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ESR、FSHβ和 PRLR 基因与清平猪×大白猪
杂交后代繁殖性能的关系
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摘要　为了挖掘清平猪妊娠期短和产仔数多等优良繁殖性状的遗传背景,在清平猪与大白猪杂交后的 F１
代和F２代黑猪群体中进行了ESR、FSHβ和PRLR 与该群体繁殖性能的关联性分析.结果显示:(１)FSHβ基

因在F１和F２群体中的 A等位基因与B等位基因的基因频率相近;ESR 在F１和F２群体中的优势基因均为B
等位基因;PRLR 基因在F１群体中的优势基因为C等位基因,在F２群体中C等位基因与 T等位基因的基因频

率相近.(２)FSHβ不同基因型对F１群体的产活仔数和F２群体的总产仔数、初生体质量、断奶仔猪体质量和３
周龄体质量等重要繁殖性状均有显著影响.(３)ESR 不同基因型对F２群体妊娠期长短的影响表现为 AB＜AA
＜BB,ESR 基因的AB型个体具有较短的妊娠期,但AA型比BB型个体的木乃伊数多０．４６头.(４)PRLR 不同

基因型对F１群体的妊娠期有极显著影响,对总产仔数、断奶仔猪数和７０日龄体质量有显著影响;对F２群体的

弱仔数、初生体质量、断奶仔猪体质量和３周龄体质量有显著影响.结果表明,清平猪杂交后代的选育过程中可

以淘汰部分FSHβ基因 AA型个体,应该提高有利基因B等位基因在群体中的频率;ESR 基因的 AB型有利于

缩短妊娠期,可淘汰 AA型个体;PRLR 基因中 T等位基因是繁殖性状的有利基因,但可能与弱仔性状正相关,

须慎重选择.
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　　雌激素(estrogen)是生物体中具有多种重要生

理功能的脂溶性类固醇激素,主要由卵巢细胞分

泌[１].雌激素通过介导雌激素受体(estrogenreＧ
ceptor,ESR)来维持雌性动物第二性征及正常机

能、调 节 动 物 的 繁 殖 周 期 和 生 殖 器 官 的 发 育.

Rothschild等[２]于１９９６年发现ESR 基因是猪产仔

性状的主效基因,同时发现B等位基因与高产仔数

显著正相关.还有研究结果表明 B等位基因与繁

殖性状负相关,发现 AA型有利于部分繁殖性状[３].
另有部分学者的研究结果表明ESR 不同基因型对

繁殖性状的影响差异不显著[４].这种分歧产生的原

因可能是不同研究所用的猪品种不同,这表明ESR
基因的３种基因型可能对不同猪种的影响效果有一

定的差异.
猪卵泡刺激素(follicleＧstimulatinghormone,

FSH)是由垂体前叶产生的一种调控卵泡发育的糖

蛋白,包括α和β亚基[５].在雌性动物中,FSH 结

合受体可以诱导雌激素的产生,刺激卵泡的形成和

发育,促进子宫内膜的生长,并与促黄体素协同激发

卵泡的成熟、排卵[６].卵泡刺激素β亚基(follicleＧ
stimulatinghormoneβ,FSHβ)基因全长３５１４bp,
包含３个外显子和２个内含子,它是猪产仔数的主

效基因.赵要风等[７]对二花脸猪FSHβ 基因进行

了研究,发现该基因在二花脸中具有３种基因型,且

BB型头胎总产仔数和产活仔数比 AA 型分别多

１．２７头和１．０６头,从而推测FSHβ 基因中的BB型

有利于提高母猪的繁殖性能.刘婵娟等[８]对山东地

方和培育猪种以及国外引进猪种共８个猪种进行了

研究,也发现FSHβ 的有利基因为B等位基因,有
利于提高母猪的繁殖性能.
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催乳素受体(prolactinreceptor,PRLR)属于催

