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［摘　要］　为了分析固原本地黄牛及其利木赞牛杂交群体（简称利杂群体）犘犻狋１基因的多态性与育肥性状的关

系，为固原本地黄牛下一步的杂交改良提供理论基础，利用ＰＣＲＲＦＬＰ技术研究了固原本地黄牛及其利杂群体共１７８

个个体的犘犻狋１基因多态性，并分析了其与育肥个体育肥性状的相关性。结果表明，４５１ｂｐ的ＰＣＲ产物被限制性内

切酶犎犻狀ｆⅠ消化后表现出多态性，固原本地黄牛及其利杂群体在该位点均处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态，等位基因

Ａ／Ｂ的频率分别为０．３０３９／０．６９６１和０．１６１４／０．８３８６。与部分育肥性状的相关分析表明，在育肥的初期阶段，ＢＢ

型和ＡＢ型个体的精料料肉比均显著低于ＡＡ型个体（犘＜０．０５）；７月龄育肥牛ＢＢ型个体的胸深显著低于ＡＡ型，而

胸宽显著高于ＡＡ型（犘＜０．０５）；育肥牛６～１２月龄体长增长量也表现出ＢＢ型个体优于 ＡＢ型的趋势（犘＜０．０５）。

初步认为，ＢＢ基因型与优良的育肥性能显著相关，对Ｂ等位基因的选择有利于优良性状的改良。
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　　固原市位于宁夏回族自治区南部山区，靠近六

