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　 　 摘要:　 为了探究 ＢＭＰ７ 基因单核苷酸多态性(ＳＮＰ)位点对柯乐猪繁殖性状的影响ꎬ本研究选取 １５８ 头健康经

产柯乐猪ꎬ采用 Ｓａｎｇｅｒ 测序技术检测 ＢＭＰ７ 基因的 ＳＮＰ 位点ꎬ并对其与繁殖性状的相关性进行分析ꎮ 结果表明ꎬ在
ＢＭＰ７ 基因第 ３ 内含子区域鉴定到 ３ 个 ＳＮＰ 突变位点ꎬ分别为 ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ、ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 和 ｇ.５７６４８１４５ Ｃ
→Ｇꎬ这些位点均符合哈迪￣温伯格平衡(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ 其中ꎬｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ 位点与 ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 位点完全连

锁ꎮ 关联分析结果表明ꎬＨ１Ｈ１(ＧＧ￣ＣＣ￣ＧＧ)、Ｈ２Ｈ２(ＡＡ￣ＴＴ￣ＣＣ)和 Ｈ４Ｈ４(ＡＡ￣ＴＴ￣ＧＧ)双倍型个体的总产仔数、产活

仔猪数、初生窝重、断奶仔猪数、断奶窝重等繁殖性状较好ꎬ且为纯合子ꎬ而 Ｈ２Ｈ４(ＡＡ￣ＴＴ￣ＧＣ)双倍型个体的繁殖性

状较差ꎮ 本研究结果为柯乐猪育种提供了理论依据ꎮ
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ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｅｌｅｃｔｅｄ １５８ ｈｅａｌｔｈｙ ｍｕｌｔｉｐａｒｏｕｓ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ａｎｄ ｕｓｅｄ Ｓａｎｇｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ
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ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｉｎ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ( Ｐ > ０. ０５).
Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ｔｈｅ ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ ａｎｄ ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→
Ｔ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ｉｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ. Ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉ￣
ａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｈ１Ｈ１
(ＧＧ￣ＣＣ￣ＧＧ)ꎬ Ｈ２Ｈ２ ( ＡＡ￣ＴＴ￣ＣＣ)ꎬ ａｎｄ Ｈ４Ｈ４ ( ＡＡ￣
ＴＴ￣ＧＧ) ｄｉｐｌｏｔｙｐｅｓ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｂｅｔｔｅｒ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓꎬ
ｓｕｃｈ ａｓ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｉｇｌｅｔｓ ｂｏｒｎꎬ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌｉｖｅ ｐｉｇｌｅｔｓ

９５５１



ｂｏｒｎꎬ ｌｉｔｔｅｒ ｗｅｉｇｈｔ ａｔ ｂｉｒｔｈꎬ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｉｇｌｅｔｓ ｗｅａｎｅｄꎬ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ ｗｅｉｇｈｔ ａｔ ｗｅａｎｉｎｇ. Ｔｈｅｓｅ ｄｉｐｌｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ.
Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｈ２Ｈ４ (ＡＡ￣ＴＴ￣ＧＣ) ｄｉｐｌｏｔｙｐｅ ｈａｄ ｐｏｏｒｅｒ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ
ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ＢＭＰ７ꎻ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｌｏｃｉꎻ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅꎻ Ｋｅｌｅ ｐｉｇꎻ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 贵州省以其优越的自然环境和丰富的农业资

