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动物育种中标记辅助选择的应用
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摘 要 : 综述了运用分子遗传标记在动物育种中进行标记辅助选择的基本策略、应用及进展。并对我省

如何将分子遗传标记应用于畜禽育种提出了建议。
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分子遗传标记是近年来现代遗传学发展最快的领域之一 , 作为分子遗传标记既是可表达的 DNA

区段(编码基因), 也可以是无编码功能的 DNA小片段 , 或是一个酶切位点和一个突变位点 , 它们的遗

传方式和普通基因一样遵循特定的遗传规律 , 而且多数与经济重要性状位点 (ETL)或数量性状位点

(QTL)连锁 , 易于检测和识别 , 且有足够多态。所谓多态性是指一个群体的某一标记位点有大量的遗传

变异或表现形式。所有多态的基因位点都可用作遗传标记。如果一个标记的多态性越强 , 那么它所具

有的等位位点就越多 , 且这些等位位点的频率越稳定有规律 , 这个标记的信息含量就越大 , 它的作用

和利用程度越大。目前所采用的分子标记方法就是基于这些标记位点的多态性而发展起来的。

标记辅助选择(Marker- assisted selection, MAS)就是用 DNA 水平的选择来代替以表型为基础的选

择。由于它不受环境的影响 , 且无性别的限制 , 因而允许进行早期选种 , 可缩短世代间隔 , 提高选择强

度 , 从而提高选种的效率和准确性。

1 标记辅助选择在动物育种中应用的基本策略

1.1 标记辅助选择

标记辅助选择应用于动物育种的基本技术路线是 : 寻找包含 QTL 的染色体片段 , 在这些区域内

标定 QTL的位置 , 并找到与 QTL紧密连锁的遗传标记 , 确定与性状变异有关的特定基因及其功能位

点 , 在遗传标记的辅助下较准确地对特定性状进行选择。将遗传标记应用于动物育种时主要有以下 3

种选择方法 :

①在常规动物模型的基础上加上分子标记的信息 , 即同时利用表型、系谱和分子标记的信息进行

个体育种值估计。个体育种值可以分为两个部分 , QTL育种值与多基因育种值之和。Zhang和 Smith

(1993)将标记辅助选择(仅用标记信息)的效率同 BLUP 选种和根据标记 + 表型最佳组合选种作比较 ,

结论是只有当标记基因与 QTL间的连锁紧密时才会有效。若对标记效应估计不准确 , 标记效率亦会

降低。②两阶段选择。在生产性能测定之前根据分子标记信息进行选择 , 将携带有理想分子标记等位

基因的个体选留下来参加性能测定 , 然后再对性能测定结果 , 用常规方法 BLUP 进行育种值估计 , 并

进行第 2 次选择 , 从而提高了选择差和选择强度。③早期选择。由于分子遗传标记的一个重要优点是

其测定不受年龄的限制 , 因此 , 当对某个性状所掌握的 QTL, 能够保证进行早期选择(根据标记信息),

并产生更大的遗传进展和育种效益 , 可以考虑采用早期选择。

控制某一数量性状的基因是多位点的 , 只有那些对相应经济性状具有适当或足够大效应的 QTL
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才可用于 MAS。QTL对相应性状的效应 , 可用该 QTL纯合子间性状差异的一半来衡量。在 MAS中 , 一

