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摘要： 为得到一个或多个分子选育种标记， 以加快生长性能好、 产肉效率高的山羊选育工作进程。 以雷州山羊、 川中黑山羊、 努比亚山羊为试

验对象， 选取健康成年母羊进行体尺测量和血液样品采集， 通过扩增 ＯＲ２ＡＰ１ 基因、 ＤＮＡ 测序和 ＰＣＲ－ＲＦＬＰ 检测 ＯＲ２ＡＰ１ 基因的多态性， 利用

ＳｎａｐＧｅｎｅ 软件查找其所对应的限制性内切酶， 使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 统计分析软件程序配合构建的单位点效应模型对山羊各位点进行统计分

析， 研究 ＯＲ２ＡＰ１ 基因多态性与体尺性状的关联性。 结果： ＯＲ２ＡＰ１ 基因上有 ８ 个单核苷酸多态性 （ＳＮＰ）： ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３２２Ｃ＞Ｔ、
ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ； 影响体高、 体直长和体斜长的位点分别为 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ； 影响

胸围的位点为 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ， 影响后腿围的位点为 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ， 影响管围的位点为 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ； 影响尻宽的位

点为 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ３６５Ｃ＞Ｔ； 通过连锁不平衡分析发现， 影响山羊体尺性状最佳组合单倍型为 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点上 ＣＣＣＴ、
ＴＴＴＴ 型， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点上 ＡＡＴＴ、 ＧＡＴＴ 型。 体高最佳组合单倍型为 ＣＣＣＴ、 ＡＡＴＴ， 体直长、 胸围、 尻宽最佳组合单倍型分别为

ＧＡＴＴ、 ＡＡＴＴ、 ＴＴＴＴ。 综上， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ３６５Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 可作为改良山羊体尺性状的分子标记； ＣＣＣＴ、 ＴＴＴＴ 型 （ ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ
和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ） 以及 ＡＡＴＴ、 ＧＡＴＴ 型 （ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ） 是培育优秀体尺性状山羊的优势单倍型。
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　 　 ＯＲ 基因属于 Ｇ 蛋白偶联受体超家族［１］， 其家族

成员数目庞大， 在哺乳动物基因组中仅次于免疫系统

编码基因， 约占基因组基因总量的 ３％ ～ ５％［２－４］。 早

期研究认为 ＯＲ 基因主要表达于嗅觉上皮的神经元表

面， 其机制是在嗅觉上皮组织中的 ＯＲ 基因通过激活

三聚体 Ｇ 蛋白触发腺苷酸环化酶Ⅲ产生 ｃＡＭＰ， 从而

将环状核苷酸控离子通道打开且使 Ｃａ２＋和 Ｎａ＋内流，
于嗅神经元轴突中产生动作电位并将信号传递至大脑

皮层［５－６］。 后来发现其在动物的原始胚胎细胞［７］、 红

细胞［８］、 肺［９］、 心脏［１０］、 肾脏［１１－１２］ 及雄性动物的睾

丸［１３］和前列腺［１４］ 等部位也有表达。 研究发现， ＯＲ
基因不仅能够刺激畜禽的嗅觉和味觉器官、 增强畜禽

采食欲望、 提高畜禽采食量［１５］， 而且在肌肉生长发

育过程中起到某些作用， 这或许跟畜禽体尺性状相关

联。 大量研究表明 ＯＲ 基因参与动物机体内外调节和

相关细胞表达， 目前其在昆虫上研究较多， 在畜禽上

研究较少［１６－１７］。 前期研究发现， ＯＲ２ＡＰ１ 在 ０、 ３ 和

６ 月 龄 雷 州 山 羊 背 最 长 肌 中 表 达 量 存 在 差 异，
ＯＲ２ＡＰ１ 可能在山羊的肌肉生长发育过程中起到了某

些作用［１８］。 但是关于 ＯＲ２ＡＰ１ 基因在山羊肌肉生长

发育中的相关研究却鲜有报道。
本研究以雷州山羊 （简称 ＬＺ）、 川中黑山羊

（简称 ＣＺ） 和努比亚山羊 （简称 ＮＳ） 为试验对象，
通过扩增 ＯＲ２ＡＰ１ 基因， ＤＮＡ 测序和 ＰＣＲ－ＲＦＬＰ 检

测 ３ 个品种中 ＯＲ２ＡＰ１ 基因的多态性， 探讨其多态位

点与体尺性状关联性， 以期得到一个或多个分子选育

标记， 加快生长性能好、 产肉效率高的山羊选育工作

进程。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 体尺测量和血样采集

按照山羊的耳标编号， 依次对体斜长、 体直长、
体高、 胸围、 腹围、 后腿围、 管围和尻宽等参数进行

测量， 体尺测量时要求羊站立在平坦的地方， 姿势要

端正。 试验所用的完整有效山羊体尺数据共 ６４４ 份，
其中雷州山羊 ２１９ 份， 川中黑山羊 ３４４ 份， 努比亚山

羊 ８１ 份。
使用一次性真空负压采血管 （抗凝管） 采集山

羊颈部静脉血液， 每只山羊采集 ５ ｍＬ， 与抗凝剂混

合。 将装有血样的采血管放入采血管架并置于有大量

冰块的泡沫箱冷藏保存， 待采血工作全部完成后带回

实验室内－８０ ℃冻存。
１􀆰 ２　 血样 ＤＮＡ 的提取

使用天根生化科技有限公司 ＴＩＡＮａｍｐ Ｇｅｎｏｍｉｃ
ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒进行血样 ＤＮＡ 提取， 用 ＮａｎｏＤｒｏｐ 分

光光度计检测样品的浓度和纯度， ＯＤ２６０ ／ ＯＤ２８０ 的比

值均在 １􀆰 ８～２􀆰 ０ 间， ＤＮＡ 样品的质量以 １％的琼脂糖

凝胶电泳进行检测， 从每个品种中分别抽取 ９、 ９、
１８、 １８、 ２７ 个 ＤＮＡ 样品， 每个样品分别取 １１􀆰 ５、
１１􀆰 ５、 ６􀆰 ０、 ６􀆰 ０、 ４􀆰 ０ μＬ， 构建成 １５ 个 ＤＮＡ 混池，
每个 ＤＮＡ 混池约 １００ μＬ， 置于－２０ ℃冰箱保存备用。
１􀆰 ３　 引物设计及合成

通过 ＧｅｎＢａｎｋ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ）获

得已知的候选基因序列， 使用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５􀆰 ０ 软

件设计引物， 引物均送至北京六合华大基因科技有限

公司合成， 引物具体信息如表 １ 所示。

表 １　 ＤＮＡ 混池候选基因 ＰＣＲ 扩增使用引物信息

引物名称 引物序列 （５′→３′） 产物大小 ／ ｂｐ 退火温度 ／ ℃

Ｐ１８ Ｆ ＣＣＡＣＴＧＧＧＣＴＧＧＧＴＣＡＴＡＴＴ

Ｐ１８ Ｒ ＧＴＴＣＣＣＧＡＡＧＧＧＧＣＴＣＡＴＡＧ
６９６ ５９􀆰 ７

Ｐ１９ Ｆ ＧＡＣＴＡＴＧＡＧＣＣＣＣＴＴＣＧＧＧＡ

Ｐ１９ Ｒ ＡＡＴＴＣＡＧＧＣＧＧＡＡＣＴＧＣＴＴＴＴＴ
５９２ ６０

Ｐ１９Ｘ１ Ｆ ＡＣＴＣＴＣＡＴＧＴＴＣＡＡＡＣＡＣＡＡＡＡＣＴＣＡＴＡＧＡＧＡＡＧＧ

Ｐ１９Ｘ１ Ｒ ＡＣＧＴＧＴＡＧＧＡＧＡＣＡＧＴＧＡＣＴＡＧＣＴＣ
１０１ ５８􀆰 ７

Ｐ１９Ｘ２ Ｆ ＴＴＴＴＣＣＡＣＴＴＧＴＴＣＴＴＣＣＣＡＣＴＴＧＡＴＴＧＴＣＡＴＴＴＣ

Ｐ１９Ｘ２ Ｒ ＡＴＴＣＴＴＴＡＡＧＡＣＴＣＡＴＧＡＧＣＴＴＣＴＡ
２２９ ５８􀆰 ７

１􀆰 ４　 ＰＣＲ 扩增及测序

ＰＣＲ 反应体系为 １０ μＬ： ＤＮＡ １ μＬ， 上下游引

物各 ０􀆰 １ μＬ， Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ５ μＬ， ｄｄＨ２Ｏ ３􀆰 ８ μＬ。
　 　 　 　

