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摘要：本文旨在探索分子标记在种猪育种中的应用方法。本文对影响猪重要经济性状的主效基因及因果突变位点

研究的进展进行综述，并对可应用分子标记进行分类，追踪了部分分子标记辅助育种在温氏集团的应用效果，归纳

了分子标记在种猪选育中的应用方法。为同行在猪育种中应用分子标记辅助选择技术提供参考。
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　　随着数量遗传学和计算机技术的高速发展，猪
的育种逐渐系统化、科学化。目前采用的 ＢＬＵＰ方
法是通过对种猪重要经济性状的表型进行剖析，估

算其育种值。该方法可以利用系谱信息和亲缘个体

的表型信息对种猪个体进行更加准确的遗传评定，

使猪的一些经济性状的遗传改良取得了很大的进

展，如日增重和背膘厚。但是 ＢＬＵＰ法仍有不足之
处，即对于一些限性性状、低遗传力性状以及难以测

量的性状，遗传改良进展缓慢、育种效率较低［１２］。

随着分子遗传学和分子生物技术的飞速发展，猪的

全基因组测序已经顺利完成，加快了影响畜禽经济

性状的主效基因以及因果突变位点的鉴别，使 ＤＮＡ
分子标记应用成为一种高效、快捷的育种新方法，此

方法称为标记辅助选择（Ｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，
ＭＡＳ）［１４］。本文综述近年来种猪相关分子标记的研
究和应用进展，并对当前存在问题及未来发展趋势

作出讨论，供同行参考。

１　分子标记技术概况
随着基因组测序完成以及分子生物学技术的发



展，人们发现了不同类型的基因组变异，如微卫星

（Ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲ）、单核苷酸多态（Ｓｉｎ
ｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰ）、多碱基的插入／
缺失突变（Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ／Ｄｅｌｅｔｉｏｎ）、拷贝数的变异（Ｃｏｐｙ
ｎｕｍｂｅｒｖａｒｉａｔｉｏｎｓ，ＣＮＶｓ）等。不同类型的变异检测
手段不同，如利用荧光标记的方法检测微卫星，通过

酶切或者 ＳｎａＰｓｈｏｔ等方法对单核苷酸多态进行判
型，而多碱基的插入和缺失突变则可以直接通过

ＰＣＲ－琼脂糖凝胶电泳分型，但是对于拷贝数的变
异到目前为止还没有一种有效的技术手段可以对

其精确的检测分型。这些分子技术的应用，可以

大规模检测影响畜禽育种中目标性状的 ＤＮＡ分子
标记，提高种畜群体中有利等位基因频率，加快遗

传改良。

２　影响猪重要经济性状的主效基因和
ＱＴＬ
　　影响猪经济性状的主效基因和因果突变位点的
鉴别是分子育种新技术开展和应用的前提，做到这

一点首先需要在全基因组范围内定位到影响这些经

济性状的遗传位点（Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ，ＱＴＬ）。到
目前为止，在国际动物基因组数据库中已经报道了

与家猪６２６个表型相关的 ＱＴＬｓ１６５１６个（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ａｎｉｍａｌｇｅｎｏｍｅ．ｏｒｇ／ｃｇｉｂｉｎ／ＱＴＬｄｂ／ＳＳ／ｉｎｄｅｘ）。
２１世纪以来，分子遗传学家们通过深入研究，发现
了具有重大应用价值的主效基因及因果突变位点，

