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　 　 摘要:　 本研究根据金定鸭个体蛋质量情况ꎬ选择 ２ 种极端表型ꎬ分为高蛋质量组(ＷＨ)和低蛋质量组(ＷＬ)ꎮ
基于混池全基因组重测序和选择清除分析技术筛选组间差异显著基因组区域内的单核苷酸多态性(ＳＮＰ)位点及

相关功能基因ꎬ并通过单个样本重测序对筛选的蛋质量相关 ＳＮＰ 进行验证ꎬ分析各 ＳＮＰ 位点不同基因型之间的蛋

质量大小差异ꎮ 研究发现ꎬ在低蛋质量组和高蛋质量组获得的高质量 ｒｅａｄｓ 数量分别为１９４ １１５ ４２４和２２８ ０８９ ０８４ꎬ
共定位到 ＳＮＰ 差异显著区间 １７８ 个ꎬ共富集到受选择候选基因 ４０ 个ꎬ而且这些区间和基因均位于 Ｚ 号染色体ꎮ 鉴

定出候选基因 ＡＲＳＢ 上 Ｚ￣２２９０８８３１、Ｚ￣２２９６６６９５ 突变位点显著影响 ３００ ｄ、４５０ ｄ 蛋质量ꎬＲＯＲＢ 上 Ｚ￣３５２５１０７２、Ｚ￣
３５２５６９４７ 突变位点显著影响 ４５０ ｄ 蛋质量ꎬＲＯＲＢ 上 Ｚ￣３５２７８１９６ 突变位点显著影响 ３００ ｄ、４５０ ｄ 蛋质量ꎬＲＡＳＥＦ 上

Ｚ￣３９５８８５７０ 突变位点显著影响 ４５０ ｄ 蛋质量ꎮ 本研究结果为通过分子育种技术提高蛋鸭产蛋性能选育提供了依

据ꎬ加快了选育进程ꎮ
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｗｏ ｅｘｔｒｅｍｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｊｉｎｄｉｎｇ ｄｕｃｋｓ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ: ａ
ｈｉｇｈ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ (ＷＨ) ａｎｄ ａ ｌｏｗ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ (ＷＬ). Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｔｈａｔ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｍｉｘｅｄ ｐｏｏｌ ｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｃｌｅａｒａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. Ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ＳＮＰｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｅｇｇ
ｗｅｉｇｈｔ ｗｅｒｅ ｖｅｒｉｆｉｅｄ ｂｙ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ
ＳＮＰ ｓｉｔｅ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｏｔａｌｓ ｏｆ １９４ １１５ ４２４ ａｎｄ ２２８ ０８９ ０８４ ｈｉｇｈ￣ｑｕａｌｉｔｙ ｒｅａｄｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＷＬ ａｎｄ ＷＨ
ｇｒｏｕｐｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ １７８ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＮＰ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ４０ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ.

Ｔｈｅｓｅ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｚ.
Ｚ￣２２９０８８３１ ａｎｄ Ｚ￣２２９６６６９５ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅ ＡＲＳＢ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ３００￣ｄａｙ￣ｏｌｄ ａｎｄ ４５０￣ｄａｙ￣ｏｌｄ ｄｕｃｋｓ. Ｚ￣３５２５１０７２ ａｎｄ
Ｚ￣３５２５６９４７ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ＲＯＲＢ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ
ｔｈｅ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ４５０￣ｄａｙ￣ｏｌｄ ｄｕｃｋｓ. Ｚ￣３５２７８１９６ ｍｕｔａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅ ｉｎ ＲＯＲＢ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ３００￣
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ｄａｙ￣ｏｌｄ ａｎｄ ４５０￣ｄａｙ￣ｏｌｄ ｄｕｃｋｓꎬ ａｎｄ Ｚ￣３９５８８５７０ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｉｎ ＲＡＳＥＦ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ４５０￣ｄａｙ￣
ｏｌｄ ｄｕｃｋｓ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｅｇｇ￣ｌａｙｉｎｇ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ａｃｃｅｌｅｒａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ
ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎ ｄｕｃｋｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｄｕｃｋꎻ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ

　 　 蛋鸭的产蛋性能ꎬ包括开产日龄、平均蛋质量、
产蛋数、蛋品质等ꎬ是衡量其经济价值的主要指

标[１￣２]ꎮ 通过生物学方法ꎬ筛选影响蛋鸭产蛋性能的

候选基因ꎬ将分子育种相关技术用于蛋鸭育种ꎬ是提

高蛋鸭产蛋性能的有效手段[１￣２]ꎮ 全基因组重测序

技术是对基因组序列已知的个体进行全基因组测

序ꎬ并在个体或群体水平上进行差异性分析的方法ꎬ
可挖掘出大量的遗传变异位点[３]ꎬ进而对挖掘的变

异位点进行定位和鉴定ꎬ发现影响性状的重要基因

及其功能ꎬ从而阐释性状差异的原因[４]ꎮ 随着测序

成本的不断降低ꎬ该技术已成为育种研究领域中快

捷、有效的方法之一ꎬ在畜禽育种研究中也得到了广

泛应用[５]ꎮ 目前ꎬ利用全基因组重测序技术对鸡产

蛋性能进行研究已获得较大进展[６]ꎮ 如ꎬＬｉｕ 等[７]

发现 １３ 号染色体 ＯＤＺ２ 基因上 １ 个单核苷酸多态

性(ＳＮＰ)与开产日龄显著相关ꎬ７ 号染色体 ＧＲＢ１４
基因上 １ 个 ＳＮＰ 与产蛋数相关ꎻＳｈｅｎ 等[８]发现 ５ 号

染色体 ＧＡＲＮＬ１ 基因上 ５ 个 ＳＮＰ 与开产日龄相关ꎮ
Ｆａｎ 等[９]发现 ９ 个与开产日龄及体质量显著相关的

ＳＮＰꎬ４ 个与产蛋数显著相关的 ＳＮＰꎬ５ 个与蛋质量

相关的 ＳＮＰꎮ 全基因组重测序技术用于监测鸭产蛋

性能的相关研究较少ꎬ在绍兴鸭中发现了 １０ 个与产

蛋性能显著关联的 ＳＮＰꎬ其中 ４ 个位于 ２ 号染色体

的 ＳＮＰ 与开产日龄相关ꎬ４ 个位于 ２ 号染色体和 ２
个位于 ２９ 号染色体的 ＳＮＰ 与 ６６ 周龄产蛋数显著

关联[１]ꎮ 蛋质量相关 ＳＮＰ 的研究更是非常有限ꎮ
本研究拟利用全基因组混池重测序和选择清除分析

技术ꎬ分析蛋质量差异大的鸭群体ꎬ以期筛选、鉴定

出鸭蛋质量相关差异基因组区域内的遗传变异位点

和功能基因ꎬ为通过分子育种技术提高蛋鸭产蛋性

能提供依据ꎬ加快育种进程ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验鸭为金定鸭ꎬ来源于国家家养动物种质资

