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　 　 摘要:　 ＰＲＤＭ６ 属于 ＰＲＤＭ 蛋白家族的一员ꎬＰＲＤＭ６ 基因编码 １ 个转录抑制因子ꎬ具有与 ＤＮＡ、ＲＮＡ、蛋白质

结合的能力ꎬ同时还具有组蛋白赖氨酸 Ｎ￣甲基转移酶活性ꎮ 全基因组关联分析结果显示ꎬＰＲＤＭ６ 基因遗传变异与

骨密度和体质量等性状显著相关ꎬ且该基因插入 /缺失(Ｉｎｄｅｌ)遗传变异还被发现与陕北白绒山羊的多个生长性状

显著相关ꎮ 因此ꎬ本研究将 ＰＲＤＭ６ 基因作为研究对象ꎬ以期挖掘到与内蒙古绒山羊生长性状相关的关键遗传变异

位点ꎮ 结合 Ｅｎｓｅｍｂｌ 数据库提供的山羊 ＰＲＤＭ６ 遗传变异信息和已发表文章中的遗传变异位点ꎬ本研究探究了 ２ 个

ＩｎＤｅｌ 位点( ｒｓ６５６５７８４３３、ｒｓ６５１６０３６６７)多态性及其在内蒙古绒山羊群体中的分布规律ꎮ 发现在本研究检测的群体

中ꎬ只有第一内含子区的 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ( ｒｓ６５１６０３６６７)存在多态性ꎮ 不同基因型与生长性状的关联分析结果显示ꎬ
ｒｓ６５１６０３６６７ 存在 ３ 种基因型ꎬ即纯合插入型( ＩＩ)、杂合型( ＩＤ)和纯合缺失型(ＤＤ)ꎬ频率分别为 ０􀆰 ３９９、０􀆰 ４４４、
０􀆰 １５９ꎮ 在育成羊群体中ꎬ此 ｒｓ６５１６０３６６７ 突变与体质量、胸深显著相关 (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ在成年羊群体中ꎬｒｓ６５１６０３６６７ 突

变与体长、髋宽显著相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ和体高、胸深极极显著相关 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ此外ꎬ皮尔逊 (Ｐｅａｒｓｏｎ) 相关分析结果

显示ꎬ该突变位点显著影响的生长性状均与体质量存在极显著相关 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 综上ꎬＰＲＤＭ６ 基因 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 突
变位点与内蒙古绒山羊体长、髋宽和体高、胸深具有显著或极显著相关性ꎬ可作为内蒙古绒山羊生长性状选育的有
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ｌｉｓｈｅｄ ａｒｔｉｃｌｅｓꎬ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ｔｗｏ ＩｎＤｅｌ ｌｏｃｉ ( ｒｓ６５６５７８４３３ꎬ ｒｓ６５１６０３６６７) ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ
ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. Ｏｎｌｙ ｔｈｅ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ( ｒｓ６５１６０３６６７) ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎ ｒｅｇｉｏｎ ｗａｓ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｔｅｓｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ６３８ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓ ｒｓ６５１６０３６６７
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ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｒｓ６５１６０３６６７ꎬ ｎａｍｅｌｙ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｔｙｐｅ (ＩＩ)ꎬ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ ｔｙｐｅ (ＩＤ) ａｎｄ ｈｏｍｏｚｙ￣
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ｒｓ６５１６０３６６７ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｈｉｐ ｗｉｄｔｈ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ ａｎｄ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ (Ｐ<０􀆰 ０１). Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ (Ｐ<０􀆰 ０１). Ｉｎ
ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｏｆ ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｏｒ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｏｄｙ
ｌｅｎｇｔｈꎬ ｈｉｐ ｗｉｄｔｈꎬ ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｃｈｅｓｔ ｄｅｐｔｈ ｏｆ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃ￣
ｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｇｏａｔｓꎻ ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅꎻ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎ (ＩｎＤｅｌ)ꎻ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓꎻ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 内蒙古绒山羊(Ｃａｐｒａ ｈｉｒｃｕｓ)作为自然选择和