盘山脉，是宁夏历史悠久的肉牛基地。２０世纪７０

年代以前，固原市的本地牛被当地农民俗称为“爬山

虎”，身材矮小，生长缓慢，属于在山区役用的小型

牛。由于固原市临近陕西并与甘肃接壤，７０年代以

后，当地农民在养殖过程中，引进秦川牛对当地牛进

行改良，或者直接引进秦川牛基础母牛，使得本地的

“爬山虎”类型牛已经逐渐消失，绝大多数基础母牛

都有很高的秦川牛血统，体型外貌和生产性能也更

接近秦川牛，这样的群体构成了目前固原本地黄牛

的主体。２０００年以后，固原市推行退耕还林还草政

策，并将草畜产业作为第一支柱产业，开始大力推广

利用木赞牛对当地牛的杂交改良，改传统的放牧兼

舍饲饲养模式为纯舍饲养殖。肉牛在舍饲条件下的

育肥性能直接影响养殖的效益，在选种时应将育肥

性能作为重要的选择指标，加大选择力度，但是由于

育肥指标不容易测得，所以遗传改良研究进展缓慢。

垂体特异性转录因子１（ｐｉｔｕｉｔａｒｙｓｐｅｃｉｆｉｃｔｒａｎ

ｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ１，犘犻狋１）基因又称犘犗犝１犉１基因，

是ＰＯＵ结构域因子家族的一员，ＰＯＵ结构域因子

家族是一类转录调节因子，其共同特点是具有高度

保守的 ＤＮＡ 结合结构域（称为ＰＯＵ 结构域）
［１］。

牛的犘犻狋１基因位于染色体１ｑ
２１－２２，由６个外显子

和５个内含子组成
［２］。犘犻狋１对哺乳动物垂体前叶

发育的作用具有重要意义，主要正向调控促甲状腺

激素β亚单位（犜犛犎β）、生长激素（犌犎）和催乳素

（犘犚犔）基因的表达。由于促甲状腺激素、生长激素

对哺乳动物生长发育、新陈代谢具有重要的调控作

用，且能提高生长速度、降低脂肪沉积等；而催乳素

对子宫环境、胚胎发育、产后泌乳等有影响，对产仔

数、产活仔数、断奶重和断奶仔畜数等繁殖性状发挥

效用，所以犘犻狋１基因被认为是研究生长发育、产

奶、产羔等重要经济性状的候选分子标记基因之

一［３５］，同时推测犘犻狋１基因可能潜在影响动物的育

肥性能。

为了分析固原本地黄牛及其利木赞牛杂交群体

（简称利杂群体）犘犻狋１基因多态性与育肥性状的关

系，为固原本地黄牛下一步的杂交改良提供理论基

础，本试验研究了１７８头固原本地黄牛及其利杂群

体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座的多态性，并抽取了２４个个

体进行育肥性能测定，分析了犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座

多态性与育肥性状的关系，现将研究结果报道如下。

１　材料与方法

１．１　材　料

１．１．１　试验材料　从固原市随机抽取５１头本地黄

牛和１２７头利木赞牛与本地黄牛杂交的子代（简称

利杂牛），颈静脉采血，ＡＣＤ抗凝，－８０℃保存。然

后从中选取１８月龄和６月龄利杂牛公牛各６头，１８

月龄和６月龄本地黄牛公牛各６头，共计２４头进行

育肥性能测定。育肥于２００５１１～２００６０５在固原

市隆德县草原站进行，采用全混日粮模式，自由饮

水，记录每头牛的日采食量，每月测量体重、体尺指

标。

１．１．２　主要试剂　蛋白酶Ｋ、犜犪狇ＤＮＡ聚合酶、限

制性内切酶犎犻狀ｆⅠ等购自 ＭＢＩ（Ｆｅｒｍａｎｔａｓ）和上海

生物工程有限公司。

１．２　固原本地黄牛及其利杂群体基因组ＤＮＡ的

提取

血样基因组ＤＮＡ的提取采取酚氯仿法
［６］。

１．３　固原本地黄牛及其利杂群体 犘犻狋１基因的

ＰＣＲ扩增

引物序列参考文献［７］。上游序列：５′ＡＡＡＣ

ＣＡＴＣＡＴＣＴＣＣＣＴＴＣＴＴ３′；下游序列：５′ＡＡＴＧ

ＴＡＣＡＡＴＧＴＧＣＣＴＴＣＴＧＡＧ３′。序列由上海生

物工程有限公司合成。ＰＣＲ反应体系为２５μＬ：１０

×Ｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ，ＭｇＣｌ２（２５ ｍｍｏｌ／Ｌ）２．０μＬ，

ｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）２．０μＬ，犜犪狇ＤＮＡ聚合酶（２

Ｕ／μＬ）０．５μＬ，上、下游引物（１０ｐｍｏｌ／μＬ）各０．４

μＬ，模板ＤＮＡ（５０ｎｇ／μＬ）１．５μＬ，加三蒸水至２５

μＬ。ＰＣＲ反应程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变

性３０ｓ，５３．５℃复性１ｍｉｎ，７２℃延伸３０ｓ，３４个循

环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。

１．４　固原本地黄牛及其利杂群体 犘犻狋１基因的

ＰＣＲＲＦＬＰ分析

酶切反应体系内含１０×缓冲液 Ｒ（含ＢＳＡ）２
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μＬ，犎犻狀ｆⅠ（１０Ｕ／μＬ）０．７μＬ，ＰＣＲ产物１０μＬ，补

