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不同杂交组合黄羽肉鸡皮肤毛囊密度差异及其与Wnt3a表达

水平的相关性分析
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摘 要  为探究黄羽肉鸡皮肤毛囊密度性状的遗传差异及其分子机制，本研究以来源于地方鸡种和快大型黄鸡配

套系的 4 个专门化品系（K 系、T 系、W 系和 R 系）为素材，按不完全双列杂交法设计形成 6 个二元杂交组合（WT、

RT、KW、TW、KR 和 TR），测定不同杂交组合公、母鸡 300 日龄背部、胸部和腿部皮肤毛囊密度和 Wnt3a mRNA 表

达量，并进行相关性分析。结果表明：1）不同杂交组合之间体重存在差异，但差异不显著（P>0. 05），以来源于快大

型黄鸡（W、R 系）为父本的组合体重高于其他组合；2）不同杂交组合之间皮肤毛囊密度存在显著差异（P<0. 05），
以来源于地方鸡种（K、T 系）为父本的组合毛囊密度高于其他组合；3）各组合不同部位皮肤毛囊密度和 Wnt3a 
mRNA 表达量存在显著差异（P<0. 05），均呈背部＞胸部＞腿部的梯度分布规律，且二者呈不同程度正相关；4）各

组合皮肤毛囊密度与体重大小均呈不同程度负相关。综上，本研究通过比较不同杂交组合黄羽肉鸡皮肤毛囊密度

差异，验证了 Wnt3a 对皮肤毛囊发育的关键调控作用，揭示了生长速度与毛囊发育之间可能存在的遗传拮抗关系，

为优质鸡选育过程中平衡生长速度与胴体外观性状的分子育种策略提供了理论依据。
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Abstract The present study was conducted with the objective of investigating the differences in skin feather 

follicle density and its correlation with Wnt3a mRNA expression in different hybrid combinations of yellow-feathered 

chickens.  The experiment was conducted on the basis of four specialized strains， which were bred from local 

native chicken breeds and fast-sized yellow chicken resources.  A total of six binary hybrid combinations （WT， 
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RT， KW， TW， KR and TR） were designed by incomplete double-row crosses.  The skin follicle density and Wnt3a 

mRNA expression levels of diverse skin regions （i. e.  back， breast and thigh） of these hybrid combinations were 

systematically assessed， and a comprehensive correlation analysis was conducted.  The results demonstrated 

that：1）The body weights of the different hybrids were not significantly different （P＞0. 05）， and the body weights 

of the hybrids sired by fast-sized yellow chicken （W and R strains） were higher than the others.  2） The feather 

follicle densities of the various hybrids exhibited significant variation （P<0. 05）， with the follicle density of the 

hybrids sired by the local breeds （K and T strains） being higher than that of the other hybrids.  3） A statistically 

significant discrepancy （P<0. 05） was identified in the feather follicle density and Wnt3a mRNA expression levels 

among the distinct anatomical regions of the hybrid subjects.  A gradient distribution pattern was observed， with 

higher levels in the back region followed by the breast and then the thigh.  A positive correlation was identified 

between follicle density and Wnt3a mRNA expression， with varying degrees across different hybrids.  4） A 

negative correlation was identified between feather follicle density and body weight with varying degrees across 

different hybrids.  In summary， the present study compared the differences in skin feather follicle density among 

different hybrid combinations of yellow-feathered chickens， confirming the regulatory role of the Wnt3a gene in 

feather follicle development and revealing the potential existence of a genetic antagonism between growth rate 

and feather follicle development， which provided a theoretical basis for the molecular breeding strategy to 

balance growth rate and carcass appearance traits in the selection and breeding of high-quality yellow-feathered 

chickens.