源ꎬ在中国养猪业中占据重要地位ꎮ 该省不仅养猪

规模较大ꎬ而且在地方猪种的培育与利用方面具有

显著优势ꎮ 柯乐猪作为云贵高原(海拔２ ０００ ｍ)的
特色养殖品种ꎬ是贵州省代表性地方猪种之一ꎬ该品

种猪具有耐寒性强、粗饲适应性好、抗病力突出以及

肉质优良等特点ꎬ是生产高端火腿的理想原料[１￣２]ꎮ
近年来ꎬ随着消费者对猪肉品质要求的不断提高以

及猪肉需求量的持续增长ꎬ猪肉产业面临着前所未

有的挑战与机遇ꎮ 提升猪肉品质已成为育种工作的

核心目标[３]ꎮ 柯乐猪繁殖性能相对较低ꎬ限制了该

品种的进一步开发利用[４￣５]ꎮ
骨形 成 蛋 白 ( ＢＭＰ ) 属 于 转 化 生 长 因 子￣β

(ＴＧＦ￣β)超家族的 ＢＭＰ 亚家族ꎬ具有多种生物学

功能[６] ꎮ ＢＭＰ７(又称骨发生蛋白￣１)是 ＢＭＰ 亚家

族的重要成员ꎬ于 １９９０ 年由剑桥大学 Ｃｅｌｅｓｔｅ 团队

首次鉴定得到[７] ꎮ Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ 等[８] 通过全基因组关

联分析(ＧＷＡＳ)发现ꎬＢＭＰ７ 是影响长白￣杜洛克￣
约克杂交猪排卵率的关键候选基因ꎮ 吴平先等[９]

发现ꎬＢＭＰ７ 基因可能调控母猪的窝产仔数和排卵

率ꎬ而这 ２ 个指标是衡量母猪繁殖性能的重要指

标ꎮ 近年来ꎬ多项研究报道了 ＢＭＰ７ 基因的多个

单核苷酸多态性( ＳＮＰ)位点ꎬ并探讨了其与猪经

济性状的关联性ꎮ 杨世婷等[１０]在保山猪 ＢＭＰ７ 基

因上检测到 ５ 个高度保守的同义突变位点ꎬ分别

为第 ２ 外显子区域的 ９８ Ｔ→Ｃ 和 １４３ Ｔ→Ｃ、第 ４
外显子区域的 ９１ Ｃ→Ｔ 和 ９４ Ａ→Ｇ、第 ６ 外显子区

域的 ２６ Ｔ→Ｃꎬ这些突变不影响蛋白质功能ꎮ 尹杭

等[１１] 在苏淮猪 ＢＭＰ７ 基因的 ３′非翻译区 ( ３′￣
ＵＴＲ)发现 １ 个 Ａ→Ｇ 突变(第 ２７３ 位核苷酸)ꎬ关
联分析结果表明ꎬ该位点多态性与初产母猪的产

仔数显著相关ꎮ 高若男等[１２]在大白猪 ＢＭＰ７ 基因

中 鉴 定 到 ２ 个 关 键 变 异 位 点 ( Ａ８３５０９Ｇ 和

Ｇ８４９６６Ａ)ꎬ这 ２ 个位点与眼肌面积和生长速度显

著相关ꎮ 本研究拟通过分析柯乐猪 ＢＭＰ７ 基因的

多态性ꎬ筛选与繁殖性能相关的 ＳＮＰ 位点ꎬ为柯乐

猪的遗传改良提供分子标记ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验动物

本研究选取 １５８ 头健康经产柯乐母猪作为研究

对象ꎬ柯乐猪由贵州省赫章县柯乐猪种场提供ꎮ 统

计其总产仔数、产活仔猪数、初生窝重、断奶仔猪数

和断奶窝重等繁殖性状ꎮ 每头母猪采集 ０.５ ｇ 耳组

织样本ꎬ经 ７５％乙醇处理后保存于 －４０ ℃ 冰箱备

用ꎮ 动物试验方案经贵州大学动物福利伦理委员会

审批通过(批准号:ＥＡＥ￣ＧＺＵ￣２０２２￣Ｐ０４９ꎬ有效期为

２０２２ 年 ９ 月至 ２０２４ 年 ９ 月)ꎮ
１.２　 试验试剂和仪器

ＤＮＡ 提取试剂盒(货号 Ｏｍｅｇａ Ｄ３３９６￣０３ꎬ美国

Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣Ｔｅｋ 公司产品)、２×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
(北京康为世纪生物科技有限公司产品)、琼脂糖

(北京艾普立邦科技有限公司产品)、ＲＮＡ 提取试剂

盒(北京鼎国昌盛生物技术有限责任公司产品)、
ｃＤＮＡ 合成试剂盒 ( ＳｔａｒＳｃｒｉｐｔ Ⅱ Ｆｉｒｓｔ￣ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ
Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ Ｋｉｔ￣Ⅱꎬ美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司