ＰＣＲ 反应程序： ９４ ℃预变性 ２ ｍｉｎ； ９４ ℃变性 ３０ ｓ，
按表 １ 温度退火 ３０ ｓ， ７２ ℃延伸 ３０ ｓ， 共 ３５ 个循环；
７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ。 扩增产物经凝胶电泳检测合格后，
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收集用于下一步的酶切反应， 并将 ＰＣＲ 产物送至华

大基因科技有限公司进行测序。
１􀆰 ５　 序列比对及 ＲＦＬＰ 检测

利用 ＤＮＡＳｔａｒ 软件将测序完成后获得的上下游序

列进行序列拼接， 使用 Ｃｈｒｏｍａｓ 软件进行测序峰图分

析， 结合测序峰图筛查单核苷酸多态性 （ＳＮＰ）。 使

用 ＳｎａｐＧｅｎｅ 软件查找筛查出来的 ＳＮＰ 位点对应的限

制性内切酶， 用相应的限制性内切酶对候选基因多态

位点的 ＰＣＲ 扩增产物进行酶切。 酶切体系 １０ μＬ：
ＰＣＲ 反应产物１ μＬ， １０×ｂｕｆｆｅｒ １ μＬ， 限制性内切酶

０􀆰 ５ Ｕ， ０􀆰 １％ ＢＳＡ， ｄｄＨ２Ｏ 补充至 １０ μＬ， 充分振荡

混匀后， 放入 ３７ ℃的恒温培养箱中进行酶切。 按照

各限制性内切酶说明书设置反应时间， 消化完成后，
将样品取出， 进行凝胶电泳并根据凝胶成像结果分析

各个泳道呈现的基因型。
１􀆰 ６　 连锁不平衡分析

连锁不平衡 （ ｌｉｎｋａｇｅ ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ， ＬＤ）， 指在

某一群体中， 分属 ２ 个或 ２ 个以上基因座的等位基因

同时出现在一条染色体上的概率高于随机出现的频

率。 连锁不平衡是等位基因或者遗传标记在一个种群

中表现出高于或低于由等位基因的随机频率而预测的

单模样本的频率， 一般用 Ｄ （连锁不平衡系数）， Ｄ′
（ 标准化连锁不平衡系数） 和 ｒ２ （相关系数） 来表示

ＬＤ 的程度。
Ｄ＝ＰＡＢ－ＰＡＰＢ，

式中： ＰＡＢ表示实际观察到的 ＡＢ 频率， ＰＡ、 ＰＢ表示

Ａ、 Ｂ 频率的期望值。
Ｄ′是由 Ｌｅｗｏｎｔｉｎ 提出的， 通过标准化 Ｄ 值得到

Ｄ′， Ｄ′反映了群体的重组历史， 适用于研究群体的

连锁不平衡程度， Ｄ′的取值范围是－１ 到 １。

Ｄ′＝ Ｄ
Ｄｍａｘ

，

式中， Ｄｍａｘ表示理论最大绝对值。

Ｄｍａｘ ＝
ｍｉｎ ［ＰＡＰＢ－ＰａＰｂ］， Ｄ＜０，
ｍｉｎ ［ＰＡＰｂ－ＰａＰＢ］， Ｄ＞０，{

式中， Ｐａ、 Ｐｂ表示 ａ、 ｂ 频率的期望值。

ｒ２ ＝ Ｄ２

ＰＡＰｂＰａＰＢ
，

式中， ｒ２反映等位基因相关程度， 取值范围为 ０ 到 １。
当 Ｄ′＝ ０， ｒ２ ＝ ０ 时， 处于完全连锁平衡状态； 当

Ｄ′＝ １， ｒ２ ＝ １ 时， 处于完全连锁不平衡状态； 如果ｒ２＞
０􀆰 ３３， 可认为位点之间存在强的连锁不平衡［１３］。
１􀆰 ７　 数据统计与分析

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 软件计算 ＯＲ２ＡＰ１ 基因多态位点

的基因频率、 基因型频率、 χ２ 值、 多态信息含量

（ＰＩＣ）、 纯合度 （Ｈｏ）、 杂合度 （Ｈｅ） 和有效等位基

因数 （Ｎｅ） 等遗传学参数， 并进行连锁不平衡分析。
应用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 统计分析软件 （Ｇｅｎｅｒａｌ
Ｌｉｎｅａｒ Ｍｏｄｅｌ， ＧＬＭ） 程序配合构建的单位点效应模

型对山羊各位点进行统计分析， 采用 ＬＳＤ 和 Ｄｕｎｎｅｔｔ􀆳ｓ
Ｔ３ 法进行均数间的多重比较， 结果以 “平均数±标准

差” 表示， Ｐ＜０􀆰 ０５ 为差异显著， Ｐ＜０􀆰 ０１ 为差异极

显著。 统计分析所用的线性模型如下：
Ｙｉｊｋ ＝μ＋Ｇ ｉ＋εｉｊｋ，

式中： Ｙｉｊｋ为性状观察值， μ 为总体平均值， Ｇ ｉ为基因

型效应， εｉｊｋ为随机残差效应。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＰＣＲ 扩增及 ＳＮＰ 位点检测

如图 １ 所示， 对 ＯＲ２ＡＰ１ 基因的引物 Ｐ１８、 Ｐ１９
进行扩增， １％琼脂糖凝胶电泳结果表明扩增片段的

长度与目的片段一致且条带清晰无杂带。 结果显示在

ＯＲ２ＡＰ１ 基因第 ９４ ｂｐ （以编码序列第 １ 位为＋１ 位计

算） 处发生 Ｇ→Ａ 突变， 第 １１５ ｂｐ 处发生 Ｇ→Ａ 突

变， 第 ３２２ ｂｐ 处发生 Ｃ→Ｔ 突变， 第 ３４９ ｂｐ 处发生 Ｃ
→Ｔ 突变， 第 ３５７ ｂｐ 处发生 Ｃ→Ｔ 突变， 第 ３６５ ｂｐ 处

发生 Ｔ→Ｃ 突变， 第 ６２７ ｂｐ 处发生 Ｇ→Ａ 突变， 第

９０９ ｂｐ 处发生 Ｃ→Ｔ 突变， 分别命名为 ｇ􀆰 ９４Ｇ ＞Ａ、
ｇ􀆰 １１５Ｇ ＞ Ａ、 ｇ􀆰 ３２２Ｃ ＞ Ｔ、 ｇ􀆰 ３４９Ｃ ＞ Ｔ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ ＞ Ｔ、
ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ， ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ。 利用 Ｐ１８ 引物扩