Keywords yellow-feathered chicken； hybrid combination； skin feather follicle density； Wnt3a； correlation 

analysis

黄羽肉鸡是我国极具地方特色的优质鸡种，年

出栏量约 45 亿只，传统销售方式以活鸡为主。随着

活禽市场逐步退出，冰鲜上市成为主流，育种目标

随之从“看外貌”转向“看屠体”［1］。长期以来以羽毛

颜色、体型外貌等适应活禽销售的相关性状为育种

目标，已无法满足新形势下集中屠宰、冰鲜上市产

品的市场需求。屠体性状是冰鲜鸡重要性状之一，

直接影响消费者偏好和市场价值；其中毛囊密度是

一个重要的屠体性状，毛囊密度高、分布均匀的鸡

胴体通常被认为是更优质的产品［2］。然而，该性状

人工测定繁琐、成本高，通过遗传改良提升成为最

经济有效的途径［3］。

Wnt信号通路是调控动物毛囊形态发生的关键

通路［4-5］。Wnt 家族成员 3a（Wnt family member 3a， 
Wnt3a）是  Wnt信号通路中的重要成员，参与表皮干

细胞的增殖分化、定位等生物学过程，已被证实是

调控禽类皮肤毛囊发育的关键候选基因［2-3］。皖南

三黄鸡是安徽省地方品种，长速慢、肉质优且具有

较高的抗逆性［6］；皖江黄鸡是快大型黄羽肉鸡配套

系，生长速度快、屠宰率高且群体发育均匀度较

好［7］。为充分挖掘和利用该地方鸡优良种质特性和

遗传资源，本课题组前期以皖江黄鸡和皖南三黄鸡

的资源种群为育种素材，分别组建了具有不同特点

的专门化品系并进行世代选育和配合力测定［8］。本

研究通过利用不同专门化品系进行二元杂交，比较

不同杂交组合间皮肤毛囊性状差异和遗传规律及

其与 Wnt3a 基因表达的相关性，旨在探究黄羽肉鸡

皮肤毛囊密度的遗传差异及其分子机制，为选育过

程中“生长速度—胴体外观”协同改良提供分子育

种依据，为培育出适合冷链运输和冰鲜上市的优质

鸡提供技术支撑。

1　材料与方法

1. 1　试验动物及分组

本试验在安徽省宣城市宣州区安徽华卫集团

禽业有限公司进行，以公司自主培育的 4 个专门化

品系（W 系、R 系、K 系和 T 系）为试验素材，其中 W
系和 R 系分别来源于皖江黄鸡配套系的 HB2 系（含

岭南黄鸡血缘）和 HC1系（含石歧鸡血缘），K 系和 T
系为皖南三黄鸡本品种选育形成。针对 4 个专门化

品系，采取不完全双列杂交法设计编制了 6 个杂交

组合 KR、TR、WT、RT、KW 和 TW（表 1），进行人

工授精和孵化饲养，各组合群体均处于相同饲养管

理条件下。
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1. 2　性状测定和样品采集

300 日龄时，从 6 个杂交组合中分别随机选取体

重相近的 30 只公鸡和 30 只母鸡，每只鸡右脚戴上

脚号并记录，空腹 12 h 后称量体重。试验群体共

360 只，分别从每只鸡背部、胸部和大腿部皮肤拔取

数根羽毛并挤出末端毛囊内容物至 2 mL 冻存管

中，写上编号后放于− 80℃冰箱中冷冻保存，用于

RNA 的提取。屠宰拔毛后，分别在每只鸡的背部、

胸部和大腿部相同位置选取 2 cm×2 cm 面积，测量

毛孔个数并计算毛囊密度［2， 9］。4 个专门化品系 300
日龄体重数据通过查询育种记录获得。

1. 3　引物的设计与合成

根 据 GenBank 中 鸡 GAPDH 基 因（NM_
204305）和 Wnt3a 基因（NM_001171601）mRNA 序

列使用使用 Oligo 6. 0 软件设计实时荧光定量 PCR
引物，引物序列分别为：GAPDH（F：CAGAACAT
CATCCCAGCGTC，R：GGCAGGTCAGGTCAA
CAAC，产物长度 133 bp）、Wnt3a（F：TTCGGGAC
TCGTGACAGGAT，R：ACGTAGCAGCACCAG
TGGAA，产物长度 143 bp），引物由生工生物工程

（上海）股份有限公司合成。

1. 4　RNA提取

用灭菌镊子将冻存管中的毛囊放入无 RNase
的 2 mL 离心管中，加入 2 颗钢珠，加入 1 000 μL 组

织裂解液（Trizol），盖紧盖子，放入高通道组织匀浆

机中，40 Hz，运行 180 s，取出离心管，用无 RNase 的  
1 mL 吸头吸取匀浆液，置于无 RNase 的 1. 5 mL 离
心管中，4 ℃ 12 000 r 离心 2 min，吸取上清于无

