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摘要： 旨在提升苏梅猪配套系中梅山猪高产专门化品系 （Ｍ 系） 的产仔数并对配合力测定工作的部分研究进展进行报告， 为苏梅猪配套系培育

提供基础。 本试验采用 ｒｓ３３２０６９４５３ 突变位点结合母系指数选育方法， 对 Ｍ 系 １～３ 世代群体进行持续选育， 跟踪统计初产总产仔数 （ＴＮＢ）； 进

一步在 ２ 个试验场 （场一、 场二） 开展配合力测定工作， ２ 个试验场采用不同饲喂方式， 以 Ｍ 系 ３ 世代母猪为母本， 分别与皮特兰和大白公猪杂

交， 产生杂交后代皮梅猪 （ＰＭ） 和大梅猪 （ＬＷＭ） 并进行体重与体尺测定， 比较不同杂交组合的生长性能及不同饲喂方式下的表现差异。 结

果： 经 ３ 个世代选育， Ｍ 系猪后备猪候选群体 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点优势等位基因 Ｃ 频率从 １ 世代的 ０􀆰 ３７ 升至 ３ 世代的 ０􀆰 ６８， ３ 世代梅山猪后备群体

平均总产仔数为 １３􀆰 ７ 头， 相较于 １ 世代梅山猪后备群体平均总产仔数 １２􀆰 ０ 头， 提升了 １􀆰 ７ 头； 通过配合力测定工作发现， 场一 ６ 月龄测定中，
ＬＷＭ 体长极显著大于 ＰＭ （Ｐ＜０􀆰 ０１）， ＰＭ 管围显著大于 ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 场二 ６ 月龄测定中， ＰＭ 体重和管围均显著高于 ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其

余体尺性状无显著差异， 但相较于梅山猪的体重与体尺性状差异显著。 综上， 基于分子标记的选育可有效提高梅山猪繁殖性能， 杂交对梅山猪的

体型劣势很大程度上进行了弥补。 结合体型性状和当前优质肉市场对黑毛色的偏爱， 选择体型好、 毛色黑、 肢蹄强的 ＰＭ 作为苏梅猪配套系的优

质二元母本， 相关试验结果为配套系选育奠定了扎实的基础。

关键词： 配套系； 总产仔数； 体重与体尺

中图分类号： Ｓ８１３􀆰 ２　 　 　 文献标志码： Ａ　 　 　 文章编号： ０５２９－５１３０（２０２５）１２－０００９－０８

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｈｉｇｈ ｙｉｅｌｄ ｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄ ｌｉｎｅ ｏｆ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ＰＭ ａｎｄ ＬＷＭ ｐｉｇｓ

ＷＡＮＧ Ｓｏｎｇｈａｏ１， ＬＩＵ Ｚｈｕｏ１， ＬＩＵ Ｃｈｅｎｘｉ１， ＬＩＵ Ｑｉａｎ１， ＪＩＮ Ｘｕｅｘｉａ２， ＷＡＮＧ Ｊｉｎｇ２， ＷＵ Ｊｉａｍｉｎ２，
ＺＨＯＵ Ｔｅｎｇｂｉｎ２， ＳＨＥＮ Ｙｏｎｇｊｉｅ２， ＨＵＡＮＧ Ｒｕｉｈｕａ１， ＬＩ Ｐｉｎｇｈｕａ１∗

（１􀆰 Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｌｉｖｅ Ｓｔｏｃｋ ａｎｄ Ｐｏｕｌｔｒｙ （ＰＩＧ） Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ， Ｍｉｎｉｓｔｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ
ａｎｄ Ｒｕｒａｌ Ａｆｆａｉｒｓ （Ｎａｎｊｉｎｇ） ／ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｗｉｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００１４， Ｃｈｉｎａ；

２􀆰 Ｋｕｎｓｈａｎ Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｓｔａｔｉｏｎ， Ｋｕｎｓｈａｎ ２１５３０１， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｉｍｅｄ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ ｓｉｚｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｉｇｈ－ｙｉｅｌｄ ｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄ Ｍｅｉｓｈａｎ ｌｉｎｅ （Ｍ ｌｉｎｅ） ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ Ｓｕｍｅｉ ｐｉｇ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｌｉｎｅｓ ａｎｄ ｔｏ ｒｅｐｏｒｔ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ａｂｉｌｉｔｙ－ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｔｅｓｔｓ， ｔｈｅｒｅｂｙ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｙｓｔｅｍ． Ｔｈｅ Ｍ ｌｉｎｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ １ ｔｏ ３ ｗｅｒｅ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｌｙ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｗｈｉｃｈ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｔｈｅ ｒｓ３３２０６９４５３ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｗｉｔｈ ａ
ｍａｔｅｒｎａｌ ｌｉｎｅ ｉｎｄｅｘ， ａｎｄ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｂｏｒｎ （ＴＮＢ） ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐａｒｉｔｙ ｗａｓ ｔｒａｃｋｅｄ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ａｂｉｌｉｔｙ－ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｔｅｓｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ
ａｔ ｔｗｏ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆａｒｍｓ （Ｆａｒｍ １ ａｎｄ Ｆａｒｍ ２） ｅｍｐｌｏｙｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄｉｎｇ ｒｅｇｉｍｅｎｓ． Ｔｈｅｎ， ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ３ Ｍ ｌｉｎｅ ｓｏｗｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ
ｍａｔｅｒｎａｌ ｐａｒｅｎｔｓ； ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｃｒｏｓｓｅｄ ｗｉｔｈ Ｐｉｅｔｒａｉｎ ａｎｄ Ｌａｒｇｅ Ｗｈｉｔｅ ｂｏａｒｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ， ｔｏ ｐｒｏｄｕｃｅ ｈｙｂｒｉｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ： Ｐｉｅｔｒａｉｎ × Ｍｅｉｓｈａｎ
（ＰＭ） ａｎｄ Ｌａｒｇｅ Ｗｈｉｔｅ × Ｍｅｉｓｈａｎ （ＬＷＭ）． Ｆｉｎａｌｌｙ， ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｔａｋｅｎ ｏｎ ｔｈｅｓｅ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｔｏ ｃｏｍｐａｒｅ ｇｒｏｗｔｈ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄｉｎｇ ｒｅｇｉｍｅｎｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ， ａｆｔｅｒ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ
ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｄｖａｎｔａｇｅｏｕｓ ａｌｌｅｌｅ Ｃ ａｔ ｔｈｅ ｒｓ３３２０６９４５３ ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｍ ｌｉｎｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｉｌｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ ０􀆰 ３７