以及一些和主效基因紧密连锁的分子标记。目前，

已经鉴别的影响猪经济性状的主效基因见表１，其
中，部分标记已得到成功验证和应用。

表１　影响猪重要经济性状的主效基因

基因 性状 适用猪种

兰定尼受体（ＲＹＲ１） 恶性高温综合症 所有品种

酸肉基因（ＰＲＫＡＧ３） ｐＨ／肉色 汉普夏

ＧＰ基因（ＰＨＫＧ１） 糖原酵解潜能 杜洛克

类胰岛素生长样因子２（ＩＧＦ２） 肌肉生长和脂肪沉积 杜洛克、大白等

黑皮质激素受体４（ＭＣ４Ｒ） 背膘厚／日增重 所有品种

核受体亚家族６，组Ａ，成员１（ＮＲ６Ａ１） 决定猪的脊椎数，影响猪体长 合成系

ｖｅｒｔｎｉｎ蛋白（ＶＲＴＮ） 决定猪的脊椎数，影响猪体长 所有品种

岩藻糖基转移酶（ＦＵＴ１） 大肠杆菌Ｆ１８侵染的抗性 所有品种

黏蛋白１３（ＭＵＣ１３） 大肠杆菌Ｆ４ａｃ侵染的抗性 所有品种

精子鞭毛２（ＫＰＬ２） 精子短尾不育症 所有品种

２．１　生长胴体性状
目前，已经有多个影响猪生长胴体性状的主效

基因及因果突变位点被鉴别，并且部分已经应用于

分子育种当中，如类胰岛素生长因子２（Ｉｎｓｕｌｉｎｌｉｋｅ
ｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ２，ＩＧＦ２）基因是影响肌肉生长速度和
日增重的主效基因，它的突变可刺激肌肉中ＩＧＦ２的
表达量提高３倍，促使肌肉生长，提高眼肌面积，提
高胴体瘦肉率和降低背膘厚等 ［５］。温氏集团对３２１
个样本进行了 ＩＧＦ２ＩＮ３Ｇ３０７２Ａ位点分型检测，其
中包括皮杜ＨＮ２１３公猪３１１头、优秀皮特兰 ＨＮ１１１
公猪１０头。检测结果发现，ＨＮ２１３仅有 ４头杂合
子，其余全是 ＡＡ型，ＨＮ１１１全为 ＡＡ型，说明该基
因在群体中基本纯合。黑皮质激素受体（Ｍｅｌａｎｏｃｏｒ
ｔｉｎｒｅｃｅｐｔｏｒ４，ＭＣ４Ｒ）是采食量和能量平衡通路中
重要的参与因子，其一个错义突变ｇ８９３Ｇ＞Ａ是影
响猪背膘厚及日增重的因果突变 ［６］。２００７年，Ｍｉ
ｋａｗａ等［７］发现 ＮＲ６Ａ１基因 ｃ１３４Ｇ＞Ａ位点是导
致１号染色体上猪脊椎数（主要是胸椎数）变异的

因果突变位点，有利基因型可使猪的脊椎数量增加

１根，它的有利基因型在杜洛克、长白、大白等纯种
商业猪种中基本已经固定，但是在合成系中等位基

因情况不同，可以用于分子育种。这个结果已经被

江西农业大学动物生物技术重点实验室证实。随

后，江西农业大学动物生物技术重点实验室发现猪

７号染色体影响脊椎数的主效基因为ＶＮＴＲ，并已经
鉴别到因果突变位点，影响猪的脊椎数１根［８９］。

２．２　繁殖性状
繁殖性状一般指产仔数，但是公猪的精液品质

也属于繁殖性状。２００６年，Ｓｉｒｏｎｅｎ等［１０］研究发现

ＫＰＬ２基因是产生精子短尾并直接导致公猪不育的
常染色体隐性疾病的因果基因。这是目前繁殖性状

中仅有的一个主效基因的因果突变，而其他的分子

标记均是与影响繁殖性状中母猪产仔数性状的主效

基因紧密连锁的分子标记，如 Ｒｏｔｈｓｃｈｉｌｄ等［１１］发现

的雌激素受体基因（Ｅｓｔｒｏｇｅｎｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＥｓＲ）标记，赵
要风等［１２］发现的促卵泡素 β亚基基因（ＦＳＨβ）标