RNase 的 1. 5 mL 离心管中，使用 RNA 提取试剂盒

（CW0597S，江苏康为世纪生物科技股份有限公司）

按照操作步骤提取样本总 RNA。提取的 RNA 溶解

于 DEPC 水中，稀释后用电泳和紫外分光光度计检

测质量和浓度。

1. 5　实时荧光定量 PCR
使用反转录试剂盒（AE-311，北京全式金生物

技术股份有限公司）按照操作步骤进行 cDNA 第一

条链的合成，反转录产物于−20 ℃保存备用。使用

荧光定量 PCR 试剂盒（AQ131-01，北京全式金生物

技 术 股 份 有 限 公 司）采 用 SYBR Green I 法 进 行

mRNA 表达量分析。 QPCR 反应体系 20 μL：2×
Top Green EX-Taq Mix 10μL，上游引物 0. 5 μL，下

游引物 0. 5 μL，RNase Free ddH2O 7 μL，cDNA 模

板 2 μL。反应条件：95 ℃预变性 30 s；循环程序为

95 ℃ 变性 5 s，60 ℃ 退火延伸 50 s，共 40 个循环；

Melting curve 条件：97 ℃ 10 s，65 ℃ 60 s，95 ℃ 1 s。
采用 2 −△△Ct法进行相对表达量计算。

1. 6　统计分析

试验数据用 Excel 软件进行初步整理，利用

SPSS22. 0 软件对数据进行统计分析。不同杂交组

合间各性状差异使用  One-way ANOVA 中 Turkey
法进行多重比较，试验结果以“平均数±标准差”表

示 ，以 P<0. 05 作 为 差 异 显 著 性 判 断 ；Bivariate 
correlation 用来分析不同性状指标间的相关性，

P<0. 05 或 P<0. 01 分别表示性状间存在显著相关

或极显著相关。

2　结果与分析

2. 1　6个杂交组合及其亲本肉鸡 300日龄体重

6 个杂交组合及其亲本肉鸡 300 日龄体重如

表 2 所示。亲本的 4 个专门化品系之间体重差异较

大，W 系和 R 系公、母鸡体重均显著高于 K 系和 T
系（P<0. 05）。不同杂交组合的公、母鸡之间体重

均无显著差异（P>0. 05）；以 W 系和 R 系作为父本

的 WT 和 RT 公 、母 鸡 体 重 均 略 高 于 其 他 组 合

（P>0. 05）。
2. 2　6个杂交组合肉鸡不同部位皮肤毛囊密度

6个杂交组合肉鸡不同部位皮肤毛囊密度如表 3
所示。不同组合间公鸡胸部、腿部的皮肤毛囊密度存

在显著差异（P<0. 05），胸部从高到低依次为：KW 和

TW、TR和 KR、RT和 WT，腿部从高到低依次为：KR
和TR、KW和TW、WT和RT。不同组合间母鸡背部、

腿部的皮肤毛囊密度存在显著差异（P<0. 05），背部

和腿部从高到低依次均为 KW 和 KR、TR和 TW、WT
和 RT。各组合内公、母鸡中不同部位皮肤毛囊密度

均存在显著差异，从高到低均依次为背部、胸部和腿

表 1　试验鸡杂交组合设计

Table 1　Hybrid combination design of experimental chickens

父本  Male
（♂）

W
R
K
T

母本  Female（♀）

W

/
/

KW
TW

R

/
/

KR
TR

T

WT
RT

/
/
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部（P<0. 05）。公鸡背部皮肤毛囊密度比胸部高

2. 19%~18. 55%、比腿部高 50. 54%~60. 02%；母鸡

背部皮肤毛囊密度比胸部高 12. 15%~34. 82%、比腿

部高 27. 94%~42. 11%。

2. 3　6个杂交组合肉鸡皮肤毛囊Wnt3a mRNA表达量

6 个杂交组合肉鸡不同部位皮肤毛囊 Wnt3a 
mRNA 表达量如表 4 所示。不同组合间皮肤毛囊

Wnt3a mRNA 表达量存在显著差异（P<0. 05），以

表 3　6个杂交组合公、母鸡不同部位皮肤毛囊密度

Table 3　The follicle density in different skin areas for six different hybrid combinations of male and female 个/cm2 