产品)、２×Ｅｓ Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ(北京康为世纪生物科技

有限公司产品)、５×ＴＢＥ 电泳缓冲液、乙醇、三氯甲

烷和异丙醇(上海超研生物科技有限公司产品)ꎮ
主要仪器有电泳仪(型号 ＤＹＹ￣２Ｃꎬ北京六一生物科

技有限公司产品)、ＰＣＲ 扩增仪(美国 Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏ￣
ｓｙｓｔｅｍｓ 公司产品)、电子天平(型号 ＢＬ￣３２０Ｈꎬ日本

岛津公司产品)、超微量分光光度计(型号 Ｎａｎｏ￣
Ｄｒｏｐ２０００ꎬ美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司产品)ꎮ
１.３　 ＤＮＡ 的提取与引物设计合成

从猪耳组织中提取 ＤＮＡꎬ保存于－２０ ℃ꎮ 基于

猪 ＢＭＰ７ 基因 (ＮＣ ＿０１０４５９. ５) 第 ３ 内含子ꎬ利用

Ｐｒｉｍｅｒ ５.０ 软件设计特异性引物ꎬ引物序列如表 １ 所

示ꎮ 引物由生工生物工程(上海)股份有限公司合

成ꎮ ＰＣＲ 反应体系(２０ μＬ):２×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
１０ μＬꎬＲＮａｓｅ￣ｆｒｅｅ Ｗａｔｅｒ ７ μＬꎬ上下游引物各 １ μＬꎬ
ＤＮＡ 模板 １ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:９５ ℃ 预变性 １０
ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ６０ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ
３５ 个循环ꎻ７２ ℃终延伸 １０ ｍｉｎꎮ 扩增产物经 １.５％
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琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ目的片段长度 ５１２ ｂｐ ( ｇ.
５７６４７６６２~ ｇ.５７６４８１７４)ꎮ 筛选出特异性较好的条带

进行测序ꎬ测序由生工生物工程(上海)股份有限公

司完成ꎮ

表 １　 引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物名称　 　 　 　 　 引物序列 (５′→３′) 　 　 　 　 　 　

ＢＭＰ７￣Ｆ１ ＡＧＧＣＴＴＣＧＴＡＡＡＣＣＣＣＡＡＴＣ

ＢＭＰ７￣Ｒ１ ＴＧＧＧＡＡＣＣＣＣＴＡＡＴＴＣＡＣＴＣ

１.４　 统计分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 统计突变位点、计算基因型频

率、等位基因频率、预期杂合度(Ｈｅ)、多态信息含量

(ＰＩＣ)和有效等位基因数(Ｎｅ)ꎬ通过卡方检验评估

基因型频率是否符合哈迪￣温伯格平衡ꎮ 利用 ＳＨＥ￣
ｓｉｓ 在线平台分析突变位点的连锁不平衡ꎮ 利用

ＳＰＳＳ ２２.０ 软件的一般线性模型(ＧＬＭ)分析突变位

点、双倍型与繁殖性状的关联性ꎬ结果以平均值±标
准误差表示ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点鉴定

如图 １ 所示ꎬ在柯乐猪 ＢＭＰ７ 基因第 ３ 内含子

上ꎬ发现 ３ 个 ＳＮＰ 突变位点ꎬ分别为 ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→
Ａ、ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 和 ｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇꎮ

图 １　 柯乐猪 ＢＭＰ７ 基因第 ３ 内含子上的 ３ 个 ＳＮＰ 位点

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｒｅｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ｉｎｔｒｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＢＭＰ７ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ

２.２　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点的群体多样性分析

如表 ２ 所示ꎬｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ、ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ
和 ｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ 突变位点的优势等位基因分别

为 Ｇ(０􀆰 ６１４)、Ｃ(０􀆰 ６１４)、Ｃ(０􀆰 ５３２)ꎬ优势等位基因型

分别 为 ＧＡ ( ０􀆰 ４４３ )、 ＣＴ ( ０􀆰 ４４３ )、 ＣＧ ( ０􀆰 ４５６ )ꎬ
ｇ􀆰 ５７６４７８８７ Ｇ→Ａ、ｇ􀆰 ５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 和 ｇ􀆰 ５７６４８１４５