　
收稿日期： ２０２５－０１－２６； 修回日期： ２０２５－０９－２４
基金项目： 国家重点研发计划项目 （２０２１ＹＦＤ１３０１１０５）； 江苏省农业重大新品种创制项目 （ＰＺＣＺ２０１７３２）
第一作者： 王淞灏， 男， 硕士研究生

∗通信作者： 李平华， 教授， 主要从事家猪复杂经济性状 ＱＴＬ 定位、 基因育种、 常规育种和猪肠道健康方面的研究， Ｅ－ｍａｉｌ： ｌｉｐｉｎｇｈｕａ７１８＠
ｎｊａｕ􀆰 ｅｄｕ􀆰 ｃｎ。

·９·畜牧与兽医　 ２０２５ 年　 第 ５７ 卷　 第 １２ 期



ｉｎ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ １ ｔｏ ０􀆰 ６８ ｉｎ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ３． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＴＮＢ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ３ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗａｓ １３􀆰 ７ ｐｉｇｌｅｔｓ， ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ
１􀆰 ７ ｐｉｇｌｅｔｓ， ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ １２􀆰 ０ ｐｉｇｌｅｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ １ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ａｂｉｌｉｔｙ－ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｔｅｓｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ， ａｔ Ｆａｒｍ １
（６－ｍｏｎｔｈ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ）， ｔｈｅ ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＬＷＭ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＰＭ （Ｐ＜０􀆰 ０１）； ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｃａｎｎｏｎ ｂｏｎｅ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒ⁃
ｅｎｃｅ ｏｆ ＰＭ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０５）． Ａｔ Ｆａｒｍ ２ （６－ｍｏｎｔｈ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ）， ｂｏｔｈ ｔｈｅ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｃａｎｎｏｎ
ｂｏｎｅ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ＰＭ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０５ ａｎｄ Ｐ＜０􀆰 ０１， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ）． Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｍａｉｎｉｎｇ ｂｏｄｙ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｅａｃｈ ｌｏｃａｔｉｏｎ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｂｏｔｈ ｈｙｂｒｉｄ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｔｒａｉｔｓ， ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｐｕｒｅｂｒｅｄ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇｓ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｍａｒｋｅｒ－ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅｄ
ｔｈｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｍｅｉｓｈａｎ ｐｉｇｓ， ａｎｄ ｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄｉｎｇ ｌａｒｇｅｌｙ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅｉｒ ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ． Ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｔｈｅ ｂｏｄｙ
ｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｍａｒｋｅｔ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｂｌａｃｋ ｃｏａｔ ｃｏｌｏｒ ｉｎ ｐｒｅｍｉｕｍ ｍｅａｔ ｐｒｏｄｕｃｔｓ， ｔｈｅ ＰＭ ｃｒｏｓｓ， ｗｈｉｃｈ ｅｘｈｉｂｉｔｓ ｇｏｏｄ ｃｏｎ⁃
ｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ｂｌａｃｋ ｃｏａｔ ｃｏｌｏｒ， ａｎｄ ｓｔｒｏｎｇ ｌｉｍｂｓ ａｎｄ ｆｅｅｔ， ｗａｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｓｕｐｅｒｉｏｒ ｂｉｎａｒｙ ｍａｔｅｒｎａｌ ｐａｒｅｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｓｕｍｅｉ ｐｉｇ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｌｉｎｅｓ．
Ｔｈｅｓｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ａ ｓｏｌｉｄ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｌｉｎｅｓ．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ： ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｌｉｎｅｓ； ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｂｏｒｎ； ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ

　 　 梅山猪是由长江下游南部地区的一个古老猪种大

花脸猪演变而来， 原分为大型梅山猪、 中型梅山猪和

小型梅山猪。 目前大型梅山猪已经绝迹， 小型梅山猪

的中心产区在江苏太仓的浏河两岸， 中型梅山猪中心

产区在江苏昆山和上海嘉定等地区。 梅山猪作为世界

闻名的高繁殖力猪种， 其种质资源优势需要保持并不

断提升［１］。 伴随着外国猪种的进入， 中国传统地方

猪的养殖规模不断缩小， 使得梅山猪长期处于保种状

态下， 繁殖性能因近交等因素而逐年降低， 因此梅山

猪高繁种质资源优势需要恢复并不断改良提升［２］。
开展梅山猪高产专门化品系 （Ｍ 系） 的选育， 有效

提升这一群体的产仔性能， 培育出产仔性能更高的梅

山猪新品系， 有利于减缓梅山猪长期保种状态下近交

积累导致的产仔等性能的退化， 为梅山猪的保护和利

用打下基础。 然而， 产仔性状作为复杂的数量性状，
遗传力低， 传统选育的遗传进展较慢， 需要结合现代

分子育种技术进行辅助选育。 实验室前期发现了影响

梅山猪总产仔数性状的最显著单核苷酸多态性

（ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＮＰ ） 标 记 位 点

ｒｓ３３２０６９４５３， 该位点有利等位基因型 ＣＴ 个体比 ＴＴ
个体平均多 ０􀆰 ４５ 头总产仔数， 通过选育提升优势基

因位点在梅山猪群体中的频率， 结合估计育种值有望

加快提升梅山猪的产仔性能［３］。
中国本土猪种与世界通用瘦肉型商业品种相比，

前者生长性能较差， 体躯短小且肉质较肥［１］， 后者

发育迅速、 饲料转化率高、 胴体产量高［４］。 猪的体

尺、 体重等生长参数是反映猪生长状况以及种猪选育

等环节的重要指标， 并且与猪生理机能、 抗病力及对

外界生活条件的适应能力等密切相关［５］。 中国本土

猪品种生长速度缓慢， 饲料效率差， 导致经济优势和

市场竞争力有限［６］。 杂交可能是提升当地猪种价值

的有效策略， 我国发展新种群的主要方法就包括使用

世界通用瘦肉型猪品种与中国本土猪种的杂交［７－８］。
为了更好地开展猪遗传选育与杂交改良工作， 利用杂

种优势培育繁殖性能强、 生长速度快的优质苏梅猪配

套系， 本研究在专门化品系选育基础上， 开展配合力

测定， 对比不同杂交组合之间的体尺性状， 并且与梅

山猪进行对比分析， 期望改善梅山猪肉质优但生长速

度慢和体型较小的劣势。 目前许多企业和猪场期望养

“大猪”， 总产仔数和体尺性状能够更直接地体现经

济价值。 吴义景等［９］ 针对安徽境内的定远猪进行了

高生长性能方面新品系的培育研究， 以生长速度快的

巴克夏猪为父本， 以繁殖性能好、 肉质优的定远猪为

母本进行一代杂交， 在杂交一代的基础上进行横交固

定， 逐步选育成含有 ５０％定远猪血统的黑毛定远猪

新品系， 该新品系比定远猪生长速度快、 饲料报酬

好， 比巴克夏猪繁殖和肉质性能优， 更适合开发优质

肉。 曾检华等［１０］对两广小花猪进行新品系培育， 使

其繁殖性能得到明显提高， 且未对其生长及胴体、 肉

质性状产生不利影响， 为下一步利用该品系奠定基

础。 梅山猪的繁殖力高是其一个非常明显的特征， 其

具备高产的遗传基础［１１］。 通过新品系培育， 不断发

掘其遗传潜力， 培育出产仔性能更优秀且更稳定的新

品系， 可以有效保持梅山猪优秀的种质资源不丢失，
不断提升梅山猪产仔性能， 提升其市场竞争力。 随着

中国经济进入高质量发展新阶段， 生猪产业的发展方

式从以数量扩张为主转向以质量提升为主［１２］。 全国

各地正利用周边优秀地方猪种进行新品系杂交猪种培

育试验， 仅江苏省就已培育出苏淮猪［１３］、 苏姜

猪［１４］、 苏太猪［１５］等猪种。 利用选育后的梅山猪高产

新品系作为优质母本， 运用于杂交试验培育猪新品种

或配套系， 有望增加生猪养殖的经济效益， 满足市场

对于高端猪肉的消费需求。
苏梅猪配套系培育工作由南京农业大学、 昆山市

梅山猪保种有限公司、 江苏省畜牧总站、 史记生物有

限公司等单位于 ２０１８ 年开始联合实施。 配套系使用

梅山猪高产专门化品系选育后的 Ｍ 系 ３ 世代母猪作

为第一母本， 皮特兰 （Ｐ 系） 作为第一父本， 进行
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二元杂交产生皮梅母猪 （ＰＭ） 作为终端母本。 作为

对照， 方案同时使用大白猪 （ＬＷ 系） 公猪与 Ｍ 系 ３
世代母猪杂交， 产生大梅二元母猪 （ＬＷＭ）， 与 ＰＭ
母猪进行性能对比。 最后， 筛选优质终端父本与 ＰＭ
杂交， 产生优质三元终端商品猪。 目前， 苏梅猪配套

