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　　生物学是 20世纪自然科学中发展最快 、影响最

大的学科之一.随着蛋白质空间结构的 X射线解析

和 DNA双螺旋的发现 ,开始了以分子生物学为核心

的现代生物学时代 ,对遗传信息载体核酸和生命功

能执行者蛋白质的研究成了生命科学的主要内容.

基因组学是生命科学研究的基础 ,动物基因组学研

究的主要目标是定位 、发现影响动物重要经济性状

的主效基因 ,在此基础上发展分子育种技术进行畜

禽品种的改良.基因组学及其相关领域的研究为解

释生命现象提供最根本的信息.

随着基因组学和人类基因组计划研究的深入 ,

尤其是 2000年人类基因组工作框架图的完成 ,人类

基因组学研究发展到了一个新的阶段 ,动物基因组

计划也发展到了一个关键时期
[ 1]
.越来越多的在人

类基因组计划中起到重大作用的技术 、方法 、思路为

开展动物基因组计划提供了重要的借鉴.遗传图谱 、

物理图谱 、基因图谱 、序列图谱的构建同样也是动物

基因组研究的重要内容.与人类基因组研究不同 ,动

物基因组重点在于研究那些与经济性状有关的染色

体区域 ,基本目标是利用 DNA重组技术精细定位畜

禽中控制重要经济性状位点在遗传图谱和物理图谱

中的位置 ,并利用这些信息来改良畜禽品种.对重要

经济性状(肉 、蛋 、奶等性状)进行基因定位是动物基

因组研究的主要内容
[ 2]
.21世纪是生物学发展的黄

金时期 ,动物遗传育种面临着新的挑战和机遇 ,传统

技术与现代技术交叉融会 、基础研究与应用研究有

机结合 ,伴随着基因组研究技术的发展 、完善和应

用 ,分子育种技术将给动物遗传育种研究带来革命

性的变化.

1　分子育种技术是突破 “育种平台 ”的
重要方法

　　美国 、欧洲等发达国家从 20世纪 30年代开始 ,

系统 、科学地应用遗传学原理改良畜禽品种 ,经过半

个世纪的努力 ,畜禽品种的生产效率获得了巨大的

提高 ,到 20世纪 80年代 ,蛋鸡年产蛋量由 100枚提

高到 240枚 、猪的日增质量(即:日增重)由 300 g提

高到 800g、奶牛的年产奶量由 2 500kg提高到 7 000

kg.随着生产效率的不断提高 ,遗传改良的速度却逐

步下降 ,到 20世纪 80年代逐步进入了 “育种平台阶

段 ”.因此 ,动物遗传育种学家几乎一致认为要进一

步提高动物品种的生产效率 ,必须寻求新理论和新

技术的突破 ,特别是依靠动物全基因组的遗传信息

和高通量的分子育种技术.根据美英等西方发达国

家政府和世界粮农组织 (FAO)的预测 , 2l世纪全球

动物农业 90%的品种都将通过分子育种提供 ,而品
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种对整个动物生产的贡献率亦将达到 50%以上 ,显

然品种是动物农业发展的首要关键 ,所以必须通过

选择 ,培育出优良的品种 ,以突破育种 “平台阶段”.