组合  
Hybrid

WT
RT
KW
KR
TW
TR

公鸡  Male

胸部  Breast

16. 09±1. 68b（a）
16. 25±1. 64b（a）
17. 81±1. 49a（a）
16. 82±1. 29ab（b）
18. 27±2. 15a（a）
17. 17±2. 23ab（b）

背部  Back

17. 90±2. 59（a）
18. 13±2. 47（a）
19. 07±1. 91（a）
19. 94±1. 90（a）
18. 67±2. 37（a）
19. 10±2. 84（a）

腿部  Thigh

11. 89±1. 46b（b）
11. 33±1. 41bc（b）
11. 93±1. 65ab（b）
13. 22±1. 48a（c）
12. 17±1. 41ab（b）
12. 48±1. 74ab（c）

母鸡  Female

胸部  Breast

14. 74±1. 58（b）
15. 72±1. 57（a）
16. 17±1. 44（b）
16. 53±1. 43（b）
15. 86±1. 24（b）
15. 79±2. 21（b）

背部  Back

18. 46±1. 34bc（a）
17. 63±1. 18c（a）
21. 80±1. 68a（a）
19. 73±2. 21ab（a）
18. 20±2. 02bc（a）
19. 57±1. 36ab（a）

腿部  Thigh

13. 40±2. 07b（b）
13. 78±1. 19b（b）
15. 34±1. 77a（b）
14. 57±1. 50ab（b）
14. 03±2. 27ab（c）
14. 50±1. 58ab（b）

注：同列括号外不同小写字母表示不同组合间差异显著（P<0. 05），同行括号内不同小写字母表示不同部位间的差异显著（P<0. 05）。下同。

Note： Different lowercase outside the brackets within a column indicate significant differences among different hybrid combinations （P<0. 05）， while 
different lowercase inside the brackets within a row indicate significant differences among different parts （P<0. 05）.  The same as belows.

表 2　6个杂交组合及其亲本 300日龄体重

Table 2　Body weight of six hybrid combinations and their parents at 300 days of age g 

品系

Strain

W
R
K
T

性别  Gender

公鸡  Male

4321. 05±265. 54a
4219. 78±247. 23a
2090. 96±207. 73b
2011. 01±216. 63b

母鸡  Female

2984. 80±253. 17a
2980. 01±233. 99a
1622. 32±179. 61b
1550. 32±185. 15b

组合  
Hybrid

WT
RT
KW
KR
TW
TR

性别  Gender

公鸡  Male

3107. 87±219. 82
3034. 95±212. 51
2889. 75±215. 09
2866. 22±191. 68
2981. 86±203. 78
2862. 00±222. 97

母鸡  Female

2240. 86±209. 51
2262. 51±188. 39
2119. 22±233. 60
2181. 10±224. 51
2125. 67±172. 13
2195. 11±227. 88

注：同列不同小写字母表示不同品系间差异显著（P<0. 05）。
Note： Different lowercase letters within a column indicate significant differences among strains （P<0. 05）.

表 4　6个杂交组合公、母鸡不同部位皮肤毛囊Wnt3a mRNA表达量

Table 4 Wnt3a mRNA expression levels in skin follicles from different body areas of male and female chickens from six hybrid 
combinations 

组合

Hybrid

WT
RT
KW
KR
TW
TR

公鸡  Male

胸部  Breast

1. 61±0. 27b（b）
1. 84±0. 50ab（b）
2. 38±0. 22a（b）
2. 19±0. 35a（b）
2. 10±0. 34a（b）
2. 12±0. 22a（b）

背部  Back

2. 23±0. 35（a）
2. 50±0. 31（a）
2. 64±0. 26（a）
2. 56±0. 47（a）
2. 60±0. 31（a）
2. 52±0. 34（a）

腿部  Thigh

1. 45±0. 25b（b）
1. 63±0. 44ab（b）
1. 80±0. 31ab（b）
1. 83±0. 42a（b）
1. 75±0. 27a（b）
1. 91±0. 39a（b）

母鸡  Female

胸部  Breast

1. 67±0. 33c（b）
1. 68±0. 25c（b）
2. 87±0. 44a（b）
2. 31±0. 35b（b）
2. 79±0. 47a（b）
2. 43±0. 21c（b）