乳素受体超家族,存在于哺乳动物的组织和生殖器

官中.猪催乳素受体基因能识别并结合催乳素

(prolactin,PRL),促进胚胎着床、发育和分化,刺激

乳汁生成以及维持妊娠和泌乳过程,从而调控性腺

功能和繁殖行为[９].孙延晓等[１０]对地方猪种和培

育猪种以及引进猪种进行了分型研究,结果表明各

猪种中 AA 型的总产仔数和产活仔数均高于 BB
型,表明在这些猪种中 A等位基因可能有利于提高

产仔 性 状.李 小 平 等[１１]对 大 白 猪 和 长 白 猪 中

PRLR 基因进行了检测,发现 AA 型的总产仔数和

产活仔数均比BB型多.
我国地方猪种类型多样、资源丰富,其中湖北清

平猪是世界上唯一被证实具有短妊娠期的优良品

种[１２],但是其繁殖和生长性能仍需改良.猪的繁殖

性状尤其产仔性能是一个典型的数量性状,其遗传

力低(h２＝０．１３),选育具有延后性(母猪妊娠结束才

能统计)[１].因此,将ESR、FSHβ、PRLR 基因作

为清平猪杂交品系选育的候选基因进行关联分析,
可以对繁殖性状尤其是妊娠期和产仔数性状等主要

经济性状进行早期选择,从而培育出具有高繁殖和

快速生长的新品系,增加养猪业的经济效益.

1　材料与方法

1.1　试验样品

F１和F２群体均来自于湖北省当阳市清平猪

场,其中 F１为清平母猪与法系大白猪公猪的杂交

后代,共采集了F１代群体中１９３头母猪毛囊样品.
选留F１群体横交后代中毛色为黑色的个体作为F２

群体,共采集F２群体中１８３头母猪毛囊样品及３２５
头公猪耳组织样本.F１群体(♀,共１９３头)主要记

录妊娠期、总产仔数、产活仔数、死胎数、木乃伊、初
生体质量、断奶仔猪数、断奶仔猪体质量和７０日龄

体质量等繁殖性状.F２群体留种黑猪(♀,共１８３
头)主要记录妊娠期、总产仔数、产活仔数、死胎数、
木乃伊、弱仔、初生体质量、断奶仔猪数、断奶仔猪体

质量、３周龄体质量等繁殖性状.利用常规的酚/氯

仿抽提法提取基因组DNA,DNA 样品被稀释成５０
ng/μL备用.
1.2 　 ESR 基因 A54G 突变位点与 PRLR 基因

C87T 突变位点的测序分型

　　根据候选基因的多态位点和引物信息(表１),
由测序公司合成测序引物.以样品的全基因组

DNA为模板,配制候选基因的PCR反应体系,进行

PCR扩增.吸取１０μL样本送往武汉基诺赛克公

司进行多态性测序,测序步骤包括:(１)首先使用捕

获引物捕获各目标位点的 DNA 序列,然后回收产

物并质检合格后依据Illumina文库构建流程完成

PairedＧend(PE)测序文库的构建.(２)取各个样本

等量DNA构建一个PE文库并在IlluminaHiseq测

序仪上进行 PE１５０测序.(３)对于下机的原始数

据,首先进行数据质控,得到高质量的cleandata,然
后使用BWA软件将cleandata分解到各目标位点,
得到 SAM 格式的比对结果,然后使用软件samＧ
tools将SAM 格式的文件转换成 BAM 格式,接着

使用Picard工具中的 SortSam 对 BAM 文件中的

reads进行排序,得到最终的 BAM 文件.最后,使
用 GATK确定各目标位点的基因型以及测序深度.

表１　各基因引物序列和片段大小

Table１　PrimersequencesandsizeofPCRproduction

基因

Gene
引物序列 (５′→３′)

Primersequence(５′→３′)
扩增片段长度/bp

Size
突变位置

Mutationsites
参考文献

Reference

ESR
CCTGTTTTTACAGTGACTTTTACAGAG

１２１ A５４G [２]

CACTTCGAGGGTCAGTCCAATTAG

FSHβ
CCTTTAAGACAGTCAATGGC

５００/２２０ １３４_１３５ins [７]

ACTGGTCTATTCATCCTCTC

PRLR
CGTGGCTCCGGTTGAAGAACC

１６３ C８７T [１０]

CTGAAAGGAGTGCATAAAGCC

1.3　 FSHβ基因的直接电泳分型

FSHβ由于是插入突变,可以采用直接电泳的

方法进行基因分型,即将FSHβ 的 PCR 反应产物

直接用１％的琼脂糖凝胶电泳３０min,进行基因分

型.PCR扩增引物见表１,不同基因型电泳条带为

AA:５００bp;AB:２２０bp＋５００bp;BB:２２０bp
(图１).
1.4　统计分析

利用Excel对候选基因进行基因型频率和基因

频率的计算.不同基因型对繁殖性状值的最小二乘

７６
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　１:BB基因型;２:AB基因型;３:AA基因型;M:DL２０００.１:BB

genotype;２:ABgenotype;３:AAgenotype;M:DL２０００．

图１　FSHβ基因的PCR扩增电泳图

Fig．１　TheamplificationofFSHβgene
分析 使 用 SAS (８．０ 版)的 GLM(generallinear
model)软件包进行,关联分析的模型为:Y＝总体均