系培育工作已经进行了多年的专门化品系培育， 其中

作为母系品种的 Ｍ 系母猪已持续选育 ３ 个世代， 主

要对总产仔数进行选育。 本试验首先对 Ｍ 系猪后备

猪候选群体不同世代产仔性能和 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点优

势等位基因频率进行跟踪分析， 查看 Ｍ 系后备候选

群体的选育效果； 其次， 利用 Ｍ 系 ３ 世代母猪与皮

特兰和大白公猪进行配合力测定， 对产生的 ２ 种杂交

后代 ＰＭ、 ＬＷＭ 进行体重与体尺测定， 为苏梅猪配

套系选择更优的二元母本提供理论基础。

１　 材料及方法

１􀆰 １　 试验动物

本试验的研究动物之一梅山猪来自昆山市梅山猪

保种有限公司， 另外选择本配套系共同培育单位史记

生物有限公司同期选育的 Ｐ 系和 ＬＷ 系 ３ 世代公猪精

液与 ３ 世代 Ｍ 系后备母猪杂交产生的 Ｆ１ 代 ＰＭ 和

ＬＷＭ 作为体重与体尺的测定对象。 ＰＭ 和 ＬＷＭ 有 ２
个群体， 分别来自江苏省苏州昆山市梅山猪产业发展

有限公司 （场一） 和南京农业大学淮安研究院实验

猪场 （场二）， 场一群体采取自由采食的饲养方法，
场二群体采取定时定量饲喂的饲养方法。 ４ 月龄场一

选择 ２０６ 头 ＰＭ 猪和 ８９ 头 ＬＷＭ 猪进行测定， 场二选

择 ８３ 头 ＰＭ 猪， ３９ 头 ＬＷＭ 猪进行测定， 经过淘汰

后， ６ 月龄场一选择 １７３ 头 ＰＭ 猪和 ６５ 头 ＬＷＭ 猪进

行测定， 场二选择 ６１ 头 ＰＭ 猪和 ３９ 头 ＬＷＭ 猪进行

测定。 由于场二 ４ 月龄阶段人手不足， 仅测定了

体重。
１􀆰 ２　 试验地点及时间

江苏省昆山市梅山猪保种有限公司、 江苏省昆山

市梅山猪产业发展有限公司、 南京农业大学淮安研究

院实验猪场。 梅山猪高产专门化品系 （Ｍ 系） 试验

从 ２０２１ 至 ２０２３ 年， 体重与体尺测定试验分为 ２ 个群

体， 从 ２０２３ 年 ６ 月 ２８ 日开始至 ２０２４ 年 ３ 月 １０ 日

结束。
１􀆰 ３　 测定指标

收集 Ｍ 系多个世代候选群体的总产仔数信息和

准确的 ３ 代系谱信息， 并采集上述群体所有个体的耳

组织样本。 候选样本采集过程使用剪耳钳进行耳组织

样采集， 耳样剪下后用镊子将其放入预先准备的含

７０％酒精离心管中， 并记录样品耳号， 以保证每个样

品都准确来自相应的母猪个体。 装好后将离心管置于

－２０ ℃冰箱内保存。 对 Ｍ 系母猪进行繁殖性能记录，
针对配种并妊娠的梅山猪母猪， 收集其初产总产仔数

数据， 其中总产仔数包括产活仔数、 死胎数和木乃伊

数。 在 ２ 个群体中均测定杂交 Ｆ１ 代 ＰＭ、 ＬＷＭ 的体

尺与体重， 体尺性状包括体高、 体长、 胸围、 腹围、
管围， 并在场一群体中测定了与 Ｆ１ 代 ＰＭ、 ＬＷＭ 及

同一批次出生的 Ｍ 系猪候选群体作为改良效果参照，
测定阶段主要包括 ４、 ６ 月龄阶段， 使用直尺、 软尺、
笼称、 套猪绳等工具， 多人配合， 对每个个体进行测

量记录并及时录入表格。
１􀆰 ４　 ＤＮＡ 提取与 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点分型

利用美基生物科技公司的 ＤＮＡ 提取试剂盒

（Ｄ３０１８ ） 提 取 耳 组 织 样 ＤＮＡ， 利 用 ＮＣＢＩ 网 站

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｔｏｏｌｓ ／ ｐｒｉｍｅｒ － ｂｌａｓｔ ／ ）
中的在线引物设计工具 Ｐｒｉｍｅｒ－ＢＬＡＳＴ 设计引物， 挑

选出能够特异扩增出包含 ｒｓ３３２０６９４５３ 这个 ＳＮＰ 位点

的 ＤＮＡ 短片段， 正向引物序列为 ５′－ＣＡＣＴＴＧＧＴＡ⁃
ＣＡＧＣＣＴＧＡＡＧＧＡ－３′， 反向引物序列为 ５′－ＡＡＧＴＧ⁃
ＧＴＴＡＣＣＴＧＧＣＴＣＡＣＡＧ－ ３′。 引物 ＰＣＲ 反应体系为

２５ μＬ， 其中 ＤＮＡ 工作液为 ２ μＬ， 正向引物和反向

引物均为 １ μＬ， Ｔ３ 酶 ２２ μＬ。 反应条件为： ９５ ℃
２ ｍｉｎ； ９６ ℃ ２０ ｓ， ６０ ℃ ３０ ｓ， ７２ ℃ ４５ ｓ， ３５ 个循

环； ７２ ℃ １０ ｍｉｎ； ４ ℃ 保存。 进行凝胶电泳检测，
条带单一明亮则表示扩增效果好， 将梅山猪 ＤＮＡ 的

ＰＣＲ 扩增产物送到擎科生物科技有限公司测序。 测

序结果利用 Ｃｈｒｏｍａｓ 软件对 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点进行分

型判读， 并计算等位基因频率和基因型频率， 计算方

法为： 假设 Ｃ 等位基因频率为 ｐ， Ｔ 等位基因频率为

ｑ， ＣＣ 基因型频率为 ｐ２， ＴＴ 基因型频率为 ｑ２， ＣＴ 基

因型频率为 ２ｐｑ。
１􀆰 ５　 数据统计与分析

利用 Ｅｘｃｅｌ 对测定相关数据进行整理， 进行描述

性统计分析， 结果以 “平均值±标准差” 表示， 利用

ＩＢＭ ＳＰＳＳ ２７􀆰 ０ 的一般线性模型对测定结果进行差异

分析， Ｐ＜０􀆰 ０５ 表示差异显著， Ｐ＜０􀆰 ０１ 表示差异极

显著。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 Ｍ 系选育

由表 １ 所示， 分子标记 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点在 Ｍ 系

猪后备猪候选群体 １ 世代基础群中， 存在 １９ 头 ＴＴ 劣

势基因型个体， 在等位基因频率方面， 优势基因 Ｃ
的等位基因频率不到整个群体的一半， 仅为 ０􀆰 ３７，
而劣势等位基因 Ｔ 的等位基因频率为 ０􀆰 ６３。 ２ 世代 Ｍ
系猪后备候选群体在 １ 世代优选优配的基础上， 优势

等位基因频率和优势等位基因型频率有较大提升， 劣
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势纯合型 ＴＴ 型仅有 １ 头， 优势等位基因 Ｃ 的等位基

