＩＤ ８.７６±０.５８ ４２.７０±０.６５ ４２.３７±０.７３ ４８.７５±０.７５ １７.２２±０.４３ ９.６５±０.６３ｂ

ＩＩ １０.０５±１.２２ ４２.５５±１.３７ ４４.１１±１.５５ ４９.００±１.５９ １６.４４±０.９２ １４.００±１.３３ｃ

３　 讨论

山羊生长性状是规模化养殖中的核心经济指标ꎬ其遗传改良对于提升山羊产业效益和推动国民经济

发展具有重要的战略意义ꎮ 通过全基因组重测序和生物信息学分析ꎬ已鉴定出 ＳＮＰ、ＩｎＤｅｌ 和 ＣＮＶ(拷贝

数变异)等多种遗传变异[１０]ꎬ为解析山羊经济性状的分子机制提供了基础ꎮ 近年来ꎬ围绕羊肌肉生长发育

相关基因的分子调控研究也不断深入ꎬ如 ＭＳＴＮ 基因编辑湖羊胫腓肌转录组分析揭示了肌肉发育相关基

因表达变化ꎬ为解析羊生长性状的分子机制提供了参考[１１]ꎮ ＩｎＤｅｌ 和 ＳＮＰ 作为重要的基因组结构变异ꎬ已
在猪、牛、羊等家畜中深入研究[１２]ꎬ揭示了其在育种中的重要作用ꎮ

本研究通过对海门山羊全基因组重测序数据的深入挖掘和分析ꎬ最终确定了 ＭＧＡＭ、ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 和

ＳＭＡＤ９ ３ 个基因的 ５ 个位点与海门山羊生长性状的显著关联ꎮ 具体而言ꎬＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点的 ＩＤ 基

因型在 ６ 月龄阶段显著促进了体重、体高、胸围和胸深的发育ꎻＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点的 ＤＤ 基因型在 ６
月龄时显著增加了体重和体高ꎻＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 位点的 ＣＴ 基因型则在 ６ 月龄时显著增加了体重

和体长ꎮ ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ(Ｃｈｒ２１:６７６１６２５２)位点在海门山羊断奶阶段的体长、体高和胸深方面表

现出显著差异ꎬＩＤ 杂合基因型在生长方面具有显著优势ꎮ ＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ(Ｃｈｒ１２:６１９１７５０８)位点在海

门山羊断奶阶段ꎬＩＩ 纯合基因型个体的胸宽显著高于 ＤＤ 和 ＩＤ 基因型个体ꎮ

９９８
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作为群体内遗传变异的检测参数ꎬＰＩＣ、Ｎｅ 和 Ｈｅ 值能够表征群体内个体的遗传同质性水平ꎮ 当这些

参数值较高时ꎬ表明群体内存在丰富的遗传变异ꎬ这不仅反映了种群对环境变化的适应能力ꎬ同时说明群

体在选择育种过程中具有优良性状的筛选潜力ꎬ有助于提高遗传改良成效ꎮ 相反ꎬ种群中较低的杂合性和

较高的遗传纯度被视为可以使用的纯品系[１３－１４]ꎮ 本研究结果显示ꎬ海门山羊 ＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点和

ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点 ＰＩＣ 小于 ０.２５ꎬ表明这 ２ 个位点的多态性程度低ꎬ种群中的杂合子较少ꎬ遗传

纯度较高ꎬ在未来的育种中可以优先选择这 ２ 个位点ꎮ 另外ꎬ在本研究中 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点不符合

哈代－温伯格平衡ꎬ可能是种群研究中样本量不足、近亲繁殖或发生遗传漂变所导致的[１５]ꎮ
ＭＧＡＭ 是麦芽糖酶－葡糖淀粉酶ꎬ主要在小肠刷状缘膜上表达[１６]ꎬ其主要功能是水解麦芽糖以及淀

粉水解后产生的直链低聚寡糖中的 α－１ꎬ４ 糖苷键[１７]ꎮ 已有研究表明 ＭＧＡＭ 基因中启动子片段的突

变ꎬ可能通过调控 ＭＧＡＭ 基因表达量提高家犬的二糖酶活性ꎬ从而适应高淀粉饮食[１８]ꎮ 此外还有研究表

明ꎬＭＧＡＭ 基因缺失并不会实际影响患者的 ＭＧＡＭ 活性ꎬＭＧＡＭ 位点的缺失实为功能性多态性变异[１９]ꎮ
另外ꎬＭＧＡＭ 基因的 ＣＮＶ 变异与精神分裂症有显著的相关性[２０]ꎮ 在本研究中ꎬＭＧＡＭ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点的