三蒸水至２０μＬ，经瞬时离心后置于３７℃恒温水浴

摇床中消化过夜，消化后ＰＣＲ产物，用４ｇ／Ｌ琼脂

糖凝胶电泳检测、成像。

１．５　数据分析

基因型与基因频率、适合性 χ
２ 检验均利用

ＰＯＰＧＥＮＥ软件完成。与生产数据的相关分析采用

最小二乘线性模型，不同育肥阶段的方差分析模型

为：

犢＝μ＋ｂｒｅｅｄ＋ｍａｒｋｅｒ＋犲

式中：犢 为个体表型的记录值，μ为群体平均值，

ｂｒｅｅｄ为品种效应，ｍａｒｋｅｒ为标记基因型效应，犲为

随机误差。调用ＳＰＳＳ软件（１３．０）的ＧＬＭ程序，完

成统计分析。

２　结果与分析

２．１　固原本地黄牛及其利杂群体 犘犻狋１基因的

ＰＣＲＲＦＬＰ分析

固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１基因的ＰＣＲ

产物片段长度为４５１ｂｐ（图１），用犎犻狀ｆⅠ限制性内

切酶消化后，表现出３种基因型（图２），ＡＡ型１条

带，长度为４５１ｂｐ；ＢＢ型２条带，长度分别为２４４和

２０７ｂｐ；ＡＢ型３条带，长度分别为４５１，２４４和２０７

ｂｐ。

图１　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１基因

ＰＣＲ产物的电泳结果

Ｍ．ＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；１～４．本地黄牛群体不同个体；

５～７．利杂群体不同个体

Ｆｉｇ．１　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｔｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ

ｏｆ犘犻狋１ｇｅｎｅｉｎＧｕｙｕａｎｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅａｎｄｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄ

ｏｆＬｉｍｏｕｓｉｎ×ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

Ｍ．ＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；１－４．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎＧｕｙｕａｎ

ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ；５－７．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄ

ｏｆＬｉｍｏｕｓｉｎ×ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

图２　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ

基因座的酶切电泳结果

Ｍ．ＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；３．ＡＡ型；１，２，７．ＢＢ型；４～６．ＡＢ型

Ｆｉｇ．２　Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｔｈｅ犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ

ｌｏｃｉｉｎＧｕｙｕａｎｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅａｎｄｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄ

ｏｆＬｉｍｏｕｓｉｎ×ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

Ｍ．ＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；３．ＧｅｎｏｔｙｐｅＡＡ；１，２，７．ＧｅｎｏｔｙｐｅＢＢ；

４－６．ＧｅｎｏｔｙｐｅＡＢ

２．２　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基

因座的遗传多态性

固原本地黄牛及其利杂群体在犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基

因座检测到多态性，且均处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平

衡状态 （表 １），等位基因 Ａ／Ｂ 的频率分 别为

０．３０３９／０．６９６１和０．１６１４／０．８３８６，同时本地黄

牛在该位点上的位点杂合度、多态信息含量、有效等

位基因数均高于利杂群体。

表１　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座的遗传多态性指标

Ｔａｂｌｅ１　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ犘犻狋１犎犻狀ｆⅠｌｏｃｉｉｎＧｕｙｕａｎｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅａｎｄｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄｏｆＬｉｍｏｕｓｉｎ×ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

指标Ｉｎｄｅｘ
本地黄牛群体

Ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

利杂群体

ＣｒｏｓｓｂｒｅｅｄｏｆＬｉｍｏｕｓｉｎ×ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

基因型频率（犘ＡＡ／犘ＡＢ／犘ＢＢ）Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ０．０９８０／０．４１１８／０．４９０２ ０．００７９／０．３０７１／０．６８５０

基因频率（犘Ａ／犘Ｂ）Ｇｅｎｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ０．３０３９／０．６９６１ ０．１６１４／０．８３８６

位点纯合度 Ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ０．５７６９ ０．７２９３

位点杂合度 Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ０．４２３１ ０．２７０７

多态信息含量（ＰＩＣ）Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ ０．３３３６ ０．２３４１

有效等位基因数（Ｎｅ）Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ １．７３３４ １．３７１２

哈代－温伯格平衡检验 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍｔｅｓｔ 平衡Ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ 平衡Ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ

２．３　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基

因座不同基因型与育肥性状的相关分析

考虑品种效应、标记基因型效应及其互作效应，

在不同年龄阶段对其育肥性状进行两因素方差分

析，结果见表２。由表２可知，在育肥第１阶段，ＢＢ

型和ＡＢ型个体的精料料肉比均显著低于ＡＡ型个
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体（犘＜０．０５），７月龄育肥牛ＢＢ型个体的胸深显著

低于ＡＡ型个体，而胸宽显著高于ＡＡ型个体（犘＜

０．０５）；育肥牛６～１２月龄体长增长量也表现出ＢＢ

型个体优于ＡＢ型的趋势（犘＜０．０５）。１８月龄组和

６月龄组具有相同的趋势。

表２　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座不同基因型间最小二乘均值的差异显著性检验

Ｆｉｇ．２　Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎ犘犻狋１犎犻狀ｆⅠｇｅｎｏｔｙｐｅｓｉｎＧｕｙｕａｎｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

ａｎｄｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄｏｆＬｉｍｏｕｓｉｎ×ｌｏｃａｌｃａｔｔｌｅ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

精料料肉比Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｓｔｏｇａｉｎｒａｔｉｏ

育肥第１阶段

Ｔｈｅｆｉｒｓｔｓｔａｇｅｏｆｔｈｅｆａｔｔｅｎｉｎｇ

育肥全期

Ｔｈｅｆａｔｔｅｎｉｎｇ

６～１２月龄总增重／ｋｇ
Ｗｅｉｇｈｔｇａｉｎｉｎｔｈｅ６－１２ｍｏｎｔｈｓ

ＢＢ ４．５８±０．２６ａ ３．９７１±０．１６９ １２９．６３±４．８４

ＡＢ ４．８６±０．４８ａ ４．１８７±０．２９２ １２０．２５±８．３９

ＡＡ ７．６６±１．０７ｂ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

６～１２月龄体长增长量／ｃｍ

Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈｉｎｃｒｅｍｅｎｔ

ｉｎ６－１２ｍｏｎｔｈｓ

７月龄胸深／ｃｍ

Ｃｈｅｓｔｄｅｐｔｈｉｎ７ｍｏｎｔｈｓ

７月龄胸宽／ｃｍ

Ｃｈｅｓｔｗｉｄｔｈｉｎ７ｍｏｎｔｈｓ

ＢＢ ２２．７５±１．２５ａ ４０．１３±１．４３ａ ３８．５６±０．７６ａ

ＡＢ １１．００±２．１７ｂ ５２．２５±２．４７ｂ ３１．００±１．３０ｂ

　　注：同一列数据后标不同小写字母表示差异显著（犘＜０．０５）。

Ｎｏｔｅ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｔｈｅｌｅｖｅｌｏｆ犘＜０．０５．

３　讨　论

３．１　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基

因座的遗传多态性分析

刘波等［８］研究认为，利木赞牛与秦川牛杂交后

代中Ｂ等位基因的频率为０．８１９，大于秦川牛群体

（０．７６８），同时秦川牛群体在该位点上的多态信息含

量高于利木赞牛杂交群体。本研究分析了固原本地

黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座的多态性，

发现Ｂ等位基因为优势等位基因，相应的ＢＢ基因

型为优势基因型，同时用利木赞牛杂交改良提高了

本地黄牛该位点上Ｂ等位基因的频率，与利木赞牛

改良秦川牛的趋势一致。固原本地黄牛及其利杂群

体在该位点上均处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态，

说明人工选育对该位点的选择压力不大，因此，在后