因频率提升至 ０􀆰 ５１， 劣势等位基因 Ｔ 的等位基因频

率下降至 ０􀆰 ４９。 ３ 世代 Ｍ 系猪后备候选群体在 ２ 世

代优选优配的基础上， 将优势等位基因频率提升至

０􀆰 ６８， 而劣势等位基因频率仅为 ０􀆰 ３２。
如表 ２ 所示： 选留后的 Ｍ 系 １ 世代后备群体的

初产平均总产仔数为 １２􀆰 ０ 头， ２ 世代 Ｍ 系后备群体

的初产平均总产仔数为 １３􀆰 ５ 头， 总产仔数为 １３􀆰 ５
头， 相较于 １ 世代后备群体总产仔数有了明显的提

升， 平均提升了 １􀆰 ５ 头。 ３ 世代 Ｍ 系后备群体平均初

产总产仔数为 １３􀆰 ７， 相较于 ２ 世代后备群体有了 ０􀆰 ２
头的提升。 变异系数在逐年降低， 说明 Ｍ 系母猪产

仔性状的均匀度也在提高， 也可以看到 Ｍ 系 ３ 个世

代目前总产仔数的选育进展在逐年升高。

表 １　 Ｍ 系后备猪候选群体各世代 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点

基因型分布表

群体
数量 ／ 头 等位基因频率

ＣＣ ＣＴ ＴＴ Ｃ Ｔ

１ 世代 ２ ４２ １９ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ６３

２ 世代 ２ ３２ １ ０􀆰 ５１ ０􀆰 ４９

３ 世代 １６ ２４ １ ０􀆰 ６８ ０􀆰 ３２

表 ２　 １～ ３ 世代 Ｍ 系母猪初产产仔数性状对比

群体 ｎ 总产仔数 ／ 头 变异系数 ／ ％

１ 世代 ６０ １２􀆰 ０±３􀆰 ４ ２８􀆰 ６８

２ 世代 １２７ １３􀆰 ５±２􀆰 ３ １７􀆰 １９

３ 世代 ２６ １３􀆰 ７±１􀆰 ９ １３􀆰 ５１

２􀆰 ２　 梅山猪杂交后代皮梅、 大梅与同世代梅山猪的

生长性能对比

　 　 如表 ３ 所示， 在 ４ 月龄体重方面， ２ 个群体 ＰＭ
的 ４ 月龄体重均高于 ＬＷＭ 的 ４ 月龄体重， 场一群体

中， ＰＭ 群体平均体重较 Ｍ 系后备猪候选群体高

１５􀆰 ６０ ｋｇ， ＬＷＭ 群体平均较 Ｍ 系后备猪候选群体高

１４􀆰 ３７ ｋｇ。 说明不论是 ＰＭ 还是 ＬＷＭ 体重都极显著

大于 Ｍ 系后备猪候选群体 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 场二群体 ＰＭ
的 ４ 月龄体重显著大于 ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 即便是在

定时定量饲喂条件下， 场二 ＰＭ 的 ４ 月龄体重也显著

高于场一的 Ｍ 系后备猪候选群体 ４ 月龄体重 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）。

由表 ４ 可知， ＰＭ 在各体尺性状上均优于 ＬＷＭ
猪， 但差异不显著。 ２ 种杂交组合的一致性均较好，
变异系数较低。 场一的 ＰＭ、 ＬＷＭ 群体在 ５ 个所测量

的性状中， 体长较 Ｍ 系长 ８ ｃｍ 左右 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 体

高高 ４ ｃｍ 左右 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 胸围长 ８ ｃｍ 左右 （Ｐ＜
０􀆰 ０１）， 腹围长 ４ ｃｍ 左右 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 管围分别长

２ ｃｍ （Ｐ＜０􀆰 ０１） 和 １ ｃｍ 左右 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 结果表明

Ｍ 系生长速度的杂交改良在 ４ 月龄阶段就有非常显著

的效果。

表 ３　 场一、 场二不同杂交组合 ４ 月龄体重比较

场别 杂交组合 ｎ ４ 月龄体重 ／ ｋｇ 变异系数 ／ ％

场一

ＰＭ ２０６ ５５􀆰 ２１±８􀆰 ７８Ａａ １５􀆰 ９０

ＬＷＭ ８９ ５３􀆰 ９８±９􀆰 ８６Ａａ １８􀆰 ２７

Ｍ 系 １４０ ３９􀆰 ６１±６􀆰 ４３Ｃｃ １６􀆰 ２０

场二
ＰＭ ８３ ４７􀆰 １４±９􀆰 ２８Ｂｂ １９􀆰 ６９

ＬＷＭ ３９ ４１􀆰 ３９±８􀆰 ６７Ｂｃ ２０􀆰 ９５

　 　 注： 同一因素肩标大写字母表示差异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 小写字

母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 下同。

表 ４　 场一不同杂交组合 ４ 月龄体尺比较

性状 杂交组合 ｎ
（平均值±

标准差） ／ ｃｍ
变异系数 ／ ％

体长

ＰＭ ２０６ ９１􀆰 ３２±５􀆰 ８１Ａａ ６􀆰 ３７

ＬＷＭ ８９ ９１􀆰 ０８±６􀆰 ６５Ａａ ７􀆰 ３０

Ｍ 系 １４０ ８２􀆰 ７５±５􀆰 ４１Ｂｂ ６􀆰 ５５

体高

ＰＭ ２０６ ４７􀆰 ５９±３􀆰 １２Ａａ ６􀆰 ５６

ＬＷＭ ８９ ４７􀆰 １０±３􀆰 ８８Ａａ ８􀆰 ２５

Ｍ 系 １４０ ４３􀆰 ４９±２􀆰 ６２Ｂｂ ６􀆰 ０１

胸围

ＰＭ ２０６ ８５􀆰 ２９±６􀆰 ３６Ａａ ７􀆰 ４５

ＬＷＭ ８９ ８５􀆰 １８±６􀆰 ４９Ａａ ７􀆰 ６２

Ｍ 系 １４０ ７７􀆰 ２４±５􀆰 ０５Ｂｂ ６􀆰 ５４

腹围

ＰＭ ２０６ ９９􀆰 １８±８􀆰 ００Ａａ ８􀆰 ０７

ＬＷＭ ８９ ９８􀆰 ５４±７􀆰 ６０Ａａ ７􀆰 ７２

Ｍ 系 １４０ ９４􀆰 ５４±８􀆰 １１Ｂｂ ８􀆰 ４５

管围

ＰＭ ２０６ １５􀆰 ４４±１􀆰 ６６Ａａ １０􀆰 ７６

ＬＷＭ ８９ １４􀆰 ４８±１􀆰 ８２ａ １２􀆰 ５８

Ｍ 系 １４０ １３􀆰 ４３±０􀆰 ９５ｂ ７􀆰 ０８

如表 ５、 ６ 所示， 在 ６ 月龄体重体尺方面， 场一

的结果显示 ＰＭ 体重相对 ＬＷＭ 更大， 但差异不显著，
管围显著大于 ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 但体长极显著小于