ＩＤ 基因型可能促进海门山羊生长后期的体型发育和体重增长ꎬ而 ＭＧＡＭ ３８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点的 ＤＤ 基因型和

ＭＧＡＭ ｇ.１５１４３５４１ Ｔ>Ｃ 位点的 ＣＴ 基因型有显著影响ꎮ 由此猜测ꎬＭＧＡＭ 基因突变可能因影响消化系统

而间接影响山羊的生长发育ꎮ 未来的育种工作可以优先选择该基因的分子标记对山羊的生长性状进行

改良ꎮ
ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ(ＡＳＰＰ１)属于 ｐ５３ 结合蛋白家族ꎬ通过激活选定的促凋亡靶基因的 ｐ５３ 反式作用来增强细

胞凋亡[２１]ꎮ 已有研究表明ꎬＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 基因的缺失会显著影响胚胎植入和妊娠率[２２]ꎮ 此外ꎬ还有研究表

明 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 通过调控 ｍｉＲ￣９￣５ｐ 影响骨骼肌发育[２３]ꎮ 在本研究中ꎬＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ５８ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点在海门山

羊断奶阶段的生长发育中具有调节作用ꎬ表明 ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 基因可能是山羊生长发育的关键基因ꎬ具有潜

在的育种价值ꎮ ＳＭＡＤ９ 是骨形态发生蛋白信号传导中的一种新型转录调节因子[２４]ꎬ其标记了一个骨软

骨前体群体ꎬ该群体在成骨细胞消融后的再生过程中增殖并扩大[２５]ꎮ 已有研究表明小鼠 ＳＭＡＤ９ 在发育

中的骨骼元件的远端和近端部位表达[２６]ꎮ 此外ꎬ还有研究表明 ＳＭＡＤ９ 基因中一个 ＳＮＰ 突变显著提高

鸡、鹅的产蛋量[２７－２８]ꎮ 在本研究中ꎬＳＭＡＤ９ １６ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点在海门山羊断奶阶段的生长发育中具有调节

作用ꎮ 该位点具有潜在的育种价值ꎬ可用于山羊生长性状的改良ꎮ
本研究局限性主要包括以下 ３ 个方面:１)受样本量限制ꎬ所观测到的效应量较小ꎬ可能在一定程度上

影响统计推断的稳健性ꎻ２)样本来源相对单一ꎬ限制了研究结论的外推范围ꎻ３)仅追踪断奶期和 ６ 月龄 ２
个时间节点的生长数据ꎬ未能全面反映生长发育的动态过程ꎬ可能影响数据分析的精确性ꎮ 针对上述局限

性ꎬ后续研究应从以下方向展开深入探索:首先ꎬ扩大样本规模并开展多中心研究ꎬ以获取更具代表性和统

计效力的数据支持ꎻ其次ꎬ实施跨品种验证试验ꎬ系统评估本研究所鉴定分子标记在不同山羊品种中的适

用性与稳定性ꎬ以增强研究结论的普适性ꎻ最后ꎬ建议在后续研究中纳入 １２ 月龄个体的体尺数据进行关联

分析ꎬ从而提升分子标记在生长性状预测中的说服力ꎮ
综上所述ꎬ本研究通过全基因组重测序与试验验证ꎬ首次揭示了 ＭＧＡＭ、ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ 和 ＳＭＡＤ９ 基因中

的 ＩｎＤｅｌ 和 ＳＮＰ 位点与海门山羊生长性状之间的显著关联ꎮ 该发现为解析山羊生长发育的分子调控机制

提供了新的理论依据ꎬ并为海门山羊的遗传改良提供了潜在的分子标记ꎮ 基于这些分子标记开展的标记

辅助选择ꎬ有望实现对生长性能优良个体的精准筛选ꎬ加速体型更大、生长速度更快的海门山羊品种的培

育ꎬ进而缩短养殖周期、降低生产成本并提高养殖经济效益ꎮ
参考文献 Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ:

[１] 　 戴晖ꎬ陈启康ꎬ顾拥建ꎬ等. 海门山羊品种资源与生产性能研究[Ｊ] . 畜牧与兽医ꎬ２０１３ꎬ４５(２):４５－４７.
Ｄａｉ ＨꎬＣｈｅｎ Ｑ ＫꎬＧｕ Ｙ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｂｒｅｅｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔ[ Ｊ] . Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ
Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ２０１３ꎬ４５(２):４５－４７( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[２] 陈晓祥. 海门山羊常见营养代谢病的发生原因、临床症状与防治措施[Ｊ] . 中国动物保健ꎬ２０２１ꎬ２３(１２):８１ꎬ８３.
Ｃｈｅｎ Ｘ Ｘ. Ｃａｕｓｅｓꎬｃｌｉｎｉｃａｌ ｓｙｍｐｔｏｍｓ ａｎｄ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｉｎ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ａｎｉｍａｌ
Ｈｅａｌｔｈꎬ２０２１ꎬ２３(１２):８１ꎬ８３( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) .

