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　　摘要：贵州黑山羊是贵州第二大山羊品种，是喀斯特地区生态系统重要的组成部分。利用分子生物学技术构建黑
山羊与贵州地方山羊品种进化树，结果发现了部分与黑山羊繁殖和生长的相关功能基因，如 ＦＳＨＲ、ＬＨβ、ＧＤＦ９、
ＭＳＴＮ、ＰＯＵ１Ｆ１、ＧＦＩ１Ｂ等。针对贵州黑山羊与其他地方山羊品种的遗传关系，对 ＦＳＨＲ、ＬＨβ、ＧＤＦ９、ＭＳＴＮ、ＰＯＵ１Ｆ１、
ＧＦＩ１Ｂ基因多态性研究现状与进展进行论述，并对其品种资源的分子特性可研究领域进行了展望。
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　　畜群种质资源是畜牧生产和可持续发展的基础，也是满
足未来不可预见需求的重要基因库［１］。贵州黑山羊是贵州

第二大山羊品种，是喀斯特地区生态系统重要的组成部分，在

我国山羊品种资源中占有重要的地位［２］。近几年，随着国家

对地方品种资源保护力度的加大，众多科研工作者展开了黑

山羊品种选育及种质资源分子特性的相关研究，目前公、母羊

体重达到４３．３０ｋｇ±１２．０ｋｇ、３５．１３ｋｇ±１０．０ｋｇ，公羊利用年
限４．６年±０．６年，母羊产羔率达到（１５１±８）％，利用分子生
物学技术已经构建了黑山羊与贵州地方山羊品种进化树，发

现了部分与黑山羊繁殖和生长的相关功能基因，如 ＦＳＨＲ、
ＬＨβ、ＧＤＦ９、ＭＳＴＮ、ＰＯＵ１Ｆ１、ＧＦＩ１Ｂ等，这些研究成果对贵州
黑山羊高效养殖具有积极地促进意义。本文主要针对黑山羊

基因多态性研究现状及其进展进行了论述。

１　贵州黑山羊与贵州其他地方山羊品种的遗传关系

贵州山羊品种间虽然从体型外貌到生产性能都存在某些

特征，但分布并无明显地域分隔，不同地方品种间、与外来品

种间的基因交流始终存在，在丰富了当地品种（类群）基因库

的同时，也冲击了原来相对稳定的群体遗传结构［３－４］。贵州

黑山羊个体间的遗传变异较大，具有较丰富的遗传结构［５－７］。

从山羊品种间遗传距离构建的邻接树可见，贵州４个山羊类
群均起源于镰刀状角羊骨羊［８］。陈祥等用２７条多态性引物
对１５份贵州黑山羊个体基因组进行 ＲＡＰＤ分析，Ｎｅｉ氏公式
计算品种内个体间的遗传相似性指数平均为０．９０２３，与贵州

白山羊相近，但远低于黔东南小香羊［９］，这可能是由于贵州

黑山羊和贵州白山羊是贵州的主要山羊品种，存在着较多基

因交流的机会，以致遗传结构较丰富，而黔东南小香羊的分布

地域相对比较狭窄，种群数量较少，长期封闭和近亲繁育导致

其遗传多样性较低，遗传结构较单一，这与国内相关研究报道

结果［１０－１３］类似。班兆侯等研究了贵州白山羊和黑山羊染色

体核型和Ｃ带的多态性，结果表明，２个品种染色体数都为
２ｎ＝６０，雌性性染色体为ＸＸ，雄性性染色体为 ＸＹ，除 Ｙ染色
体外，全组均为端着丝粒染色体，贵州黑山羊染色体组第８对
染色体的１条显示深染，表现出遗传多态性［１４］。黄勤华等研

