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中国南方荷斯坦奶牛 ＴＲＡＰＰＣ９、ＤＧＡＴ１、ＧＨＲ、ＡＴＰ１Ａ１
基因多态性与产奶性状相关性分析

王　凯１，柳广斌１，黄特民２，吴珍芳１，孙宝丽１，刘德武１

（１华南农业大学 动物科学学院 ／畜禽育种国家地方联合工程研究中心，广东 广州 ５１０６４２；
２深圳市晨光乳业有限公司，广东 深圳 ５１８１０７）

摘要：【目的】研究转运蛋白颗粒复合体９（ＴＲＡＰＰＣ９）、二酰甘油酰基转移酶（ＤＧＡＴ１）、Ｎａ＋，Ｋ＋－ＡＴＰ酶（ＡＴＰ１Ａ１）
和生长激素受体（ＧＨＲ）基因 ＳＮＰ座位多态性与我国南方荷斯坦奶牛 Ｈｏｌｓｔｅｉｎｃａｔｔｌｅ群体产奶性状的相关性。
【方法】利用飞行质谱基因分型技术对ＳＮＰ座位进行多态性检测，使用 ＳＡＳ软件进行统计分析。【结果】ＴＲＡＰＰＣ９
基因ｒｓ１１００１７３７９座位多态性对乳蛋白率和乳脂率有显著影响（Ｐ＜００５）；ＤＧＡＴ１基因ｒｓ１０９４２１３００座位多态性对
乳脂率有显著影响（Ｐ＜００５）；ＡＴＰ１Ａ１基因ｒｓ１１０２５６５２０座位多态性对乳蛋白率有显著影响（Ｐ＜００５）；ＧＨＲ基因
ｒｓ４１６３９２６０座位多态性对乳蛋白率有显著影响（Ｐ＜００５），对乳脂率有显著影响（Ｐ＜００５）。【结论】可以考虑将
ＴＲＡＰＰＣ９、ＤＧＡＴ１、ＡＴＰ１Ａ１和ＧＨＲ基因相关ＳＮＰ应用到我国南方荷斯坦奶牛的分子标记辅助选择工作中。
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　　牛奶营养丰富，在人们的日常生活中占有十分
重要的地位。近年来，随着人们生活水平的不断提

高和对奶制品需求量的逐年增加，国家制定了一系

列有利于奶业发展的政策，奶牛的生产性能和标准

化生产水平均得到进一步提高。同时，我国南方地

区奶业发展也十分迅速，奶牛生产性能测定（Ｄａｉｒｙ
ｈｅｒｄｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ，ＤＨＩ）在生产中得到较广泛的应
用，取得了显著成效。但是，由于南方地区高温高湿

的气候特点，以及长期以来对奶牛选育种工作的重

视力度不够，奶牛总体上还存在着良种数量少、单产

水平不高、种群资源复杂、遗传素质较差等问题，因

此加快我国南方地区奶牛的遗传改良，提高牛群的

整体产量以及乳品质量已成为亟待解决的问题。

近年来，随着分子生物学以及 ＤＮＡ检测技术的
飞快发展，分子遗传标记如单核苷酸多态性（Ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）已被广泛应用到遗传
育种研究的各个领域［１２］，其中飞行质谱基因分型技

术被认为是目前最准确的检测 ＳＮＰ的方法之一，在
动物的分子标记分型方面有高通量、高准确率等特

点，应用前景广阔［３］。另外，奶牛的产奶性状（包括

产奶量、乳蛋白量、乳蛋白率、乳脂量和乳脂率等）是

受到人们广泛关注的重要经济性状，这类性状受微

效多基因控制，并受到环境因素的影响［４］。在奶牛

产奶性状的选择方面，传统的选育种方法侧重于表

型选择，世代间隔较长，选育进展较慢，因此把灵敏

度极高的一些ＤＮＡ分析技术运用到奶牛育种中，可
以在ＤＮＡ水平上筛选到与产奶性状密切相关的遗
传标记，以实现奶牛的早期选择，缩短育种周期，加

快遗传进展。

目前，发现与产奶性状密切相关的候选基因有

很多。有研究表明，转运蛋白颗粒复合体 ９
（ＴＲＡＰＰＣ９）、二酰甘油酰基转移酶（ＤＧＡＴ１）、Ｎａ＋，
Ｋ＋－ＡＴＰ酶（ＡＴＰ１Ａ１）和生长激素受体（ＧＨＲ）基因
与奶牛的产奶性状存在显著相关［３，５１２］。本研究主