值＋基因型效应＋残差,其中Y 为性状表型值.加

性效 应 ＝ (XBB －XAA )/２,显 性 效 应 ＝XAB －
(XAA＋XBB)/２,其中XAA、XAB和XBB分别表示 AA
型、AB型和BB型个体对应的表型数据的平均值.
用t检验进行显著性分析,确定有利基因和有利基

因型.

2　结果与分析

2.1　候选基因多态性位点的基因和基因型频率的

统计分析

　　候选基因的基因和基因型频率见表２,由表２
可知:FSHβ基因的３种基因型在F１群体中的频率

大小为 AB＞BB＞AA,B 等位基因的基因频率

(０．５２４８)与A等位基因的基因频率(０．４７５２)相近;
在F２群体中的频率大小为BB＜AA＜AB,A 等位

基因(０．５１６０)和B等位基因(０．４８４０)的频率差别

较小,与F１群体的分布基本一致.ESR 基因３种

基因型在F１群体中的频率大小为 AB＞BB＞AA,

A等位基因和 B等位基因的频率分别为０．３７５８和

０．６２４２;在 F２ 群体中的频率大小为 BB＞AB＞
AA,A 等 位 基 因 和 B 等 位 基 因 的 频 率 分 别 为

０．２４９０和０．７５１０.等位基因B在群体中为优势基

因.PRLR 基因３种基因型在F１群体中的频率大

小为CC＞CT＞TT,C等位基因和 T等位基因的基

因频率分别为０．７３３６和０．２６６４;在F２群体中的频

率 大小为CT＞CC＞TT,C等位基因和T等位基

表２　３个候选基因的等位基因和基因型频率

Table２　Alleleandgenotypefrequenciesofthreecandidategenes

群体

Population
基因

Gene
基因型

Genotype
检出数

Detectionnumber
基因型频率

Frequency
等位基因

Allele
基因频率

Frequency

F１

FSHβ
AA ３３ ０．２０５０ A ０．４７５２
AB ８７ ０．５４０４ B ０．５２４８
BB ４１ ０．２５４６

ESR
AA ７ ０．０４４８ A ０．３７５８
AB １０３ ０．６６０３ B ０．６２４２
BB ４６ ０．２９４９

PRLR
CC ７８ ０．５１３２ C ０．７３３６
CT ６７ ０．４４０８ T ０．２６６４
TT ７ ０．０４６１

F２

FSHβ
AA １１５ ０．２８３３ A ０．５１６０
AB １８９ ０．４６５５ B ０．４８４０
BB １０２ ０．２５１２

ESR
AA ２３ ０．０４６０ A ０．２４９０
AB ２０３ ０．４０６０ B ０．７５１０
BB ２７４ ０．５４８０

PRLR
CC １７１ ０．３３７９ C ０．５６３２
CT ２２８ ０．４５０６ T ０．４３６８
TT １０７ ０．２１１５

因的基因频率分别为０．５６３２和０．４３６８;等位基因

C在F１群体中为优势基因,在F２群体中基因频率

有所降低.

2.2　 FSHβ基因与繁殖性状的关联性分析

FSHβ不同基因型在F１群体中的关联性分析

结果如表３所示.FSHβ基因对于产活仔数的影响

８６
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表现为 AB＞AA＞BB,AB型个体比 BB型个体多