人工选择培育而成的地方优质绒肉兼用山羊ꎬ因其

柔软纤细的羊绒与口感鲜嫩、风味独特的肉质而在

国内外享有盛誉[１￣２]ꎮ 长期以来ꎬ内蒙古绒山羊的选

育主要集中在绒毛性状ꎬ忽略了其优秀的肉用价值ꎬ
导致其体型偏小[３]ꎮ 近年来山羊绒价格持续走低ꎬ
而山羊肉需求量和价格稳定攀升ꎬ使得山羊肉逐渐

成为养殖户的重要收入来源[４]ꎮ 研究结果表明ꎬ生
长性状往往与胴体质量、产肉量紧密相关[５]ꎬ但体

型小、产肉性能较差等缺点是目前内蒙古绒山羊养

殖的主要问题[６]ꎮ 因此ꎬ利用有效、实用的现代分

子标记辅助选择技术(ＭＡＳ)提高和改善此品种的

产肉性能及生长性状是十分必要的ꎮ ＭＡＳ 技术以

其准确、高效等优点在畜禽育种工作中可发挥较大

作用[７]ꎬ此技术可快速培育高产优质品种ꎬ提高经

济性状[８￣９]ꎮ 故利用 ＭＡＳ 技术寻找重要的候选基因

并探索其与山羊生长性状的相关性具有重要意义ꎮ
ＰＲＤＭ６ 基因编码的 ＰＲＤＭ６ 蛋白是一种转录抑

制因子ꎬ属于组蛋白甲基转移酶超家族成员[１０]ꎮ 该

蛋白质家族成员(ＰＲＤＭ１１ 除外)均包含 １ 个保守

的 ＰＲ 域和多个锌指结构域ꎬ其中 ＰＲ 域由于最早发

现于 ＰＲＤＭ１ 和 ＰＲＤＭ２ 而得名[１１￣１２]ꎮ 包含锌指结

构域的蛋白质基序可结合 ＤＮＡ、ＲＮＡ 和蛋白质ꎬ为
调控基因表达的相关功能蛋白[１３]ꎮ ＰＲ 结构域与组

蛋白甲基转移酶和组蛋白脱乙酰酶等蛋白质相互作

用[１４]ꎬ或直接发挥组蛋白甲基转移酶活性并使目标

基因的启动子区域甲基化ꎬ从而影响目标基因的转

录和表达[１５￣１６]ꎮ 该蛋白质家族独特的结构特点ꎬ使
其能够参与细胞调控与机体生长发育等生命活动的

调节[１７￣１８]ꎮ 有研究发现 ＰＲＤＭ 蛋白家族的成员在

胚胎发育过程中起重要作用ꎬ其中 ＰＲＤＭ６ 基因作

为转录阻遏物ꎬ是心血管发育生理控制和维持血管

平滑肌细胞增殖潜能必不可少的因素[１９￣２０]ꎮ 也有

报道 称 在 胚 胎 和 成 人 内 皮 细 胞 中 检 测 到

ＰＲＤＭ６[２１]ꎬ其可能是骨质疏松和肥胖相关的潜在多

活性基因[２２]ꎮ 近期有研究发现 ＰＲＤＭ６ 基因的 Ｉｎ￣
Ｄｅｌ 变异与陕北白绒山羊的多个生长性状显著相

关ꎬ可以用于陕北白绒山羊的选育[２３]ꎮ 然而ꎬ关于

内蒙古绒山羊 ＰＲＤＭ６ 基因的遗传变异及其对生长

性状的影响尚未见报道ꎮ
本研究拟检测 ＰＲＤＭ６ 基因 ＩｎＤｅｌ 位点多态性ꎬ挖

掘并探究与内蒙古绒山羊生长性状相关的遗传变异ꎬ
为内蒙古绒山羊生长性状的遗传改良提供基础材料ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验羊均来自陕西省榆林市子洲县某养殖基

