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摘要：【目的】ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１基因分别为大肠埃希菌引起的断奶前和断奶后仔猪腹泻的主效基因，通过探索２个基
因在不同种猪群中的分子标记辅助选择方法，提高种猪抗病性的选育效率．【方法】利用 ＰＣＲＳＮａＰｓｈｏｔ和 ＰＣＲ
ＲＦＬＰ的方法分别检测影响断奶前仔猪腹泻的ＭＵＣ１３基因及断奶后仔猪腹泻的ＦＵＴ１基因在温氏集团２个专门化
父系群体（６６６头杜洛克和５１２头皮特兰）中的基因分布情况．【结果和结论】ＭＵＣ１３基因频率在２个群体中表现出
明显的群体特异性，有利等位基因频率分别为０８９０和０１８０，而 ＦＵＴ１基因则相差不大，分别为０７５４和０６７７．
ＭＵＣ１３与ＦＵＴ１基因的有利等位基因型组合个体比例在２个群体中差异较大，在杜洛克群体中达３６７５％，而在皮
特兰群体中仅为３４９％．通过基因型与选育性状表型的相关分析，发现优势基因型对皮特兰群体的体型外貌负面
影响较大，但却不影响杜洛克群体．综合现场育种实践，建议杜洛克群体先实现ＭＵＣ１３基因的辅助选育纯化，再启
动ＦＵＴ１基因的选育工作．皮特兰群体有利等位基因型组合个体比例太低，暂时不宜进行抗腹泻基因纯化选育．
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　　仔猪腹泻是养猪生产中的常见传染病，尤其是这
几年，我国频频暴发，仔猪腹泻导致的死亡率达

１１５％～２９５％，其中由大肠埃希菌Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ引
起的发病率和死亡率分别占腹泻发病率和死亡率的

５６２％和２４７％［１］，给养猪业造成了巨大经济损失．
目前，针对仔猪腹泻，虽然可以通过改善饲养环境、缓

慢断奶、添加维生素和外源蛋白、使用药物、隔离扑杀、

免疫接种等措施防治，但由于新传染病的发生和流行，

病毒发生变异快，超强毒株不断出现，疫苗效力不够，

并有药物残留等问题，使仔猪腹泻病无法得到有效

防治［２５］．此外，用疫苗和药物治疗的方法会导致猪
抵抗力下降，耐药性增强，猪群健康度无法提高．因
此，通过分子育种的方法培育抗病品种，增强猪只抗

病力，从而解决由于片面追求高产而导致的高产与

健康等性状间的遗传拮抗［６］．遗传学家和育种学家
们通过研究鉴定了由大肠埃希菌引起的仔猪腹泻的

主效基因黏蛋白１３（Ｍｕｃｉｎ１３，ＭＵＣ１３）和 α（１，２）
岩藻糖转移酶 （Ａｌｐｈａ（１，２）ｆｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，
ＦＵＴ１）的主效位点［７１０］．这２个基因分别影响断奶前
仔猪腹泻和断奶后仔猪腹泻，且２００３年在法国和西
班牙利用ＦＵＴ１基因分子辅助选择育种首先推出了
能特异抵抗Ｆ１８ａｂ仔猪腹泻的新品系．

温氏集团２００５年，在法系皮特兰群体中针对断
奶后仔猪腹泻进行过猪ＦＵＴ１基因的检测，发现猪只
对腹泻的抵抗力有差异．２００９年针对杜洛克群体断
奶前仔猪腹泻进行过 ＭＵＣ１３基因位点的检测，发现
其抗腹泻等位基因频率达８０％左右．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，通

过估算这２个抗腹泻基因在温氏杜洛克专门化父系
Ｓ２２和皮特兰专门化父系Ｓ１１核心群中的差异表现，
制定特异的抗腹泻集成育种方案，进行不同的集成

分子育种筛选，辅助选留，为培育抗病品系奠定

基础．

１　材料与方法
１．１　试验动物

试验动物来自温氏集团国家生猪种业工程技术

研究中心研发基地沙湖原种场杜洛克核心群体和清

远一区原种场皮特兰核心群体．样本总数１１７８头，
其中核心群杜洛克６６６头，核心群皮特兰５１２头．利
用耳号钳剪取已经利用乙醇消毒过耳尖的待检猪只

耳样２～３ｇ，放入装有１５ｍＬ体积分数为７５％乙醇
的离心管内，低温保存．
１．２　基因型判型

采取的耳组织样本送至江西农业大学动物生

物技术国家重点实验室培育基地检测２个抗腹泻
基因，检测方法如下：采用酚 －三氯甲烷法手工提
取基因组 ＤＮＡ．２个基因位点的引物序列及具体扩
增情况见表１，ＰＣＲ反应体系总体积为２０μＬ，包括
２０ｎｇ·μＬ－１模板 ＤＮＡ２μＬ，１０×ｂｕｆｆｅｒ２０μＬ，
２５ｍｍｏｌ· Ｌ－１ＭｇＣｌ２１２μＬ，１０ｍｍｏｌ· Ｌ－１ｄＮＴＰ
０３μＬ，ＰＦ０４μＬ，ＰＲ０４μＬ，Ｔａｑ聚合酶 ０５μＬ，
超纯水１３２μＬ．ＰＣＲ循环参数：９４℃变性３ｍｉｎ，退
火温度见表１，７２℃延伸１０ｍｉｎ，共３６个循环．

表１　引物与扩增情况
Ｔａｂ．１　ＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｈｅａｍｐｌｉｃｏｎｓ