要针对与产奶性状相关的ＴＲＡＰＰＣ９、ＤＧＡＴ１、ＡＴＰ１Ａ１
和ＧＨＲ基因变异多态性进行检测，并与产奶性状进
行相关性分析，以探讨相关基因及其多态座位作为

南方荷斯坦奶牛产奶性状标记辅助选择的可行性，

为南方荷斯坦奶牛的分子育种工作的开展奠定

基础。

１　材料与方法
１．１　材料
１．１．１　试验群体与表型数据　以广东地区某奶牛
场的中国荷斯坦奶牛为试验对象，选择前３胎有完

整的ＤＨＩ数据记录的２７９头个体，采集耳组织样本
保存备用。

１．１．２　相关基因标记信息　通过文献查阅以及数
据库检索，选取与奶牛产奶性状关联程度较高的 ４
个候选基因（ＴＲＡＰＰＣ９，ＤＧＡＴ１，ＡＴＰ１Ａ１和 ＧＨＲ）为
研究对象，相关变异座位信息见表１。

表１　关联分析所选的５个ＳＮＰ座位
Ｔａｂ．１　ＬｉｓｔｏｆｆｉｖｅＳＮＰｓｓｅｌｅｃｔｅｄｆｏｒａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ

基因 ＳＮＰ位点 染色体 位置／ｂｐ 等位基因

ＴＲＡＰＰＣ９ ｒｓ１１００１７３７９ １４ ４３６４９５２ ＡＧ
ＤＧＡＴ１ ｒｓ１０９４２１３００ １４ １８０１１１６ ＡＧ
ＡＴＰ１Ａ１ ｒｓ１１０２５６５２０ ３ ２７００７７９０ ＣＡ

ｒｓ１１０４２０８８８ ３ ２７００９４２６ ＧＡ
ＧＨＲ ｒｓ４１６３９２６０ ２０ ３１９０４０７ ＣＡ

１．２　方法
１．２．１　耳组织 ＤＮＡ提取　利用 ＯＭＥＧＡ组织 ＤＮＡ
提取试剂盒推荐方法进行 ＤＮＡ抽提，ＥＢ缓冲液溶
解，ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００核酸浓度仪和凝胶电泳检测 ＤＮＡ
质量，将合格的ＤＮＡ置于２ｍＬ离心管 －８０℃条件
保存备用。

１．２．２　飞行质谱分型技术　利用飞行质谱 Ｓｅｑｕｅｎ
ｏｍ平台进行ＳＮＰ分型［１３］，结果由ＭａｓｓＡＲＲＡＹＲＴ软
件系统实时读取并完成分析，全部样本接受重复检

测以验证准确度。

１．３　数据统计与分析
１．３．１　表型和基因型数据的质量控制　要求有完
整的ＤＨＩ表型数据，产奶量１５～９００ｋｇ·ｄ－１范围
内；乳脂率和乳蛋白率在１５％～８５％范围内；每胎
的测定记录不少于５条；在用于后续分析之前，ＳＮＰ
基因型缺失大于１０％的个体需要剔除。
１．３．２　关联分析模型　采用动物模型对数据进行
拟合，通过 ＳＡＳ（９２）软件的 ＭＩＸＥＤ过程对奶牛产
奶性状和基因型进行关联分析。模型：ｙ＝μ＋ｂＭ＋
Ｇ＋ｅ，式中，ｙ为产奶性状（产奶量、乳蛋白量、乳蛋白
率、乳脂量、乳脂率）观察值，μ为群体均值，ｂ为协变
量Ｍ的回归系数，Ｍ为产犊月份效应，Ｇ为基因型效
应，ｅ为随机残差效应。
１．３．３　多重比较方法　利用 Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ法进行多重
比较分析检验。

