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ＶＲＴＮ基因在２个长白种猪核心群的分子
标记辅助选择研究

杨　明１，温淑贤１，曾海玉１，王青来１，蔡更元１，２，吴珍芳１，２
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摘要：ＶＲＴＮ基因是影响猪胸椎数的主效基因，其优势等位基因（Ｑ）比劣势等位基因（ｑ）具有多１对肋骨的效应。

本文旨在探索ＶＲＴＮ基因在２个长白种猪群中的分子标记辅助选择方法，以期提高配套肉猪的肋骨数。采用 ＰＣＲ

方法检测影响胸椎数（肋骨对数）的ＶＲＴＮ基因在温氏集团４２０头商品肉猪以及２个专门化长白种猪（９１３头 Ｗ５１

系长白，２４０头Ｗ５２系长白）群体中的分布情况。通过商品肉猪的效应分析，验证了在终端商品肉猪中ＱＱ型较ｑｑ

型猪只多近１对肋骨，说明分子标记辅助选择进行基因改良是可行的。试验结果显示：ＶＲＴＮ基因在２个长白群体

中的等位基因频率相差不大，有利等位基因频率分别为０８４４和０９０５。通过基因型与选育性状表型的相关分析，

发现Ｗ５１系长白猪中，优势基因型猪只体长优势明显，对其他选育性状无影响。Ｗ５２系中，优势等位基因与达１００

ｋｇ／１１５ｋｇ日龄估计育种值呈显著负相关，与其他性状无显著相关性。ＶＲＴＮ优势等位基因型的效应与选育目标一

致，２个品系均可开展分子标记辅助选择。结合现场实践育种，Ｗ５１通过种群更新优化，经过半年就实现了优势等

位基因频率１００％的完全纯化。Ｗ５２在扩群的同时，经过２年达到基本纯化。

关键词：ＶＲＴＮ基因；种猪核心群；分子标记辅助选择
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　　猪属于脊椎动物，其脊椎分为颈椎、胸椎、腰椎、
荐椎和尾椎，胸椎数决定了肋骨对数，而颈椎、荐椎

和尾椎数相对固定。研究表明猪颈椎通常为 ７
根［１－３］。Ｆｒｉｅｔｓｏｎ［４］报道哺乳动物的颈椎数通常固
定为７根，荐椎数基本固定为４根，但其胸椎数（肋
骨对数）和腰椎数存在种类差异。１９６０年 Ｋｉｎｇ
等［５］报道在西方商业猪种中胸椎数为１４～１６根，腰
椎数则为５～７根不等。野猪及中国大部分地方猪
种的胸腰椎总数为１９根，但是欧洲商业猪种却达到
２１～２３根［６］。西方商业猪种在选育的过程中对体

型特别是体长进行了高强度的人工选择，以便提高

产肉量，而胴体的长度主要取决于胸椎与腰椎的数

量，从而使得西方商业猪种在选育的过程中胸腰椎

数也随之增加。

脊椎数目具有很高的遗传力，达到了０７４［７］。
Ｍｉｋａｗａ等［３］发现ＮＲ６Ａ１基因第１３４位点出现氨基
酸（脯氨酸→亮氨酸）的突变，导致腰椎数的变异。
Ａ等位基因在西方猪种中因纯合而被固定［８］。２０１３
年，江西农业大学黄路生院士课题组，发现了 ＶＲＴＮ
基因１２９ｂｐ碱基的插入／缺失突变是影响猪胸椎数
（肋骨数）的因果突变位点，插入片段的个体比缺失

突变的个体多１对肋骨，后续在商业肉猪的屠宰试
验中证实了此突变位点的效应［９］；且脊椎数与胴体

长显著相关，每增加一根脊椎数可使体长增加 ８０
ｍｍ的长度［１０］，因此增加了猪的单位产肉效率。此

位点影响猪胸椎数，即肋骨对数，在华南地区，排骨

价格居高不下，是肉猪出产的重要产品。若是将

ＶＲＴＮ基因应用在猪育种中，可快速改善猪的体长
及产肉量，且增加１对肋骨，将大大提高猪的商品价
值。猪育种公司可以利用ＶＲＴＮ基因标记辅助选择
选育各原种核心群体，最终达到提高商品猪肉价值