究分析了贵州黑山羊ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ基因的遗传多样性，在该品
种中观察到６次Ｔ－Ｃ间发生碱基转换，其中有５个碱基替换
发生在密码子第３位点，有１个碱基替换发生在密码子第１
位点，且所有的变异均为同义突变［１５］；Ｌａｎ等观察到４种单倍
型，单倍型多样度为 ０．４４２，核苷酸多样度为 ０．１４５％ ～
０１５９％，位于线粒体 ＤＮＡ多态度较低的范围（０．１５％ ～
０４７％）内［１６］，说明该品种线粒体ＤＮＡ多态度较贫乏。从数
量遗传学可知，控制绵羊毛色的基因座 Ａ上有 ６个等位基
因，其中Ａｗｈ等位基因对其他５个等位基因都呈显性，产生
全白毛色，它抑制所有深褐色素的产生，对其他５个等位基因
都呈隐性的ａ基因产生单一色，允许深褐色素充分产生［１３］。

因此有学者推测，贵州黑山羊中的 Ａｗｈ等位基因可能源于贵
州白山羊，贵州白山羊也从贵州黑山羊获得了ａ基因，最后造
成了２个品种的毛色以白色、黑色为主，其他颜色混杂［１７］。

２　基因多态性研究现状与进展

２．１　促黄体生成素β基因（ＬＨβ）和ＦＳＨＲ基因
促黄体生成素（ＬＨ）是垂体前叶嗜碱性粒细胞分泌的糖

蛋白生殖激素，通过血液循环到达性腺及其他组织，与促卵泡

素（ＦＳＨ）一起以顺序和协同的作用方式促进动物性成熟，保
持周期性繁殖能力［１８］。ＬＨ、ＦＳＨ、促甲状腺素（ＴＳＨ）和促性
腺素（ＣＧ）４种糖蛋白激素均由 α和 β等２个亚基共轭结合
而组成，在同一种内甚至是在所有哺乳动物中，α亚基为其所
共有，而β亚基具有物种和激素特异性［１９］，因而对激素的研

究重点也就集中于 β亚基上。关于 ＬＨβ基因多态性与绵羊
和猪生产性能的相关报道较多，储明星曾把 ＬＨβ基因作为对
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猪繁殖力有较大影响的候选基因［２０］，李利等以２４６只南江黄
羊为研究材料，对其ＬＨβ基因进行扩增和ＳｐｈⅠ酶切分析，比
较不同基因型的繁殖性能，结果发现，各基因型个体１～５胎
的每窝初生重和产羔数差异不显著（Ｐ＞０．０５），但从第２胎
开始ＡＡ基因型母羊的产羔数和每窝重相对大［２１］。孙瑞萍

等认为，ＬＨβ基因Ｐ５位点可能是影响山羊产羔数的主基因或
与控制繁殖性状的主基因相连锁［２２］。任珍珍等采用直接测

序法检测ＬＨβ基因在黔北麻羊中的单核苷酸多态性，ＬＨβ基
因检测到２个突变位点，在外显子 ２第 ４１４位点发生了由
Ｃ→Ｔ碱基突变，在内含子２第７１８位点发生了由Ｇ→Ａ碱基
突变，检测的２个突变位点均发生在产３羔的经产母羊上，而
且外显子２的４１４位点引起了氨基酸的改变，推测突变位点
可能与控制黔北麻羊高繁殖力的候选基因存在链锁关系［２３］。

黄勤华等对贵州黑山羊ＬＨβ基因序列进行分析，研究贵州黑
山羊ＬＨβ基因的多态性及其与产仔数间的关系，结果表明，
在贵州黑山羊３０只母羊的 ＬＨβ基因８３２ｂｐ核苷酸系列中，
共发现２个变异位点，分别位于１３８、２４０ｂｐ处，均为同义变
异，其中２４０ｂｐ处碱基由Ｃ变成Ｔ，且变异前后的平均产仔数
相同，而在１３８ｂｐ处的碱基由Ｇ变成 Ｃ，形成 ＡＡ和 ＡＢ等２
种基因型，ＡＢ基因型羊的平均产仔数比ＡＡ基因型的多１．０２
只，且差异显著（Ｐ＜０．０１）［２４］，这说明 ＬＨβ基因１３８ｂｐ位点
的多态性与贵州黑山羊繁殖性能之间可能存在相关性。黄勤

华等同时还对ＦＳＨＲ基因多态性进行了分析，在贵州黑山羊
中的ＦＳＨＲ基因第一外显子６６１ｂｐ核苷酸系列中没有发现任
何突变，推测该区段序列变异可能不是影响山羊的排卵率和

