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　　摘要：旨在探究４个绵羊品种的多胎性状分子遗传机制，以高山美利奴羊、青海细毛羊、中国美利奴羊和敖汉细毛
羊为研究对象，通过分析全基因组测序结果对４个绵羊品种ＦＳＨＲ基因外显子单核苷酸多态性进行筛选，利用专门软
件预测单核苷酸多态性对ＦＳＨＲ基因ｍＲＮＡ二级结构、蛋白质二级结构和三级结构的影响。研究发现，高山美利奴
羊、中国美利奴羊、敖汉细毛羊 ＦＳＨＲ基因在外显子上分别存在 ３个 ＳＮＰｓ（Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ）、７个 ＳＮＰｓ
（Ｇ１４９Ａ、Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｔ１２３４Ｃ、Ｇ１５７２Ａ）、６个ＳＮＰｓ（Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｔ１２３４Ｃ、Ｇ１５７２Ａ），
青海细毛羊ＦＳＨＲ基因在外显子上不存在突变位点。生物信息学分析发现，试验所检测到的７个 ＳＮＰｓ中 Ｔ８１７Ｃ、
Ｔ９０４Ｇ、Ｔ１２３４Ｃ导致ｍＲＮＡ的二级结构和最小自由能发生改变，Ｇ８１３Ａ引起最小自由能改变，而未引起ｍＲＮＡ二级结
构发生改变，Ｇ１４９Ａ、Ｃ９７５Ｔ与 Ｇ１５７２Ａ未引起最小自由能与 ｍＲＮＡ的二级结构发生改变。５个错义突变位点
（Ｇ１４９Ａ、Ｇ８１３Ａ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ）均导致编码蛋白质二级结构与三级结构发生改变。
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　　卵泡刺激素受体（ｆｏｌｌｉｃｌｅ－ｓｔｉｍｕｌａｔｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒ，
ＦＳＨＲ）属于Ｇ蛋白偶联受体超家族中的糖蛋白亚家族成员，
成熟的 ＦＳＨＲ是由二硫键构成的稳定低聚体［１］。ＦＳＨＲ与
ＦＳＨ（ｆｏｌｌｉｃｌｅｓｔｉｍｄａｔｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅ，ＦＳＨ）功能的发挥有着紧密的
联系［２］。ＦＳＨ是由垂体合成并分泌的一种糖蛋白类促性腺
激素，在卵泡生长过程中发挥关键作用，但其是一种不能穿过

细胞膜的生物大分子，必须通过ＦＳＨＲ特异性介导［３］。因此，

ＦＳＨＲ对动物卵泡的发育与成熟具有重要作用，从而对动物
繁殖性状造成影响。研究证实，ＦＳＨＲ基因显著影响动物繁
殖性状，吴井生等对１０６头小梅山猪研究发现，ＦＳＨＲ基因第
１０个外显子存在２个多态位点对小梅山猪产仔数有显著影
响，在Ｐ１位点上，２胎以上小梅山母猪中ＡＡ型个体的总产仔
数、产活仔数比 ＢＢ型分别显著高出 １．９５、１．６６头（Ｐ＜
００１）；在Ｐ３位点上，２胎以上及所有胎次的母猪中，ＤＤ型个
体的总产仔数和产活仔数均极显著高于ＣＣ型（Ｐ＜０．０１）［４］。
邢耀潭对１２头单胎、９２头双胎天祝白牦牛研究发现，ＦＳＨＲ
基因 Ｐ３片段（－１１９５ｂｐ处）在天祝白牦牛单胎群体和双胎
群体中，双胎母牛的突变率显著高于单胎母牛的突变率，说明

ＦＳＨＲ基因很可能是控制天祝白牦牛双胎性状的主效基
因［５］。Ｃｈｕ等统计２５２只小尾寒羊不同 ＦＳＨＲ基因型产羔数
的最小二乘平均值和标准差，发现 ＦＳＨＲ基因不同基因型产
羔数存在极显著差异［６］。

Ｊｉａｎｇ等于２０１４年公布绵羊新一代从头测序的基因组信
息，绵羊ＦＳＨＲ基因（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＮＣ＿０１９４６０）位于第３
号染色体上，基因全长１９６１４９ｂｐ，包含９个内含子和１０个
外显子，外显子总长为２４３１ｂｐ，编码 ３９５个氨基酸［７］。目