源库ꎬ共 ５００ 只ꎬ按照蛋鸭饲养标准饲养ꎬ育成期结

束后上笼饲养ꎬ在 ２９９ ｄ、３００ ｄ、３０１ ｄ、４４９ ｄ、４５０ ｄ

和 ４５１ ｄ 时分别称量蛋质量ꎬ统计个体 ３００ ｄ 和 ４５０
ｄ 的平均蛋质量ꎮ
１.２　 个体选择和样品采集

根据个体 ３００ 日龄时蛋质量情况分别选取蛋质

量高、蛋质量低 ２ 种极端表型个体各 ３０ 只ꎬ经统计ꎬ
高蛋质量组(ＷＨ)的平均蛋质量为(８６.０９± ２􀆰 ２２)
ｇꎬ低蛋质量组(ＷＬ)的平均蛋质量为(６４.４３±１􀆰 ６８)
ｇꎬ差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 分别采集 ２ 组个体的抗

凝血ꎬ置于－２０ ℃冰箱ꎬ用于 ＤＮＡ 提取ꎮ
１.３　 ＤＮＡ 提取、文库构建及测序

基因组 ＤＮＡ 的提取采用十六烷基三甲基溴化

铵(ＣＴＡＢ)法ꎬ提取后用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 分光光度计

检测其纯度和质量浓度ꎮ 采用 ＮＥＢ 建库试剂盒进

行建库ꎬ再用仪器 ｑＰＣＲ￣ＡＢＩ７５００、Ａｇｉｌｅｎｔ２１００ 对文

库进行定量和检测ꎮ 库检合格后ꎬ在 Ｈｉｓｅｑ Ｘ１０
ＰＥ１５０ 平台进行双末端(ＰＥ)测序ꎮ 最后去除片段

低于 １０ ｂｐ 的低质量 ｒｅａｄｓ 以及一些接头被污染的

ｒｅａｄｓꎬ获得 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ
１.４　 序列比对、基因变异的检测

利用比对软件 ＢＷＡ 将获得的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 数据

比对到参考基因组ꎬ利用软件 Ｐｉｃａｒｄ 对结果进行排

序并标记重复序列ꎮ 用 Ｓａｍｔｏｌｓ 软件将比对结果转

换成 Ｍｐｉｌｅｕｐ 格式ꎬ转换过程中ꎬ将碱基质量值小于

２０ 和质量值小于 ２０ 的碱基去除ꎮ 转换成 Ｍｐｉｌｅｕｐ
格式后ꎬ为避免插入 /缺失(ＩｎＤｅｌ)引起的 ＳＮＰ 簇对

计算结果的影响ꎬ将 ＩｎＤｅｌ 及 ＩｎＤｅｌ 附近 ５ ｂｐ 内的变

异位点去除ꎮ
１.５　 选择清除分析

基于过滤后的 Ｍｐｉｌｅｕｐ 文件ꎬ使用 Ｐｏｐｏｏｌａｔｉｏｎ
软件计算单个混池内的 π 值ꎬ将 ２ 个池的 π 值相

除ꎬ获得 π￣ｒａｔｉｏ 指标 ( ｐｉＲａｔｉｏ)ꎮ 将 ２ 个混池的

Ｍｐｉｌｅｕｐ 格式转换为 Ｓｙｎｃ 格式(Ｐｏｐｏｏｌａｔｉｏｎ２ 专用格

式)后ꎬ用 Ｐｏｐｏｏｌａｔｉｏｎ２ 软件进行混池间的固定指数

(Ｆｓｔ)计算ꎮ
１.６　 ＳＮＰ 准确性检验

基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｘ￣１０ 测序平台对筛选获得的遗传

变异进行单样本的个体测序验证ꎮ 在差异显著的基
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因组区间内随机选择 １２ 个差异显著的 ＳＮＰꎬ扩增出

２ 个混池中 ６０ 个个体的目标位点片段ꎬ统计每个个

体 １２ 个位点的基因分型情况ꎮ
１.７　 不同基因型鸭蛋质量差异分析

采用 ＳＰＳＳ２０.０ 软件对在 ＷＨ、ＷＬ 组间基因组

差异显著区域内随机选择的 １２ 个多态位点基因型

鸭 ３００ ｄ、４５０ ｄ 时蛋质量进行 Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 分

析ꎬ比较各位点不同基因型间的蛋质量差异ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 测序结果概述

２.１.１　 全基因重测序和组装　 表 １ 显示ꎬＷＬ、ＷＨ ２
个混 池 得 到 的 ｒｅａｄｓ 数 分 别 为 １９５ ５７９ １３４ 和

２２９ ６９６ １８０ꎬ过滤后得到的高质量 ｒｅａｄｓ 数分别为

１９４ １１５ ４２４和２２８ ０８９ ０８４ꎬ过滤率均超过 ９９％ꎮ ２
个池比对到基因组上的 ｒｅａｄｓ 数分别为１８６ ０６３ ４０４
和２１８ ７３０ ５９３ꎬ比对率超过 ９５％ꎬ２ 个池分别产生

６ ６５２ ３５６个和６ ７３１ ９４１个 ＳＮＰꎮ

表 １　 鸭蛋质量相关全基因重测序和组装

Ｔａｂｌｅ １　 Ｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｄｕｃｋ

ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ

项目　 　 低蛋质量组 高蛋质量组

总碱基数 ２９ ３３６ ８７０ １００ ３４ ４５４ ４２７ ０００

ＧＣ(％) ４３.１４ ４２.９６

Ｑ３０(％) ９４.１９ ９４.３０

原始测序 ｒｅａｄｓ 数 １９５ ５７９ １３４ ２２９ ６９６ １８０

过滤后 ｒｅａｄｓ 数 １９４ １１５ ４２４ ２２８ ０８９ ０８４

过滤率(％) ９９.２５ ９９.３０

比对上的 ｒｅａｄｓ 数 １８６ ０６３ ４０４ ２１８ ７３０ ５９３

比对率(％) ９５.８５ ９５.９０

测序深度 ２４.７３ ２９.０４

ＳＮＰ 总数 ６ ６５２ ３５６ ６ ７３１ ９４１

纯合子数 ５４２ ２１０ ６ ２１４ ２５３

杂合子数 ５１７ ６８８ ６ １０９ ０４６
ＧＣ(％)表示在 ＤＮＡ ４ 种碱基中ꎬ鸟嘌呤和胞嘧啶所占的比率ꎻＱ３０
(％)表示质量值≥３０ 的碱基所占的百分比ꎻＳＮＰ 表示单核苷酸多态
性ꎮ

２.１.２　 ＳＮＰ 在基因组中的分布　 表 ２ 显示ꎬ在 ＷＨ
和 ＷＬ 中均获得了大量的 ＳＮＰꎬ其中在外显子区的

ＳＮＰ 数量分别为 １２４ ７７６和 １２３ ８３３ꎬ内含子区的

ＳＮＰ 数量分别为３ ４３１ ８６５和３ ３９４ ８０２ꎮ
２.１.３　 ＳＮＰ 编码信息统计　 对ＷＨ 和ＷＬ 的鸭进行

ＤＮＡ 测序ꎬ统计分析比对后获得的 ＳＮＰ 编码信息情

况ꎬ结果(表 ３)表明ꎬ２ 组获得的非同义突变数分别

为２９ ２３７ 和 ２９ ０８９ꎬ同义突变数分别为 ８７ １７８ 和

８６ ４１８ꎮ
表 ２　 高蛋质量组和低蛋质量组有效 ＳＮＰ 在基因组分布的数量统计

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｇｅｎｏｍｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙ￣

ｍｏｒｐｈｉｓｍ( ＳＮＰ) ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｈｉｇｈ ａｎｄ ｌｏｗ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ

ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄｕｃｋｓ

基因组位置
ＳＮＰ 数量

高蛋质量组 低蛋质量组

转录终止位点下游 １ ｋｂ 以内 ８３ ４２３ ８２ ４９７

外显子区 １２４ ７７６ １２３ ８３３

某些转录本的外显子区ꎬ另一些转录
本的可变剪切区

３１ ２８

基因间 ２ ８１２ ０８３ ２ ７７４ ６４４

内含子区 ３ ４３１ ８６５ ３ ３９４ ８０２

可变剪切位点 ２ ｂｐ 以内 ２７６ ２７５

转录起始位点上游 １ ｋｂ 区域内 ８５ ９１３ ８５ ００５

某些转录本的上游区ꎬ另一些转录本
的下游区

７ ９４９ ７ ８０３

３′ＵＴＲ 区 １３５ ３８５ １３３ ６９４

５′ＵＴＲ 区 ５０ １３２ ４９ ６７０

某些转录本的 ５′ＵＴＲ 区ꎬ另一些转录
本的 ３′ＵＴＲ 区

１０８ １０５

ＳＮＰ 表示单核苷酸多态性ꎻＵＴＲ:非翻译区ꎮ

表 ３　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组 ＳＮＰ 编码信息统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＳＮＰ ｃｏｄｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｈｉｇｈ ａｎｄ ｌｏｗ ｅｇｇ

ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄｕｃｋｓ

突变类型　 　 　
ＳＮＰ 数量

高蛋质量组 低蛋质量组

非同义突变 ２９ ２３７ ２９ ０８９

终止密码子获得 ２０３ １９３

终止密码子缺失 ３８ ４０

同义突变 ８７ １７８ ８６ ４１８

未知功能 ８ １５１ ８ １２１
ＳＮＰ 表示单核苷酸多态性ꎮ

２.２　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组的选择清除分析

　 　 通过群体多样性差异指标分析 ＷＬ 和 ＷＨ ２ 个

群体 ＳＮＰ 在染色体上的多样性差异情况ꎬ２ 个群体

多样性差异主要分布在 １ 号、２ 号、３ 号、４ 号、５ 号及

Ｚ 号染色体(图 １Ａ)ꎮ 由 ＷＬ 和 ＷＨ ２ 个群体固定

指数值分布的曼哈顿图(图 １Ｂ)可知ꎬ２ 个群体遗传

分化相对严重的区域集中位于 Ｚ 号染色体ꎮ
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结合固定指数、多样性差异倍数的结果ꎬ各自按

０􀆰 ０１ 水平筛选显著区域ꎬ交集部分为可靠的候选区

间ꎬ共定位到 １７８ 个 ＳＮＰ 显著差异区间(图 １Ｃ)ꎬ这
些区间均位于 Ｚ 号染色体ꎬ对 ２ 个指标筛选出的显

著区间ꎬ提取出各自区间的基因ꎬ并用韦恩图将 ２ 个

区间基因的交集和并集情况进行展示ꎬ共富集到 ４０
个受选择候选基因(图 １Ｄ)ꎮ

Ａ:群体多样性差异倍数分布图ꎻＢ:固定指数分布图ꎻＣ:由固定指数和群体多样性差异倍数确定的选择信号示意图ꎻＤ:由固定指数和群体多

样性差异倍数确定的受选择基因 Ｖｅｎｎ 图ꎮ
图 １　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组选择清除分析

Ｆｉｇ.１　 Ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｃｌｅａｒａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｉｇｈ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｌｏｗ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄｕｃｋｓ

２.３　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组的受选择基因

通过 Ｆｓｔ 和 π￣Ｒａｔｉｏ 指标确定的 ４０ 个受选择

基因情况见表 ４ꎬ其中包括与跨膜转运、物质转运

和代谢相关的 Ｓｌｃ４９ａ３、ＴＲＰＭ６、Ｓｅｍａ４ｄ、ＲＡＳＥＦꎻ与
发育相关的 ＮＩＰＢＬ、ＺＦＡＮＤ５ 等ꎬ有多个基因功能

未知ꎮ
２.４　 测序结果准确性验证

使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｘ￣１０ 测序平台对 ６０ 个样本 １２ 个

ＳＮＰ 位点进行单样本的个体重测序ꎬ以验证等位基

因频率准确性ꎬ结果(表 ５)表明ꎬ全基因组混池重测

序和单个样本重测序所得等位基因频率的一致性为

０􀆰 ８３３ꎮ

２.５　 候选基因 ＧＯ 富集分析

将获得的差异基因向 ＧＯ 数据库的各条目映

射ꎬ计算每个条目的基因数并分类统计ꎬ图 ２ 显

示ꎬ在 ０􀆰 ０１ 水平ꎬ这些差异基因在生物过程、细
胞组分、分子功能中均有涉及ꎮ 在生物过程方

面ꎬ以细胞过程、单生物体过程、生物过程调节、
生物调节、代谢过程几个条目中涉及基因较多ꎬ
数量分别为 １４、１３、１２、１２、１１ꎻ在细胞组分方面ꎬ
以细胞器、细胞、细胞部分几个条目中涉及基因

较多ꎬ数量分别为 １２、１１、１１ꎻ在分子功能方面ꎬ
以结合、催化活性 ２ 个条目中涉及基因较多ꎬ数
量分别为 １４ 和 ４ꎮ
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表 ４　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组的受选择基因情况

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｈｉｇｈ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｌｏｗ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄｕｃｋｓ

序列号　 　 基因　 　 基因描述 基因功能

ｎｃｂｉ＿１０１７９４１３８ Ｓｌｃ４９ａ３ 溶质载体家族 ４９成员 ３ 激活跨膜转运蛋白活性

ｎｃｂｉ＿１０６０１５９４３ ＧＡＤＤ４５Ｇ 生长停滞和 ＤＮＡ 损伤可诱导蛋白 γ ＤＮＡ 损伤修复

ｎｃｂｉ＿１１３８４００８３ ＣＺＨ９ｏｒｆ４０ 染色体 Ｚ 上 ９号染色体开放阅读框 ４０ 同
源物

未知

ｎｃｂｉ＿１１３８４０２０７
ｎｃｂｉ＿１０１８００２９４
ｎｃｂｉ＿１１０３５１１９２

ＴＲＰＭ６ 转化受体电位阳离子通道亚家族Ｍ 成员 维持稳态ꎬ在上皮镁转运及肠道、肾脏镁的主动吸收中具有重要作用

ｎｃｂｉ＿１０１８０３５３６ ＬＨＦＰＬ２ 脂肪瘤高迁移率蛋白 ＩＣ 融合辅基样 ２ 未知

ｎｃｂｉ＿１１３８４０１１２ ＮＭＲＫ１ 烟酰胺核糖激酶 １ 与尿镁钙排泄相关

ｎｃｂｉ＿１０１７９１３４７ Ｇｄａ 鸟嘌呤脱氨酶 催化鸟嘌呤转变为黄嘌呤

ｎｃｂｉ＿１１３８４０３８０ ＬＯＣ１１３８４０３８０ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１０１７８９５６７ ＤＤＸ５８ ＤＥｘＤ/ Ｈ 盒解旋酶 ５８ ＲＮＡ 识别

