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绵羊 BMPR1A 基因组织表达及其多态性
与产羔数的关联分析

文禹粱１,２,郭晓飞３,马琳１,张效生３,张金龙３,赵生国２,储明星１

１．中国农业科学院北京畜牧兽医研究所/农业农村部动物遗传育种与繁殖重点实验室,北京１００１９３;

２．甘肃农业大学动物科学技术学院,兰州７３００７０;３．天津市畜牧兽医研究所,天津３００３８１

摘要　为探索BMPR１A 基因在不同生理时期(卵泡期和黄体期)和不同繁殖力(单羔组和多羔组)小尾寒

羊组织表达特征及其多样性与小尾寒羊产羔数的关系,采用qPCR技术检测BMPR１A 基因在小尾寒羊１４种组

织中的表达特征.同时,采用Sequenom MassARRAY®SNP技术对BMPR１A 基因３个SNPs位点在大群中的

多态性进行检测,并与小尾寒羊产羔数进行关联.qPCR结果显示,BMPR１A 在１４种组织中均有表达,其中在

大脑、下丘脑和甲状腺组织高表达;BMPR１A 在卵泡期和黄体期多羔组下丘脑和卵巢组织表达量均高于单羔

组,但未达到显著水平.分型发现BMPR１A 基因g．４１１２８３３５A＞T和g．４１１２７６００C＞T位点在单、多羔绵羊品

种间的基因频率和基因型频率达到显著水平.卡方适合性检验结果显示,３个SNPs在大多数绵羊品种中均处

于 HardyＧWeinberg平衡状态.关联分析结果发现,３个SNPs多态性与小尾寒羊各胎产羔数均无显著相关,但

g．４１１２８３３５A＞T和g．４１１２７５９８A＞G位点突变型产羔数基本上均高于野生型.以上结果初步表明,BMPR１A
基因表达与小尾寒羊产羔数增加存在一定程度的正相关,但３个SNPs与小尾寒羊各胎产羔数均无显著关联,
说明它们可能均不是影响BMPR１A 基因功能的关键位点.
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数;高繁殖力基因
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　　绵羊产羔数是一个复杂的数量性状,受遗传、环
境和激素水平等因素的调控,遗传力低,若依靠传统

育种方法,效率极低,每个世代仅可提高２％的产羔

数[１].随着现代生物技术的进步,对于低遗传力的

性状可利用标记辅助选择(markerassistedselecＧ
tion,MAS)来提高其选择效率,因此,为分子标记辅

助选择提供有效的多态位点,显得尤为重要.中国

农业科学院北京畜牧兽医研究所肉羊遗传育种团队

前期对１０个绵羊品种共９９个个体进行全基因组重

测序,并按照单、多羔进行分组,使用 Fst方法基于

Oar_３．１版本筛选获得可能与绵羊产羔数相关的基

因BMPR１A 和g．４１１２８２２５A＞T、g．４１１２７５９８A＞
G、g．４１１２７６００C＞T共３个SNPs位点[２].研究发

现,BMPs在动物体内广泛分布,在调控哺乳动物

早期胚胎发育、绵羊卵子成熟以及产羔等生理活动

中发挥着重要作用[３],但BMPs须与特异性受体结

合才能发挥生物学效应[４].Monsivais等[５]在小鼠

的研究中发现,BMPR１A 基因的缺失将导致小鼠

不孕.另外,在人、小鼠、牛以及绵羊的研究发现,
BMPR１A 基因在卵母细胞和颗粒细胞中均广泛表

达[６Ｇ９].另外,Munehiro等[１０]发现BMPR１A 为人

体毛囊形成和毛发更新所必需;周丽等[１１]在皖西白

鹅中发现BMPR１A 第８外显子的一个单核苷酸多

态性位点的突变与残脂率、绒朵长等羽绒品质指标

显著相关.表明BMPR１A 在毛皮等经济性状中也

发挥重要的调控作用.
小尾寒羊为我国优良的地方绵羊品种,本研究

以单羔(FecB＋＋型单羔)、多羔(FecB＋＋型多羔)
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小尾寒羊为试验材料,利用qPCR(quantitativereal
timepolymerasechainreaction)技术研究BMPR１A
基因在单、多羔小尾寒羊各组织的表达模式.并利用

SequenomMassARRAY®SNP技术对３个SNPs位点

在大群中分型,再与小尾寒羊产羔数进行关联分析,
旨在为更好地阐释绵羊产羔机制奠定基础.

