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　　摘要：分析性状的遗传力对标记辅助导入效率的影响，期望为实践中标记辅助导入提供参考。对于标记辅助导入
１个ＱＴＬ过程，采用两侧标记选择进行前景选择，ＭＢＬＵＰ为背景选择，对于前景性状和２个背景性状给出３种遗传力
水平，即０．２０、０．１０、０．１５（低）；０．５０、０．３０、０．４０（中）；０．８０、０．５０、０．７０（高）。结果表明，导入ＱＴＬ频率和前景性状遗
传进展在遗传力为低、中、高之间差异很小，在横交阶段，中遗传力和高遗传力组的导入 ＱＴＬ频率和前景性状遗传进
展略高于低遗传力组。
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　　在高密度的遗传图谱和 ＱＴＬ检测及其定位基础上，可以
进行标记辅助导入（ｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ，ＭＡＩ），即通
过回交将１个品种（供体）的某个或某些优良基因利用标记
信息辅助导入到另１个品种（受体），同时尽可能保持受体的
遗传背景不发生改变，使得该品种既获得了供体的优良基因，

又保持了原有的所有优良基因。Ｈａｎｓｅｔ等将氟烷阴性等位基
因利用标记信息导入到皮特兰猪中，采用与ＲＹＲ座位紧密连
锁的标记进行前景选择，将抗应激敏感的基因成功地导入到

皮特兰猪中，经过３次回交获得氟烷阴性的皮特兰品系［１］。

Ｙａｎｃｏｖｉｃｈ等将１个商业蛋鸡系中的裸颈基因导入到１个商
业肉鸡系中，利用基因组进行背景选择，以加快肉鸡系的生长

速度和体质量恢复［２］。Ｇｏｏｔｗｉｎｅ等借助与 ＦｅｃＢ座位紧密连
锁的２个微卫星标记ＯａｒＡＥ１０１和ＢＭ１３２９对ＦｅｃＢ进行前景
选择，将Ｂｏｏｒｏｏｌａ羊中的ＦｅｃＢ基因利用标记信息辅助导入到
Ａｗａｓｓｉ乳用绵羊中［３］。由于标记辅助导入中的标记基因型

分析费用太贵且育种过程复杂，因此大多数研究者运用计算

机模拟标记辅助导入的育种过程，进而摸索和探讨标记辅助

导入的影响因素及规律［４－２０］。本研究分析了性状的不同遗

传力对标记辅助导入效率的影响，以期为实践中的标记辅助

导入提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验设计
标记辅助导入一个ＱＴＬ的试验设计，假设基础群的供体

群和受体群所有个体之间无亲缘关系，在所有世代中要避免

同胞交配，后代性别比例按 １∶１的概率确定，群体规模为
１０００，所有世代间不重叠。假设整个基因组分布在１０条染
色体上，所有标记均匀地分布在每条染色体上，每个标记座位

有２个等位基因，假设需要导入的 ＱＴＬ记作 ＱＴＬ，背景 ＱＴＬ
记作ＱＴＬ１和ＱＴＬ２。对于前景性状和２个背景性状这３个性
状，本研究考虑以下 ３种遗传力水平，即 ０．２０、０．１０、０．１５
（低）；０．５０、０．３０、０．４０（中）；０．８０、０．５０、０．７０（高）（图１）。

１．２　性状的表型值
（１）基础群性状的表型值 ｙ（ｙｉ＝ｑｉ＋ｕｉ＋ｅｉ），其中 ｙｉ为

个体ｉ的表型值，ｑｉ为个体ｉ的 ＱＴＬ基因型值，ｕｉ为个体 ｉ的
多基因效应值，对于２个亲本群体，ｕｉ由正态分布 Ｎ（０，σｕ

２）

随机产生，ｅｉ为个体 ｉ的随机环境离差，在所有世代中，ｅｉ均
由正态分布 Ｎ（０，σｅ

２）随机产生。（２）非基础群的个体性状
表型值的产生方法与基础群相同，不同的是多基因效应值的

计算（ｕｉ＝０．５ｕｓ＋０．５ｕｄ＋ｍｉ），其中 ｕｉ为个体 ｉ的多基因效
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应值，ｕｓ和ｕｄ分别为个体ｉ的父亲和母亲的多基因值，ｍｉ为
个体ｉ的孟德尔抽样离差（Ｍｅｎｄｅｌｉａｎｓａｍｐｌｉｎｇ），服从于正态
分布Ｎ｛０，（σｕ