２　结果与分析

２．１　产奶相关性状的统计分析

对３０５ｄ奶牛的产奶量、乳蛋白量、乳蛋白率、乳
脂量、乳脂率等５个性状进行分析，结果见表２。由
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表２　产奶性状的数据资料
Ｔａｂ．２　Ｄａｔａｏｆｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓ

项目 产奶量／ｋｇ 乳蛋白量／ｋｇ 乳蛋白率／％ 乳脂量／ｋｇ 乳脂率／％
平均值 ８９７０．７０ ２８４．８３ ３．１９ ３４６．４７ ３．９０
标准差 １６１６．８１ ４７．３１ ０．２４ ７６．２８ ０．７３
最小值 ４１５４．００ １２６．５６ ２．３４ １６１．３３ １．５５
最大值 １４８１５．００ ４４７．９７ ４．６７ ５７６．７９ ６．２４

表２可知，试验群体总体生产水平较高，但个体间差
异较大，有较大的选育空间和进一步选育的必要。

２．２　基因组ＤＮＡ检测和ＳＮＰ分型
奶牛耳组织 ＤＮＡ经１０ｇ· Ｌ－１琼脂糖凝胶电

泳检测，条带明亮，点样孔干净，无蛋白污染。采

用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００核酸浓度仪测定，９５％以上样本
质量浓度大于 １００ｎｇ·μＬ－１，Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ及
Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２３０ｎｍ均在 １８～２１之间，浓度和纯度都

可以满足飞行质谱试验要求。通过飞行质谱分型

技术分析验证，结果可靠。利用 Ｅｘｃｅｌ对５个 ＳＮＰ
座位的等位基因频率和基因型频率进行分析，并进

行 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡检验，结果表明，除 ＡＴＰ１Ａ１
基因 ｒｓ１１０４２０８８８座位处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ不平衡
状态外（Ｐ＜００５），其余４个 ＳＮＰ座位均处于 Ｈａｒ
ｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态（Ｐ＞００５），具体结果见
表３。

表３　５个ＳＮＰ座位等位基因频率和基因型频率
Ｔａｂ．３　ＧｅｎｏｔｙｐｉｃｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓａｎｄａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆｆｉｖｅＳＮＰｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅＨｏｌｓｔｅｉｎｓ

ＳＮＰ　　　
基因型频率 等位基因频率

ＭＭ ＭＮ ＮＮ Ｍ Ｎ
２ Ｐ

ｒｓ１１００１７３７９（Ａ４３６４９５２Ｇ） ０．４４ ０．４４ ０．１２ ０．６６ ０．３４ ０．１８ ０．６７
ｒｓ１０９４２１３００（Ａ１８０１１１６Ｇ） ０．７９ ０．２０ ０．０１ ０．８９ ０．１１ ０．４６ ０．５０
ｒｓ１１０２５６５２０（Ｃ２７００７７９０Ａ） ０．６６ ０．３１ ０．０３ ０．８２ ０．１８ ０．４４ ０．５１
ｒｓ１１０４２０８８８（Ｇ２７００９４２６Ａ） ０．５１ ０．４５ ０．０４ ０．７４ ０．２６ ６．５６ ０．０１
ｒｓ４１６３９２６０（Ｃ３１９０４０７８Ａ） ０．５３ ０．４１ ０．０６ ０．７４ ０．２６ ０．９２ ０．３４