地ꎬ均畜舍饲养ꎬ其中包括 ４４４ 只(１０~ １８ 月龄左

５４２１翟军军等:内蒙古绒山羊 ＰＲＤＭ６ 基因插入 / 缺失(ＩｎＤｅｌ)检测及其与生长性状的关联分析



右)育成羊和 １９４ 只(１９~ ３６ 月龄左右)成年羊ꎬ均
为雌性且无亲缘关系ꎮ 分别收集耳组织样品和生长

性状数据ꎮ 育成羊和成年羊在采样测量期间饲喂环

境和饲喂日粮相同ꎬ１ 日饲喂 ２ 次ꎬ分别在８ ∶ ００饲
喂、１０ ∶ ００饮水和１６ ∶ ００点饲喂、１８ ∶ ００饮水ꎮ
１.２　 样品采集及体尺指标测定

剪取试验羊耳尖约 ０.４ ｍ２耳组织ꎬ放入加有 １
ｍｌ ７０％乙醇的离心管中ꎬ－８０ ℃冰箱保存ꎮ 采用高

盐法[２４] 从耳组织中提取 ＤＮＡꎬ采用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００
分光光度计测定 ＤＮＡ 样品的质量ꎬＤＮＡ 样本稀释

至 ２０ ｎｇ / μｌ 并在－８０ ℃冰箱保存[２５]ꎮ 采样同时测

量内蒙古绒山羊的生长性状数据ꎬ包括体高( ｃｍ)、
体长(ｃｍ)、胸围(ｃｍ)、髋宽(ｃｍ)、管围(ｃｍ)、荐高

(ｃｍ)、胸深(ｃｍ)、胸宽(ｃｍ)、体质量(ｋｇ)ꎮ
１.３　 ＰＲＤＭ６ 基因的 ＰＣＲ 扩增

参考 ＮＣＢＩ 数据库和 Ｅｎｓｅｍｂｌ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / /
ａｓｉａ.ｅｎｓｅｍｂｌ. ｏｒｇ / ｉｎｄｅｘ. ｈｔｍｌ)中公布的山羊 ＰＲＤＭ６
基因碱基序列(序列号:ＮＣ＿０３０８１４.１)和已发表的

关于 ＰＲＤＭ６ 山羊遗传变异的文献[２３]ꎬ本研究选取

ｒｓ６５６５７８４３３ 和 ｒｓ６５１６０３６６７ 作为候选遗传变异位点

进行研究ꎮ 参考文献[２３]中的引物ꎬ对候选 ＩｎＤｅｌ
突变位点进行多态性检测ꎮ 以提取的内蒙古绒山羊

ＤＮＡ 为模板ꎬ利用合成引物对目的片段进行 ＰＣＲ
扩增ꎮ ＰＣＲ 反应体系:ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ６􀆰 ５ μｌꎬ上下

游引物 ( １０ μｍｏｌ / Ｌ) 各 ０􀆰 ３ μｌꎬ 模板 ＤＮＡ ( ２０
ｎｇ / μｌ) ０􀆰 ７ μｌꎬ以 ｄｄＨ２Ｏ 补至 １３􀆰 ０ μｌꎮ ＰＣＲ 扩增

程序为 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ６８~ ５０
℃(每个循环递减 １ ℃)退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １８ ｓꎬ
共 １８ 个循环ꎻ然后 ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５０ ℃退火 ３０ ｓꎬ
７２ ℃ 延伸 １８ ｓꎬ共 ３４ 个循环ꎬ最后 ７２ ℃ 延伸 １０
ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物用 ３０ ｇ / Ｌ琼脂糖凝胶电泳和测序方

法鉴定分型[２６]ꎮ 引物由西安擎科泽西生物科技有

限责任公司合成ꎮ
１.４　 数据统计与分析

利用在线网站 ＳＨＥｓｉｓ(ｈｔｔｐ:/ / ａｎａｌｙｓｉｓ.ｂｉｏ￣ｘ.ｃｎ)分
析 ＰＲＤＭ６基因 ＩｎＤｅｌ 多态位点在群体对象中的Ｈａｒｄｙ￣
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡常数(ＨＷＥ)ꎬ分析计算基因型频率、基因

纯合度(Ｈｏ)、杂合度(Ｈｅ)、有效等位基因数(Ｎｅ)和多

态信息含量(ＰＩＣ)等ꎮ 应用一般线性模型分析不同参

数对性状的影响:Ｙｉｊｋ ＝μ＋Ｇｉ ＋Ｅｉｊꎬ这里 μ 为总体平均值ꎬ
Ｇｉ代表基因型固定效应ꎬＥｉｊ代表随机误差ꎮ 利用 ＳＰＳＳ
２３.０ 软件的单因素方差分析对此 ＩｎＤｅｌ 突变位点不同