在传统的育种工作中 ,首先得进行品种或品系

间的杂交 ,然后从分离后代中通过表型观察选择理

想的重组基因型个体.这是一个耗时费力的过程 ,其

中难度最大 、最关键的环节是选择.一方面 ,有些性

状难以测量 ,如肉质 、口感等表型观测十分困难;另

一方面 ,大多数重要的经济性状都是数量性状 ,易受

环境影响 ,导致选择的准确性不高 ,所以如何进行有

效选择成为育种工作的关键.伴随着分子生物学的

发展 ,特别是在人类基因组计划取得巨大的进展之

后 ,人们意识到利用基因组的信息和方法进行分子

育种将导致畜牧业新的革命性进展 ,并带来难以估

算的高额利润.动物分子育种是在基因组学取得的

海量数据基础上 ,以分子数量遗传学为理论基础 ,以

分子水平的 DNA操作技术和数量遗传学的统计分

析方法为主要手段 ,以 DNA分子标记和 QTL的定

位 、克隆 、分析为主要内容
[ 3, 4]
.动物功能性基因组

学研究是 21世纪动物遗传育种改良的重要内容 ,高

效 、优质将同时成为育种目标的必然选择 ,利用分子

育种技术可以进行有效 、快速的选择 ,从而改良畜禽

品种 、突破 “育种平台阶段 ”,提高畜禽品种的生产效

率.

2　动物基因组学研究是分子育种的基
础

　　在人类基因组计划取得巨大成就的鼓舞下 ,美

国 、欧洲等发达国家纷纷制定出动物基因组计划 ,投

入大量人力 、物力开展相关研究.美国国家动物基因

组研究计划(NAGAP)于 1991年启动 ,目前已资助经

费 7.8亿美元 ,主要是针对猪 、马 、牛 、羊 、鸡等的功

能基因和分子育种技术进行开发研究.欧盟于 1990

年启动动物基因定位计划(PiGMaP, BovMaP, Chick-

MaP), 1995年后还增加了 PigBioDiv、 QulityGene、

ENDGENE等计划 ,资助的总经费超过了 8亿欧元.

2003年动物基因组及相关生物技术成为欧盟第 6个

框架计划的 7个优先研究领域之一 ,而整个框架计

划预计经费 22亿欧元.日本的国家动物基因组分析

计划(NAGRP)也于 1992年启动 , 10年来的资助经

费达到 5.6亿美元.在欧洲 ,一些国家在欧盟框架计

划之外 ,为了针对本国的畜牧业发展特点 ,还纷纷启

动了自己独立的动物基因组计划 ,如法国于 2002年

9月展开的饲养动物基因组分析计划(Agenae),其目

的是识别绝大部分控制动物机体功能的基因 ,并了

解这些基因的特性.我国国家自然科学基金委在

1993年开始资助有关家养动物重要生产性状的分子

遗传学基础研究 , 2000年科技部在国家重大科学基

础研究计划中部分资助了有关家养动物基因组的研

究内容 , 2002年中国科学院创新工程计划开始部分

支持猪 、鸡 、蚕基因组的测序工作.与发达国家相比 ,

我国的资助力度和范围还相对有限 ,但随着研究的

开展 ,相信我国也将在动物基因组研究方面占有一

席之地.

随着国际动物基因组计划的深入开展 ,一批家

养动物的基因组序列已经或即将测定完成.美国马

里兰州基因组学研究所的科学家在 2003年 9月 26

日正式出版的美国《Science》杂志上发表了狗的全基

因基因组框架图
[ 5]
.中国科学院北京基因组研究

所 、中国农业大学 、美国华盛顿大学等的科学家共同

努力 ,于 2004年 12月 9日在正式出版的 《Nature》杂

志发表了鸡的全基因组序列框架图
[ 6]
和 SNP遗传变

异图
[ 7]
.2004年 12月 10日 ,我国西南农业大学和

中国科学院北京基因组研究所独立完成的家蚕基因

组框架图在 《Science》杂志正式刊登
[ 8]
.2005年是家

养动物基因组计划成果更为灿烂的一年 ,牛 、猪 、羊 、

猫等动物的基因组框架图有望取得突破性进展.

基因组测序的完成提供了大量的生物学信息资

源 ,伴随着海量数据的产出 ,系统生物学观念逐步建

立 ,将会从根本上改变了传统生物学研究的思维方

式.目前功能基因组研究已成为全球研究的领域热

点 ,比较基因组学 、表达序列标签 、基因表达系列分

析 、DNA芯片技术 、蛋白质组学 、反求遗传学技术等

都广泛地应用在基因组学的研究中;此外生物信息

学在功能基因组学的研究中也发挥着重要的作

用
[ 9]
.这些技术在不同程度上应用在畜禽基因组的

研究中 ,对于控制畜禽经济性状位点的研究起到了

推动作用 ,最终实现动物分子育种.