ＬＷＭ （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 其余性状差异均不显著。 场二群

体的结果显示， 相较于 ＬＷＭ， ＰＭ 的体重更大 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 体高、 胸围、 腹围和管围更大， 其中管围差

异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 腹围差异不显著 （Ｐ＞０􀆰 ０５），
其余性状均无明显差异。 对场一场二这 ２ 个群体进行

对比， 发现除体高外， 其余性状场一群体均极显著高
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于场二群体 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 说明饲养方式不同对 ＰＭ、
ＬＷＭ 的生长性能有显著影响。 针对场一的 Ｍ 系后备

猪候选群体， ６ 月龄平均体重为 ５５􀆰 ５０ ｋｇ， 同场的

ＰＭ （９９􀆰 ４７ ｋｇ） 和 ＬＷＭ （９８􀆰 ５２ ｋｇ） 群体极显著大

于 Ｍ 系后备猪候选群体 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 弥补了梅山猪

体型短小矮的劣势。

表 ５　 场一、 场二不同杂交组合 ６ 月龄体重比较

场别 杂交组合 ｎ ６ 月龄体重 ／ ｋｇ 变异系数 ／ ％

场一

ＰＭ １７３ ９９􀆰 ４７±１３􀆰 ３０Ａａ １３􀆰 ３７

ＬＷＭ ６５ ９８􀆰 ５２±１４􀆰 ４０Ａａ １４􀆰 ６２

Ｍ 系 １６３ ５５􀆰 ５０±１０􀆰 ４０Ｃｄ １８􀆰 ７５

场二
ＰＭ ６１ ８４􀆰 ２６±１２􀆰 ９３Ｂｂ １５􀆰 ３５

ＬＷＭ ３９ ７７􀆰 ９５±１０􀆰 ８７Ｂｃ １３􀆰 ９４

表 ６　 场一、 场二不同杂交组合 ６ 月龄体尺性状比较

性状 场别 杂交组合 ｎ （平均值±标准差） ／ ｃｍ 变异系数 ／ ％

体长

场一

场二

ＰＭ １７３ １１３􀆰 ０１±６􀆰 １１Ｂｂ ５􀆰 ４０

ＬＷＭ ６５ １１６􀆰 ２９±７􀆰 ８７Ａａ ６􀆰 ７６

Ｍ 系 １６３ ９４􀆰 ５９±６􀆰 ２３Ｄｄ ６􀆰 ５９

ＰＭ ６１ １０１􀆰 ４０±６􀆰 ２６Ｃｃ ６􀆰 １９

ＬＷＭ ３９ １０２􀆰 ２６±４􀆰 ８１Ｃｃ ４􀆰 ７０

体高

场一

场二

ＰＭ １７３ ５６􀆰 ６１±３􀆰 ３２Ｂｂ ５􀆰 ８７

ＬＷＭ ６５ ５６􀆰 ２９±３􀆰 ６８Ｂｂ ６􀆰 ５３

Ｍ 系 １６３ ４７􀆰 ７４±３􀆰 １０Ｃｃ ６􀆰 ５０

ＰＭ ６１ ６２􀆰 ０１±３􀆰 ０８Ａａ ４􀆰 ９６

ＬＷＭ ３９ ６０􀆰 ７８±３􀆰 １７Ａａ ５􀆰 ２１

胸围

场一

场二

ＰＭ １７３ １０４􀆰 ４７±６􀆰 ９７Ａａ ６􀆰 ６８

ＬＷＭ ６５ １０５􀆰 ４６±８􀆰 ５５Ａａ ８􀆰 １１

Ｍ 系 １６３ ８７􀆰 ８７±６􀆰 １７Ｃｃ ７􀆰 ０２

ＰＭ ６１ ９７􀆰 ２６±７􀆰 ４２Ｂｂ ７􀆰 ６３

ＬＷＭ ３９ ９４􀆰 ０９±６􀆰 ５１Ｂｂ ６􀆰 ９２

腹围

场一

场二

ＰＭ １７３ １２１􀆰 ６８±７􀆰 ６３Ａａ ６􀆰 ２７

ＬＷＭ ６５ １２１􀆰 ８９±８􀆰 ８２Ａａ ７􀆰 ２４

Ｍ 系 １６３ １０６􀆰 ６７±９􀆰 ２１Ｃｃ ８􀆰 ６３

ＰＭ ６１ １１４􀆰 ３９±９􀆰 ０５Ｂｂ ７􀆰 ９１

ＬＷＭ ３９ １１２􀆰 ７２±７􀆰 ５Ｂｂ ６􀆰 ７３

管围

场一

场二

ＰＭ １７３ １７􀆰 ６４±０􀆰 ９０Ａａ ５􀆰 １０

ＬＷＭ ６５ １７􀆰 ２３±１􀆰 ４２Ａｂ ８􀆰 ２４

Ｍ 系 １６３ １５􀆰 ６０±０􀆰 ９０Ｃｅ ５􀆰 ７６

ＰＭ ６１ １６􀆰 ７８±１􀆰 １５Ｂｃ ６􀆰 ９１

ＬＷＭ ３９ １５􀆰 ６４±１􀆰 １１Ｃｄ ７􀆰 １０

３　 讨论

３􀆰 １　 梅山猪高产专门化品系选育

为快速提升猪的总产仔数与生产效率， 可通过鉴

定影响产仔数的主效基因及其因果突变， 并持续选育

有利等位基因型， 实现分子标记辅助选择选育［１６］，
从而有效提升猪的总产仔数性状和生产效率。 本次试

验选择了 ｒｓ３３２０６９４５３ 这个 ＳＮＰ 位点进行 Ｍ 系后备

猪候选群体产仔性状分子标记辅助选育。 Ｒｏｔｈｓｃｈｉｌｄ
等［１７］发现， 在含有 ５０％梅山血统的合成系母猪中，
雌激素受体 （ＥＳＲ） 基因的一个多态位点的优势基因

