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1111 摘 要：通过对猪 -./的国内外最新研究进展得知共有 %2)个 -./代表 (#!个不同的性状。根据从猪
-./定位的统计学方法，对检测的方法数量性状基因座 3-./0理论和主要影响猪繁殖力主基因和肌内脂肪
含量的 -./研究进展进行了综述。
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7111 目前，猪育种的主要方法仍然是数量遗传学方法，基础是数量性状方差组分估计和育种值估计。
主效基因即 -./8-9:;<=<:<=>?7.@:=<7 /AB=0的提出使数量遗传学有了重大的发展。通过主效基因和 -./
的检测，使用适当的遗传评估模型，结合标记信息进行基因型选择，可提高选种的准确性。

而分子生物技术的应用是动物育种领域的一次革命，在过去的 !"年中，分子遗传标记研究发展
迅速，随着与猪重要经济性状相关的一些基因及数量性状位点 8-./0的发现和定位，猪的育种开始进
入分子育种和常规育种技术结合的新时代 C!D。

!77 数量性状基因座8-./0理论
-./这一理论研究改变了传统数量遗传学将控制某个数量性状的多个基因作为一个整体研究的

方法，直接将研究目标指向各个基因位点，借助各种遗传标记，运用统计学手段将影响数量性状的多

个基因剖分开来，使其定位于特定的染色体上，确定它们与其它基因的关系，最终分析出其 EF6序
列。这样，就可以充分利用先进的分子生物技术对数量性状进行遗传操纵。从理论上讲，任何一个可

观察表型形状的基因座都可在连锁图谱中找到一个与之连锁的 EF6标记，因此要分析 -./在基因
组中的位置及其对表型的贡献，主要依赖于遗传连锁图谱。畜禽多态分子标记连锁图谱构建的快速发

展，也使得寻找影响重要经济性状的 -./成为可能 C(D。

近年来，应用 EF6分子标记技术，对数量性状基因结构的研究表明，一个数量性状的 -./并不
很多，一般为 ,!%个。每个 -./为一个孟德尔因子，它可能是一个基因，也可能是由两个或两个以上
的基因组成的基因群。这些 -./的效应大小并不相等，有些效应较大，一个主 -./就能反映一个数量
性状表型变异的 !"G或遗传总变异的 ("H以上，相反有些 -./效应较小；这与传统数量遗传学中微
效多基因的效应相等的观点不一致。研究还发现，在 -./效应上，多数 -./既有加性效应也有显性效
应，但主要以加性效应为主，少数的 -./还存在超显性效应和上位效应。这表明一个形状的 -./间一
般是相对独立的，相关性状的 -./间以及 -./与相关的质量性状基因间多数具有较大的相关性，这
一结果对数量性状的间接选择具有重要意义，但也成为育种中突破不利负相关一道难题。-./一般易
受环境条件的影响，特别是效应较小的 -./，同一品种在不同环境条件下检测到的 -./不同，即环境特
异8?;>=@A;I?;<$JK?B=L=B0，这可能是数量性状易受环境条件影响的遗传基础。此外，应用公共的 EF6标记
探针，对不同物种的 -./图谱进行比较研究的结果表明，不同物种间的许多 EF6分子标记和 -./图位
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在基因图谱上十分相似。可能物种间存在着许多共起源的 !"#，这样就可以用它来分析物种的起源进
化过程 $%&。

在寻找 !"#时，有两种思路，一种是候选基因法，另一种是采用标记来定位 !"#的统计学方法
’!"#()*++,-./。定位 !"#最常用的方法是分离分析法、候选基因和基因组扫描法’.0-120(34*--,-./。
分离分析法被认为是根据表型资料检测主效基因的有效方法，同时也可以减少 !"#定位的盲目性 $5&。

目前借助分子生物学技术进行 !"#检测的方法主要有两类，一类是标记 6!"# 连锁分析
’)*786!"#( 9,-8*.0(*-*9:3,3/;也称为基因组扫描 ’.0-120(34*--,-./；另一类是候选基因分析 ’4*-<,<*=0(
.0-0(*++71*4>/$?&。
标记 6!"# 连锁分析是基于遗传标记座位等位基因与 !"#等位基因之间的连锁不平衡关系，通

过对遗传标记从亲代到子代遗传过程的追踪以及它们在群体中的分离与数量性状表现之间的关系分

析，来判断是否有 !"#存在、它们在染色体上的相对位置以及它们的效应大小，因而这类方法的前提
是：!要有理想的遗传标记；"要有合适的群体用于进行分析；#在该群体中仍在分离的 !"#$@!A&。