Ｃ→Ｇ 突变位点的预期杂合度分别为 ０􀆰 ４７４、０􀆰 ４７４、
０􀆰 ４９８ꎬ有 效 等 位 基 因 数 分 别 为 １􀆰 ９１０、 １􀆰 ９１０ 和

１􀆰 ９９２ꎮ ｇ􀆰 ５７６４７８８７ Ｇ → Ａ、 ｇ􀆰 ５７６４７９９０ Ｃ → Ｔ 和

ｇ􀆰 ５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ 突变位点的多态信息含量分别为

０􀆰 ３６２、０􀆰 ３６２ 和 ０􀆰 ３７４ꎬ χ２分别为 ０􀆰 ６７６、０􀆰 ６７６、１􀆰 １４０ꎬ
表明群体处于哈迪￣温伯格平衡状态(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ
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表 ２　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点的群体多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＭＰ７ ｇｅｎｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ

ＳＮＰ 位点 基因型 基因型频率 等位基因
等位基因

频率

遗传参数

Ｈｅ Ｎｅ ＰＩＣ χ２

ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ ＧＧ ０.３９２ Ｇ ０.６１４

ＧＡ ０.４４３ Ａ ０.３８６ ０.４７４ １.９１０ ０.３６２ ０.６７６

ＡＡ ０.１６５

ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ ＣＣ ０.３９２ Ｃ ０.６１４

ＣＴ ０.４４３ Ｔ ０.３８６ ０.４７４ １.９１０ ０.３６２ ０.６７６

ＴＴ ０.１６５

ｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ ＣＣ ０.３０４ Ｃ ０.５３２

ＣＧ ０.４５６ Ｇ ０.４６８ ０.４９８ １.９９２ ０.３７４ １.１４０

ＧＧ ０.２４１

Ｈｅ:预期杂合度ꎻＮｅ:有效等位基因数ꎻＰＩＣ:多态信息含量ꎻχ２:卡方检验值(χ２０.０５ ＝ ５.９９１ꎬ χ２
０.０１ ＝ ９.２１０)ꎮ

２.３　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点的连锁不平衡分析

连锁不平衡(ＬＤ)是指不同基因座的等位基因

之间的非随机组合关联ꎮ 标准化连锁不平衡系数

(Ｄ′)和相关系数平方( ｒ２)是衡量连锁不平衡程度

的常用参数ꎮ 如表 ３ 所示ꎬｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ 和 ｇ.
５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 位点之间存在强连锁不平衡ꎬ相关

系数平方 ( ｒ２ ) 为 ０􀆰 ９７４ꎬ标准化连锁不平衡系数

(Ｄ′)为 １􀆰 ０００ꎮ 其他位点间均没有出现强连锁不平

衡ꎮ
２.４　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点的单倍型和双倍型分析

如表 ４ 所示ꎬ共鉴定出 ４ 种单倍型和 ９ 种双倍

型ꎬ优势单倍型为 Ｈ１ꎬ频率为 ０􀆰 ４１８ꎻ劣势单倍型为

Ｈ４ꎬ频率为 ０􀆰 ０５１ꎻ优势双倍型为 Ｈ１Ｈ２ꎬ频率为

０􀆰 ２９１ꎻ劣势双倍型为 Ｈ２Ｈ４ꎬ频率为 ０􀆰 ０１３ꎮ

表 ３　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点的连锁不平衡分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＭＰ７ ｇｅｎｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ

ＳＮＰ 位点 ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ ｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ

ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ １.０００ １.０００ ０.６４４

ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ ０.９７４ １.０００ ０.６３６

ｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ ０.２３０ ０.２１８ １.０００
对角线右上方为标准化连锁不平衡系数(Ｄ′)ꎬ左下方为相关系数平
方( ｒ２)ꎮ

表 ４　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点的单倍型和双倍型分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｄｉｐｌｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＭＰ７ ｇｅｎｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ

类型 基因型 个体数 ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ ｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ 频率