８２１ 　　 华　南　农　业　大　学　学　报　　　 第４０卷　



记，施启顺［１３］发现的催乳素受体基因（ＰＲＬＲ）以及
核受体辅激活蛋白１基因（ＮＣＯＡ１）等。温氏集团
在专门化品系选育过程中，根据品系特点分别利用

了这些非因果突变位点的标记进行辅助选择，在一

定程度上改良了种猪的繁殖性状。

２．３　肉质性状
影响猪肉质性状的主效基因有４个，且因果突

变位点已经鉴别，可以完全应用于育种实践中。首

先，兰呢啶受体基因（Ｒｙａｎｏｄｉｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＲＹＲ１）和
酸肉基因（ＰＲＫＡＧ３）是已经证实的影响猪肉质性状
的主效基因。ＲＹＲ１是使猪产生应激综合征（ＰＳＳ），
形成ＰＳＥ肉的主效基因［１４］。多年来，温氏集团对全

部参与测定的父系种猪个体进行采样检测，纯隐性

公母猪全部淘汰处理，杂合子公猪在不影响群体血

源数的情况下可少量纯繁；后备猪选留时隐性纯合

子（ｎｎ）不得选留，杂合子母猪（Ｎｎ）不进行纯繁，很
优秀的杂合子公猪（Ｎｎ）因血缘关系限制纯繁窝数
在１０窝以内；通过这一系列的措施已经控制氟烷敏
感基因在群体中的分布频率低于１０％以下。单磷
酸腺苷激活性蛋白激酶 γ亚基基因（Ｐｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅ
ａｄｅｎｏｓｉｎｅｍｏｎｏｐｈｏｓｐｈａｔｅａｃｔｉｖａｔｅｄγ３ｓｕｂｕｎｉｔ，ＰＲＫ
ＡＧ３）是导致汉普夏猪酸肉效应的根本原因［１５］。这

２个基因中氟烷基因已经应用于国内外育种实践
中，并且已经取得了显著的效果；酸肉基因仅限于汉

普夏猪。最近，江西农业大学动物生物技术重点实

验室发现了影响西方商业猪种杜洛克、长白、大白等

糖原酵解潜能（Ｇｌｙｃｏｌｙｔｉｃｐｏｔｅｎｔｉａｌ，ＧＰ）的主效基因
ＰＨＫＧ１及因果突变位点和影响猪肌肉中饱和脂肪
酸Ｃ１８∶０含量的主效基因。ＰＨＫＧ１是除汉普夏外
其他猪种中酸肉效应的主效基因，而 Ｃ１８∶０基因是
所有猪种的肌肉中饱和脂肪酸 Ｃ１８∶０含量的主效
基因［１６］。此外，脂肪酸结合蛋白基因（Ｆａｔｔｙａｃｉｄ
ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｓ，ＰＡＢＰｓ）、激素敏感脂肪酶基因
（Ｈｏｒｍｏｎｅｓｅｎｓｉｔｉｖｅｌｉｐａｓｅ，ＨＳＬ）、脂蛋白脂肪酶基因
（Ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｌｉｐａｓｅ，ＬＰＬ）等均存在与主效基因连锁
的分子标记位点，这些研究为肉质性状育种的分子

标记研究提供了很好的方向［１７］。

２．４　抗病性状
猪的抗病育种研究较少，目前发现的主效基因

仅有ＦＵＴ１和ＭＵＣ１３这２个基因，这２个基因都与
仔猪腹泻有关。ＦＵＴ１是瑞士科学家 Ｖｏｇｅｌｉ发现的
大肠埃希菌ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉＦ１８ａｂ受体的主效基因，
该基因ｃ．３０７位点的Ｇ／Ａ突变只是蛋白丧失功能，
不能与大肠埃希菌Ｆ１８ａｂ结合而使断奶仔猪产生抗
性［１８１９］。江西农业大学动物生物技术重点实验室

经过７年多的研究，发现并鉴别了影响新生仔猪腹
泻的大肠埃希菌Ｋ８８Ｆ４ａｃ的受体基因 ＭＵＣ１３，其标
记位点Ｇ等位基因为抗性有利基因，Ａ等位基因为
易感不利基因［２０］。温氏集团对２９０头杜洛克猪群
也进行了检测。相比之下，ＭＵＣ１３的有利等位基因
在杜洛克猪中比较高，在短期内育成抗病配套系的