前，对动物ＦＳＨＲ基因ＳＮＰ的研究主要集中于猪［４，８］、牛［５，９］、

羊［６，１０］等的第１０个外显子及５′侧翼区，但对ＦＳＨＲ基因其他
外显子分析较少。因此，本研究选取高山美利奴羊、青海细毛

羊、中国美利奴羊和敖汉细毛羊为研究对象，根据全基因组测

序的结果，分析ＦＳＨＲ基因外显子在４个绵羊品种上的单核
苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ），并对筛选
出的ＳＮＰｓ进行生物信息学分析，以期筛选出与４个绵羊品种
产羔数相关的遗传标记，为４个绵羊品种多胎性状的研究奠
定分子基础。

１　材料与方法

１．１　材料
采集３０只高山美利奴羊（甘肃省绵羊繁殖技术推广

站）、３０只中国美利奴羊（新疆巩乃斯种羊场）、３０只敖汉细
毛羊（内蒙古敖汉种羊场）、３０只青海细毛羊（青海省三角城
种羊场）共１２０只羊血样，每只羊颈部静脉采血５ｍＬ于江苏
宇力医疗器械有限公司ＥＤＴＡ－Ｋ２抗凝真空采血管中，每只
绵羊分别采集２管血液样品，于 －２０℃冰箱冷冻保存，用于
ＤＮＡ提取。
１．２　方法
１．２．１　全基因组测序　４个绵羊品种共１２０只，分别对每只
羊取１管血液并送至北京诺禾致源科技股份有限公司，提取
ＤＮＡ样品（试验过程中须无降解、无污染、无断裂等，以保证
所提４个绵羊品种ＤＮＡ纯度及完整性），经检测合格的４个
绵羊品种的 ＤＮＡ样品分别每个样品取 ２μｇ用于 １０×
ｇｅｎｏｍｉｃｓ平台建库，基于 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ平台进行双末端
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１５０ｂｐ测序。根据２０１４年公布的绵羊参考基因组Ｏａｒ＿ｖ４０
（ＧＣＦ＿０００２９８７３５．２），利用不同绵羊品种的测序结果序列
ｒｅａｄｓ，应用ＳＯＡＰｄｅｎｏｖｏ（诺禾自主研发软件）进行组装得到
长的序列片段，然后利用ｌａｓｔｚ软件获得４个绵羊品种的每个
个体全基因组信息，该试验由北京诺禾致源科技股份有限公

司完成。

１．２．２　ＦＳＨＲ基因多态位点筛选　将１２０个未分群未过滤的
ＳＮＰｖｃｆ文件按照４个品种（高山美利奴羊、青海细毛羊、中国
美利奴羊、敖汉细毛羊）进行分群，所用软件为 ｖｃｆｔｏｏｌｓ＿ｖ
０１１４。将分好群的 ＳＮＰ文件进行过滤，过滤条件为：单个
样本测序覆盖深度 ＞２、ｍａｆ（最小等位基因频率）＞０．０５、
ｍｉｓ（缺失）＜０．１。根据 ＦＳＨＲ基因位置信息：Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ２，
ＮＣ＿０００００２．１２（４８９５３１６１－４９１５４５２７，ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ），利用
ｖｃｆｔｏｏｌｓ＿ｖ０．１．１４软件进行４个绵羊品种 ＦＳＨＲ基因外显子
ＳＮＰ位点的提取，然后统计各个品种 ＦＳＨＲ基因外显子 ＳＮＰ
位点数，利用Ａ－ＮＮＯＶＡＲ软件将各个品种 ＦＳＨＲ基因外显
子ＳＮＰ位点进行注释。
１．２．３　ＦＳＨＲ基因多态位点遗传多样性分析　通过生物学分
析软件ＰＯＰＧＥＮ１．３２软件统计４个绵羊品种 ＦＳＨＲ基因各
ＳＮＰｓ位点的野生型、杂合型及突变纯合型的基因型频率、野生
型和突变型等位基因频率、Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡检验，利用群
体多态信息含量（ＰＩＣ）计算程序计算４个绵羊品种ＦＳＨＲ基因
各ＳＮＰｓ位点遗传多样性参数多态信息含量（ＰＩＣ）。
１．２．４　生物信息学分析　４个绵羊品种 ＦＳＨＲ基因由于
ＳＮＰｓ产生了不同的基因型。利用 ＲＮＡ二级结构分析软件

