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　 　 摘要:　 通过检测枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪的长纯合片段(Ｒｕｎｓ ｏｆ ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ ＲＯＨ)ꎬ鉴定其与 ３ 个猪种经

济性状相关的候选基因ꎮ 利用全基因组单核苷酸多态性(Ｓｉｎｇｌｅ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓꎬ ＳＮＰ)芯片数据对这 ３ 个

猪群体进行全基因组 ＲＯＨ 检测ꎬ统计 ＲＯＨ 数量、长度及分布ꎬ计算基于 ＲＯＨ 的近交系数(ＦＲＯＨ)ꎬ并在高频 ＲＯＨ
区域鉴定候选功能基因ꎮ 结果显示ꎬ从枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪群体中分别检测到１ ５８８个、３ ３１４个和４ ４１９个
ＲＯＨꎮ 枫泾猪的 ＲＯＨ 平均长度为 １２􀆰 ８４ Ｍｂꎬ平均 ＦＲＯＨ为 ０􀆰 ０８４ꎻ梅山猪的 ＲＯＨ 平均长度为 １０􀆰 ５５ Ｍｂꎬ平均 ＦＲＯＨ为

０􀆰 １６４ꎻ沙乌头猪的 ＲＯＨ 平均长度为 １０􀆰 ５２ Ｍｂꎬ平均 ＦＲＯＨ为 ０􀆰 １４１ꎮ 在高频 ＲＯＨ 区域共鉴定到 ９ 个枫泾猪候选功

能基因和 ８ 个梅山猪候选功能基因ꎮ 研究结果为枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪的资源保护和分子标记辅助选择奠定

了基础ꎮ
关键词:　 猪ꎻ 长纯合片段ꎻ 近交系数ꎻ 候选基因
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２１２４００ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｂｙ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｒｕｎｓ ｏｆ ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (ＲＯＨ) ｏｆ Ｆｅｎｇｊｉｎｇ ｐｉｇꎬ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇ ａｎｄ Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇꎬ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ
ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｉｇ ｂｒｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ (ＳＮＰ) ｃｈｉｐ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｐｅｒｆｏｒｍ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ＲＯＨ ｓｃａｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｉｇ ｂｒｅｅｄｓ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＲＯＨ ｗｅｒｅ ｃｏｕｎｔｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ( ＦＲＯＨ ) ｗａｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＯＨ. Ｉｎ
ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ＲＯＨ ｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
１ ５８８ꎬ ３ ３１４ ａｎｄ ４ ４１９ ＲＯＨ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ
ｐｉｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＲＯＨ
ｗａｓ １２.８４ Ｍｂ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＦＲＯＨ ｗａｓ ０.０８４ ｉｎ Ｆｅｎｇｊｉｎｇ
ｐｉｇｓ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＲＯＨ ｗａｓ １０.５５ Ｍｂ ａｎｄ ｔｈｅ
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ａｖｅｒａｇｅ ＦＲＯＨ ｗａｓ ０.１６４ ｉｎ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇｓ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＲＯＨ ｗａｓ １０.５２ Ｍｂ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＦＲＯＨ ｗａｓ ０.１４１ ｉｎ
Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇｓ. Ｎｉｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｆｅｎｇｊｉｎｇ ｐｉｇ ａｎｄ ｅｉｇｈｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇ ｗｅｒｅ ｉ￣
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ＲＯＨ ｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｌａｙ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓ￣
ｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｅｎｇｊｉｎｇ ｐｉｇꎬ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇ ａｎｄ Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｐｉｇꎻ ｒｕｎｓ ｏｆ ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (ＲＯＨ)ꎻ ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅ

　 　 长纯合片段(Ｒｕｎｓ ｏｆ ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ ＲＯＨ)是基

因组上一定数量、一定密度的单核苷酸多态性(Ｓｉｎ￣
ｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｌｏｙｍｏｒｈｐｈｉｓｍｓꎬ ＳＮＰｓ)表现为纯合的

一段区域[１]ꎮ 在人工选择的过程中ꎬ畜禽群体的基

因组被重塑ꎬ所选区域中的 ＲＯＨ 频率会提高ꎬ甚至

产生“ＲＯＨ 岛”ꎮ ＲＯＨ 信息在畜禽亲缘关系鉴定、
遗传多样性分析、近交衰退评估、选择信号鉴定和功

能基因筛选等方面发挥着重要作用ꎮ Ｋｅｌｌｅｒ 等[２] 在

比较基于 ＲＯＨ 的近交系数(ＦＲＯＨ)、基于基因组杂

合度的近交系数(ＦＨＯＭ)、基于基因组关系矩阵的近

交系数(ＦＧＲＭ)和基于系谱信息的近交系数(ＦＰＥＤ)
后发现ꎬＦＲＯＨ是最有效的估计近交的方法ꎮ Ｍａｓｔｒａｎ￣
ｇｅｌｏ 等[３] 在 Ｐｏｎｔｒｅｍｏｌｅｓｅ、Ｖａｒｚｅｓｅ￣Ｏｔｔｏｎｅｓｅ 和 Ｍｕｃｃａ
Ｐｉｓａｎａ 群体中检测到高水平的 ＲＯＨꎬ针对这些群