般要求其效应值 a 至少为 0.5 个标准差 Falconer(1989)。Saefudin(1991)指出 , 某 QTL的效应值 a 越大 ,

则该 QTL在 MAS中被选择来利用所需的代数就越少。Smith(1986)认为 , 具有适当效应值和中间程度

基因频率(0.1<P<0.9)的 QTL数目范围为 1～20 个 , 大多数情况下为 2～10 个。

另外 , 标记辅助选择是以遗传标记与 QTL连锁为基础的 , 所以标记与 QTL间的连锁程度是决定

MAS的关键。遗传标记与 QTL的连锁程度可用重组率、连锁不平衡值和标记与 QTL间的图距厘摩等

来衡量。由于重组等原因 , 常使遗传标记与 QTL的连锁信息不能跨家系或跨群体使用。在对同一群体

的连代选择中 , 由于重组 , 其连锁水平也将会随代数增加而逐渐下降 , 从而造成运用标记选择的能力

逐代降低 , 因此 , 采用那些与 QTL紧密连锁的标记是促进标记辅助选择广泛应用的有力手段。

1.2 标记辅助导入

任何一个品种不可能带有全部优良经济性状的基因 , 但若能鉴定出若干个有较高经济价值的等

位基因 , 通过有效的杂交育种将其扩散到全群将大大提高整体的生产水平。若某品系除了 1 个或几个

等位基因外 , 其它各方面都较差 , 此时可使用标记辅助导入方法 (Marker- assisted introgression, MAI)导

入优良的基因。

在基因导入时 , 有两种方式可利用遗传标记 :①利用遗传标记对欲导入的基因进行标记 ;②利用

遗传标记来选择或排除某一特定的背景基因型。

基因导入时采用如下途径 :利用带有被导入等位基因(或数量性状主基因)的群体与受体群进行多

代回交 , 继而进行横交使目的基因纯合。标记辅助导入方案的效率取决于终端群体被导入基因的频率

和有益经济性状的遗传进展(Haley C S., 1991)。Hospital(1992)认为 , 使用标记比不使用标记重新获得

基因组的效率快 2 个世代。

对于动物一般都有较长的世代间隔、较低的繁殖力和较高的饲养成本 , 因此 , 一般只针对那些效

应较大的基因进行标记辅助导入。如 Hanset et al.(1995)报道 , 采用与 RYR 座位紧密连锁的标记进行

前景选择 , 将抗应激敏感的基因成功地导入到皮特兰猪中。

2 标记辅助选择在动物育种中的应用现状

通过遗传标记性状基因的操纵研究 , 在猪的产仔数、瘦肉率、肉品质及畜禽的抗病力等方面已取

得实质性进展。1996 年全球最大的猪育种集团 PIC 公司利用 DNA 标记技术清除其育种群中的氟烷

敏感基因 , 使猪只死亡率由过去的 4‰～6‰降至 0, 同时商品猪的肉质也得到了明显的改进 ; 将 ESR

基因型加入核心群母系选择指数中 , 使产仔数的遗传进展提高了 30%, 这些核心群母猪的后代杂种

母猪平均窝产仔数也有明显增加(Rothschild and Plastow,1999)。

在奶牛中 , 法国(Boichard et al. 2002)、新西兰(Spelman, 2002)和德国(Bennewitz et al. 2003)等将一些

信息(连锁平衡标记即 LE 标记)用于奶牛育种。目前 , 发现了很多与肉质、生长和繁殖性状有关的基

因 , 如与肉质性状有关的激素敏感脂肪酶基因 HSL(Hormone- sensitive lipase)、钙蛋白酶抑制蛋白基因

CAST(calpastatin)、猪氟烷基因 (HAL)或兰尼定受体基因 (RYR1)、RN 基因、猪热激蛋白 70.2 基因 HSP

70.2(Heat- shock protein70.2)、组织蛋白酶基因 CTSF(cathepsin F)、心脏脂肪酸结合蛋白基因 H- FABP 及

脂肪细胞脂肪酸结合蛋白基因 A- FABP; 与生长性状有关的生长激素基因 (GH)、类胰岛素因子 - I

