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　　摘要：采用ＤＮＡ测序比对和ＰＣＲ－ＳＳＣＰ分析技术，以１５头南阳黄牛为样本，探讨ＨＤＡＣ１基因第５外显子、第１１
外显子、３′－ＵＴＲ序列的单核苷酸多态性以及与南阳黄牛经济性状的关联性。结果显示，南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因纯合
子ＴＴ型频率比例最小，纯合子ＣＣ型频率比例最大；Ｃ等位基因占多数。南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因第５外显子没有多态
性位点；第１１外显子在第１１０ｂｐ处存在Ａ／Ｇ突变位点，为同义突变。南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因 ｍＲＮＡ３′－ＵＴＲ非翻译
区存在２个突变：１９９ｂｐ处的Ｔ／Ｃ多态性位点，其中ＴＴ型基因型频率＞ＴＧ型；以及４９ｂｐ处的Ａ／Ｃ多态性位点，其中
ＡＡ型基因型频率＞ＡＣ型。南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因第１１外显子基因多态性位点与其生长性状关联分析显示：ＡＧ和
ＡＡ基因型群体中腰角宽、体长有显著性差异（Ｐ＜０．０５），ＧＧ基因型比 ＡＧ基因型群体在日增质量水平有显著提高
（Ｐ＜０．０５）；在腰角宽、体长、日增质量上加性效应及显性效应水平显著（Ｐ＜０．０５）；其余性状均值在不同基因型群体
中差异不显著。南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因ｍＲＮＡ３′－ＵＴＲ非翻译区Ｔ／Ｃ（１９９ｂｐ）处位点多态性与生长性状关联性分析
发现，各性状在不同基因型群体的均值均无显著差异；Ａ／Ｇ（４９ｂｐ）处位点多态性与其生长性状关联分析表明：ＡＣ和
ＡＡ基因型群体中在体高、尻长、十字部高和日增质量经济性状上差异显著（Ｐ＜０．０５），体长性状二者差异极显著（Ｐ＜
０．０１）。研究结果证实了南阳黄牛经济性状与其ＨＤＡＣ１基因片段中的一些ＳＮＰ位点差异或多态性有关，这些ＳＮＰ位
点可以考虑为潜在的南阳黄牛分子育种目标位点。

　　关键词：南阳黄牛；ＨＤＡＣ１基因；单核苷酸多态性；生长性状
　　中图分类号：Ｓ８１３．１；Ｓ８２３．８＋１２　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１８）１６－００２５－０６

收稿日期：２０１７－０２－２２
基金项目：国家肉牛牦牛产业技术体系专项（编号：ＣＡＲＳ－３８）；国家
教育部２０１６年度第二批国家级大学生创新创业训练计划项目（编
号：２０１６１０９２９００５）；国家教育部２０１２年度第二批国家级大学生创
新创业训练计划项目（编号：２０１２１０９２９００４）；湖北医药学院自然科
学研究基金（编号：２０１１ＱＤＺＲ－２）；湖北省十堰市科学技术研究与
开发项目（编号：１４Ｙ１３）；湖北医药学院２０１５年学科建设资助项
目（学科英才成长）；２０１７年度湖北医药学院附属太和医院科学研
究基金。

作者介绍：杨　颖（１９８３—），女，河南商丘人，硕士，实验师，主要研究
方向动物胚胎生物技术。Ｅ－ｍａｉｌ：ｙａｎｇｙｉｎｇ＿１９８３＠１２６．ｃｏｍ。

通信作者：徐照学，研究员，主要研究方向为胚胎生物工程，Ｅ－ｍａｉｌ：
ｘｕｚｈａｏｘｕｅ１１＠１６３．ｃｏｍ；陆　江，博士，讲师，主要研究方向医学胚
胎工程与干细胞，Ｅ－ｍａｉｌ：ｌｕｌｕｊｉａｎｇｊｉａｎｇ＠１６３．ｃｏｍ。

　　南阳黄牛为中国五大良种黄牛之一，２００６年被列入国家
畜禽遗传资源保护名录，役肉兼用。肉牛的生长性状和屠宰

性状是其最重要经济性状之一。而牛的胴体和肉质都受遗传

因素影响，并可以从 ＤＮＡ水平上加以选择、操作［１－２］。组蛋

白去乙酰化在基因转录及信号转导、细胞增殖和细胞分化方

面发挥重要作用［３－６］。组蛋白去乙酰化酶（ＨＤＡＣ）与基因的
转录活动有关。研究表明，不活跃的染色质呈去乙酰化状态，

而转录活跃区域核小体组蛋白高度乙酰化［３－６］。本试验主要

探讨南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因的区域位点多态性，以及其与经济

性状的关联性，以期为南阳黄牛的遗传育种和改良提供参考，

为新品系的培育提供依据。

１　材料与方法

１．１　样品
河南南阳纯种黄牛血液样品１５头份，均来自南阳黄牛保

种场。

１．２　引物设计
ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５区扩增片段引物：
上游引物：５′－ＧＧＡＣＴＴＴＧＴＧＡＣＡＧＧＣＴＴＧ－３′，下游引

物：５′－ＧＧＡＧＡＧＧＧＡＡＧＴＧＧＧＡＡＣ－３′，Ｔｍ：６０℃。
ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区扩增片段引物：
上游引物：５′－ＣＣＡＣＡＣＡＣＣＣＣＴＡＡＴＴＧＡＡ－３′，下游引

物：５′－ＧＣＡＡＧＴＣＡＧＡＡＧＡＧＣＣＴＡＣＡ－３′，Ｔｍ：５７℃。
ＨＤＡＣ１基因３′ＵＴＲ区扩增片段引物：
上游引物：５′－ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡ－３′，下

游引 物：５′－ＴＧＴＡＣＣＡＴＴＴＴＡＴＴＡＣＡＡＡＧＡＴＴＣ－３′，Ｔｍ：
５５℃。
１．３　ＰＣＲ扩增产物处理及ＤＮＡ序列比对

由北京艾德莱生物科技有限公司琼脂糖凝胶纯化回收试

剂盒完成纯化、回收，回收后由宝生物公司进行ＤＮＡ测序，经
过Ｅｂｉ在线软件比对分析。
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１．４　ＳＳＣＰ－ＰＡＧＥ
蛋白产物加入变性缓冲液后高温变性，１０％非变性聚丙

烯酰胺凝胶电泳，随后硝酸银染色。

１．６　统计方法
依据参考文献［１－２］所述方法利用 ＳＡＳ统计软件进行

分析，具体模型：Ｙ＝μ＋Ｇ＋ｂＸ＋ｅ，其中Ｙ为性状表型值，μ为
平均值，Ｇ为基因型效应（包括加性效应和显性效应），ｂ为屠

宰体质量的回归系数，Ｘ为屠宰体质量，ｅ为残差。

２　结果与分析

２．１　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５片段位点多态
性检测

通过测序比对分析，未发现 Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５片段存在
位点多态性（表１）。