体ꎬ在实施配种计划中应尽量增加种公畜血统ꎬ减少

其遗传多样性的损失ꎬ维持或者增加其群体有效含

量ꎮ Ｓａｕｒａ 等[４]分析了近交对伊比利亚猪繁殖性状

的影响ꎬ结果表明ꎬ近交系数每增加 ０.１ꎬ其仔猪初生

后的存活率、仔猪出生后的总数量有下降趋势ꎮ
Ｚｈｏｎｇ 等[５]利用简化基因组测序数据在金华猪群体

的 ＲＯＨ 岛中鉴别到与繁殖、肉质、食欲及抗病性状

相关的基因ꎮ
枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪是江苏省优良的地

方猪遗传资源ꎬ以产仔数高、肉质优良、耐粗饲和环

境适应力强等特点而闻名ꎮ 本研究利用中芯一号育

种芯片数据对这 ３ 个猪群体进行全基因组 ＲＯＨ 检

测ꎬ统计 ＲＯＨ 数量、长度及分布ꎬ计算基于 ＲＯＨ 的

近交系数ꎬ并在高频 ＲＯＨ 区域鉴定候选功能基因ꎬ
以期为枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪的资源保护和分

子标记辅助选择奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验动物

试验动物为来自镇江牧苑动物科技开发有限公

司省级枫泾猪保种场的 １０７ 头枫泾猪(ＦＪ)、江苏农

林职业技术学院国家级梅山猪保种场的 ９４ 头梅山

猪(ＭＳ)和江苏兴旺农牧科技发展有限公司国家级

沙乌头猪保种场的 １４６ 头沙乌头猪( ＳＷＴ)ꎮ 采集

猪耳组织样后保存于－２０ ℃冰箱内待用ꎮ
１.２　 ＳＮＰ 芯片分型及质量控制

委托北京康普森生物技术有限公司使用中芯一

号育种芯片对 １０７ 头枫泾猪、９４ 头梅山猪和 １４６ 头

沙乌头猪进行基因分型ꎮ 用 ｐｌｉｎｋ 软件分别对 ３ 个

猪群体的芯片数据进行质量控制ꎬ质量控制标准:
１)个体检出率≥９０％ꎻ２)ＳＮＰ 检出率≥９０％ꎻ３)次等

位基因频率(ＭＡＦ)≥０􀆰 ０１ꎻ４)哈迪温伯格平衡Ｐ≥
１×１０－５ꎻ５)剔除性染色体ꎮ
１.３　 全基因组 ＲＯＨ 检测

ＲＯＨ 检测使用 Ｐｌｉｎｋ 软件ꎬ使用滑动窗口的方

法对常染色体进行检测ꎬ具体的检测参数:１) ＲＯＨ
长度大于 １ Ｍｂꎻ２) 至少连续 ５０ 个 ＳＮＰｓꎻ３) 连续

ＳＮＰ 间的距离小于 １ Ｍｂꎻ４)最多允许 ＲＯＨ 中有 ５
个缺失和 １ 个杂合ꎻ５)窗口阈值为 ０􀆰 ０１ꎻ６)密度为

０􀆰 ０１ ＳＮＰ / ｋｂꎮ
１.４　 基因组近交系数的计算

利用 ＲＯＨ 计算近交系数(ＦＲＯＨ)ꎬ公式如下:
ＦＲＯＨ ＝∑ＬＲＯＨ / Ｌａｕｔｏ

其中:∑ＬＲＯＨ为常染色体上 ＲＯＨ 片段的长度之

和ꎬＬａｕｔｏ为常染色体的物理总长度ꎮ
根 据 上 式 计 算 ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ、 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ、

ＦＲＯＨ>１０.０ Ｍｂ和 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ４ 种近交系数之间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相

关系数ꎬ其中 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ为基于全部长度的 ＲＯＨ 计算

的近交系数ꎮ
１.５　 高频 ＲＯＨ 区域的检测及候选基因的鉴定

统计每个 ＳＮＰ 在各自猪群体内参与组成 ＲＯＨ
的次数占样本数的比例ꎬ并将高于 ４５％的 ＳＮＰ 区域

作为高频 ＲＯＨ 区域ꎬ利用 ＲＣｉｒｃｏｓ 包绘制 ３ 个猪群

体 ＲＯＨ 频率在染色体上分布的 Ｃｉｒｃｏｓ 图ꎮ 基于高

频 ＲＯＨ 区段的物理位置ꎬ在猪基因组注释文件

(ｆｔｐ: / / ｆｔｐ.ｅｎｓｅｍｂｌ.ｏｒｇ / ｐｕｂ / ｒｅｌｅａｓｅ￣１００ / ｇｔｆ / ｓｕｓ＿ｓｃｒｏ￣
ｆａ / Ｓｕｓ＿ ｓｃｒｏｆａ. Ｓｓｃｒｏｆａ１１. １. １００. ｃｈｒ. ｇｔｆ. ｇｚ) 中检索基

因ꎮ

５３２１赵旭庭等:枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪全基因组 ＲＯＨ 检测及候选基因鉴定



利用 ＤＡＶＩＤ 数 据 库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｄａｖｉｄ. ｎｃｉｆｃｒｆ.
ｇｏｖ / )对高频 ＲＯＨ 区域注释到的基因进行 ＧＯ
(Ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙꎬ基因本体)功能富集和 ＫＥＧＧ(Ｋｙｏｔｏ
Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓꎬ京都基因与基因

组百科全书)Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析ꎬ当Ｐ≤０􀆰 ０５ 时ꎬ则表

示显著富集ꎮ 将显著富集到生物学过程和信号通路

的基因与猪数量性状基因座(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｔｒａｉｔ Ｌｏ￣
ｃｕｓꎬ ＱＴＬ)数据库( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ａｎｉｍａｌｇｅｎｏｍｅ. ｏｒｇ /
ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ＱＴＬｄｂ / ＳＳ / ｉｎｄｅｘ)进行比对ꎬ获得候选功能