ｎｃｂｉ＿１０１７９１５２７ ＡＢＨＤ１７Ｂ 含 α / β 水解酶结构域蛋白 １７Ｂ 参与蛋白质去棕榈酰化

ｎｃｂｉ＿１０１７９３８４１ ＣＨＲＮＡ７ 神经元乙酰胆碱受体亚单位 α￣７ 启动乙酰胆碱门控阳离子选择性通道

ｎｃｂｉ＿１１３８４０３７９ ＬＯＣ１１３８４０３７９ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１０１７９６２１８ ＬＰＬ 脂蛋白脂肪酶 具有甘油三脂水解酶和受体介导的脂蛋白摄取的配体 / 桥接因子的双
重功能

ｎｃｂｉ＿１０１７８９７５１ ＡＣＯ１ 乌头酸酶 １ 三羧酸循环中重要的酶ꎬ控制细胞内铁水平

ｎｃｂｉ＿１１３８４０２７４ ＬＯＣ１１３８４０２７４ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１０１８０２４０７ Ｂｈｍｔ 甜菜碱￣同型半胱氨酸 Ｓ￣甲基转移酶 １ 催化甜菜碱和同型半胱氨酸转化为二甲基甘氨酸和蛋氨酸

ｎｃｂｉ＿１０１８０２９５６ ＮＩＰＢＬ Ｎｉｐｐｅｄ Ｂ 样蛋白质 发育调节

ｎｃｂｉ＿１１３８４０２２１ ＭＡＰ１Ｂ 微管相关蛋白 １Ｂ 参与微管组装ꎬ在神经系统的发育和功能中起重要作用ꎻ具有激活肌动
蛋白结合、微管结合、磷脂结合活性的作用

ｎｃｂｉ＿１０１８０２５９４ ＤＭＧＤＨ 二甲基甘氨酸脱氢酶 催化二甲基甘氨酸氧化脱甲基形成肌氨酸

ｎｃｂｉ＿１０１７９２６０１ ＲＯＲＢ 维甲酸相关孤儿受体 ＤＮＡ 结合蛋白ꎬ可参与器官发生和分化ꎻ参与调节昼夜节律有关基因的
表达

ｎｃｂｉ＿１１３８４０３８１ ＬＯＣ１１３８４０３８１ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１０１７９２１１２ Ｓｅｍａ４ｄ 信号素 ４Ｄ 参与磷脂腺肌醇 ３￣激酶信号的正向调节、传递神经元发育的调控、磷酸
盐代谢过程等

ｎｃｂｉ＿１０１７９６７９４ ＣＡＲＮＭＴ１ 肌肽 Ｎ￣甲基转移酶 １ 将骨骼肌中的肌肽转化为鹅肌肽

ｎｃｂｉ＿１０１８０３５４３ ＲＡＳＥＦ 含 ＲＡＳ 和 ＥＦ 域的蛋白质 调节膜转运ꎬ具有肿瘤抑制作用

ｎｃｂｉ＿１０１８０４３６１ ＦＲＭＤ３ 含四叶苜蓿形蛋白结构域蛋白 ３ 为一种单通道膜蛋白ꎬ主要存在于卵巢中ꎬ但其功能尚未确定

ｎｃｂｉ＿１１３８４０３７６ ＬＯＣ１１３８４０３７６ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１１３８４０２６９ ＬＯＣ１１３８４０２６９ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１１３８４０２２７ ＬＯＣ１１３８４０２２７ 未知 未知

ｎｃｂｉ＿１０１７９４８０６ ＴＰＰＰ２ 促微管蛋白聚合蛋白家族成员 ２ 具有微管蛋白结合活性ꎬ位于细胞质中ꎬ参与鞭毛虫精子运动

ｎｃｂｉ＿１０１７９６６３６ ＰＲＲ１６ 富含脯氨酸 １６ 参与孔眼大小和翻译的正向调节

ｎｃｂｉ＿１０１７９９６９８ Ｄｉｒａｓ２ ＤＩＲＡＳ 家族成员 ２ 未知

ｎｃｂｉ＿１０１７９２６１４ ＭＡＮ２Ａ１ 甘露糖苷酶 α 类 ２Ａ 成员 １ 一种定位于高尔基体的糖基水解酶ꎬ在天冬酰胺连接的低聚糖(Ｎ￣聚
糖)成熟途径的最终水解步骤中发挥催化作用

ｎｃｂｉ＿１０１７９５００７ ＬＯＣ１０１７９５００７ 脾酪氨酸蛋白激酶 未知

ｎｃｂｉ＿１０１８０４３７６ ＰＣＧＦ３ 多疏族环指蛋白 ３ 未知

ｎｃｂｉ＿１０１８０２９７８ ＡＲＳＢ 芳基硫酸酯酶 Ｂ 水解 Ｎ￣乙酰￣Ｄ￣半乳糖胺、硫酸软骨蛋白和硫酸皮肤素的硫酸盐基团

ｎｃｂｉ＿１１０３５２０２９ ＣＺＨ９ｏｒｆ８５ 染色体 Ｚ 上 ９ 号染色体开放阅读框
Ｃ９ｏｒｆ８５同源物

未知

ｎｃｂｉ＿１０１８０１９８１ ＺＦＡＮＤ５ ＡＮ１型锌指蛋白 ５ 与细胞生长、分化等过程有关

ｎｃｂｉ＿１０１８００４８５ ＯＳＴＦ１ 破骨细胞刺激因子 １ 间接诱导破骨细胞的形成和骨质吸收
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表 ５　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组全基因组混池重测序与单样本重

测序等位基因频率一致性比较

Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ ｏｆ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｍｉｘｅｄ ｐｏｏｌ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｓｉｎｇｌｅ ｓａｍ￣

ｐｌｅ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎ ｈｉｇｈ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｌｏｗ￣ｅｇｇ￣

ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄｕｃｋｓ

突变位点　 突变
碱基

混池重测序

低蛋
质量组

高蛋
质量组

单样本重测序

低蛋
质量组

高蛋
质量组

Ｚ￣１１９１０２０６ Ｔ ０.２８０ ０.８８０ ０.１１０ １.０００
Ｃ ０.７２０ ０.１２０ ０.８９０ ０

Ｚ￣１２０１７０８３ Ａ ０.２８０ ０.８５０ ０.１２５ ０.８３０
Ｃ ０.７２０ ０.１５０ ０.８７５ ０.１７０

Ｚ￣１２０１７０９７ Ａ ０.７２０ ０.８５０ ０ ０.８６０
Ｇ ０.２８０ ０.１５０ １.０００ ０.１４０

Ｚ￣２２９０８８３１ Ｇ ０.６９０ ０.０８０ ０.６７０ ０.１１０
Ａ ０.３１０ ０.９２０ ０.３３０ ０.８９０

Ｚ￣２２９６６６９５ Ａ ０.６４０ ０.０８０ ０.８００ ０.１４０
Ｇ ０.３６０ ０.９２０ ０.２００ ０.８６０

Ｚ￣３５２５１０７２ Ｃ ０.６９０ ０.１５０ ０.８３０ ０
Ｔ ０.３１０ ０.８５０ ０.１７０ １.０００

Ｚ￣３５２５６９４７ Ｔ ０.８７０ ０.１２０ ０.７５０ ０
Ｃ ０.１３０ ０.８８０ ０.２５０ １.０００

Ｚ￣３９５８８５７０ Ａ ０.８１０ ０.９６０ ０.７５０ ０.９２０
Ｇ ０.１９０ ０.０４０ ０.２５０ ０.０８０

Ｚ￣５０７８９６８３ Ｃ ０.５６０ ０.８００ ０.１７０ １.０００
Ｔ ０.４４０ ０.２００ ０.８３０ ０

Ｚ￣５０８１７０６１ Ｃ ０.３１０ ０.０８０ ０.１２５ ０.６７０
Ｔ ０.６９０ ０.９２０ ０.８７５ ０.３３０

Ｚ￣５６１６３９２５ Ａ ０.１００ ０.９６０ ０.２５０ ０.９２０
Ｔ ０.９００ ０.０４０ ０.７５０ ０.０８０

Ｚ￣３５２７８１９６ Ｔ ０.３７０ ０.１５０ ０.７５０ ０
Ｃ ０.７３０ ０.８５０ ０.２５０ １.０００

２.６　 候选基因 ＫＥＧＧ 分析

进行通路显著性富集分析ꎬ前 ２０ 个显著富集的

ＫＥＧＧ 通路见图 ３ꎬ其中代谢通路信号转导途径中

富集的基因最多ꎬ甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢途径

次之ꎬ富集到代谢通路的基因包括 Ｇｄａ、ＡＣＯ１、Ｂｈ￣
ｍｔ、ＤＭＧＤＨ、ＭＡＮ２Ａ１、ＡＲＳＢꎮ
２.７　 １２ 个突变位点不同基因型鸭蛋质量差异分析

将筛选获得的 １２ 个突变位点不同基因型鸭个

体蛋质量数据进行差异分析ꎬ结果(表 ６)表明ꎬＡＲ￣
ＳＢ 基因上突变位点 Ｚ￣２２９０８８３１ 的 Ｇ→Ａ 的突变引

起 ３００ ｄ、４５０ ｄ 蛋质量显著下降(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＡＲＳＢ 基

因上突变位点 Ｚ￣２２９６６６９５ 的 Ａ→Ｇ 的突变和 ＲＯＲＢ

基因上突变位点 Ｚ￣３５２７８１９６ 的 Ｔ→Ｃ 的突变引起鸭

３００ ｄ 和 ４５０ ｄ 蛋质量显著增加(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＲＯＲＢ 基

因上突变位点 Ｚ￣３５２５１０７２ 的 Ｃ→Ｔ 突变以及 Ｚ￣
３５２５６９４７ 的 Ｔ→Ｃ 的突变引起鸭 ４５０ ｄ 蛋质量显著

增加ꎻＲＡＳＥＦ 基因上突变位点 Ｚ￣３９５８８５７０ 的 Ａ→Ｇ
突变引起 ４５０ ｄ 蛋质量显著增加(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

３　 讨 论

全基因组关联(ＧＷＡＳ)技术被广泛用于遗传变异

的发现和新基因的挖掘ꎬ且取得了较大进展ꎮ 本研究

利用全基因组重测序技术对金定鸭 ＷＬ 和 ＷＨ ２ 个不

同蛋质量组进行混池重测序ꎬ获得的高质量 ｒｅａｄｓ 数分

别为１９４ １１５ ４２４和２２８ ０８９ ０８４ꎬ比对到基因组的比对率

均高于 ９５％ꎬ获得的 ＳＮＰ 数量分别为６ ６５２ ３５６和
６ ７３１ ９４１ꎬ说明本研究的测序质量较高ꎬ可用于后续差

异分析ꎮ 采用选择清除分析共定位到 ＳＮＰ 差异显著的

基因组区间为 １７８ 个ꎬ受选择候选基因为 ４０ 个ꎬ这些差

异基因组区间和基因均位于 Ｚ 号染色体ꎬ说明 Ｚ 号染

色体与鸭蛋质量密切相关ꎮ 在受选择区间内选择 １２
个突变位点进行个体测序验证ꎬ结果与全基因组混池

重测序的一致性为 ８３.３３％ꎬ说明全基因组混池结果可

靠ꎬ可用于进一步数据分析ꎮ
　 　 有研究结果表明ꎬ影响蛋质量的因素很多ꎬ其中

遗传因素是重要的影响因素之一[１０]ꎬ蛋质量的遗传

力较高ꎬ可达到０.４５０~０􀆰 ５５０[１１]ꎬ山麻鸭的 ３００ 日龄

蛋质量遗传力高达 ０.６１４[１２]ꎬ因此ꎬ可通过选育改变

蛋质量ꎮ 蛋质量大小受到多个基因控制[１１]ꎬ禽类中

与蛋质量相关的基因有 ＰＲＬ[１３]、ＰＲＬＲ[１４]、ＧＨＲ[１５]、
ＧｎＩＨ[１６]、ＯＶＲ[１７]、ＶＩＰＲ￣１[１８]等ꎮ 最近在鸡的研究中

发现了一些新的候选基因ꎬ包括 ＰＲＫＡＲ２Ｂ、ＨＭＧＡ２、
ＬＥＭＤ３、ＧＲＩＰ１、ＥＨＢＰ１、ＭＡＰ３Ｋ７ 和 ＭＹＨ[１９]ꎬ在鸭的

研究中也陆续发现一些新的与蛋质量相关的基因ꎬ
如 ＣＯＬＸ[２０]、ＰＮＲＣ[２１]、ＣＡ２[２２]ꎮ 本研究在鸭蛋质量

差异较大的 ２ 个群体中ꎬ发现 ４０ 个与 ３００ ｄ、４５０ ｄ
蛋质量相关的受选择基因ꎬ主要包括参与跨膜转运

的 Ｓｌｃ４９ａ３、ＲＡＳＥＦ、ＴＲＰＭ６ꎬ参与 ＤＮＡ 损伤修复的

ＧＡＤＤ４５Ｇꎬ尿镁钙排泄相关的 ＮＭＲＫ１ꎬ具有催化活

性的 Ｇｄａ、 Ｂｈｍｔ 和 ＤＭＧＤＨꎬ 具 有 水 解 作 用 的

ＭＡＮ２Ａ１、ＬＰＬ、 ＡＲＳＢꎬ与发育调节相关的 ＮＩＰＢＬ、
ＺＦＡＮＤ５ꎬ与微管蛋白结合活性相关的 ＭＡＰ１Ｂ、ＴＰ￣
ＰＰ２ꎬ以及与昼夜节律相关的 ＲＯＲＢ 等ꎬ这些基因均