０．９６头,差异显著(P＜０．０５).FSHβ３种基因型的

总产仔数、初生体质量、断奶仔猪数和７０日龄体质

量等性状差异不显著,但是均呈现出 AA 型个体低

于 AB型和 BB型.FSHβ 不同基因型在 F２群体

中的关联性分析结果如表４所示.FSHβ 基因的

BB基因型个体比 AA 基因型个体的总产仔数多

１．６１头,二者差异显著(P＜０．０５),加性效应为０．８１
头.FSHβ基因对于产活仔数、断奶仔猪数等产仔

性状也有BB＞AB＞AA 的趋势.FSHβ基因的不

同基因型对初生体质量、断奶仔猪体质量和３周龄

体质量等性状影响显著(P＜０．０５),且均为BB型低

于 AB型和 AA 型.这些结果表明FSHβ 基因的

BB基因型能显著提高总产仔数等产仔性能,因此在

清平猪杂交后代的选育中应该提高有利基因 B等

位基因在群体中的频率.
2.3　 ESR 基因与繁殖性状的关联性分析

ESR 不同基因型在F１群体中的关联性分析结

果如表５所示.不同基因型对F１群体性状的影响

差异不显著,但对于妊娠期有 AB＜AA＜BB的影

响趋势.ESR 不同基因型在F２群体中与繁殖性状

的关联性分析结果如表６所示.３种基因型对妊娠

期的影响表现为 AB＜AA＜BB,BB型个体妊娠期

比AB型长０．６８d,二者差异显著(P＜０．０５),加性效

应为０．０９d.总产仔数和断奶仔猪数的影响趋势均

为AA＞AB＞BB.表明等位基因A是繁殖性状的有

利基因.但 AA型比BB型个体的木乃伊数多０．４６
头,二者对F２群体的影响达到显著水平(P＜０．０５).
表明A等位基因有可能增加木乃伊的数目.
2.4　 PRLR 基因与繁殖性状的关联性分析

PRLR 不同基因型在F１群体中的关联性分析

结果如表７所示.PRLR 基因对于妊娠期的影响

表现为 TT＜CT＜CC,且 CC型和 CT型差异极显

著(P＜０．０１),对总产仔数、产活仔数、断奶仔猪数

和７０日龄体质量的影响均为 TT＞CT＞CC,且不

同基因型对总产仔数和断奶仔猪数均有显著影响

(P ＜０．０５),对 ７０ 日 龄 体 质 量 有 极 显 著 影 响

(P＜０．０１).CT型断奶体质量比CC型和 TT型分

别高０．４３kg和０．６５kg,且CC型和CT型差异显著

(P＜０．０５).这些结果表明PRLR 基因对妊娠期、
总产 仔 数 和 产 活 仔 数 等 重 要 繁 殖 性 状 的 有

利 基 因 为T等 位 基 因 .PRLR 不 同 基 因 型 在

表３　FSHβ不同基因型在F１群体中的关联性分析

Table３　CorrelationanalysisofdifferentgenotypeswithFSHβintheF１population

性状

Traits

基因型 Genotype
(样本容量 Numberofsamples)

AA
(n＝３１)

AB
(n＝８２)

BB
(n＝４１)

基因效应值

Geneticeffectvalue
加性效应

Additive
显性效应

Dominance

妊娠期/dGestationperiod １１３．０２±１．３１ １１３．１±１．２３ １１２．９４±１．４６ －０．０４ ０．１２

总产仔数

Totalnumberoflitters
１２．２９±３．２３ １３．３３±２．５６ １２．８０±２．３５ ０．２６ ０．７９

产活仔数

Numberofbornalive
１１．３９±２．９８ab １２．３３±２．４９a １１．３７±２．５３b －０．０１ ０．９５

死胎数

Numberofstillbirth
０．７７±０．９７ ０．８８±１．４４ １．２２±１．４６ ０．２３ －０．１２

木乃伊数

Numberofmummies
０．１３±０．５５ ０．１２±０．６１ ０．２２±０．８４ ０．０５ －０．０６

初生体质量/kg
Birthweight

１．２８±０．１６ １．３１±０．１５ １．３２±０．２０ ０．０２ ０．０１

断奶仔猪数

Numberofpigletsweaned
９．５３±３．２ １０．４４±２．６０ １０．０８±２．８８ ０．２８ ０．６４

断奶仔猪体质量/kg
Weightofweanedpiglets

５．４１±１．４１ ５．４６±１．３２ ５．４１±１．０９ ０．００ ０．０５

７０日龄体质量/kg
Weightof７０daysage

１３．４４±２．５５ １４．０５±２．６９ １３．９２±２．５０ ０．２４ ０．３７

　注:数值由均值±标准差组成,括号内的数字为对应的样本容量;不同小写字母表示差异显著(P＜０．０５),不同大写字母表示差异极
显著(P＜０．０１);加粗表示有显著差异.下同.Note:Allthedataaremadeupofmean±standarddeviation,numbersinparenＧ
thesesarethecorrespondingnumberofsamples．Differentlowercasesuperscriptsindicatesignificantdifferences(P＜０．０５),difＧ
ferentcapitallettersuperscriptsindicateverysignificantdifferences(P＜０．０１)．Boldmeanstherearesignificantdifferences．The
sameasbelow．
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表４　FSHβ不同基因型在F２群体(黑猪)中的关联性分析
Table４　CorrelationanalysisofdifferentgenotypeswithFSHβintheF２(blackpig)population