基因型与内蒙古绒山羊不同群体体质量及体尺性状进

行关联分析ꎬ同时分析内蒙古绒山羊的体质量和体尺

性状的皮尔逊(Ｐｅａｒｓｏｎ)相关系数ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＰＣＲ 扩增与测序结果

利用合成引物对 ｒｓ６５６５７８４３３ 和 ｒｓ６５１６０３６６７ 位

点进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ结果显示ꎬ在内蒙古绒山羊群体

中ꎬ位于基因上游区域的 ｒｓ６５６５７８４３３ ＩｎＤｅｌ 位点不存

在多态性ꎬ位于第一内含子区域的 ｒｓ６５１６０３６６７ꎬ即 １２
ｂｐ ＩｎＤｅｌ 突 变 ( ＮＣ ＿ ０３０８１４. １: ｒｓ６５１６０３６６７ꎬ ｇ:
７９９８５６２５￣７９９８５６３６ｄｅｌＴＴＧＡＣＴＧＡＴＣＣＡ)存在多态性ꎮ
电泳图结果(图 １)显示ꎬｒｓ６５１６０３６６７ 存在 ３ 种基因

型ꎬ纯合插入型 ＩＩ(２８７ ｂｐ)ꎬ杂合型 ＩＤ(２８７ ｂｐ 和 ２７５
ｂｐ)和纯合缺失型 ＤＤ(２７５ ｂｐ)ꎮ 测序结果(图 ２)显
示ꎬ与参考序列相比ꎬｒｓ６５１６０３６６７ 突变型缺失了 １２
ｂｐ 序列ꎮ 综上ꎬＰＲＤＭ６ 基因的 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 位点在内

蒙古绒山羊群体中存在多态性ꎬ可进行进一步试验及

关联分析ꎮ

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ１ꎻ ＩＩ:纯合插入基因型ꎻ ＩＤ:杂合基因型ꎻ ＤＤ:纯合缺

失基因型ꎮ
图 １　 内蒙古绒山羊 ＰＲＤＭ６基因 ｒｓ６５１６０３６６７位点凝胶电泳图

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｒｓ６５１６０３６６７ ｓｉｔｅ ｏｆ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓ
ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅ ｂｙ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ

２.２　 ＰＲＤＭ６ 基因突变位点的遗传参数多样性

　 　 依照电泳分型结果对内蒙古绒山羊育成羊和成

年羊试验群体进行分析ꎬ结果(表 １)显示ꎬ在育成羊

和成年羊群体中ꎬＰＲＤＭ６ 基因 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 的基因

型分布均符合 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ多态

性信息含量 ( ＰＩＣ) 表明此突变位点属中度多态

(０.２５<ＰＩＣ<０􀆰 ５０)ꎮ 总样本分析结果与育成羊和成

年羊结果均一致ꎮ
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图 ２　 内蒙古绒山羊 ＰＲＤＭ６ 基因 ｒｓ６５１６０３６６７ 位点测序图

Ｆｉｇ.２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｒｓ６５１６０３６６７ ｓｉｔｅ ｏｆ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔ ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅ

表 １　 内蒙古绒山羊群体 ＰＲＤＭ６ 基因多态位点遗传参数值

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｕｓ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓ

时期　 　 　 基因型
频率

基因型 等位基因
纯合度 杂合度 多态信息含量 χ２检验 Ｐ 值

育成羊 (ｎ＝ ４４４) ＩＩ (１９３) ０.４３５ ０.６５５ ( Ｉ) ０.５４８ ０.４５２ ０.３５ ０.６３２

ＩＤ (１９６) ０.４４１ ０.３４５ (Ｄ)

ＤＤ (５５) ０.１２４

成年羊 (ｎ＝ １９４) ＩＩ (６２) ０.３２０ ０.５４１ ( Ｉ) ０.５０３ ０.４９７ ０.３７ ０.１３５

ＩＤ (８６) ０.４４４ ０.４５９ (Ｄ)

