
张凤， 廖正军， 杨晓培， 等． 山羊 ３ＢＨＳＤ 基因多态性及其与繁殖性状的关联分析 ［Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０２５， ５７ （３）： １１－１８．
ＺＨＡＮＧ Ｆ， ＬＩＡＯ Ｚ Ｊ， ＹＡＮＧ Ｘ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ３ＢＨＳＤ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｉｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｇｏａｔｓ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉ⁃
ｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０２５， ５７ （３）： １１－１８．

山羊 ３ＢＨＳＤ 基因多态性及其与繁殖性状的关联分析

张凤１， 廖正军２， 杨晓培３， 杨务军４， 刘建霞５， 马开宇１，６， 张年１， 熊琪１∗

（１􀆰 湖北省农业科学院畜牧兽医研究所 ／ 动物胚胎工程及分子育种湖北省重点实验室， 湖北 武汉　 ４３００６４；
２􀆰 郧西县畜牧技术推广站， 湖北 郧西　 ４４２６００； ３􀆰 武汉市动物疫病预防控制中心， 湖北 武汉　 ４３００１４；

４􀆰 郧西县畜牧兽医服务中心， 湖北 郧西　 ４４２６００； ５􀆰 武汉市农业学校， 湖北 武汉　 ４３００４３；
６􀆰 华中农业大学动物科技学院， 湖北 武汉　 ４３００７０）

摘要： 旨在探究 ３β 羟基类固醇脱氢酶 （３β－ｈｙｄｒｏｘｙｓｔｅｒｏｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ， ３ＢＨＳＤ） 基因单核苷酸多态性 （ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＮＰ）
及其与繁殖性状的相关性。 以 ５００ 只黑头山羊母羊为研究对象， 采集颈静脉血提取基因组 ＤＮＡ， 利用全基因组重测序技术筛选山羊 ３ＢＨＳＤ 基因

ＳＮＰｓ 位点， 分析 ３ＢＨＳＤ 基因的遗传多样性， 并与山羊头胎、 第二胎、 第三胎和平均胎次产羔数， 以及羔羊初生重进行关联分析。 结果： 共筛选

到与产羔数相关的 ＳＮＰｓ 位点 ５ 个 （ ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ）， 与初生重相关的

ＳＮＰｓ 位点 ４ 个 （ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ、 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ）， 上述全部 ＳＮＰｓ 位点均符合哈代－温伯格 （Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎ⁃
ｂｅｒｇ） 平衡状态 （Ｐ＞０􀆰 ０５）； 关联分析显示， ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ 及 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ 位点与山羊头胎产羔数显著相关， ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ 位点与二胎产

羔数显著相关， ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ 位点与头胎、 三胎及平均胎次产羔数显著相关， ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ 位点与二胎及平均胎次产羔数显著相关； 连锁不

平衡结果显示， ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ 及 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ， ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ 与 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ 处于紧密连锁不平衡， 但组合基因型间

与性状关联分析差异不显著。 本研究筛选出 ３ＢＨＳＤ 基因中 ５ 个 ＳＮＰｓ 位点与山羊产羔数显著相关， ４ 个 ＳＮＰｓ 位点与初生重显著相关， 上述 ＳＮＰｓ
位点可作为山羊繁殖性状遗传改良的分子标记。
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ： ｇｏａｔｓ； ３ＢＨＳＤ ｇｅｎｅ； ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ； ｌｉｔｔｅｒ ｓｉｚｅ； ｂｉｒｔｈ ｗｅｉｇｈｔ

　 　 随着经济的发展和生活水平的提高， 我国居民的

饮食观念发生转变。 从 “吃得饱” 到 “吃得好”， 正

逐步向 “吃得对” 转变， 健康理念不断升级［１］。 羊

肉为高蛋白、 低脂肪、 低胆固醇的优质肉品， 且富含

氨基酸、 维生素及多种微量元素， 在居民膳食消费结

构中的占比增加［２］。 相较于其他羊肉品种， 山羊肉

因其品质高、 膻味小、 风味佳， 深受消费者欢迎。 然

而， 由于山羊繁殖能力相对较低， 且在养殖过程中需

要更多的草料和空间， 导致山羊肉供不应求。
繁殖性状是山羊产业的核心经济性状之一， 涉及

多个基因和遗传位点的复杂交互作用， 筛选与繁殖性

状相关的分子遗传标记对山羊遗传育种实践具有重要

意义。 已有研究报道， 山羊骨成型蛋白受体 １Ｂ
（ＢＭＰＲ１Ｂ） 基因启动子区筛选 ３ 个新的单核苷酸多

态性 （ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＮＰ ） 位点，
其中 ｇ􀆰 ６７Ａ＞Ｃ 和 ｇ􀆰 １７０Ｇ＞Ａ 与巴基斯坦本土山羊品

种 Ｄａｍａｎｉ 山羊的产羔数显著相关［３］； 组织蛋白酶 Ｓ
（ＣＴＳＳ） 基因编码区 ４ 个 ＳＮＰ 位点 ｇ􀆰 ７４１３Ｃ ＞ Ｔ、
ｇ􀆰 ８８１６Ａ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９１９１Ｔ＞Ｇ 和 ｇ􀆰 ９１９１Ｇ＞Ａ 与黔北麻山