1　材料与方法

1.1　样本采集

试验羊只来自山东省郓城县小尾寒羊种羊场,
在经过FecB 分型(FecB＋＋型)的２~３岁健康的

小尾寒羊母羊中,根据产羔记录随机挑选单羔和多

羔母羊各８只,运输到天津市畜牧兽医研究所种羊

场饲养.再从单羔和多羔母羊中各随机选３只,实
施同期发情试验,操作流程参考文禹粱等[４]的方法.
屠宰后采集心、肝、脾、肺、肾、甲状腺、肾上腺、大脑、
小脑、下丘脑、垂体、卵巢、子宫和输卵管共１４种组

织样品.将采集的新鲜组织放入２mL的 RNaseＧ

Free冻存管并迅速放入液氮罐,后转移至 －８０℃
冰箱贮存备用.
1.2　血液 DNA 和组织 RNA 的提取和检测

绵羊血液DNA 和组织 RNA 的提取步骤参阅

DNA、RNA提取试剂盒(北京天根科技有限公司).
检测样本浓度和 OD值后,用１．５％的琼脂糖凝胶电

泳对DNA、RNA质量进行检测.
1.3　目的基因引物设计及 cDNA 合成

根据 GenBank提供的绵羊BMPR１A 编码区

序列,利用PrimerPremier３．０软件设计跨外显子

引物,由北京天一辉远生物科技有限公司合成.引

物信息详见表１.
利用反转录试剂盒(PrimeScriptTM RTReagent

Kit,TaKaRa,日本)合成cDNA,反转录反应体系

(２０μL)参照文禹粱等[４]的方法.全程操作在冰上

进行.反应条件为:３７℃１５min,８５℃５s,对反转

录产物品质进行鉴定,后将符合标准的cDNA 保存

于－２０℃冰箱备用.
表１　本研究所用引物

Table１　Primersusedinthepresentstudy

基因

Gene
GenBank登录号

GenBankID
引物序列(５′→３′)
Primersequence

产物大小/bp
Productsize

退火温度/℃
Annealingtemperature

引物用途

Usage

BMPR１A NM_００１２８０７１４．１
F:CCGTTGTGTCACAGGAGGAAT
R:AGACACAATTGGCCGCAAAC

１２７ ６０ qPCR

RPL１９ XM_００４０１２８３６．３
F:AATGCCAATGCCAACTC
R:CCCTTTCGCTACCTATACC

１５１ ６０
内参基因

Referencegene

1.4　实时荧光定量 PCR(qPCR)
荧光定量检测利用 RocheLightCycler® ４８０

Ⅱ 型硬广定量 PCR仪进行.反应体系(２０μL)和
程序参考文禹粱等[４]的方法.将备用cDNA 样本５
倍稀释后,以２倍梯度稀释获得稀释倍数为１~１２８
倍共８个浓度样品用于标准曲线的绘制;用上述

cDNA作为模板对BMPR１A 和RPL１９分别进行

qPCR分析.
1.5　基因分型

采用 Sequenom MassARRAY® SNP技术对

BMPR１A 基因g．４１１２８２２５A＞T、g．４１１２７５９８A＞G
和g．４１１２７６００C＞T在不同产羔数的绵羊品种中进

行分型.分型样品为７０４个不同品种绵羊血样,包
括８３只湖羊、６８只策勒黑羊、２３只滩羊、７０只苏尼

特羊和８０只草原型藏羊以及有产羔数记录的３８０
只小尾寒羊.其中小尾寒羊、湖羊以及策勒黑羊为

多羔品种,其他都是单羔品种.分型的具体步骤参

考马晓萌等[１２]的方法.分型样品为４０~８０ng/μL
的DNA,每个样品量为２０μL.

1.6　数据统计与分析

本试验所得目的基因的相对表达量采用２－△△Ct

法[１３]进行计算.利用SPSS１９．０(IBM,美国)统计

软件进行单因素方差分析,并利用最小显著差异

(leastsignificantdifference,LSD)法 进 行 多 重 比

较.应用 MicrosoftExcel２０１６(MicrosoftExcel,美
国)软件统计绵羊BMPR１A 基因３个SNPs位点群

体遗传学相关信息,计算公式参考Guo等[１４],随后进

行哈 迪Ｇ温 伯 格 平 衡(HardyＧWeinbergequilibrium,

HWE)检测.BMPR１A 不同基因型与产羔性状的关

联性分析模型参考文禹粱等[４].