增 ＯＲ２ＡＰ１ 基因序列并委托北京六合华大基因科技

有限公司进行测序， 通过测序峰图对山羊个体进行基

因分型， 结果如图 ２ 所示。

Ｍ． ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ； １～３： 引物 Ｐ１８ 扩增产物； ４ ～ ６： 引物

Ｐ１９ 扩增产物。

图 １　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ２ 对引物的扩增产物凝胶电泳结果
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图 ２　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＳＮＰ 位点测序图

２􀆰 ２　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因群体遗传特性分析

由表 ２ 可知， 在 ＬＺ、 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊群体中，
ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ 位点呈现为中度

多态， ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３２２Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ 位点呈现为

低度多态； 在 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊群体中， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位点

呈现为中度多态， 在 ＬＺ 山羊群体呈现为低度多态；
在 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊群体中， ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点呈现为低度

多态， 在 ＬＺ 山羊群体中呈现为中度多态。 卡方检验

结果显示， 在 ＣＺ、 ＬＺ 和 ＮＳ 山羊群体基因型的分布

中， ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 位点的分布偏离 Ｈａｒｄｙ－
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞
Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点的分布处于 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡

状态 （Ｐ＞０􀆰 ０５）。 各位点的基因频率、 χ２ 值、 ＰＩＣ、
Ｈｏ、 Ｈｅ 和 Ｎｅ 等群体遗传学指标统计结果如表 ２
所示。

表 ２　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＳＮＰ 在雷州山羊、 川中黑山羊和努比亚山羊中的遗传参数

突变位点 品种 样本数
基因频率 基因型频数

Ｇ Ａ ＧＧ ＧＡ ＡＡ
χ２ 值 ＰＩＣ Ｈｏ Ｈｅ Ｎｅ

ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ

ＬＺ ２１９ １．００ ０．００ ２１０ ０ ０ 　 ／ ０．００ １．００ ０．００ １．００

ＣＺ ３４４ ０．９５ ０．０５ ３０５ ２７ ４ ８．３５∗∗ ０．０９ ０．９０ ０．１０ １．１１

ＮＳ ８１ ０．９８ ０．０２ ７８ ３ ０ ８．１０∗∗ ０．０４ ０．９６ ０．０４ １．０４

ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ

ＬＺ ２１９ ０．９５ ０．０５ １９３ １５ ２ ３．０６ ０．０８ ０．９１ ０．０９ １．０９

ＣＺ ３４４ ０．４０ ０．６０ ５７ １５６ １２３ ０．２９ ０．３７ ０．５２ ０．４８ １．９３

ＮＳ ８１ ０．４９ ０．５１ １７ ４３ １８ ０．５５ ０．３７ ０．５０ ０．５０ ２．００

ｇ􀆰 ３２２Ｃ＞Ｔ

ＬＺ ２１９ １．００ ０．００ ２１０ ０ ０ 　 ／ ０．００ １．００ ０．００ １．００

ＣＺ ３４４ １．００ ０．００ ３３４ ２ ０ ８３．１３∗∗ ０．０１ ０．９９ ０．０１ １．０１

ＮＳ ８１ ０．９８ ０．０２ ７８ ２ １ ４．６２∗ ０．０５ ０．９５ ０．０５ １．０５

ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ

ＬＺ ２１９ １．００ ０．００ ２１０ ０ ０ 　 ／ ０．００ １．００ ０．００ １．００

ＣＺ ３４４ ０．９５ ０．０５ ３０６ ２６ ４ ９．１６∗∗ ０．０９ ０．９０ ０．１０ １．１１

ＮＳ ８１ ０．９８ ０．０２ ７８ ３ ０ ８．１０∗∗ ０．０４ ０．９６ ０．０４ １．０４

ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ

ＬＺ ２１９ ０．３１ ０．６９ ２７ ７８ １０５ ３．５３ ０．３４ ０．５７ ０．４３ １．７６

ＣＺ ３４４ ０．７６ ０．２４ １９８ １１８ ２０ ０．１０ ０．２９ ０．６４ ０．３６ １．５６

ＮＳ ８１ ０．３０ ０．７０ ５ ３８ ３８ ０．８４ ０．３３ ０．５８ ０．４２ １．７２

ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ

ＬＺ ２１９ ０．７４ ０．２６ １１９ ７１ ２０ ３．０６ ０．３１ ０．６１ ０．３９ １．６４

ＣＺ ３４４ ０．８４ ０．１６ ２４３ ８１ １２ １．９４ ０．２３ ０．７４ ０．２６ １．３６

ＮＳ ８１ ０．９０ ０．１０ ６５ １５ １ ０．１８ ０．１７ ０．８１ ０．１９ １．２３
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续表２

突变位点 品种 样本数
基因频率 基因型频数

Ｇ Ａ ＧＧ ＧＡ ＡＡ
χ２ 值 ＰＩＣ Ｈｏ Ｈｅ Ｎｅ

ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ

ＬＺ ２１９ ０．３１ ０．６９ ４ １２８ ８６ ２８．１７∗∗ ０．３４ ０．５７ ０．４３ １．７５

ＣＺ ３４４ ０．７５ ０．２５ １８１ １４８ １２ ７．１１∗ ０．３１ ０．６２ ０．３８ １．６１

ＮＳ ８１ ０．４８ ０．５２ ４ ６９ ８ ３８．４９∗∗ ０．３７ ０．５０ ０．５０ ２．００

ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ

ＬＺ ２１９ ０．７７ ０．２３ １３７ ５８ ２１ １１．８９∗∗ ０．２９ ０．６４ ０．３６ １．５５

ＣＺ ３４４ ０．５６ ０．４４ ４８ ２３８ １０ １１７．４４∗∗ ０．３７ ０．５１ ０．４９ １．９７

ＮＳ ８１ ０．６０ ０．４０ １４ ５７ ０ ２９．８５∗∗ ０．３７ ０．５２ ０．４８ １．９３

　 　 注： ∗表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５），∗∗表示差异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１）； ＰＩＣ≥０􀆰 ５ 为高度多态， ０􀆰 ２５≤ＰＩＣ＜０􀆰 ５ 为中度多态， ＰＩＣ＜０􀆰 ２５ 为低度多

态， “ ／ ” 表示组内只有一个基因型， 无测定值。

２􀆰 ３　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＳＮＰｓ 与山羊体尺性状的关联

分析

　 　 由表 ３ 可知， 在雷州山羊群体中， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位

点 ＧＧ 基因型的后腿围显著大于 ＧＡ 基因型 （Ｐ ＜

０􀆰 ０５）。 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点 ＣＴ 基因型的管

围显著大于 ＴＴ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 与 ＧＡ 基因型相

比， ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 位点 ＡＡ 基因型的管围显著增大 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）。

表 ３　 雷州山羊 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＳＮＰｓ 与体尺性状的关联分析 ｃｍ　

突变位点 基因型 体高 体斜长 体直长 胸围 腹围 后腿围 管围 尻宽

ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ ＧＧ（ｎ＝ ２０６） ５４．５７±３．３３ ６３．７８±４．４８ ６０．９８±４．５２ ７７．８１±６．０８ ８５．１４±６．７６ ２５．２７±３．６１ ７．２１±０．８５ １４．５３±１．４３