纯合个体 （ＡＡ 型） 比非优势基因纯合个体 （ＢＢ 型）
的头胎总产仔数平均多 ２􀆰 ３ 头， 所有胎次平均总产仔

数多 １􀆰 ５ 头； 在大白猪中 ＡＡ 型个体与 ＢＢ 型个体的
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初产总产仔数和经产总产仔数都有显著差异， ＡＡ 型

个体产仔性能显著高于 ＢＢ 型个体， 对 ＥＳＲ 和与其连

锁的一些标记的分析表明， ＥＳＲ 基因的不同基因型对

总产仔数有较好的预测作用。 Ｖｉｎｃｅｎ 等［１８］ 选择 １６ 号

染色体上的催乳素受体基因 （ＰＲＬＲ） 作为研究梅山

猪合成系和大白猪窝总产仔数的候选基因， 发现该基

因 ＡｌｕＩ 位点的 ２ 个等位基因 Ａ、 Ｂ 可以控制 ０􀆰 ６ ～ １􀆰 ０
头总产仔数的差异。 ＶａｎＲｅｎｓ 等［１９］ 对 ７７ 头梅山与大

白杂 交 的 Ｆ２ 代 母 猪 的 研 究 表 明， 催 乳 素 受 体

（ＰＲＬＲ） 基因是达初情期日龄、 总产仔数、 仔猪平

均乳头数的主效基因或标记位点， 等位基因 Ａ 为总

产仔数性状的优势基因。 Ｋｉｍ 等［２０］ 研究表明， 梅山

猪与大白猪合成系母猪的雌激素磺基转移酶 （ＳＴＥ）
基因的 ｍＲＮＡ 的表达情况不同， 而该基因的表达量

不同可能与子宫容量有关， 因此 ＳＴＥ 基因可能是导

致猪子宫容量差异的一个候选基因。 本试验利用团队

发 现 的 显 著 影 响 梅 山 猪 总 产 仔 数 的 分 子 标 记

ｒｓ３３２０６９４５３ 位点， 该位点位于基因 ＣＬＳＴＮ２ 基因的

第一内含子上， ＣＬＳＴＮ２ 是一种钙相关基因， 参与细

胞增 殖、 分 化、 细 胞 死 亡、 肿 瘤 发 生 和 卵 泡 表

达［２１－２２］。 Ｗｉｊａｙａｎｔｉ 等［２１］ 研究表明， ＣＬＳＴＮ２ 基因在

山羊卵巢和输卵管组织中表达， 对哺乳动物的生育能

力有重要影响。 有研究证明， ＣＬＳＴＮ２ 基因中的 ｉｎｄｅｌ
可用于山羊的标记辅助选择， 该基因协调下丘脑分泌

促卵泡激素 ２， 导致雌激素水平升高， 延长发情周

期， 延长黄体期， 从而抑制排卵并影响产仔数［２３］。
Ｌｉｕ 等［２１］ 发现， ＣＬＳＴＮ２ 中 ｒｓ３９９５３４５２４ 位点在多胎

和单胎品种的基因型和等位基因频率有显著差异， 与

产羔数性状显著相关。 突触蛋白 Ｃａｌｓｙｎｔｅｎｉｎ ２ 作为钙

介导的突触后膜蛋白， 可能由 Ｃａ２＋影响其活性以影响

动物的繁殖性能。 团队前期研究二花脸猪的生理发

现， 子宫角长度发育差异和围着床期子宫内膜 Ｃａ２＋含

量升高可能是造成二花脸猪产仔数表型变异的重要生

理原因［２４］。 汉丽梅等［２５］对中国林蛙春季繁殖期研究

结果表明， 林蛙排卵前血清内钙离子浓度为排卵后近

２ 倍， 说明钙离子对林蛙卵巢排卵有一定影响。 近年

来， 有许多研究证明颗粒细胞能分泌 Ｃａ２＋等小分子影

响卵母细胞成熟， Ｃａ２＋参与蛋白激酶 Ｃ （ＰＫＣ） 信号

通路来调控卵母细胞减数分裂［２６］。 此外， ＣＬＳＴＮ２ 基

因被发现参与脂质代谢， 影响牛胴体特征， 说明其可

能与脂肪发育有关［２７］。 团队前期定位到此位点后，
发现 ＣＴ 基因型产仔数优于 ＴＴ 基因型， 因此向着 Ｃ
等位基因频率高的方向选育， 但目前由于 ＣＣ 基因型