的终极目标。

２０１２年，温氏集团在温氏商业配套肉猪以及不
同品种的种猪核心群体中开展猪 ＶＲＴＮ基因的检
测，发现其优势等位基因纯合的肉猪比劣势等位

基因纯合肉猪平均多１对肋骨，且不同品种的种猪
核心群中存在不同程度的变异。本研究利用群体

基因频率分析、基因型与性状相关分析等方法，估

算ＶＲＴＮ基因在温氏长白专门化品系 Ｗ５１和专门
化品系Ｗ５２核心群中的影响以及基因变异程度，制
定特异的多肋骨品系培育方案，实施不同的分子标

记辅助选择方案，辅助选留，为培育多肋骨系奠定基

础。

１　材料与方法
１．１　试验动物

试验动物为温氏集团国家生猪种业工程技术研

究中心研发基地三和试验场的试验肉猪、水台原种

场Ｗ５１长白核心群体以及清远原种场 Ｗ５２长白核
心群体。

样本总数１３７０头，其中温氏商品肉猪２１７头，
Ｗ５１品系长白９１３头，Ｗ５２品系长白２４０头。利用
耳号钳剪取已使用 φ为７５％乙醇溶液消毒过耳尖
的待检猪只耳样２～３ｇ，放入装有φ为７５％乙醇溶
液的１５ｍＬ离心管内，低温保存。
１．２　基因型判型

基因位点检测先采用苯酚－氯仿法提取基因组
ＤＮＡ。ＰＣＲ反应体系总体积为 ２０μＬ，包括模板
ＤＮＡ４０ｎｇ，１０ ×ｂｕｆｆｅｒ２０μＬ，２５ｍｍｏｌ· Ｌ－１

ＭｇＣｌ２１２μＬ，１０ｍｍｏｌ· Ｌ
－１ｄＮＴＰ０３μＬ，正向引

物０４μＬ，反向引物０４μＬ，Ｔａｑ聚合酶０５μＬ，超
纯水１３２μＬ。ＰＣＲ循环参数：９４℃变性３ｍｉｎ，退
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火温度为６１８℃，７２℃延伸１０ｍｉｎ，共３６个循环。
正反向引物序列（５′→３′）分别为：ＧＧＣＡＧＧＧＡＡＧ
ＧＴＧＴＴＴＧＴＴＡ和ＧＡＣＴＧＧＣＣＴＣＴＧＴＣＣＣＴＴＧ。

ＰＣＲ产物通过２０ｇ·Ｌ－１的琼脂糖凝胶电泳来
判型：在电泳图中一种是只有长片段（３８４ｂｐ）扩增
产物，一种是只有短片段（９３ｂｐ）扩增产物，还有一
种是既有长片段又有短片段的扩增产物。只有长片

段的个体为 ｉｎｓ／ｉｎｓ型，只有短片段的个体为 －／－
型，长短片段都有的为ｉｎｓ／－型。
１．３　数据处理

通过Ｒ软件进行表型与基因型的相关分析，模
型为：

ｙ＝μ＋Ｚα＋ｅ，
式中，ｙ为所测得的表型值，μ为总体平均值，Ｚ为基
因型的指示矩阵，α为ＳＮＰ随机加性遗传效应向量，
且α～Ｎ（０，Ｇσ２α）（Ｇ为分子血缘相关矩阵，σ

２
α为加

性遗传方差），Ｚα为基因型效应，ｅ为残差。

２　结果与分析
２．１　ＶＲＴＮ基因频率和基因型频率分析

对４２０头温氏商品肉猪的 ＶＲＴＮ基因突变位点
进行了基因分型，其ＶＲＴＮ基因频率分布情况如表１
所示。分析结果（表１）表明，在温氏商品肉猪中 ｑ
等位基因频率达４１５５％，说明温氏商品肉猪具有
很大的改良空间。