ＤＤ (４６) ０.２３７

总群体 (ｎ＝ ６３８) ＩＩ (２５４) ０.３９９ ０.６２０ ( Ｉ) ０.５２９ ０.４７１ ０.３６ ０.１２７

ＩＤ (２８２) ０.４４４ ０.３８０ (Ｄ)

ＤＤ (１０１) ０.１５９
ｎ 表示样本量ꎮ ＩＩ 代表纯合插入基因型ꎻ ＩＤ 代表杂合基因型ꎻ ＤＤ 代表纯合缺失基因型ꎮ Ｉ 和 Ｄ 代表等位基因型ꎮ

２.３　 内蒙古绒山羊 ＰＲＤＭ６ 基因多态性与生长性

状的关联性

　 　 试验探究了 ＰＲＤＭ６ 基因 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 突变与

内蒙古绒山羊育成羊和成年羊体质量及生长性

状之间的关系ꎮ 结果(表 ２)发现ꎬ在育成羊群体

中ꎬ１２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 突变与体质量(Ｐ ＝ ０􀆰 ０２７) 、胸深

(Ｐ ＝ ０􀆰 ０３８)性状显著相关ꎬＩＩ 基因型对应较好的

性状ꎮ
对成年羊 ＰＲＤＭ６ 基因 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 突变与体

质量及生长性状进行关联分析ꎬ发现 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ
突变与体高(Ｐ ＝ ０􀆰 ００３)、胸深(Ｐ ＝ ０􀆰 ００４)极显著

相关ꎬ与体长(Ｐ ＝ ０􀆰 ０４９)、髋宽(Ｐ ＝ ０􀆰 ０２４) 显著

相关ꎮ 在体高性状上ꎬＩＩ 基因型对应较好的性状ꎻ
在体长、髋宽和胸深性状上ꎬＩＤ 基因型对应较好的

生长性状(表 ３)ꎮ

表 ２　 内蒙古绒山羊育成羊 ＰＲＤＭ６ 基因多态性与体质量、生长性状

的关联性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ
Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓ ｉｎ ｙｅａｒｌｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｗｉｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅ

性状　 ＩＩ ＩＤ ＤＤ Ｐ 值

体质量(ｋｇ) ２３.０７±０.４９ａ(１５６) ２１.５８±０.４５ｂ(１４８) ２１.７７±０.９４ａｂ(４１) ０.０２７
体高(ｃｍ) ５１.２２±０.２６ａ(１９２) ５１.０２±０.２９ａ(１９５) ５１.０４±０.５５ａ(５５) ０.６２１
体长(ｃｍ) ５６.５６±０.４１ａ(１９２) ５５.６７±０.４３ａ(１９６) ５６.６１±０.７８ａ(５５) ０.１３３
胸围(ｃｍ) ７０.５５±０.５３ａ(１９２) ６９.７２±０.５０ａ(１９５) ６９.７０±１.０６ａ(５５) ０.２６３
髋宽(ｃｍ) １２.７０±０.１２ａ(１９０) １２.６５±０.１１ａ(１９６) １２.３８±０.２０ａ(５５) ０.１８８
管围(ｃｍ) ８.４１±０.０５ａ(１９２) ８.３４±０.０４ａ(１９５) ８.２９±０.０８ａ(５５) ０.２２２
荐高(ｃｍ) ５２.９６±０.２８ａ(１９２) ５２.８１±０.２９ａ(１９５) ５２.６７±０.６４ａ(５５) ０.６４１
胸深(ｃｍ) ２４.３０±０.２０ａ(１９２) ２３.６５±０.２４ｂ(１９６) ２３.９５±０.４４ａｂ(５５) ０.０３８
胸宽(ｃｍ) １５.５５±０.２４ａ(１９２) １５.０８±０.２６ａ(１９６) １５.７８±０.４６ａ(５５) ０.１８３
ＩＩ 代表纯合插入基因型ꎻ ＩＤ 代表杂合基因型ꎻ ＤＤ 代表纯合缺失基
因型ꎮ 同一行数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 括号
内数值为样本数ꎮ