基因ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 基因型的质量控制

中芯一号育种芯片含有５１ ３１５个 ＳＮＰ 位点ꎬ经
过质量控制后ꎬ对剩余 １０７ 头枫泾猪的１９ ８９５个

ＳＮＰｓ、９４ 头梅山猪的２４ ５２６个 ＳＮＰｓ 和 １４６ 头沙乌

头猪的３２ ２７５个 ＳＮＰｓ 进行后续分析ꎮ
２.２　 ＲＯＨ 数量、长度及分布统计

由表 １、图 １、图 ２ 可以看出ꎬ从枫泾猪、梅山猪

和沙乌头猪群体中分别检测到１ ５８８个、３ ３１４个和

４ ４１９个 ＲＯＨꎬ其长度主要集中在 ４０􀆰 ００ Ｍｂ 以内ꎮ
枫泾猪 ＲＯＨ 的平均长度为 １２􀆰 ８４ ＭｂꎻＲＯＨ 的最长

长度为 １１８􀆰 ００ Ｍｂꎬ含有１ ３２８个 ＳＮＰｓꎬ位于第 １５ 号

染色体上ꎻＲＯＨ 的最短长度为 ２􀆰 ７０ Ｍｂꎬ含有 ５０ 个

ＳＮＰｓꎬ位于第 １３ 号染色体上ꎻ枫泾猪个体的平均

ＲＯＨ 数量为 １４􀆰 ８４ 个ꎬ以 １５ 号染色体上的 ＲＯＨ 最

多ꎬ１８ 号染色体上的 ＲＯＨ 最少ꎮ 梅山猪 ＲＯＨ 的平

均长度为 １０􀆰 ５５ ＭｂꎻＲＯＨ 的最长长度为 ９８􀆰 ３３ Ｍｂꎬ
含有１ ３１３个 ＳＮＰｓꎬ位于第 １４ 号染色体上ꎻＲＯＨ 的

最短长度为 １􀆰 ９５ Ｍｂꎬ含有 ５９ 个 ＳＮＰｓꎬ位于第 ６ 号

染色体上ꎻ梅山猪个体 ＲＯＨ 的平均数量为 ３５􀆰 ２６
个ꎬ１４ 号染色体上的 ＲＯＨ 最多ꎬ１２ 号染色体上的

ＲＯＨ 最少ꎮ 沙乌头猪 ＲＯＨ 的平均长度为 １０􀆰 ５２
ＭｂꎻＲＯＨ 的最长长度为 １３０􀆰 ２９ Ｍｂꎬ含有１ ７２７个
ＳＮＰｓꎬ位于第 １ 号染色体上ꎻＲＯＨ 的最短长度为

１􀆰 ７０ Ｍｂꎬ含有 ５０ 个 ＳＮＰｓꎬ位于第 ６ 号染色体上ꎻ沙
乌头猪个体 ＲＯＨ 的平均数量为 ３０􀆰 ２７ 个ꎬ１ 号染色

体上的 ＲＯＨ 最多ꎬ１０ 号染色体上的 ＲＯＨ 最少ꎮ

表 １　 枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪的 ＲＯＨ 长度和数量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｕｎｓ ｏｆ ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (ＲＯＨ) ｉｎ Ｆｅｎｇｊｉｎｇꎬ Ｍｅｉｓｈａｎ ａｎｄ Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇｓ

种群　 　 　 　 样本数
(个) 群体 ＲＯＨ 数量

ＲＯＨ 长度(Ｍｂ)

均值±标准差 范围

猪个体 ＲＯＨ 数量(个)

均值±标准差 范围

枫泾猪 １０７ １ ５８８ １２.８４±１２.４１ ２.７０~１１８.００ １４.８４±４.６０ １~２６

梅山猪 ９４ ３ ３１４ １０.５５±０.９７ １.９５~９８.３３ ３５.２６±７.２２ １０~５０

沙乌头猪 １４６ ４ ４１９ １０.５２±１２.４５ １.７０~１３０.２９ ３０.２７±１０.４９ ９~５１

图 １　 不同长度 ＲＯＨ 占比

Ｆｉｇ.１　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ＲＯＨ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈｓ

２.３　 近交系数

由表 ２ 可以看出ꎬ枫泾猪基因组 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ的最大

值为 ０􀆰 １７１ꎬ最小值为 ０􀆰 ００３ꎬ平均值为 ０􀆰 ０８４ꎻ梅山猪

基因组 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ的最大值为 ０􀆰 ３０５ꎬ最小值为 ０􀆰 ０５７ꎬ平
均值为 ０􀆰 １６４ꎻ沙乌头猪基因组 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ的最大值为

０􀆰 ５０１ꎬ最小值为 ０􀆰 ０２２ꎬ平均值为 ０􀆰 １４１ꎻ３ 个群体中

梅山猪的平均 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ最高ꎮ 对比表 ２ 中 ３ 种猪群体

的 ４ 种近交系数发现ꎬ枫泾猪群体中 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ与

ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ、ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ分别在 ０􀆰 ０５、０􀆰 ００１水平显著相关ꎬ
ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ与 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ在 ０􀆰 ００１ 水平显著相关ꎻ梅山猪

群 体 中 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ 与 ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ、 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ 及

ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ与 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ均在 ０􀆰 ００１ 水平显著相关ꎻ沙乌

头猪群体中 ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ与 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ在 ０􀆰 ０１ 水平显著

相 关ꎬ ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ 与 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ、 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ 与

ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ、 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ 与 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ、 ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ 与

ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ均在 ０􀆰 ００１ 水平显著相关(表 ３)ꎮ
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图 ２　 不同染色体的 ＲＯＨ 数量

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＲＯＨ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

表 ２　 基于 ＲＯＨ 的枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪的近交系数(ＦＲＯＨ)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (ＦＲＯＨ) ｏｆ Ｆｅｎｇｊｉｎｇꎬ Ｍｅｉｓｈａｎ ａｎｄ Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＯＨ

种群　 　 　 ＲＯＨ 长度　 　 　 　 样本数(个)
近交系数 (ＦＲＯＨ)

均值 标准差 最小值 最大值

枫泾猪 ｔｏｔａｌ １０７ ０.０８４ ０.０３４ ０.００３ ０.１７１

１.０~５.０ Ｍｂ ９８ ０.００５ ０.００３ ０.００１ ０.０１１

５.１~１０.０ Ｍｂ １０７ ０.０１８ ０.００８ ０.００３ ０.０４５

>１０.０ Ｍｂ １０４ ０.０６２ ０.０３０ ０.００６ ０.１４３

梅山猪 ｔｏｔａｌ ９４ ０.１６４ ０.０４７ ０.０５７ ０.３０５

１.０~５.０ Ｍｂ ９４ ０.０１５ ０.００５ ０.００２ ０.０２９

５.１~１０.０ Ｍｂ ９４ ０.０５０ ０.０１３ ０.００５ ０.０７３

>１０.０ Ｍｂ ９４ ０.０９９ ０.０４４ ０.０３５ ０.２３７

沙乌头猪 ｔｏｔａｌ １４６ ０.１４１ ０.０８５ ０.０２２ ０.５０１

１.０~５.０ Ｍｂ １４６ ０.０１８ ０.００６ ０.００５ ０.０４０

５.１~１０.０ Ｍｂ １４６ ０.０３３ ０.０１４ ０.００３ ０.０６６

>１０.０ Ｍｂ １４５ ０.０９０ ０.０７７ ０.００５ ０.４５７

表 ３　 基于 ＲＯＨ 的近交系数(ＦＲＯＨ)的相关系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (ＦＲＯＨ) ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＯＨ

近交系数　
枫泾猪

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

梅山猪

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

沙乌头猪

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ １.０００ １.０００ １.０００
ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ －０.０３８ １.０００ ０.４８０∗∗∗ １.０００ ０.３４０∗∗∗ １.０００
ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ －０.１６０ ０.２５０∗ １.０００ －０.０９４ ０.０６０ １.０００ ０.１２０ ０.４１０∗∗∗ １.０００
ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ －０.０７９ ０.５２０∗∗∗ ０.９７０∗∗∗ １.０００ ０.１６０ ０.３９０∗∗∗ ０.９４０∗∗∗ １.０００ ０.２４０∗∗ ０.５６０∗∗∗ ０.９８０∗∗∗ １.０００

Ａ:ＦＲＯＨ １.０~５.０ ＭｂꎻＢ:ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ ＭｂꎻＣ:ＦＲＯＨ >１０.０ ＭｂꎻＤ:ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌꎮ∗、∗∗、∗∗∗分别表示在 ０.０５、０.０１、０.００１ 水平显著相关ꎮ
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２.４　 高频 ＲＯＨ 区域及候选基因的鉴定

本研究选取 ４５％作为高频 ＲＯＨ 区域的阈值ꎬ
在枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪群体中分别检测到 ７
个、２０ 个和 ９ 个高频 ＲＯＨ 区域ꎬ分别注释到 ４１４
个、５４７ 个和 １５１ 个基因(表 ４)ꎮ 枫泾猪、梅山猪和

沙乌头猪没有共同的高频 ＲＯＨ 区域ꎬ枫泾猪和梅山

猪在第 １４ 号染色体上有共同高频 ＲＯＨ 区域ꎬ梅山

猪、沙乌头猪在第 ８ 号、１１ 号染色体上有共同高频

ＲＯＨ 区域(图 ３)ꎮ
　 　 利用 ＤＡＶＩＤ 数据库分别对枫泾猪、梅山猪和沙

乌头猪群体中注释到的 ４１４ 个、５４７ 个和 １５１ 个基

因进行 ＧＯ 功能富集分析和 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 富集分

析ꎬ结果分别见表 ５、表 ６ 和表 ７ꎮ 分析得出ꎬ枫泾猪

群体的 ４１４ 个基因中的 １３６ 个基因显著富集于谷胱

甘肽代谢过程、肝脏发育、炎症反应的负调控等 ２２
个 ＧＯ 条目和朊病毒病等 ４ 个信号通路ꎻ梅山猪群

体的 ５４７ 个基因中的 １３４ 个基因显著富集于半胱氨

酸型内肽酶活性的负调节、谷胱甘肽代谢过程、类黄

酮葡萄糖醛酸化等 ２２ 个 ＧＯ 条目和 １１ 个信号通

路ꎻ沙乌头猪群体的 １５１ 个基因中的 ２４ 个基因显著

富集于类黄酮葡萄糖醛酸化、类黄酮生物合成过程、
生物矿物组织发育等 １１ 个 ＧＯ 条目和抗坏血酸和

醛糖酸盐代谢等 ９ 个信号通路ꎮ 分别将枫泾猪群体

的 １３６ 个基因、梅山猪群体的 １３４ 个基因和沙乌头

猪群体的 ２４ 个基因与猪 ＱＴＬ 数据库进行比对ꎬ得
到枫泾猪候选功能基因 ＨＮＦ１Ａ、ＣＤＨ１７、ＬＩＦ、ＤＥ￣
ＣＲ１、ＡＲＬ１５、ＡＣＴＮ２、ＦＡＢＰ５、ＦＡＢＰ４ 和 ＥＷＳＲ１ (表