单倍型 Ｈ１ １３２ Ｇ Ｃ Ｇ ０.４１８

Ｈ２ １０６ Ａ Ｔ Ｃ ０.３３５

Ｈ３ ６２ Ｇ Ｃ Ｃ ０.１９６

Ｈ４ １６ Ａ Ｔ Ｇ ０.０５１

双倍型 Ｈ１Ｈ１ ２８ ＧＧ ＣＣ ＧＧ ０.１７７

Ｈ１Ｈ２ ４６ ＧＡ ＣＴ ＧＣ ０.２９１

Ｈ１Ｈ３ ２４ ＧＧ ＣＣ ＧＣ ０.１５２

Ｈ１Ｈ４ ６ ＧＡ ＣＴ ＧＧ ０.０３８

Ｈ２Ｈ２ ２０ ＡＡ ＴＴ ＣＣ ０.１２７

Ｈ２Ｈ３ １８ ＧＡ ＣＴ ＣＣ ０.１１４

Ｈ２Ｈ４ ２ ＡＡ ＴＴ ＧＣ ０.０１３

Ｈ３Ｈ３ １０ ＧＧ ＣＣ ＣＣ ０.０６３

Ｈ４Ｈ４ ４ ＡＡ ＴＴ ＧＧ ０.０２５
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２.５　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点与柯乐猪繁殖性状的相

关性分析

　 　 对 ＢＭＰ７ 基因内含子 ３ 上的突变位点和繁殖性

状进行关联性分析ꎬ如表 ５ 所示ꎬｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ
突变位点和 ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 突变位点中ꎬＧＡ / ＣＴ

基因型个体的总产仔数和产活仔猪数显著高于

ＧＧ / ＣＣ 基因型个体(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ ｇ. ５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ
突变位点中ꎬＧＧ 基因型个体的断奶窝重显著高于

ＣＣ 基因型个体(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ５　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点与柯乐猪繁殖性状的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢＭＰ７ ｇｅｎｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ

ＳＮＰ 位点 基因型
个体数
(头)

总产仔数
(头)

产活仔猪数
(头)

初生窝重
(ｋｇ)

断奶仔猪数
(头)

断奶窝重
(ｋｇ)

ｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ /
ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ ＧＧ / ＣＣ ６２ ８.０００±２.５９９ｂ ７.２５８±２.７４６ｂ ７.６８３±２.４４６ａ ６.２５８±２.０１６ａ ３６.４８５±１３.７４０ａ

ＧＡ / ＣＴ ７０ ９.０８６±２.１１８ａ ８.２５７±２.２２４ａ ８.０７３±３.１４６ａ ６.８５７±２.７５７ａ ３６.６７９±１３.２０８ａ

ＡＡ / ＴＴ ２６ ８.１５４±３.３４３ａｂ ７.７６９±３.４４５ａｂ ７.６５０±３.２６７ａ ６.１５４±２.７０８ａ ３４.５６２±１６.９８５ａ

ｇ.５７６４８１４５Ｃ→Ｇ ＣＣ ４８ ８.７０８±２.８６５ａ ８.３３３±２.９２７ａ ７.７２１±２.７５６ａ ６.１２５±２.２０９ａ ３４.３１０±１３.０４９ｂ

ＣＧ ７２ ８.５００±２.２２０ａ ７.３６１±２.５５８ａ ７.８１３±３.０００ａ ６.５００±２.６１６ａ ３５.２５０±１４.３１３ａｂ

ＧＧ ３８ ８.２６３±２.８６３ａ ７.８９５±２.５２３ａ ８.０８６±２.９５１ａ ７.０００±２.５４７ａ ４０.６１３±１４.０７６ａ
同一 ＳＮＰ 位点后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ 和 ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 位点完全连锁ꎮ

２.６　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点双倍型与柯乐猪繁殖性

状的相关性

　 　 对柯乐猪 ＢＭＰ７ 基因 ３ 个突变位点的双倍型与

繁殖性状的关联性进行分析ꎬ如表 ６ 所示ꎬ除 Ｈ１Ｈ３
的产 活 仔 猪 数 外ꎬ Ｈ１Ｈ１、 Ｈ１Ｈ２、 Ｈ１Ｈ３、 Ｈ１Ｈ４、
Ｈ２Ｈ２、Ｈ２Ｈ３、Ｈ３Ｈ３ 和 Ｈ４Ｈ４ 双倍型个体的总产仔