位点名称 引物序列（５′→３′） 目的片段／ｂｐ ｔ退火／℃ 判型方式

ＭＵＣ１３
Ｆｐ：ＧＧＡＧＡＧＡＣＣＡＡＡＣＣＣＡＣＡＧＡ
Ｒｐ：ＣＴＣＣＴＣＡＣＣＡＧＣＴＣＣＴＴＡＧＣ
ＳＮａＰｓｈｏｔ：ＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＣＣＡＴＧＴＡＣＡＴＴＴＣＡＧＡＧＴＣＴＧＡＧＧＧＡＴ

２８０ ６１ ＳＮａＰｓｈｏｔ

ＦＵＴ１ｃ．３０７Ｇ＞Ａ
Ｆｐ：ＣＴＴＣＡＧＣＣＡＧＧＧＣＴＣＣＴＴＴＡＡＧ
Ｒｐ：ＣＴＧＣＣＴＧＡＡＣＧＴＣＴＡＴＣＡＡＧＡＣＣ

４２１ ５６ 内切酶Ｈｉｎ６Ｉ

２ 　　 华　南　农　业　大　学　学　报　　　 第３６卷　



１．２．１　ＰＣＲＳＮａＰｓｈｏｔ法　ＰＣＲＳＮａＰｓｈｏｔ的基本原
理是通过引物在标有不同荧光的ｄｄＮＴＰ（Ａ、Ｇ、Ｃ、Ｔ）
反应体系内进行一步延伸后，使用 ３１３０ＸＬ型 ＤＮＡ
测序仪检测不同的荧光信号．ＭＵＣ１３的基因型利用
ＰＣＲＳＮａＰｓｈｏｔ法进行检测，其 ＳＮａＰｓｈｏｔ反应体系为
５μＬ，其中含２μＬＳＮａＰｓｈｏｔｍｕｌｔｉｐｌｅｘｍｉｘ（含 Ｔａｑ聚
合酶和荧光标记的ｄｄＮＴＰｓ），１５μＬ纯化后 ＰＣＲ产
物，１２μＬ去离子水，０３μＬＳＮａＰｓｈｏｔ引物．ＳＮａＰ
ｓｈｏｔ反应体系的扩增程序为：９６℃ １０ｓ，５０℃ ５ｓ，
６０℃ ３０ｓ，２５个循环．反应后，在ＳＮａＰｓｈｏｔ反应产物
中加０５７μＬ１×ＮＥＢｂｕｆｆｅｒ和０１μＬ的ＣＩＰ，３７℃
反应６０ｍｉｎ以清除荧光标记的 ｄｄＮＴＰｓ，随后７５℃
反应１５ｍｉｎ灭活纯化酶；最后，每１μＬＳＮａＰｓｈｏｔ反
应产物加８μＬＨｉＤｉｆｏｒｍａｍｉｄｅ与 ＧｅｎｅＳｃａｎ１２０ＬＩＺ
ｓｉｚｅｓｔａｎｄａｒｄ混合物（两者体积比为２０∶１），经变性后
上样于ＡＢＩ３１３０ＸＬ自动遗传分析仪（ＡＢＩ，ＵＳＡ）进
行电泳，利用 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒＳｏｆｔｗａｒｅｖｅｒｓｉｏｎ４０（ＡＢＩ，
ＵＳＡ）进行基因型判定和数据收集．
１．２．２　ＰＣＲＲＦＬＰ法　ＦＵＴ１主效位点是通过Ｈｉｎ６Ｉ
ＰＣＲＲＦＬＰ判定基因型，检测酶切反应体系与条件如
下：反应体系总体积为 １５μＬ，其中 １０×Ｂｕｆｆｅｒ１５

μＬ，ＨｉｎＰ１Ｉ内切酶 ０３μＬ，ＤＤＷ８２μＬ，ＰＣＲ产物
５μＬ．３７℃水浴反应，过夜．ＰＣＲ产物通过 ００２
ｇ·ｍＬ－１的琼脂糖凝胶电泳来判型：Ａ等位基因可酶
切为３２８３和９３ｂｐ２条带，Ｇ等位基因表现为２４１、
９３、８７ｂｐ３条带．
１．３　统计分析

通过Ｒ软件进行表型与基因型相关分析，模型
为：ｙ＝１μ＋Ｚα＋ｅ．其中，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，σ２α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　基因频率和基因型频率
２．１．１　ＭＵＣ１３的基因型及基因频率　从２个父系
群体的 ＭＵＣ１３的基因型频率及基因频率分布
（表２）来看，２个群体表现差异较大，Ｇ等位基因为
抗性有利基因，杜洛克群体有利等位基因频率高达

０８９０，而皮特兰群体仅为０１８０．

表２　ＭＵＣ１３基因型及基因频率的分布１）

Ｔａｂ．２　ＭＵＣ１３ｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｎｄａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｉｎｔｅｓｔｅｄｂｒｅｅｄｓ

品种 样品数／头
基因型频率 基因频率

ＡＡ ＡＧ ＧＧ Ａ Ｇ
杜洛克 ６６６ ０．００７（５） ０．２０６（１３７） ０．７８７（５２４） ０．１１０ ０．８９０
皮特兰 ４５９ ０．７４１（３４０） ０．１５９（７３） ０．１００（４６） ０．８２０ ０．１８０