3　影响动物经济性状基因座的研究进
展及应用

　　动物重要的经济性状大多数是数量性状 ,这些

性状的差异是由几个甚至由许多具有较小遗传效应

的基因综合影响的结果 ,这些基因的综合效应使得

相关性状呈连续分布 ,这些控制数量性状的基因称

为数量性状基因座位(QTL, QuantitativeTraitLoci).

研究数量性状的关键是寻找 、定位 QTL,并在此基础

之上确定主效基因 、找到 QTN(QuantitativeTraitNu-

cleotide).现代分子生物学 、数量遗传学与经典孟德

尔遗传学的有机结合为研究定位多基因 、单基因性
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状开辟了新的途径.一方面可以通过基因组扫描与

主效基因定位分析推断影响性状的主效基因与遗传

标记的相对位置 ,为实现标记辅助选择和位置克隆

打下基础;另一方面可以利用对功能候选基因的研

究直接分析基因与性状的关系 ,阐明性状变异的分

子调控机理.这是目前动物重要经济性状分子遗传

基础研究所采用的两个最主要的技术手段.

3.1　影响猪经济性状基因座的研究进展

猪的基因组的大小 、复杂程度以及染色体的结

构与人的相似.近年来在猪的基因组研究方面取得

了一系列进展 ,这些进展为猪的遗传育种 、品种改良

提供了基础.目前猪的遗传图谱含有将近 5 000个

标记位点(其中包括几百个基因座位),猪的物理图

谱涉及了 4 000多个基因和标记位点 ,这些标记为标

记辅助选择提供了可能.利用标记辅助选择对于改

良遗传力低的性状如产仔数 、肉质性状和屠体性状

等 ,其效率是传统育种方法的几倍 、甚至几十倍
[ 10]
.

近些年在猪的研究中另一方面比较重要的进展

就是关于 QTL的研究.猪的产仔数 、日增质量 、背膘

厚 、屠宰率等大多数重要经济性状均为数量性状.最

早建立可应用遗传标记进行 QTL定位的资源群是

Andersson等
[ 11]
用欧洲野公猪和长白猪杂交所得到

的家系 ,经较大规模的 QTL检测发现在猪的 4号染

色体上存在影响背膘厚 、小肠长度和生长速度的

QTL.此外 ,美国肉类动物研究中心 、美国衣阿华大

学 、挪威 、日本 、韩国 、西班牙等多个国家都各自建立

了资源群体 ,我国华南农业大学 、华中农业大学 、江

西农业大学等也建立了资源群开展了猪的 QTL定位

方面的研究.大量的研究表明 ,在猪的多条染色体上

存在着影响生长和胴体等性状的 QTL.但 4号染色

体一直是猪的生长和胴体性状 QTL定位的热点区

域 , Walling等
[ 12]
对于该染色体进行了总结性的研

究.在 QTL定位的基础上选择了一些候选基因进行

了深入的研究.MHC首先被作为猪生长和胴体性状

的一个候选基因进行研究 ,结果发现 MHC单倍型与

日增质量 、背膘厚 、眼肌面积 、瘦肉率等性状之间存

在相关.此后 ,又提出许多其他候选基因如 IGF-1 、

HP、H-FABP、GH、MTNR、FSH等 ,这些基因主要涉及

了猪的生长速度 、背膘厚度 、脂肪率 、肉质 、繁殖等性

状.

3.1.1　影响猪生长性状的候选基因 　猪的生长性

能的优劣直接影响了养猪的生产效率和经济效益 ,

众多基因参与了猪的生长代谢.生长激素相关基因

及其受体 、生肌因子基因与猪的生长速度相关 ,瘦蛋

白基因及其受体可能与脂肪积蓄相关 ,此外脂肪酸

结合蛋白基因 、缩胆囊基因可能也与生长性状相关.