２．３　ＴＲＡＰＰＣ９基因ＳＮＰ与产奶性状的关联分析
采用 ＳＡＳ（９．２）软件分析了 ＴＲＡＰＰＣ９基因

ｒｓ１１００１７３７９座位不同基因型对产奶性状的影响（表
４）。由表４可见，该座位对乳蛋白率和乳脂率性状
的效应均达到显著水平（Ｐ＜００５），对产奶量、乳脂

量和乳蛋白量等性状的效应不显著（Ｐ＞００５）。
多重比较结果表明，ＧＧ基因型个体的乳蛋白率

和乳脂率性状显著高于ＡＡ基因型（Ｐ＜００５）；不同
基因型间产奶量、乳蛋白量和乳脂量性状差异不显

著（表４）。

表４　ＴＲＡＰＰＣ９基因ＳＮＰ与产奶性状关联分析（最小二乘均值±标准误）１）

Ｔａｂ．４　ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｏｆＳＮＰｓｏｆＴＲＡＰＰＣ９ｇｅｎｅｗｉｔｈｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅＨｏｌｓｔｅｉｎｓ（ＬＳＭ±ＳＥ）

基因型（个体数） 产奶量／ｋｇ 乳蛋白量／ｋｇ 乳蛋白率／％ 乳脂量／ｋｇ 乳脂率／％
ＡＡ（１２４） ８９０２．４９±３１３．４２ａ ２８５．４２±９．１６ａ ３．２０５±０．０４７ｂ ３４３．４４±１５．６１ａ ３．８９４±０．１３４ｂ
ＡＧ（１２２） ８７６７．４５±３００．１９ａ ２８４．０４±８．７７ａ ３．２４３±０．０４５ａｂ ３４９．８４±１４．９５ａ ４．０４０±０．１２９ａｂ
ＧＧ（３４） ８４６６．４３±３３６．３３ａ ２８０．７９±９．８３ａ ３．３０５±０．０５１ａ ３５６．５１±１６．７５ａ ４．２４５±０．１４４ａ

　１）表中同列数据后，凡具有一个相同小写英文字母者，表示在０．０５水平差异不显著（Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ法）。

２．４　 ＤＧＡＴ１基因ＳＮＰ与产奶性状的关联分析
采用 ＳＡＳ（９２）软件分析了 ＤＧＡＴ１基因

ｒｓ１０９４２１３００座位不同基因型对产奶性状的影响（表
５）。由表５可见，该座位对乳脂率的效应达到显著
水平（Ｐ＜００５），对其他几个产奶性状的效应不显著
（Ｐ＞００５）。

多重比较结果表明：ＡＧ基因型个体乳脂率显著

高于ＡＡ基因型（Ｐ＜００５）；不同基因型个体间产奶
量、乳蛋白量、乳蛋白率和乳脂量差异不显著

（表５）。
２．５　ＡＴＰ１Ａ１基因ＳＮＰ与产奶性状的关联分析

采用 ＳＡＳ（９２）软件分析了 ＡＴＰ１Ａ１基因
ｒｓ１１０２５６５２０座位和ｒｓ１１０４２０８８８座位不同基因型对
产奶性状的影响 （表 ６）。由表 ６可见，只有
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ｒｓ１１０２５６５２０座位对乳蛋白率的效应达到显著水平
（Ｐ＜００５）。

多重比较结果（表６）表明：ｒｓ１１０２５６５２０座位ＣＡ

基因型个体乳蛋白率显著高于 ＣＣ基因型（Ｐ＜
００５）；不同基因型个体间产奶量、乳蛋白量、乳脂量
和乳脂率性状差异不显著（Ｐ＞００５）。

表５　ＤＧＡＴ１基因ＳＮＰ与产奶性状关联分析（最小二乘均值±标准误）１）

Ｔａｂ．５　ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｏｆＳＮＰｓｏｆＤＧＡＴ１ｇｅｎｅｗｉｔｈｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅＨｏｌｓｔｅｉｎｓ（ＬＳＭ±ＳＥ）