　１）Ｇ等位基因为抗性有利基因，Ａ等位基因为易感不利基因；ＡＡ和ＡＧ为腹泻易感个体，ＧＧ为腹泻抗性个体；括号中的数
字为样本数量／头．

２．１．２　ＦＵＴ１基因型及基因频率　从２个父系群体
的ＦＵＴ１基因型频率及基因频率分布（表３）来看，２
个群体在此位点表现差异不大，Ａ等位基因为抗性

有利等位基因，有利等位基因频率偏高；杜洛克猪未

检测到 ＧＧ基因型个体，皮特兰猪 ＧＧ频率也相对
较低．

表３　ＦＵＴ１基因型及基因频率的分布１）

Ｔａｂ．３　ＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｎｄａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｉｎｔｅｓｔｅｄｂｒｅｅｄｓ

品种 样品数／头
基因型频率 基因频率

ＡＡ ＧＡ ＧＧ Ａ Ｇ
杜洛克 ６１９ ０．５０７（３１４） ０．４９３（３０５） ０．０００（０） ０．７５４ ０．２４６
皮特兰 ４８０ ０．３７３（１７９） ０．６０８（２９２） ０．０１９（９） ０．６７７ ０．３２３

　１）Ａ等位基因为抗性等位基因，Ｇ等位基因为易感等位基因；括号中的数字为样本数量／头．

２．２　２个基因与２个群体的生长性状相关分析
２．２．１　ＭＵＣ１３的基因型与杜洛克选育表型的相关
分析　由ＭＵＣ１３与杜洛克群体１８个选育性能的相
关分析结果（表４）可以看出，在父系指数、母系指数

以及背膘育种估计值（ＥＢＶ）选育性能中，ＧＧ型个体
要明显优于 ＡＡ和 ＡＧ型个体；而在其余的性能中，
则３种基因型表现差异不大．
２．２．２　ＦＵＴ１的基因型与杜洛克选育表型的相关分

３　第６期 　　　　　杨　明，等：ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１基因在２个种猪核心群中的分子标记辅助选择研究 　　　



析　由ＦＵＴ１与杜洛克群体１８个选育性能的相关分
析结果（表５）可以看出，在父系指数、母系指数、日
增质量 ＥＢＶ以及背膘 ＥＢＶ等选育性能中，ＧＡ型个

体要明显优于ＡＡ型个体；而在出生体质量和１００ｋｇ
体质量日龄性能上，ＡＡ型个体要明显优于 ＧＡ型个
体；２种基因型在其余性能中表现差异不大．

表４　ＭＵＣ１３的基因型与杜洛克生长性能的关系１）

Ｔａｂ．４　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＭＵＣ１３ｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｉｎＤｕｒｏｃ

　表型 ＡＡ型均值 ＡＧ型均值 ＧＧ型均值 Ｐ
父系指数 １２５．２１４±１７．６０３ １３７．０４９±１５．９７８ １４１．９６７±１７．８１０ ０．００２６
母系指数 １２５．２１４±１７．６０３ １３７．０４９±１５．９７８ １４１．９６７±１７．８１０ ０．００２６
背膘ＥＢＶ －０．０９９±０．２９１ －０．５７５±０．５４８ －０．６９７±０．５８７ ０．００９６
校正１００ｋｇ背膘厚／ｃｍ １３．９６０±１．１２０ １３．６６０±１．４７５ １３．３２９±１．６２０ ０．０８３３
校正１００ｋｇ体质量日龄／ｄ １５６．０２０±６．２２１ １６２．１９０±７．６６５ １６０．９１６±７．９３２ ０．０９３２
日增质量ＥＢＶ ３４．７３４±２２．２０５ ３９．９６２±１９．２６２ ４４．０８４±２２．１０６ ０．１０９２
校正３０～１００ｋｇ日增质量／ｇ ８６４．０８０±８４．３１６ ８３３．３９４±７８．１５４ ８５０．９４６±９２．５５７ ０．１３５６
体高／ｃｍ ６３．６００±１．３４２ ６２．３８１±１．６０４ ６２．３３７±１．４９７ ０．１７７０
校正１００ｋｇ瘦肉率／％ ６２．９００±１．１１１ ６３．９１９±１．６３６ ６４．０７２±１．５７６ ０．１８３７
窝质量ＥＢＶ －２．７５３±１．２４９ －３．４４４±１．４１８ －３．５７６±１．４５５ ０．３１０５
体长／ｃｍ １１８．４００±０．８９４ １１６．４９２±３．１５４ １１６．５６７±３．０４５ ０．３９２８
管围／ｃｍ １８．０００±０．６１２ １７．６７０±０．５８１ １７．６７１±０．５５９ ０．４２９７
出生体质量／ｋｇ １．８４０±０．２８８ １．７０５±０．２４８ １．７２１±０．２７６ ０．５０４５
外貌指数 ７．９００±０．２２４ ８．００８±０．４３８ ８．０４６±０．５０３ ０．６０６３
肢蹄评分 ７．７００±０．４４７ ７．７３３±０．４４５ ７．７７５±０．４９２ ０．６５５７
繁殖指数 ４９．１９４±４１．３３ ６０．９８０±５１．１６１ ５６．８１４±５３．４１９ ０．６８７４
总仔数ＥＢＶ －０．６４３±０．５２１ －０．５５５±１．０６７ －０．６３５±１．０７９ ０．７５２８
头型评分 ８．０００±０．６１２ ７．９９４±０．３８７ ７．９８６±０．４７９ ０．９８５６