表１　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５片段序列比对

样品号 碱基位置（ｂｐ） 测序序列结果比对

Ｐ１Ｈ１ １～６０ ＧＧＡＣＴＴＴＧＴＧＡＣＡＧＧＣＴＴＧＴＧＴＴＣＴＴＴＣＴＴＣＣＧＧＴＧＣＣＣＡＧＣＡＡＧＴＧＣＴＧＴＧＡＡＡＣＴＴＡＡ
Ｐ１Ｈ３ １～６０ ＧＧＡＣＴＴＴＧＴＧＡＣＡＧＧＣＴＴＧＴＧＴＴＣＴＴＴＣＴＴＣＣＧＧＴＧＣＣＣＡＧＣＡＡＧＴＧＣＴＧＴＧＡＡＡＣＴＴＡＡ
Ｐ１Ｈ２ １～６０ ＧＧＡＣＴＴＴＧＴＧＡＣＡＧＧＣＴＴＧＴＧＴＴＣＴＴＴＣＴＴＣＣＧＧＴＧＣＣＣＡＧＣＡＡＧＴＧＣＴＧＴＧＡＡＡＣＴＴＡＡ
Ｐ１Ｘ２２ １～６０ ＧＧＡＣＴＴＴＧＴＧＡＣＡＧＧＣＴＴＧＴＧＴＴＣＴＴＴＣＴＴＣＣＧＧＴＧＣＣＣＡＧＣＡＡＧＴＧＣＴＧＴＧＡＡＡＣＴＴＡＡ
Ｐ１Ｘ４５ ６１～１２０ ＧＧＡＣＴＴＴＧＴＧＡＣＡＧＧＣＴＴＧＴＧＴＴＣＴＴＴＣＴＴＣＣＧＧＴＧＣＣＣＡＧＣＡＡＧＴＧＣＴＧＴＧＡＡＡＣＴＴＡＡ
Ｐ１Ｈ１ ６１～１２０ ＴＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＣＧＧＡＣＡＴＣＧＣＴＧＴＧＡＡＴＴＧＧＧＣＴＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＡＣＣＡＴＧＣＡＡＡＧＡＡＧＴＣ
Ｐ１Ｈ３ ６１～１２０ ＴＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＣＧＧＡＣＡＴＣＧＣＴＧＴＧＡＡＴＴＧＧＧＣＴＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＡＣＣＡＴＧＣＡＡＡＧＡＡＧＴＣ
Ｐ１Ｈ２ ６１～１２０ ＴＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＣＧＧＡＣＡＴＣＧＣＴＧＴＧＡＡＴＴＧＧＧＣＴＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＡＣＣＡＴＧＣＡＡＡＧＡＡＧＴＣ
Ｐ１Ｘ２２ ６１～１２０ ＴＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＣＧＧＡＣＡＴＣＧＣＴＧＴＧＡＡＴＴＧＧＧＣＴＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＡＣＣＡＴＧＣＡＡＡＧＡＡＧＴＣ
Ｐ１Ｘ４５ ６１～１２０ ＴＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＣＧＧＡＣＡＴＣＧＣＴＧＴＧＡＡＴＴＧＧＧＣＴＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＡＣＣＡＴＧＣＡＡＡＧＡＡＧＴＣ
Ｐ１Ｈ１ １２１～１８０ ＣＧＡＧＧＣＡＴＣＴＧＧＴＴＣＴＧＴＴＡＣＧＴＣＡＡＴＧＡＴＡＴＣＧＴＣＴＴＧＧＣＣＡＴＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＴＡＡＡＧ
Ｐ１Ｈ３ １２１～１８０ ＣＧＡＧＧＣＡＴＣＴＧＧＴＴＣＴＧＴＴＡＣＧＴＣＡＡＴＧＡＴＡＴＣＧＴＣＴＴＧＧＣＣＡＴＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＴＡＡＡＧ
Ｐ１Ｈ２ １２１～１８０ ＣＧＡＧＧＣＡＴＣＴＧＧＴＴＣＴＧＴＴＡＣＧＴＣＡＡＴＧＡＴＡＴＣＧＴＣＴＴＧＧＣＣＡＴＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＴＡＡＡＧ
Ｐ１Ｘ２２ １２１～１８０ ＣＧＡＧＧＣＡＴＣＴＧＧＴＴＣＴＧＴＴＡＣＧＴＣＡＡＴＧＡＴＡＴＣＧＴＣＴＴＧＧＣＣＡＴＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＴＡＡＡＧ
Ｐ１Ｘ４５ １２１～１８０ ＣＧＡＧＧＣＡＴＣＴＧＧＴＴＣＴＧＴＴＡＣＧＴＣＡＡＴＧＡＴＡＴＣＧＴＣＴＴＧＧＣＣＡＴＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＴＡＡＡＧ
Ｐ１Ｈ１ １８１～２４２ ＴＡＴＧＣＣＴＧＣＣＴＧＧＣＣＴＴＧＴＣＴＣＴＴＧＧＡＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＡＧＧＣＣＡＧＧＴＴＣＣＣＡＣＴＴＣＣＣＴＣＴＣＣ
Ｐ１Ｈ３ １８１～２４２ ＴＡＴＧＣＣＴＧＣＣＴＧＧＣＣＴＴＧＴＣＴＣＴＴＧＧＡＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＡＧＧＣＣＡＧＧＴＴＣＣＣＡＣＴＴＣＣＣＴＣＴＣＣ
Ｐ１Ｈ２ １８１～２４２ ＴＡＴＧＣＣＴＧＣＣＴＧＧＣＣＴＴＧＴＣＴＣＴＴＧＧＡＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＡＧＧＣＣＡＧＧＴＴＣＣＣＡＣＴＴＣＣＣＴＣＴＣＣ
Ｐ１Ｘ２２ １８１～２４２ ＴＡＴＧＣＣＴＧＣＣＴＧＧＣＣＴＴＧＴＣＴＣＴＴＧＧＡＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＡＧＧＣＣＡＧＧＴＴＣＣＣＡＣＴＴＣＣＣＴＣＴＣＣ
Ｐ１Ｘ４５ １８１～２４２ ＴＡＴＧＣＣＴＧＣＣＴＧＧＣＣＴＴＧＴＣＴＣＴＴＧＧＡＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＡＧＧＣＣＡＧＧＴＴＣＣＣＡＣＴＴＣＣＣＴＣＴＣＣ

　　南阳黄牛混合 ＤＮＡＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５片段
ＰＣＲ－ＳＳＣＰ检测结果显示，未发现复合多条带，未出现多态
性（图１－Ｂ）。结合 ＤＮＡ－ＰＣＲ产物测序和 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方
法，在已测南阳黄牛群体中，ＨＤＡＣ１基因在Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５
片段无多态性位点。