可能性很大，而 ＦＵＴ１基因在猪只中有利等位基因
频率太低，很难实现其有利基因的筛选。其他一些

抗病基因如猪白细胞表面抗原基因（ＳＬＡ）等也进行
了部分研究。

３　分子标记辅助选择的方法及策略

Ｍｅｕｗｉｓｓｅｎ等［２１］研究表明，利用分子标记辅助

选择育种可以提高猪的日增重，繁殖性能的遗传改

良效率８％ ～３８％，胴体性状高达６４％。对于分子
标记辅助选择改良猪的不同经济性状的方法和策略

研究，育种学家们提出了不少有效的方法。

３．１　单基因标记辅助选择
单基因标记辅助选择是直接对已经鉴别的某一

主效基因的基因型进行选择，培育出此主效基因调

控性状的专门化品系。如 ＰＩＣ公司对 ＦＵＴ１标记辅
助选择的应用，培育出了抗断奶仔猪腹泻品系。ＰＩＣ
公司也曾对ＥＳＲ进行了标记辅助选择，使产仔数的
遗传进展提高了３０％。温氏集团对 ＶＲＴＮ、ＲＹＲ１和
ＭＵＣ１３等基因进行了分子标记辅助选择，培育出了
多肋骨长白新品系、抗应激皮特兰新品系以及抗腹

泻杜洛克新品系。

目前看来，单基因标记辅助选择仅是大大地加

快了猪某一方面经济性状的进展，不符合当前对综

合性能的要求。

３．２　多基因聚合育种
多基因聚合育种是指对一个群体同时进行多个

基因的选育，这是分子育种的一种较为理想的方法。

多个基因在世代传递过程中，由于受共同选择、连锁

及有效群体数较小等因素影响，导致这些基因出现

连锁不平衡。如果选择的多个基因有利等位基因之

间存在较强的连锁不平衡，就可能实现在短时间内

对一个群体内的多基因聚合育种。但如果一个基因

的有利等位基因和其他基因的不利等位基因存在较

强的连锁不平衡，就会给多基因聚合育种带来困难，

出现顾此失彼的难解之局。１９９７年，Ｍｅｉｊｅｒｉｎｋ等［２２］

发现同在猪６号染色体上的 ＦＵＴ１和 ＲＹＲ１在瑞士
猪群中两者的重组率小于 ００４，瑞士长白猪中
ＦＵＴ１抗性等位基因（ＦＵＴ１Ａ）与 ＲＹＲ１的应激易感
位点（ＲＹＲ１ｎ）处于强连锁不平衡状态，很难同时对２
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个基因的有利等位基因进行选育。２００８年，Ｃｏｄｄｅｎｓ
等［２３］的研究发现，比利时猪群中这２个位点不存在
显著的连锁不平衡关系。由此可以看出，Ｍｅｉｊｅｒｉｎｋ
等［２２］的研究结果很可能是由于瑞士猪群的特异性

以及有效群体较小等原因导致的。最近，江西农业

大学动物生物重点实验室的研究发现，ＭＵＣ１３和
ＲＹＲ１之间不存在连锁不平衡关系，可以用于聚合育
种［２４］。温氏集团在杜洛克品系中对ＶＲＴＮ、ＲＹＲ１和
ＭＵＣ１３这 ３个基因开展了基因聚合育种，已经在
Ｓ２２品系中将 ＲＹＲ１和 ＭＵＣ１３基因同时优化，使
Ｓ２２杜洛克同时抗应激和抗腹泻。在 Ｓ２１品系中将
ＶＲＴＮ和ＲＹＲ１同时优化，使得Ｓ２１杜洛克在具有抗
应激特点的基础上增加群体的肋骨数。