２．２　ＶＲＴＮ效应和表型变异分析
对上述商品肉猪中的２１７头进行了屠宰试验，

并记录每头猪的肋骨对数，同时对这些试验肉猪的

ＶＲＴＮ因果突变位点进行了基因分型。然后，利用Ｒ
软件进行了遗传效应分析与肋骨数表型变异系数计

算，结果见表２。从表２可以看出，遗传效应分析验
证了在终端商品肉猪中 ＱＱ基因型的猪只较 ｑｑ基
因型猪只多了近１对肋骨，说明可以通过分子标记
辅助选择并进行基因改良。

表１　商品肉猪中ＶＲＴＮ基因频率分布情况１）

基因型 个数 基因型频率 Ｑ基因频率 ｑ基因频率
ＱＱ １４１ ０．３３６ ０．５８５ ０．４１５
Ｑｑ ２０９ ０．４９８
ｑｑ ７０ ０．１６６

　１）Ｑ等位基因为多肋有利基因，ｑ等位基因为不利基因

表２　ＶＲＴＮ在商品肉猪中效应分析与肋骨数表型变异系数

基因型 样本数 肋骨平均数／对 标准差 Ｐ１） 变异系数／％
ｑｑ ３１ １５．１６ ０．８２ ＜０．００１ ５
Ｑｑ ９６ １５．５７ ０．６８
ＱＱ ９０ １５．９０ ０．５８

　１）表示在０００１水平显著相关

２．３　２个长白核心群的 ＶＲＴＮ基因频率和基因型
频率

　　从２个长白群体的ＶＲＴＮ基因频率及基因型频
率分布（表３）来看，ＶＲＴＮ在 ２个群体中均存在变

异，但是２个群体表现差异不大，优势等位基因（Ｑ）
频率均比较高，在 Ｗ５１和 Ｗ５２长白核心群中分别
为０９０５和０８４４。

表３　ＶＲＴＮ基因型及基因频率的分布１）

品种 样品数
基因型频率 基因频率

ＱＱ Ｑｑ ｑｑ Ｑ ｑ
Ｗ５１ ９１３ ０．８１４（７４３） ０．１８２（１６６） ０．００４（４） ０．９０５ ０．０９５
Ｗ５２ ２４０ ０．７３３（１７６） ０．２２１（５３） ０．０４６（１１） ０．８４４ ０．１５６

　１）Ｑ等位基因为多肋有利基因，ｑ等位基因为多肋不利基因；括号中的数字为样本数

２．４　ＶＲＴＮ基因型与Ｗ５１选育表型的相关分析
由ＶＲＴＮ与Ｗ５１群体３１个选育性能指标的相

关分析结果（表４）可以看出，在体长和综合评分方
面，ＱＱ型个体极显著优于 ｑｑ和 Ｑｑ型个体。在日
增重性能方面，ｑｑ型具有极显著优势。由于 ｑｑ型
个体较少，不能排除结果差异是误差造成的可能性。

而３种基因型在其他性能表现中差异均不显著。
２．５　ＶＲＴＮ基因型与Ｗ５２选育表型的相关分析

由ＶＲＴＮ与Ｗ５２群体３１个选育性能指标的相
关分析结果（表５）可以看出，在校正１００ｋｇ／１１５ｋｇ
体重日龄估计育种值方面，ＱＱ型个体优势显著。３
种基因型在其他性能指标中表现差异均不显著。
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表４　ＶＲＴＮ基因型与Ｗ５１长白选育性能的关系１）