７４２１翟军军等:内蒙古绒山羊 ＰＲＤＭ６ 基因插入 / 缺失(ＩｎＤｅｌ)检测及其与生长性状的关联分析



２.４　 内蒙古绒山羊体质量与生长性状的皮尔逊相

关性

　 　 将内蒙古绒山羊的体质量和生长性状进行皮尔

逊相关性分析ꎮ 结果(表 ４)显示ꎬ１２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 突变

位点显著影响的生长性状与体质量均极显著相关

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 此外ꎬ胸围、管围、荐高、胸宽性状也均

与体质量存在极显著的正相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

表 ３　 内蒙古绒山羊成年羊 ＰＲＤＭ６ 基因多态性与体质量、生长性状

的关联性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ
Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔｓ ｉｎ ａｄｕｌｔ ｐｅｒｉｏｄ ｗｉｔｈ ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ＰＲＤＭ６ ｇｅｎｅ

性状　 ＩＩ ＩＤ ＤＤ Ｐ 值

体质量(ｋｇ) ３２.７８±１.３２ａ(２６) ３５.５３±１.５６ａ(２３) ３４.９２±３.２４ａ(５) ０.１８３
体高(ｃｍ) ５６.６９±０.４３Ａ(６２) ５５.５５±０.４２ＡＢ(８６) ５４.６３±０.３９Ｂ(４６) ０.００３
体长(ｃｍ) ６４.８０±０.４９ｂ(６２) ６６.００±０.３７ａ(８６) ６５.２６±０.５４ａｂ(４６)０.０４９
胸围(ｃｍ) ７７.５３±０.６１ａ(６２) ７８.２４±０.４７ａ(８６) ７７.１０±０.７２ａ(４６) ０.１８１
髋宽(ｃｍ) １４.７０±０.１１ａｂ(６１) １４.７８±０.１０ａ(８６) １４.４１±０.１２ｂ(４６) ０.０２４
管围(ｃｍ) ８.１１±０.０６ａ(６２) ８.０２±０.０６ａ(８６) ７.９８±０.０７ａ(４６) ０.１８３
荐高(ｃｍ) ５９.０９±０.４８ａ(６２) ５８.２２±０.３２ａ(８６) ５７.６７±０.３９ａ(４６) ０.０７１
胸深(ｃｍ) ２７.９８±０.３０Ｂ(６２) ２８.１０±０.１８Ａ(８６) ２７.０４±０.３１ＡＢ(４６)０.００４
胸宽(ｃｍ) １９.３１±０.３１ａ(６２) ２０.０２±０.２６ａ(８６) ２０.１５±０.３２ａ(４６) ０.０７１
ＩＩ 代表纯合插入基因型ꎻ ＩＤ 代表杂合基因型ꎻ ＤＤ 代表纯合缺失基
因型ꎮ 同一行数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ不同大
写字母表示差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 括号内数值为样品数ꎮ