ＲＮＡｆｏｌｄ进行４个绵羊品种不同基因型的ＦＳＨＲ基因ＲＮＡ二
级结构预测；利用ＮＰＳＡ软件中的 ＭＬＲＣ程序进行４个绵羊
品种不同基因型的ＦＳＨＲ基因蛋白质二级结构预测；利用蛋
白质三级结构预测软件 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ进行４个绵羊品种
不同基因型的ＦＳＨＲ基因蛋白质三级结构预测。

２　结果与分析

２．１　４个绵羊品种ＦＳＨＲ基因外显子ＳＮＰｓ筛选
根据４个绵羊品种共１２０只羊的全基因组测序结果与绵

羊参考基因组比对分析４个绵羊品种ＦＳＨＲ基因外显子上存
在的多态位点，高山美利奴羊 ＦＳＨＲ基因外显子上共发现３
个ＳＮＰｓ，包括２个转换位点（Ｃ→Ｔ、Ｇ→Ａ）和１个颠换位点
（Ｔ→Ｇ）；中国美利奴羊 ＦＳＨＲ基因外显子上共发现 ７个
ＳＮＰｓ，包括６个转换位点（３个 Ｇ→Ａ、２个 Ｔ→Ｃ和１个 Ｃ→
Ｔ）和１个颠换位点（Ｔ→Ｇ）；敖汉细毛羊 ＩＮＨＡ外显子上
ＦＳＨＲ基因外显子上共发现６个 ＳＮＰｓ，包括５个转换位点（２
个Ｇ→Ａ、２个Ｔ→Ｃ和１个Ｃ→Ｔ）和１个颠换位点（Ｔ→Ｇ）；
青海细毛羊ＦＳＨＲ基因外显子上没有发现突变。通过对４个
绵羊品种ＦＳＨＲ基因外显子氨基酸序列进行分析发现，高山
美利奴羊发生了３个错义突变，中国美利奴羊存在２个同义
突变Ｔ８１７Ｃ、Ｔ１２３４Ｃ和５个错义突变Ｇ１４９Ａ、Ｇ８１３Ａ、Ｔ９０４Ｇ、
Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ，敖汉细毛羊存在 ２个同义突变 Ｔ８１７Ｃ、
Ｔ１２３４Ｃ和 ５个错义突变 Ｇ１４９Ａ、Ｇ８１３Ａ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、
Ｇ１５７２Ａ，４个绵羊品种ＦＳＨＲ基因外显子均不存在无义突变
（表１）。

表１　４个绵羊品种ＦＳＨＲ基因ＳＮＰｓ的筛选结果

绵羊品种 染色体位点 碱基突变 ｍＲＮＡ位点 蛋白质位点 氨基酸变异

ＡＭＳ ７５３２０６７０ Ｔ→Ｇ ９０４ ２６１ 苯丙氨酸（Ｐｈｅ）亮氨酸（Ｌｅｕ）
７５３２０７４１ Ｃ→Ｔ ９７５ ２８５ 苏氨酸（Ｔｈｒ）异亮氨酸（Ｉｌｅ）
７５３２６５０９ Ｇ→Ａ １５７２ ４８４ 精氨酸（Ａｒｇ）组氨酸（Ｈｉｓ）

ＣＭＳ ７５１３２８１７ Ｇ→Ａ １４９ １０ 丙氨酸（Ａｌａ）Ｔｈｒ
７５３２０５７９ Ｇ→Ａ ８１３ ２３１ ＡｒｇＨｉｓ
７５３２０５８３ Ｔ→Ｃ ８１７ ２３２ 丝氨酸（Ｓｅｒ）Ｓｅｒ
７５３２０６７０ Ｔ→Ｇ ９０４ ２６１ ＰｈｅＬｅｕ
７５３２０７４１ Ｃ→Ｔ ９７５ ２８５ ＴｈｒＩｌｅ
７５３２６１７１ Ｔ→Ｃ １２３４ ３７１ ＰｈｅＰｈｅ
７５３２６５０９ Ｇ→Ａ １５７２ ４８４ ＡｒｇＨｉｓ