产羔数的主效基因片段，同时将测得的序列与波尔山羊的

ＦＳＨＲ基因的第一外显子 ｃＤＮＡ序列进行比对，两者长度一
致，没有序列的插入或缺失，也没有发现碱基突变，序列的同

源性为１００％；而与云岭黑山羊的ＦＳＨＲ基因ｃＤＮＡ同源区段
序列相比较发现，两者之间出现２个碱基变异，分别位于第
４６６和５７２位，序列的同源性为９９．６９７％，碱基变异率相应为
０３０３％［２５］，分析原因可能是品种间的差异造成的，与繁殖性

能没有相关性。

２．２　ＧＤＦ９基因
生长分化因子ＧＤＦ９属于生长分化因子 ＴＧＦ－β超家族

中的一员，是由卵母细胞分泌的一种生长分化因子［２６］，不仅

在卵巢组织中表达，在垂体组织中也有微弱表达［２７］，但在睾

丸组织中未检测到其表达信号。Ｖｉｔｔ等研究发现，ＧＤＦ９能促
进卵巢组织腔前颗粒细胞有丝分裂和颗粒细胞生长，诱导卵

丘扩张，促进卵丘扩张和排卵相关基因的表达［２８－２９］。何远清

等利用半定量ＲＴ－ＰＣＲ技术对山羊不同 ＧＤＦ９基因型卵巢
组织中ＧＤＦ９基因的表达量进行了研究，发现 ＧＤＦ９基因不
同基因型个体在同一时期卵巢ＧＤＦ９基因ｍＲＮＡ表达量存在
显著差异，突变型个体表达量最高，其对应的产羔数也最多，

这说明 ＧＤＦ９基因突变可能会引起山羊产羔数的增加［３０］。

胡冬利等也发现，三羔湖羊卵巢组织中 ＧＤＦ９基因 ｍＲＮＡ表
达水平显著高于单羔湖羊（Ｐ＜０．０５）［３１］。黄勤华等对贵州
黑山羊ＧＤＦ９基因第二外显子的多态性进行了研究，发现在所
有检测样本中都没有ＧＤＦ９基因的ＦｅｃＧＨ突变，仅有２只高繁
殖力（＞３羔／胎）母羊在７６７位点发生了Ｃ→Ｔ的变异，均为杂
合体 ＡＢ型，导致脯氨酸突变为亮氨酸，突变的发生率为

１４２９％，而在低繁殖力母羊中均未发现该突变，说明该突变可
能与黑山羊的繁殖力有关［３２］。目前，对 ＧＤＦ９调控卵泡生成
和分化的机制还不清楚，ＧＤＦ９受体以及ＧＤＦ９与受体结合后
的信号通路是揭示ＧＤＦ９在卵泡发育过程中作用机制的关键。
２．３　肌肉生长抑制素（ＭＳＴＮ）基因

ＭＳＴＮ基因是影响畜禽骨骼肌生长的重要候选基因，其
表达产物具有特异的抑制骨骼肌生长发育的功能［３３］，对

ＭＳＴＮ抗原表位预测可为寻找特异性相关表位用于制备单
抗、消除ＭＳＴＮ对肌肉的抑制提供了一定参考。石照应等采
用ＲＴ－ＰＣＲ技术扩增贵州黑山羊生长抑制素基因 ｃＤＮＡ序
列，应用生物信息学相关软件和方法对生长抑制素蛋白二级

结构和抗原表位进行预测，结果表明，贵州黑山羊 ＭＳＴＮ
ｃＤＮＡ序列与绵羊、牛、猪、马 ＭＳＴＮ核苷酸序列一致性均在
９４％左右，基因编码区全长 １２８ｂｐ，编码 ３７５个氨基酸［３４］。

生长抑制素蛋白二级结构以无规则卷曲为主，有少量的 α螺
旋和β片层，少见β转角，说明生长抑制素蛋白在二级结构上
可能有３个优势抗原表位区域，分别为 ７２～７８、２３５～２４０、
２５１～２５４位肽段。Ｌｉ等研究指出，在山羊 ＭＳＴＮ基因５′ＵＴＲ
删除ＴＴＴＴＡ的插入，对山羊的体重有极大影响［３５］。冯会利