２．２　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１片段的位点
多态性检测

南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１片段 ＰＣＲ扩
增产物纯化回收测序，经Ｅｂｉ在线软件比对分析得出，ＨＤＡＣ１
基因在Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１片段依自己测序顺序的第１１０ｂｐ
处有１个多态性位点，为Ａ／Ｇ突变（表２）。

　　根据测序图谱判断，多态性位点基因型分别为：ＧＧ纯合
子、ＡＡ纯合子和 ＡＧ杂合子 ３种基因型（图 ２－Ｂ至图
２－Ｄ）。　
２．３　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ非翻译区多态性位点检

南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′非翻译区扩增产物纯化回收后
测序，经过Ｅｂｉ在线软件比对分析结果。由表３可知，在南阳
黄牛目标群体中ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ非翻译区序列有２个
突变位点。结合测序图谱，依自己测序顺序的第４９ｂｐ处位
点基因型分别存在Ａ／Ｃ碱基型突变，基因型分别为 ＡＡ纯合
子、ＡＣ杂合子（图３－Ｂ、图３－Ｃ）；第 １９９ｂｐ处位点存在 Ｔ／
Ｃ碱基多态性，基因型为ＴＴ纯合子和ＴＣ杂合子（图３－Ｄ、图
３－Ｅ）。
２．４　南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区和３′－
ＵＴＲ非翻译区基因型频率分布

统计分析，南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因的 Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１
区和３′－ＵＴＲ非翻译区的碱基多态性位点基因及基因型频
率。由表４可知，Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区１１０ｂｐ处的 Ａ／Ｇ多
态性位点基因型为ＧＧ的个体占５３％，基因型为 ＡＧ的个体
占３３％，纯合子ＡＡ基因型占比最小，仅占１４％。其中 Ｇ等
位基因核苷酸占总碱基数的７０％，Ａ等位基因核苷酸占总碱
基数的３０％。
　　由表５可知，在３′－ＵＴＲ非翻译区的２个 ＳＮＰ位点中，
在４９ｂｐ位点处的Ａ／Ｃ突变，ＡＡ基因型频率（６７％）远大于
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表２　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１片段序列比对

样品号 碱基位置（ｂｐ） 测序序列结果比对

Ｐ２Ｈ１ １～６０ ＣＣＡＣＡＣＡＣＣＣＣＴＡＡＴＴＧＡＡＣＡＴＴＴＣＡＧＧＣＴＣＣＧＧＴＴＧＧＴＣＣＣＴＧＡＣＣＡＧＡＧＣＣＣＡＧＣＣＡＡ
Ｐ２Ｈ４ １～６０ ＣＣＡＣＡＣＡＣＣＣＣＴＡＡＴＴＧＡＡＣＡＴＴＴＣＡＧＧＣＴＣＣＧＧＴＴＧＧＴＣＣＣＴＧＡＣＣＡＧＡＧＣＣＣＡＧＣＣＡＡ
Ｐ２Ｈ３ １～６０ ＣＣＡＣＡＣＡＣＣＣＣＴＡＡＴＴＧＡＡＣＡＴＴＴＣＡＧＧＣＴＣＣＧＧＴＴＧＧＴＣＣＣＴＧＡＣＣＡＧＡＧＣＣＣＡＧＣＣＡＡ
Ｐ２Ｈ２ １～６０ ＣＣＡＣＡＣＡＣＣＣＣＴＡＡＴＴＧＡＡＣＡＴＴＴＣＡＧＧＣＴＣＣＧＧＴＴＧＧＴＣＣＣＴＧＡＣＣＡＧＡＧＣＣＣＡＧＣＣＡＡ
Ｐ２Ｈ１ ６１～１２０ ＣＣＴＣＴＣＴＡＣＣＡＴＴＧＧＣＣＡＴＡＧＡＣＡＧＣＧＧＣＴＧＴＴＣＧＡＧＡＡＣＣＴＧＡＧＡＡＴＧＣＴＧＣＣＣＣＡＣＧＣ
Ｐ２Ｈ４ ６１～１２０ ＣＣＴＣＴＣＴＡＣＣＡＴＴＧＧＣＣＡＴＡＧＡＣＡＧＣＧＧＣＴＧＴＴＣＧＡＧＡＡＣＣＴＧＡＧＡＡＴＧＣＴＧＣＣＣＣＡＣＧＣ
Ｐ２Ｈ３ ６１～１２０ ＣＣＴＣＴＣＴＡＣＣＡＴＴＧＧＣＣＡＴＡＧＡＣＡＧＣＧＧＣＴＧＴＴＣＧＡＧＡＡＣＣＴＡＡＧＡＡＴＧＣＴＧＣＣＣＣＡＣＧＣ
Ｐ２Ｈ２ ６１～１２０ ＣＣＴＣＴＣＴＡＣＣＡＴＴＧＧＣＣＡＴＡＧＡＣＡＧＣＧＧＣＴＧＴＴＣＧＡＧＡＡＣＣＴＡＡＧＡＡＴＧＣＴＧＣＣＣＣＡＣＧＣ
Ｐ２Ｈ１ １２１～１８０ ＧＣＣＴＧＧＧＧＴＣＣＡＧＡＴＧＣＡＧＧＣＣＡＴＣＣＣＣＧＡＧＧＡＣＧＣＣＡＴＴＣＣＡＧＡＧＧＡＧＡＧＴＧＧＴＧＡＴＧＡ
Ｐ２Ｈ４ １２１～１８０ ＧＣＣＴＧＧＧＧＴＣＣＡＧＡＴＧＣＡＧＧＣＣＡＴＣＣＣＣＧＡＧＧＡＣＧＣＣＡＴＴＣＣＡＧＡＧＧＡＧＡＧＴＧＧＴＧＡＴＧＡ
Ｐ２Ｈ３ １２１～１８０ ＧＣＣＴＧＧＧＧＴＣＣＡＧＡＴＧＣＡＧＧＣＣＡＴＣＣＣＣＧＡＧＧＡＣＧＣＣＡＴＴＣＣＡＧＡＧＧＡＧＡＧＴＧＧＴＧＡＴＧＡ
Ｐ２Ｈ２ １２１～１８０ ＧＣＣＴＧＧＧＧＴＣＣＡＧＡＴＧＣＡＧＧＣＣＡＴＣＣＣＣＧＡＧＧＡＣＧＣＣＡＴＴＣＣＡＧＡＧＧＡＧＡＧＴＧＧＴＧＡＴＧＡ
Ｐ２Ｈ１ １８１～２４０ ＧＧＡＴＧＡＡＧＡＡＧＡＣＣＣＴＧＡＣＡＡＧＣＧＣＡＴＣＴＣＡＡＧＴＡＡＧＡＣＣＣＡＡＡＣＣＴＣＧＧＧＧＧＣＣＴＣＴＧＣ
Ｐ２Ｈ４ １８１～２４０ ＧＧＡＴＧＡＡＧＡＡＧＡＣＣＣＴＧＡＣＡＡＧＣＧＣＡＴＣＴＣＡＡＧＴＡＡＧＡＣＣＣＡＡＡＣＣＴＣＧＧＧＧＧＣＣＴＣＴＧＣ
Ｐ２Ｈ３ １８１～２４０ ＧＧＡＴＧＡＡＧＡＡＧＡＣＣＣＴＧＡＣＡＡＧＣＧＣＡＴＣＴＣＡＡＧＴＡＡＧＡＣＣＣＡＡＡＣＣＴＣＧＧＧＧＧＣＣＴＣＴＧＣ
Ｐ２Ｈ２ １８１～２４０ ＧＧＡＴＧＡＡＧＡＡＧＡＣＣＣＴＧＡＣＡＡＧＣＧＣＡＴＣＴＣＡＡＧＴＡＡＧＡＣＣＣＡＡＡＣＣＴＣＧＧＧＧＧＣＣＴＣＴＧＣ
Ｐ２Ｈ１ ２４１～２７０ ＣＴＣＣＣＴＡＣＴＣＴＧＴＡＧＧＣＴＣＴＴＣＴＧＡＣＴＴＧＣ
Ｐ２Ｈ４ ２４１～２７０ ＣＴＣＣＣＴＡＣＴＣＴＧＴＡＧＧＣＴＣＴＴＣＴＧＡＣＴＴＧＣ
Ｐ２Ｈ３ ２４１～２７０ ＣＴＣＣＣＴＡＣＴＣＴＧＴＡＧＧＣＴＣＴＴＣＴＧＡＣＴＴＧＣ
Ｐ２Ｈ２ ２４１～２７０ ＣＴＣＣＣＴＡＣＴＣＴＧＴＡＧＧＣＴＣＴＴＣＴＧＡＣＴＴＧＣ