　１）ＡＡ型样本数量为５头，ＡＧ型样本数量为１２６头，ＧＧ型样本数量为４９６头．

表５　ＦＵＴ１的基因型与杜洛克生长性能的关系１）

Ｔａｂ．５　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｉｎＤｕｒｏｃ

　表型 ＡＡ型均值 ＧＡ型均值 Ｐ
父系指数 １３８．３５２±１６．８５１ １４２．９６４±１８．０１０ ０．０００９
母系指数 １３８．３５２±１６．８５１ １４２．９６４±１８．０１０ ０．０００９
出生体质量／ｋｇ １．７５３±０．２７４ １．６９０±０．２６３ ０．００３５
日增质量ＥＢＶ ４０．９０７±２０．４００ ４５．０４３±２２．７４９ ０．０１６６
背膘ＥＢＶ －０．６１３±０．５８６ －０．７１７±０．５７４ ０．０２４８
校正１００ｋｇ体质量日龄／ｄ １６０．５８３±７．８６３ １６１．８３５±７．８２５ ０．０４５８
外貌指数 ７．９９５±０．５０５ ８．０５８±０．４７７ ０．１０７３
窝质量ＥＢＶ －３．４３９±１．４０５ －３．６０８±１．４６１ ０．１４０２
校正１００ｋｇ背膘厚／ｃｍ １３．５０６±１．５５０ １３．３３０±１．６１６ ０．１６２４
校正１００ｋｇ瘦肉率／％ ６３．９１９±１．５２７ ６４．０８７±１．６００ ０．２０８６
校正３０～１００ｋｇ日增质量／ｇ ８５０．０４７±８６．１９３ ８４２．４０５±９４．４３７ ０．２９００
繁殖指数 ５９．８９４±５１．５４９ ５５．８６０±５３．５８５ ０．３３６４
肢蹄评分 ７．７４４±０．４６２ ７．７６８±０．５０４ ０．５３４１
体高／ｃｍ ６２．３９８±１．５２４ ６２．３３０±１．５１８ ０．５７５６
总仔数ＥＢＶ －０．５９０±１．０４３ －０．６３８±１．０９５ ０．５７６６
管围／ｃｍ １７．６６５±０．５５１ １７．６８４±０．５６８ ０．６７２９
头型评分 ７．９８９±０．４５１ ７．９７４±０．４７３ ０．６７９８
体长／ｃｍ １１６．５５４±３．００８ １１６．５４３±３．０７８ ０．９６２９

　１）ＡＡ型样本数量为３１４头，ＧＡ型样本数量为３１５头．

２．２．３　ＭＵＣ１３基因型与皮特兰选育表型的相关分
析　由ＭＵＣ１３的基因型与皮特兰群体１８个选育性

能的相关分析结果（表６）可以看出，在体高、头型评
分、肢蹄评分等体貌表型上，ＧＧ型个体要明显差于
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ＡＡ和ＡＧ型个体；而 ＧＧ型个体的校正１００ｋｇ瘦肉
率明显高于ＡＡ和ＡＧ型个体；ＡＧ杂合子在校正１００

ｋｇ体质量日龄方面要明显优于 ＡＡ和 ＧＧ型个体；３
种基因型在其他性能中表现差异不大．

表６　ＭＵＣ１３基因型与皮特兰生长性能的关系１）

Ｔａｂ．６　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＭＵＣ１３ｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｉｎＰｉｅｔｒａｉｎ

　表型 ＧＧ型均值 ＡＧ型均值 ＡＡ型均值 Ｐ
体高／ｃｍ ５４．８６２±２．１５０ ５７．１２０±３．１６０ ５７．４８２±３．１７２ ０．０００１
头型评分 ７．１２８±０．６５２ ７．４３６±０．７９２ ７．６５４±０．８３１ ０．００２２
肢蹄评分 ７．１５５±０．６１４ ７．４３２±０．７１８ ７．６１６±０．７５２ ０．００３７
校正１００ｋｇ瘦肉率／％ ６８．３１８±１．５７２ ６７．１９０±２．４００ ６７．５５０±１．７３１ ０．０３６１
校正１００ｋｇ体质量日龄／ｄ １５６．３９６±７．２１０ １５４．３５３±７．５４４ １５７．７９９±９．３８４ ０．０４４５
总仔数ＥＢＶ －０．６５４±１．２１９ －１．０６６±１．０５４ －１．１６２±１．１８８ ０．０５３７
繁殖指数 ５９．６１４±７６．３６６ ３７．１３９±６９．７１９ ２９．３６２±７３．６３５ ０．０６７３
出生体质量／ｋｇ １．５７４±０．２７８ １．５９２±０．２７９ １．６８２±０．３５６ ０．０８１２
管围／ｃｍ １６．５１７±０．６０５ １６．７９０±０．７４３ １６．８１５±０．７２１ ０．１０８８
体长／ｃｍ １１０．４１４±３．２７９ １１１．８００±３．１７５ １１１．９２３±３．９９２ ０．１３４２
校正３０～１００ｋｇ日增质量／ｇ ８５１．９５４±６７．１４７ ８５４．８８６±７５．３６６ ８３３．９９５±８３．０５８ ０．１７１４
日增质量ＥＢＶ ７．４６０±１４．２５４ １１．９２２±１３．４７５ ８．２４８±１５．０４３ ０．２１２８
校正１００ｋｇ背膘厚／ｃｍ １０．７２７±１．５８１ １１．２７２±１．５３６ １１．１００±１．２８６ ０．２２７７
父系指数 １１４．０９２±１９．８３５ １１６．７３６±１７．３１４ １１３．９８９±１５．１６１ ０．５１７３
母系指数 １１４．０９２±１９．８３５ １１６．７３８±１７．３１３ １１３．９９１±１５．１６２ ０．５１７５
背膘ＥＢＶ －０．３５２±０．６０１ －０．２９８±０．６５１ －０．３１７±０．５３３ ０．９０４８
窝质量ＥＢＶ －０．６８１±１．４９２ －０．５８５±１．２９５ －０．６５６±１．１８１ ０．９１４４