ＧＧ（ｎ＝ １９０） ５４．５６±３．４３ ６３．８２± ４．４８ ６１．０６±４．４１ ７７．９５± ６．２２ ８５．３０±６．９２ ２５．４１±３．６２ａ ７．２１±０．８６ １４．５７±１．４６

ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ ＧＡ（ｎ＝ １４） ５４．４３±１．７０ ６２．８６±４．３８ ５９．５２±５．６２ ７６．１４±４．０９ ８２．９３±４．３８ ２３．３６±３．１０ｂ ７．２４±０．７４ １４．００±１．０４

ＡＡ（ｎ＝ ２） ５６．００±０􀆰 ００ ６７．００±７．０７ ６４．００±７．０７ ７５．７５±３．１８ ８４．５０±０．７１ ２５．００±４．２４ａｂ ７．２５±０．３５ １４．００±０􀆰 ００

ｇ􀆰 ３２２Ｃ＞Ｔ ＣＣ（ｎ＝ ２０６） ５４．５７±３．３３ ６３．７８±４．４８ ６０．９８±４．５２ ７７．８１±６．０８ ８５．１４±５．１４ ２５．２７±３．６１ ７．２１±０．８５ １４．５３±１．４３

ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ ＣＣ（ｎ＝ ２０６） ５４．５７±３．３３ ６３．７８±４．４８ ６０．９８±４．５２ ７７．８１±６．０８ ８５．１４±６．７６ ２５．２７±３．６１ ７．２１±０．８５ １４．５３±１．４３

ＣＣ（ｎ＝ ２６） ５５．１０±３．５１ ６３．７３±５．６０ ６１．１９±５．４１ ７８．７２±６．４９ ８５．６７±７．８７ ２５．２４±３．６９ ７．２７±０．８８ａｂ １４．８３±１．５２

ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ ＣＴ（ｎ＝ ７９） ５４．３２±３．２０ ６３．５７±４．１９ ６０．８１±４．２８ ７７．８７±５．８８ ８４．８４±６．８３ ２５．２１±３．３９ ７．３６±０．８８ａ １４．６０±１．５０

ＴＴ（ｎ＝ １０１） ５４．６２±３．３９ ６３．９６±４．４３ ６１．０６±４．４９ ７７．５３±６．１６ ８５．２３±６．４６ ２５．３２±３．７８ ７．０８±０．８０ｂ １４．４０±１．３５

ＣＣ（ｎ＝ １９） ５４．６１±３．６９ ６４．２１±５．６３ ６１．７１±５．５２ ７８．４０±７．３９ ８６．０３±８．９２ ２５．５７±３．７５ ７．４１±０．９１ａ １４．９２±１．５８

ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ ＣＴ（ｎ＝ ７２） ５４．５６±３．２５ ６３．５１±４．３２ ６０．７２±４．２３ ７７．８４±５．４４ ８４．８７±６．６９ ２５．２４±３．４１ ７．３５±０．８５ａ １４．７１±１．４７

ＴＴ（ｎ＝ １１５） ５４．５６±３．３４ ６３．８８±４．４１ ６１．０２±４．５４ ７７．６９±６．２８ ８５．１６±６．４５ ２５．２３±３．７３ ７．０９±０．８３ｂ １４．３５±１．３７

ＧＧ（ｎ＝ ４） ５４．２５±３．１０ ６４．２５±２．８７ ６１．８８±３．４３ ７８．３８±９．９１ ８７．００±６．２２ ２６．００±２．４５ ７．６３±０．８０ａ １４．５０±１．２９

ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ ＧＡ（ｎ＝ １２６） ５４．４１±３．６２ ６３．４０±４．８１ ６０．６４±４．９２ ７７．４９±６．３６ ８４．８５±６．７８ ２５．０１±３．９２ ７．１０±０．８５ｂ １４．４７±１．４３

ＡＡ（ｎ＝ ８４） ５４．６４±３．０６ ６４．３７±３．８２ ６１．５１±３．７６ ７７．８７±５．４８ ８５．４５±６．６６ ２５．５４±３．２１ ７．３７±０．７９ａ １４．５７±１．４１

ＣＣ（ｎ＝ １３３） ５４．５２±３．４１ ６３．８４±４．４１ ６１．００±４．４９ ７７．２４±６．１７ ８４．７０±６．５９ ２５．２５±３．７２ ７．１７±０．８１ １４．２０±１．４２

ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ ＣＴ（ｎ＝ ５９） ５４．２５±３．１８ ６３．３２±４．１２ ６０．５５±４．０７ ７８．１８±５．５５ ８５．９９±６．２６ ２５．１１±３．４９ ７．２３±０．８５ １４．７２±１．３４

ＴＴ（ｎ＝ ２０） ５４．７３±３．７０ ６４．９０±５．５４ ６２．４４±５．５９ ７８．４８±７．１４ ８５．８３±８．７１ ２５．３９±３．６２ ７．４６±０．８９ １４．８８±１．５６

　 　 注： 相同突变位点和体尺指标不同基因型间比较， 无肩标或小写字母相同表示差异不显著 （Ｐ＞０􀆰 ０５）， 小写字母不同表示差异显著 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 下同。

　 　 由表 ４ 可知， 川中黑山羊群体中， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位

点 ＡＡ 基因型的体高显著大于 ＧＧ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５），
ＡＡ 基因型的胸围显著大于 ＧＡ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５），
ＡＡ 基因型的尻宽显著大于 ＧＧ 基因型和 ＧＡ 基因型

（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 在 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点上， ＣＣ 基因型和 ＴＴ
基因型的胸围、 管围以及 ＴＴ 基因型的尻宽显著大于

ＣＴ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 在 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点上， ＣＣ 基

因型和 ＴＴ 基因型的尻宽显著大于 ＣＴ 基因型 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）。 在 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 位点上， ＧＧ 基因型的体斜长和

体直长显著大于 ＧＡ 基因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ
位点上， ＴＴ 基因型的胸围显著大于 ＣＣ 基因型 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）。

·０３· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２５　 Ｖｏｌ􀆰 ５７　 Ｎｏ􀆰 ４



由表 ５ 可知， 努比亚山羊群体中， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位

点 ＡＡ 基因型的后腿围显著大于 ＧＧ 基因型和 ＧＡ 基

因型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 与 ＣＴ 基因型相比， ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点

ＴＴ 基因型的后腿围显著增大 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ４　 川中黑山羊 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＳＮＰｓ 与体尺性状的关联分析 ｃｍ　

突变位点 基因型 体高 体斜长 体直长 胸围 腹围 后腿围 管围 尻宽

ＧＧ（ｎ＝ ３０２） ７０．１３±４．１０ ７２．２５±５．７２ ６９．１３±５．７６ ８６．４２±６．０１ ９４．０７±７．０３ ２６．５８±３．１１ ８．６０±０．８９ １６．５９±１．４８

ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ ＧＡ（ｎ＝ ２７） ６９．６１±３．５６ ７０．７８±８．４９ ６８．５４±５．４１ ８４．３０±５．９９ ９３．３８±８．９６ ２４．２０±３．１９ ８．３４±０．９２ １６．２０±１．７８

ＡＡ（ｎ＝ ４） ７１．５０±２．６５ ７１．５０±３．３２ ６８．７５±２．９９ ８５．８８±６．８６ ９４．５５±６．９８ ２７．２３±１．９７ ８．８３±０．１３ １７．１３±０．８５

ＧＧ（ｎ＝ ５７） ６９．１７±４．５１ｂ ７２．０２±７．０１ ６８．６５±７．３１ ８６．１２±６．２６ａｂ ９３．９０±７．７６ ２５．８５±３．２４ ８．６８±０．９９ １６．４０±１．５７ｂ

ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ ＧＡ（ｎ＝ １５３） ７０．１５±３．９８ａｂ ７２．３１±５．７７ ６９．５１±５．００ ８５．４８±５．５０ｂ ９３．５５±７．０４ ２６．６６±３．２３ ８．４８±０．８５ １６．４１±１．４８ｂ

ＡＡ（ｎ＝ １２３） ７０．４８±３．８４ａ ７１．９２±５．７１ ６８．７２±５．６９ ８７．２４±６．４４ａ ９４．６５±７．１０ ２６．６２±２．９７ ８．６７±０．８７ １６．８４±１．４９ａ

ｇ􀆰 ３２２Ｃ＞Ｔ
ＣＣ（ｎ＝ ３３１） ７０．１０±４．０５ ７２．１２±５．９８ ６９．０９±５．７１ ８６．２７±６．０４ ９４．０４±７．２０ ２６．４９±３．１５ ８．５８±０．８９ １６．５６±１．５０

ＣＴ（ｎ＝ ２） ７０．５０±３．５４ ７１．００±４．２４ ６７．００±２．８３ ８１．５０±０．７１ ９０．６５±０．５０ ２８．８５±１．２０ ８．６５±０．９２ １６．７５±０．３５

ＣＣ（ｎ＝ ３０３） ７０．１１±４．１０ ７２．２３±５．７１ ６９．１１±５．７６ ８６．３８±６．０３ ９４．０２±７．０６ ２６．５９±３．１０ ８．６０±０．８９ １６．５９±１．４８

ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ ＣＴ（ｎ＝ ２６） ６９．７９±３．５１ ７０．８９±８．６４ ６８．６７±５．４７ ８４．６２±５．８７ ９３．８５±８．８０ ２５．４４±３．６４ ８．３９±０．９０ １６．２５±１．８０

ＴＴ（ｎ＝ ４） ７１．５０±２．６５ ７１．５０±３．３２ ６８．７５±２．９８ ８５．８８±６．８６ ９４．５５±６．９８ ２７．２３±１．９７ ８．８３±０．１３ １７．１３±０．８５

ＣＣ（ｎ＝ ２０） ６９．６５±３．８０ ７１．１５±４．４０ ６８．０４±５．１６ ８６．８８±６．０６ａ ９５．１９±６．７９ ２６．１７±３．３１ ８．６９±０．８０ａ １６．６０±１．５９ａｂ

ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ ＣＴ（ｎ＝ １１８） ６９．８７±４．０１ ７２．１４±６．５２ ６９．１２±５．６７ ８５．２９±５．９０ｂ ９３．３１±７．７０ ２６．３５±３．００ ８．４４±０．８８ｂ １６．２１±１．５１ｂ

ＴＴ（ｎ＝ １９５） ７０．２９±４．０９ ７２．２０±５．７６ ６９．１５±５．７９ ８６．７５±６．０７ａ ９４．３２±６．９０ ２６．６４±３．２２ ８．６６±０．８９ａ １６．７８±１．４５ａ

ＣＣ（ｎ＝ １２） ６９．４２±３．９２ ７２．２５±４．６５ ６８．７５±６．０１ ８８．１７±５．４９ ９５．４６±５．８６ ２６．５４±３．２７ ８．９３±０．８１ １７．２１±１．６９ａ

ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ ＣＴ（ｎ＝ ８１） ６９．９３±４．０８ ７１．８８±５．２８ ６８．６４±５．２５ ８５．１９±５．６６ ９２．９４±７．０７ ２６．２８±２．９１ ８．４８±０．８７ １６．０５±１．４７ｂ

ＴＴ（ｎ＝ ２４０） ７０．２０±４．０４ ７２．１９±６．２５ ６９．２４±５．８５ ８６．５０±６．１４ ９４．３１±７．２７ ２６．５８±３．２２ ８．６０±０．８９ １６．７１±１．４６ａ

ＧＧ（ｎ＝ １７１） ６９．９３±４．１５ ７３．４１±５．５４ａ ７０．２２±５．２２ａ ８６．６６±５．９７ ９４．２９±７．２４ ２６．３３±３．０１ ８．６１±０．９３ １６．５５±１．３６

ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ ＧＡ（ｎ＝ １４６） ７０．１０±４．０３ ７０．３８±５．９６ｂ ６７．４８±５．８２ｂ ８５．５１±５．８２ ９３．３６±６．６７ ２６．６９±３．３１ ８．５２±０．８４ １６．４８±１．５９

ＡＡ（ｎ＝ １２） ７１．５８±４．４２ ７０．４２±５．１３ａｂ ６７．５８±５．９１ａｂ ８６．８９±７．６７ ９６．３１±９．３６ ２７．４６±１．７８ ８．５８±０．９２ １６．５０±１．６２

ＣＣ（ｎ＝ ４５） ６９．２８±４．５１ ７１．５３±６．８２ ６８．４０±６．９５ ８４．５６±５．９０ｂ ９３．２２±７．９６ ２６．０９±３．８１ ８．４９±０．８７ １６．５２±１．５７

ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ ＣＴ（ｎ＝ ２３０） ７０．２６±４．０６ ７２．４１±５．４６ ６９．３０±５．４２ ８６．４５±６．０７ａｂ ９４．１０±６．８２ ２６．６０±２．８３ ８．５６±０．９１ １６．４７±１．４８

ＴＴ（ｎ＝ １０） ６９．２０±４．２４ ７２．００±４．８３ ６８．５０±６．４６ ８８．８０±５．８３ａ ９５．５５±６．０３ ２６．９５±２．７３ ８．９２±０．７５ １６．９５±１．７２

表 ５　 努比亚山羊 ＯＲ２ＡＰ１ 基因 ＳＮＰｓ 与体尺性状的关联分析 ｃｍ　

突变位点 基因型 体高 体斜长 体直长 胸围 腹围 后腿围 管围 尻宽

ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ
ＧＧ（ｎ＝ ７７） ６６．６３±３．７３ ５．２０±３．９４ ６３．３１±３．９１ ８１．５２±５．２３ ８５．５１±６．７７ ３０．８７±３．４７ ８．０３±０．８３ １５．６４±１．４１

ＧＡ（ｎ＝ ３） ６３．６７±１．５３ ６６．００±５．２０ ６３．１７±５．０６ ８４．８３±３．８２ ８９．００±４．００ ３２．５０±４．０９ ８．８７±０．２３ １６．００±０􀆰 ００

ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ

ＧＧ（ｎ＝ １７） ６６．１８±２．９５ ６４．６５±３．０４ ６２．０８±３．１０ ８２．１４±４．３３ ８６．２９±４．１２ ２９．６６±３．２５ｂ ７．９７±０．５９ １５．３８±０．７０

ＧＡ（ｎ＝ ４３） ６６．４５±４．１２ ６６．４３±４．４２ ６３．８２±４．４４ ８１．７２±６．０７ ８４．９４±７．０９ ３０．６５±３．４２ｂ ８．０５±０．９６ １５．６８±１．５８

ＡＡ（ｎ＝ ２１） ６６．９３±３．５２ ６６．３８±３．４７ ６３．２１±３．２４ ８２．１４±４．３３ ８６．５５±７．６５ ３２．５２±３．３３ａ ８．１６±０．７５ １５．８１±１．４１