数、产活仔猪数、初生窝重、断奶仔猪数、断奶窝重均

显著高于 Ｈ２Ｈ４ 双倍型个体 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ Ｈ１Ｈ１、
Ｈ１Ｈ２、Ｈ１Ｈ３、Ｈ１Ｈ４、Ｈ２Ｈ２、Ｈ２Ｈ３、Ｈ３Ｈ３ 和 Ｈ４Ｈ４
双倍型个体的初生窝重显著高于 Ｈ２Ｈ４ 双倍型个体

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 其中 Ｈ１Ｈ１、Ｈ２Ｈ２ 和 Ｈ４Ｈ４ 为纯合子ꎮ

表 ６　 ＢＭＰ７ 基因 ＳＮＰ 位点双倍型与柯乐猪繁殖性状的相关性

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢＭＰ７ ｇｅｎｅ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｄｉｐｌｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ

双倍型 总产仔数(头) 产活仔猪数(头) 初生窝重(ｋｇ) 断奶仔猪数(头) 断奶窝重(ｋｇ)

Ｈ１Ｈ１ ８.３５７±２.９２１ａ ７.９２９±２.５３８ａ ８.０３８±２.４３７ａｂ ７.２１４±１.８５３ａ ４２.４８９±１１.８８８ａ

Ｈ１Ｈ２ ９.２１７±１.８８５ａ ８.１７４±２.１６３ａ ８.１２８±２.９１７ａｂ ７.１７４±２.５７６ａ ３７.６６５±１２.３７０ａ

Ｈ１Ｈ３ ７.５００±２.１０６ａ ６.０８３±２.６５３ａｂ ７.７１７±２.７７０ａｂ ５.６６７±１.９７１ａ ３３.１８３±１５.３１８ａ

Ｈ１Ｈ４ ７.３３３±３.１４１ａ ７.０００±２.６８３ａ ６.７５０±４.２７４ｂ ６.０００±４.９８０ａ ３１.３８３±２３.０９８ａ

Ｈ２Ｈ２ ８.４００±３.４４０ａ ７.９００±３.５９７ａ ７.６９０±２.５９０ａｂ ６.５００±２.３９５ａ ３６.２１５±１６.１１０ａ

Ｈ２Ｈ３ ９.３３３±２.１６９ａ ８.８８９±２.１３９ａ ８.３７２±３.４００ａｂ ６.３３３±２.２７５ａ ３５.９２２±１１.５３０ａ

Ｈ２Ｈ４ ４.０３７±０.０１２ｂ ４.００５±０.１２６ｂ １.７００±１.１７２ｃ ３.６３９±０.２８１ｂ １３.０２９±１.１６４ｂ

Ｈ３Ｈ３ ８.２００±２.７８１ａ ８.２００±２.７８１ａ ６.６１０±１.２０７ｂ ５.０００±１.３３３ａ ２７.６００±５.１９２ａ

Ｈ４Ｈ４ ９.０００±２.３０９ａ ９.０００±２.３０９ａ １０.４２５±３.５５１ａ ７.０００±２.３０９ａ ４１.３２５±８.８６２ａ
双倍型 Ｈ１Ｈ１ 的基因型为 ＧＧ￣ＣＣ￣ＧＧꎻ双倍型 Ｈ１Ｈ２ 的基因型为 ＧＡ￣ＣＴ￣ＧＣꎻ双倍型 Ｈ１Ｈ３ 的基因型为 ＧＧ￣ＣＣ￣ＧＣꎻ双倍型 Ｈ１Ｈ４ 的基因型为
ＧＡ￣ＣＴ￣ＧＧꎻ双倍型 Ｈ２Ｈ２ 的基因型为 ＡＡ￣ＴＴ￣ＣＣꎻ双倍型 Ｈ２Ｈ３ 的基因型为 ＧＡ￣ＣＴ￣ＣＣꎻ双倍型 Ｈ２Ｈ４ 的基因型为 ＡＡ￣ＴＴ￣ＧＣꎻ双倍型 Ｈ３Ｈ３ 的基
因型为 ＧＧ￣ＣＣ￣ＣＣꎻ双倍型 Ｈ４Ｈ４ 的基因型为 ＡＡ￣ＴＴ￣Ｇꎮ 同一列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