　１）ＡＡ型样本数量为３６头，ＡＧ型样本数量为５５头，ＧＧ型样本数量为２３６头．

２．２．４　ＦＵＴ１的基因型与皮特兰选育表型的相关分
析　由ＦＵＴ１的基因型与皮特兰群体１８个选育性能
的相关分析结果（表７）可以看出，在体高、头型评分
体貌表型上，ＧＧ型个体要明显优于 ＡＡ和 ＧＡ型个

体；背膘 ＥＢＶ和出生体质量等选育的生长性能方
面，ＡＡ型个体要明显优于其他２种基因型个体；而
杂合子ＧＡ型个体在校正１００ｋｇ瘦肉率方面表现较
好；在其他性能中基因型间表现差异不大．

表７　ＦＵＴ１基因型与皮特兰生长性能的关系１）

Ｔａｂ．７　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｉｎＰｉｅｔｒａｉｎ

　表型 ＡＡ型均值 ＧＡ型均值 ＧＧ型均值 Ｐ
体高／ｃｍ ５７．９５８±３．３０９ ５６．４１０±２．８７５ ５８．０００±３．０００ ０．００００
背膘ＥＢＶ －０．４３０±０．４９６ －０．２５４±０．５９５ ０．２１３±０．３８２ ０．００２２
出生体质量／ｋｇ １．７２１±０．３５２ １．５９５±０．３１１ １．６５０±０．２６５ ０．００２８
校正１００ｋｇ瘦肉率／％ ６７．６２３±１．８３７ ６７．６７０±１．８０７ ６４．３００±０．９５４ ０．００６７
头型评分 ７．６８９±０．７４７ ７．４５５±０．８４８ ７．８３３±０．７６４ ０．０３２２
肢蹄评分 ７．６３０±０．７０８ ７．４５３±０．７７３ ７．６６７±０．５７７ ０．１０５７
校正１００ｋｇ背膘厚／ｃｍ １０．９４７±１．４５５ １１．１１３±１．２５３ １２．３８３±２．２６２ ０．１３００
母系指数 １１６．４８１±１５．３１９ １１３．１４２±１６．４２０ １０９．９８７±１０．４０６ ０．１３４３
父系指数 １１６．４７９±１５．３１９ １１３．１４１±１６．４２０ １０９．９８５±１０．４０７ ０．１３４５
体长／ｃｍ １１２．１４１±４．３０５ １１１．２８９±３．３９２ １１１．０００±１．７３２ ０．１３９２
繁殖指数 ２７．６０６±６９．４０２ ４１．０８７±７６．０２５ ４９．９８３±９０．３８２ ０．２２４６
总仔数ＥＢＶ －１．１９５±１．１００ －０．９７９±１．２１４ －０．９０６±１．２４０ ０．２３０５
管围／ｃｍ １６．８５６±０．７５９ １６．７５６±０．６７９ １７．１６７±１．２５８ ０．３２７１
日增质量ＥＢＶ ８．２５８±１５．１７９ ８．８６９±１３．９６４ １７．１２９±８．１８２ ０．４６７７
校正１００ｋｇ体质量日龄／ｄ １５７．０９２±９．２６２ １５６．７７１±８．７３９ １５１．７７０±６．１９５ ０．５８３３
校正３０～１００ｋｇ日增质量／ｇ ８４０．０７９±８４．５５８ ８３９．１７９±７７．０２９ ８３９．３７０±３４．８１８ ０．９９５１
窝质量ＥＢＶ －０．６１５±１．１３３ －０．６２５±１．３０８ －０．６０４±１．５２１ ０．９９６４

　１）ＡＡ型样本数量为１５１头，ＧＡ型样本数量１８９头，ＧＧ型样本数量４头．

５　第６期 　　　　　杨　明，等：ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１基因在２个种猪核心群中的分子标记辅助选择研究 　　　



２．３　２个抗腹泻基因组合基因型分布情况
图 １表明：杜洛克群体有 ５种组合类型，其中

ＭＵＣ１３与ＦＵＴ１基因均为优势基因型组合ＧＧ／ＡＡ的
个体数为２２２头，占群体总量的３６７５％（２２２／６０４）．
图２结果表明：皮特兰群体有８种组合类型，仅有１１
头是优势基因型组合个体，占群体总量的 ３４９％
（１１／３１５）．
２．４　２个抗腹泻基因组合基因型与２个群体生长性

状相关分析

２．４．１　ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１组合基因型与杜洛克群体１８
个选育性能的相关分析　ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１组合基因型
与杜洛克群体１８个选育性能的相关分析结果（表８）
可以看出，在父系指数、母系指数、背膘 ＥＢＶ以及日
增质量ＥＢＶ选育性能中，ＧＧ／ＧＡ型个体要明显优于
其他组合型个体；在校正１００ｋｇ体质量日龄、出生体
质量方面，ＡＡ／ＡＡ组合型要比其他组合型占优势．
其余性状中，几个组合型表现无差异．
２．４．２　ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１组合基因型与皮特兰群体１８
个选育性能的相关分析　ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１组合基因型
与皮特兰群体１８个选育性能的相关分析结果见表
９．由于仅有１头ＡＧ／ＧＧ组合型个体，数据准确性不
够，不做比较．由表９可以看出，在体高、头型评分、
肢蹄评分以及出生体质量表型上，ＡＡ／ＡＡ组合型要
比其他组合型占优势；在校正１００ｋｇ瘦肉率、校正
１００ｋｇ背膘厚以及背膘ＥＢＶ性能中，ＧＧ／ＡＡ组合型