ＡＨＳ ７５３２０５７９ Ｇ→Ａ ８１３ ２３１ ＡｒｇＨｉｓ
７５３２０５８３ Ｔ→Ｃ ８１７ ２３２ ＳｅｒＳｅｒ
７５３２０６７０ Ｔ→Ｇ ９０４ ２６１ ＰｈｅＬｅｕ
７５３２０７４１ Ｃ→Ｔ ９７５ ２８５ ＴｈｒＩｌｅ
７５３２６１７１ Ｔ→Ｃ １２３４ ３７１ ＰｈｅＰｈｅ
７５３２６５０９ Ｇ→Ａ １５７２ ４８４ ＡｒｇＨｉｓ

ＱＨＳ 无 无 无 无 无

　　注：ＡＭＳ为高山美利奴羊，ＣＭＳ为中国美利奴羊，ＡＨＳ为敖汉细毛羊，ＱＨＳ为青海细毛羊。下同。

２．２　４个绵羊品种多态位点统计学分析
根据４个品种共１２０只羊的全基因组测序结果分析高山

美利奴羊ＦＳＨＲ基因外显子 ＳＮＰｓ位点基因型频率、基因频
率、Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态检测（χ２、Ｐ值）、群体多态信息
含量（ＰＩＣ）计算结果。高山美利奴羊 ＦＳＨＲ基因外显子上检
测到的Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ均表现出野生型和突变杂合
型２种基因型，野生型基因型频率均高于突变杂合型基因型

频率，野生型等位基因Ｔ、Ｃ、Ｇ分别为优势等位基因，均表现
为低度多态。中国美利奴羊 ＦＳＨＲ基因外显子上检测到的
Ｇ１４９Ａ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｔ１２３４Ｃ、Ｇ１５７２Ａ表现出野生型和突变
杂合型２种基因型，野生型基因型频率均高于突变杂合型基
因型频率，野生型等位基因 Ｇ、Ｔ、Ｃ、Ｔ、Ｇ分别为优势等位基
因，均表现为低度多态；中国美利奴羊ＦＳＨＲ基因外显子上检
测到的Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ表现出野生型、突变杂合型和突变纯合
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型３种基因型，Ｇ８１３Ａ野生型基因型频率高于突变杂合型与
突变纯合型基因型频率和等位基因 Ｇ为优势等位基因，
Ｔ８１７Ｃ突变杂合型基因型频率高于野生型与突变杂合型基因
型频率和等位基因Ｃ为优势等位基因，Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ都表现
为中度多态。敖汉细毛羊 ＦＳＨＲ基因外显子上检测到的
Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ表现出野生型和突变杂合型２种基因
型，野生型基因型频率均高于突变杂合型基因型频率，野生型

等位基因Ｔ、Ｃ、Ｇ分别为优势等位基因，均表现为低度多态。
敖汉细毛羊 ＦＳＨＲ基因外显子上检测到的 Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ、
Ｔ１２３４Ｃ表现出野生型、突变杂合型和突变纯合型 ３种基因

型，Ｇ８１３Ａ和Ｔ１２３４Ｃ野生型基因型频率高于突变杂合型与
突变纯合型基因型频率和等位基因 Ｇ、Ｔ分别为优势等位基
因，Ｔ８１７Ｃ突变杂合型基因型频率高于野生型与突变杂合型
基因型频率和等位基因Ｃ为优势等位基因，Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ和
Ｔ１２３４Ｃ都表现为中度多态；高山美利奴羊、中国美利奴羊和
敖汉细毛羊ＦＳＨＲ基因外显子上检测到的所有突变位点 χ２

值均未达到显著水平（Ｐ＞０．０５），说明３个绵羊品种 ＦＳＨＲ
基因外显子上检测到的所有突变位点均达到 Ｈａｒｄｙ－
ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态（表２）。