ＡＣ基因型（３３％），而ＣＣ基因型的频率为０％；在核苷酸总百
分比上，８４％为Ａ核苷等位基因，Ｃ核苷等位基因仅占１６％。
　　由表６可知，在３′－ＵＴＲ非翻译区第１９９ｂｐ位点处的Ｔ／
Ｃ多态性突变中，未发现ＣＣ基因型，ＴＴ基因型和 ＴＣ基因型
分别占到了５８％和４２％；在总核苷酸数量的比例上，Ｔ核苷
等位基因占到了７９％，Ｃ核苷等位基因仅占到了２１％。
２．５　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因多态位点与经济性状关联分析
２．５．１　南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区 Ａ／Ｇ
（１１０ｂｐ）ＳＮＰ突变位点与经济性状关联性分析　应用ＳＡＳ软
件ｒｅｇ和 ｇｌｍ程序，进行南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ１０－
Ｉｎｔｒｏｎ１１区不同突变位点基因型与包括胸围、坐骨端宽、体
高、体长等表现型性状进行遗传效应估计和关联性分析。结

果表明，ＡＧ基因型的南阳黄牛，腰角宽（ｃｍ）和体长（ｃｍ）明
显高于ＡＡ基因型（Ｐ＜０．０５）。ＧＧ基因型的南阳黄牛，日增
质量（ｋｇ）明显高于ＡＧ基因型（Ｐ＜０．０５）。其余生长性状在
不同基因型个体中比较无显著差异。Ａ加性效应和 Ａ／Ｇ显

性效应在体长（ｃｍ）、腰角宽（ｃｍ）、日增质量（ｋｇ）生长性状上
存在差异显著（表７）。上述加性和显性效应结果提示此ＳＮＰ
突变位点可为分子育种培育优秀品种提供一定的参考价值。

２．５．２　南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ区 Ａ／Ｃ（４９ｂｐ）ＳＮＰ
突变位点与经济性状关联性分析　分析发现，体长性状 ＡＣ
基因型群体比 ＡＡ基因型群体明显升高，二者差异极显著
（Ｐ＜０．０１）。体高（ｃｍ）、尻长（ｃｍ）、十字部高（ｃｍ）和日增质
量（ｋｇ），ＡＣ基因型群体比 ＡＡ基因型群体升高明显，差异达
显著水平（Ｐ＜０．０５），但它们均没能达到极显著水平。ＡＣ基
因型相较于ＡＡ基因型群体，在经济性状方面有如此多的显
著优异特性，提示此ＳＮＰ多态性位点可为分子育种提供参考
（表８）。
２．５．３　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ区 Ｔ／Ｃ（１９９ｂｐ）ＳＮＰ
突变位点与经济性状关联性分析　由表９可知，与生长性状
关联分析发现不同基因型个体在各性状中均无显著差异

（Ｐ＞０．０５）。　
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表３　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ非翻译区序列比对