是在鸭上新发现的与蛋质量相关的候选基因ꎮ
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ａ１ ~ ａ２０属于生物过程ꎻｂ１ ~ ｂ１１属于细胞组分ꎻｃ１ ~ ｃ７ 属于分子功能ꎮ ａ１:细胞过程ꎻａ２:单生物体过程ꎻａ３:生物过程调节ꎻａ４:生物调节ꎻａ５:代

谢过程ꎻａ６:对刺激的反应ꎻａ７:信号ꎻａ８:定位ꎻａ９:多细胞生物过程ꎻａ１０:运动(力)ꎻａ１１:生物过程的正调节ꎻａ１２:细胞成分组织或生物发生ꎻ

ａ１３:发展过程ꎻａ１４:生物过程的负调节ꎻａ１５:生物黏附ꎻａ１６:多生物过程ꎻａ１７:免疫系统过程ꎻａ１８:生殖过程ꎻａ１９:生殖ꎻａ２０:发育ꎻｂ１:细胞器ꎻｂ２:

细胞ꎻｂ３:细胞部分ꎻｂ４:细胞膜ꎻｂ５ꎻ细胞膜部分ꎻｂ６:高分子复合物ꎻｂ７:细胞器部分ꎻｂ８:细胞连结ꎻｂ９:膜封闭腔ꎻｂ１０:突触部分ꎻｂ１１:突触ꎻｃ１:

结合ꎻｃ２:催化活性ꎻｃ３:分子传感器活性ꎻｃ４:转录因子活性、蛋白质结合ꎻｃ５:分子功能调节器ꎻｃ６:核酸结合转录因子活性ꎻｃ７:信号传感器活

性ꎮ
图 ２　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组差异基因富集分析 ＧＯ 聚类图(０.０１ 水平)
Ｆｉｇ.２　 ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈｉｇｈ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｄｕｃｋｓ ａｎｄ ｌｏｗ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｄｕｃｋｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ

图 ３　 鸭高蛋质量组和低蛋质量组差异基因富集分析 ＫＥＧＧ 聚类图(０.０１ 水平)
Ｆｉｇ.３　 ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈｉｇｈ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｄｕｃｋｓ ａｎｄ ｌｏｗ￣ｅｇｇ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｒｏｕｐ ｄｕｃｋｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ

　 　 对获得的受选择基因进行 ＧＯ 富集分析和

ＫＥＧＧ 分析ꎬＧＯ 分析结果表明ꎬ在生物进程分类中ꎬ
受选择基因主要涉及单生物体过程、细胞过程、生物

调节、生物过程调节ꎻ细胞组分分类中ꎬ受选择基因

主要涉及细胞、细胞部分和细胞器ꎻ在分子功能分类

中ꎬ受选择基因主要涉及结合、催化活性ꎮ ＫＥＧＧ 分

析结果表明ꎬ受选择基因以代谢通路信号途径中参

与的基因最多ꎬ 包括 Ｇｄａ、 ＡＣＯ１、 Ｂｈｍｔ、 ＤＭＧＤＨ、
ＭＡＮ２Ａ１ 和 ＡＲＳＢꎬ推测这些基因可能是通过参与物

质代谢过程调节蛋质量大小ꎮ
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表 ６　 各突变位点不同基因型鸭蛋质量差异分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｇｇ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｄｕｃｋｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒ￣

ｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｅａｃｈ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

突变位点　 基因 基因型
３００ ｄ 蛋质量

(ｇ)
４５０ ｄ 蛋质量

(ｇ)

Ｚ￣１１９１０２０６ ＮＩＰＢＬ Ｔ ７５.８１±８.７７ａ ７３.０２±７.６５ａ

Ｃ ７３.２１±８.０３ａ ７１.１３±５.５７ａ

Ｚ￣１２０１７０８３ Ａ ７５.８１±８.７７ａ ７３.０２±７.６５ａ

Ｃ ７３.２１±８.０３ａ ７１.１３±５.５７ａ

Ｚ￣１２０１７０９７ Ａ ７５.８１±８.７７ａ ７３.０２±７.６５ａ

Ｇ ７３.２１±８.０３ａ ７１.１３±５.５７ａ

Ｚ￣３５２５１０７２ ＲＯＲＢ Ｃ ７２.３５±８.９９ａ ６９.１２±６.７２ａ

Ｔ ７５.８７±８.４９ａ ７３.８７±７.１０ｂ

Ｚ￣３５２５６９４７ Ｔ ７１.９８±９.７６ａ ６８.７０±７.１２ａ

Ｃ ７５.６２±８.４３ａ ７３.５５±７.０７ｂ

Ｚ￣３５２７８１９６ Ｔ ７１.４５±８.９５ａ ６８.０６±６.０４ａ

Ｃ ７６.２１±８.４１ｂ ７４.２０±７.０２ｂ

Ｚ￣２２９０８８３１ ＡＲＳＢ Ｇ ７６.１７±８.６５ｂ ７４.０６±８.５７ｂ

Ａ ７１.５７±７.９６ａ ６６.５６±５.２４ａ

Ｚ￣２２９６６６９５ Ａ ７１.３０±７.８３ａ ６８.９９±５.７３ａ

Ｇ ７６.５５±８.５４ｂ ７４.００±７.３０ｂ

Ｚ￣３９５８８５７０ ＲＡＳＥＦ Ａ ７１.９８±９.７６ａ ６８.７０±７.１２ａ

Ｇ ７５.８０±８.３６ａ ７３.５５±７.０７ｂ

Ｚ￣５０７８９６８３ ＰＣＧＦ３ Ｃ ７６.２５±８.９２ａ ７３.２５±７.３４ａ

Ｔ ７２.８６±８.０６ａ ７１.７０±７.２４ａ

Ｚ￣５０８１７０６１ Ｃ ７２.３８±７.２３ａ ７１.１５±５.６０ａ

Ｔ ７６.０４±９.０７ａ ７３.３２±７.６８ａ

Ｚ￣５６１６３９２５ ＭＡＮ２Ａ１ Ａ ７６.０３±８.８５ａ ７３.００±７.４４ａ

Ｔ ７４.１８±６.２２ａ ７３.７３±６.５４ａ
同列数据后不同小写字母表示同一基因同一突变位点不同基因型间
蛋质量差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 ＲＯＲＢ 是一种孤儿核受体ꎬ与维甲酸、甲状腺激