基因型（个体数） 产奶量／ｋｇ 乳蛋白量／ｋｇ 乳蛋白率／％ 乳脂量／ｋｇ 乳脂率／％
ＡＡ（２２１） ８９９９．３６±１５９．１５ａ ２８５．４５±４．６５ａ ３．１８５±０．０２４ａ ３３５．０７±７．９３ａ ３．７５４±０．０６８ｂ
ＡＧ（５６） ８８４３．１６±２０２．９２ａ ２８３．５６±５．９３ａ ３．２１９±０．０３１ａ ３５３．８０±１０．１１ａ ４．０４８±０．０８７ａ
ＧＧ（２） ８２９３．８５±７７８．７７ａ ２８１．２５±２２．７５ａ ３．３５０±０．１１７ａ ３６０．９３±３８．７８ａ ４．３７７±０．３３４ａｂ

　１）表中同列数据后，凡具有一个相同小写英文字母者，表示在０．０５水平差异不显著（Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ法）。

表６　ＡＴＰ１Ａ１基因ＳＮＰ与产奶性状关联分析（最小二乘均值±标准误）１）

Ｔａｂ．６　ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｏｆＳＮＰｓｏｆＡＴＰ１Ａ１ｇｅｎｅｗｉｔｈｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅＨｏｌｓｔｅｉｎｓ（ＬＳＭ±ＳＥ）

ＳＮＰ 基因型（个体数） 产奶量／ｋｇ 乳蛋白量／ｋｇ 乳蛋白率／％ 乳脂量／ｋｇ 乳脂率／％
ｒｓ１１０２５６５２０ ＡＡ（８） ９４２２．３８±５７２．３８ａ３０３．９７±１６．７２ａ ３．２１８±０．０８６ａｂ ３７７．８６±２８．５０ａ ４．０７４±０．２４５ａ

ＣＡ（８９） ８２６１．３１±３３７．３３ａ２７３．７４±９．８６ａ ３．３０６±０．０５１ａ ３３６．７１±１６．８０ａ ４．０９４±０．１４５ａ
ＣＣ（１８３） ８４５２．６８±３３１．７０ａ２７２．５４±９．６９ａ ３．２３０±０．０５０ｂ ３３５．２２±１６．５２ａ ４．０１０±０．１４２ａ

ｒｓ１１０４２０８８８ ＡＡ（１２） ８２１７．２０±４５２．５７ａ２６６．６７±１３．２２ａ ３．２４２±０．０６８ａ ３１９．９９±２２．５４ａ ３．９２０±０．１９４ａ
ＧＡ（１２８） ９０３３．４９±３４７．６６ａ２８９．２５±１１．０２ａ ３．２６１±０．０５２ａ ３６６．８４±１８．７９ａ ４．０７４±０．１４９ａ
ＧＧ（１４０） ８８８５．６７±３７７．３２ａ２９４．３３±１０．１６ａ ３．２５１±０．０５７ａ ３６２．９６±１７．３１ａ ４．１８５±０．１６２ａ

　１）表中同一座位的同列数据后，凡具有一个相同小写英文字母者，表示在０．０５水平差异不显著（Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ法）。

２．６　 ＧＨＲ基因ＳＮＰ与产奶性状的关联分析
采用 ＳＡＳ（９２）软 件 分 析 了 ＧＨＲ 基 因

ｒｓ４１６３９２６０座位不同基因型对产奶性状的影响（表
７）。由表７可见，该座位对乳蛋白率和乳脂率的效
应均达到显著水平（Ｐ＜００５），对产奶量、乳蛋白量

和乳脂量的效应不显著（Ｐ＞００５）。
多重比较结果（表７）表明：ＣＣ基因型个体的乳

蛋白率和乳脂率均显著高于 ＣＡ基因型的（Ｐ＜
００５）。不同基因型个体间产奶量、乳蛋白量和乳脂
量差异不显著（Ｐ＞００５）。

表７　ＧＨＲ基因ＳＮＰ与产奶性状关联分析（最小二乘均值±标准误）１）

Ｔａｂ．７　ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｏｆＳＮＰｓｏｆＧＨＲｇｅｎｅｗｉｔｈｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅＨｏｌｓｔｅｉｎｓ（ＬＳＭ±ＳＥ）