样品号 碱基位置（ｂｐ） 测序序列结果比对

Ｐ３Ｈ２ １～６０ ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡＧＣＴＧＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＣＴＣＣＣＡＡＡＣＴＣＴＴＧＡＡＣＣ
Ｐ３Ｈ６ １～６０ ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡＧＣＴＧＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＣＴＣＣＣＡＡＡＣＴＣＴＴＧＡＡＣＣ
Ｐ３Ｈ５ １～６０ ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡＧＣＴＧＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＣＴＣＣＣＡＡＡＣＴＣＴＴＧＡＡＣＣ
Ｐ３Ｈ８ １～６０ ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡＧＣＴＧＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＣＴＣＣＣＡＡＡＣＴＣＴＴＧＡＡＣＣ
Ｐ３Ｈ４ １～６０ ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡＧＣＴＧＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＣＴＣＣＣＡＡＣＣＴＣＴＴＧＡＡＣＣ
Ｐ３Ｈ７ １～６０ ＧＧＧＣＡＣＡＣＡＴＴＡＣＴＴＴＴＣＴＡＧＴＡＧＣＴＧＣＣＴＴＧＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＣＴＣＣＣＡＡＣＣＴＣＴＴＧＡＡＣＣ
Ｐ３Ｈ２ ６１～１２０ ＣＴＡＡＴＧＧＧＴＡＣＴＧＧＧＴＡＡＡＡＧＧＧＡＴＣＣＡＣＴＴＡＡＧＣＡＧＣＣＡＴＡＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＧ
Ｐ３Ｈ６ ６１～１２０ ＣＴＡＡＴＧＧＧＴＡＣＴＧＧＧＴＡＡＡＡＧＧＧＡＴＣＣＡＣＴＴＡＡＧＣＡＧＣＣＡＴＡＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＧ
Ｐ３Ｈ５ ６１～１２０ ＣＴＡＡＴＧＧＧＴＡＣＴＧＧＧＴＡＡＡＡＧＧＧＡＴＣＣＡＣＴＴＡＡＧＣＡＧＣＣＡＴＡＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＧ
Ｐ３Ｈ８ ６１～１２０ ＣＴＡＡＴＧＧＧＴＡＣＴＧＧＧＴＡＡＡＡＧＧＧＡＴＣＣＡＣＴＴＡＡＧＣＡＧＣＣＡＴＡＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＧ
Ｐ３Ｈ４ ６１～１２０ ＣＴＡＡＴＧＧＧＴＡＣＴＧＧＧＴＡＡＡＡＧＧＧＡＴＣＣＡＣＴＴＡＡＧＣＡＧＣＣＡＴＡＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＧ
Ｐ３Ｈ７ ６１～１２０ ＣＴＡＡＴＧＧＧＴＡＣＴＧＧＧＴＡＡＡＡＧＧＧＡＴＣＣＡＣＴＴＡＡＧＣＡＧＣＣＡＴＡＧＧＡＣＡＡＡＡＴＣＴＴＧＡＡＧＴＧ
Ｐ３Ｈ２ １２１～１８０ ＣＣＴＧＣＴＴＣＡＴＡＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＧＧＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＡＴＴＴＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＴＣ
Ｐ３Ｈ６ １２１～１８０ ＣＣＴＧＣＴＴＣＡＴＡＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＧＧＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＡＴＴＴＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＴＣ
Ｐ３Ｈ５ １２１～１８０ ＣＣＴＧＣＴＴＣＡＴＡＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＧＧＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＡＴＴＴＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＴＣ
Ｐ３Ｈ８ １２１～１８０ ＣＣＴＧＣＴＴＣＡＴＡＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＧＧＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＡＴＴＴＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＴＣ
Ｐ３Ｈ４ １２１～１８０ ＣＣＴＧＣＴＴＣＡＴＡＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＧＧＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＡＴＴＴＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＴＣ
Ｐ３Ｈ７ １２１～１８０ ＣＣＴＧＣＴＴＣＡＴＡＧＣＴＴＴＧＡＡＡＡＧＧＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＡＴＴＴＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＴＣ
Ｐ３Ｈ２ １８１～２４０ ＴＴＣＡＧＧＧＡＣＴＣＣＣＴＧＴＴＧＴＧＴＴＴＡＧＧＣＴＣＴＴＡＡＧＧＴＡＡＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＴＴＴＡＧＡＴＴＧＧＴ
Ｐ３Ｈ６ １８１～２４０ ＴＴＣＡＧＧＧＡＣＴＣＣＣＴＧＴＴＧＴＧＴＴＴＡＧＧＣＴＣＴＴＡＡＧＧＴＡＡＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＴＴＴＡＧＡＴＴＧＧＴ
Ｐ３Ｈ５ １８１～２４０ ＴＴＣＡＧＧＧＡＣＴＣＣＣＴＧＴＴＧＴＧＴＴＴＡＧＧＣＴＣＴＴＡＡＧＧＴＡＡＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＴＴＴＡＧＡＴＴＧＧＴ
Ｐ３Ｈ８ １８１～２４０ ＴＴＣＡＧＧＧＡＣＴＣＣＣＴＧＴＴＧＣＧＴＴＴＡＧＧＣＴＣＴＴＡＡＧＧＴＡＡＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＴＴＴＡＧＡＴＴＧＧＴ
Ｐ３Ｈ４ １８１～２４０ ＴＴＣＡＧＧＧＡＣＴＣＣＣＴＧＴＴＧＣＧＴＴＴＡＧＧＣＴＣＴＴＡＡＧＧＴＡＡＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＴＴＴＡＧＡＴＴＧＧＴ
Ｐ３Ｈ７ １８１～２４０ ＴＴＣＡＧＧＧＡＣＴＣＣＣＴＧＴＴＧＴＧＴＴＴＡＧＧＣＴＣＴＴＡＡＧＧＴＡＡＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＴＴＴＡＧＡＴＴＧＧＴ
Ｐ３Ｈ２ ２４１～３００ ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧＣＣＴＧＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＣＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴＡ
Ｐ３Ｈ６ ２４１～３００ ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧＣＣＴＧＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＣＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴＡ
Ｐ３Ｈ５ ２４１～３００ ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧＣＣＴＧＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＣＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴＡ
Ｐ３Ｈ８ ２４１～３００ ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧＣＣＴＧＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＣＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴＡ
Ｐ３Ｈ４ ２４１～３００ ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧＣＣＴＧＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＣＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴＡ
Ｐ３Ｈ７ ２４１～３００ ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＡＴＧＣＣＴＧＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＣＴＴＴＣＣＣＣＣＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴＡ
Ｐ３Ｈ２ ３０１～３６０ ＧＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＴＡＣＴＡＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＡＡＴＣＴＴＴＧＴＡＡＴＡＡＡＡＴＧ
Ｐ３Ｈ６ ３０１～３６０ ＧＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＴＡＣＴＡＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＡＡＴＣＴＴＴＧＴＡＡＴＡＡＡＡＴＧ
Ｐ３Ｈ５ ３０１～３６０ ＧＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＴＡＣＴＡＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＡＡＴＣＴＴＴＧＴＡＡＴＡＡＡＡＴＧ
Ｐ３Ｈ８ ３０１～３６０ ＧＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＴＡＣＴＡＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＡＡＴＣＴＴＴＧＴＡＡＴＡＡＡＡＴＧ
Ｐ３Ｈ４ ３０１～３６０ ＧＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＴＡＣＴＡＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＡＡＴＣＴＴＴＧＴＡＡＴＡＡＡＡＴＧ
Ｐ３Ｈ７ ３０１～３６０ ＧＴＣＴＡＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＴＡＣＴＡＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＡＡＴＣＴＴＴＧＴＡＡＴＡＡＡＡＴＧ
Ｐ３Ｈ２ ３６１～３６５ ＧＴＡＣＡ
Ｐ３Ｈ６ ３６１～３６５ ＧＴＡＣＡ
Ｐ３Ｈ５ ３６１～３６５ ＧＴＡＣＡ
Ｐ３Ｈ８ ３６１～３６５ ＧＴＡＣＡ
Ｐ３Ｈ４ ３６１～３６５ ＧＴＡＣＡ
Ｐ３Ｈ７ ３６１～３６５ ＧＴＡＣＡ

３　结论与讨论

基因加性效应又称为“育种值”，是等位基因的累加效

应，上下代可以固定遗传。本研究中南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因
Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区Ａ／Ｇ（１１０ｂｐ）ＳＮＰ突变位点出现３种
基因型，杂合子ＡＧ和纯合子ＡＡ、纯合子 ＧＧ。结果表明，ＡＧ
基因型的南阳黄牛在腰角宽（ｃｍ）和体长（ｃｍ）显著高于 ＡＡ
基因型（Ｐ＜０．０５）。ＧＧ基因型的南阳黄牛日增质量（ｋｇ）显
著高于ＡＧ基因型（Ｐ＜０．０５）。其余生长性状在不同基因型
个体中比较无显著差异。Ａ加性效应正值说明纯合型ＡＡ比
ＧＧ有增加性状值的趋势，负值则反之。若加性效应达到显