在诸多可以作为候选基因的基因之中 , IGF-2值得关

注.1994年 , Andersson
[ 11]
发现在猪的 2号染色体上

存在影响背膘厚的 QTL;1996、1998年的研究进一步

证实了这个结果
[ 13, 14]

.在研究中发现这个 QTL存在

印记效应 , 是一个影响背膘厚的 QTL,并呈父系遗

传
[ 15]
.从染色体的位置 、基因作用的效果以及父系

遗传等方面考虑 , 1999年 Jeon
[ 16]
、Nezer

[ 17]
等将

IGF-2作为重要的候选基因进行研究.2003年 Nezer

等
[ 18]
对 IGF-2做了更深入的研究 ,对包括 IGF-2 基

因的 250-kb基因组区间上进行了单体型方面的研

究.同样在 2003年发现在 IGF-2基因中存在一个碱

基的突变导致了猪的肌肉生长 、脂肪沉积 、心脏大小

等多方面的不同.该突变点(G※A)位于的 IGF-2基

因第三外显子 CpG岛处 ,由于该突变导致了一个转

录结合因子的锚定位点发生了改变 ,通过关联分析 ,

推断该位点可能是一个 QTN
[ 19]
,影响猪的生长性

状.

3.1.2　影响猪肉质性状的候选基因　猪的肉质是

养猪生产中的一个重要经济性状 ,目前已经发现了

对肉质性状有较大影响的主效基因:氟烷基因和 RN

基因.猪应激综合征(PorcineStressSyndrome, PSS),

是猪受到应激刺激而出现的综合征候群 ,主要临床

表现是肌肉紧张 ,由于肌糖元过量迅速酵解引发内

分泌和代谢失调 ,出现一系列酸中毒征状 ,呼吸促

迫 、心跳加快 、体温升高 ,严重者可致突然死亡.这种

猪宰后会产生 PSE肉(Pale, Soft, Exudative),即肉色

苍白 、质地松软 、切面渗出的劣质肉 ,给养猪生产 、销

售和加工造成巨大的经济损失.在随后的研究中发

现导致应激综合征的猪对氟烷敏感 ,所以又将猪应

激综合征基因称为氟烷基因(Halothane, Hal)或者称

氟烷敏感基因.研究表明这是一个具不完全显性的

常染色体上的隐性基因 ,该基因隐性纯合子时易产

生猪应激综合征 ,导致屠宰后出现 PSE肉.研究表

明氟烷基因即是位于猪染色体 6q1.1-1.2的 RYR1

(RyanodineReceptor1)基因 ,其 cDNA上的第 1843碱

基由 C突变为 T,导致编码的氨基酸由 Arg变成

Cys,使得 RyanodineReceptor蛋白不能正常裂解 ,从

而导致 Ca
+
释放通道功能异常 ,导致 PSS发生

[ 20]
.

根据这一原理 ,可以利用 PCR-RFLP的方法进行基

因检测 ,并已经应用于育种实践.

RN基因又称酸肉基因 ,是影响猪肉质加工性状

RTN(Napoletechnologicalyield)的主效位点 ,主要存

在于纯种汉普夏和有汉普夏血统的品系中.1995

年 , Milan等
[ 21]
将 RN基因定位在 15号染色体上.
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1996年他们将 RN基因定位在 15q2.4-2.5位置 ,

其侧翼的标记是 SW2053和 SW936
[ 22]
.1998年他们

用放射性杂交方法将该基因的位置精确定位在

15q2.5位置
[ 23]
.2000年 Milan等

[ 24]
在酸肉发生机

理的研究中发现 ,腺苷一磷酸激活蛋白激酶(AMPK)