ｇ􀆰 ３２２Ｃ＞Ｔ

ＣＣ（ｎ＝ ７８） ６６．３７±３．６２ ６５．９９±３．９９ ６３．２０±３．９２ ８１．７８±５．００ ８５．７３±６．７６ ３０．９７±３．４７ ８．０９±０．８１ １５．７３±１．３０

ＣＴ（ｎ＝ ２） ７１．５０±６．３６ ６６．００±２．８３ ６４．４５±３．４７ ７４．００±９．９０ ８１．５０±６．３６ ２７．５０±２．１２ ７．００±１．４１ １３．５０±３．５４

ＴＴ（ｎ＝ １） ６８．００ ７０􀆰 ００ ６８．５０ ８６．００ ８７．００ ３４．００ ８．５０ １４．００

ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ
ＣＣ（ｎ＝ ７８） ６６．６３±３．７３ ６６．０５±３．９４ ６３．３１±３．９１ ８１．５２±５．２３ ８５．５１±６．７７ ３０．８７±３．４７ ８．０３±０．８３ １５．６４±１．４１

ＣＴ（ｎ＝ ３） ６３．６７±１．５３ ６６．００±５．２０ ６３．１７±５．０６ ８４．８３±３．８２ ８９．００±４．００ ３２．５０±４．０９ ８．８７±０．２３ １６．００±１．６０

ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ

ＣＣ（ｎ＝ ５） ６７．９０±２．４１ ６５．８０±３．４９ ６３．４６±３．８２ ８１．８０±２．４９ ８７．６０±２．８８ ３１．０４±４．０６ａｂ ８．０８±０．７５ １５．３０±０．８４

ＣＴ（ｎ＝ ３８） ６６．２４±３．８０ ６６．２０±４．２１ ６３．５１±４．１７ ８１．９７±６．２１ ８５．５３±６．１６ ２９．５７±２．９６ｂ ７．９７±０．７６ １５．５３±１．４６

ＴＴ（ｎ＝ ３８） ６６．６２±３．７９ ６５．９２±３．８４ ６３．０７±３．７６ ８１．２９±４．３６ ８５．４９±７．６０ ３２．２７±３．４４ａ ８．１６±０．９２ １５．８２±１．３８

·１３·畜牧与兽医　 ２０２５ 年　 第 ５７ 卷　 第 ４ 期



续表 ５ ｃｍ　

突变位点 基因型 体高 体斜长 体直长 胸围 腹围 后腿围 管围 尻宽

ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ

ＣＣ（ｎ＝ １） ６８．００ ７０􀆰 ００ ６８．５０ ８６．００ ８７．００ ３４．００ ８．５０ １４．００

ＣＴ（ｎ＝ １５） ６７．３３±３．１３ ６７．１０±４．３４ ６４．５５±４．０９ ８０．２３±５．４８ ８３．８０±５．８３ ２９．６１±２．２７ ７．８９±０．６９ １５．１７±１．６０

ＴＴ（ｎ＝ ６５） ６６．３１±３．８６ ６５．７４±３．８５ ６２．９３±３．８２ ８１．９０±５．１４ ８６．０４±６．９１ ３１．１８±３．６５ ８．１０±０．８７ １５．７９±１．３２

ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ

ＧＧ（ｎ＝ ４） ６３．５０±５．２０ ６６．００±４．０８ ６３．７５±３．８４ ７８．５０±６．１４ ８３．００±８．０３ ２８．５０±２．６５ ７．８３±１．０９ １５．００±１．４１

ＧＡ（ｎ＝ ６９） ６６．７０±３．６２ ６５．８５±３．７７ ６３．０７±３．７７ ８１．４８±５．１３ ８５．５２±６．７５ ３１．１０±３．５３ ８．０４±０．８５ １５．６６±１．４３

ＡＡ（ｎ＝ ８） ６６．５０±３．６７ ６７．７５±５．４２ ６５．０６±５．１７ ８４．６１±４．６２ ８８．００±７．０３ ３０．６９±３．２４ ８．３９±０．５１ １５．８８±１．０７

ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ
ＣＣ（ｎ＝ １４） ６６．３６±２．８８ ６５．８６±４．６６ ６３．０４±４．３０ ８２．９２±４．５４ ８７．７９±８．１２ ３０．５９±４．６４ ８．３４±０．８６ １５．８２±１．４６

ＣＴ（ｎ＝ ５７） ６６．６１±３．９３ ６６．０３±３．６８ ６３．２８±３．６７ ８１．１２±５．４４ ８４．８７±６．３９ ３１．００±３．３５ ８．００±０．８４ １５．５７±１．４２

２􀆰 ４　 连锁不平衡分析及组合单倍型对山羊体尺性状

的影响

　 　 如图 ３ 所示， 在连锁不平衡分析中 ＯＲ２ＡＰ１ 基因

ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ 这 ３ 个位点间在

ＬＺ 群体中呈强连锁 （ｒ２＞０􀆰 ３３）。 ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞
Ｔ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ、 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ
位点间在 ＣＺ 群体中呈强连锁 （ ｒ２ ＞０􀆰 ３３）。 ｇ􀆰 ９４Ｇ＞Ａ
和 ｇ􀆰 ３４９Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ
和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ ＞ Ｔ 位点间在 ＮＳ 群体中呈强连锁 （ ｒ２ ＞
０􀆰 ３３）。 由表 ６ 和表 ７ 可知， 在 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞
Ｃ 位点组合单倍型分析中， ＬＺ 的 ＣＣＣＣ 型、 ＣＣＴＴ
型、 ＣＴＣＴ 型、 ＣＴＴＴ 型和 ＴＴＴＴ 型的体高显著低于

ＣＣＣＴ 型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， ＣＣＴＴ 型和 ＴＴＴＴ 型的管围显著

低于 ＣＣＣＣ 型、 ＣＣＣＴ 型、 ＣＴＣＴ 型和 ＣＴＴＴ 型 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）； ＣＺ 的 ＣＣＣＴ 型和 ＣＴＴＴ 型的管围显著低于

ＣＣＣＣ 型、 ＣＣＴＴ 型和 ＴＴＴＴ 型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， ＣＣＣＴ 型

的尻宽显著低于 ＣＣＣＣ 型、 ＣＣＴＴ 型和 ＴＴＴＴ 型 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）。 在 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点组合单倍型

分析中， ＣＺ 的 ＧＧＴＴ 型的体高显著低于 ＡＡＴＴ 型

（Ｐ＜ ０􀆰 ０５）， ＧＧＴＴ 型的体直长显著低于 ＧＡＴＴ 型

（Ｐ＜ ０􀆰 ０５）， ＧＡＣＴ 型和 ＧＧＴＴ 型的胸围显著低于

ＡＡＴＴ 型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， ＧＡＣＴ 型的管围显著低于 ＡＡＴＴ
型 ＧＧＣＣ 型和 ＧＧＴＴ 型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， ＧＡＣＴ 型的尻宽

显著低于 ＡＡＴＴ 型和 ＧＡＴＴ 型 （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）； ＮＳ 的

ＧＡＣＴ 型和 ＧＧＣＴ 型的后腿围显著低于 ＡＡＴＴ 型、
ＧＡＴＴ 型和 ＧＧＴＴ 型 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

注： 图中方块内数字单位为％。

图 ３　 ＬＺ、 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊中 １８ 个 ＳＮＰ 不平衡分析连锁图
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表 ６　 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点的组合基因型对山羊体尺性状的影响 ｃｍ　