著水平（Ｐ＜０．０５），表示其可信度＞９５％，育种值高。Ａ加性
效应和Ａ／Ｇ显性效应在体长（ｃｍ）、腰角宽（ｃｍ）、日增质量
（ｋｇ）生长性状上存在差异显著［１－２］。显性效应是基因位点

内等位基因之间的互作效应，能遗传但不能固定，是主要产生

杂种优势的部分［１－２］。本研究中南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因 Ｉｎｔｒｏｎ
１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区 Ａ／Ｇ（１１０ｂｐ）ＳＮＰ突变位点 Ａ／Ｇ显性效应
在体长（ｃｍ）、腰角宽（ｃｍ）、日增质量（ｋｇ）生长性状上存在差
异显著。上述加性效应和显性效应结果提示，此南阳黄牛

ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区Ａ／Ｇ（１１０ｂｐ）ＳＮＰ突变位
点可能为分子育种培育优秀品种提供一定的参考价值［７－１０］。

本试验在南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ区发现了２个
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表４　南阳黄牛Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区Ａ／Ｇ（１１０ｂｐ）多态性位点
基因型频率和等位基因频率分布

样品数

（头）

Ａ／Ｇ等位基因频率 Ａ／Ｇ基因型数量（头）及频率
Ｇ Ａ ＧＧ ＡＧ ＡＡ

１５ ０．７０ ０．３０ ８（０．５３） ５（０．３３） ２（０．１４）

表５　南阳黄牛３′－ＵＴＲ非翻译区Ａ／Ｃ（４９ｂｐ）突变位点基因
型频率和等位基因频率分布

样品数

（头）

Ａ／Ｃ等位基因频率 Ａ／Ｇ基因型数量（头）及频率
Ａ Ｃ ＡＡ ＡＣ ＣＣ

１２ ０．８４ ０．１６ ８（０．６７） ４（０．３３） ０（０．００）

表６　南阳黄牛３′－ＵＴＲ非翻译区Ｔ／Ｃ（１９９ｂｐ）突变位点基因
型频率和等位基因频率分布表

样品数

（头）

Ｔ／Ｃ等位基因型频率（％） Ｔ／Ｃ基因型数量（头）
频率（％）

Ｔ Ｃ ＴＴ ＴＣ ＣＣ
１２ ７９ ２１ ７（５８） ５（４２） ０（０）

突变位点，分别为Ａ／Ｃ（４９ｂｐ）ＳＮＰ和Ｔ／Ｃ（１９９ｂｐ）ＳＮＰ突变
位点［１，１１－１５］。应用 ＳＡＳ软件分析了南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因
３′－ＵＴＲ区Ａ／Ｃ（４９ｂｐ）ＳＮＰ和Ｔ／Ｃ（１９９ｂｐ）ＳＮＰ２个突变位
点与腰角宽、尻长、十字部高、日增质量、体质量、体长、体高、

表７　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因Ｉｎｔｒｏｎ１０－Ｉｎｔｒｏｎ１１区Ａ／Ｇ（１１０ｂｐ）ＳＮＰ突变位点与经济性状关联性分析结果

性状

基因型 基因效应

ＧＧ基因型
（基因型频率：５３％）

ＡＧ基因型
（基因型频率：３３％）

ＡＡ基因型
（基因型频率：１４％） 加性效应 显性效应

体长（ｃｍ） １５５．９５±２．５１ １６０．７７±３．１７ａ １５０．２８±５．０４ｂ －２．８３±２．８３ ３．８３±２．１１

体高（ｃｍ） １３３．３９±１．８３ １３３．７７±２．３１ １２９．５２±３．６７ －１．９４±２．０６ １．１５６±１．５４
胸围（ｃｍ） １８９．６９±２．５７ １８７．１８±３．２６ １８６．２９±５．１４ －１．７２±２．８９ －０．４１±２．１６
腰角宽（ｃｍ） ４８．４２±１．７５ ５２．２４±２．２１ａ ４２．２３±３．５１ｂ －３．０９±１．９７ ３．４６±１．４７

坐骨端宽（ｃｍ） ３０．２２±０．６１ ３０．７１±０．７７ ３０．０９±１．２２ －０．０７±０．６８ ０．２８±０．５１
尻长（ｃｍ） ４５．５４±１．４８ ４８．３５±１．８６ ４２．４６±２．９６ －１．５４±１．６６ ２．１７±１．２４
十字部高（ｃｍ） １３８．５０±２．０７ １３９．１８±２．６１ １３５．５６±４．１５ －１．４７±２．３３ １．０８±１．７４
管围（ｃｍ） １９．７３±０．４１ １９．９２±０．５１ １９．５５±０．８１ －０．０９±０．４６ ０．１４±０．３４
日增质量（ｋｇ） ５．４５±０．４３ａ ４．３９±０．５４ｂ ４．８６±０．８５ －０．２９±０．４８ －０．３８±０．３６

　　注：估计值均为最小二乘均数±标准误。在同一比较组内，字母不同表示二者之间差异显著；其中小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），大
写字母表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。在基因效应比较中，加性效应正值表示Ａ等位基因升高性状表型值；加性效应负值表示Ａ等位基因降低
性状表型值；“”表示Ｐ＜０．０５，效应显著。下表同。

胸围、坐骨端宽、管围等生长性状的关联评估分析发现，南阳

黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ区Ａ／Ｃ（４９ｂｐ）ＳＮＰ突变位点对南
阳黄牛体长性状产生极显著影响，即 ＡＣ基因型群体比较于
ＡＡ基因型群体，体长增加极显著（Ｐ＜０．０１）。在体高（ｃｍ）、
尻长（ｃｍ）、十字部高（ｃｍ）和日增质量（ｋｇ）方面，ＡＣ基因型
比ＡＡ基因型升高亦明显，差异达显著水平（Ｐ＜０．０５），但没
能达极显著水平。ＡＣ基因型相较于ＡＡ基因型群体，在经济
性状方面有如此多的显著优异特性，提示此ＳＮＰ多态性位点

可为分子育种提供重要参考，可作为提高经济性状的优良育

种目标基因选择［１，１６－２０］。

南阳黄牛 ＨＤＡＣ１基因 ｍＲＮＡ３′－ＵＴＲ非翻译区 Ｔ／Ｃ
（１９９ｂｐ）ＳＮＰ位点与生长性状关联性分析发现，各性状在不
同基因型群体的均值均无显著差异。因此，本研究提示此

ＳＮＰ多态性位点不可成为分子育种的理想基因型标记选择。
单核苷酸多态性（ＳＮＰ）可能直接影响表达水平或蛋白质

结 构 变化［７－１０，１６－２０］。本 研 究 在 南 阳 黄 牛 ＨＤＡＣ１基 因
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表８　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ区Ａ／Ｃ（４９ｂｐ）ＳＮＰ
突变位点与经济性状关联性分析