羊产羔数显著相关［４］； 贵州白山羊群体中， 氧化低

密度脂蛋白受体 １ （ｏｘｉｄｉｚｅｄ ｌｏｗ ｄｅｎｓｉｔｙ ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎ ｒｅ⁃
ｃｅｐｔｏｒ １， ＯＬＲ１） 基因中存在与繁殖力密切相关的

ＳＮＰ 位点［５］， 布鲁姆综合征解旋酶 （ＢＬＭ） 基因外

显子区域的 ｇ􀆰 ５６９６１Ｇ＞Ａ 与第一胎产羔数显著相关，
ｇ􀆰 ６５７９６Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ８９６２１Ｔ＞Ｇ 与第一至第三胎产羔数

显著 相 关［６］； 腺 苷 单 磷 酸 活 化 蛋 白 激 酶 α１
（ＰＲＫＡＡ１） 基因中检测到与槐山羊产羔数显著相关

的 ２ 个 ＳＮＰｓ 位 点， 分 别 为 ｇ􀆰 ３３６９１４８９Ｔ ＞ Ｃ 与

ｇ􀆰 ３３６９３３９５Ａ＞Ｔ［７］。
３β 羟基类固醇脱氢酶 （３ＢＨＳＤ） 为羟 ２ 基类固

醇脱氢酶家族成员， 参与类固醇激素合成的多个步

骤， 对类固醇激素的合成具有重要意义。 研究报道，
通过对安徽白山羊卵泡期和黄体期的卵巢组织进行转

录组测序分析， 挖掘 ３ＢＨＳＤ 基因在卵巢黄体期高表

达［８］； 通过对高产的金堂黑山羊和低产的藏山羊卵

泡期的卵巢组织进行转录组测序分析， 鉴定 ３ＢＨＳＤ
是差异最显著基因之一， 推测其与金堂黑山羊高繁殖

力相关［９］。 上述研究表明， ３ＢＨＳＤ 基因可能影响山

羊的繁殖性能， 但目前尚无 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰ 位点作

为分子标记选择山羊繁殖性状的研究报道。 本研究以

３ＢＨＳＤ 为候选基因， 探究山羊 ３ＢＨＳＤ 基因多态性及

与繁殖性状的相关性。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 样品采集

以 ５００ 只黑头山羊母羊 （麻城黑山羊与波尔山

羊杂交后代， 已连续选育 ４ 个世代） 为研究对象，
采集静脉血 ５ ｍＬ 于含有 ＥＤＴＡ 抗凝剂的采血管中，
置于冰盒中带回实验室 ４ ℃ 冰箱保存， 以备后续

ＤＮＡ 提取， 采集地点为湖北省荆门市某黑头羊种羊

场。 同时， 收集整理羊只产羔数据备用。
１􀆰 ２　 基因组 ＤＮＡ 提取

取 ２ ｍＬ 血液于 １０ ｍＬ 离心管中， 加入 ３ ～ ４ 倍

ｄｄＨ２Ｏ， 上下颠倒 ２０ 次， 静置 １０ ｍｉｎ； ５ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ
离心 １０ ｍｉｎ， 弃去上清液， 重复加 ｄｄＨ２Ｏ １ ～ ２ 次，
得到离心管底部的白细胞， 最后利用血液 ／细胞基因

组 ＤＮＡ 试剂盒 （北京天漠科技开发有限公司） 进行

基因组 ＤＮＡ 提取， 具体方法参考产品说明书。
１􀆰 ３　 山羊全基因组重测序

将初步质检合格的基因组 ＤＮＡ 送往北京诺禾致

源科技股份有限公司进行二次质检并建库， 在华大基

因平台进行 ＰＥ１５０ 的全基因组重测序。 ３４ 个样本进

行高深度全基因组重测序， 平均测序深度约为

１９􀆰 ７２×； ４６６ 个样本进行低深度全基因组重测序， 平

均测序深度约为 １􀆰 ６５×。
１􀆰 ４　 原始测序数据分析及基因组比对

高深度测序数据与低深度测序数据使用同样的流

程进行质量控制。 使用 Ｆａｓｔｐ 软件对原始数据进行过

滤， 过滤标准如下： 剔除碱基质量值低于 ２０ 比例超

过 ３０％的读长 （ ｒｅａｄｓ）； ｎ 碱基大于 ５％的 ｒｅａｄｓ。 经
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上述步骤质控后获得 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ。 使用 ＢＷＡ 软件将

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 比对到山羊参考基因组 （ Ｃａｐｒａ ＿ ｈｉｒｃｕｓ．
ＡＲＳ１􀆰 ２）。 使用 Ｓａｍｔｏｏｌｓ 软件将比对后的 ＢＡＭ 文件