[３] 陈晓祥. 海门山羊品种特性与生产性能浅析[Ｊ] . 中国动物保健ꎬ２０２３ꎬ２５(１２):８６－８７.
Ｃｈｅｎ Ｘ Ｘ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｂｒｅｅｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ａｎｉｍａｌ Ｈｅａｌｔｈꎬ２０２３ꎬ２５(１２):８６－ ８７
( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) .　

００９



　 第 ４ 期 卢佳丰ꎬ等:海门山羊生长性状相关分子标记开发及应用

[４] Ａｂｄ Ｅｌ￣Ｈａｃｋ Ｍ ＥꎬＡｂｄｅｌｎｏｕｒ Ｓ ＡꎬＳｗｅｌｕｍ Ａ Ａꎬｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｅｓｔ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ
ｃｒｉｔｅｒｉａ ａｎｄ ｂｏｄｙ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｑｉｎｃｈｕａｎ ｃａｔｔｌｅ ｂｒｅｅｄ[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ２０１８ꎬ４５(５):１４４５－１４５６.

[５] 宋志芳ꎬ于国生ꎬ解佑志ꎬ等. 分子遗传标记技术及其在动物育种中的研究进展[Ｊ] . 猪业科学ꎬ２０１７ꎬ３４(２):１１３－１１５.
Ｓｏｎｇ Ｚ ＦꎬＹｕ Ｇ ＳꎬＸｉｅ Ｙ Ｚꎬｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ ａｎｉｍａｌ ｂｒｅｅｄｉｎｇ[Ｊ] . Ｓｗｉｎｅ Ｉｎｄｕｓｔｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ
２０１７ꎬ３４(２):１１３－１１５( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) .

[６] Ｐöｓ ＯꎬＲａｄｖａｎｓｚｋｙ ＪꎬＢｕｇｌｙó Ｇꎬｅｔ ａｌ. ＤＮＡ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ:ｍａｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅꎬａｎｄ ｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｓｐｅｃｔｓ[ Ｊ] .
Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２１ꎬ４４(５):５４８－５５９.

[７] Ｌｉｕ Ｙ ＮꎬＦａｎｇ Ｘ ＢꎬＺｈａｏ Ｚ Ｈꎬｅｔ ａｌ. Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｏｆ ｔｈｅ ＡＳＩＰ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｆａｔ ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｉｍｍｅｎｔａｌ ｓｔｅｅｒｓ[Ｊ] . Ａｒｃｈｉｖｅｓ Ａｎｉｍａｌ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ２０１９ꎬ６２(１):１３５－１４２.

[８] Ｒｕｂｉｎ Ｃ ＪꎬＭｅｇｅｎｓ Ｈ ＪꎬＢａｒｒｉｏ Ａ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｓｔｒｏｎｇ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｐｉｇ ｇｅｎｏｍｅ[ Ｊ] . Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ２０１２ꎬ
１０９(４８):１９５２９－１９５３６.

[９] Ｚｈａｎｇ ＺꎬＬｕ Ｊ ＦꎬＷａｎｇ Ｙ Ｆꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｃａｎｓ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｈａｉｍｅｎ ｇｏａｔｓ ｒｅｖｅａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ
ｔｒａｉｔｓ[Ｊ] . Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２５ꎬ１４(１):４０－５３.

[１０] Ｋａｎｇ Ｚ ＨꎬＢａｉ Ｙ ＹꎬＬａｎ Ｘ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｇｏａｔ ＡＫＡＰ１２:ｉｎｄｅｌ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎꎬａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｉｔｈ ｌｉｔｔｅｒ ｓｉｚｅ ａｎｄ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｓｐｌｉｃｉｎｇ ｖａｒｉａｎｔ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２０２１ꎬ１２:６４８２５６.