５)ꎬ梅山猪候选功能基因 ＣＴＳＨ、ＭＳＴＮ、ＧＣ、ＶＥＧＦＡ、
ＺＤＨＨＣ２、ＭＴＭＲ７、ＣＤＣ５Ｌ 和 ＬＩＦ(表 ６)ꎮ

３　 讨 论

ＲＯＨ 可以指示亲缘的远近和近交的历史ꎬＲＯＨ
片段越长ꎬ家系内存在近世代近交的可能性越

高[２ꎬ ６]ꎮ 在 ０~ ５􀆰 ０ Ｍｂ 长度的 ＲＯＨ 中ꎬ枫泾猪所占

比例最低ꎬ沙乌头猪所占比例最高ꎻ在大于 ５􀆰 ０ Ｍｂ
长度的 ＲＯＨ 中ꎬ枫泾猪所占比例最高ꎬ沙乌头猪所

占比例最低ꎮ 该结果与 ＲＯＨ 平均长度的结果一致

(枫泾猪 ＲＯＨ 的平均长度最长ꎬ沙乌头猪 ＲＯＨ 的

平均长度最短)ꎮ ３ 个猪群中长度大于 ５􀆰 ０ Ｍｂ 的

ＲＯＨ 所占比例都较高ꎬ表明 ３ 个猪群经历了较高程

度的近交ꎬ可能与 ３ 个猪群的群体规模有关ꎮ 在过

去几十年里ꎬ欧洲现代品种猪(主要是大白猪、长白

表 ４　 枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪高频 ＲＯＨ 区域

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ＲＯＨ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ Ｆｅｎｇｊｉｎｇꎬ Ｍｅｉｓｈａｎ ａｎｄ
Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇｓ

群体　 染色体
起始位置

(ｂｐ)
结束位置

(ｂｐ)
ＳＮＰ 数量

(个)

枫泾猪 １ ２２ １４６ ８０８ ２６ ４２３ ６４４ ５２

３ １１ ０７６３ ８８０ １１ １０５１ ４７５ ５
４ ３９ １１２ ６３２ ５７ ２７０ ３７９ ２３０

８ ４９ ４２０ ５９９ ５３ ５８７ ５４１ ５６

１４ ４０ ００５ ６２０ ５７ １５４ ０３８ １７２

１５ ５３ ３４０ ０８０ ６０ ６７７ ５８０ ８３

１６ ２１ ２８２ ８２１ ３３ １８４ ７８７ １４８

梅山猪 １ ７ ６９１ ６２６ １３ ０７９ ６６４ ７４

２ １３８ ４０１ ２２７ １３９ ２０２ ５８３ １０

３ ８５ １９２ ０７４ ９１ ７７１ ３７５ ７７

４ ９５ ５５７ ０１６ ９５ ６０１ ３２５ ２

５ ５１ ６６４ ０１０ ５７ ２０６ ６４５ ６９

７ ３４ ５０２ １３１ ３４ ５６２ ３３７ ３

７ ３８ ５７６ ８９５ ４８ ４３５ ５８３ １２６

８ ５５ ０６３ ０３４ ６９ ８６６ ９２４ １９８

９ ３７ ８８８ ９１８ ３７ ９１２ ７４１ ２

９ ９２ ９５５ ４４９ ９８ ８２４ ９８３ ８８

９ １２７ １７８ ４９５ １２７ ５２４ ３４４ ６

９ １２９ ０９１ ７６４ １３１ ７８７ １１６ ４１

１１ ３５ ００２ ８７６ ４０ ３０８ ９４６ ９０

１１ ５８ １７５ ０１１ ６３ ５９０ ３８９ ５９

１３ ５４ ６０４ ６３９ ６１ ７１８ ８６２ ９８

１３ ６３ １６６ ９９８ ６３ ５５６ ９１０ ７

１４ ４４ ７５２ ７４０ ５４ ０６５ ２５９ １１３

１５ ９０ ２５５ ６５７ ９４ ６２７ ９４８ ８５

１７ １ ２４４ ７７１ ８ ４７１ ０６７ １０３

１７ ３０ １７８ ２４５ ３４ ７８０ ４１６ ５６

沙乌头猪 ３ ３９ ０３５ ９５３ ４０ ５６１ ７７７ ４１

３ ７８ ３４４ ６２６ ７９ ６０４ ４９５ １９

３ ８０ ８９５ ７１９ ８１ ２７６ ７２９ ９

８ ６５ ７７９ ５７６ ６９ ５３８ １７６ ４９

１１ ３４ ５３８ ５３５ ３８ ０３１ ８７０ ８０

１３ １０６ １０１ ７３４ １０６ ９０７ ８９３ １３

１５ ３３ １９６ ６８４ ３８ ２５３ ７８３ ８５

１５ ４０ ０９９ １６６ ４０ ８１５ ４１２ ４

１５ ６２ ６２８ １５９ ６５ ０５７ ５０４ ３３
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猪和杜洛克猪)因瘦肉率高、生长速度快、饲料转化