进行排序。 使用 Ｐｉｃａｒｄ 标记重复 ｒｅａｄｓ。 Ｓａｍｔｏｏｌｓ 软件

构建引索。
１􀆰 ５　 变异位点检测及基因型填充

ＧＡＴＫ ＨａｐｌｏｙｔｙｐｅＣａｌｌｅｒ 按常染色体编号对每个样

本分别生成 ｇｖｃｆ 文件。 ＧＡＴＫ ＣｏｍｂｉｎｅＧＶＣＦｓ 合并单

条染色体各样本 ｇｖｃｆ 文件。 ＧＡＴＫ ＧｅｎｏｔｙｐｅＧＶＣＦｓ 按

染色体进行群体 ＳＮＰ ｃａｌｌｉｎｇ。 ＧＡＴＫ Ｍｅｒｇｅ Ｖｃｆｓ 合并

常染色体群体 ｖｃｆ 文件。 ＧＡＴＫ ＳｅｌｅｃｔＶａｒｉａｎｔｓ 筛选群

体 ｖｃｆ 文件 ＳＮＰ。 ＧＡＴＫ ＶａｒｉａｎｔＦｉｌｔｒａｔｉｏｎ 标记假阳性

ＳＮＰ 位点。 ｇｒｅｐ 命令过滤被标记 ＳＮＰ 位点。 ＰＬＩＮＫ
软件对 ＳＮＰ 位点进行过滤 （ ｇｅｎｏ０􀆰 １—ｍａｆ０􀆰 ０５—
ｈｗｅ１ｅ－０６）。 Ｂｅａｇｌｅ 软件对缺失位点进行填充。 使用

Ｓｅｎｔｉｅｏｎ Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｒ 和 ＧＶＣＦｔｙｐｅｒ 模块进行群体基因

组遗传变异检测和分型。 使用 Ｂｅａｇｌｅ 进行基因型填

充， 最终获得高质量 ＳＮＰ。
１􀆰 ６　 基因型频率和等位基因频率计算

对各个 ＳＮＰ 位点在黑头羊中分型后的基因型频

率和等位基因频率进行计算， 具体公式和方法如下：
基因型频率 ＝ 基因型的个体数 ／测定群体总样本数；
等位基因频率 ＝等位基因纯合子基因型频率＋该基因

杂合子基因型频率 ／ ２。
１􀆰 ７　 哈代－温伯格 （Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ） 平衡检测

采用卡方适应性检验的方法检测哈代－温伯格平

衡状态， 将计算得到的卡方值与对应的卡方表进行比

较， 如果 Ｐ＞０􀆰 ０５， 说明此位点符合 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ
平衡， 若 Ｐ＜０􀆰 ０５ 则此位点偏离了 Ｈａｒｄｙ －Ｗｅｉｎｂｅｒｇ
平衡。
１􀆰 ８　 多态性信息量 （ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎ⁃
ｔｅｎｔ， ＰＩＣ） 计算

　 　 ＰＩＣ 是 ＤＮＡ 变异程度高低的一个指标， ＰＩＣ＞０􀆰 ５
表示该位点为高度多态， ０􀆰 ２５≤ＰＩＣ≤０􀆰 ５ 表示中度

多态， ＰＩＣ＜０􀆰 ２５ 为低度多态。
１􀆰 ９　 变异位点与性状间的关联分析

基因型与产羔数间的关联分析使用 ＳＡＳ 自编程

序语言， 采用固定线性模型进行计算。 具体模型如

下： ｙ＝μ＋ｇ＋ｐ＋ｍ＋ｅ， 式中， ｙ 表示性状观测值 （表
型值）， 主要包括总产羔数、 平均产羔数等性状； μ
表示表型的群体均值； ｇ 表示基因型效应， 为固定效

应； ｐ 表示胎次效应， 为固定效应； ｍ 表示配种季节

和年份效应， 为固定效应， 配种季节根据当地四季划

分为 ４ 个水平； ｅ 表示随机残差效应， 假定服从 Ｎ～
（０， σ２） 分布。 在对 １ 胎和 ２ 胎进行分析时不考虑

胎次效应， 对经产的群体要加入胎次作为固定效应。
各群体的具体分析模型如下： １ 胎 ／ ２ 胎为 ｙ ＝ μ＋ｇ＋ｍ
＋ｅ， ≥３ 胎为 ｙ＝μ＋ｇ＋ｐ＋ｍ＋ｅ。

基因型与初生重的关联分析使用 ＳＡＳ 自编程序

语言， 采用固定线性模型进行计算。 通过对性状进行

多元回归和方差分析， 确定后续分析的固定效应。 对

具有固定效应的所有可能组合的几种模型进行了测

试， 并对每种效应的意义进行了系统评估， 每个非显

著效应都以逐步的方式从模型中移除。
加显性效应值采用 ＳＡＳ 统计软件， 用线性模型

分析基因型影响母羊产羔数和初生重的遗传效应，
ＧＬＭ 程序进行标记和性状间的关联分析， 基因效应

分析统计模型： 除母羊个体为随机效应以外， 其他因

素均为固定效应。 所采用模型如下： 模型 １ 为 Ｙ ＝总

体均值＋基因型＋羊场环境效应＋残差， 模型 ２ 为 Ｙ ＝
总体均值＋加性效应＋显性效应＋羊场环境效应＋残差，
式中， Ｙ 为性状表型值， 加性效应＝ （纯合子 １－纯合

子 ２） ／ ２， 用 １、 ０、 －１ 分别代表纯合子 １、 杂合子、
纯合子 ２； 显性效应 ＝ 杂合子－ （纯合子 １ ＋纯合子

２） ／ ２， 用 １、 －１、 １ 分别代表纯合子 １、 杂合子、 纯

合子 ２。
１􀆰 １０　 数据统计与分析

数据表示为 “平均值±标准误”， 采用 ＳＰＳＳ 软件

对数据进行 ｔ 检验， Ｐ＜０􀆰 ０５ 表示差异显著。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰｓ 位点的遗传学分析