2　结果与分析

2.1　DNA 检测结果

提取不同品种绵羊血液基因组 DNA,并通过

１．５％的琼脂糖凝胶电泳检测,结果如图１所示.所

提出的血液基因组 DNA 条带单一且无杂带,浓度

与纯度良好,满足后续试验要求.

０７
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　M:DL５０００DNAmarker;１:小尾寒羊SmallTailHansheep;２:湖

羊 Husheep;３:苏 尼 特 羊 Sunitesheep;４:策 勒 黑 羊 Celeblack

sheep;５:滩羊 Tansheep;６:草原型藏羊PrairieTibetansheep．

图１　不同品种绵羊DNA电泳图

Fig．１　ElectrophoresisofDNAof

differentsheepbreeds

2.2　RNA 检测结果

提取上述１４种组织总RNA,并使用１．５％的琼

脂糖凝胶电泳检测其质量.如图２A 所示,提取的

组织总 RNA 无明显降解,２８S和１８S条带清晰可

见,灰度值约为２∶１.利用 Nanodrop２０００微量分

光光度计检测提取 RNA 样本浓度和 OD值,D２６０/

D２８０均在１．９~２．１,说明提取的RNA纯度较高.以

反转录之后的cDNA为模板对RPL１９基因进行扩

增,结果如图２B所示,RPL１９基因在１４种组织中

扩增效果良好,满足qPCR实验要求.

　M:DL２０００DNAmarker;１:心脏 Heart;２:肝脏 Liver;３:脾脏 Spleen;４:肺脏 Lung;５:肾脏 Kidney;６:甲状腺 Thyroid;７:肾上腺

Adrenalgland;８:大脑 Brain;９:小脑 Cerebellum;１０:下丘脑 Hypothalamus;１１:垂体 Pituitary;１２:卵巢 Ovary;１３:子宫 Uterus;１４:输

卵管 Oviduct．

图２　小尾寒羊１４种组织RNA电泳(A)及cDNA(B)检测图

Fig．２　ElectrophoresisofRNA(A)andcDNA(B)in１４tissuesofSmallTailHansheep
2.3　 BMPR1A 的组织表达

１)BMPR１A 基因在卵泡期不同组织间的表达

模 式.BMPR１A基因组织表达特征如图３所示.

　H:心脏 Heart;Li:肝脏 Liver;S:脾脏 Spleen;Lu:肺脏 Lung;

K:肾脏 Kidney;T:甲状腺 Thyroid;Ag:肾上腺 Adrenalgland;

B:大脑Brain;C:小脑 Cerebellum;H:下丘脑 Hypothalamus;P:垂

体 Pituitary;O:卵巢 Ovary;U:子宫 Uterus;O１:输卵管 Oviduct．

不同小写字母代表差异显著(P＜０．０５).DifferentsmalllettersreＧ

presentsignificantdifference(P＜０．０５)．

图３　BMPR１A 基因在小尾寒羊卵泡期各组织中的表达

Fig．３　RelativeexpressionofBMPR１A

geneinvarioustissuesofSmallTail

Hansheepinfollicularphase

BMPR１A 呈广谱表达,无组织特异性.BMPR１A
基因在大脑、下丘脑和甲状腺组织表达量较高,以垂

体组织中的BMPR１A 基因 mRNA 的相对表达量

作为参照,大脑和下丘脑表达量分别为垂体组织的

４．１３倍和３．３３倍,均极显著高于垂体表达量(P＜

０．０１).在卵巢、子宫和输卵管组织中表达量分别为

垂体组织的２．１６倍(P＝０．０５１)、１．４３倍(P＝０．４６)

和１．２９倍(P＝０．６２).另外,BMPR１A 在甲状腺、

肝脏、肺脏和肾脏组织呈现较高水平的表达,但仅甲

状腺组织表达量达到显著水平,为垂体组织表达量

的３．３７倍(P＜０．００１).

２)BMPR１A 基因在性腺轴组织间的表达模

式.对不同情期单羔组和多羔组小尾寒羊下丘脑Ｇ
垂体Ｇ卵巢性腺轴组织进行定量分析,结果如图４所

示.BMPR１A 在卵泡期多羔组下丘脑、垂体和卵

巢中表达量均高于单羔组;在黄体期下丘脑和卵巢

组织中,BMPR１A 基因在多羔组表达量也高于单

羔组,在垂体组织中单羔组表达量则高于多羔组,但

均未达到显著水平(P＞０．０５).