基因型（个体数） 产奶量／ｋｇ 乳蛋白量／ｋｇ 乳蛋白率／％ 乳脂量／ｋｇ 乳脂率／％
ＡＡ（１７） ８４６５．１７±３７９．２２ａ ２７４．５２±１１．０８ａ ３．２４１±０．０５７ａｂ ３３２．５６±１８．８８ａ ３．９６０±０．１６３ａｂ
ＣＡ（１１４） ８８６９．３８±２９６．８２ａ ２８５．０７±８．６７ａ ３．２１５±０．０４５ｂ ３５２．７６±１４．７８ａ ４．０３７±０．１２７ｂ
ＣＣ（１４８） ８８０１．８２±２９９．９１ａ ２９０．６６±８．７６ａ ３．３００±０．０４５ａ ３６４．４７±１４．９４ａ ４．１８１±０．１２９ａ

　１）表中同列数据后，凡具有一个相同小写英文字母者，表示在０．０５水平差异不显著（Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ法）。

３　讨论与结论
本 研 究 发 现，群 体 中 除 ＡＴＰ１Ａ１ 基 因

ｒｓ１１０４２０８８８座位处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ不平衡状态
外（Ｐ＜００５），其余４个座位均处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ
平衡状态（Ｐ＞００５）。造成 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ不平衡
状态的原因可能与人工授精技术的应用和群体内非

随机交配所致。

本研究表明，ＴＲＡＰＰＣ９基因 ｒｓ１１００１７３７９座位
与多个产奶性状关联显著，其中与乳脂率相关显著

（Ｐ＜００５），与Ｊｉａｎｇ等［１４］的ＧＷＡＳ结果一致。后者
研究认为，ＴＲＡＰＰＣ９基因上还存在６个显著 ＳＮＰ座

位，其中 ＡＲＳＢＦＧＬＮＧＳ１００８４０座位与产奶量、乳
蛋白量和乳脂率相关显著，ＡＲＳＢＦＧＬＮＧＳ５６３２７、
ＵＡＩＦＡＳＡ５３０６、ＵＡＴＦＡＳＡ５７６５、ＡＲＳＢＦＧＬＢＡＣ
２５１６６和 Ｈａｐｍａｐ２７７０３ＢＴＣ０５３９０７座位与乳脂率
关联显著［１４］。另有研究表明，牛ＴＲＡＰＰＣ９基因上有
３０００多个 ＳＮＰ座位，其中 ２８个 ＳＮＰ在外显子
上［１５１６］。本研究选用的南方荷斯坦奶牛群体中，ＧＧ
基因型乳蛋白率和乳脂率显著高于 ＡＡ型，其中 Ａ
基因是优势等位基因，因此，在奶牛选育中可以增加

对ＧＧ基因型个体的选育，从而提高牛奶品质。上述
结果说明，ＴＲＡＰＰＣ９基因多态性十分丰富，可能是影
响乳成分，特别是乳脂率性状的重要候选基因，需要
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对其结构和功能进行深入研究。

本研究表明，ＤＧＡＴ１基因ｒｓ１０９４２１３００座位与乳
脂率性状存在显著相关（Ｐ＜００５），与其他几个产奶
性状相关不显著（Ｐ＞００５）。这与 Ｒａｖｅｎ等［１７］研究

结果有差异。后者认为，该座位与产奶量、乳蛋白

量、乳蛋白率、乳脂量、乳脂率等 ５个产奶性状都存
在显著相关［１７］。另有研究表明，ＤＧＡＴ１基因位于奶
牛１４号染色体的着丝粒末端，处于影响泌乳性状的
主效ＱＴＬ上，是三酰甘油合成中的唯一关键酶［７１８］；

在雌性小鼠中敲除 ＤＧＡＴ１基因，表现出完全抑制泌
乳，很可能是由于 ＤＧＡＴ１编码蛋白的缺乏导致乳腺
中三酰甘油合成的不足［８］。目前，对于 ＤＧＡＴ１基因
的结构功能和作用机理研究较多，ＤＧＡＴ１基因被证
明是影响产奶性状的主效基因，也是影响乳脂率的１
个重要候选基因［９］。因此，在我国南方奶牛分子育