全基因组重测序分析结果鉴定 ３ＢＨＳＤ 基因内与

产羔数相关的 ＳＮＰ 位点有 ５ 个， 分别为 ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞
Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞
Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ； 与初生重相关的 ＳＮＰ 位点有 ４
个， 分 别 为 ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ ＞ Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ ＞ Ｇ、
ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ。 上述 ＳＮＰｓ 位点

除 ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ 及 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ 位点具有 ２ 种

基因型外， 其他位点均含有 ３ 种基因型， 且多以纯合

型基因型为主； 卡方适应性检验结果显示， 上述 ９ 个

ＳＮＰｓ 位点均符合 Ｈａｒｄｙ －Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态 （ Ｐ ＞
０􀆰 ０５）； 遗传多态性分析显示， 除 ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ 和

ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ 位点呈现中度多态 （０􀆰 ２５＜ＰＩＣ＜０􀆰 ５）
外， 其余 ７ 个 ＳＮＰｓ 位点均呈现出低度多态 （ ＰＩＣ＜
０􀆰 ２５） （表 １）。
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表 １　 山羊 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰｓ 位点的遗传学分析

ＳＮＰｓ 基因型频率 （样本数量） 等位基因频率 ＰＩＣ 卡方值 Ｐ 值

ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ
ＣＣ

０􀆰 ９１ （４１４）

ＣＴ

０􀆰 ０７ （３２）

ＴＴ

０􀆰 ０２ （９）

Ｃ

０􀆰 ９６

Ｔ

０􀆰 ０４
０􀆰 ０７ ０􀆰 １３ ０􀆰 ９４

ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ
ＴＴ

０􀆰 ８４ （４２０）

ＴＣ

０􀆰 １５ （７５）

ＣＣ

０􀆰 ０１ （５）

Ｔ

０􀆰 ９２

Ｃ

０􀆰 ０９
０􀆰 １４ ０􀆰 ６４ ０􀆰 ７３

ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ
ＴＴ

０􀆰 ８３ （４０８）

ＴＣ

０􀆰 １６ （７９）

ＣＣ

０􀆰 ０１ （５）

Ｔ

０􀆰 ９１

Ｃ

０􀆰 ０９
０􀆰 １５ ０􀆰 １６ ０􀆰 ９２

ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ
ＴＴ

０􀆰 ８３ （４１４）

ＴＣ

０􀆰 １６ （８０）

ＣＣ

０􀆰 ０１ （５）

Ｔ

０􀆰 ９１

Ｃ

０􀆰 ０９
０􀆰 １５ ０􀆰 １６ ０􀆰 ９２

ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ
ＣＣ

０􀆰 ６４ （３１３）

ＣＴ

０􀆰 ３３ （１６１）

ＴＴ

０􀆰 ０３ （１５）

Ｃ

０􀆰 ８０

Ｔ

０􀆰 ２０
０􀆰 ２７ ０􀆰 ３４ ０􀆰 ８４

ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ
ＣＣ

０􀆰 ９８ （３３７）

ＣＴ

０􀆰 ０２ （７）

ＴＴ

０

Ｃ

０􀆰 ９９

Ｔ

０􀆰 ０１
０􀆰 ０２ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ９８

ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ
ＡＡ

０􀆰 ３０ （１０４）

ＡＧ

０􀆰 ４７ （１６３）

ＧＧ

０􀆰 ２３ （８０）

Ａ

０􀆰 ５３

Ｇ

０􀆰 ４７
０􀆰 ３７ ０􀆰 ８８ ０􀆰 ６４

ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ
ＧＧ

０􀆰 ９７ （３２６）

ＧＡ

０􀆰 ０３ （１０）

ＡＡ

０

Ｇ

０􀆰 ９８

Ａ

０􀆰 ０２
０􀆰 ０３ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ９５

ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ
ＴＴ

０􀆰 ８２ （２８５）

ＴＡ

０􀆰 １６ （５６）

ＡＡ

０􀆰 ０２ （７）

Ｔ

０􀆰 ９０

Ａ

０􀆰 １０
０􀆰 １７ ６􀆰 ０２ ０􀆰 ０５

２􀆰 ２　 ３ＢＨＳＤ 基因与产羔数相关的 ＳＮＰｓ 位点连锁不

平衡分析

　 　 利用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ 软件对 ３ＢＨＳＤ 基因的 ５ 个 ＳＮＰｓ
位点进行了连锁不平衡分析， 发现 ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、
ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ 和 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ ３ 个位点在黑头羊

群体中紧密连锁， 处于同一个连锁不平衡模块 （图
１）。 在黑头羊群体中共检测出 ３ 种组合基因型， 分

别为 ＣＣ－ＴＴ－ＴＴ、 ＣＴ－ＴＣ－ＴＣ 和 ＴＴ－ＣＣ－ＣＣ， 但 ＴＴ－
ＣＣ－ＣＣ 基因型个体较少 （１ 只）； 将 ３ 种组合基因型

与产羔数进行关联分析， 结果显示差异不显著 （表
２）。

图 １　 ３ＢＨＳＤ 基因产羔数相关单核苷酸多态性

位点的连锁不平衡分析

表 ２　 ３ＢＨＳＤ 基因 ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ 位点组合基因型与产羔数的分析 只　 　 　