素受体相关ꎬ主要在大脑皮质、丘脑中表达ꎬ在视交

叉上核、松果体和视网膜中也有表达ꎬ而且在松果体

和视网膜中 ｍＲＮＡ 的丰度随昼夜节律振荡ꎬ在夜间

达到峰值[２３]ꎮ ＲＯＲＢ－ / －小鼠表现出鸭子般的步态、
视网膜发育缺陷、雄性生育能力延迟等[２４]ꎮ 小鼠

ＲＯＲβ 缺乏ꎬ还表现出昼夜节律异常[２５]ꎬ研究结果表

明ꎬＲＯＲｓ 可被 ＢＭＡＬ１、ＣＬＯＣＫ 和 ＣＲＹ１ 等几个时钟

基因识别ꎬ从而调节昼夜节律[２６￣２９]ꎮ 除此之外ꎬ
ＲＯＲｓ 还调节下游靶基因的节律表达ꎬ因此ꎬＲＯＲｓ
可作为耦合昼夜节律振荡与各种生理过程的循环控

制的中间产物ꎬ包括能量平衡、脂质代谢等[３０￣３１]ꎮ
本研究发现ꎬＲＯＲＢ 基因上 ３ 个位点突变显著影响

３００ ｄ 或 ４５０ ｄ 的鸭蛋质量ꎬ推测鸭 ＲＯＲＢ 可能是通

过调控鸭昼夜节律基因的表达而影响其能量代谢过

程ꎬ从而引起蛋质量的变化ꎮ
ＡＲＳＢ 的 ２ 个位点 Ｚ￣２２９０８８３１、Ｚ￣２２９６６６９５ 突

变显著影响 ３００ ｄ、４５０ ｄ 蛋质量ꎮ ＡＲＳＢ 是一种溶酶

体酶ꎬ这种酶活性的缺乏会导致未降解底物的积累

和溶酶体储存障碍ꎬ即粘多糖病 ＶＩ 型ꎮ 已经发现

ＡＲＳＢ 的多个突变均与人的 ＶＩ 型粘多糖病相

关[３２￣３４]ꎬ尚未见 ＡＲＳＢ 在禽类中的相关报道ꎬ本研究

首次发现 ＡＲＳＢ 的位点突变与蛋质量相关ꎬ提示鸭

的 ＡＲＳＢ 基因可能通过影响机体代谢参与鸭产蛋过

程ꎮ
ＲＡＳＥＦ(含 ＲＡＳ 和 ＥＦ 域的蛋白质)属 Ｒａｂ ＧＴ￣

Ｐａｓｅ 蛋白家族成员ꎬ在 Ｃ 端区域包含 １ 个 Ｒａｂ ＧＴ￣
Ｐａｓｅ 结构域ꎬ内部区域包含 １ 个卷曲的线圈基序和

２ 个 ＥＦ 结构域ꎬ它们对结合 Ｎ 端的钙离子非常重

要[３５￣３６]ꎮ 研究结果表明ꎬＲａｂ４５ / ＲＡＳＥＦ 可在人的

心、肝、肺、肾脏、前列腺和睾丸等中检测到[３５]ꎬ而且

与结直肠癌[３７￣３８]、肺癌[３５]、葡萄膜黑色素瘤[３９]、乳
腺癌[４０￣４２]等肿瘤相关ꎬＲＡＳＥＦ 在肿瘤中的作用机制

可能是通过抑制肿瘤细胞的生长从而抑制肿

瘤[３８￣３９]ꎮ 本研究首次发现 ＲＡＳＥＦ 点突变与鸭蛋质

量相关ꎬ但具体调节机制有待进一步挖掘ꎮ

４　 结 论

本研究通过高通量混池重测序结合选择清除分

析技术筛选鸭蛋高质量组、低质量组组间基因组差

异显著区域内的 ＳＮＰ 和功能基因ꎬ筛选到 １７８ 个定

位于 Ｚ 号染色体与鸭蛋质量相关的 ＳＮＰ 显著差异

区间及 ４０ 个受选择候选基因ꎮ ＫＥＧＧ 分析结果表

明ꎬ这些受选择 ＳＮＰ 位点和基因主要涉及代谢通

路ꎮ 通过比较 １２ 个突变位点不同基因型间鸭 ３００
ｄ、４５０ ｄ 蛋质量差异ꎬ鉴定出一些蛋质量相关候选

突变位点及基因ꎬ这些基因可作为目标候选基因做

进一步研究ꎮ 本研究结果可为通过分子育种技术提

高蛋鸭产蛋性能选育提供依据ꎮ
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ａｌ. Ｔｈｅ ＥｘＤｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｐｈａｎ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ＲＯＲ β
ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ａｎｄ ａｄｕｌｔ ｒａｔ ｎｅｒｖｏｕｓ ｓｙｓｔｅｍ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ａ ｒｏｌｅ ｉｎ
ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｏｆ ｓｅｎｓｏｒｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ[Ｊ] .
Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎｅｕｒｏｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９９７ꎬ ９(１２):２６８７￣２７０１.

[２４] ＡＮＤＲÉ Ｅꎬ ＣＯＮＱＵＥＴ Ｆꎬ ＳＴＥＩＮＭＡＹＲ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎ ｏｆ
ｒｅｔｉｎｏｉｄ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｏｒｐｈａｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｂｅｔａ ｃｈａｎｇｅｓ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｂｅｈａｖｉｏｒꎬ
ｃａｕｓｅｓ ｒｅｔｉｎａｌ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｅａｄｓ ｔｏ ｖａｃｉｌｌａｎｓ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｉｎ
ｍｉｃｅ[Ｊ] .Ｔｈｅ ＥＭＢＯ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ １９９８ꎬ １７(１４):３８６７￣３８７７.

[２５] ＭＡＳＡＮＡ Ｍ Ｉꎬ ＳＵＭＡＹＡ Ｉ Ｃꎬ ＢＥＣＫＥＲ￣ＡＮＤＲＥ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂｅ￣
ｈａｖｉｏｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍｓ ｂｙ
ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｍｅｌａｔｏｎｉｎ ｉｎ Ｃ３Ｈ / ＨｅＮ ｍｉｃｅ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ＲＯＲ β
ｋｎｏｃｋｏｕｔ[Ｊ] . Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙꎬ Ｉｎｔｅｇｒａ￣
ｔｉｖｅ ａｎｄ Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００７ꎬ ２９２(６): Ｒ２３５７￣ Ｒ２３６７.

[２６] ＧＵＩＬＬＡＵＭＯＮＤ Ｆꎬ ＤＡＲＤＥＮＴＥ Ｈꎬ ＧＩＧＵÈＲＥ Ｖꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔｉａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ Ｂｍａｌ１ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｂｙ ＲＥＶ￣ＥＲＢ ａｎｄ
ＲＯＲ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｈｙｔｈｍｓꎬ ２００５ꎬ
２０(５):３９１￣４０３.

[２７] ＫＵＭＡＫＩ Ｙꎬ ＵＫＡＩ￣ＴＡＤＥＮＵＭＡ Ｍꎬ ＵＮＯ Ｋ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ
ａｎｄ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｈｉｇｈ￣ａｍｐｌｉｔｕｄｅ Ｃｉｓ￣ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｍｍａｌｉａｎ
ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｃｌｏｃｋ[ Ｊ] . Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉ￣
ｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ ２００８ꎬ １０５(３９):１４９４６￣
１４９５１.