１７



　　 华 中 农 业 大 学 学 报 第３９卷　

H:下丘脑 Hypothalamus;P:垂体 Pituitary;O:卵巢 Ovary．

图４　BMPR１A 基因在小尾寒羊性腺轴组织中的表达

Fig．４　RelativeexpressionofBMPR１AgeneingonadalaxistissuesofSmallTailHansheep

2.4　 BMPR1A 基因多态性

BMPR１A 基 因 g．４１１２８３３５A＞T(图 ５A)、

g．４１１２７５９８A＞G(图５B)、g．４１１２７６００C＞T(图５C)
分型结果如图５所示.以 g．４１１２７６００C＞T 为例,

该位点存在３种基因型,分别为野生纯合型 CC、杂
合型CT以及突变纯合型TT.而g．４１１２８３３５A＞T
位点可能存在突变纯和致死现象,因此只存在２种

基因型,分别为杂合型 AT和野生纯合型 AA.

图５　BMPR１A 基因分型结果

Fig．５　GenotypingofBMPR１A

表２　BMPR１A 基因不同SNPs位点在单、多羔绵羊品种中的基因型频率和等位基因频率

Table２　GenotypeandallelefrequenciesofdifferentSNPsofBMPR１Ageneinmonotocousandpolytocoussheepbreeds

位点

Locus
基因型

Genotype

基因型频率(样本数)
Genotypefrequency(Number)

单羔

Monotocous
多羔

Polytocous

卡方检验

χ２test
(Pvalue)

等位基因

Allele

基因频率

Allelefrequency
单羔

Monotocous
多羔

Polytocous

卡方检验

χ２test
(Pvalue)

g．４１１２８３３５A＞T
AA ０．６２(１０５) ０．８８(４３１) A ０．８１ ０．９４
AT ０．３８(６５) ０．１２(５９) ０．００ T ０．１９ ０．０６ ０．００
TT － －

g．４１１２７５９８A＞G
AA ０．６８(１１２) ０．６６(３３７) A ０．８０ ０．７７
AG ０．２５(４１) ０．２３(１１８) ０．３５ G ０．２０ ０．２３ ０．２６
GG ０．０７(１２) ０．１１(５７)

g．４１１２７６００C＞T
CC ０．３５(５７) ０．２３(１２０) C ０．５４ ０．４４
CT ０．３８(６３) ０．４２(２１９) ０．０１ T ０．４６ ０．５６ ０．００
TT ０．２７(４５) ０．３５(１８１)

　注:P＜０．０５表示差异显著 Note:P＜０．０５indicatesthedifferencewassignificant．

　　由表２可知,BMPR１A 基因g．４１１２８３３５A＞T
和g．４１１２７６００C＞T 位点在单、多羔绵羊品种间的

基因频 率 和 等 位 基 因 频 率 达 到 显 著 水 平 (P ＜
０．０５),而g．４１１２７５９８A＞G位点未达到显著水平.
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表３　BMPR１A 基因不同SNPs位点在７个绵羊品种中的群体遗传学分析

Table３　PopulationgeneticanalysisofdifferentSNPsofBMPR１Agenein７sheepbreeds

位点

Locus
品种

Breed

基因型
频率

Genotype
frequency

等位基
因频率

Allele
frequency

多态信息
含量(PIC)

Polymorphism
information

content

杂合度

Heterozygosity
(HE)

有效等位
基因数

Effective
number

ofallele(NE)

卡方检验
(P 值)
χ２test

(Pvalue)