性状

Traits

基因型 Genotype
(样本容量 Numberofsamples)

AA
(n＝４２)

AB
(n＝６１)

BB
(n＝２１)

基因效应值

Geneticeffectvalue
加性效应

Additive
显性效应

Dominance

妊娠期/dGestationperiod １１３．３６±１．３４ １１３．７５±１．７５ １１３．２４±１．５０ －０．０６ ０．４５

总产仔数

Totalnumberoflitters
９．６６±２．５７a ９．９３±３．４８ab １１．２７±２．３０b ０．８１ －０．５３

产活仔数

Numberofbornalive
８．９３±２．７８ ９．３１±３．２３ １０．２３±２．５８ ０．６５ －０．２７

死胎数

Numberofstillbirth
１．４３±０．７３ １．５４±０．９３ ２．５０±１．１２ ０．５４ －０．４３

木乃伊数

Numberofmummies
３．００±０．８２ ２．００±１．５５ ２．４０±１．５０ －０．３０ －０．７０

弱仔数

Numberofweaklitters
４．０３±２．８７ ３．３４±２．５２ ４．５５±２．６８ ０．２６ －０．９５

初生体质量/kg
Birthweight

１．３４±１．５７ab １．１２±０．２６a ０．９８±０．２６b －０．１８ －０．０４

断奶仔猪数

Numberofpigletsweaned
６．４９±２．５２ ７．１２±３．１０ ７．３８±３．７３ ０．４５ ０．１８

断奶仔猪体质量/kg
Weightofweanedpiglets

４．８４±１．０３ab ５．１３±１．２０a ４．３１±１．３２b －０．２７ ０．５６

３周龄体质量/kg
Weightof３weeksage

３．８６±０．８７ab ４．１１±０．９９a ３．４４±１．０９b －０．２１ ０．４６

表５　ESR 不同基因型在F１群体中的关联性分析

Table５　CorrelationanalysisofdifferentgenotypeswithESRintheF１population

性状

Traits

基因型 Genotype
(样本容量 Numberofsamples)

AA
(n＝７)

AB
(n＝９２)

BB
(n＝４６)

基因效应值

Geneticeffectvalue
加性效应

Additive
显性效应

Dominance

妊娠期/dGestationperiod １１３．０１±０．８０ １１２．９７±１．３７ １１３．２１±１．１３ ０．１０ －０．１４

总产仔数

Totalnumberoflitters
１２．２９±２．２５ １３．１２±２．５４ １２．７２±２．９８ ０．２２ ０．６２

产活仔数

Numberofbornalive
１１．７１±１．９８ １１．８４±２．５６ １２．００±２．９９ ０．１５ －０．０２

死胎数

Numberofstillbirth
０．４３±０．４９ １．０５±１．５１ ０．７０±１．０２ ０．１４ ０．４９

木乃伊数

Numberofmummies
０．１４±０．３５ ０．２３±０．８５ ０．０２±０．１５ －０．０６ ０．１５

初生体质量/kg
Birthweight

１．２２±０．２３ １．３０±０．１６ １．３３±０．１７ ０．０６ ０．０３

断奶仔猪数

Numberofpigletsweaned
９．７１±２．８１ １０．３１±２．５０ １０．０５±３．３２ ０．１７ ０．４３

断奶仔猪体质量/kg
Weightofweanedpiglets

５．３４±１．４９ ５．４１±１．１７ ５．５８±３．３２ ０．１２ －０．０５

７０日龄体质量/kg
Weightof７０daysage

１４．９９±２．７９ １４．１５±２．６３ １３．５０±２．４７ －０．７５ －０．１０

０７
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表６　ESR 不同基因型在F２群体(黑猪)中的关联性分析
Table６　CorrelationanalysisofdifferentgenotypeswithESRintheF２(blackpig)population

性状

Traits

基因型 Genotype
(样本容量 Numberofsamples)

AA
(n＝９)

AB
(n＝５２)

BB
(n＝８３)