被激活后能阻止糖原合成和刺激糖原降解 ,在肌肉

提取液中正常猪 (rn/rn)的 AMPK活性比非正常猪

(RN)的高大约 3倍.编码 AMPKγ亚基的 PRKAG3

基因在肌肉中特异性地表达 ,在调节骨骼肌能量代

谢中起关键作用.在汉普夏猪中 PRKAG3基因中存

在一点突变 ,使得第 200位的 Arg变为 Gln中止了糖

原的积蓄 ,导致了酸肉的产生 ,利用这一突变则可以

准确地检验 RN基因
[ 24]
,在后来的研究中在 PRKAG3

基因中又发现了其他的突变位点
[ 25, 26]

.这些突变位

点都有可能应用于猪的遗传育种之中 ,进行猪的品

种改良.

3.1.3　影响猪繁殖性状的候选基因 　猪的繁殖力

是影响猪生产经济效益的关键因素之一 ,由于繁殖

性能的遗传力较低 ,采用常规选择方法对猪的遗传

力的改良进展缓慢.从 20世纪 90年代以来 ,大量的

工作投入在分子水平对繁殖性状的遗传剖分研究

中.目前已经证实雌激素受体基因(ESR)和卵泡刺

激素 β亚基基因(FSHβ)是影响产仔数的主基因.研

究发现在猪的 FSHβ中存在 PCR长度多态性 ,这一

多态是由一段 292 bp插入引起的
[ 27]
,根据插入突变

设计引物利用 PCR检测猪的 FSHβ座位的多态性 ,

FSHβ基因型为 BB的母猪与基因型为 AA的母猪相

比 ,总产仔数平均每胎可多产出 l.5 ～ 2.0头 ,而活产

仔数平均每胎则多产出 1.0 ～ 1.5头.根据研究结

果 ,设计了高产仔数基因座位的 PCR基因诊断盒 ,以

适于在育种现场使用.目前优良基因型的诊断技术

已申请了国际专利 ,这是美国专利局授予我国的第

一个关于畜禽 DNA标记的专利 ,专利名称是 “DNA

MarkersforPigLitterSize”,专利号为US6, 291, 174B1,

其应用潜力可达数十亿人民币.

3.2　影响牛经济性状基因座的研究进展

对于牛的经济性状 ,人们一直较为关注在肉牛

的肉质产量和奶牛的产奶量及奶组成等方面的性

状.

3.2.1　影响牛双肌性状的候选基因　早在 1807年

就对牛的双肌性状进行了记载和描述.1995年

Charlier等
[ 28]
用 7个微卫星标记对双肌牛和非双肌

牛回交群体进行研究 ,将 mh(muscularhypertrophy)

定位于牛的 2号染色体上 ,并认为双肌性状为常染

色体单基因隐性遗传.1997年研究发现正常情况下

GDF-8编码一种蛋白 ———肌肉生长抑制素 , GDF-8

突变后该蛋白也随之丧失生理功能
[ 29]
.GDF-8即为

myostatin基因 ,通过比较基因组学研究发现在比利

时蓝白花牛 (BelgianBlue)的 myostatin基因在第 3

个外显子处缺失了 11个核苷酸 , 而皮埃蒙特牛

(Piedmontese)则是在第 3个外显子处有一错义突

变 ,致使 myostatin基因丧失抑制肌肉生长的活性 ,从

而引起牛表现双肌性状
[ 30]
.虽然双肌性状可以应用

于生产之中 ,但仍然存在着一些较难以解决的问题 ,

如牛出生困难等
[ 31]
,这些问题的克服还有待于进一

步的研究.