个体要明显优于其他组合型个体；在其余性能中各

组合型间表现差异不大．

图１　杜洛克群体ＭＵＣ１３与ＦＵＴ１基因型组合分布
Ｆｉｇ．１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆＭＵＣ１３ａｎｄＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｉｃｃｏｍｂｉｎａ

ｔｉｏｎｓｉｎＤｕｒｏｃｐｉｇｓ

图２　皮特兰群体ＭＵＣ１３与ＦＵＴ１基因型组合分布
Ｆｉｇ．２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆＭＵＣ１３ａｎｄＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｉｃｃｏｍｂｉｎａ

ｔｉｏｎｓｉｎＰｉｅｔｒａｉｎｐｉｇｓ

表８　ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１组合基因型与杜洛克生长性能的关系
Ｔａｂ．８　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＭＵＣ１３，ＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｉｃｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｉｎＤｕｒｏｃ

　表型 ＡＡ／ＡＡ均值 ＡＧ／ＡＡ均值 ＡＧ／ＧＡ均值 ＧＧ／ＡＡ均值 ＧＧ／ＧＡ均值 Ｐ
父系指数 １２５．２１４±１７．６０３ １３６．７７３±１６．３６２ １３７．２２６±１５．３５１ １３８．９７８±１６．９１３ １４４．２７８±１８．４４７ ０．０００１
母系指数 １２５．２１４±１７．６０３ １３６．７７３±１６．３６２ １３７．２２６±１５．３５１ １３８．９７８±１６．９１３ １４４．２７８±１８．４４７ ０．０００１
背膘ＥＢＶ －０．０９９±０．２９１ －０．５１４±０．５６４ －０．６１５±０．５０５ －０．６４３±０．５８１ －０．７３６±０．５９２ ０．００７１
校正１００ｋｇ体质量日龄／ｄ １５６．０２０±６．２２１ １６０．５８７±７．６５１ １６４．３３０±７．１４３ １６０．５５０±７．９０６ １６１．３２７±７．９５０ ０．０１３４
日增质量ＥＢＶ ３４．７３４±２２．２０５ ４１．１２４±１７．８８１ ３９．１９２±２０．８１５ ４１．０６０±２１．２１２ ４６．４９１±２３．０６５ ０．０２４６
出生体质量／ｋｇ １．８４０±０．２８８ １．７１１±０．２６１ １．６８３±０．２３１ １．７６１±０．２７９ １．６９０±０．２６９ ０．０３４７
校正１００ｋｇ背膘厚／ｃｍ １３．９６０±１．１２０ １３．６９８±１．６４９ １３．６３９±１．２５１ １３．４６６±１．４９８ １３．２６４±１．６９２ ０．１７２１
校正３０～１００ｋｇ日增质量／ｇ ８６４．０８０±８４．３１６ ８４２．８２０±７７．６２０ ８２３．１０８±７９．８２５ ８５４．００２±８８．６９１ ８４７．５２０±９７．２５５ ０．２５５２
体高／ｃｍ ６３．６００±１．３４２ ６２．２４３±１．３３４ ６２．５２８±１．９２８ ６２．３９６±１．５８２ ６２．２９５±１．４３２ ０．２９４８
校正１００ｋｇ瘦肉率／％ ６２．９００±１．１１１ ６３．８１７±１．３３３ ６３．９０２±１．８６５ ６３．９７２±１．５８８ ６４．１２１±１．５５８ ０．３１２５
外貌指数 ７．９００±０．２２４ ７．９７４±０．４５５ ８．０５７±０．４２１ ８．００６±０．５２８ ８．０６７±０．４９１ ０．４９９４
窝质量ＥＢＶ －２．７５３±１．２４９ －３．３９０±１．３１５ －３．５１１±１．５５９ －３．４９７±１．４４０ －３．６２４±１．４４３ ０．５０６０
管围／ｃｍ １８．０００±０．６１２ １７．６８４±０．５６６ １７．６６０±０．５６１ １７．６５３±０．５５６ １７．６９１±０．５７６ ０．６９４０
体长／ｃｍ １１８．４００±０．８９４ １１６．５００±２．６３６ １１６．４５３±３．７２４ １１６．５２７±３．１８５ １１６．５７１±２．９７０ ０．７５３９
繁殖指数 ４９．１９４±４１．３３ ５９．５８３±４９．３３８ ６２．２６９±５４．６０４ ５９．０５４±５３．０６５ ５５．５８７±５２．８６９ ０．８８２７
肢蹄评分 ７．７００±０．４４７ ７．７０９±０．４２１ ７．７７５±０．４７１ ７．７５７±０．４７７ ７．７７２±０．５１３ ０．８９６４
总仔数ＥＢＶ －０．６４３±０．５２１ －０．５８７±１．０３１ －０．５１０±１．１４１ －０．６０３±１．０６６ －０．６４５±１．０７４ ０．９４０８
头型评分 ８．０００±０．６１２ ８．００３±０．３７９ ７．９９４±０．３８４ ７．９８５±０．４７５ ７．９７１±０．４９２ ０．９８７８