品种 基因型 体高 体斜长 体直长 胸围 腹围 后腿围 管围 尻宽

ＬＺ ＣＣＣＣ（ｎ＝ １７） ５４．３２±３．８０ｂ ６３．８２±５．５１ ６１．２７±５．４６ ７７．３９±６．８３ ８４．９１±８．６３ ２４．８１±３．１４ ７．２２±０．６８ａ １４．６２±１．２７

ＣＣＣＴ（ｎ＝ ５） ５７．８０±１．６４ａ ６３．４０±６．６６ ６０．５０±６．２１ ７９．８０±３．７０ ８３．８０±４．５９ ２５．３０±３．９６ ７．２６±０．４０ａ １５．００±１．４１

ＣＣＴＴ（ｎ＝ ２） ５３．００±１．４１ｂ ６０􀆰 ００±１．４１ ５８．００±１．４１ ７９．００±２．８３ ８７．００±２．８３ ２２．００±１．４１ ６．００±０􀆰 ００ｂ １３．５０±０．７１

ＣＴＣＴ（ｎ＝ ６４） ５４．２７±３．２８ｂ ６３．４１±４．２３ ６０．６５±４．１８ ７７．３７±５．３９ ８４．７４±６．８８ ２５．２８±３．４５ ７．３３±０．８７ａ １４．６３±１．４８

ＣＴＴＴ（ｎ＝ １２） ５４．３３±３．２６ｂ ６３．８３±４．５１ ６１．２１±５．３２ ７８．８８±７．７５ ８４．２５±７．０９ ２５．０８±３．４７ ７．３６±０．９８ａ １４．１３±１．６０

ＴＴＴＴ（ｎ＝ ９７） ５４．５３±３．３６ｂ ６３．８４±４．４６ ６０．９４±４．５４ ７７．４６±６．１９ ８５．０５±６．５２ ２５．１７±３．７７ ７．０６±０．８１ｂ １４．３３±１．３３

ＣＺ ＣＣＣＣ（ｎ＝ １１） ６９．１８±４．０２ ７２．４６±４．８２ ６８．９１±６．２７ ８８．３６±５．７１ ９５．９６±５．８８ ２６．３２±３．３３ ８．８４±０．７７ａ １７．０５±１．６７ａ

ＣＣＣＴ（ｎ＝ ４） ６９．７５±４．７９ ６７．５０±３．１１ ６４．９５±３．５６ ８６．００±６．３３ ９５．７５±１０．１５ ２５．７５±４．５７ ８．３３±１．２７ｂ １５．００±１．１６ｂ

ＣＣＴＴ（ｎ＝ ５） ７０．６０±３．０５ ７１．２０±２．９５ ６８．６０±２．６１ ８４．３０±６．９１ ９３．０４±６．９３ ２６．１８±２．８９ ８．６６±０．３９ａ １６．９０±０．８９ａ

ＣＴＣＴ（ｎ＝ ７７） ６９．９４±４．０７ ７２．１１±５．２８ ６８．８３±５．２７ ８５．１５±５．６７ ９２．７９±６．９３ ２６．３１±２．８４ ８．４９±０．８６ａｂ １６．１０±１．４７ａｂ

ＣＴＴＴ（ｎ＝ ４１） ６９．７５±３．９３ ７２．２０±８．４４ ６９．６６±６．３９ ８５．５６±６．３７ ９４．３０±８．９８ ２６．４２±３．３１ ８．３５±０．９１ｂ １６．４１±１．５８ａｂ

ＴＴＣＣ（ｎ＝ １） ７２．００ ７０􀆰 ００ ６７．００ ８６．００ ９０􀆰 ００ ２９．００ １０􀆰 ００ １９．００

ＴＴＴＴ（ｎ＝ １９４） ７０．２８±４．１０ ７２．２１±５．７８ ６９．１６ ±５．８０ ８６．７５±６．０８ ９４．３４±６．９１ ２６．６３±３．２３ ８．６５±０．８９ａ １６．７７ ±１．４４ａ

表 ７　 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点的组合基因型对山羊体尺性状的影响 ｃｍ　

品种 基因型 体高 体斜长 体直长 胸围 腹围 后腿围 管围 尻宽

ＣＺ ＡＡＴＴ（ｎ＝ １２３） ７０．４８±３．８４ａ ７１．９２±５．７１ ６８．７２±５．６９ａｂ ８７．２４±６．４４ａ ９４．６５±７．１０ ２６．６２±２．９７ ８．６７±０．８７ａ １６．８４±１．４６ａ

ＧＡＣＴ（ｎ＝ ９１） ７０􀆰 ０４±３．９２ａｂ ７１．７６±６．４３ ６８．９０±５．１７ａｂ ８４．９４±５．６３ｂ ９３．１１±７．５６ ２６．５４±２．９９ ８．４１±０．８８ｂ １６．１９±１．５３ｂ

ＧＡＴＴ（ｎ＝ ６２） ７０．３２±４．０９ａｂ ７３．１１±４．５６ ７０．４２±４．６３ａ ８６．２７±５．２５ａｂ ９４．１９±６．２１ ２６．８３±３．５７ ８．５８±０．７９ａｂ １６．７３±１．３５ａ

ＧＧＣＣ（ｎ＝ ２０） ６９．６５±３．８０ａｂ ７１．１５±４．４０ ６８．０４±５．１６ａｂ ８６．８８±６．０６ａｂ ９５．１９±６．７９ ２６．１７±３．３１ ８．６９±０．８０ａ １６．６０±１．５９ａｂ

ＧＧＣＴ（ｎ＝ ２７） ６９．３２±４．３３ａｂ ７３．４０±６．７６ ６９．８８±７．１７ａｂ ８６．４７±６．７０ａｂ ９３．９９±８．２６ ２５．６９±２．９８ ８．５４±０．８６ａｂ １６．２７±１．４８ａｂ

ＧＧＴＴ（ｎ＝ １０） ６７．８０±６．２９ｂ ７０􀆰 ００±１１．０１ ６６．５５±１０．８３ｂ ８３．６５±５．３２ｂ ９１．１０±８．２３ ２５．６３±４．０２ ９．０２±１．５６ａ １６．３５±１．９２ａｂ

ＮＳ ＡＡＴＴ（ｎ＝ ２１） ６６．９３±３．５２ ６６．３８±３．４７ ６３．２１±３．２４ ８２．１４±４．３３ ８６．５５±７．６５ ３２．５２±３．３３ａ ８．１６±０．７５ １５．８１±１．４１

ＧＡＣＴ（ｎ＝ ２８） ６６．４６±４．１１ ６６．９１±４．３６ ６４．２３±４．３３ ８２．５０±６．６９ ８５．６２±６．６６ ２９．９９±３．０４ｂ ８．０１±０．８３ １５．５８±１．６６

ＧＡＴＴ（ｎ＝ １５） ６６．４３±４．２６ ６５．５３±４．５３ ６３．０７±４．６８ ８０．２７±４．５３ ８３．６７±７．９０ ３１．８８±３．８５ａ ８．１３±１．１９ １５．８７±１．４６

ＧＧＣＣ（ｎ＝ ５） ６７．９０±２．４１ ６５．８０±３．４９ ６３．４６±３．８２ ８１．８０±２．４９ ８７．６０±２．８８ ３１．０４±４．０６ａｂ ８．０８±０．７５ １５．３０±０．８４

ＧＧＣＴ（ｎ＝ １０） ６５．６０±２．８４ ６４．２０±３．１２ ６１．５１±３．０２ ８０．４９±４．５４ ８５．３０±４．７９ ２８．４０±２．５０ｂ ７．８６±０．５７ １５．４０±０．７０