基因效应值

Geneticeffectvalue
加性效应

Additive
显性效应

Dominance

妊娠期/dGestationperiod １１３．５４±１．４０ab １１３．０３±１．２９b １１３．７１±１．７０a ０．０９ －０．６０

总产仔数

Totalnumberoflitters
１０．６１±２．１６ １０．１９±２．７４ ９．８７±３．０６ －０．３７ －０．０５

产活仔数

Numberofbornalive
９．２８±２．４８ ９．３４±２．７０ ９．２８±３．０７ ０．００ ０．０６

死胎数

Numberofstillbirth
０．７８±０．７８ ０．３８±０．７９ ０．３１±０．６９ －０．２３ －０．１６

木乃伊数

Numberofmummies
０．５６±１．５７a ０．３３±１．０１ab ０．１０±０．４３b －０．２３ ０．００

弱仔数

Numberofweaklitters
２．６７±２．７１ ２．５５±２．９６ ２．８５±２．９０ ０．０９ －０．２１

初生体质量/kg
Birthweight

１．１１±０．１１ １．０７±０．２４ １．０９±０．２６ －０．０１ －０．０２

断奶仔猪数

Numberofpigletsweaned
７．２８±１．９０ ７．１４±２．６６ ６．８０±３．３８ －０．２４ ０．１０

断奶仔猪体质量/kg
Weightofweanedpiglets

４．９７±０．６７ ４．９６±１．１６ ４．８０±１．２３ －０．０８ ０．０８

３周龄体质量/kg
Weightof３weeksage

４．０９±０．５８ ３．９７±０．９６ ３．８４±１．００ －０．１３ ０．０１

表７　PRLR 不同基因型在F１群体中的关联性分析

Table７　CorrelationanalysisofdifferentgenotypeswithPRLRintheF１population

性状

Traits

基因型 Genotype
(样本容量 Numberofsamples)

CC
(n＝７９)

CT
(n＝６７)

TT
(n＝７)

基因效应值

Geneticeffectvalue
加性效应

Additive
显性效应

Dominance

妊娠期/dGestationperiod １１３．３３±１．２７A １１２．７３±１．３０B １１２．７０±１．１０AB －０．３２ －０．３０

总产仔数

Totalnumberoflitters
１２．６８±２．４９a １３．０１±２．８３b １４．７１±３．１０ab １．０１ ０．１７

产活仔数

Numberofbornalive
１１．７３±２．５５ １１．９１±２．８４ １２．５７±２．１３ ０．４２ ０．０９

死胎数

Numberofstillbirth
０．７７±１．１９ １．０１±１．５４ １．７１±０．８８ ０．４７ ０．１２

木乃伊数

Numberofmummies
０．１８±０．８３ ０．０９±０．３３ ０．４３±１．０５ ０．１２５ －０．０４

初生体质量/kg
Birthweight

１．３１±０．１９ １．３０±０．１４ １．２６±０．０８ －０．０３ ０．００

断奶仔猪数

Numberofpigletsweaned
９．６４±２．９３a １０．７３±２．６６b １１．００±２．２７ab ０．６８ ０．５４

断奶仔猪体质量/kg
Weightofweanedpiglets

５．２８±１．３３a ５．７１±１．１６b ５．０６±１．３３ab －０．１１ ０．２１

７０日龄体质量/kg
Weightof７０daysage

１３．２６±２．７A １４．５１±２．４B １４．５８±２．４６AB １．２４ ０．６２

F２群体中的关联性分析结果如表８所示.从统计

分析结果来看,PRLR 基因对妊娠期和总产仔数没

有显著影响,但对妊娠期的影响趋势为 TT＜CT＜
CC,对总产仔数的影响趋势为CC/CT＜TT.PRLR

１７
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表８　PRLR 不同基因型在F２群体(黑猪)中的关联性分析

Table８　CorrelationanalysisofdifferentgenotypeswithPRLRintheF２(blackpig)population

性状

Traits

基因型 Genotype
(样本容量 Numberofsamples)

CC
(n＝５５)

CT
(n＝６６)

TT
(n＝２４)