率高而不断被引进中国ꎬ目前占据着中国养猪业的

统治地位ꎬ导致中国地方猪的养殖数量显著减少ꎬ枫
泾猪、梅山猪和沙乌头猪的种群规模也因此受到影

响ꎮ 在本研究中ꎬ枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪样品采

集于保种场ꎬ种群数量有限ꎬ从而导致近世代较高程

度的近交ꎮ

每个环代表 １ 个猪群体ꎬ从内到外的环分别为枫泾猪、梅山猪、沙乌头猪ꎬ柱子代表 ＲＯＨ 频率ꎮ 图中数据表示染色体的位置信息ꎮ
图 ３　 ＲＯＨ 分布频率的 Ｒｃｉｒｃｏｓ图
Ｆｉｇ.３　 Ｒｃｉｒｃｏｓ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ＲＯＨ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

　 　 研究发现ꎬ基于 ＲＯＨ 的近交系数(ＦＲＯＨ)与基

于系谱信息的近交系数(ＦＰＥＤ)间的相关系数随着

ＲＯＨ 长度的增加而提高ꎬ在群体系谱信息不全的情

况下ꎬＦＲＯＨ可以替代 ＦＰＥＤ来评估近交程度[７]ꎮ 枫泾

猪、梅山猪和沙乌头猪保种场早期的猪主要从主产

区及周边长期从事地方猪饲养的农户收集而来ꎬ系

９３２１赵旭庭等:枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪全基因组 ＲＯＨ 检测及候选基因鉴定



谱信息不全ꎬ因此需要通过基于 ＲＯＨ 的近交系数

(ＦＲＯＨ)来评估其近交程度ꎮ 本研究基于 ＲＯＨ 计算

了 每 个 猪 群 的 ４ 种 近 交 系 数 ( ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ、
ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ、ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ和 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ)ꎬ结果表明ꎬ３ 个

猪群中枫泾猪的近交程度最低ꎬ梅山猪的近交程度

最高ꎮ 与 ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ、ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ 相比ꎬ３ 个猪群

的 ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ与 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ最接近ꎬ与 ４ 种近交系数间

的相关性分析结果一致ꎬＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ 和 ＦＲＯＨ ｔｏｔａｌ 间的

相关系数最高ꎮ Ｚｈｏｎｇ 等[５]利用简化基因组测序数

据计 算 了 金 华 猪 的 ＦＲＯＨ １.０~５.０ Ｍｂ、 ＦＲＯＨ ５.１~１０.０ Ｍｂ、
ＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ和 ＦＲＯＨ ａｌｌꎬ结果表明ꎬＦＲＯＨ >１０.０ Ｍｂ和 ＦＲＯＨ ａｌｌ

间的相关系数最高ꎬ与本研究结果一致ꎮ

表 ５　 枫泾猪注释基因的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析

Ｔａｂｌｅ ５　 ＧＯ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｆｅｎｇｊｉｎｇ ｐｉｇｓ

功能分类 　 　 　 功能注释号　 功能描述　 　 　 　 　 　 基因数
(个) Ｐ 值 候选基因

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００６７４９ 谷胱甘肽代谢过程 ４ １.０５×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００１８８９ 肝脏发育 ４ １.６７×１０－２ ＨＮＦ１Ａ

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００５０７２８ 炎症反应的负调控 ５ １.８０×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００８２９９ 异戊二烯生物合成过程 ３ ２.１４×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００４８５３６ 脾脏发育 ４ ２.４５×１０－２ ＣＤＨ１７

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:２００１２３５ 凋亡信号通路的正调控 ３ ２.５３×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００５０７３１ 肽基酪氨酸磷酸化的正调控 ４ ２.６７×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００５１７２６ 细胞周期调节 ５ ３.１６×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００４８５３８ 胸腺发育 ４ ３.４０×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:１９０２９１６ 蛋白质多泛素化的正调控 ２ ４.１６×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００４６８８８ 荷尔蒙分泌负调控 ２ ４.１６×１０－２ ＬＩＦ

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００１５８０４ 中性氨基酸转运 ２ ４.１６×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００４２５１７ Ｓｔａｔ３ 蛋白酪氨酸磷酸化的正调控 ３ ４.８６×１０－２ ＬＩＦ

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:０００５５７９ 膜攻击复合物 ３ ３.７８×１０－３

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:００７００６２ 胞外外泌体 ４４ ２.１３×１０－２ ＤＥＣＲ１、ＡＲＬ１５、 ＡＣＴＮ２、ＦＡＢＰ５

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:０００５７３７ 细胞质 ５５ ３.５５×１０－２ ＨＮＦ１Ａ、ＬＩＦ、ＦＡＢＰ４

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００５２１２ 晶状体的结构成分 ４ ２.２４×１０－３

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００１５１７９ Ｌ￣氨基酸跨膜转运蛋白活性 ３ ８.６０×１０－３

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００１１５８ 增强子序列特异性 ＤＮＡ 结合 ３ ３.３８×１０－２

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００４４８２２ ｐｏｌｙ(Ａ) ＲＮＡ 结合 ２２ ３.６９×１０－２ ＥＷＳＲ１

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００５４１２ 葡萄糖 ∶ 钠同向转运体活性 ２ ４.１６×１０－２

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００１５２９７ 逆向转运蛋白活性 ３ ４.３４×１０－２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０５０２０ 朊病毒病 ４ ２.６６×１０－２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０４１５１ ＰＩ３Ｋ￣Ａｋｔ 信号通路 １３ ２.６８×１０－２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０４８１０ 肌动蛋白细胞骨架的调节 ９ ３.９４×１０－２ ＡＣＴＮ２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０４１２０ 泛素介导的蛋白质水解 ７ ４.８６×１０－２
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表 ６　 梅山猪注释基因的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析

Ｔａｂｌｅ ６　 ＧＯ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇｓ

功能分类 功能注释号 功能描述
基因数
(个) Ｐ 值 候选基因

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:２０００１１７ 半胱氨酸型内肽酶活性的负调节 ７ ５.１６×１０－７