ＧＧＴＴ（ｎ＝ ２） ６４．７５ ±４．６０ ６４．００ ±１．４１ ６１．５０±０．７１ ８０􀆰 ００±２．８３ ８８．００ ±２．８３ ３２．５０ ±２．１２ａ ８．２５ ±０．３５ １５．５０±０．７１

３　 讨论

３􀆰 １　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因多态位点的遗传参数比较

Ｈｏ、 Ｈｅ、 Ｎｅ 和 ＰＩＣ 等是衡量群体遗传变异的重

要参数， 群体间在遗传方面的本质差异可根据不同的

遗传参数体现［２０］。 本研究中， ３ 种山羊 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、
ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ 位点在群体中分布均匀， Ｈｏ
值和 Ｈｅ 值均在 ０􀆰 ５０ 左右。 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位点在 ＬＺ 山

羊群体中的 Ｈｏ 值较高， 在 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊群体中的

Ｈｏ 和 Ｈｅ 值接近 ０􀆰 ５０， 说明该位点在 ＬＺ 山羊群体中

已经进行选育工作。 在其他位点上各 ＳＮＰ 的 Ｈｏ 值较

高， Ｈｅ 值较低， 说明这些位点遗传性能较稳定， 在

育种工作中易于保种和提高杂种优势。 在群体中， 等

位基因分布越均匀， 所检测到的等位基因的绝对数与

有效 等 位 基 因 数 越 接 近［２１－２２］。 ＯＲ２ＡＰ１ 基 因 中

ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ 位点

Ｎｅ 值接近 ２， 与实际等位基因数相近， 表明这些位

点上 ２ 个等位基因在群体中的分布比较均匀， 其余位

点 Ｎｅ 值接近 １， 说明等位基因在各群体中分布不均

匀， 群体间遗传差异较大。
一个群体中 ＰＩＣ 与其位点 Ｈｅ 成正比， ＰＩＣ 含量

越大， Ｈｅ 比例越大， 所提供的遗传信息越高［２３－２５］。
本研究中， ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ、 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ９０９Ｃ＞Ｔ 位点

在 ＣＺ、 ＬＺ 和 ＮＳ 群体中呈现为中度多态， 说明这 ３
个位点能够提供较为丰富的遗传信息。 在 ＬＺ 群体

中， ｇ􀆰 ３６５ Ｔ＞Ｃ 位点呈现为中度多态， 说明 ＬＺ 的这

个位点还有可以挖掘的遗传资源。 在 ＣＺ 和 ＮＳ 群体

中， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位点呈现为中度多态， 说明这个位点

·３３·畜牧与兽医　 ２０２５ 年　 第 ５７ 卷　 第 ４ 期



在 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊群体中的遗传资源还有待挖掘。 其

余位点上 ３ 种山羊呈现为低度多态， 说明这位点的遗

传资源可能已经开发完全。
卡方检验结果显示， 在 ＣＺ、 ＬＺ 和 ＮＳ 山羊群体

中， ｇ􀆰 ９０９Ｃ ＞ Ｔ 和 ｇ􀆰 ６２７Ｇ ＞ Ａ 位 点 偏 离 Ｈａｒｄｙ －
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态， 说明人们长期对这 ３ 个位点相关

联的某一性状进行人为选育。 在 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ、 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞
Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ ＞ Ｃ 位点的基因型分布符合 Ｈａｒｄｙ －
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡状态， 说明这 ３ 个 ＳＮＰ 可能不受目前

选育措施的影响， 在选育过程中它们的遗传变化仍然

是随机的。
３􀆰 ２　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因与体尺性状的关系分析

不同的基因型在动物生长过程中的平均值各不相

同， 根据其平均值的大小， 可以作为动物早期生长性

状发育的有利基因型的判断依据［２６－２８］。 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位

点的碱基由 Ｇ 突变为 Ａ， 在 ３ 种山羊中都有性状伴随

基因型的改变发生了明显变化， 结果显示 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ
位点可能是影响 ＬＺ、 ＣＺ 和 ＮＳ 山羊优秀体尺性状的

基因， ＬＺ 山羊群体中 ＧＧ 型为优势基因型， ＣＺ 和 ＮＳ
山羊群体中 ＡＡ 型为优势基因型。 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点的

碱基由 Ｃ 突变为 Ｔ， 属于同义突变， 却在 ３ 个品种的

山羊中都有性状伴随基因型的改变发生了明显变化。
结果显示 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点可能是影响 ＬＺ、 ＣＺ 和 ＮＳ 山

羊优秀体尺性状的主效基因， ＬＺ 群体 Ｃ 为优势基因，
ＣＺ 和 ＮＳ 群体中 ＴＴ 型为优势基因型。 ｇ􀆰 ３６５Ｃ＞Ｔ 位

点碱基由 Ｃ 突变为 Ｔ， 属于同义突变。 结果显示

ｇ􀆰 ３６５Ｃ＞Ｔ 位点可能是影响 ＬＺ 和 ＣＺ 骨骼发育的关键

基因。 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 位点的碱基由 Ｇ 突变为 Ａ， 属于同

义突变。 结果显示 ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 位点可能是影响 ＬＺ 和

ＮＳ 山羊骨骼发育的关键基因， ＬＺ 山羊群体中 ＡＡ 型

为优势基因型， ＣＺ 山羊群体中 ＧＧ 型为优势基因型。
３􀆰 ３　 ＯＲ２ＡＰ１ 基因连锁不平衡分析

许多遗传因素和非遗传因素共同作用导致 ＬＤ 水

平产生， 除了突变和重组会对 ＬＤ 产生影响外， 群体

结构和大小、 染色体位置和片段选择强度、 遗传漂

变、 物种交配体系等都会对其造成影响［２９－３０］。 ＬＺ 山

羊群体 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点组合分析结果显

示， 在这 ２ 个位点中存在加性效应， ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点

对管围的影响更大， 且 Ｃ 为优势基因。 ＣＺ 黑山羊群

体 ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点组合分析结果显示，
在体高这个性状上， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 位点上 ＡＡ 型为优势

基因型， 在胸围、 管围、 尻宽上， ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 上的 ＴＴ
型为优势基因型， 且对性状的影响更大。 ＣＺ 黑山羊

群体 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ 位点组合分析结果显示，
ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞ Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ ＞ Ｃ 位 点 间 存 在 加 性 效 应。
ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 位点的组合分析结果显示，

两位点间存在加性效应， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 中 Ａ 为优势基

因， ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 中 ＴＴ 为优势基因型。

４　 结论

综上， ＯＲ２ＡＰ１ 基因中， ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 可作为改良

雷州山羊后腿围、 川中黑山羊体高和胸围以及努比亚

山羊后腿围的分子标记； ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 可作为提高雷州

山羊管围， 川中黑山羊胸围、 管围、 尻宽以及 ＮＳ 后

腿围的分子标记； ｇ􀆰 ３６５Ｃ＞Ｔ 可作为改进雷州山羊管

围、 川中黑山羊尻宽的分子标记； ｇ􀆰 ６２７Ｇ＞Ａ 可作为

改良雷州山羊管围、 川中黑山羊体斜长和体直长的分

子标记。 ＣＣＣＴ、 ＴＴＴＴ 型 （ ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ３６５Ｔ＞Ｃ）
以及 ＡＡＴＴ、 ＧＡＴＴ 型 （ｇ􀆰 １１５Ｇ＞Ａ 和 ｇ􀆰 ３５７Ｃ＞Ｔ） 是

培育优秀体尺性状山羊的优势基因型。
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