表型 ｑｑ型 Ｑｑ型 ＱＱ型 Ｐ２）

体长／ｃｍ １１３．７５０±２．２１７ １１６．９１０±２．９７４ １１７．５７２±２．９９６ ０．００２

校正３０～１００ｋｇ日增重／ｇ ９３９．７６５±１８．１０５ ８９７．２７３±７５．７４６ ８７９．７６０±７１．４５９ ０．００６

综合评分／分 ８．４５０±０．１００ ８．５５７±０．３９３ ８．６４７±０．３８２ ０．０１６

校正３０～１１５ｋｇ日增重／ｇ ９０８．０７２±２１．２８５ ８８６．０７５±６８．３５７ ８７２．６８０±６６．６５８ ０．０４１

终测有效乳头数／个 １４．５００±１．０００ １４．２６６±１．０２２ １４．４６±０．９７４ ０．０６８
健仔数估计育种值 －１．０７０±１．３６５ ０．０２０±１．００５ ０．０５０±０．９６５ ０．０６９
繁殖指数 ６５．５２８±４３．５７０ １００．２１±３２．２０６ １０１．１７０±３０．９４３ ０．０７２
校正１１５ｋｇ背膘估计育种值 －１．８９０±０．８０７ －０．８７６±０．８３５ －０．９１２±０．９０２ ０．０７９
校正１００ｋｇ背膘估计育种值 －１．６７７±０．７０６ －０．７９４±０．７２８ －０．８２５±０．７８７ ０．０７９
总仔数估计育种值 －１．２５１±１．５４９ －０．０２９±１．１６０ ０．００５±１．１１５ ０．０８１
１００ｋｇ时估计瘦肉率／％ ５３．７２２±０．５３６ ５４．１０１±１．６３５ ５４．３８７±１．５８８ ０．０８４
１１５ｋｇ时估计瘦肉率／％ ５４．３５０±０．５８４ ５４．７７７±１．８００ ５５．０９０±１．７５０ ０．０８６
校正１１５ｋｇ眼肌面积估计育种值 １．９５２±１．１８５ －０．２１２±２．０７０ －０．２０２±１．９９０ ０．１００
校正１００ｋｇ体重日龄／ｄ １５３．８３８±８．１６７ １５３．３２５±８．２９４ １５４．８８２±８．５９１ ０．１０４
校正１１５ｋｇ体重日龄／ｄ １７０．９１２±９．３９３ １７０．３２４±９．５３８ １７２．１１４±９．８８０ ０．１０４
校正１００ｋｇ背膘厚／ｍｍ １２．３８３±０．６１９ １１．５２９±１．７６６ １１．２７２±１．８３６ ０．１３２
校正１１５ｋｇ背膘厚／ｍｍ １４．１９７±０．７０９ １３．２２９±２．０１７ １２．９４４±２．０９６ ０．１４４
父系指数 １３２．１３５±９．７０２ １２３．９０９±１１．２２３ １２５．２７６±１１．２７９ ０．１６７
校正１１５ｋｇ体重日龄估计育种值 －３．９９８±２．４０１ －６．０２８±３．３１６ －６．３５３±３．１５６ ０．１７６
校正１００ｋｇ眼肌面积／ｃｍ２ ３６．５００±１．４２２ ３６．７０３±３．３９３ ３７．２０５±３．２４６ ０．１９０
校正１１５ｋｇ眼肌面积／ｃｍ２ ３９．７１８±１．５４７ ３９．９３７±３．６９２ ４０．４８２±３．５３２ ０．１９０
校正１００ｋｇ体重日龄估计育种值 －３．２３０±２．０８９ －４．９７７±２．８７７ －５．２４８±２．７４７ ０．１９１
校正１００ｋｇ眼肌面积估计育种值 －０．１３７±０．５８７ －１．４８７±１．６７６ －１．３５２±１．６１２ ０．１９６
母系指数 １０２．１６８±２３．４１９ １１３．２４６±１４．２４２ １１４．４２９±１５．５９６ ０．１９８
外貌指数估计育种值 ０．３３７±０．２４４ ０．３０６±０．１３３ ０．３２７±０．１４０ ０．２０８
同窝仔猪数／头 １４．０００±０．０００ １２．１０８±２．６１７ １２．３７７±２．７１７ ０．２３８
活仔数估计育种值 －０．５５５±０．８４５ －０．０８１±０．７１５ －０．０６３±０．７１１ ０．３７５
出生重／ｋｇ １．５２５±０．４７２ １．６０４±０．２９６ １．６３３±０．２８２ ０．３８５
选留整体评分估计育种值 ０．０３１±０．０１７ ０．０６５±０．０５８ ０．０６７±０．０５７ ０．４２０
校正３０～１００ｋｇ日增重估计育种值 ５５．９１４±２０．２５８ ４６．８８６±２０．３９６ ４７．９３６±１８．１０４ ０．５４７
校正３０～１１５ｋｇ日增重估计育种值 ２７．２３２±２０．６９０ ３５．３９９±２０．３３４ ３６．２０３±１９．３９５ ０．５９５