个体较少， 其表型缺少统计学意义， 后续会持续进行

观察， 并结合母系繁殖指数在 Ｍ 系后备猪候选群体

中进行多个世代持续选育。 该位点的优势等位基因 Ｃ

的基因频率已经从 １ 世代 Ｍ 系后备猪候选群体的

０􀆰 ３７ 选育到 ３ 世代 Ｍ 系后备猪候选群体的 ０􀆰 ６８， 平

均总产仔数由 １ 世代 Ｍ 系后备猪候选群的 １２􀆰 ０ 头提

升到了 ３ 世代 Ｍ 系母猪的 １３􀆰 ７ 头。 提示 ｒｓ３３２０６９４５３
位点优势等位基因的选育， 结合母系繁殖指数确实可

以提升梅山猪的总产仔数， 是培育梅山猪高产专门化

品系的一种有效手段。
３􀆰 ２　 ＬＷＭ、 ＰＭ 的体重与体尺性状对比分析

动物体尺性状不仅反映了自身的体格大小和生长

发育状况， 还可以获得有关种族特征的遗传关系［２８］，
与其生产性能有着密切的联系。 猪的体尺性状是猪最

直观的生产指标， 通常以体重和体尺作为猪体尺性状

评定的依据［２９］。 生长性状 （胸围、 体围、 腹围、 体

高、 背高、 胸深、 背膘厚、 达 １００ ｋｇ 体重日龄等）
是养猪业中直接影响猪肉生产效率的重要经济性

状［３０］， 能直接反映猪的生长速度， 且胸围、 腹围、
背膘厚可用于预测动物体脂率［３１］。 在大白猪和长白

猪群体中的研究发现， 生长性状在繁殖、 胴体、 生长

性状中总经济权重占比最高， 是猪育种的重要目标性

状［２４］， 并且与猪的肌肉生长、 脂肪沉积和骨骼发育

等生物过程紧密相连［３２－３３］。
中国地方猪种的生长性能相较于世界通用瘦肉型

猪商业品种较差， 其大多数体型比较短、 小、 矮， 并

且瘦肉率低［３４］， 不太符合主流市场的消费需求。 本

试验结果发现， 二元杂交 ＰＭ、 ＬＷＭ 不论在自由采

食还是定时定量限饲的条件下， 生长性能均显著优于

自由采食条件下的 Ｍ 系后备猪群体， 并且在 ４ 月龄

阶段就已经差异明显， 很好地说明了与世界通用瘦肉

型猪商业品种杂交可以显著改善梅山猪生长速度慢、
体型短小的劣势， 提高了经济效益并满足了市场的消

费需求。 杂种优势在农业生产中具有重要意义。 育种

工作者以宁乡猪作为母本与外来优秀猪种进行杂交，
发现宁乡猪与杜洛克杂交产生的后代在胴体重、 眼肌

面积、 背膘厚等方面均有提升［３５］。 朱吉等［３６］ 通过设

计巴克夏猪×宁乡猪、 杜洛克猪×宁乡猪、 巴克夏猪×
（巴克夏猪×宁乡猪） 和 （巴克夏猪×宁乡猪） × （巴
克夏猪×宁乡猪） 的 ４ 个杂交组合试验， 比较宁乡猪

不同杂交组合的优劣， 发现 ４ 个杂交组合均表现出优

良的胴体性能和肉质特性。 乔佳坤等［３７］ 通过设计杜

华杂交猪并测量生长相关指标发现， 杜华杂交猪的生

长性状与其亲本平均性能相比表现出显著优越的性

能。 研究表明， 基因的上位效应和加性效应可以通过

杂交的方式产生杂种优势， 从而提高畜禽的生产效率

和经济效益。 综上， 杂种优势的利用可以极大地提高

杂交后代的生产性能［３８］。
本试验描述了 ２ 个群体 ＰＭ、 ＬＷＭ 不同阶段体重
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体尺的情况， 对比 ２ 个二元杂交组合 ＰＭ、 ＬＷＭ 在 ２
个猪场测定的体重与体尺数据发现， 场一的 ４ 月龄

ＰＭ 在各体型性状上均优于 ＬＷＭ， 但差异不显著。 ６
月龄 ＰＭ 管围显著高于 ＬＷＭ， 但体长极显著低于

ＬＷＭ， 管围更大可能说明 ＰＭ 的肢体力量更强， 有

成为配套系终端母本的优势， 而 ＬＷＭ ６ 月龄体长显

著高于 ＰＭ 的原因可能是其父本大白猪的肋骨数较父

本皮特兰猪的肋骨数多， ＬＷＭ 在肋骨数方面的加性

效应高于 ＰＭ， 使得 ＬＷＭ 拥有更多的肋骨数致使体

长更长， 具体原因还需进一步考量； 场二的 ４ 月龄和

６ 月龄体重均为 ＰＭ 高于 ＬＷＭ， 并且 ６ 月龄 ＰＭ 管围

显著高于 ＬＷＭ， 与场一得到了相似的结果。 综合分

析 ２ 个群体 ６ 月龄的生长数据发现， ２ 个群体在除体

高外的各项生长性状上差异极显著， 说明不同饲喂方

式对 ＰＭ、 ＬＷＭ 的生长性状影响显著， 场二群体 ６ 月

龄体高显著高于场一群体 ６ 月龄体高的原因是场二测

定体高的方法为使用套猪索套猪后测量， 测量时猪头

部抬起导致体高测量结果偏高， 因此不具有参考价

值。 以上配合力测定结果说明， ２ 种杂交组合的一致

性均较好， 在定时定量饲喂的情况下， ＰＭ 也能保持

较高的生长速度， 其稳定性更好。 另外， ＰＭ 的管围

更粗更强壮， 有利于其在作为二元母本时拥有更强大

的肢蹄力量来支撑妊娠期的躯体， 能够有效减少后

备、 妊娠母猪因肢蹄问题被淘汰的现象。 因此我们将

肢蹄更强壮、 稳定性更好和黑色被毛的 ＰＭ 作为后续

配套系工作中的二元母本。

４　 结论

通过 ｒｓ３３２０６９４５３ 位点及母系繁殖指数对 Ｍ 系猪

后备猪候选群体进行持续多个世代的优选优配， 使得

Ｍ 系母猪的总产仔数性状得到明显提升， 从 Ｍ 系 １
世代后备候选群体的 １２􀆰 ０ 头提高到了 Ｍ 系 ３ 世代母

猪的 １３􀆰 ７ 头。 杂交组合 ＰＭ、 ＬＷＭ 在体重与体尺性

状上的表现远远优于同世代 Ｍ 系后备候选群体， 显

著改善了梅山猪体型小、 生长速度慢的劣势。 对比两

个杂交组合的生长性能， 选择黑色被毛、 管围更大、
稳定性更好的 ＰＭ 作为配套系的二元母本， 为配套系

选育奠定了扎实的基础。
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