在应用多基因聚合育种时，育种公司需要在参

考群体中对选择的多个基因的基因位点进行连锁不

平衡分析，对连锁程度不高的位点或者有利等位基

因连锁不平衡程度较高的几个基因进行多基因聚合

育种，以便加快种猪的遗传改良。

３．３　基因组选择
随着高通量分型技术和基因组研究的发展，

２００１年 Ｍｅｕｗｉｓｓｅｎ［２５］提出一种新的分子育种方
法———全基因组选择法。全基因组选择是利用全基

因组范围的标记辅助选择，通过全基因组中大量的

标记信息估计出不同染色体片段的育种值，进而估

计出个体全基因组范围的育种值，以此为依据进行

选择。猪的经济性状大部分是数量性状，而单个基

因所能解释的性状遗传效应有限，与标记辅助育种

或多基因聚合育种技术相比较，基因组选择因其基

于全基因组范围的遗传效应，逐渐成为育种公司重

视的一种全新的育种技术。现在已经有多个国际育

种公司进行了这方面的研究，如 ＰＩＣ公司及荷兰海
波尔公司等。２０１１年，温氏集团在杜洛克核心育种
群中也开展了基因组选择研究，目前已经进入全面

应用阶段。

以上这些分子育种的方法可以根据市场的需求

以及育种公司的条件进行开展，并可以通过不同的

实施策略和传统的育种方法结合起来，使其更可靠、

高效地推动遗传改良的进度。例如可以同时利用分

子的基因型和表型或估计的育种值进行种猪的选

留，或者先通过分子基因型选择再根据其表型和育

种估计值的顺序选择法进行选育等。

４　结论
分子育种虽然被公认为是提高育种效率的一种

有效手段，但是由于鉴别到的影响目标性状的因果

突变标记较少，多数为与因果突变位点连锁程度不

一的分子标记，这些与因果突变非紧密连锁的标记

产生的效应较低，不足以快速对畜禽品种进行遗传

改良，因此，分子标记在育种中的应用，还存在着许

多需要解决的问题。首先，分子标记的效应问题，目

前已经鉴别和证实的影响猪经济性状的主效基因及

因果突变有限，且有些主效基因的有利等位基因频

率太低，对种猪的选留难度很大；其次，在育种实践

过程中，分子育种实施方案的执行力度不够，对于应

该淘汰的个体仍然选留，致使群体中不利等位基因

频率得不到有效降低，从而影响分子育种的遗传改

良效果。

分子标记辅助选择方法已经在国外猪育种发达

国家或育种公司广泛应用，国内的温氏集团已经将

分子标记育种作为常规育种技术应用于种猪育种

中。其他一些育种公司也开始了这方面的研究应

用，尤其是全基因组选择已经受到越来越多较大的

育种公司重视，当然也有其他育种技术的涌现，如转

基因育种技术也是我国近年来的研究热点。未来，

随着分子生物技术的不断快速发展，分子标记辅助

选择以及转基因育种技术将在猪的育种实践中得到

广泛应用。

参考文献：

［１］　ＬＡＮＤＥＲ，ＴＨＯＭＰＳＯＮＲ．Ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｏｆｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｉｎｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓ［Ｊ］．
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９０，１２４：７４３７５６．

［２］　ＭＥＵＷＩＳＳＥＮＴＨＥ．Ｍａｐｐｉｎｇｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｃｏｎ
ｔｒｏｌｌｉｎｇｍｉｌｋｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎｄａｉｒｙｃａｔｔｌｅｂｙｅｘｐｌｏｉｔｉｎｇｐｒｏｇｅ
ｎｙｔｅｓｔｉｎｇ［Ｊ］．ＪＤａｉｒｙＳｃｉ，１９９２，７５：１６５１１６５９．