性状

基因型

ＡＡ基因型（基因
型频率：６７％）

ＡＣ基因型（基因
型频率：３３％）

体长（ｃｍ） １５４．４５±１．９２Ａ １６７．１０±２．９５Ｂ
体高（ｃｍ） １３１．５８±１．４３ａ １３８．６０±２．１９ｂ
胸围（ｃｍ） １９１．２１±２．６４ １８８．８４±４．０４
腰角宽（ｃｍ） ４９．３８±１．９８ ５１．９９±３．０４
坐骨端宽（ｃｍ） ３０．４６±０．６３ ３１．５８±０．９７
尻长（ｃｍ） ４４．７４±１．３２ａ ４９．７６±２．０２ｂ
十字部高（ｃｍ） １３６．５０±１．４６ａ １４４．２５±２．２４ｂ
管围（ｃｍ） １９．７８±０．３２ ２０．３６±０．５０
日增质量（ｋｇ） ４．８７±０．５４ａ ５．７７±０．８３ｂ

　　注：ＣＣ基因型频率为０％。

表９　南阳黄牛ＨＤＡＣ１基因３′－ＵＴＲ区Ｔ／Ｃ（１９９ｂｐ）ＳＮＰ
突变位点与经济性状关联性分析

性状

基因型

ＣＴ基因型（基因
型频率：４２％）

ＴＴ基因型（基因
型频率：５８％）

体长（ｃｍ） １６３．０４±２．８１ １５５．５４±２．３５
体高（ｃｍ） １３６．１０±１．９８ １３２．３６±１．６６
胸围（ｃｍ） １８９．７７±３．１５ １９０．８８±２．６４
腰角宽（ｃｍ） ５１．０７±２．３８ ４９．６６±１．９９
坐骨端宽（ｃｍ） ３０．９０±０．７８ ３０．７８±０．６５
尻长（ｃｍ） ４７．８９±１．７４ ４５．３６±１．４６
十字部高（ｃｍ） １４１．２９±２．１１ １３７．５１±１．７６
管围（ｃｍ） ２０．０３±０．４０ １９．９１±０．３３
日增质量（ｋｇ） ５．３８±０．６６ ５．０１±０．５５

　　注：ＣＣ基因型频率为０％。

Ｉｎｔｒｏｎ４－Ｉｎｔｒｏｎ５区ＳＮＰ位点多态性的检测中，使用 ＰＣＲ－
ＳＳＣＰ的方法分析是否存在多态性，以及联合 ＰＣＲ产物直接
测序方法同时使用，可以尽量避免假阴性结果。

参考文献：

［１］ＢａｒｅｎｄｓｅＷ，ＢｕｎｃｈＲＪ，ＴｈｏｍａｓＭＢ，ｅｔａｌ．Ａｓｐｌｉｃｅｓｉｔｅｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｏｆｔｈｅｆａｔｔｙａｃｉｄｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ４ｇｅｎｅ
ａｐｐｅａｒｓｔｏｂｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒｆａｔｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ
ｌｏｎｇｉｓｓｉｍｕｓｍｕｓｃｌｅｉｎＡｕｓｔｒａｌｉａｎｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００９，
４０（５）：７７０－７７３．

［２］ＬａｒｉｅｐｅＡ，ＭａｎｇｉｎＢ，ＪａｓｓｏｎＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｉｓｏｆｈｅｔｅｒｏｓｉｓ：
ｍｕｌｔｉｐａｒｅｎｔａｌｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｍａｐｐｉｎｇｒｅｖｅａｌｓｃｏｎｔｒａｓｔｅｄｌｅｖｅｌｓ
ｏｆａｐｐａｒｅｎｔｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅａｍｏｎｇｔｒａｉｔｓｏｆａｇｒｏｎｏｍｉｃａｌｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎ
ｍａｉｚｅ（ＺｅａｍａｙｓＬ．）［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１２，１９０（２）：７９５－８３５．

［３］ＭａＰ，ＳｃｈｕｌｔｚＲＭ．Ｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ１（ＨＤＡＣ１）ｒｅｇｕｌａｔｅｓｈｉｓｔｏｎｅ
ａｃｅｔｙｌａｔｉｏｎ，ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｐｒｅｉｍｐｌａｎｔａｔｉｏｎ
ｍｏｕｓｅｅｍｂｒｙｏｓ［Ｊ］．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２００８，３１９（１）：１１０－１２０．

［４］ＳｈｅｎＱ，ＹａｏＱＨ，ＳｕｎＪ，ｅｔａｌ．Ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ
１ｂｙｍｉｃｒｏＲＮＡ－５２０ｈｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓｔｏｔｈｅｃｈｅｍｏｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｅｆｆｅｃｔｏｆ
ｄｏｘｏｒｕｂｉｃｉｎ［Ｊ］．ＦＥＢＳＬｅｔｔｅｒｓ，２０１４，５８８（１）：１８４－１９１．

［５］ＮｏｈａｔａＮ，ＨａｎａｚａｗａＴ，ＫｉｎｏｓｈｉｔａＴ，ｅｔａｌ．Ｔｕｍｏｕｒ－ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅ
ｍｉ１８４ｃｒｏＲＮＡ－８７４ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓｔｏｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎｔｈｒｏｕｇｈｔａｒｇｅｔｉｎｇ
ｏｆｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ１ｉｎｈｅａｄａｎｄｎｅｃｋｓｑｕａｍｏｕｓｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ

［Ｊ］．ＢｒｉｔｉｓｈＪｏｕｒｎａｌｏｆＣａｎｃｅｒ，２０１３，１０８（８）：１６４８－１６５８．
［６］ＷａｎｇＡ Ｇ，Ｋｉｍ ＳＵ，ＬｅｅＳＨ，ｅｔａｌ．Ｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ１
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓｔｏｃｅｌｌｃｙｃｌｅａｎｄ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ［Ｊ］． Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄ
ＰｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌＢｕｌｌｅｔｉｎ，２００５，２８（１０）：１９６６－１９７０．

［７］ＨａｃｋｅｔｔＣＡＭＫ，ＢｒｙａｎＧＪ．ＬｉｎｋａｇｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄＱＴＬｍａｐｐｉｎｇ
ｕｓｉｎｇＳＮＰｄｏｓａｇｅｄａｔａｉｎａｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｐｏｔａｔｏｍａｐｐｉｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，８（５）：ｅ６３９３９．

［８］ＸｕＺ，ＴａｙｌｏｒＪＡ．ＳＮＰｉｎｆｏ：ｉｎｔｅｇｒａｔｉｎｇＧＷＡＳａｎｄｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｔｏｆｕｎｃｔｉｏｎａｌＳＮＰｓｅｌｅｃｔｉｏｎｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，３７：Ｗ６００－Ｗ６０５．　

［９］ＰａｎＣＹ，ＬａｎＸＹ，ＣｈｅｎＨ，ｅｔａｌ．ＡＴａｑⅠ ＰＣＲ－ＲＦＬＰｄｅｔｅｃｔｉｎｇａ
ｎｏｖｅｌＳＮＰｉｎｅｘｏｎ２ｏｆｔｈｅｂｏｖｉｎｅＰＯＵ１Ｆ１ｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００８，４６（７／８）：４２４－４３２．