３　 讨论与结论

柯乐猪因其独特的放牧饲养方式ꎬ肌肉组织中

积累了丰富的肌糖原ꎬ这些肌糖原为鲜肉和发酵火

腿提供了独特的风味[１３￣１５]ꎮ 然而ꎬ该品种较低的繁

殖性能限制了其市场推广ꎮ ＢＭＰ７ 为骨形态发生蛋

白编码基因家族成员ꎬ其基因多态性与猪繁殖性能

密切相关[１６￣１７]ꎮ Ｙｉｎ 等[６]首次鉴定到猪 ＢＭＰ７ 基因
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３′￣ＵＴＲ 区的 ＳＮＰ ｃ.１５６９ Ａ→Ｇꎬ该位点与大白猪繁

殖性能显著相关ꎻＦｅｎｇ 等[１８]在 ＢＭＰ７ 基因第 ２ 内含

子区域鉴定到 ３ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ分别为 ｇ.３５１６１ Ｔ→
Ｃ、ｇ.３５１７５ Ｔ→Ｃ 和 ｇ.３５２１６ Ｃ→Ｔꎬ其中 ｇ.３５１６１ Ｔ→
Ｃ 与窝重性状显著相关ꎻ朱朋[１９] 的研究结果表明ꎬ
ＢＭＰ７ 基因内含子区域的 ＳＮＰ 位点与长白猪、皖南

黑猪的产活仔数和总产仔数和霍寿黑猪的总产仔数

显著相关ꎮ
本研究通过 Ｓａｎｇｅｒ 测序在柯乐猪 ＢＭＰ７ 基因

第 ３ 内含子区鉴定到 ３ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ分别为 ｇ.
５７６４７８８７ Ｇ→Ａ、ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 和 ｇ.５７６４８１４５ Ｃ
→Ｇꎮ 虽然这些位点位于非编码区ꎬ但研究结果表

明内含子区域的变异可通过影响基因调控元件和剪

接过程调节基因表达[２０￣２２]ꎮ 本研究中ꎬ３ 个 ＳＮＰ 位

点的杂合度和多态信息含量均处于中等水平ꎬ表明

群体具有适度的遗传多样性[２３]ꎮ 值得注意的是ꎬｇ.
５７６４７８８７ Ｇ→Ａ 和 ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 位点间存在强

连锁不平衡ꎬ表明这 ２ 个位点可能协同作用于性状

调控[２４]ꎮ
关联分析结果表明ꎬｇ.５７６４７８８７ Ｇ→Ａ 突变位

点和 ｇ.５７６４７９９０ Ｃ→Ｔ 突变位点中ꎬＧＡ / ＣＴ 基因型

个体的总产仔数和产活仔猪数显著高于 ＧＧ / ＣＣ 基

因型个体(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻｇ.５７６４８１４５ Ｃ→Ｇ 突变位点中ꎬ
ＧＧ 基因型个体的断奶窝重显著高于 ＣＣ 基因型个

体(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｈ１Ｈ１、Ｈ２Ｈ２ 和 Ｈ４Ｈ４ 双倍型个体的

总产仔数、产活仔猪数、初生窝重、断奶仔猪数、断奶

窝重等繁殖性状较好ꎬ且为纯合子ꎬ而 Ｈ２Ｈ４ 型个体

的繁殖性状较差ꎮ 在杜洛克和豫南黑母猪中ꎬ李新

建等[２５]也发现 ＢＭＰ７ 基因 Ｔ９８Ｃ 和 Ｔ１４３Ｃ 位点对总

产仔数、产活仔数产生极显著效应ꎮ 后续研究可通

过扩大样本量和功能验证试验进一步确认这些 ＳＮＰ
的生物学效应ꎮ
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