［３］　鲁绍雄，吴常信．动物遗传标记辅助选择研究及其应
用［Ｊ］．遗传，２００２，２４（３）：３５９３６２．

［４］　刘鹏渊，朱军．标记辅助选择改良数量性状的研究进
展［Ｊ］．遗传，２００１，２３（４）：３７５３８０．

［５］　ＶＡＮＬＡＥＲＥＡＳ，ＮＧＵＹＥＮＭ，ＢＲＡＵＮＳＣＨＷＥＩＧＭ，
ｅｔａｌ．ＡｒｅｇｕｌａｔｏｒｙｍｕｔａｔｉｏｎｉｎＩＧＦ２ｃａｕｓｅｓａｍａｊｏｒＱＴＬ
ｅｆｆｅｃｔｏｎｍｕｓｃｌｅｇｒｏｗｔｈｉｎｔｈｅｐｉｇ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００３，
４２５：８３２８３６．

［６］　ＫＩＭＫＳ，ＬＡＲＳＥＮＮ，ＳＨＯＲＴＴ，ｅｔａｌ．Ａｍｉｓｓｅｎｓｅｖａｒｉ
ａｎｔｏｆｔｈｅｐｏｒｃｉｎｅｍｅｌａｎｏｃｏｒｔｉｎ４ｒｅｃｅｐｔｏｒ（ＭＣ４Ｒ）ｇｅｎｅ
ｉｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｆａｔｎｅｓｓ，ｇｒｏｗｔｈ，ａｎｄｆｅｅｄｉｎｔａｋｅｔｒａｉｔｓ
［Ｊ］．ＭａｍｍＧｅｎｏｍｅ，２０００，１１（２）：１３１１３５．

［７］　ＭＩＫＡＷＡＳ，ＭＯＲＯＺＵＭＩＴ，ＳＨＩＭＡＮＵＫＩＳＬ，ｅｔａｌ．
Ｆｉｎｅｍａｐｐｉｎｇｏｆａｓｗｉｎｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓｆｏｒｎｕｍ
ｂｅｒｏｆｖｅｒｔｅｂｒａｅａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｎｏｒｐｈａｎｎｕｃｌｅａｒｒｅｃｅｐ
ｔｏｒ，ｇｅｒｍｃｅｌｌｎｕｃｌｅａｒｆａｃｔｏｒ（ＮＲ６Ａ１）［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ
Ｒｅｓ，２００７，１７（５）：５８６

!

５９３．

０３１ 　　 华　南　农　业　大　学　学　报　　　 第４０卷　



［８］　ＦＡＮＹ，ＸＩＮＧＹ，ＺＨＡＮＧＺ，ｅｔａｌ．Ａｆｕｒｔｈｅｒｌｏｏｋａｔ
ｐｏｒｃｉｎｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ７ｒｅｖｅａｌｓＶＲＴＮｖａｒｉａｎｔｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈｖｅｒｔｅｂｒａｌｎｕｍｂｅｒｉｎＣｈｉｎｅｓｅａｎｄＷｅｓｔｅｒｎｐｉｇｓ［Ｊ］．
ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，８（４）：ｅ６２５３４．

［９］　ＹＡＮＧＪ，ＨＵＡＮＧＬ，ＹＡＮＧＭ，ｅｔａｌ．Ｐｏｓｓｉｂｌｅｉｎｔｒｏ
ｇｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅＶＲＴＮｍｕｔａｔｉｏｎｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｖｅｒｔｅｂｒａｌｎｕｍ
ｂｅｒ，ｃａｒｃａｓｓｌｅｎｇｔｈａｎｄｔｅａｔｎｕｍｂｅｒｆｒｏｍＣｈｉｎｅｓｅｐｉｇｓｉｎ
ｔｏＥｕｒｏｐｅａｎｐｉｇｓ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１６，１９（６）：１９２４０．

［１０］ＳＩＲＯＮＥＮＡ，ＴＨＯＭＳＥＮＢ，ＡＮＤＥＲＳＳＯＮＭ，ｅｔａｌ．Ａｎ
ｉｎｔｒｏｎｉｃｉｎｓｅｒｔｉｏｎｉｎＫＰＬ２ｒｅｓｕｌｔｓｉｎａｂｅｒｒａｎｔｓｐｌｉｃｉｎｇａｎｄ
ｃａｕｓｅｓｔｈｅｉｍｍｏｔｉｌｅｓｈｏｒｔｔａｉｌｓｐｅｒｍｄｅｆｅｃｔｉｎｔｈｅｐｉｇ［Ｊ］．
ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２００６，１０３（１３）：５００６５０１１．