３　 讨 论

内蒙古绒山羊作为优秀的肉绒兼用型山羊ꎬ其体

质量和生长性状显得尤为重要ꎬ一般来说ꎬ通常体质

量增大ꎬ胴体质量和净肉率随之增大[２７]ꎮ ＰＲＤＭ６ 作

为一种与体质量及生长相关的候选基因ꎬＰＲＤＭ６￣
ＣＥＰ１２０ 基因位点已被报道与人类体质量和肥胖症相

关[２２ꎬ２８]ꎬ但其与内蒙古绒山羊生长性状的关联性尚

未有报道ꎮ 本研究首先验证了位于 ＰＲＤＭ６ 基因第一

内含子 １２ ｂｐ ＩｎＤｅｌ 变异并探究其与内蒙古绒山羊体

质量和生长性状的关系ꎬ发现此位点与内蒙古绒山羊

的育成羊体质量和胸深显著相关ꎬ与成年羊体高、体
长、髋宽和胸深显著或极显著相关ꎮ 在育成羊群体

中ꎬ此突变位点能显著影响山羊的体质量ꎬ但在成年

羊群体中并未达到显著水平ꎬ可能存在以下原因:(１)
成年羊样本量较少导致两群体结果差异ꎬ后期可通过

增加样本量进一步分析ꎻ(２)伴随动物机体的生长发

育ꎬ基因可能存在时空表达ꎬ从而导致不同结果ꎮ 例

如ꎬ胰岛素样生长因子 Ｉ(ＩＧＦ￣Ｉ)基因在鹅肌肉组织中

早期表达量高于晚期表达量[２９]ꎻ不同生长阶段猪骨

骼肌中 ＰＲＫＡＧ３ 基因的表达存在差异[３０]ꎻ肌肉生长

抑制素(ＭＳＴＮ)基因在 ３ 月龄的新疆也木勒白羊肌肉

中的表达水平明显低于其他月龄[３１]ꎬ因此ꎬ内蒙古绒

山羊不同生长阶段可能伴随着 ＰＲＤＭ６ 基因的差异表

达ꎮ 一般来说ꎬ较高的群体杂合度代表着更为丰富的

遗传多样性[３２]ꎬ在本研究中ꎬ成年羊群体杂合度高于

育成羊群体ꎬ说明成年羊群体的遗传变异更大ꎬ这可

能是造成该基因突变位点与成年羊群体显著相关的

性状数量高于育成羊群体的原因之一ꎮ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎ￣
ｂｅｒｇ 平衡常数表明ꎬ在 ２ 个不同的内蒙古绒山羊种群

中ꎬ突变位点均处于 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡(Ｐ>０􀆰 ０５)
状态ꎬ表明该位点受选择压力和基因突变的影响较

小ꎬ突变位点的选择强度可以适当加强ꎮ 通过皮尔逊

相关系数分析结果显示ꎬ２ 个不同群体的突变位点显

著影响的生长性状均与体质量存在极显著关联ꎬ说明

ＰＲＤＭ６ 基因可能通过影响多种生长性状进而间接影

响山羊的体质量ꎮ
表 ４　 内蒙古绒山羊生长性状间的皮尔逊相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｃａｓｈｍｅｒｅ ｇｏａｔ

项目 体质量 体高 体长 胸围 髋宽 管围 荐高 胸深 胸宽

体质量 １.０００(３９９) ０.５６３∗∗(３９７) ０.８４０∗∗(３９８) ０.８９７∗∗(３９７) ０.７８３∗∗(３９５) ０.３１４∗∗(３９７) ０.６７５∗∗(３９７) ０.８１０∗∗(３９８) ０.８０１∗∗(３９８)

体高 ０.５６３∗∗(３９７) １.０００(３９７) ０.５５１∗∗(３９７) ０.５１８∗∗(３９７) ０.３２６∗∗(３９５) ０.０８５(３９７) ０.７９６∗∗(３９７) ０.５６８∗∗(３９７) ０.４１９∗∗(３９７)

体长 ０.８４０∗∗(３９８) ０.５５１∗∗(３９７) １.０００(３９８) ０.７５０∗∗(３９７) ０.５１６∗∗(３９６) ０.１９２∗∗(３９７) ０.６４９∗∗(３９７) ０.７８３∗∗(３９８) ０.７３２∗∗(３９８)

胸围 ０.８９７∗∗(３９７) ０.５１８∗∗(３９７) ０.７５０∗∗(３９７) １.０００(３９７) ０.５５３∗∗(３９５) ０.４２４∗∗(３９７) ０.６２２∗∗(３９７) ０.７１８∗∗(３９７) ０.７２１∗∗(３９７)

髋宽 ０.７８３∗∗(３９５) ０.４８２∗∗(３９４) ０.７１７∗∗(３９５) ０.７４６∗∗(３９４) １.０００(３９５) ０.２８９∗∗(３９４) ０.５７４∗∗(３９４) ０.６５０∗∗(３９５) ０.６４５∗∗(３９５)

管围 ０.３１４∗∗(３９７) ０.０８５(３９７) ０.１９２∗∗(３９７) ０.４２４∗∗(３９７) ０.１６３∗∗(３９５) １.０００(３９７) ０.１７３∗∗(３９７) ０.１５７∗∗(３９７) ０.２１７∗∗(３９７)

荐高 ０.６７５∗∗(３９７) ０.７９６∗∗(３９７) ０.６４９∗∗(３９７) ０.６２２∗∗(３９７) ０.３９２∗∗(３９５) ０.１７３∗∗(３９７) １.０００(３９７) ０.６８４∗∗(３９７) ０.５００∗∗(３９７)