２／２）［１－（Ｆｓ＋Ｆｄ）／２］｝，其中Ｆｓ和Ｆｄ分别为
父亲和母亲的近交系数。

１．３　选择方法
１．３．１　前景选择　假设导入 ＱＴＬ本身未知，同时利用与导
入ＱＴＬ相邻最近的两侧标记进行间接选择，选择这２个标记
均为杂合型的个体，称为双侧标记选择。

１．３．２　背景选择　标记辅助 ＢＬＵＰ选择（ＭＢＬＵＰ），首先利
用以下ＭＢＬＵＰ对２个背景性状进行育种值估计，然后将育种
值合并为指数，根据指数的高低来选种。根据 Ｆｅｍａｎｄｏ和
Ｇｒｏｓｓｍａｎ提出的混合模型，假设随机ＱＴＬ效应和随机多基因
效应为性状的遗传基础，则个体表型值可以用以下线性模型

来描述，以矩阵形式表示为 ｙ＝Ｚｕ＋Ｗｖ＋ｅ，其中 ｙ为性状观
察值向量，ｕ为随机剩余多基因效应值向量，其均值为０，方差
协方矩阵为Ａσｕ

２，Ａ为分子亲缘相关矩阵，ｖ为随机ＱＴＬ等位
基因效应向量，其均值为０，方差协方矩阵为 Ｇσｖ

２，Ｇ为 ＱＴＬ
配子相关矩阵，ｅ为残差向量，其均值为０，方差协方矩阵为
Ｉσｅ

２，Ｉ为单位向量，Ｗ和Ｚ分别为ｖ和ｕ的结构矩阵。

２　结果与分析

２．１　导入ＱＴＬ频率和前景性状遗传进展
导入ＱＴＬ频率在不同性状遗传力之间差异很小。在回

交阶段，导入ＱＴＬ频率在不同性状遗传力之间差别很小，经
过回交５个世代，前景性状遗传力为低、中和高的导入 ＱＴＬ
频率分别为０．２３３１、０．２４４８、０．２４４０。到了横交阶段，经过
横交２个世代，前景性状遗传力为低、中和高下的导入 ＱＴＬ
频率分别为０．９１８２、０．９６２８、０．９６０６。经过横交５个世代，
前景性状遗传力为低、中和高的导入 ＱＴＬ频率分别增加到
０．９４４６、０．９７４８、０．９７２７。可见，性状遗传力低的导入 ＱＴＬ
频率为较小，其他性状遗传力的导入 ＱＴＬ频率基本一致，并
且都高于前者。前景性状遗传进展在不同性状遗传力之间差

异很小。经过横交２个世代，这３种性状遗传力的前景性状
的平均育种值分别增加到３．７２７９、４．０１３３、４．０１８６。由于前
景选择都利用两侧标记，因此前景性状遗传进展在前景性状

遗传力为低、中、高之间差异不大（图１）。
２．２　背景ＱＴＬ频率

背景ＱＴＬ频率在不同性状遗传力之间略有差异。在回
交阶段，背景ＱＴＬ频率随着背景性状遗传力为低、中和高而
呈现递增趋势，尤其是经过回交２个世代，背景性状遗传力为
低、中和高的第２个背景 ＱＴＬ频率分别为０．９０７２、０．９２２０、
０．９４７１，并且经过回交４个世代，第２个背景 ＱＴＬ频率都已
经达到１，而到了横交阶段，背景ＱＴＬ频率在不同性状遗传力
之间没有差异，它们的频率均为１。第１个背景 ＱＴＬ频率在
不同性状遗传力之间的变化趋势与第２个背景 ＱＴＬ频率的
变化趋势基本一致（图２）。
２．３　遗传背景的恢复

受体遗传背景的恢复在不同的性状遗传力之间略有差

异。在回交阶段，遗传背景的恢复随着回交世代的增加而呈

现出迅速递增趋势，经过回交５个世代，背景性状遗传力为
低、中、高的遗传背景的恢复度分别为 ９７．６７％、９８％、

９８．１９％。经过横交５个世代，背景性状遗传力为低、中和高
下的遗传背景的恢复度分别为９６．３１％、９７．２３％、９７．３４％。
可见背景性状为中、高遗传力时，两者遗传背景的恢复度基本