期的杂交改良工作中，应该加强肉牛育肥性能的选

择，加大育肥性能较差肉牛的淘汰力度，以提高固原

本地黄牛整体的育肥性能。同时，本地黄牛在该位

点上的位点杂合度、多态信息含量、有效等位基因数

均高于利杂牛，说明本地黄牛的遗传资源相对丰富，

也从侧面说明需要进一步加强人工选择的强度。

３．２　固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１基因多态

性与育肥性能的关系

Ｆｒｉｓｃｈ等
［９］发现，人犘犻狋１基因１７２ｂｐ处单核

苷酸突变使精氨酸变成了终止密码，犘犻狋１蛋白提前

转录终止，导致ＧＨ、ＰＲＬ、ＴＳＨβ缺乏，垂体前叶发

育不良，幼年时期甲状腺机能减退等症状，注射甲状

腺素和生长激素能获得较好的治疗效果。这表明

犘犻狋１在调节这些基因的表达中具有重要作用。

犘犻狋１的ＰＯＵ区域突变导致垂体前叶发育不全、垂

体细胞（催乳素细胞、生长激素细胞和促甲状腺素细

胞）明显缺少，表明犘犻狋１在这３类细胞的发生学上

有重要意义［１０］。Ｊｏｕｎｄｙ等
［１１］研究发现，犘犻狋１基因

和犌犎 基因的表达对牛早期发育有影响，认为犘犻狋１

基因不仅可作为牛生长性状的重要候选基因之一，

而且也可作为其他物种的候选基因。

Ｙｕ等
［１２］研究发现，猪犘犻狋１犕狊狆Ⅰ的ＣＣ基因

型个体初生体重较ＤＤ基因型高０．１２ｋｇ，且背膘厚

等相关测量指标均高于ＤＤ基因型个体；滕勇等
［１３］

分析了猪的犘犻狋１犖犐犪Ⅲ位点，发现国外优良瘦肉

型猪群的等位基因 Ｈ频率较高，这与Ｙｕ等
［１２］对长

白、杜洛克等国外瘦肉型猪种的犖犐犪Ⅲ酶切多态性

分析结论相符。推断等位基因 Ｈ 可能直接影响猪

瘦肉率、生长速度等性状，发挥正效应，但也可能与

某个真正影响上述性状的基因紧密连锁，发挥互作

效应。滑留帅等［１４］研究表明，关中奶山羊和贵州黑

山羊在犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座上不存在多态性；而利

用ＰＣＲＳＳＣＰ揭示该基因位点仍存在多态性，其中

关中奶山羊存在Ａ／Ｂ／Ｃ３种构型，贵州黑山羊仅存

在Ａ型一种。禽类如火鸡和鸡犘犻狋１基因由７个外

显子和６个内含子构成，姜润深等
［１５１６］比较了家禽

犘犻狋１基因的结构与哺乳动物的差异，认为犘犻狋１基

因可作为家禽生长、发育、繁殖等重要性状的候选基

因。Ｒｅｎａｖｉｌｌｅ等
［５］对意大利荷斯坦公牛的研究结

果表明，犘犻狋１基因的Ｂ等位基因对乳产量、乳蛋白

产量和体尺指标有利。Ｄｉ等
［３］对肉牛犘犻狋１基因的
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第６外显子的 犎犻狀ｆⅠ酶切分析表明，ＢＢ基因型与