基因效应值

Geneticeffectvalue
加性效应

Additive
显性效应

Dominance

妊娠期/dGestationperiod １１３．７１±１．３０ １１３．３３±１．６５ １１３．２４±１．２３ －０．２３ －０．１４

总产仔数

Totalnumberoflitters
９．９９±３．４４ ９．９９±２．９０ １０．０８±２．６４ ０．０５ －０．０４

产活仔数

Numberofbornalive
９．２１±３．３２ ９．４２±２．９５ ９．００±２．０８ －０．１０ ０．３１

死胎数

Numberofstillbirth
０．３８±１．０９ ０．２９±０．６９ ０．５４±１．００ ０．０８ －０．１７

木乃伊数

Numberofmummies
０．２２±０．９３ ０．２０±０．８７ ０．２１±０．７１ ０．００ －０．０２

弱仔数

Numberofweaklitters
３．０８±２．１６Aa ４．４０±２．７２ABb ５．１８±３．２９Bab １．０５ ０．２８

初生体质量/kg
Birthweight

１．１４±０．１５a １．０８±０．２６ab １．００±０．３２b －０．０７ ０．０１

断奶仔猪数

Numberofpigletsweaned
７．１１±３．３０ ６．９２±２．９５ ６．５８±３．０８ －０．２６ ０．０７

断奶仔猪体质量/kg
Weightofweanedpiglets

４．９６±０．６９a ４．９４±１．３６ab ４．４９±１．２８b －０．２４ ０．２１

３周龄体质量/kg
Weightof３weeksage

３．９８±０．６１a ３．９８±１．１１ab ３．５４±０．９９b －０．２２ ０．２２

基因对仔猪初生体质量、断奶仔猪体质量和３周龄

体质量有显著影响,且 CC型个体与 TT 型个体相

比,初生体质量多０．１４kg(P＜０．０５),断奶仔猪体质

量多０．４７kg(P＜０．０５),３周龄体质量多０．４４kg
(P＜０．０５).PRLR 基因对弱仔性状也有显著影

响,且 CC 型 个 体 比 CT 型 弱 仔 数 少 １．３２ 头

(P＜０．０５),比 TT 型 个 体 弱 仔 数 少 ２．１ 头

(P＜０．０１),加性效应为１．０５头.表明PRLR 基因

的 T等位基因可能与弱仔性状正相关.

3　讨　论

3.1　 FSHβ基因与清平猪的繁殖性能关系

有学者研究发现FSHβ的BB型与高产仔性能

呈正相关[１３],但是目前缺乏该基因对其他繁殖性能

如妊娠期、３周龄体质量、死胎数、木乃伊等性状的

关联分析.本研究发现２个群体中FSHβ 基因的

AB型和 BB型个体的总产仔数和产活仔数比 AA
型个体高,有利基因为B等位基因,与大白猪、杜洛

克和山东地方猪种等的研究结果一致[７Ｇ８].不同基

因型对于断奶仔猪数等产仔性状也有 BB＞AB＞
AA的趋势,推测FSHβ基因的B等位基因能提高

产仔性能.２个群体中 B等位基因的频率相差不

大,即有利基因 B 等位基因在群体中没有明显优

势.因此,在清平猪杂交后代的选育过程中可以淘

汰部分 AA型个体,提高有利基因B等位基因在群

体中的频率.
3.2　 ESR 基因与清平猪的繁殖性能关系

目前相关报道对ESR 基因PvuⅡ酶切位点多

态性与产仔数关联分析的研究结果并不一致:大部

分研究支持ESR 基因的BB型有利于提高产仔性

状[２,１４Ｇ１５];然而部分研究者对捷克大白、淮猪、云南

地方猪及其杂交后代等猪种的研究结果表明 B等

位基因与产仔数负相关[３,１６];王宵燕等[１７]对苏姜猪

和柳淑芳等[１８]对莱芜猪的研究结果表明,ESR 基

因的不同基因型对产仔数没有显著影响.本研究发

现ESR 基因的BB基因型在F２群体中比 AB基因

型妊娠期长０．６８d,加性效应为０．０９d,表明 AB型

个体具有较短的妊娠期,且总产仔数和断奶仔猪数

的影响趋势均为 AA＞AB＞BB,推测 A 等位基因

有利于提高产仔性状,但 A等位基因可能会增加每

胎木乃伊的数量,因为 AA 型比 BB型个体的木乃

伊数多０．４６头(P＜０．０５).这一结果推测可能是２
个群体中 AA型个体数均较少,A 等位基因为劣势

基因,从而影响了统计分析的结果.因此,后期应扩

２７
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大测定性状的样本容量,以期确定ESR 不同基因

型对清平猪杂交后代繁殖性状的影响,从而更加准

确地指导试验群体的选育工作.
3.3　 PRLR 基因与清平猪的繁殖性能关系

PRLR 不同基因型在F１代群体中对妊娠期和

总产仔数有显著影响,CT型个体妊娠期比CC型个

体短０．６d,总 产 仔 数 比 CC 型 个 体 多 ０．３３ 头.