[１１] 李隐侠ꎬ刘伟佳ꎬ张晨俭ꎬ等. ＭＳＴＮ 基因编辑湖羊胫腓肌的转录组分析[Ｊ] . 南京农业大学学报ꎬ２０２４ꎬ４７(２):３４２－３５０.
Ｌｉ Ｙ ＸꎬＬｉｕ Ｗ ＪꎬＺｈａｎｇ Ｃ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｉｂｉｏｆｉｂｕｌａｒ ｍｕｓｃｌｅ ｏｆ Ｈｕ ｓｈｅｅｐ ｅｄｉｔｅｄ ｂｙ ＭＳＴＮ ｇｅｎｅ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ２０２４ꎬ４７(２):３４２－３５０( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[１２] Ｌｉｕ ＭꎬＣｈｅｎｇ ＪꎬＣｈｅｎ Ｙ Ｈꎬｅｔ ａｌ. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＤＧＡＴ１ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｇｏａｔｓ ａｎｄ ｉｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｍｉｌｋ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｔｒａｉｔｓ[Ｊ] .
Ａｎｉｍａｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０２３ꎬ３４(４):９８０－９８５.

[１３] Ａｍｏｒｉｍ Ｃ Ｒ ＮꎬＭａｔｓｕｕｒａ Ｍ Ｓ ＡꎬＲｏｓａ Ｊ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｆｉｍｂｒｉａ Ｆ１８ａｃ(２１３４Ｐ) ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｅｎｔｅｒｏｔｏｘｉｇｅｎｉｃ
Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ(ＥＴＥＣ)[Ｊ] . Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０００ꎬ７６(１):４１－４９.

[１４] 马敏彪ꎬ武利恒ꎬ丁琳ꎬ等. 基于 ＳＮＰ 分子标记的湖羊群体遗传结构分析[Ｊ] . 畜牧与兽医ꎬ２０２４ꎬ５６(６):１－８.
Ｍａ Ｍ ＢꎬＷｕ Ｌ ＨꎬＤｉｎｇ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｈｕ ｓｈｅｅｐ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ[ Ｊ] . Ａｎｉｍａｌ
Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ２０２４ꎬ５６(６):１－８( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[１５] Ｚｅｎｇｅｒ Ｋ ＲꎬＲｉｃｈａｒｄｓｏｎ Ｂ ＪꎬＶａｃｈｏｔ￣Ｇｒｉｆｆｉｎ Ａ Ｍ. Ａ ｒａｐｉｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｒｅｔａｉｎｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｒａｂｂｉｔｓ ｉｎ Ａｕｓｔｒａｌｉａ[Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ２００３ꎬ１２(３):７８９－７９４.

[１６] Ｎｉｃｈｏｌｓ Ｂ ＬꎬＡｖｅｒｙ ＳꎬＳｅｎ Ｐꎬｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｍａｌｔａｓｅ￣ｇｌｕｃｏａｍｙｌａｓｅ ｇｅｎｅ:ｃｏｍｍｏｎ ａｎｃｅｓｔｒｙ ｔｏ ｓｕｃｒａｓｅ￣ｉｓｏｍａｌｔａｓｅ ｗｉｔｈ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｓｔａｒｃｈ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ
ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ[Ｊ] . Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ２００３ꎬ１００(３):１４３２－１４３７.

[１７] Ｎｉｃｈｏｌｓ Ｂ ＬꎬＡｖｅｒｙ Ｓ ＥꎬＱｕｅｚａｄａ￣Ｃａｌｖｉｌｌｏ Ｒꎬｅｔ ａｌ. Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｓｔａｒｃｈ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｃｒａｓｅ￣ｄｅｆｉｃｉｅｎｔ ｓｈｒｅｗｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｏｒａｌ ｇｌｕｃｏａｍｙｌａｓｅ ｅｎｚｙｍｅ
ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｅｄｉａｔｒｉｃ Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎꎬ２０１７ꎬ６５(２):ｅ３５－ｅ４２.

[１８] 戴永琴. ＭＧＡＭ 基因在家犬适应淀粉饮食中的机制研究[Ｄ] . 昆明:云南大学ꎬ２０２１.
Ｄａｉ Ｙ Ｑ. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ＭＧＡＭ ｇｅｎｅ ｉｎ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ ａ ｓｔａｒｃｈ￣ｒｉｃｈ ｄｉｅｔ ｉｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｄｏｇｓ[Ｄ] . Ｋｕｎｍｉｎｇ:Ｙｕｎｎａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ２０２１
( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[１９] Ｅｃｃｌｅｓｔｏｎ Ｊ ＬꎬＫｏｈ ＣꎬＭａｒｋｅｌｌｏ Ｔ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ａｎ ａｐｐａｒｅｎｔ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｌｔａｓｅ￣ｇｌｕｃｏａｍｙｌａｓｅꎬａ ｌｅｓｓｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＮＰ ａｒｒａｙｓ[Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ２０１２ꎬ１０７(４):６７４－６７８.