性状
不同组合基因型的产羔数

ＣＣ－ＴＴ－ＴＴ ＣＴ－ＴＣ－ＴＣ ＴＴ－ＣＣ－ＣＣ

头胎 １􀆰 ６７±０􀆰 ０３ １􀆰 ４７±０􀆰 １１ ２􀆰 ００±０􀆰 ５０

第二胎 １􀆰 ８６±０􀆰 ０３ ２􀆰 ００±０􀆰 １３ ２􀆰 ００±０􀆰 ６６

第三胎 ２􀆰 ０５±０􀆰 ０５ ２􀆰 ００±０􀆰 １６ ０

平均胎次 １􀆰 ８５±０􀆰 ０２ １􀆰 ９２±０􀆰 ０８ ２􀆰 ００±０􀆰 ５０
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２􀆰 ３　 ３ＢＨＳＤ 基因与初生重相关的 ＳＮＰｓ 位点连锁不

平衡分析

　 　 利用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ 软件对 ３ＢＨＳＤ 基因的 ４ 个 ＳＮＰｓ
位点进行了连锁不平衡分析， 发现 ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ
和 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ ２ 个位点在黑头羊群体中紧密连

锁， 处于同一个连锁不平衡模块 （图 ２）。 在黑头羊

群体中共检测出 ２ 种组合基因型， 为 ＣＣ－ＧＧ 和 ＣＴ－
ＧＡ； 将上述 ２ 种组合基因型与初生重进行关联分析，
结果显示差异不显著 （表 ３）。
２􀆰 ４　 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰｓ 位点与山羊产羔数的关联

分析

　 　 ３ＢＨＳＤ 基因 ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ、
ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ ５
个 ＳＮＰｓ 位点与黑头羊头胎、 第二胎、 第三胎及平均

胎次 产 羔 数 进 行 关 联 分 析， 如 表 ４ 所 示，
ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ 位点中 ＴＴ 基因型的头胎产羔数显著

高于 ＣＣ 和 ＣＴ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 二胎、 三胎及平

均胎次产羔数间差异不显著； ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ 位点中

ＣＣ 基因型的二胎产羔数显著高于 ＴＴ 和 ＴＣ 基因型

（Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其他胎次及平均胎次产羔数间差异不显

著； ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ 位点中 ＣＣ 基因型的头胎产羔数

显著高于 ＴＴ 和 ＴＣ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其他胎次及

平均胎次产羔数间差异不显著； ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ 位点

中 ＣＣ 基因型的头胎、 三胎及平均胎次产羔数均显著

高于 ＴＴ 和 ＴＣ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ 位

点中 ＴＴ 基因型的二胎及平均胎次产羔数显著高于 ＣＣ
和 ＣＴ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 头胎及三胎产羔数间差异

不显著。

图 ２　 ３ＢＨＳＤ 基因初生重相关单核苷酸多态性

位点的连锁不平衡分析

表 ３　 ３ＢＨＳＤ 基因 ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ
位点组合基因型与初生重的关联分析

性状
基因型

ＣＣ－ＧＧ ＣＴ－ＧＡ

初生重 ／ ｋｇ ２􀆰 ２９±０􀆰 ０３ ２􀆰 ３０±０􀆰 １７

窝数 ３２３ ８

表 ４　 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰｓ 位点与山羊产羔数的关联分析

ＳＮＰｓ 性状
不同基因型产羔数 ／ 只 效应值

ＣＣ ＣＴ ＴＴ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ 头胎 １􀆰 ６７±０􀆰 ０３ａ １􀆰 ４７±０􀆰 １１ａ ３􀆰 ００±０􀆰 ５６ｂ －０􀆰 ６６±０􀆰 ３３ ０􀆰 ４３±０􀆰 １７

第二胎 １􀆰 ８５±０􀆰 ０４ ２􀆰 ００±０􀆰 １２ ２􀆰 ００±０􀆰 ０７ －０􀆰 ０７±０􀆰 ３３ －０􀆰 ０３±０􀆰 １８

第三胎 ２􀆰 ０４±０􀆰 ０５ ２􀆰 ００±０􀆰 １５ ０ ０􀆰 ０４±０􀆰 １７ ０

平均胎次 １􀆰 ８４±０􀆰 ０３ａ １􀆰 ９２±０􀆰 ０９ｂ ２􀆰 ５０±０􀆰 ５１ －０􀆰 ３３±０􀆰 ２５ ０􀆰 １２±０􀆰 １３

ＳＮＰｓ 性状
不同基因型产羔数 ／ 只 效应值

ＴＴ ＴＣ ＣＣ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ 头胎 １􀆰 ６５±０􀆰 ０３ １􀆰 ６８±０􀆰 ０８ １􀆰 ６０±０􀆰 ３０ ０􀆰 ０３±０􀆰 １５ －０􀆰 ０３±０􀆰 ０８

第二胎 １􀆰 ８７±０􀆰 ０４ａ １􀆰 ８１±０􀆰 ０９ａ ２􀆰 ６０±０􀆰 ３０ｂ －０􀆰 ３６±０􀆰 １５ ０􀆰 ２１±０􀆰 ０９

第三胎 ２􀆰 ０４±０􀆰 ０５ ２􀆰 ０４±０􀆰 １１ １􀆰 ７５±０􀆰 ３６ ０􀆰 １５±０􀆰 １８ －０􀆰 ０８±０􀆰 １１

平均胎次 １􀆰 ７２±０􀆰 ２２ １􀆰 ８３±０􀆰 ０６ １􀆰 ８５±０􀆰 ０２ ０􀆰 ０７±０􀆰 １１ －０􀆰 ０２±０􀆰 ０６

ＳＮＰｓ 产羔数 ／ 只
不同基因型产羔数 ／ 只 效应值

ＴＴ ＴＣ ＣＣ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ 头胎 １􀆰 ６７±０􀆰 ０３ａ １􀆰 ５８±０􀆰 ０７ａ ２􀆰 ６７±０􀆰 ３８ｂ －０􀆰 ４９±０􀆰 １９ ０􀆰 ２９±０􀆰 １０