PRLR 基因在F２代群体中对妊娠期的影响趋势为

TT＜CT＜CC,对总产仔数的影响趋势为CC/CT＜
TT.推测清平猪及其杂交后代妊娠期短和产仔数

多的 特 性 可 能 与 T 等 位 基 因 有 关.与 前 人 对

PRLR 基因的研究结果基本一致[１０Ｇ１１,１９].这些结果

表明PRLR 基因的 TT 基因型可能具有较短的妊

娠期和较高的产仔数,T等位基因可能为繁殖性状

的有利基因.但是 TT型个体显著增加弱仔数,与

CC型个体相比,初生体质量、断奶仔猪体质量、３周

龄体质量都有降低,说明 T等位基因与弱仔性状相

关.因此,在清平猪杂交后代的选育过程中关于这

个位点的选择还需要更多数据的分析和验证,来衡

量 T等位基因的利弊,从而决定基因型的选留,以
期获得更优良繁殖性状的后备群体.

综上可知,同一基因同一位点的基因型对不同

猪种的影响效果有一定的差异;某些繁殖性状的有

利基因或基因型对另一些性状来说可能是不利基因

或基因型.究其原因,第一,不同研究所用的样本容

量不一样,从几十到几千不等,样本容量较少可能会

导致数据统计出现偏差,从而影响关联分析的结果.
第二,猪的繁殖性状受很多因素的影响,包括品种、
饲养环境、配种公猪性状及自身遗传物质等.因此,
在品种选育过程中对于基因型的选择需要在大样本

大数据的基础上进行综合判断.第三,这些突变位

点可能没有生物学功能,不同群体中关联分析结果

不同,可能是由于与相关主效基因的连锁不同有关.
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RelationshipbetweenESR,FSH,andPRLRgenes
andreproductiveperformanceinQingping×Landracehybridpopulation

XIONGQi１　CHEN Wenjuan２　PENGGang２　PENGJian２

CHAIJin２　CHEN Mingxin１　JIANGSiwen２
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Wuhan４３００６４,China;

２．KeyLaboratoryofSwineGeneticsandBreedingofAgriculturalMinistry/

KeyLaboratoryofAgriculturalAnimalGenetics,Breeding&Reproductionof
MinistryofEducation/TheCooperativeInnovationCenterforSustainablePigProduction,

HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　Inordertoexplorethegeneticbackgroundofshortgestationperiodandhighlittersizeof
Qingpingpigs,correlationanalysisbetweenESR,FSHβandPRLR genesandthereproductiveperＧ
formanceinF１populationandF２blackpigsofQingpingpigs× Landracehybridwascarriedout．The
resultsshowedthat:(１)ThegenefrequencyofAandBalleleofFSHβwassimilarinbothF１andF２
populations,whilethepredominantalleleofESRinbothpopulationswereBallele．ThepredominantalＧ
leleofPRLRinF１populationswasCallele,andgenefrequencyofCandTalleleinF２populationwas
similar．(２)DifferentgenotypesofFSHβhadsignificanteffectsonthenumberoflivepigletsinF１popＧ
ulation,andonthetotalnumberoflitters,birthweight,weanedpiglet,andweightat３weeksofagein
F２population(P＜０．０５)．(３)EffectsofdifferentESRgenotypesongestationperiodinF２wereinthe
orderofAB＜AA＜BB．TheABtypeofESRhadshortergestationperiod,butAAgenotypehadmore
mummypigs(０．４６)thanthatofBBgenotype．(４)DifferentPRLRgenotypeshadsignificantinfluence
ongestationperiod(P ＜０．０１),totalnumberoflitters,numberofpigletsweaned,andweightat７０
daysofage(P ＜０．０５)inF１population,andhadsignificantinfluenceonthenumberofweaklitters,

birthweight,weightofweanedpiglets,andweightat３weeksofageinF２population(P＜０．０５)．The
aboveresultindicatedthatduringselectionofQingpingpigs,AAtypeindividualsofFSHβcouldbeeＧ
liminated,andfrequencyofBalleleshouldbeincreased．TheABtypeofESR genecouldshortenthe
gestationperiodandtheAAtypeindividualscouldbeeliminated．TheTalleleofPRLRgeneisfavorable
forreproductivetraits,butitmaybepositivelycorrelatedwithtraitsofweaklitters,thereforethis
choicestrategydemandscarefulconsideration．

Keywords　Qingpingpigs;candidategenes;reproductivetraits;associationanalysis
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