腰肉厚存在显著相关。Ａｄｕｌｉ等
［１７］将日本牛与牛胸

宽的一个ＱＴＬ定位于牛ＢＴＡ１的９１ｃＭ 处，该位

点在ＢＭＳ１１９和ＢＭＳ０１９标记之间，并且犘犻狋１基

因位于该ＱＴＬ所在的区域内。所以牛的犘犻狋１基

因可以作为牛胸宽的一个ＱＴＬ候选基因。本研究

结果表明，７月龄育肥牛ＢＢ型个体的胸深显著低于

ＡＡ型，而胸宽显著高于ＡＡ型，这种体型在生产中

更接近于优秀肉牛的体型，与Ａｄｕｌｉ等
［１７］的研究结

果一致。刘波等［８］研究了秦川牛及其杂种牛群体

犘犻狋１基因多态性及其与体重、体尺等生长性状指标

之间的相关性，发现ＡＢ、ＢＢ基因型个体在胸围、十

字部高指标上显著高于ＡＡ型个体，初步认为Ｂ等

位基因与优良生产性能相关。本研究结果表明，固

原本地黄牛及其利杂群体ＢＢ型个体，６～１２月龄体

长增长量显著高于 ＡＡ型个体（犘＜０．０５），同时在

育肥的初期阶段，ＢＢ型和 ＡＢ型个体较 ＡＡ型具

有更高的精料饲料报酬（犘＜０．０５），据此认为位于

固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座的

Ｂ等位基因对育肥性能有利。

本试验中，固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１

犎犻狀ｆⅠ基因座的ＢＢ基因型与优良生产性能显著相

关，对Ｂ等位基因的选择有利于育肥性状的改良。

同时，犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座Ｂ等位基因的频率可作

为利木赞牛杂交改良效果的一个衡量指标，试验中

利杂群体犘犻狋１犎犻狀ｆⅠ基因座Ｂ等位基因的频率

高于本地黄牛群体，说明用利木赞牛的杂交改良在

育肥性能上具有正向作用，可以继续加强这个方向

的改良工作。

［参考文献］

［１］　杨歧生，吴　敏．ＰＯＵ同源域蛋白的结构及发育中的功能［Ｊ］．

生物化学与生物物理进展，１９９９，２６（２）：１１４１１７．

［２］　ＷｏｏｌｌａｒｄＪ，ＴｕｇｇｌｅＣＫ，ＰｏｎｃｅＦＡ，ｅｔａｌ．Ｒａｐｉｄｃｏｍｍｕｎｉｃａ

ｔｉｏｎ：Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆ犘犗犝１犉１ｔｏｂｏｖｉｎｅ，ｏｖｉｎｅ，ａｎｄｃａｐｒｉｎｅ

１ｑ２１－２２［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０００，７８：２４２２４３．

［３］　ＤｉＳｔａｓｉｏＬ，ＳａｒａｔｏｒｅＳ，ＡｌｂｅｒａＡ．Ｌａｃｋｏｆａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｏｆ犌犎１

ａｎｄ犘犗犝１犉１ｇｅｎｅｖａｒｉａｎｔｓｗｉｔｈｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｉｎＰｉ

ｅｍｏｎｔｅｓｅｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００２，３３：６１６４．

［４］　ＴｕＴＰ，ＳｕｎＳＨ，ＷａｈｌｓＳ，ｅｔａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇｏｆｔｈｅｆｕｌｌｌｅｎｇｔｈ犘犻狋１

（犘犗犝１犉１）ｃＤＮＡａｎｄａｎｏｖｅｌａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ犘犻狋１ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ，ａｎｄ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｉｅｓｏｆｔｈｅｉｒｅｎｃｏｄｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＢｉｏ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００１，１２（１）：１１９．

［５］　ＲｅｎａｖｉｌｌｅＲ，ＧｅｎｇｌｅｒＮ，ＶｒｅｃｈＥ，ｅｔａｌ．犘犻狋１ｇｅｎｅｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍ，ｍｉｌｋｙｉｅｌｄ，ａｎｄｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｔｒａｉｔｓｆｏｒＩｔａｌｉａｎＨｏｌｓｔｅｉｎ

Ｆｒｉｅｓｉａｎｂｕｌｌｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌＤａｉｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，１９９７，８０：３４３１３４３８．

［６］　Ｃｈｅｎ Ｈ，ＬｅｉｂｅｎｇｕｔｈＦ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ，

ＲＡＰＤｍａｒｋｅｒｓａｎｄｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｏｆａｇｙｎｏｇｅｎｅｔｉｃｆｉｓｈ

（犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊犵犻犫犲犾犻狅）［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，１９９５，

３３：２９７３０６．

［７］　ＷｏｏｌｌａｒｄＪ，ＳｃｈｍｉｔｚＣＢ，ＦｒｅｅｍａｎＡＥ，ｅｔａｌ．Ｒａｐｉｄｃｏｍｍｕｎｉ

ｃａｔｉｏｎ，犎犻狀ｆⅠ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｔｔｈｅＢｏｖｉｎｅ犘犻狋１ｌｏｃｕｓ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅ，１９９４，７２：３２６７．

［８］　刘　波，陈　宏，蓝贤勇，等．秦川牛及其杂种牛犘犗犝１犉１基因

多态与生长性能相关性［Ｊ］．中国农业科学，２００５，３８（１２）：

２５２０２５２５．

［９］　ＦｒｉｓｃｈＨ，ＫｉｍＣ，ＨａｕｓｌｅｒＧ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｂｉｎｅｄｐｉｔｕｉｔａｒｙｈｏｒｍｏｎｅ

ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙａｎｄｐｉｔｕｉｔａｒｙｈｙｐｏｐｌａｓｉａｄｕｅｔｏａｍｕｔａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

犘犻狋１ｇｅｎｅ［Ｊ］．ＣｌｉｎＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌ（Ｏｘｆ），２０００，５２：６６１６６５．

［１０］　ＲｏｕｘＭ，ＢａｒｔｋｅＡ，ＤｕｍｏｎｔＦ，ｅｔａｌ．Ｉｍｍｕｎｏｈｉｓｔｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｕｄｙ

ｏｆｔｈｅａｎｔｅｒｉｏｒＰｉｔｕｉｔａｒｙｇｌａｎｄｐａｒｓｄｉｓｔａｌｉｓａｎｄｐａｒｓｉｎｔｅｒｍｅ

ｄｉａｉｎｄｗａｒｆｍｉｃｅ［Ｊ］．ＣｅｌｌＴｉｓｓｕｅＲｅｓ，１９８２，２２３：４１３４２０．

［１１］　ＪｏｕｎｄｙＥＭ，ＬｅｃｈｎｉａｋＤ，ＰｅｔｒｉｋＪ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｇｒｏｗｔｈ

ｈｏｒｍｏｎｅａｎｄｉｔｓｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ，犘犻狋１，ｉｎｅａｒｌｙｂｏｖｉｎｅｄｅ

ｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＲｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，

２００３，６４：２７５２８３．

［１２］　ＹｕＴＰ，ＳｃｈｍｉｔｚＣＢ，ＲｏｔｈｓｃｈｉｌｄＭＦ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔ

ｔｅｒｎ，ｇｅｎｏｍｉｃｃｌｏｎｉｎｇａｎｄＲＦＬＰａｎａｌｙｓｅｓｏｆｔｈｅｓｗｉｎｅ犘犻狋１

ｇｅｎｅ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，１９９４，２５（４）：２２９２３３．

［１３］　滕　勇，经荣斌，宋成义．猪犘犗犝１犉１基因部分序列变异和同

源性分析［Ｊ］．遗传，２００４，２６：８１５８２１．

［１４］　滑留帅，蓝贤勇，陈　宏，等．关中奶山羊和贵州黑山羊犘犻狋１

基因的ＰＣＲＲＦＬＰ和ＰＣＲＳＳＣＰ分析［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＢｉｏｔｅｃｈ

ｎｏｌｏｇｙＢｕｌｌｅｔｉｎ，２００６，１０（１）：５１９５２１．

［１５］　姜润深，杨　宁．家禽垂体特异转录因子犘犗犝１犉１研究进展

［Ｊ］．遗传，２００４，２６（６）：９５７９６１．

［１６］　ＪｉａｎｇＲ，ＬｉＪ，ＱｕＬ，ｅｔａｌ．Ａｎｅｗｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍｉｎｔｈｅｃｈｉｃｋｅｎｐｉｔｕｉｔａｒｙｓｐｅｃｉｆｉｃｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ

（犘犗犝１犉１）ｇｅｎｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｇｒｏｗｔｈｒａｔｅ［Ｊ］．ＡｎｉｍＧｅｎ

ｅｔ，２００４，３５：３４４３４６．

［１７］　ＡｄｕｌｉＥｎｏｃｈＯｔｈｎｉｅｌＭＡＬＡＵＡＤＵＬＩ，ＴｏｍｏｍｉＮ，Ｔａｋａｔｏｓｈｉ

Ｋ，ｅｔａｌ．Ｍａｐｐｉｎｇｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ（ＱＴＬ）ｆｏｒｂｏｄｙ

ｓｈａｐｅａｎｄｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓｏｎＢＴＡ１ｉｎＪａｐａｎｅｓｅ

Ｂｌａｃｋｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅＪｏｕｒｎａｌ，２００５，２６：１９２７．

５第１２期 滑留帅等：固原本地黄牛及其利杂群体犘犻狋１基因多态性与育肥性状的关系