第二胎 １􀆰 ８６±０􀆰 ０４ １􀆰 ８５±０􀆰 ０８ ２􀆰 ００±０􀆰 ４７ －０􀆰 ０６±０􀆰 ２３ ０􀆰 ０４±０􀆰 １２

第三胎 ２􀆰 ０４±０􀆰 ０５ ２􀆰 ０２±０􀆰 ０１ ０ ０􀆰 ０３±０􀆰 １１ ０

平均胎次 １􀆰 ８５±０􀆰 ０２ １􀆰 ８８±０􀆰 ０６ ２􀆰 ００±０􀆰 １８ －０􀆰 ０８±０􀆰 １４ ０􀆰 ０２±０􀆰 ０８
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续表４

ＳＮＰｓ 产羔数 ／ 只
不同基因型产羔数 ／ 只 效应值

ＴＴ ＴＣ ＣＣ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ 头胎 １􀆰 ６７±０􀆰 ０３ａ １􀆰 ５８±０􀆰 ０７ａ ２􀆰 ６７±０􀆰 ３８ｂ －０􀆰 ４９±０􀆰 １９ ０􀆰 ２９±０􀆰 １０

第二胎 １􀆰 ８６±０􀆰 ０４ １􀆰 ９１±０􀆰 ０８ ２􀆰 ００±０􀆰 ４７ －０􀆰 ０７±０􀆰 ２３ ０􀆰 ０１±０􀆰 １３

第三胎 ２􀆰 ０４±０􀆰 ０５ａ ２􀆰 ０２±０􀆰 ０１ａ ０ －０􀆰 ０３±０􀆰 １１ ０

平均胎次 １􀆰 ８４±０􀆰 ０６ａ １􀆰 ８９±０􀆰 ０６ａ ２􀆰 ００±０􀆰 ２９ｂ １􀆰 ００±０􀆰 ９２ －０􀆰 ０５±０􀆰 ０４

ＳＮＰｓ 性状
不同基因型产羔数 ／ 只 效应值

ＣＣ ＣＴ ＴＴ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ 头胎 １􀆰 ６８±０􀆰 ０４ １􀆰 ６１±０􀆰 ０５ １􀆰 ６５±０􀆰 １６ ０􀆰 ０１±０􀆰 ０８ ０􀆰 ０３±０􀆰 ０５

第二胎 １􀆰 ８３±０􀆰 ０４ａ １􀆰 ８９±０􀆰 ０６ａ ２􀆰 ３８±０􀆰 １８ｂ －０􀆰 ２７±０􀆰 ０９ ０􀆰 １１±０􀆰 ０５

第三胎 ２􀆰 ０２±０􀆰 ０６ ２􀆰 ０５±０􀆰 ０７ ２􀆰 ４２±０􀆰 ２７ －０􀆰 ２０±０􀆰 １４ －０􀆰 ０８±０􀆰 ０８

平均胎次 １􀆰 ８３±０􀆰 ０３ａ １􀆰 ８５±０􀆰 ０４ａ ２􀆰 １４±０􀆰 １２ｂ －０􀆰 １５±０􀆰 ０６ ０􀆰 ０６±０􀆰 ０４

　 　 注： 同行数据肩标不同小写字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 下同。

２􀆰 ５　 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰ 位点与山羊初生重的关联

分析

　 　 ３ＢＨＳＤ 基因 ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ、
ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ ４ 个 ＳＮＰｓ 位点分

别与黑头羊羔羊初生重进行关联分析， 如表 ５ 所示，
ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ 位点中 ＣＴ 基因型的初生重显著高于

ＣＣ 基因型 （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 无 ＴＴ 基因型个体出生；
ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ 位点中 ＴＴ 基因型初生重显著高于

ＣＣ 和 ＣＴ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ 位点

中 ＧＡ 基因型初生重显著高于 ＧＧ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５），
无 ＡＡ 基因型个体出生； ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ 位点中 ＴＴ
和 ＴＡ 基因型初生重显著高于 ＡＡ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ５　 ３ＢＨＳＤ 基因 ＳＮＰｓ 位点与初生重的关联分析

ＳＮＰｓ
不同基因型初生重 ／ ｋｇ 效应值

ＣＣ ＣＴ ＴＴ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ ２􀆰 ２８±０􀆰 ０３ａ ２􀆰 ６５±０􀆰 １７ｂ ０ －０􀆰 ３７±０􀆰 １７ ０

ＳＮＰｓ
不同基因型初生重 ／ ｋｇ 效应值

ＡＡ ＡＧ ＧＧ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ ２􀆰 ３５±０􀆰 ０５ａ ２􀆰 ２８±０􀆰 ０４ａ ２􀆰 ５０±０􀆰 ０５ｂ －０􀆰 ０８±０􀆰 ０３ －０􀆰 ０７±０􀆰 ０２