　１）表中数据为平均值±标准差，ｑｑ型样本数量为４头，Ｑｑ型样本数量为１６６头，ＱＱ型样本数量为７４３头；２）、分别表
示００５、００１水平差异显著

３　讨论与结论
３．１　ＶＲＴＮ在温氏商业配套肉猪中的效应验证

种猪育种一般都是在纯种核心育种群中开展育

种工作，但是育种最终的效果体现在终端商品肉猪

的商业价值。因为不同的群体存在基因特异性，所

以基因育种的成效能否传递到本公司的终端肉猪产

品中，还需要在公司的商品群体中进行验证。本研

究在温氏２１７头商品肉猪中检测了 ＶＲＴＮ主效基因
位点，并进行了肋骨数的屠体测量，分析了 ＶＲＴＮ基
因与肋骨数的相关效应，结果发现 ＱＱ型猪只比 ｑｑ
型猪只平均多 １对肋骨，这与前人研究结果一
致［１１］，证明ＶＲＴＮ对温氏商品肉猪的肋骨对数确实

可以产生影响，可以开展纯种核心群中该基因的纯

化选育。

３．２　温氏Ｗ５１长白核心群体的ＶＲＴＮ基因分子选
育选择方案

　　长白作为商业配套肉猪生产中的第一父本品
种，担负着作为父本生产终端二元杂交母猪的重要

角色，其与生产、繁殖相关的各性状都需要经过严格

的选育。本研究在温氏 Ｗ５１核心育种群中检测影
响猪胸椎数（肋骨对数）ＶＲＴＮ基因的主效位点变异
情况，结果显示：在温氏集团 Ｗ５１核心育种群中，
ＶＲＴＮ优势等位基因频率高达９０５％，这比２０１５年
Ｙａｎｇ等［１１］检测的长白群体的优势等位基因频率

（８２０％）高８５％。主要原因是此群体封闭选育近２０
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表５　ＶＲＴＮ基因型与Ｗ５２生长性能的关系１）