６ 　　 华　南　农　业　大　学　学　报　　　 第３６卷　



表９　ＭＵＣ１３、ＦＵＴ１组合基因型与皮特兰生长性能的关系
Ｔａｂ．９　ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＭＵＣ１３，ＦＵＴ１ｇｅｎｏｔｙｐｉｃｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎａｎｄｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｉｎＰｉｅｔｒａｉｎ

　表型 ＡＡ／ＡＡ均值 ＡＡ／ＧＡ均值 ＡＡ／ＧＧ均值 ＡＧ／ＡＡ均值 ＡＧ／ＧＡ均值 ＡＧ／ＧＧ均值１） ＧＧ／ＡＡ均值 ＧＧ／ＧＡ均值 Ｐ

体高／ｃｍ ５８．６３０±３．０５７ ５６．４７４±２．９７５ ５８．０００±４．２４３ ５６．９２０±３．７３０ ５６．９５０±２．４６０ ５８．０００ ５５．１１１±２．７５９ ５４．６８４±１．９１６ ０．００００

头型评分 ７．８６５±０．６９８ ７．４８４±０．８８９ ７．７５０±１．０６１ ７．３７２±０．７７８ ７．６００±０．７８８ ８．０００ ７．１１１±０．６５１ ７．１６８±０．６７１ ０．００１０

校正１００ｋｇ瘦肉率／％ ６７．３８６±１．７０４ ６７．７７７±１．６８３ ６４．７５０±０．７７８ ６７．７２０±２．３６１ ６６．６３０±２．３５２ ６３．４００ ６８．６１２±１．１２９ ６８．３５８±１．６２２ ０．００１１

校正１００ｋｇ背膘厚／ｃｍ １１．１４３±１．４３６ １１．０１７±１．１１８ １１．５２５±２．４１１ １０．７０８±１．５７０ １１．８４４±１．３３４ １４．１００ １０．２２９±１．１７７ １０．９４７±１．７５８ ０．０１４６

肢蹄评分 ７．７５５±０．６７９ ７．４８９±０．７９６ ７．５００±０．７０７ ７．４８０±０．６８４ ７．４３０±０．８０７ ８．０００ ７．１６７±０．７０７ ７．１８４±０．５８２ ０．０１９９

出生体质量／ｋｇ １．７４７±０．３８２ １．６２７±０．３２９ １．７３３±０．２５２ １．６４２±０．２７２ １．４９０±０．２６８ １．４００ １．６３０±０．２８３ １．５４０±０．２８４ ０．０２１２

背膘ＥＢＶ －０．３７７±０．４５４ －０．２９９±０．５８８ ０．１４２±０．４３４ －０．４７１±０．６３９ －０．１２３±０．６６４ ０．４２６ －０．６３３±０．４９２ －０．１７０±０．５７８ ０．０３３９

管围／ｃｍ １６．９２５±０．７７６ １６．７１９±０．６５２ １７．７５０±１．０６１ １６．８２０±０．８０２ １６．７５０±０．６９８ １６．０００ １６．３８９±０．４８６ １６．６０５±０．６５８ ０．０５８８

体长／ｃｍ １１２．５２０±４．５６９ １１１．４２１±３．４５９ １１２．０００±０．０００ １１１．５６０±３．３０５ １１２．０００±２．９５６ １０９．０００ １１１．２２２±３．８０１ １０９．８９５±３．０５３ ０．１８２６

母系指数 １１４．４７８±１３．９２６１１４．０５９±１６．４３５１１１．６４３±１２．０８２１１８．３８０±１９．１９６１１４．６０３±１６．４８６ １０５．０２０ １２２．８５１±１８．６０９１０７．２２２±１５．９６７ ０．１９８０

父系指数 １１４．４７５±１３．９２７１１４．０５７±１６．４３４１１１．６４３±１２．０８２１１８．３７９±１９．１９７１１４．６０１±１６．４８７ １０５．０１０ １２２．８４９±１８．６１１１０７．２２２±１５．９６７ ０．１９８１

校正１００ｋｇ体质量日龄／ｄ １５８．１８６±９．５９０ １５７．７０３±９．４３７ １４８．２９５±２．０７２ １５３．７４３±８．５６８ １５４．２５５±６．９５９ １５８．７２０ １５７．８８３±６．８３７ １５５．４７６±７．５６０ ０．１９９４

繁殖指数 ２１．１３０±７３．４０２ ３５．７９１±７３．６７４ ６９．２０７±１００．１８０３１．５７４±５６．３０２ ４５．１２２±８１．４７５ －７．６９０ ６２．１５３±６３．９３８ ５２．８１１±７２．２１０ ０．３２２４

总仔数ＥＢＶ －１．２８７±１．１７４ －１．０６２±１．２０６ －０．６００±１．３２１ －１．１５１±０．８８１ －０．９４４±１．２２０ －１．８２４ －０．６６３±０．９５８ －０．７５５±１．１６３ ０．３４９４

日增质量ＥＢＶ ７．２７５±１５．７８０ ８．７８６±１４．５９５ １７．２５２±１０．０１６ ９．４２３±１３．７８５ １３．９１０±１２．８７６ １６．７６０ １０．４９４±１７．１６８ ４．０８９±１０．９６４ ０．３５２４

窝质量ＥＢＶ －０．７０５±１．１０１ －０．６１２±１．２４９ －０．１９５±１．５６９ －０．５９２±１．０７１ －０．４８９±１．５５１ －１．８３３ －０．１２４±１．２３９ －１．０４５±１．２８６ ０．４６８９