3.2.2　影响牛产奶量和奶组成的候选基因 　对于

奶牛的产奶量和奶组成的研究 ,人们通过基因组扫

描在牛的 6号染色体上发现 6个影响奶牛产奶量的

QTL.2005年 , Schnabel
[ 32]
利用 38个微卫星标记对

有系谱记录的 3 147个荷斯坦牛进行扫描 ,对早先定

位 QTL的 6号染色体精确制图.他们对含有 Os-

teopontin的 12.3 kb的区域进行测序 ,鉴定出 9个突

变位点 ,其中只有 OPN3907的基因型与 8头公牛分

离分析建立的 QTL基因型相一致.研究认为含有

OPN3907的元件 ,位于启动子的上游 ,并且位于特异

性组织的 osteopontinn调控元件的区域中.这个元件

在 DNA库中无法找到 ,也许是一个异常的调控元

件 ,有待进一步研究
[ 32]
.Cohen-Ziner

[ 33]
同样在牛的

6号染色体上发现 ABCG2基因存在错义突变 ,这个

突变影响了荷尔坦斯牛的奶量和奶的组成.

PPARGC1A(peroxysomeproliferator-activatedreceptor-

gammacoactivator-1alpha)基因 ,由于它在染色体上

的位置 ,以及它对能量 、脂肪和葡萄糖代谢的影响 ,

成为 6号染色体上 QTL中影响牛奶脂肪的位置候选

基因.通过观察大量的奶牛群体 ,发现 PPARGC1A

基因上的第 9外显子的一个 SNP与牛奶脂肪有极大

关联性 ,表明 PPARGC1A基因可能涉及到 6号染色

体中牛奶脂肪合成的 QTL的遗传变异
[ 34]
.在早期的

研究中还发现多个影响牛的产奶量和奶组成的

QTL,尤其是在牛的 14号染色体上.通过对一个含

有 1 158个后代的杂交群体分析 ,将一个影响奶组成

的 QTL定位在 14号染色体着丝粒末端区域.根据

连锁不平衡分析和物理图谱的研究 ,表明位于该区

域的 DGAT1基因与此强烈相关 ,位于 BLUGE13 和

BLUGE09之间.DGAT1基因中有 4个多态存在 ,其

中有 3个与表型共分离 ,当 232位的 Lys取代了 Ala,

将影响奶产量和奶组成
[ 35]
.

随着对畜禽基因组学的研究越来越广泛和深

入 ,对牛的 QTL寻找和定位工作也从传统的产奶性
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状 、肉质产量以及蛋白含量等经济性状延伸到了如

牛的乳腺炎 、产仔数和健康状况等较新的 QTL研究

领域
[ 36]
.众多 QTL图谱显示多个染色体区域存在着

高密度数量性状位点 ,同时某些单个染色体位置上

也存在重要的 QTL.许多通过整体或者局部基因组

扫描得到的奶牛 QTL位点信息都已公布(http://

www.vetsci.usyd.edu.au/reprogen/QTLMap).

3.3　影响羊经济性状基因座的研究进展

对于羊的经济性状的研究虽然不像猪 、牛那样

广泛 ,但也取得了较大的进展.

1983年人们发现了羊的双肌臀性状(callipygous

表型),研究表明该性状由常染色体上的基因突变引

起 ,称为 Callipyge基因.该基因以 “父本极性超显

性 ”方式遗传 ,即只有从父本获得该基因的杂合子

CN才能表现出双肌臀性状 ,其最显著的遗传效应是

提高双肌臀羊的瘦肉率 ,此外对屠宰率 、饲料利用

率 、胴体性状等有影响.通过 DNA标记将这个基因

定位在 18号染色体端粒区微卫星标记 CSSM118和

TGLA122之间
[ 37, 38]

.2002年 , Freking等
[ 39]
用谱系的

方法 ,发现在一个碱基 A到 G的突变对 callipygous

的表型有关.随后对 DLK1 -、GTL2 -、PEG11 -和

MEG8 -印记区域进行研究同样发现在 DLK1 -和

GTL2 -之间的 A到 G的突变决定了 callipygous表

型
[ 40]
.