等还指出，在贵州黑山羊 ＭＳＴＮ５′侧翼区、外显子１和部分内
含子１存在ＴＴＴＴＡ的插入，导致出现１个ＤｒａⅠ酶切位点，并
预测黑山羊纯合野生型（ＡＡ）为优势基因型，杂合型（ＡＢ）和
纯合突变型（ＢＢ）为非优势基因型，Ａ等位基因为优势基
因［３６］。但是，贵州黑山羊ＭＳＴＮ基因５′ＵＴＲ多态性是否与山
羊生长性能存在内在联系，尚需进一步研究。

２．４　垂体特异性转录因子（ＰＯＵ１Ｆ１）基因
ＰＯＵ１Ｆ１是一种组织特异转录因子，表达于动物的脑垂

体前叶细胞，其主要功能是正向调控促甲状腺激素 β亚单位
（ＴＳＨβ）、生长激素（ＧＨ）和催乳素（ＰＲＬ）基因的表达。对人
类和小鼠的研究指出，ＰＯＵ１Ｆ１基因突变与小鼠矮小基因
（ｄｗ）和人类综合性垂体激素缺陷症（ＣＰＨＤ）相关［３７－３８］。在

猪和牛的研究中，ＰＯＵ１Ｆ１基因多态性与生产性状显著相
关［３９－４０］。罗卫星等对贵州黑山羊的 ＰＯＵ１Ｆ１基因外显子 ６
进行ＳＮＰ筛查，发现ＰＯＵ１Ｆ１基因第６外显子的第５８位发生
了Ｔ→Ｇ突变（Ｔ５８Ｇ）和第１７２位发生Ｔ→Ｃ突变（Ｔ１７２Ｃ），将
Ｔ５８Ｇ位点所产生的基因型定义为 ＡＡ、Ａａ和 ａａ，Ｔ１７２Ｃ位点
所产生的基因型定义为ＢＢ、Ｂｂ和 ｂｂ，由此可以看出，贵州黑
山羊群体中，Ｔ５８Ｇ位点Ａａ型个体的胴体重、屠宰率、眼肌面
积厚和腰部肌肉厚和瘦肉率显著低于 ＡＡ型和 ａａ型，Ｔ１７２Ｃ
位点ＢＢ型个体的胴体重、屠宰率、眼肌面积、腰部肌肉厚、净
肉重、瘦肉率和骨重显著低于 Ｂｂ型和 ｂｂ型［４１］，这与蓝贤勇

的报道［４２］一致。因此，推测Ｔ５８Ｇ和 Ｔ１７２Ｃ位点会导致高频
密码子到低频密码子的改变，从而表现ＡＡ、Ｂｂ基因型为屠宰
性状的有利基因型。有学者提出，将山羊 ＰＯＵ１Ｆ１基因
ＤｄｅⅠ 座位作为山羊品种鉴定的特征性 ＤＮＡ位点之一。在
生产实践中，若将该特征性 ＤＮＡ座位与外貌特征（毛色、角
型和尾型）和体型结构等表型特征综合应用，将更有利于山

羊品种的鉴定与分类［４３］。

２．５　ＧＦＩ１Ｂ基因
ＧＦＩ１Ｂ基因是一种核转录抑制因子，在人类红细胞生成

和分化过程中起很重要的作用［４４－４５］，但关于贵州黑山羊
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ＧＦＩ１Ｂ基因少有文献报道。陈志等成功在贵州黑山羊上克隆
出ＧＦＩ１Ｂ基因序列，与人、牛、鼠、鸡和蟾蜍的相似性进行比
较后发现，其序列相似性分别为 ４４．７％、９７．０％、３８５％、
３３１％和２９．６％，并预测贵州黑山羊 ＧＦＩ１Ｂ蛋白氨基酸序列
中有２６个磷酸化位点，其中，丝氨酸、酪氨酸、苏氨酸磷酸化
位点分别为１３、２、３个，贵州黑山羊 ＧＦＩ１Ｂ蛋白没有跨膜螺
旋结构域，ＧＦＩ１Ｂ分子不包含信号肽序列，ＧＦＩ１Ｂ在细胞中起
作用［４６］，但其理化性质参数、跨膜肽段及结构是预测的理论