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００６７４９ 谷胱甘肽代谢过程 ７ ３.２４×１０－５

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００５２６９６ 类黄酮葡萄糖醛酸化 ４ １.９０×１０－３

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００９８１３ 类黄酮生物合成过程 ４ １.９０×１０－３

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００７６２６ 运动行为 ６ ５.５９×１０－３

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００７０３７１ ＥＲＫ１ 和 ＥＲＫ２ 级联 ４ ９.０１×１０－３ ＣＴＳＨ

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００７２５２０ 生精小管发育 ３ ３.３７×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００３１２１４ 生物矿物组织发育 ３ ４.０４×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:２００１２３５ 凋亡信号通路的正调控 ３ ４.７５×１０－２ ＣＴＳＨ

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００１６１９７ 内体转运 ３ ４.７５×１０－２

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:０００５６１５ 细胞外间隙 ３６ ３.３１×１０－３ ＭＳＴＮ、ＣＴＳＨ、ＧＣ、ＶＥＧＦＡ

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:００７２５６２ 血液微粒 ６ ２.４０×１０－２ ＧＣ

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:０００５８８７ 质膜的组成部分 ２９ ３.５９×１０－２ ＺＤＨＨＣ２

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:００１４０６９ 突触后密度 ４ ３.６３×１０－２

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:００１６０２０ 膜 ２９ ４.６３×１０－２ ＭＴＭＲ７、ＣＤＣ５Ｌ、ＶＥＧＦＡ

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００４８６９ 半胱氨酸型内肽酶抑制剂活性 ７ ２.８４×１０－５

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００２０２０ 蛋白酶结合 ７ ２.８４×１０－５

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００４３６４ 谷胱甘肽转移酶活性 ６ ４.３３×１０－４

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００１５０２０ 葡萄糖醛酸转移酶活性 ４ ３.３４×１０－３

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００１１３５ 转录因子活性ꎬＲＮＡ 聚合酶Ⅱ转录因
子募集

３ ７.８９×１０－３ ＬＩＦ、ＣＤＣ５Ｌ

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００５１２６ 细胞因子受体结合 ３ ２.６３×１０－２

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:０００５２４５ 电压门控钙通道活性 ４ ２.７８×１０－２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００９８０ 细胞色素 Ｐ４５０ 对异生物质的代谢 １０ ４.８７×１０－６

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００９８２ 药物代谢￣细胞色素 Ｐ４５０ １０ ４.８７×１０－６

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０５２０４ 化学致癌 １０ ２.７２×１０－５

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００９８３ 药物代谢￣其他酶 ６ １.０９×１０－３

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０００５３ 抗坏血酸和醛糖酸盐代谢 ５ ２.１１×１０－３

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００４８０ 谷胱甘肽代谢 ７ ２.２８×１０－３

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００１４０ 类固醇激素生物合成 ７ ２.５２×１０－３

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０００４０ 戊糖和葡萄糖醛酸的相互转化 ５ ２.９９×１０－３

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００８６０ 卟啉和叶绿素代谢 ５ １.２４×１０－２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００５６２ 磷酸肌醇代谢 ６ ３.３４×１０－２ ＭＴＭＲ７

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０４０７０ 磷脂酰肌醇信号系统 ７ ４.３９×１０－２ ＭＴＭＲ７

１４２１赵旭庭等:枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪全基因组 ＲＯＨ 检测及候选基因鉴定



表 ７　 沙乌头猪注释基因的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析

Ｔａｂｌｅ ７　 ＧＯ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｓｈａｗｕｔｏｕ ｐｉｇｓ

功能分类　 　 　 　 　 功能注释号　 　 　 功能描述　 　 　 　 　 　 　 基因数 (个) Ｐ 值

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００５２６９６ 类黄酮葡萄糖醛酸化 ４ ３.４０×１０－５

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:０００９８１３ 类黄酮生物合成过程 ４ ３.４０×１０－５

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００３１２１４ 生物矿物组织发育 ３ ２.９８×１０－３

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００７０１７５ 釉质矿化的正调控 ２ １.５１×１０－２

ＧＯ￣ＢＰ ＧＯ:００４２４７５ 含牙本质牙齿的形成 ３ ２.２８×１０－２

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:００４３２３１ 细胞内膜结合的细胞器 ５ ７.１３×１０－３

ＧＯ￣ＣＣ ＧＯ:００４８１７９ 激活素受体复合物 ２ ２.２２×１０－２

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００１５０２０ 葡萄糖醛酸转移酶活性 ４ ４.０４×１０－５

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００４６８７２ 金属离子结合 １２ １.１０×１０－２

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００３０３４５ 牙釉质的结构成分 ２ １.９２×１０－２

ＧＯ￣ＭＦ ＧＯ:００１６３６１ 激活素受体活性ꎬⅠ型 ２ ２.５５×１０－２

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０００５３ 抗坏血酸和醛糖酸盐代谢 ５ ９.００×１０－６

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０００４０ 戊糖和葡萄糖醛酸的相互转化 ５ １.３２×１０－５

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００１４０ 类固醇激素生物合成 ６ ２.０２×１０－５

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００９８３ 药物代谢￣其他酶 ５ ３.９５×１０－５

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００８６０ 卟啉和叶绿素代谢 ５ ６.５５×１０－５

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００９８０ 细胞色素 Ｐ４５０ 对异生物质的代谢 ５ ２.７８×１０－４

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００９８２ 药物代谢￣细胞色素 Ｐ４５０ ５ ２.７８×１０－４