对于羊的繁殖能力主要研究的是 FecB基因 ,其

通过增加排卵数使产仔数提高 ,目前已将 FecB基因

进一步定位在羊 6号染色体 6q23-q31
[ 41]
.Mulsant

等
[ 42]
发现在 BMPR1B基因有 2个突变点 ,一个是编

码区 746碱基 (A※G),另一个是 1113碱基 (C※

A),关联分析表明 BMPR1B的突变与 FecB基因的

行为是完全一致的 ,从而证明 BMPR1B基因是控制

Booroola羊高繁殖性能的主效基因.

此外其他关于 QTL的研究还表明在羊的 1号染

色体有一个潜在的 QTL,位于 BM8246和 MCM130之

间 ,影响着肌肉的厚度;在 2号染色体上可能存在一

个影响脂肪的 QTL,其位于 ILSTS030附近 ,距离肌细

胞生长抑制素 26cM;在 18号染色体的 callipyge和

Carwel基因的附近存在一个重要的 QTL,影响着肌

肉的厚度
[ 43]
.对于羊奶的研究 , Calvo等

[ 44]
将脂肪

酸结合蛋白(FABP3)候选基因进行研究 ,对包含 13

个家系的进行了 SNP检测分析 ,结果表明 FABP3基

因和奶脂肪含量上存在相关 ,进一步的研究还有待

进行.

3.4　影响鸡经济性状基因座的研究进展

影响鸡的经济性状主要分为 2个方面 ,一面是

生长性状 、繁殖性状 ,另一方面是疾病性状.在鸡的

生产中最重要的目标生长性状就是快速增质量(m)

和高产蛋量.近年来 ,鸡肉和鸡蛋品质性状的定位取

得了长足的发展.鸡的 QTL随机分布在基因组上 ,

对于相似的性状 ,不同的研究得到的结果相差较大.

利用不同的杂交组合和资源群体定位了一系列

QTL,这些 QTL主要涉及了生长性状(如不同周龄的

体质量
[ 45, 46]

)、屠体性状
[ 47]
、繁殖性状(如初产周龄 、

产蛋数
[ 48]
),以及一些疾病性状(如影响 Marek氏病

耐受性的 QTL
[ 49]
).

在鸡的研究中 ,鸡性连锁矮小基因也是一个值

得关注的结果.该基因在 20世纪 50年代就已被发

现并对其进行了系统的孟德尔遗传方式和特性研

究 ,但对其分子遗传基础近半个世纪来均一无所知.

1993年开始 ,我国科学家利用限制性酶切片段长度

多态性的技术 ,依据候选基因定位思想 ,对正常鸡和

性连锁矮小鸡的生长激素轴的全部基因座位进行了

深入研究 ,发现性连锁矮小鸡的生长激素受体基因

发生了突变.通过染色体原位杂交证实了生长激素

受体基因位于鸡性染色体(GGAZ)长臂上.通过测

序精细定位 ,证明了性连锁矮小鸡生长激素受体基

因编码受体蛋白胞内区的第 10个外显子发生了

1 775个核苷酸的缺失突变 ,从而给鸡性连锁矮小基

因的分子遗传基础研究有了明确的结论.国际动物

基因定位研究先驱者 MichelGeorges和 LeifAnders-

son
[ 50]
在总结动物基因组作图十几年来研究成就 “家

畜基因组学的新纪元(LivestockGenomlcsComesof

Age)”一文中指出 ,在国际上现已精细定位的 5个畜

禽重要单基因中 ,鸡性连锁矮小基因是其中之一.中

国农业大学蛋鸡攻关课题组 , 历经 10年的选育研

究 ,成功培育出 “农大三号 ”节粮小型蛋鸡.此项成

果的核心技术是把矮小基因 dw引入高产蛋鸡 ,从而

在不影响产蛋量的基础上提高蛋鸡的饲料利用率 ,

在节约粮食的基础上降低鸡蛋生产的成本 ,提高蛋

鸡饲养的经济效益.经国家家禽测定中心测定 , “农

大三号 ”节粮小型蛋鸡 72周龄饲养日 ,产蛋数达到

289.9个 ,料蛋比达到 2.05∶1,总蛋质量 16.3 kg.这

种节粮型蛋鸡体形相对普通鸡小 20% ～ 30%,因而

可节省饲料 20%左右 ,使饲料转化率提高了 15% ～

20%.