相同，都略高于低遗传力（图３）。

２．４　背景性状遗传进展
背景性状遗传进展在不同性状遗传力之间的差异很大，２

个背景性状遗传进展均呈现出随背景性状遗传力为低、中、高

的增加而呈现出递增趋势。在回交阶段，经过回交５个世代，
背景性状遗传力为低、中、高下的第２个背景性状的平均育种
值分别为３．７２１７、４．６２５２、５．３５４２。到了横交阶段，经过横
交５个世代，这３种性状遗传力的第２个背景性状的平均育
种值分别增加到 ６．２３４５、９．５４９２、１３．１８１３。虽然利用
ＭＢＬＵＰ对低遗传力性状进行选择获得的遗传进展小一些，但
是相对常规选择方法的效率却会更高（ＲｕａｎｅａｎｄＣｏｌｌｅａｕ，
１９９６），因此，对于低遗传力的背景性状，ＭＢＬＵＰ仍是比较理
想的背景选择方法（图４）。

３　结论与讨论

由于分子标记不易受性别、年龄等影响，能够在早期获
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得，因此利用标记进行前景选择是一个比较好的策略。Ｖｉｓｓ
ｃｈｅｒ等模拟研究了在回交育种中的标记辅助导入，发现经过
回交３个世代，两侧标记选择的个体携带了目标等位基因１
个拷贝的比例为４９％［２１］。本研究结果与前人的研究结果基

本一致。两侧标记选择的正确率要比单侧标记高，由于两侧

标记发生双交换的概率低，因此双交换配子的比例很小，绝大

部分为亲本型配子，所以利用两侧标记对目标基因进行跟踪

选择，可以大大提高选择的正确率，不易使目标基因丢失。此

外，Ｈｏｓｐｉｔａｌ等研究指出目标控制率与座位之间的重组率和
回交世代数有直接关系，并发现随回交世代数的增加其目标

控制率呈下降趋势，有两侧标记比单侧标记的目标控制率

高［２２］，由此推导出导入ＱＴＬ的条件概率公式如下，当 ＱＴＬ的
真实位置是ｘ已知时，它位于 ｘｋ和 ｘｋ＋１２个标记之间，回交 ｔ
世代的后代在所有标记上含有导入 ＱＴＬ的条件概率可表示

为ｐＱ｜Ｗ［ｔ］＝ｆ（ｘ）＝
［１－ｒ（ｘｋ，ｘ）］

ｔ［１－ｒ（ｘ，ｘｋ＋１）］
ｔ

［１－ｒ（ｘｋ，ｘｋ＋１）］
ｔ 。而在实

践中，ＱＴＬ的位置往往是未知的，当ＱＴＬ的真实位置未知时，
则需要估计ＱＴＬ的位置，此时导入ＱＴＬ的条件概率必须综合
在所有ＱＴＬ的假定位置上才可以计算，此时含有导入ＱＴＬ的

条件概率可表示为 ｐＱ｜Ｗ［ｔ］＝∫
Ｌ

０
ｆ［ｘ］ｇ［ｘ］ｄｘ，其中 ｇ［ｘ］是

ＱＴＬ期望位置的概率密度，Ｌ是染色体总长度。
随着基因组研究的飞速发展，家畜中具有重要经济意义

的ＱＴＬ或主基因被人们相继发现和定位，因此，在标记辅助
导入过程中对目标基因的识别将不成问题。近年来，许多研

究者在如何恢复遗传背景方面做了大量研究，以期望能找到

恢复遗传背景的最有效途径。结合前人的研究成果，本研究

将ＭＢＬＵＰ方法引入到标记辅助导入的背景选择中。利用
ＭＢＬＵＰ虽然不能使遗传背景迅速全部恢复，但是能使受体的
特定背景性状迅速恢复，同时使这些背景性状在导入过程中

获得最大的遗传进展。在实际育种中，人们关心的主要是那

些有重要经济价值的性状，在进行标记辅助导入时，并不一定

严格要求受体的遗传背景完全恢复，但要求某些特定的背景

性状一定要得到恢复，这时利用与影响这些性状的ＱＴＬ连锁
的标记（而不是覆盖整个基因组的全部标记）和性状的表型

信息进行标记辅助 ＢＬＵＰ（ＭＢＬＵＰ）背景选择就可以达到目
的，而这种选择的成本要比利用整个基因组的全部标记进行

背景选择低得多，因而利用 ＭＢＬＵＰ进行背景选择可能是一
个更实际的选择方案。

人们对性状遗传力的大小对标记辅助导入影响的研究很

少，仅见Ｖｉｓｓｃｈｅｒ等在模拟研究中考虑了性状遗传力为０．１
和０．４对标记辅助导入的影响，发现经过回交３个世代，利用
表型进行背景选择，０．１和０．４性状遗传力的平均遗传值分
别为７６．９和８５．１，而利用标记进行背景选择的平均遗传值
分别为９４．８和９４．７，可见高性状遗传力在表型选择里能获
得更高的育种值，而在标记选择里性状遗传力的大小对育种