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ００８３０ 视黄醇代谢 ５ ４.０６×１０－４

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｓｓｃ０５２０４ 化学致癌 ５ ６.０８×１０－４

　 　 本研究通过将富集到生物学过程和信号通路的

基因与猪 ＱＴＬ 数据库进行比对ꎬ鉴定到 ９ 个枫泾猪

候选功能基因和 ８ 个梅山猪候选功能基因ꎬ其中

ＬＩＦ 基因是共同的候选功能基因ꎬＨＮＦ１Ａ 基因是猪

肉质和胴体性状的候选基因[８]ꎬＣＤＨ１７ 基因影响公

猪睾丸中雄烯酮水平[９]ꎬＬＩＦ 基因影响猪的产活仔

数和 ２１ 日龄仔猪数[１０]ꎬＤＥＣＲ１ 基因与杜洛克猪脂

质组成性状显著相关[１１]ꎬＡＲＬ１５ 基因是猪的眼肌面

积的候选基因[１２]ꎬＡＣＴＮ２ 基因与猪肉的烹饪损失有

关[１３]ꎬＦＡＢＰ５ 和 ＦＡＢＰ４ 基因与猪的脂肪性状相

关[１４￣１５]ꎬＥＷＳＲ１ 基因影响猪肉肉色[１３]ꎬＣＴＳＨ 基因

与饲料增质量比相关[１６]ꎬＭＳＴＮ 基因与猪日增质量

和体质量等性状显著相关[１７]ꎬＧＣ 基因与皮特兰猪

的 ｐＨ２４ ｈ 相关[１８]ꎬＶＥＧＦＡ 基因影响猪后腿步态评

分[１９]ꎬＺＤＨＨＣ２ 基因是鲁莱黑猪肌内脂肪含量的候

选基因[２０]ꎬＭＴＭＲ７ 基因与猪血液中平均红细胞血

红蛋白含量有关[２１]ꎬＣＤＣ５Ｌ 基因与猪血细胞比容和

血红蛋白相关[２２]ꎮ 本研究鉴定到的候选功能基因

与猪的生长发育、胴体性状、肉质性状和繁殖性状相

关ꎬ下一步试验将利用候选基因法研究候选功能基

因与相关性状的关系ꎬ从而为解析猪生长发育、胴体

性状、肉质性状和繁殖性状的分子机制提供参考ꎮ
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ｌｏｃｕｓ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ４[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００６ꎬ ８４
(１１): ２９０７￣２９１３.

[１６] ＲＵＳＳＯ Ｖꎬ ＦＯＮＴＡＮＥＳＩ Ｌꎬ ＳＣＯＴＴＩ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ｓｅｖｅｒａｌ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃａｔｈｅｐｓｉｎ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｃａｒｃａｓｓꎬ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｉｔａｌｉａｎ Ｌａｒｇｅ Ｗｈｉｔｅ
ｐｉｇｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００８ꎬ ８６(１２): ３３００￣３３１４.

[１７] ＴＵ Ｐ Ａꎬ ＳＨＩＡＵ Ｊ Ｗꎬ ＤＩＮＧ Ｓ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｍｙｏｓｔａｔｉｎ ｇｅｎｅ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ
ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｄｕｒｏｃ ｐｉｇｓ[ Ｊ] . Ａｎｉｍａｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１２ꎬ ２３( ４):
２９１￣２９８.

[１８] ＣＩＮＡＲ Ｍ Ｕꎬ ＫＡＹＡＮ Ａꎬ ＵＤＤＩＮ Ｍ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ (ｅＱＴＬ) ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ＡＭＢＰꎬ
ＧＣ ａｎｄ ＰＰＰ１Ｒ３Ｂ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１２ꎬ ３９(４): ４８０９￣４８２１.

[１９] ＧＵＯ Ｙ Ｍꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘ Ｆꎬ ＲＥＮ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｊｏｉｎｔ ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅ ａｓｓｏ￣
ｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｉｇ ｌｅｇ ｗｅａｋｎｅｓｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ａｎ Ｆ２

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ａ Ｓｕｔａｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ
２０１３ꎬ ９１(９): ４０６０￣４０６８.

[２０] ＷＡＮＧ Ｙ Ｐꎬ ＮＩＮＧ Ｃꎬ ＷＡＮＧ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｙ ｆｏｒ ｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒ ｆａｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｌｕｌａｉ ｂｌａｃｋ ｐｉｇｓ[Ｊ] .
Ａｓｉａｎ Ａｕｓｔｒａｌａｓｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１９ꎬ ３２ ( ５):
６０７￣６１３.

[２１] ＷＡＮＧ Ｊ Ｙꎬ ＬＵＯ Ｙ Ｒꎬ ＦＵ Ｗ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｏｒ ｈｅｍａｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｓｗｉｎｅ [ Ｊ] . Ａｎｉｍａｌ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ
２０１３ꎬ ４４(１): ３４￣４３.

[２２] ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｙꎬ ＨＯＮＧ Ｙꎬ ＧＡＯ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｓ ｃｏｎｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｈｅｍａｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ ａｔ
ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅ ｓｔａｇｅｓ ｉｎ ａ Ｗｈｉｔｅ Ｄｕｒｏｃ×Ｅｒｈｕａｌｉａｎ Ｆ２ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１３ꎬ ８(５): ｅ６３６６５.

(责任编辑:徐　 艳)

３４２１赵旭庭等:枫泾猪、梅山猪和沙乌头猪全基因组 ＲＯＨ 检测及候选基因鉴定