［１１］ＲＯＴＨＳＣＨＩＬＤＭＦ．Ｔｈｅｅｓｔｒｏｇｅｎｒｅｃｅｐｔｏｒｌｏｃｕｓｉｓａｓｓｏ
ｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｍａｊｏｒｇｅｎｅｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇｌｉｔｔｅｒｓｉｚｅｉｎｐｉｇｓ
［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，１９９６，９３：２０１２０５．

［１２］赵要风，李宁，肖璐，等．猪 ＦＳＨβ亚基基因结构区逆
转座子插入突变及其与猪产仔数关系的研究［Ｊ］．中
国科学（Ｃ辑），１９９９，２９（１）：８１８６．

［１３］施启顺．分子育种成果之猪经济性状主效基因研究进
展［Ｊ］．动物科学与动物医学，２００５（９）：２４２５．

［１４］ＦＵＪＩＩＪ，ＯＴＳＵＫ，ＺＯＲＺＡＴＯＦ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａ
ｍｕｔａｔｉｏｎｉｎｐｏｒｃｉｎｅｒｙａｎｏｄｉｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ
ｍａｌｉｇｎａｎｔｈｙｐｅｒｔｈｅｒｍｉａ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９１，２５３（５０１８）：
４４８４５１．

［１５］ＭＩＬＡＮＤ，ＪＥＯＮＪＴ，ＬＯＯＦＴＣ，ｅｔａｌ．Ａｍｕｔａｔｉｏｎｉｎ
ＰＲＫＡＧ３ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｅｘｃｅｓｓｇｌｙｃｏｇｅｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎｐｉｇ
ｓｋｅｌｅｔａｌｍｕｓｃｌｅ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０００，２８８（５４６９）：１２４８
１２５１．

［１６］ＭＡＪ，ＹＡＮＧＪ，ＺＨＯＵＬ，ｅｔａｌ．Ａｓｐｌｉｃｅｍｕｔａｔｉｏｎｉｎ
ｔｈｅＰＨＫＧ１ｇｅｎｅｃａｕｓｅｓｈｉｇｈｇｌｙｃｏｇｅｎｃｏｎｔｅｎｔａｎｄｌｏｗ
ｍｅａｔｑｕａｌｉｔｙｉｎｐｉｇｓｋｅｌｅｔａｌｍｕｓｃｌｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳＧｅｎｅｔ，
２０１４，１０（１０）：ｅ１００４７１０．

［１７］王重龙，陶立．猪育种中ＤＮＡ标记辅助选择方法的研
究进展［Ｊ］．中国畜牧兽医，２００８，３５（２）：４２４６．

［１８］ＶＯＧＥＬＩＰ，ＭＥＩＪＥＲＩＮＫＥ，ＦＲＩＥＳＲ，ｅｔａｌ．Ａｍｏｌｅｃｕ
ｌａｒｔｅｓｔｆｏｒｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＥ．ｃｏｌｉＦ１８ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ：Ａｂｒｅａｋ
ｔｈｒｏｕｇｈｉｎｔｈｅｓｔｒｕｇｇｌｅａｇａｉｎｓｔｏｅｄｅｍａａｎｄｐｏｓｔｗｅａｎｉｎｇ
ｄｉａｒｒｈｏｅａｉｎｓｗｉｎｅ［Ｊ］．ＳｃｈｗｅｉｚＡｒｃｈＴｉｅｒｈｅｉｌｋ，１９９７，
１３９（１１）：４７９４８４．