ＳＮＰｓ
不同基因型初生重 ／ ｋｇ 效应值

ＧＧ ＧＡ ＡＡ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ ２􀆰 ２９±０􀆰 １４ａ ２􀆰 ８７±０􀆰 １４ｂ ０ －０􀆰 ５８±０􀆰 １５ ０

ＳＮＰｓ
不同基因型初生重 ／ ｋｇ 效应值

ＴＴ ＴＡ ＡＡ 加性 显性

ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ ２􀆰 ３０±０􀆰 ０３ａ ２􀆰 ２６±０􀆰 ０２ａ １􀆰 ８８±０􀆰 １６ｂ ０􀆰 ２１±０􀆰 ０８ －０􀆰 ０８±０􀆰 ０５

３　 讨论

有关 ３ＢＨＳＤ 基因分子标记的研究报道主要集中

在人类疾病方面， 在动物范围内的研究较少。 如 Ｔｒｉ⁃
ｐｏｄｉ 等［１０］ 在人 ３ＢＨＳＤ 基因上发现多个 ＳＮＰｓ 位点，
这些位点可能通过血浆醛固酮影响血压； 人 ＨＳＤ３Ｂ２
基因 ３′ＵＴＲ 区的 ＳＮＰ 变异增加了膀胱癌的风险［１１］；
Ｃｈａｎｇ 等［１２］ 通过直接测序方法， 在人 ＨＳＤ３Ｂ１ 和

ＨＳＤ３Ｂ２ 基因的潜在启动子区、 外显子区、 外显子－

内含子连接区及 ３′ＵＴＲ 区共鉴定出 １１ 个 ＳＮＰｓ， 其中

ＨＳＤ３Ｂ１－Ｎ３６７Ｔ 和 ＨＳＤ３Ｂ２－ｃ７５１９ｇ 变异明显提高了

男性患前列腺癌的风险， 尤其是遗传性前列腺癌； 临

床外显子组测序发现 ＨＳＤ３Ｂ２ 基因第 ４ 外显子处有一

个致病的纯合子变异 （ｃ􀆰 ９６９Ｔ＞Ｇ）， 导致新生儿失盐

型先天性肾上腺增生症［１３］。 Ｃｕｅ 等［１４］在猪 ３ＢＨＳＤ 基

因 ５′侧翼区发现 ３ 个 ＳＮＰｓ 位点 （－５３２ ｂｐ， －４３７ ｂｐ，
－１８０ ｂｐ）， 这些位点与猪脂肪组织中的雄烯酮水平无

显著关联， 但具有品种依赖性； Ｇｒｉｎｄｆｌｅｋ 等［１５］ 在猪
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３ＢＨＳＤ 基因的外显子 ２ （２７１ ｂｐ） 和 ５′ＵＴＲ （－１５ ｂｐ）
区发现 ２ 个 ＳＮＰｓ 位点， 但关联分析显示与猪睾丸中

雄烯酮水平并无显著相关。 高通量转录组测序发现

３ＢＨＳＤ 基因可能影响山羊的繁殖性能［８－９］， 因此本研

究利用全基因组重测序技术， 筛选山羊 ３ＢＨＳＤ 基因

中的 ＳＮＰ 位点， 并与繁殖性状指标进行关联分析。
低深度全基因组测序是一种低成本的基于二代测

序的基因分型方法， 具有通量高、 成本低、 检测范围

广的特点［１６］。 相较于 ＳＮＰ 芯片， 低深度全基因组测

序准确性高， 捕获的遗传信息量大［１７］。 与高深度测

序相比， 大群体的低深度测序可大大降低测序成本，
而对基因组信息的获取能力并没有下降［１８］。 Ａｌｅｘ
等［１９］在模拟数据中发现， １００ 个个体 １×深度全基因

组测序得到的结果与 ２００ 个个体 ０􀆰 ５×深度测序得到

基因型信息无显著性差异， 而后者在群体数量较大的

情况下低深度测序可以获取更多的个体信息。 通过低

深度全基因组重测序结合基因填充技术， 获得覆盖全

基因组的高质量 ＳＮＰ 标记， 已被广泛用于疾病筛

查［２０］、 产前诊断［２１］、 家畜育种［２２－２３］ 等各研究领域。
黑头羊是以麻城黑山羊为母本， 导入波尔山羊血统

（２５％）， 经杂交创新、 基础群组建、 世代选育这 ３ 个

阶段培育的肉用山羊新品种， ２０２４ 年初通过了国家

畜禽遗传资源委员会的现场核验， 有望取得国家畜禽

新品种证书。 新品种初产母羊产羔率 （ １７９􀆰 ３４ ±
３１􀆰 ２１）％， 经产母羊产羔率 （２１６􀆰 １６±４０􀆰 ３２）％， 公

羊平均初生重 （２􀆰 ５３ ± ０􀆰 ２２） ｋｇ， 母羊平均初生重

（２􀆰 ３５±０􀆰 １９） ｋｇ。 本研究对 ３４ 个黑头羊样本进行高

深度全基因组重测序 １９􀆰 ７２×， ４６６ 个样本进行低深度

全基因组重测序 １􀆰 ６５×， 基于高深度测序数据对低深

度测序数据的基因型填充的准确性进行评估， 使用

Ｓｅｎｔｉｅｏｎ Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｒ 和 ＧＶＣＦｔｙｐｅｒ 模块进行群体基因