B(( 猪的 !"#定位现状
目前，猪的应激敏感基因、高产仔数基因、瘦肉率和脂肪率座位等具有重要经济价值的基因已被

定位或发现了与其连锁的 CDE标记，其中部分
已定位的基因，在育种中发挥着重要的作用，展

现出基因定位和遗传图谱研究的价值。虽然分子

标记取得了许多进展，但尚处于初始阶段，!"#
的特点是多基因的微效性，且在染色体上存在着

数以百计甚至千计的 !"#，因而即使建立若干多
样化的参照群，也难以将其效应区别开来，而且

不同性状的 !"#之间可能存在的相互作用的研
究仅仅是开端，但已显出可喜的发展前景。

到目前为止，AA种出版杂志共有FG@个!"#，
在遗传图谱的数据库中，代表了B%H个不同的性
状，其中数量排在前HI位，如表H$A!F&。

%(( 猪相关的表型性状 !"#的研究进展
%JH(( 猪繁殖力主基因和 !"#(的研究进展
美国肉畜研究中心 ’)0*=(E-,2*9( K030*74>(

L0-=07(;)EKL/的梅山与白猪的资源家系为中国
梅山猪与美国肉畜研究中心的大白、长白、约克

夏和切斯特 ’L>03=07/ 白猪的复合资源家系。
K1>707等 ’HGGF;HGGG/以该资源群为实验材料 ;研
究发现排卵率的 !"#可能在 %、F!HI、H?( 号染
色体上 ;达初情期日龄 !"#在 H、HI号染色体上 ;
子宫容积 !"#在 F号染色体上。K1>707等’HGGG/
研究发现，在 MMLH长臂远端 HBG!H%F42处有影
响生长和达初情期日龄的 !"# $@&。我国李宁

’HGGG/等通过候选基因法 ;发现促卵泡素 $ 亚基
"#$%%&’(%)* +,&-(%),&./ 0$*-$.1$ +(2(.&, 34567$ 8
基因可控制 9:; 头 <窝的总产仔数和 =:> 头 <窝的
产活仔数。目前研究较多的还有视黄酸受体 %

表 B(( 各性状的 !"#的数量
性状 发现的 !"#3 性状 发现的 !"#3
外表性状 B@ 生产 HAH
健康 H5 繁殖 ?@
肉质 @FF

表 %(( !"#在染色体上的分布
染色体 发现的 !"#3 染色体 发现的 !"#3
N 5A HI H%
H H?I HH H?
B HH% HB H%
% ?I H% B@
5 H55 H5 B?
? BA H? B5
@ FB H@ H
A HHA HA HI
F ?H HF G
G HG

表 H(( 各性状的 !"#的类型
性状类型 发现的 !"#3 性状类型 发现的 !"#3
解剖 BHI 采食量 5
行为 H@ 风味 HB
化学 HH 生长 H?5
毛色 B 免疫 F
传导性 B 产仔数 BI
均匀度 F 肉色 %F
消化器官 G 气味 ?
抗病力 @ +O BA
逆环境 ’内分泌 / 5 繁殖器官 BB
酶的活性 H 繁殖性状 G
脂肪组成 5I 僵硬，强直 H
膘厚 B5@ 弹性 5I
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!"#$%&’%( )(%* "#(#+$’" ,)--)./0/12基因、视黄醇
结合蛋白 3 !"#$%&’4 5%&*%&, +"’$#%& 3./6732 基因、
骨桥蛋白 !89$#’+’&$%&.87:2基因以及骨形成蛋白
;<!5’&# -’"+=’,#&#$%( +"’$#%&>;<.6?7;<2、褪黑激
素受体 @0!-#4)$’&%& "#(#+$’" @0.?A:/@02 基因及
促乳素受体!+"’4)($%& "#(#+$’".7/B/2 基因等 CDE。然