AA AT TT A T

g．４１１２８３３５A＞T

小尾寒羊

SmallTailHansheep
０．９０ ０．１０ ０．００ ０．９５ ０．０５ ０．０９ ０．０９ １．１０ ０．３４

湖羊 Husheep ０．５７ ０．４３ ０．００ ０．７８ ０．２２ ０．２８ ０．３４ １．５１ ０．０５
策勒黑羊

Celeblacksheep
０．７７ ０．２３ ０．００ ０．８９ ０．１１ ０．１８ ０．２０ １．２５ ０．５５

滩羊 Tansheep ０．８７ ０．１３ ０．００ ０．９４ ０．０６ ０．１１ ０．１２ １．１４ ０．５９
苏尼特羊

Sunitesheep
０．２７ ０．７３ ０．００ ０．６４ ０．３６ ０．３６ ０．４６ １．８６ ０．００

草原型藏羊

PrairieTibetansheep
０．９４ ０．０６ ０．００ ０．９７ ０．０３ ０．０６ ０．０６ １．０７ ０．７７

AA AG GG A G

g．４１１２７５９８A＞G

小尾寒羊

SmallTailHansheep
０．６４ ０．２２ ０．１４ ０．７５ ０．２５ ０．３０ ０．３７ １．５８ ０．００

湖羊 Husheep ０．５５ ０．４０ ０．０５ ０．７５ ０．２５ ０．３０ ０．３７ １．５９ ０．５８
策勒黑羊

Celeblacksheep
０．８７ ０．０５ ０．０８ ０．９０ ０．１０ ０．１７ ０．１９ １．２３ ０．００

滩羊 Tansheep ０．７０ ０．２２ ０．０８ ０．８０ ０．２０ ０．２７ ０．３１ １．４６ ０．１４
苏尼特羊

Sunitesheep
０．８０ ０．１９ ０．０１ ０．８９ ０．１１ ０．１７ ０．１９ １．２４ ０．８２

草原型藏羊

PrairieTibetansheep
０．６９ ０．３０ ０．０１ ０．８４ ０．１６ ０．２４ ０．２７ １．３７ ０．３６

CC CT TT C T

g．４１１２７６００C＞T

小尾寒羊

SmallTailHansheep
０．２３ ０．４５ ０．３２ ０．４６ ０．５４ ０．３７ ０．５０ １．９８ ０．１１

湖羊 Husheep ０．０６ ０．４５ ０．４９ ０．２８ ０．７２ ０．３２ ０．４１ １．６９ ０．４０
策勒黑羊

Celeblacksheep
０．４６ ０．１９ ０．３５ ０．５６ ０．４４ ０．３７ ０．４９ １．９８ ０．００

滩羊 Tansheep ０．３２ ０．４１ ０．２７ ０．５２ ０．４８ ０．３７ ０．５０ ２．００ ０．４０
苏尼特羊 Sunitesheep ０．１７ ０．３７ ０．４６ ０．３６ ０．６４ ０．３５ ０．４６ １．８６ ０．１０
草原型藏羊

PrairieTibetansheep
０．４９ ０．３６ ０．１５ ０．６７ ０．３３ ０．３５ ０．４４ １．８０ ０．０９

　注:P＞０．０５表示位点在该品种中处于哈代温伯格平衡状态.Note:P＞０．０５indicatesthatthelocusisinHardyＧWeinbergequilibrium．

　　对BMPR１A 基因不同SNPs位点在７个绵羊品

种中的群体遗传学分析发现(表３),g．４１１２８３３５A＞T
位点在小尾寒羊、策勒黑羊、滩羊以及草原型藏羊品

种中处于低度多态(PIC＜０．２５),在湖羊和苏尼特羊

中处于中度多态(０．２５＜PIC＜０．５);g．４１１２７５９８A＞
G位点在策勒黑、苏尼特和草原型藏羊品种中处于

低度多态(P＜０．２５),在小尾寒羊、湖羊和滩羊品种

中处于中度多态(０．２５＜PIC＜０．５);g．４１１２７６００C＞
T位点在所有绵羊品种中均处于中度多态(０．２５＜
PIC＜０．５).卡方检验结果表明,除了苏尼特羊的

g．４１１２８３３５A＞T位 点 和 小 尾 寒 羊、策 勒 黑 羊 的

g．４１１２７５９８A＞G位点以及策勒黑羊的g．４１１２７６００C＞T
位点外,其余位点在各品种中均处于哈代温伯格平

衡状态(P＞０．０５).
2.5　 BMPR1A 基因多态位点与小尾寒羊产羔数的

关系

　　由表４得知,BMPR１A 基因３个SNPs位点与

小尾寒羊产羔数均无显著相关(P＞０．０５).但在

g．４１１２８３３５A＞T和g．４１１２７５９８A＞G 位点中,突变

型 产 羔 数 均 高 于 杂 合 型 和 野 生 型,而

g．４１１２７６００C＞T位点的突变型则低于杂合型和野

生型产羔数.
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表４　BMPR１A 基因不同位点各基因型小尾寒羊产羔数最小二乘均值及标准误