表型 ｑｑ型 Ｑｑ型 ＱＱ型 Ｐ２）

校正１１５ｋｇ体重日龄估计育种值 －４．９０１±１．７７３ －４．６５５±２．８１０ －５．８０４±２．６１２ ０．０１６

校正１００ｋｇ体重日龄估计育种值 －４．０３７±１．５５７ －３．８５５±２．４３７ －４．８３２±２．２７５ ０．０１９

校正１００ｋｇ眼肌面积估计育种值 －０．０５６±１．６０４ ０．０１４±１．２５１ ０．６５１±１．４６０ ０．０５３
校正１１５ｋｇ体重日龄／ｄ １６８．３００±４．８５６ １７２．０３３±９．８３２ １６８．５１８±１０．４７５ ０．０８５
校正１００ｋｇ体重日龄／ｄ １５１．５６６±４．２２１ １５４．８１１±８．５５１ １５１．７５５±９．１０９ ０．０８５
校正３０～１００ｋｇ日增重估计育种值 ２５．７７９±１５．６６５ ２８．８６±２０．５４１ ３４．０１８±１７．０６５ ０．１８７
校正１００ｋｇ背膘估计育种值 －０．６８５±１．２３１ －１．０７４±１．０８６ －０．８１６±０．９６７ ０．２２１
校正１１５ｋｇ背膘估计育种值 －０．９７３±１．４３７ －１．４６１±１．２５１ －１．２０４±１．０７７ ０．２５１
校正３０～１１５ｋｇ日增重估计育种值 ４６．２４３±１６．５３８ ４８．３６４±２３．４１１ ５３．１８９±２１．９３４ ０．２６４
体长／ｃｍ １２４．２７３±５．１０１ １２６．２０８±４．６３８ １２６．５４０±４．７４１ ０．２９６
父系指数 １２７．６１７±１２．６０４ １３１．９８±１２．１２８ １３２．８４８±１１．５２７ ０．３４１
终测有效乳头数／个 １４．９０９±０．７０１ １４．９２５±１．０３５ １５．１２５±０．９７８ ０．３６６
同窝仔猪数／头 １３．４５５±２．５４４ １３．１５１±２．０４２ １２．７２７±２．５８２ ０．３９３
出生重／ｋｇ １．６００±０．１９５ １．６５３±０．２６９ １．６９０±０．２８２ ０．４４２
１００ｋｇ时估计瘦肉率／％ ５２．６６６±１．９６３ ５３．３８９±１．９８５ ５３．３２４±１．７２９ ０．５００
１１５ｋｇ时估计瘦肉率／％ ５３．１７６±２．２００ ５３．９７５±２．２０１ ５３．９０２±１．９１１ ０．５０２
校正３０～１１５ｋｇ日增重／ｇ ９２２．１５４±８０．８０７ ８９６．１６０±８３．７６７ ９１０．７７１±９１．２４５ ０．５０３
母系指数 １１９．０２２±１４．０６５ １２２．８３７±１３．４５８ １２３．５９１±１３．２７１ ０．５３１
综合评分／分 ８．０００±０．７４２ ７．９７２±０．７１０ ８．０８８±０．６９６ ０．５４９
校正１００ｋｇ眼肌面积／ｃｍ２ ３３．７８３±３．２４５ ３５．１３±３．７２３ ３４．９８０±３．５５０ ０．５５０
校正１１５ｋｇ眼肌面积／ｃｍ２ ３６．７６１±３．５３２ ３８．２２５±４．０５１ ３８．０６１±３．８６３ ０．５５０
校正３０～１００ｋｇ日增重／ｇ ９２８．９０９±９８．０７２ ９００．８６３±９３．３５４ ９１４．７１４±１０１．４７ ０．５７５
选留整体评分估计育种值 ０．１１１±０．１０７ ０．１５９±０．１６１ ０．１６２±０．１６３ ０．５９３
校正１１５ｋｇ眼肌面积估计育种值 ０．５５７±１．６０８ １．２１４±１．９４９ １．０９５±２．０１８ ０．６０９
活仔数估计育种值 ０．３５０±０．４９２ ０．２６８±０．３８１ ０．２５６±０．４１８ ０．７６３
校正１１５ｋｇ背膘厚／ｍｍ １４．０８１±３．８０７ １３．５７４±２．８３０ １３．７６０±２．４１４ ０．８１１
校正１００ｋｇ背膘厚／ｍｍ １２．２０６±３．３０１ １１．７７３±２．４５８ １１．９３３±２．０９４ ０．８１６
外貌指数估计育种值 ０．４５４±０．２０７ ０．４６５±０．２２０ ０．４８３±０．２３８ ０．８３０
健仔数估计育种值 ０．２７４±０．９１７ ０．３８０±０．８６０ ０．３９５±０．７８６ ０．８９０
总仔数估计育种值 ０．２８３±１．０４３ ０．３７７±０．９７２ ０．４１０±０．８８９ ０．８９０
繁殖指数 １０８．５１２±２９．２８５ １１１．６６２±２７．４１７ １１２．２７６±２５．０６３ ０．８９１