［１０］ＧｒｉｍｍｅｒＭＫ，ＴｒｙｂｕｓｈＳ，ＨａｎｌｅｙＳ，ｅｔａｌ．Ａｎａｎｃｈｏｒｅｄｌｉｎｋａｇｅｍａｐ
ｆｏｒｓｕｇａｒｂｅｅｔｂａｓｅｄｏｎＡＦＬＰ，ＳＮＰａｎｄＲＡＰＤｍａｒｋｅｒｓａｎｄＱＴＬ
ｍａｐｐｉｎｇｏｆａｎｅｗｓｏｕｒｃｅｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏＢｅｅｔｎｅｃｒｏｔｉｃｙｅｌｌｏｗｖｅｉｎ
ｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００７，１１４（７）：１１５１－１１６０．

［１１］Ｍｏｒｃｉｌｌｏ－ＳｕａｒｅｚＣ，ＡｌｅｇｒｅＪ，ＳａｎｇｒｏｓＲＡ，ｅｔａｌ．ＳＮＰａｎａｌｙｓｉｓｔｏ
ｒｅｓｕｌｔｓ（ＳＮＰａｔｏｒ）：ａｗｅｂ－ｂａｓｅｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｒｉｅｎｔｅｄｔｏｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｇｅｎｏｍｉｃｓａｎａｌｙｓｅｓｕｐｏｎＳＮＰｄａｔａ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００８，２４
（１４）：１６４３－１６４４．

［１２］ＮｉｅｄｅｒｓｔａｔｔｅｒＨ，ＣｏｂｌｅＭＤ，ＧｒｕｂｗｉｅｓｅｒＰ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ
ｍｔＤＮＡＳＮＰｔｙｐｉｎｇａｎｄｍｉｘｔｕｒｅｒａｔｉｏａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｗｉｔｈｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ
ｒｅａｌ－ｔｉｍｅＰＣＲ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆｂｏｔｈ ａｌｌｅｌｉｃ ｓｔａｔｅｓ［Ｊ］．
ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＬｅｇａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２００６，１２０（１）：１８－２３．

［１３］ＤｉｖｎｅＡＭ，ＡｌｌｅｎＭ．ＡＤＮＡｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓｙｓｔｅｍｆｏｒｆｏｒｅｎｓｉｃＳＮＰ
ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉｅｎｃｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２００５，１５４（２／３）：
１１１－１２１．　

［１４］ＰａｍｐｆｅｒＳ，ＦａｎＷ，ＳｃｈｕｂａｒｔＵ Ｋ，ｅｔａｌ．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｍＲＮＡ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｐｈｏｓｐｈｏｐｒｏｔｅｉｎｐ１９／ＳＣＧ１０ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｍｏｕｓｅ
ｐｒｅｉｍｐｌａｎｔａｔｉｏｎｅｍｂｒｙｏｓ，ｕｔｅｒｕｓ，ａｎｄｐｌａｃｅｎｔａ［Ｊ］．Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ＦｅｒｔｉｌｉｔｙａｎｄＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，１９９２，４（２）：２０５－２１１．

［１５］ＫａｄｏｗａｋｉＴＫＨ，ＴａｙｌｏｒＳＩ．Ａｎｏｎｓｅｎｓｅｍｕｔａｔｉｏｎｃａｕｓｉｎｇｄｅｃｒｅａｓｅｄ
ｌｅｖｅｌｓｏｆｉｎｓｕｌｉｎｒｅｃｅｐｔｏｒｍＲＮＡ：ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｂｙａｓｉｍｐｌｉｆｉｅｄｔｅｃｈｎｉｑｕｅ
ｆｏｒｄｉｒｅｃｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙｔｈｅｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
ｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ
ｏｆＵＳＡ，１９９０，８７（２）：６５８－６６２．

［１６］ＳａｎｔａｎａＪ，ＥｌｅｒＪＰ，ＢｉｇｎａｒｄｉＡＢ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉ－ｔｒａｉｔｌｉｎｅａｒｒｅａｃｔｉｏｎ
ｎｏｒｍｍｏｄｅｌｔｏｄｅｓｃｒｉｂｅｔｈｅｐａｔｔｅｒｎｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｓｏｍｅ
ｅｃｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｉｎｂｅｅｆｃａｔｔｌｅａｃｒｏｓｓａｒａｎｇｅｏｆｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１５，５６（２）：２１９－２２９．

［１７］Ｒａｍａｙｏ－ＣａｌｄａｓＹ，ＦｏｒｔｅｓＭ，ＨｕｄｓｏｎＮＪ，ｅｔａｌ．Ａｍａｒｋｅｒ－
ｄｅｒｉｖｅｄｇｅｎｅｎｅｔｗｏｒｋｒｅｖｅａｌｓｔｈｅｒｅｇｕｌａｔｏｒｙｒｏｌｅｏｆＰＰＡＲＧＣ１Ａ，
ＨＮＦ４Ｇ，ａｎｄＦＯＸＰ３ｉｎｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒｆａｔｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂｅｅｆｃａｔｔｌｅ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，９２（７）：２８３２－２８４５．

［１８］ＮａｌａｉｌａＳＭ，ＳｔｏｔｈａｒｄＰ，ＭｏｏｒｅＳＳ，ｅｔａｌ．Ｗｈｏｌｅ－ｇｅｎｏｍｅＱＴＬｓｃａｎ
ｆｏｒｕｌｔｒａｓｏｕｎｄａｎｄｃａｒｃａｓｓｍｅｒｉｔｔｒａｉｔｓｉｎｂｅｅｆｃａｔｔｌｅｕｓｉｎｇＢａｙｅｓｉａｎ
ｓｈｒｉｎｋａｇｅｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＢｒｅｅｄｉｎｇａｎｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，
２０１２，１２９（２）：１０７－１１９．

［１９］ＨｏｕＧＹ，ＹｕａｎＺＲ，ＺｈｏｕＨＬ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｏｆｔｈｙｒｏｇｌｏｂｕｌｉｎ
ｇｅｎｅｖａｒｉａｎｔｓｗｉｔｈｃａｒｃａｓｓａｎｄｍｅａｔｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｉｎｂｅｅｆｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．
ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＲｅｐｏｒｔｓ，２０１１，３８（７）：４７０５－４７０８．

［２０］ＧａｎＱ Ｆ，ＺｈａｎｇＬＰ，ＬｉＪＹ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｔｈｙｒｏｇｌｏｂｕｌｉｎｇｅｎｅｖａｒｉａｎｔｓｗｉｔｈｃａｒｃａｓｓａｎｄｍｅａｔｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｉｎ
ｂｅｅｆｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００８，４９（３）：２５１－２５５．

—０３— 江苏农业科学　２０１８年第４６卷第１６期