组遗传变异检测和分型， 再将变异检测的 ＶＣＦ 文件

使用 Ｂｅａｇｌｅ 进行基因型填充， 通过与 ３４ 个高深度样

本进行比对， 填充准确性达到 ９９􀆰 ３６％。
基于全基因重测序筛选出 ３ＢＨＳＤ 基因内与产羔

数相关的 ＳＮＰ 位点 ５ 个， 与初生重相关的 ＳＮＰ 位点

４ 个。 多态性分析表明， ９ 个 ＳＮＰｓ 位点均处于中度

或低度多态， 无高度多态， 表明该群体存在人为选

择。 卡方适应性检测显示， ９ 个 ＳＮＰｓ 在山羊群体中

均处于 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态， 表明遗传过程中 ９
个位点的基因频率和基因型频率基本保持不变， 处于

遗传平衡状态， 与相关性状关联分析时的可信度大。
头胎产羔数可预知山羊一生的繁殖性能， 头胎产羔数

越多， 表明山羊终生的繁殖能力越强； 在生产中选择

头胎产双羔和前 ３ 胎产多羔的母羊， 可以提高母羊的

双羔率和繁殖力。 初生重也是一个重要的繁殖性状，

Ａｆｏｌａｙａｎ 等［２４］研究表明， 对羔羊的初生重进行筛选

可有效改善羊群的生产性能和繁殖性能。 鉴于此， 将

ＳＮＰｓ 位点与山羊前 ３ 胎产羔数和平均产羔数， 或羔

羊初 生 重 进 行 关 联 分 析 发 现， ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ ＞ Ｔ、
ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ、
ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ ５ 个 ＳＮＰｓ 位点都与黑头羊的头胎、
第二胎、 第三胎及平均产羔数中的一个或多个指标显

著相关， 相关程度从高至低依次为 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ、
ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、
ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ， 在生产中可优先选择相关度高的位

点作 为 山 羊 繁 殖 性 状 遗 传 改 良 的 分 子 标 记；
ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ、 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ、
ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ ４ 个 ＳＮＰｓ 位点都与初生重显著相关。
需要说明的是， 有些基因型母羊没有后代， 比如

ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ 位点的 ＴＴ 基因型， 当母羊出现 ＴＴ
纯合基因型时， 可能导致胎儿难以发育， 这也可能是

一些母羊久配不孕的一个原因。 连锁不平衡分析用于

检测多态位点之间的互作关系， 单倍型则包含多个

ＳＮＰｓ 简单相加和互作［２５］， 结合关联分析可将复杂性

能与 ＳＮＰ 为主的多态性位点连接起来， 对遗传育种

的突破具有重要意义［２６］。 连锁不平衡分析显示，
ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ 和 ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ＞Ｃ
３ 个位点， ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ ２ 个位

点紧密连锁遗传， 但组合基因型间与性状关联分析差

异不显著， 表明组合基因型的效应与单个基因型的效

应相比， 没有显著优势。 全转录组测序分析发情期和

休情期的山羊卵巢组织发现 ３ＢＨＳＤ 为差异表达基

因［８，２７］； 对高产山羊和低产山羊卵泡期的卵巢组织进

行转录组测序分析， 鉴定 ３ＢＨＳＤ 是差异最显著基因

之一［９］。 上述表明 ３ＢＨＳＤ 可能主要通过调控卵泡发

育影响山羊的繁殖性能， 在其他物种中也有类似报

道， 如通过对高卵泡数和低卵泡数的母牛研究发现，
３ＢＨＳＤ 基因通过睾酮影响卵泡发育进而影响其生育

能力［２８］。 ＳＮＰ 可通过影响 ｍＲＮＡ 剪切效率和准确性

影响蛋白质表达水平， 也可通过改变 ｍＲＮＡ 构象进

而改变蛋白质结构， 或通过改变启动子区转录因子结

合位点影响 ｍＲＮＡ 转录活性。 本研究中 ３ＢＨＳＤ 基因

ＳＮＰｓ 影响繁殖性能的具体机制还有待进一步研究。

４　 结论

本研究通过全基因组重测序方法在 ５００ 只黑头羊

群体中筛选到 ３ＢＨＳＤ 基因的 ９ 个 ＳＮＰｓ 位点， 均处于

Ｈａｒｄｙ － Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平 衡 状 态， ｇ􀆰 ９６８４７１６２Ｔ ＞ Ｃ、
ｇ􀆰 ９６８４８０９６Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４２５４３Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４６７０４Ｔ＞Ｃ、
ｇ􀆰 ９６８４６６９９Ｔ＞Ｃ 这 ５ 个位点与山羊产羔数显著相关，
ｇ􀆰 ９６８４１８９９Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ９６８４４２７４Ａ＞Ｇ、 ｇ􀆰 ９６８４４４７８Ｇ＞Ａ、
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ｇ􀆰 ９６８４６３６０Ｔ＞Ａ 这 ４ 个 ＳＮＰｓ 位点与初生重显著相关。
上述 ＳＮＰｓ 位点可作为山羊繁殖性状遗传改良的新的

分子标记， 而且这 ９ 个 ＳＮＰｓ 位点也可作为黑头羊新

品种培育过程中繁殖性能的潜在候选遗传标记。
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