Table４　LeastsquaresmeansandstandarderrorsoflittersizeofdifferentgenotypesofSNPsofBMPR１AgeneinSmallTailHansheep

位点

Locus
基因型

Genotype

第一胎 Firstparity
样本数

Number
产羔数(LSM±SE)

Littersize

第二胎 Secondparity
样本数

Number
产羔数(LSM±SE)

Littersize

第三胎 Thirdparity
样本数

Number
产羔数(LSM±SE)

Littersize

g．４１１２８３３５A＞T
AA ３２２ １．８７±０．０４ １９４ ２．１２±０．０６ ７９ ２．３８±０．７４
AT ３４ ２．００±０．１１ １９ ２．２１±０．１８ ４ ２．５０±０．５８
TT － － － － － －

g．４１１２７５９８A＞G
AA ２３８ １．８５±０．０４ １４５ ２．１１±０．６２ ６３ ２．４３±０．１１
AG ４８ １．８８±０．１０ ２７ ２．３０±０．１４ １４ ２．４３±０．２３
GG ８３ １．９８±０．０７ ４８ ２．４５±０．１１ １２ ２．５８±０．２５

g．４１１２７６００C＞T
CC ８６ １．９３±０．０７ ４８ ２．１９±０．１１ １１ ２．７３±０．２５
CT １１９ １．８２±０．０６ ７２ ２．１８±０．０９ ３７ ２．５５±０．１４
TT １７１ １．８７±０．０５ １０５ ２．０２±０．０７ ４１ ２．４６±０．１３

　注:－ 表示该位点在大群中不存在该基因型.Note:－ meansthegenotypedoesnotexistinsheep．

3　讨　论

3.1　 BMPR1A 基因在哺乳动物组织中的表达和

功能

　　BMPR１A作为 BMP/SMAD 信号通路Ⅰ型受

体,可与不同类型配体特异性结合,在哺乳动物胚胎

发育期垂体前叶的形成、卵巢颗粒细胞的发育和多

功能干细胞的增殖和分化等方面发挥着重要的作

用[１５Ｇ１７].本研究发现 BMPR１A 基因在小尾寒羊

１４种组织呈广谱表达无组织特异性,说明其对小尾

寒羊各个器官发挥正常的生理功能起重要作用.卵

巢是重要的生殖器官,可直接影响卵泡发育、排卵等

生理过程.另外,Rajesh等[１８]研究发现,在水牛卵

巢颗粒细胞和卵泡膜细胞中均可检测到BMPR１A
基因的表达,并且根据卵泡直径和E２含量将卵泡分

为４种类型,发现在优势卵泡(直径d＞１３mm,E２

含量＞１８０ng/mL)颗粒细胞和卵泡膜细胞中的

mRNA是其他卵泡类型的１．５~２．０倍.另外,CosＧ
ta等[１９]在山羊卵巢中测得BMPR１A 在直径为０．２
mm 卵泡的 mRNA表达水平高于０．１mm 的卵泡,
这也说明BMPR１A 在卵泡发育方面发挥着积极的