胸深 ０.８１０∗∗(３９８) ０.５６８∗∗(３９７) ０.７８３∗∗(３９８) ０.７１８∗∗(３９７) ０.４８５∗∗(３９６) ０.１５７∗∗(３９７) ０.６８４∗∗(３９７) １.０００(３９８) ０.７３４∗∗(３９８)

胸宽 ０.８０１∗∗(３９８) ０.４１９∗∗(３９７) ０.７３２∗∗(３９８) ０.７２１∗∗(３９７) ０.４３４∗∗(３９６) ０.２１７∗∗(３９７) ０.５００∗∗(３９７) ０.７３４∗∗(３９８) １.０００(３９８)
∗∗表示相关性极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 括号内数值为样品数ꎮ

８４２１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２１ 年 第 ３７ 卷 第 ５ 期



　 　 ＰＲＤＭ 家族成员具有一个与甲基转移酶相关的

胞间 ＰＲ 结构域和多个锌指结构ꎬ其中锌指结构与

ＤＮＡ、ＲＮＡ 和蛋白质特异性结合ꎬ通过改变目的基

因启动子的状态来控制基因表达ꎬ一些家族成员可

以通过内源性甲基转移酶活性控制与细胞完整性相

关的蛋白质ꎬ影响原始生殖细胞发育、神经系统发育

和造血功能等[３３￣３６]ꎮ 研究结果表明ꎬＰＲＤＭ６ 在小鼠

胚胎内皮细胞中过量表达ꎬ诱导 ＤＮＡ 合成在前期停

滞与细胞凋亡ꎬ可减缓内皮细胞的形成速率[２１]ꎮ 同

时 ＰＲＤＭ６ 富含于血管前体细胞ꎬ降低内皮细胞增

殖速率ꎬ突变会导致 ＰＲＤＭ６ 基因的异常表达ꎬ从而

影响血管平滑肌细胞早期分化生成及功能ꎬ而基因

正常表达和细胞内环境稳定在胚胎发育过程中至关

重要[３７￣３８]ꎬ这表明 ＰＲＤＭ６ 基因可能以各种方式参

与机体生长发育ꎮ 有报道证实ꎬＰＲＤＭ６ 作为参与组

蛋白甲基化的一种甲基转移酶ꎬ可能通过表观遗传

修饰参与并调节机体生长发育[３９]ꎮ 综上所述ꎬ
ＰＲＤＭ６ 基因可能通过甲基转移酶参与山羊组蛋白

甲基化修饰或维持调控细胞增殖等途径影响山羊的

体质量和生长性状ꎬ具体作用机制仍需进一步探究ꎮ
目前ꎬ大量研究结果表明ꎬ基因多态性与家畜生

长性状密切相关[４０￣４２]ꎮ 例如ꎬＧＨＲ 基因 ９ ｂｐ ＩｎＤｅｌ
突变与陕北白绒山羊体质量和髋宽、体高等生长性

状显著相关[４３]ꎬ与内蒙古绒山羊体质量和体长、胸
围等生长性状存在显著关联[４４]ꎻＰＬＡＧ１ 基因 １９ ｂｐ
ＩｎＤｅｌ 突变对多个国内本土品种牛的生长性状影响

显著[４５]ꎻＭＣ４Ｒ 基因的 ＳＮＰ 突变对约克夏猪的体质

量和日增质量影响显著ꎬＣＤＣ１６ 基因第 １８ 外显子

上 ＳＮＰ 突变位点与约克夏猪的体质量、体高和体长

显著相关[４６]ꎬ上述研究结果表明ꎬ基因多态性可能

影响家畜的生长性状ꎮ 在本研究中ꎬ我们发现

ＰＲＤＭ６ 基因在内蒙古绒山羊种群中存在一个 １２ ｂｐ
的 ＩｎＤｅｌ 变异ꎬ并发现它与内蒙古绒山羊的体质量

和多个生长性状有显著或极显著关联ꎬ可作为内蒙

古绒山羊育种中的有效候选分子标记ꎮ
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