［１９］ＫＬＵＫＯＷＳＫＡＪ，ＵＲＢＡＮＩＡＫＢ，ＳＷＩＴＯＮＳＫＩＭ，ｅｔａｌ．
ＨｉｇｈｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＭ３０７ＡｍｕｔａｔｉｏｎａｔＦＵＴ１ｌｏｃｕｓ，ｃａｕ
ｓｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｏｅｄｅｍａｄｉｓｅａｓｅ，ｉｎａｎａｕｔｏｃｈｔｈｏｎｏｕｓ
ｐｏｌｉｓｈｐｉｇｂｒｅｅｄ［Ｊ］．ＪＡｎｉｍＢｒｅｅｄＧｅｎｅｔ，１９９９，１１６
（６）：５１９５２４．

［２０］ＲＥＮＪ，ＹＡＮＸ，ＡＩＨ，ｅｔａｌ．Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｏｗａｒｄｓｅｎ
ｔｅｒｏｔｏｘｉｇｅｎｉｃＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉＦ４ａｃｄｉａｒｒｈｅａｉｓｇｏｖｅｒｎｅｄｂｙ
ｔｈｅＭＵＣ１３ｇｅｎｅｉｎｐｉｇｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（９）：
ｅ４４５７３．

［２１］ＭＥＵＷＩＳＳＥＮＴＨＥ，ＧｏｄｄａｒｄＭＥ：Ｔｈｅｕｓｅｏｆｍａｒｋｅｒ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｉｎａｎｉｍａｌｂｒｅｅｄｉｎｇｓｃｈｅｍｅｓ［Ｊ］．ＧｅｎｅｔＳｅｌ
Ｅｖｏｌ，１９９６，２８：１６１１７６．

［２２］ＭＥＩＪＥＲＩＮＫＥ，ＦＲＩＥＳＲ，Ｖ？ＧＥＬＩＰ，ｅｔａｌ．Ｔｗｏａ（１，
２）ｆｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｇｅｎｅｓｏｎｐｏｒｃｉｎｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ６ｑ１１
ａｒｅｃｌｏｓｅｌｙｌｉｎｋｅｄｔｏｔｈｅｂｌｏｏｄｇｒｏｕｐｉｎｈｉｂｉｔｏｒ（Ｓ）ａｎｄ
ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉＦ１８ｒｅｃｅｐｔｏｒ（ＥＣＦ１８Ｒ）ｌｏｃｉ［Ｊ］．Ｍａｍ
ｍａｌｉａｎＧｅｎｏｍｅ，１９９７，８：７３６７４１．

［２３］ＣＯＤＤＥＮＳＡ，ＶＥＲＤＯＮＣＫＦ，ＭＵＬＩＮＧＥＭ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎｆｏｒｂｏｔｈＦ１８（＋）Ｅｓｃｈｅ
ｒｉｃｈｉａｃｏｌｉａｎｄｓｔｒｅｓｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｐｉｇｓｏｐｅｎｓｎｅｗｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ
ｆｏｒｐｉｇｂｒｅｅｄｉｎｇ［Ｊ］．ＶｅｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００８，１２６（１／２／３）：
２１０２１５．

［２４］ＲＵＡＮＧＲ，ＸＩＮＧＹＹ，ＦＡＮＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ
ａｔＲＹＲ１，ＩＧＦ２，ＦＵＴ１，ＭＵＣ１３ａｎｄＫＰＬ２ｍｕｔａｔｉｏｎｓａｆ
ｆｅｃｔｉｎｇｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｐｉｇｂｒｅｅｄｓ
［Ｊ］．ＣｅｚｈＪＡｎｉｍＳｃｉ，２０１３，５８（２）：６５７０．

［２５］ＭＥＵＷＩＳＳＥＮＴＨ，ＨＡＹＥＳＢＪ，ＧＯＤＤＡＲＤＭＥ．Ｐｒｅ
ｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｏｔａｌｇｅｎｅｔｉｃｖａｌｕｅｕｓｉｎｇｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅｄｅｎｓｅ
ｍａｒｋｅｒｍａｐｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００１，１５７：１８１９１８２９．

１３１　 　　　　　杨　明，等：分子标记技术及其在种猪选育中的应用 　　　