结果，尚需进一步进行研究证实。

３　展望

从近些年的研究可以看出，目前对贵州黑山羊的研究主

要集中于品种基本特性和繁殖饲养方面，对其品种资源的分

子特性关注较少，虽然已经建立了黑山羊与贵州其他地方品

种的进化树，发现了与生长繁殖相关的部分功能基因，但对其

结构和调控机理的研究还处于预测阶段，有待于进一步进行

实验验证。
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发展茶食品加工，拓展江苏茶产业发展空间

陈学林，黄　阳
（江苏农林职业技术学院／江苏省茶业研究所，江苏句容２１２４００）

　　摘要：江苏是国内食品加工业和现代茶叶加工技术的强省之一，发展茶食品加工有着得天独厚的优势，但目前没
有开发出自主品牌的茶食品产品，在茶食品加工上仍处于空白状态。因此，探讨江苏茶食品产品开发路径，对拓展江

苏茶产业发展和江苏食品制造业发展空间，具有一定的现实意义。

　　关键词：茶食品；茶产业；江苏；产品开发
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　　茶食品，是指将固态茶叶进行深加工处理成超细微茶粉、
茶汁、茶天然活性成分等，掺以其他食品原料共同制作而成的

含茶食品，如茶味休闲食品（茶味糖果、茶味饼干、茶味糕点、

茶味蜜饯、茶味冷冻制品）、茶味菜肴、茶味主食（茶饭、茶粥、

茶面条）、茶味饮料等［１］。

相对于普通食品而言，茶食品是一种创新食品。根据现

代食品加工技术和营养学相关原理，采用科学方法将不同的

食物原料进行复合加工，可使食品达到营养、风味、品种及经

济效益等多种性能的互补和优化。茶叶中含有多种功能性营

养成分，具体分为水溶性和脂溶性２种，后者不溶于水。人们
通过传统泡饮方式饮茶，只能摄取茶叶中的水溶性营养成分，

约有６５％的脂溶性营养成分则无法被人体吸收，最终留存于
茶渣中。而如果运用现代加工技术把茶叶中的各种营养物质

与传统食品相结合制成茶食品，人们可通过食用茶食品充分

摄取茶叶的营养成分，从而达到保健甚至防病、治病的多重功

效。另外，茶食品倡导的是一种新型消费文化，即从喝茶到吃

茶，为人们提供了一种更加便捷、健康、高效的茶消费方式。

同时，由于茶食品充分保留了原茶的浓郁香味和良好口感，使

得这种新型茶产品能够在一定程度上延续传统茶饮所形成的

休闲、宁静、养生、领悟等茶文化内涵。

综合而言，茶食品的出现和发展既符合当今食品行业的

发展方向，又能够有效促进茶叶产业链的延伸和拓展，对我国

茶产业的转型升级和可持续发展具有重要的推动作用。

１　江苏发展茶食品加工的必要性

１．１　有利于提高江苏省夏秋茶的利用率
江苏茶叶生产历史悠久，茶区横跨江南茶区和江北茶区，

茶园总面积达２．６７万 ｈｍ２。夏秋季鲜叶加工的绿茶苦涩味
重、收敛性强、香气青淡，综合效益低，因此，大多数茶叶生产

单位每年仅产一季春茶，大量的夏秋季鲜叶浪费在茶园内。

如果将夏秋茶用于生产超细微茶粉、茶汁、茶天然活性成分，

作为一种食品加工的原辅料应用于食品领域，可以使茶资源

得以充分合理的利用，因此，以引导“吃”的方式促进夏秋季

茶的利用，不仅是江苏省茶叶深加工的一次创新，也是江苏省

茶产业发展的又一突破点。

１．２　有利于茶文化旅游业的发展
旅游活动的基本要素是“食、住、行、游、购、娱”，其中

“食、购”是２个重要环节。要让游客在景区内吃得美、住得
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