背部  Back

2. 18±0. 36b（a）
2. 64±0. 18b（a）
3. 97±0. 38a（a）
3. 83±0. 27a（a）
3. 58±0. 36a（a）
3. 77±0. 24a（a）

腿部  Thigh

1. 46±0. 35c（b）
1. 44±0. 43c（b）
2. 03±0. 52a（b）
1. 72±0. 29ab（c）
1. 71±0. 33ab（b）
1. 55±0. 35b（c）
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W 和 R 作为父本的 WT 和 RT 组合公、母鸡胸部、背

部和腿部 Wnt3a mRNA 表达量均低于其他各组。

各组合内公、母鸡不同部位之间皮肤毛囊 Wnt3a 
mRNA 表达量均存在显著差异（P<0. 05），表达量

从高到低均依次为背部、胸部和腿部，与毛囊密度

高低呈相同规律。

2. 4　Wnt3amRNA、毛囊密度和体重相关性分析

6 个杂交组合肉鸡皮肤毛囊 Wnt3a mRNA 表达

量、皮肤毛囊密度和体重之间的相关性如表 5 所示。

不同杂交组合公、母鸡中各性状之间的相关性规律一

致，Wnt3a mRNA 表达量与毛囊密度均呈不同程度

正 相 关 ，其 中 在 公 鸡 TW 组 合 呈 极 显 著 正 相 关

（P<0. 01）和母鸡的 KR 和 TR 组合群体中呈显著正

相关（P<0. 05）；Wnt3a mRNA表达量与体重均呈不

同程度弱负相关（P>0. 05，公鸡中 r= − 0. 191~
− 0. 112，母鸡中 r= − 0. 076~ − 0. 240）；毛囊密度

与体重均呈不同程度负相关（公鸡中 r= − 0. 609~
− 0. 177，母鸡中 r= − 0. 459~ − 0. 125），其中在公

鸡 WT、KW、TW 和 TR 组合及母鸡 RT 和 TW 组合

群体中呈显著负相关（P<0. 05）。

3　讨  论

不同杂交组合之间体重和皮肤毛囊密度均存

在一定差异。本研究中，以来源于快大型黄羽肉鸡

的 W、R 系为父本的杂交组合（WT、RT）300 日龄体

重高于其他组合，体现了在生长速度上的杂种优

势，这符合利用快大型血缘改良地方鸡种生长性能

的常规育种策略。然而，WT 和 RT 组合的毛囊密

度较低，可能与 W 系和 R 系在选育过程中偏重生长

速度，导致代谢资源分配倾向于肌肉沉积，而牺牲

了皮肤附属器官的发育有关［10-11］。相关性分析显

示，不同杂交组合群体中毛囊密度与体重均呈不同

程度负相关，也进一步验证了代谢资源分配在体重

和毛囊发育之间的遗传限制。相比之下，以来源于

地方鸡种的 K、T 系为父本的杂交组合虽然体重较

低，但毛囊密度更高，说明地方鸡种在毛囊性状遗

传上具有一定优势。这可能是因为 K、和 T 系在选

育过程偏重肉品质和抗逆性［8］，间接保留了促进毛

囊发育的遗传潜能。此外，地方鸡种常在自然环境

中饲养，面临着多变的气候和环境条件，较高的皮

肤毛囊密度有助于在散养或环境多变条件下增强

保温与保护功能［12］。

不同杂交组合公母鸡皮肤毛囊密度均呈现背

部>胸部>腿部的梯度分布规律，与陈春等［9］和姬

改革等［13］研究结果一致，这种分布规律可能与胚胎

期皮肤发育的时空特异性有关。鸡胚胎发育过程

中，背部毛囊形成较早（胚胎第 7 天左右）且细胞增

殖速率较高，腿部毛囊的形成较晚（胚胎第 12 天左

右）且增殖速率较低［14-16］。此外，Chen 等［12］提出散

热适应假说，鸡不同部位皮肤毛囊密度的表型分

表 5　不同杂交组合皮肤毛囊Wnt3a mRNA表达量、毛囊密度和体重之间相关性

Table 5　The correlation coefficient between the Wnt3a mRNA expression， skin follicle density，and body weight in different 
hybrid combinations