[２８] ＰＲＥＩＴＮＥＲ Ｎꎬ ＤＡＭＩＯＬＡ Ｆꎬ ＬＯＰＥＺ￣ＭＯＬＩＮＡ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｏｒ￣
ｐｈａｎ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ＲＥＶ￣ＥＲＢ α ｃｏｎｔｒｏｌｓ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｌｉｍｂ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｍｍａｌｉａｎ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｏｓｃｉｌｌａｔｏｒ[ Ｊ] .
Ｃｅｌｌꎬ ２００２ꎬ １１０(２):２５１￣２６０.

[２９] ＳＡＴＯ Ｔ Ｋꎬ ＰＡＮＤＡ Ｓꎬ ＭＩＲＡＧＬＩＡ Ｌ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃｓ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｒｅｖｅａｌｓ Ｒｏｒａ ａｓ ａ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｍｍａｌｉａｎ ｃｉｒ￣
ｃａｄｉａｎ ｃｌｏｃｋ[Ｊ] . Ｎｅｕｒｏｎꎬ ２００４ꎬ ４３(４): ５２７￣５３７.

[３０] ＫＡＮＧ Ｈ Ｓꎬ ＡＮＧＥＲＳ Ｍꎬ ＢＥＡＫ Ｊ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏ￣
ｆｉｌｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ａ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｒｏｌｅ ｆｏｒ ＲＯＲα ａｎｄ ＲＯＲγ ｉｎ ｐｈａｓｅ Ｉ ａｎｄ
ｐｈａｓｅ ＩＩ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ[Ｊ] . Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２００７ꎬ ３１(２):
２８１￣２９４.

[３１] ＪＥＴＴＥＮ Ａ Ｍ. Ｒｅｔｉｎｏｉｄ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｏｒｐｈａｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ (ＲＯＲｓ): ｃｒｉｔｉｃａｌ
ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ｉｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍꎬ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅａｒ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎬ ２００９ꎬ ７:ｅ００３.

[３２] ＵＴＴＡＲＩＬＬＩ Ａꎬ ＲＡＮＧＡＮＡＴＨ Ｐꎬ ＪＡＩＮ Ｓ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｏｖｅｌ ｍｕｔａ￣
ｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｙｌｓｕｌｐｈａｔａｓｅ Ｂ (ＡＲＳＢ) ｇｅｎｅ ｉｎ Ｉｎｄｉａｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ
ｍｕｃｏｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｏｓｉｓ ｔｙｐｅ ＶＩ[Ｊ] . Ｉｎｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈꎬ ２０１５ꎬ １４２(４):４１４￣４２５.

[３３] ＷＡＮＧ Ｐꎬ ＭＡＲＧＯＬＩＳ Ｃꎬ ＬＩＮ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｕｃｏｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｏｓｉｓ
ｔｙｐｅ ＶＩ ｉｎ ａ ｇｒｅａｔ Ｄａｎｅ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ａ ｎｏｎｓｅｎｓｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ＡＲ￣
ＳＢ ｇｅｎｅ[Ｊ] . Ｖｅｔｅｒｎａｒｙ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ ５５(２):２８６￣２９３.

[３４] ＭＡＬＥＫＰＯＵＲ Ｎꎬ ＶＡＫＩＬＩ Ｒꎬ ＨＡＭＺＥＨＬＯＩＥ Ｔ. Ｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ａｎａｌ￣
ｙｓｉｓ ｏｆ ＡＲＳＢ ｇｅｎｅ ｉｎ ｍｕｃｏｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｏｓｉｓ ｔｙｐｅ ＶＩ: ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
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ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｎｏｖｅｌ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｉｒａｎｉａｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ[ Ｊ] . Ｉｒａｎｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｂａｓｉｃ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１８ꎬ ２１(９): ９５０￣９５６.

[３５] ＯＳＨＩＴＡ Ｈꎬ ＮＩＳＨＩＮＯ Ｒꎬ ＴＡＫＡＮＯ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. ＲＡＳＥＦ ｉｓ ａ ｎｏｖｅｌ
ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ａｎｄ ａ ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃ ｔａｒｇｅｔ ｆｏｒ ｌｕｎｇ ｃａｎｃｅｒ[ Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１３ꎬ １１(８):９３７￣９５１.

[３６] ＭＩＴＲＡ Ｓꎬ ＦＥＤＥＲＩＣＯ Ｌꎬ ＺＨＡＯ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒａｂ２５ ａｃｔｓ ａｓ ａｎ ｏｎ￣
ｃｏｇｅｎｅ ｉｎ ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ ａｎｄ ｉｓ ｃａｕｓａｌｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ
Ｓｎａｉｌ ｄｒｉｖｅｎ ＥＭＴ[Ｊ] . Ｏｎｃｏｔａｒｇｅｔꎬ ２０１６ꎬ ７(２６):４０２５２￣４０２６５.

[３７] ＹＵ Ｘꎬ ＦＡＮＧ Ｚꎬ ＬＩ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ ＲＡＳＥＦ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔ￣
ｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｂｅｔｔｅｒ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｉｎ ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌ ｃａｎｃｅｒ[Ｊ] . Ｉｎ￣
ｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎｄ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ
１１(９):４２７６￣４２８２.

[３８] ＹＵ Ｘꎬ ＦＡＮＧ Ｚꎬ ＬＩ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ ＲＡＳＥＦ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔ￣
ｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｂｅｔｔｅｒ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｉｎ ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌ ｃａｎｃｅｒ[Ｊ] . Ｉｎ￣
ｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎｄ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ
１１(９):４２７６￣４２８２.

[３９] ＭＡＡＴ Ｗꎬ ＢＥＩＢＯＥＲ Ｓ Ｈꎬ ＪＡＧＥＲ Ｍ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｇｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ ＲＡＳＥＦ ａｓ ａ ｔｕｍｏｒ￣ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ ｇｅｎｅ ｉｎ ｕｖｅａｌ ｍｅｌａｎｏ￣
ｍａ[Ｊ] . Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｖｅ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌｏｇｙ ＆ Ｖｉｓｕａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００８ꎬ ４９
(４):１２９１￣１２９８.

[４０] ＳＨＩＢＡＴＡ Ｍꎬ ＫＡＮＤＡ Ｍꎬ ＳＨＩＭＩＺＵ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. ＲＡＳＥＦ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｓｔａｔｕｓ ｉｎ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ[Ｊ] . Ｏｎｃｏｌ￣
ｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ ２０１８ꎬ １６(６):７２２３￣７２３０.

[４１] ＸＩＡＯ Ｂꎬ ＨＡＮＧ Ｊꎬ ＬＥＩ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｋｅｙ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌｅ￣
ｖａｎｔ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ＥＲ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ＥＲ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ａ ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅ￣
ｐｏｒｔｓꎬ ２０１９ꎬ ４６(２): ２１１１￣２１１９.

[４２] ＣＡＩ Ｍ Ｊꎬ ＬＩＡＮＧ Ｘꎬ ＳＵＮ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｕｃｌｅａｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ ２
ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｈｕｍａｎ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌ ｇｒｏｗｔｈ ｂｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ
ｔｈｅ ＭＡＰＫ / ＥＲＫ ｐａｔｈｗａｙ[ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｏｎｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ９:
１６４.
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