(IGF- I) 和 Myostatin 基因等 ; 与繁殖性状有关的雌激素受体基因 (ESR)、促卵泡素 -β 亚基基因

(FSH-β)、促乳素受体基因(PRLR)、猪表皮生长因子(EGF)基因和在绵羊上发现的 Booroola 基因 , 绵羊

的多胎基因 (FecB 基因 )定位于第 6 号染色体上 , 同时发现了一些与 FecB 基因相连锁的分子遗传标

记。对牛的初步研究发现 , FSHR 基因 5' 端 B型等位基因可能对牛的产犊性能有提高作用。模拟研究

表明 , 采用标记辅助选择比传统指数选择的理论相对效率可提高 2～4 倍。目前对牛、鸡、猪基因组连

锁图的研究已取得新的进展 , 可绘制各种畜禽由高度多态的遗传标记组成的 20 cm以下的饱和连锁

图 , 使利用标记区别个体 QTL的有利基因成为现实。

标记辅助选择的应用同时还包括 :近交系数的确定 ;根据等位基因频率来鉴定不同品系或品种 ;预
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测杂交优势等。

3 结合我省实际开展标记辅助选择研究

目前我省拥有的优质、特色畜禽品种由地方品种、自选自育品种和引入品种构成。例如 , 吉林民

猪、松辽黑猪、延边黄牛、草原红牛、新吉细毛羊品种及大骨鸡等。这些品种对我省畜牧业生产及人们

生活水平提高都发挥了巨大的作用。然而 , 要使畜禽育种再上一个新台阶 , 就必须在现有常规育种的

基础上 , 结合生物技术和分子遗传学技术并围绕我省目前面临的育种和生产问题 , 通过探索新的育种

方法 , 提高育种水平 , 加快改良现有畜禽品种和培育新品种 , 并迅速应用于畜牧生产实践 , 从而产生显

著经济效益。

进行畜禽标记辅助选择的研究 , 应选择有代表性的主要畜禽品种 , 以主要的经济性状(生产性状、

肉质性状和繁殖性状)为主 , 运用成熟的遗传标记方法 , 对主要经济性状的 QTL进行基因定位 , 建立一

个以地方主要畜禽品种为基础的分子标记位点的遗传图谱 , 筛选出与目标数量性状有紧密连锁的分

子标记进行标记辅助选择 , 结合常规育种方法 , 提高畜禽生产性能。

重点进行以下方面的研究工作 :

①利用分子生物学技术对畜禽种质资源进行评估 , 以吉林省地方畜禽品种资源的基础研究为主 ,

同时辐射东北三省的地方畜禽品种资源 , 对现有的地方品种的常规数据进行系统的收集和整理 , 采用

先进的统计分析软件进行诸如遗传参数和育种值的估计 , 对遗传资源进行重新评定。掌握现有资源群

的第一手资料 , 通过畜禽品种的种质特性和遗传距离测定及畜禽品种资源遗传多样性等方面研究 , 建

立吉林省地方为主的辐射东北三省的家畜、家禽品种基因库。为制订科学、合理、有效的畜禽品种资

源保护方案提供科学依据。同时进行畜禽重要基因定位、克隆与遗传转化研究。

②畜禽的种质特征(分子遗传学基础)研究。与先进的分子生物学、分子遗传学和细胞遗传学理论

和技术相结合 , 通过对染色体核型、血液蛋白多态、基因多态及 DNA 指纹等的研究分析 , 明确畜禽的

种群遗传背景与特征。

③利用常规方法与生物技术相结合进行标记辅助选择育种。分析畜禽重要数量性状基因位点即

QTL与分子标记的连锁关系 , 确定其在染色体上的位置。通过间接选择有育种价值的 QTL, 有针对性

地改良畜禽的重要经济性状 , 如牛、猪的肉质等。利用候选基因法 , 研究确定与重要经济性状有关的

候选基因 , 并进行候选基因的基因组学研究及其与性状的相关分析 ;优良基因的确立以及在其他物种

中的验证 ; 最后建立优良基因诊断方法。研究畜禽杂种优势的遗传机理 , 并预测杂种优势 , 确定配套

系的最佳杂交组合(特别是对肉羊和肉鹅杂交组合的筛选)。

④明确我省优良地方畜禽品种的遗传多样性 , 研究特定性状的遗传机理 , 通过分子遗传标记对基

因导入改良地方品种的育种计划提出分子遗传学上的依据。.
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