组合

Hybrid

WT

RT

KW

KR

TW

TR

公鸡  Male

Wnt3a mRNA
vs毛囊密度

Wnt3a mRNA
vs Skin follicle 

density
0. 194

0. 101

0. 186

0. 045

0. 671**

0. 216

Wnt3a mRNA
vs体重

Wnt3a mRNA
vs Body weight

−0. 118

−0. 152

−0. 191

−0. 116

−0. 126

−0. 112

毛囊密度

vs 体重

Skin follicle 
density vs Body 

weight

−0. 609*

−0. 177

−0. 580*

−0. 186

−0. 411*

−0. 579*

母鸡  Female

Wnt3a mRNA
vs毛囊密度

Wnt3a mRNA
vs Skin follicle 

density
0. 167

0. 130

0. 171

0. 343*

0. 134

0. 357*

Wnt3a mRNA
vs体重

Wnt3a mRNA
vs Body weight

−0. 076

−0. 183

−0. 118

−0. 226

−0. 240

−0. 197

毛囊密度

vs 体重

Skin follicle 
density vs

Body weight

−0. 125

−0. 419*

−0. 201

−0. 285

−0. 459*

−0. 206
注：*和**分别表示在 P<0.  05 和 P<0.  01 水平上显著相关。

Note： * and ** indicate significant correlations at P<0. 05 and P<0. 01 levels， respectively.
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化，可能是在自然选择压力下通过长期进化形成的

适应性特征，背部毛囊密度高能生长更多羽毛御寒

保温，腿部毛囊密度低生长羽毛较少有利于运动和

散热。值得注意的是，以 K、T 系作为父本的杂交组

合毛囊密度较高，提示在后期育种选择 K 系或 T 系

作为父本、W 系或 R 系作为母本进行杂交利用，可

能更有效传递高毛囊密度特性而改善胴体皮肤细

腻度，同时保持较快的生长速度。

Wnt信号在毛囊的形态发生、发育、分布及生长

周期中起着至关重要的作用，Wnt3a 基因被认为是

调控鸡毛囊密度性状的重要基因［17-18］。张豪等［19］通

过筛选鸡胚胎早期发育期间背部皮肤上皮和间充

质中调控毛囊生长的关键基因，发现 Wnt3a 作为核

心基因可以调控毛囊的大小和羽毛的形成。束婧

婷等［3］通过测定和比较鸡不同组织中 Wnt3a 基因表

达差异，发现在皮肤中的表达量远高于垂体、心脏

和肌肉等组织中；鉴定到 Wnt3a 第 3 内含子存在

g. 2555377 T>C 的突变位点，发现携带 CC 基因型

个体的毛囊密度显著高于 TT 和 TC 基因型个体。

本研究中，不同杂交组合群体 Wnt3a mRNA 表达量

与毛囊密度均呈不同程度正相关，尤其在 TW 公鸡

以及 KR、TR 母鸡中相关性显著，这与该基因在毛

囊形态发生中的核心调控作用相符［3，15］，推测这些

相关性较高的组合可能聚合了利于 Wnt3a 高表达

的单倍型。

本研究也存在一定局限：试验主要聚焦于杂交

组合间的比较，未同步测定亲本 4 个品系的毛囊密

度；试验仅完成不完全双列杂交，未设置亲本纯繁

对照组；因此，未能准确对比亲本与杂交后代间毛

囊密度差异和分析杂种优势效应。在后续研究中，

将补充亲本群体的性状测定，并设计更完善的杂交

方案，以深入阐明毛囊密度性状的遗传机理与杂种

优势规律。

4　结  论

本研究以 6 个不同杂交组合黄羽肉鸡为研究对

象，探究皮肤毛囊密度性状差异及其与 Wnt3a 基因

表达量的相关性，为优质鸡选育中“生长速度—胴

体外观”协同改良提供了分子育种依据。主要结论

如下：1）以地方鸡种为父本的杂交组合具有更高的

毛囊密度，表明地方鸡种在毛囊发育性状上具有遗

传优势；2）毛囊密度和 Wnt3a mRNA 表达量在身体

不同部位呈现一致的梯度分布规律（背部>胸部>
腿部），揭示了毛囊发育存在部位特异性调控；3）毛
囊密度与体重均呈负相关、与 Wnt3a 表达量均呈正

相关，揭示了生长速度与毛囊发育之间可能存在遗

传拮抗，并证实了 Wnt3a 基因在调控皮肤毛囊发育

中的核心作用。
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