校正３０～１００ｋｇ日增质量／ｇ ８３１．２４８±８６．６２９８３５．１９２±８２．４１９８５３．３０５±３５．４９０８５３．２２８±８１．７６９８４８．７８５±６５．２６１ ８１１．５００ ８５６．４７７±７７．９９６８４８．６９７±６５．２９６ ０．８８４９

　１）ＡＧ／ＧＧ型仅有１个个体，无可比性．

３　讨论与结论
３．１　温氏杜洛克核心群体的抗腹泻基因选育方案

杜洛克作为商业猪种中的重要父系品种，其与

生产相关的各性状都经过了严格的选育，尤其是核

心育种群．本研究在温氏杜洛克核心育种群中检测
抗大肠埃希菌引起的断奶前仔猪腹泻基因 ＭＵＣ１３
以及抗大肠埃希菌引起的断奶后仔猪腹泻基因

ＦＵＴ１的主效位点变异情况，结果显示：在温氏集团
杜洛克核心育种群中，ＭＵＣ１３优势等位基因频率高
达８９０％，这与阮国荣等［１１］在福建省杜洛克群体中

的检测结果一致，也与温氏集团生产实践中杜洛克

种猪群体断奶前仔猪腹泻比例低的情况一致，只需

对少量的劣势等位基因纯合个体及公猪杂合个体进

行淘汰，对杂合母猪根据现场选育情况减少选留，慎

重选配，经过３个世代左右可育成抗断奶前仔猪腹
泻纯系．而 ＦＵＴ１基因的检测中，有利等位基因频率
大于０７５，与其他商业种猪群体的检测结果相比偏
高［１２１３］，这与温氏杜洛克群体多年的群体选育息息

相关，断奶后仔猪腹泻情况较轻微．２个基因均与父
系指数、母系指数极显著相关，说明这２个基因在温
氏杜洛克群体中具备应用于辅助选择的潜力．

通过分析２个抗腹泻基因组合基因型分布情况

发现：在温氏杜洛克群体中，ＧＧ／ＧＡ型组合（２５４头）
所占群体比例最高达４２０５％．各种组合基因型与各
生产性状的相关分析显示，ＧＧ／ＧＡ组合型个体的综
合生产性能表现最好，这与本文的单基因相关分析

结果一致．由于２个基因有利基因型所占比例相差
较大，在兼顾性能测定和表型的现场实践选育的情

况下，２个基因聚合育种需要经过多个世代才能实现
优化．鉴于此，在杜洛克群体中，ＭＵＣ１３基因的优势
等位基因频率近９０％，建议先实现ＭＵＣ１３基因的辅
助选育纯化，再启动 ＦＵＴ１基因的选育工作，相对来
讲，较同时选育更容易育成抗腹泻纯合品系．
３．２　温氏皮特兰核心群体的抗腹泻基因分子辅助

选择方案

　　温氏皮特兰核心群体 ＭＵＣ１３基因的表现与杜
洛克群体完全不同，皮特兰 ＭＵＣ１３优势等位基因频
率仅０１８０，这与当时的产房生产状况相吻合，断奶
前腹泻仔猪偏多．ＭＵＣ１３基因型与生产性能相关分
析结果显示，有利基因型与体高、头型评分、肢蹄评

分等体型外貌性状呈极显著负相关，仅与１００ｋｇ瘦
肉率生产性状呈正相关．根据目前市场需求分析制
定的皮特兰选育方案中，体型外貌为重点选育方向．
因此，综合考虑群体优势等位基因频率低及与体型

外貌的负相关等因素，ＭＵＣ１３基因暂不列为皮特兰
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群体的选育候选基因．
ＦＵＴ１基因在皮特兰群体中的表现与在杜洛克

群体中的表现相差不大，优势等位基因频率达

０６７７，其中杂合子个体偏多．ＦＵＴ１基因型与生产性
能相关分析结果显示，优势基因型（ＡＡ）在体高、头
型评分等体型外貌方面表现不如ＧＧ型个体，但在背
膘ＥＢＶ和出生体质量方面表现出正相关趋势．综合
现场育种实践，ＦＵＴ１基因在皮特兰群体中的优化较
难实现，基础群杂合子过多造成优化周期加长，且基

因型选择与现场育种实践指标不一致（体型外貌）或

相关性不高（父系指数等），因此，皮特兰群体暂时不

宜对ＦＵＴ１基因进行纯化，仅需保持对基因频率进行
长期监控即可，在市场以及群体频率变化适宜时，再

开展优化工作．
３．３　关于基因聚合育种的群体特异性

在本研究中，同为终端父本的杜洛克和皮特兰群

体的抗腹泻基因频率表现不同，基因型和生产性状的

相关分析也表现出较大差异．由于核心育种群都是以
固定的育种目标长期选育的群体，因此同样的基因在

不同的核心育种群的频率分布和对各生产性状的影

响表现不同．若是多个基因聚合在不同的育种群中，可
能由于不同基因频率、不同的基因型组合分布、不同相

关性、不同连锁关系以及不同选育方向等综合因素表

现出更加复杂的特异性，所以基因聚合育种不能通用

任何群体，而是需要针对不同群体进行分析和验证，

具有群体特异性．在本研究中２个抗腹泻基因辅助
选择育种，可应用于温氏杜洛克群体，却并不适用于

皮特兰群体，与２个群体长期向着不同的选育方向
选育有关．其基因型组合分布呈现很大差异，根据相
关分析及现场育种的实践出发，制定适宜的抗腹泻

基因的分子辅助选择方案．
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