而. 从太湖猪高产仔数受到许多生理生化水平的
影响来看 .很难说是某一种物质或者某一种激素
在控制太湖猪繁殖力中起作用 .而是诸多因素共
同作用的结果。美国伊利诺斯 !@44%&’%92 大学
F%4G%# 等 !;DDH2检测了 I 世代的大白J梅山资源
家系 IK3 头LM个体的N条不同染色体的微卫星标
记的基因型 !平均间距为MK(-2. 发现子宫角长度和排卵率的OAB分别位于N号染色体的PQ333>PKNN、
PQDK<>PQ333区间R在PPSH 的T?MK;;>T?;K;;区间发现有产仔数的OABR在PPS3 的PQM<KD>PKNI< 区间
有初生重和死胎数的OAB；在PPSD 的PKKM<>PKKH3区间发现有死胎数的OAB。7)9U#G等!;DDN)2在以上的
资源家系中还发现在N、D号染色体上有黄体数、妊娠期的OAB。随后F%4G%#等 !;DDD2发现了黄体数的
OAB位于V、N号染色体上.子宫角长度的OAB位于<、V 号染色体上.妊娠期的OAB位于;、D和;<号染色体
上。6")W&9(=Q#%,等!MKK;2在以上资源群体的;KN头LM母猪的N 号染色体PQMK<>PQ;N3I区间的X0S文库
进行扩增 . 通过多位点的最小二乘法分析 . 发现在PPSN 的DD(?处有一个黄体数的OAB。7)9U#G等
!;DDN52等率先在MN;头大白母猪、M<3 头长白母猪商品群中 .扫描了;、H、N三条染色体 .发现其上有很
多微卫星标记与猪头I 胎产仔数相关 C;KY;;E。

IZM 影响猪肌内脂肪含量的 OAB 研究进展
肌内脂肪!%&$")-W9(W4)" [)$.@?L2含量与猪肉的风味、嫩度和多汁性直接相关。美国学者 8(G&#" 等

!;DVM2从肠细胞的胞液组分中分离出了一种脂肪酸结合蛋白 ![)$$\ )(%* 5%&*%&, +"’$#%& .L0672.发现
其在动物脂肪代谢过程中有着重要的作用。后来的不少研究表明.在 L067 家族 N 个成员的基因中.心
脏脂肪酸结合蛋白 !=#)"$ [)$$\ )(%* 5%&*%&, +"’$#%& .]>L0672 基因和脂肪组织脂肪酸结合蛋白
!)*%+’(\$# [)$$\ )(%* 5%&*%&, +"’$#%& .0>L0672基因对猪 @?L 含量有着显著的影响.被认为可能是影响
猪 @?L 含量的主效基因 C;MY;<E。

心脏脂肪酸结合蛋白基因!]>L0672对@?L含量的影响。1#"5#&9等!;DDD2研究了]>L067基因的遗
传变异对杜洛克猪@?L含量和日增重等性状的影响.发现]>L067 /LB7与@?L 含量、背膘厚和日增重
显著相关。其中.))**]]基因型猪比00^^==基因型猪的@?L含量高约KZ3_.;NK日龄体重高MZIG,C;HE。在

其随后对梅山猪杂交群体的研究中.同样发现]>L067基因对@?L含量存在着显著影响C;VY;NE。:#(=$#45#",#"
等 !MKK;2在对奥地利猪种的研究中却发现 ]>L067 基因多态性对 @?L 含量没有显著影响 .这表明 ]>
L067 基因对猪 @?L 含量的影响可能存在着一定的种群差异 C;DYMKE。

脂肪组织脂肪酸结合蛋白!0>L0672基因对 @?L 含量的影响。1#"5#&9 等!;DDN2所研究的两个杜洛
克群体中共出现 I 个等位基因 0;、0M 和 0I。其中 .0;0; 基因型对 @?L 含量产生最小的效应 .0;0I
基因型相对于 0;0; 基因型则有明显高的 @?L 含量!;_2。可见.0>L067 的遗传变异与 @?L 含量间存
在一定的相关。就目前的研究情况来看.采用基因组扫描法!,#&’-# 9()&&%&,2 发现的影响猪 @?L 含量
的 OAB 基本集中在第 M、3、H 和 V 号染色体上 CM;YMME。T)&99 等!;DDV2用 6)\#9%)& 方法对 ;D 头梅山公猪和
;MH 头荷兰母猪杂交产生的 N<K 头 LM 进行肉质性状数据分析 .发现了一个影响 @?L 含量 .还可能影响
易切值和失水率的主效基因.称为 ?@基因.并指出该主效基因具有隐性性质.可能是来自于梅山猪CMIYM3E。
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表 !"" 猪可能的 #$%
基 因 相关的表现性状 染色体

氟烷 胴体瘦肉、屠宰率、肉质、窝

产仔数

&

酸性肉 ’()* 加工产量 +,
-..受体 抵抗大肠杆菌性腹泻 +/
雌激素受体 窝产仔数 +
猪淋巴细胞抗原

复合体

窝产仔数、仔猪成活率、生长

速度、背膘

0

运铁蛋白 窝产仔数 +/
生长激素 生长速度、胴体瘦肉率、饲料

转化率

+1

红 2 白毛颜色 毛囊颜色 ？

心脏脂肪酸结合蛋白 生长速度、肌内脂肪含量 ？
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