值基本无影响。本研究考虑了３种不同性状遗传力对标记辅
助导入的影响，研究结果与前人的研究结果部分一致，由于前

景选择是利用标记进行选择的，因此，导入 ＱＴＬ频率和前景
性状遗传进展在不同性状遗传力之间基本无差异，而背景选

择是利用ＭＢＬＵＰ选择，因此，背景ＱＴＬ频率和背景性状遗传
进展却随性状遗传力的增大而增大。
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猪 ＴＧＦβ１和 ＴＧＦβＲⅠ 基因多态性
与产活仔数的关联分析

徐梦思，黄　涛，马　亮，王斌虎，刘丽娟，翟腾蛟，马力鹏
（石河子大学动物科技学院，石河子８３２０００）

　　摘要：为探讨猪转化生长因子β１（ＴＧＦβ１）及其受体（ＴＧＦβＲⅠ）基因多态性与大白猪和长白猪产活仔数的相关
性。采用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法检测了ＴＧＦβ１第６内含子和ＴＧＦβＲⅠ第７内含子中与猪繁殖力相关的２个突变位点在大
白猪和长白猪（共计２３２头）中的单核苷酸多态性，同时分析多态位点基因型与大白猪和长白猪产活仔数的关联性。
结果发现：ＴＧＦβ１基因第７外显子上游的第９位碱基存在Ｃ→Ｔ突变，在大白猪和长白猪中均检出ＣＣ和ＴＴ２种基因
型，且不同基因型对２猪种产活仔数的影响差异不显著（Ｐ＞０．０５）；ＴＧＦβＲⅠ基因第７内含子第８０８位碱基存在Ａ→
Ｇ突变，在大白猪中检出ＡＡ、ＡＧ、ＧＧ３种基因型，长白猪中未检出 ＧＧ基因型，大白猪中 ＧＧ型母猪产活仔数极显著
高于ＡＡ型（Ｐ＜０．０１），长白猪中，ＡＡ型和ＡＧ型产活仔数的影响差异不显著（Ｐ＞０．０５）。研究结果表明，ＴＧＦβ１基因
的突变位点对大白猪和长白猪的产活仔数没有显著影响，ＴＧＦβＲⅠ 基因多态位点与母猪产活仔数显著相关，可作为
猪分子遗传育种的候选基因，加快猪育种进程。

　　关键词：猪；ＴＧＦβ１基因；ＴＧＦβＲⅠ基因；ＰＣＲ－ＳＳＣＰ；产活仔数
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　　ＴＧＦβ１是转化生长因子家族的重要成员之一，具有促进
细胞生长、分化、迁移，参与免疫调节、细胞外间质形成、创伤愈

合、组织修复、胚胎发育等生物学功能［１］。其受体 ＴＧＦβＲⅠ

属于丝氨酸／苏氨酸激酶受体家族，在大多数细胞和组织中普
遍表达，其胞内区具有丝氮酸／苏氨酸激酶结构域，即 ＧＳ区，
具有激酶活性。在ＴＧＦβ／ＳＭＡＤ信号通路的信号转导是由有
活性的ＴＧＦβ１首先和ＴＧＦβＲⅡ结合形成异源二聚体复合物，
该异源二聚体能够使ＴＧＦβＲⅠＧＳ区的丝氨酸和苏氨酸磷酸
化，激活ＴＧＦβＲⅠ激酶，活化的 ＴＧＦβＲⅠ激酶再与下游的
ＳＭＡＤｓ蛋白家族发生磷酸化，从而将配体信号跨膜转导入细
胞核中，进而引起一系列的生物学效应［２］。ＴＧＦβ１与其受体
ＴＧＦβＲⅠ直接参与下丘脑 －垂体 －卵巢轴的调控，在促进卵
子成熟，黄体形成，及子宫内膜及滋养细胞的增殖与分化方面
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