　１）表中数据为平均值±标准差，ｑｑ型样本数量为１１头，Ｑｑ型样本数量为５３头，ＱＱ型样本数量为１６６头；２）表示０．０５
水平差异显著

年，虽然没有进行过此方面的基因育种，但是对体长

进行了长期的表型选择，从而导致优势等位基因频

率较高，这也与基因型与表型相关性结果分析一致，

Ｗ５１系ＱＱ型猪只体长优势极显著。而在日增重方
面，虽然ｑｑ型个体优势明显，但极有可能是由于 ｑｑ
型个体较少造成的，且日增重并不是温氏长白系选

育指数的绝对指标，仅仅是参考指标，ＶＲＴＮ的分子
标记辅助选择并不与选育目标矛盾，可以进行完全

纯化。由于优势等位基因频率较高，可以直接进行

核心群优化，ＱＱ型后备猪更新 ｑｑ和 Ｑｑ猪只，将
ｑｑ和Ｑｑ猪只直接进行淘汰或者转至扩繁群，完成
核心育种群的短期快速优化。目前温氏 Ｗ５１系长
白ＶＲＴＮ基因优势等位基因频率达１００％，已育成

多肋骨长白特色品系。

３．３　温氏Ｗ５２长白核心群体的ＶＲＴＮ基因分子辅
助选择方案

　　温氏 Ｗ５２系核心群体 ＶＲＴＮ基因的表现与
Ｗ５１系群体略微不同，ＶＲＴＮ优势等位基因频率为
８４４％。ＶＲＴＮ基因型与生产性能相关分析结果显
示，有利基因型仅与校正１００ｋｇ／１１５ｋｇ体重日龄估
计育种值呈极显著负相关。这一结果与Ｙａｎｇ等［１１］

研究结果不同，Ｙａｎｇ等［１１］研究的长白群体发现

ＶＲＴＮ与乳头数极显著相关，在本研究的群体中虽
然ＱＱ型的乳头数均值更高，但是两者并不显著相
关，这可能是由群体特异性造成的。温氏Ｗ５２群体
的ＶＲＴＮ优势等位基因型与选育目标一致（日龄估
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计育种值更小），且对其他性状的选育没有影响，可

以开展分子标记辅助选择。结合现场情况，此群体

处于扩群阶段，不强求直接优化基础群，建议先优化

公猪，再逐步扩展至基础群优化，按照此优化时间，

需约２年的时间同时完成扩群及ＶＲＴＮ基因的优化
工作。温氏Ｗ５２核心育种群通过２年的ＶＲＴＮ分子
标记辅助选择，优势等位基因频率达９８２％。
３．４　关于同品种不同品系的种猪群体特异性

在本研究中，同为长白品种的 Ｗ５１系和 Ｗ５２
系核心育种群体系 ＶＲＴＮ基因频率差异不显著，但
是其基因型和选育性状的相关分析表现出较大差

异。且与Ｙａｎｇ等［１１］研究的长白群体也不尽相同。

虽然有差异，但是３个群体的 ＶＲＴＮ优势基因型均
与选育目标一致，这就造成了基因频率差异不显著，

但是基因型与选育性状的相关分析在３个群体差异
较大。这方面的差异主要是由核心育种群都是以固

定的育种目标经过长期选育形成的，这就表现出同

样的基因在不同的核心育种群中对各生产性状的影

响表现不同。所以分子标记育种不能通用于任何群

体，即使是相同品种，不同品系依然是需要进行分析

和试验验证的。即使相同品系，在不同的地域组建

的群体，在分子育种方面依然需要作为不同的群体

来制定方案，这就是群体特异性造成的影响。在分

子标记辅助选择应用的过程中，最重要的一环还需

要充分结合现场实际情况，如 Ｗ５２因需扩群而与
Ｗ５１采用了完全不同的应用方案。以上观点在关
于抗腹泻基因和氟烷基因的分子标记应用研究中也

有所体现［１２－１３］。在本研究中２个不同品系的长白
群体均可以开展 ＶＲＴＮ基因的分子标记辅助选择，
但是结合现场实际情况，应用了不同的方案实施，均

获得了良好的选育结果。
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