作用.本研究发现,BMPR１A 基因在卵泡期和黄

体期多羔组卵巢组织表达量均高于单羔组,表明该

基因可能积极参与调控卵巢功能,在多羔组卵巢组

织的高表达也预示着其在卵泡发育过程发挥着不可

或缺的作用,并且与小尾寒羊多羔性状存在一定的

联系.另外,在胚胎发育方面,BMPR１A 同样也发

挥着积极作用.Miura等[２０]在小鼠胚胎体外培养

的试验中发现,BMPR１A 对小鼠内脏内胚层(anteＧ
riorvisceralendoderm,AVE)的迁移起决定性作

用,BMPR１A 基因缺失的小鼠因不能诱导中胚层

的生成而于胚胎期死亡[２１Ｇ２２].在印度绵羊中,Goyal
等[２３]研究结果显示BMPR１A 在高繁殖力组卵巢

组织中的表达量显著高于低繁殖力组,与本研究

BMPR１A 在卵泡期和黄体期多羔组卵巢组织中的

表达量均高于单羔组结果相符,这也再次表明BMＧ
PR１A 基因的表达与小尾寒羊多羔性状存在一定的

联系.
3.2　 BMPR1A 基因多态性与产羔数的关系

BMPR１A 基因３个SNPs位点均位于绵羊２５
号染色体第８号内含子上.３个位点均为内含子突

变,未引起氨基酸的改变.但内含子突变也可能控

制基因转录活性并影响目的基因的功能.关于内含

子变异影响目的基因功能和表型的报道有很多.秦

川牛TRAF６基因第六内含子１７６２８bp处 T→C
的突变与其体质量和体尺等生长性状显著相关

(P＜０．０５);小 尾 寒 羊 SMAD１ 基 因 第 ５ 内 含 子

(g．１２４８７１９０G＞T)的突变与产羔数显著相关(P＜
０．０５)[２４].桑林华等[２５]研究发现,BMPR１A 基因在

高繁殖力(小尾寒羊、湖羊)和低繁殖力(多赛特羊、
特克赛尔羊、德国肉用美利奴羊)绵羊品种中共检测

出 AA、AB和BB３种基因型,与产羔数关联分析发

现 AB型小尾寒羊产羔数比 AA 型多０．１５只,但差

异不显著(P＞０．０５).本研究发现g．４１１２８３３５A＞
T和g．４１１２７６００C＞T 位点在单、多羔绵羊品种间

的基因频率和等位基因频率达到显著差异水平

(P＜０．０５),初步表明这些位点可能与绵羊的产羔

数相关;并且３个SNPs位点在不同绵羊品种中表

现出不同的选择潜力,这可能是因为某些绵羊品种

遗传资源的匮乏,也可能与各绵羊品种样本量不同

有关.与产羔数关联分析发现,g．４１１２８３３５A＞T
和g．４１１２７５９８A＞G位点的突变型产羔数均高于野
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生纯合型,这与桑林华等[２５]的研究结果相符.而

g．４１１２７６００C＞T位点的突变型产羔数则低于杂合

型和野生纯合型.因此,本研究推测BMPR１A 基

因３个SNPs位点对产羔数有一定的影响,可为更

好地阐释绵羊产羔机制奠定基础.
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ZHANGJinlong３,ZHAOShengguo２,CHU Mingxing１
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３．TianjinInstituteofAnimalSciences,Tianjin３００３８１,China

Abstract　ToinvestigatetheexpressionofBMPR１AinvarioustissuesduringdifferentphysiologiＧ
calperiods(follicularandlutealphases)andinewesofdifferentfecundity (monotocousandpolytoＧ
cous),andtoanalyzetheassociationofitspolymorphism withlittersizeinSmallTailHan (STH)
sheep,qPCRwasusedtodetecttheexpressionofBMPR１Ain１４tissuesinSTHsheep,meanwhile,SeＧ
quenom MassARRAY®SNPassaywasappliedtogenotypethreesinglenucleotidepolymorphismsites
(SNPs)ofBMPR１Ageneindifferentsheepbreeds,andthentheassociationbetweentheBMPR１ApolＧ
ymorphismandlittersizeinSTHsheepwasanalyzed．TheresultsshowedthattheexpressionofBMＧ
PR１Ainhypothalamusandovaryofpolytocouseweswashigherthanthatofmonotocousewes,butdid
notreachasignificantlevel (P ＞０．０５)．From genotyping,thegenotypeandallelefrequenciesof
g．４１１２８３３５A＞Tandg．４１１２７６００C＞TlociofBMPR１A weresignificantlydifferent(P＜０．０５)between
polytocousandmonotocoussheepbreeds．Theχ２testindicatedthatthethreeSNPswereunderHardyＧ
Weinbergequilibrium (P＞０．０５)inmostofthesheepbreeds．Associationanalysisshowedthatthreeloci
ofBMPR１AgenehadnosignificantassociationwiththelittersizeofdifferentgroupsofSTHsheep
(P＞０．０５),andthelittersizeofmutation washigherthanthatofwildforg．４１１２８３３５A＞Tand
g．４１１２７５９８A＞Gloci．Therefore,weconcludedthattheremaybeacertainpositivecorrelationbetween
theexpressionofBMPR１AgeneandlittersizeinSTHsheep,butthethreeSNPshadnosignificantasＧ
sociationwiththelittersizeofSTHsheep,whichindicatedtheymaynotbethekeylocithataffectthe
expressionorfunctionofBMPR１A．

Keywords　sheep;SmallTailHansheep;bonemorphogeneticproteinreceptor１Agene;geneexＧ
pression;singlenucleotidepolymorphism;littersize;highfecunditygene
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