[２０] Ｗｕ ＸꎬＨｕａｉ ＣꎬＳｈｅｎ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｍｐｌｉｃａｔｅｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｎｏｖｅｌ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｓｃｈｉｚｏｐｈｒｅｎｉａ ｒｉｓｋ ｉｎ Ｈａｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｆａｍｉｌｙ ｔｒｉｏｓ[Ｊ] . ｉＳｃｉｅｎｃｅꎬ２０２１ꎬ２４(８):１０２８９４.

[２１] Ｓｃｈｉｔｔｅｎｈｅｌｍ Ｍ ＭꎬＫａｉｓｅｒ ＭꎬＧｙöｒｆｆｙ Ｂꎬｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ｓｔｉｍｕｌａｔｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ＴＰ５３￣１(ＡＳＰＰ１ / ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ) ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔ ｔｈｅｒａｐｙ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｏｖｅｒａｌｌ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｉｎ ａｃｕｔｅ ｍｙｅｌｏｉｄ ｌｅｕｋｅｍｉａ(ＡＭＬ)[Ｊ] . Ｃｅｌｌ Ｄｅａｔｈ ＆ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ２０２４ꎬ１５:２５.

[２２] Ｔａｏ ＬꎬＨｅ Ｘ ＹꎬＷａｎｇ Ｘ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｌｉｔｔｅｒ ｓｉｚｅ ｏｆ ｓｈｅｅｐ(Ｏｖｉｓ ａｒｉｅｓ):ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｒｅｇｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｇｅｎｅｓꎬ２０２１ꎬ１２(１):１０９－
１２０.　

[２３] Ｓｈｅｎ Ｘ ＸꎬＷｅｉ Ｙ ＨꎬＹｏｕ Ｇ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｃｉｒｃｕｌａｒ ＰＰＰ１Ｒ１３Ｂ ＲＮＡ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｃｈｉｃｋｅｎ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｍｕｓｃｌｅ ｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｃｅｌｌ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｖｉａ
ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｍｉＲ￣９￣５ｐ[Ｊ] . Ａｎｉｍａｌｓꎬ２０２１ꎬ１１(８):２３９６－２４０９.

[２４] Ｔｓｕｋａｍｏｔｏ ＳꎬＭｉｚｕｔａ ＴꎬＦｕｊｉｍｏｔｏ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｓｍａｄ９ ｉｓ ａ ｎｅｗ ｔｙｐｅ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｉｎ ｂｏｎｅ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ２０１４ꎬ４:７５９６.

[２５] ＭｃＤｏｎａｌｄ Ｇ Ｌ ＫꎬＷａｎｇ Ｍ ＤꎬＨａｍｍｏｎｄ Ｃ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｒｌｙ ｚｅｂｒａｆｉｓｈ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｈｏｗｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ
ｆｏｒ Ｓｍａｄ９ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｐｒｏｇｅｎｉｔｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓꎬ２０２１ꎬ１１(２):２７７－２９４.

[２６] Ｈｕａｎｇ ＺꎬＷａｎｇ Ｄ ＧꎬＩｈｉｄａ￣Ｓｔａｎｓｂｕｒｙ Ｋꎬｅｔ ａｌ. Ｄｅｆｅｃｔｉｖｅ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｖａｓｃｕｌａｒ ｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇ ｉｎ Ｓｍａｄ８ ｍｕｔａｎｔ ｍｉｃｅ[Ｊ] . Ｈｕｍａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ
２００９ꎬ１８(１５):２７９１－２８０１.

[２７] 陈恒聪ꎬ张福阳ꎬ杨胜威ꎬ等. 应用孟加拉国地方鸡基因组数据筛选鸡重要性状相关基因与分子标记[ Ｊ] . 东北农业大学学报ꎬ２０２６ꎬ５７
(２):１０３－１１５ꎬ１２４.
Ｃｈｅｎ Ｈ ＣꎬＺｈａｎｇ Ｆ ＹꎬＹａｎｇ Ｓ Ｗꎬｅｔ ａｌ. Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ｕｓｉｎｇ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄａｔａ ｆｒｏｍ
ｌｏｃａｌ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ｉｎ Ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ２０２６ꎬ５７(２):１０３－１１５ꎬ１２４( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[２８] Ｘｕ ＪꎬＬｉ ＪꎬＷａｎｇ Ｈ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｎｏｖｅｌ ＳＭＡＤ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎꎬＳＭＡＤ９ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｆｏｌｌｉｃｕｌａｒ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｅｇｇ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｇｅｅｓｅ ｖｉａ
ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｅｘｏｎ１ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ２[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ２０１５ꎬ４２(１):２８９－３０２.

责任编辑:周广礼

１０９