种实践中，该基因应作为影响产奶性状的重要基因

进行深入研究和开发利用。

有研究表明，ＡＴＰ１Ａ１基因编码 Ｎａ＋，Ｋ＋ －ＡＴＰ
酶的ａ１亚基，ａ１亚基在各个组织中都广泛表达，并
唯一在红细胞中表达；Ｎａ＋，Ｋ＋ －ＡＴＰ酶是细胞膜
表面的１种跨膜蛋白，是细胞膜上重要的主动转运
系统，在维持细胞稳态和生理活动及细胞正常代谢

中有着重要的作用［１０］。另据报道，ＡＴＰ１Ａ１基因
ｒｓ１１０２５６５２０座位ＣＡ基因型是奶牛耐热性状最优基
因型，可以将该座位作为影响奶牛耐热性状的分子

遗传标记应用到奶牛育种［５６］。本研究表明，ＡＴＰ１Ａ１
基因 ｒｓ１１０２５６５２０座位与乳蛋白率存在显著相关
（Ｐ＜００５），其中ＣＡ基因型个体乳蛋白率显著高于
ＣＣ基因型。本研究所用的荷斯坦奶牛群体长期处
于高温高湿的热应激环境中，而热应激不仅会使奶

牛产奶量下降，同时还会影响乳成分，牛奶中的乳脂

率、乳蛋白率和乳糖率等都会因高温而降低［１９］。因

此，ｒｓ１１０２５６５２０座位可以作为南方荷斯坦奶牛耐热
性状和产奶性状的遗传标记应用到奶牛选育中去。

研究表明，ＧＨＲ基因是产奶性状的主效基因，位
于奶牛２０号染色体上，与影响乳蛋白率的ＱＴＬ紧密
连锁，编码生长激素受体蛋白，可与生长激素结合，

在动物生长、发育等代谢过程中起关键作用［２０］。关

于奶牛ＧＨＲ基因的遗传多态性及其与生产性能相
关的研究报道已经很多［９，１１，２１２２］。本研究表明，ＧＨＲ
基因ｒｓ４１６３９２６０座位对乳蛋白率和乳脂率的影响均
达到显著水平（Ｐ＜００５），与 Ｃｈａｍｂｅｒｌａｉｎ等［２３］研究

相一致。本研究选用的南方荷斯坦奶牛群体中，ＣＣ
基因型乳蛋白率和乳脂率显著高于ＣＡ基因型，其中

Ｃ是优势等位基因，生产高品质奶，可以对 ＣＣ基因
型个体进行分子标记选择。因此，在南方奶牛育种

中，可以根据不同的育种目标和市场需要，利用 ＧＨＲ
基因对奶牛群体进行标记辅助选择。

本研究中５个ＳＮＰ座位与产奶量关联分析结果
均不显著，可能是因为南方地区奶牛饲养、环境以及

选育等因素致使奶牛产奶量远远没有达到自身潜

力，从而掩盖了基因效应；也可能是由于试验群体数

量不足所致。在进一步的研究中，应加大研究群体，

筛查更多的基因和标记，为南方荷斯坦奶牛的分子

标记辅助选育奠定基础。
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ｔｏｒａｎｄｐｒｏｌａｃｔｉｎｒｅｃｅｐｔｏｒｇｅｎｅｓｉｎｍｉｌｋ，ｆａｔａｎｄｐｒｏｔｅｉｎ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎＦｉｎｎｉｓｈＡｙｒｓｈｉｒｅｄａｉｒｙｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔ，
２００６，１７３（４）：２１５１２１６４．

［２３］ＣＨＡＭＢＥＲＬＡＩＮＡＪ，ＨＡＹＥＳＢＪ，ＳＡＶＩＮＫ，ｅｔａｌ．Ｖａｌ
ｉｄａｔｉｏｎｏｆｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ
ｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎｄａｉｒｙｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．ＪＤａｉｒｙＳｃｉ，
２０１２，９５（２）：８６４８７５．

【责任编辑　柴　焰，庄　延】
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