4　利用基因学研究方法进行抗病育种
研究

　　畜禽疾病是困扰我国当前畜牧业的一大难题 ,

免疫接种 、药物治疗 、卫生隔离等防治手段难以完全
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行之有效 ,抗菌素的滥用导致畜禽产品携带大量残

留药物 ,成为药物食品 ,对人类的健康产生不良影

响.因此寻找一条安全可靠且经济可行的疾病控制

途径已是当务之急.

从农业动物本身的遗传素质出发 ,培育出具有

较强免疫能力和抗病力的家畜禽是动物育种学家们

孜孜以求的目标.这样培育的新种群不仅能够稳定

遗传 ,永久利用其优越的免疫能力 、减少疫苗和抗生

素的使用 ,而且由于其减少甚至阻断了病原的繁殖

和传播 ,对于环境的可持续发展也具有十分重要的

意义.在国际上 , PIC公司已经于 2003年在西班牙

培育成功了能够抵御大肠杆菌 F18所产生的仔猪腹

泻的新品系.抗鸡马立克氏病抗性基因 、奶牛乳房炎

抗性基因的成功应用也为农业动物的抗病育种提供

了新的范例 ,也是当前国际畜禽育种的一大进步.分

离疾病抗性及免疫力相关主效基因 、培育抗性畜禽

品种已经成为 21世纪农业动物遗传育种的主攻方

向之一.

5　结束语

动物基因组学的研究 ,特别是重要经济性状位

点的研究 ,将会应用于农业动物遗传育种领域 ,并结

合转基因 、克隆等分子生物学技术手段就能够大幅

度地提高养殖业的生产效率.西方发达国家政府 、大

型育种公司和著名科学家曾经预测在 21世纪初利

用动物基因组研究成果改良农业动物品种的潜力.

发达国家目前牛年产奶量为 9 000 kg,预计到 2015

年可达到 18 000 kg;目前猪日增质量为 900g/d,预

计到 2015年可达到 1 600 g/d;目前猪瘦肉率为

60%,预计到 2015年可达到 70%.由于分子生物学

方法和技术的日趋成熟 ,分子标记检测手段逐渐完

善 ,已经到了利用分子生物学方法在数量性状研究

中有所突破的时代了.

分子育种技术已经开始运用于畜禽的育种实践

中 ,特别是标记辅助选择应用更为广泛.目前 ,美国 、

英国 、加拿大等发达国家 90%的猪种经过至少 9种

基因诊断盒的改良 ,而鸡 、牛种上分别至少有 6种基

因诊断盒在进行商业化应用.依赖于基因或 DNA标

记技术的分子育种公司也已经涌现 ,如澳大利亚的

GeneticSolutionLtd、美国的 GenMarkInc、英国的

RosgenLtd、CellMarkCo、荷兰的 GenlabLtd、新西兰

的 GenomnzInc等;而一些曾经依赖于常规育种技术

的大型育种公司也纷纷建立了自己的分子育种部 ,

如美国的 Highline、Dekalb,英国的 PIC等等 ,规模巨

大.利用动物全基因组的标记信息结合生物信息学

的系统 ,动物分子育种技术平台已经开始建立 ,并正

在育种实践中进行完善.截止到 2001年已经能够应

用于动物选种中的功能基因就有 80种之多 ,其中马

有 10种 ,牛有 18种 ,猪有 16种 ,羊有 8种 ,鸡有 17

种 ,而具有遗传效应的相关 DNA标记多达 300多

种 ,这些分子育种技术为世界动物农业带来前所未

有的生产效益.
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