表２　３个绵羊品种ＦＳＨＲ基因外显子遗传多态性信息

绵羊品种 突变 总数
基因型 基因频率

野生型 杂合型 突变纯合 野生型 突变型
χ２ Ｐ值 ＰＩＣ

ＡＭＳ Ｔ９０４Ｇ ２７ ０．８９（２４） ０．１１（３） ０．００（０） ０．９４ ０．０６ ０．０９ ０．７６ ０．１１
Ｃ９７５Ｔ ２７ ０．８９（２４） ０．１１（３） ０．００（０） ０．９４ ０．０６ ０．０９ ０．７６ ０．１１
Ｇ１５７２Ａ ２９ ０．７９（２３） ０．２１（６） ０．００（０） ０．９０ ０．１０ ０．３９ ０．５３ ０．１６

ＣＭＳ Ｇ１４９Ａ ２７ ０．６７（１８） ０．３３（９） ０．００（０） ０．８３ ０．１７ １．０８ ０．３０ ０．２４
Ｇ８１３Ａ ２８ ０．５０（１４） ０．３９（１１） ０．１１（３） ０．７０ ０．３０ ０．１４ ０．７１ ０．３３
Ｔ８１７Ｃ ２９ ０．１７（５） ０．３８（１１） ０．４５（１３） ０．３６ ０．６４ ０．９３ ０．３４ ０．３５
Ｔ９０４Ｇ ２９ ０．８６（２５） ０．１４（４） ０．００（０） ０．９３ ０．０７ ０．１６ ０．６９ ０．１２
Ｃ９７５Ｔ ３０ ０．８３（２５） ０．１７（５） ０．００（０） ０．９２ ０．０８ ０．２５ ０．６２ ０．１４
Ｔ１２３４Ｃ ２９ ０．７９（２３） ０．２１（６） ０．００（０） ０．９０ ０．１０ ０．３９ ０．５３ ０．１６
Ｇ１５７２Ａ ３０ ０．８３（２５） ０．１７（５） ０．００（０） ０．９２ ０．０８ ０．２５ ０．６２ ０．１４

ＡＨＳ Ｇ８１３Ａ ２８ ０．５４（１５） ０．３９（１１） ０．０７（２） ０．７３ ０．２７ ０．００ ０．９９ ０．３２
Ｔ８１７Ｃ ２８ ０．０７（２） ０．４３（１２） ０．５０（１４） ０．２９ ０．７１ ０．０７ ０．７９ ０．３３
Ｔ９０４Ｇ ２８ ０．８６（２４） ０．１４（４） ０．００（０） ０．９３ ０．０７ ０．１７ ０．６８ ０．１２
Ｃ９７５Ｔ ２９ ０．８６（２５） ０．１４（４） ０．００（０） ０．９３ ０．０７ ０．１６ ０．６９ ０．１２
Ｔ１２３４Ｃ ２９ ０．６８（１９） ０．２９（８） ０．０４（１） ０．８２ ０．１８ ０．０２ ０．８９ ０．２５
Ｇ１５７２Ａ ３０ ０．８７（２６） ０．１３（４） ０．００（０） ０．９３ ０．０７ ０．１５ ０．７０ ０．１２

　　注：括号内为各基因型频率单双羔羊只数；ＰＩＣ≥０．５为高度多态，０．２５≤ＰＩＣ＜０．５为中度多态，ＰＩＣ＜０．２５为低度多态。

２．３　ＦＳＨＲ基因的ＲＮＡ二级结构分析
利用ＲＮＡ二级结构分析软件 ＲＮＡｆｏｌｄ预测３个绵羊品

种不同基因型的ＦＳＨＲ基因ｍＲＮＡ二级结构，结果（图１），表
明Ｇ１４９Ａ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ位点的突变不会导致最小自由能
的改变，Ｇ１４９Ａ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ位点的变异也不会导致
ｍＲＮＡ二级结构的改变；Ｇ８１３Ａ位点的突变最小自由能增加，
结构稳定性降低，Ｇ８１３Ａ未导致 ｍＲＮＡ二级结构的改变；
Ｔ８１７Ｃ、Ｔ９０４Ｇ和Ｔ１２３４Ｃ位点的突变均导致 ＦＳＨＲ基因最小
自由能改变，其中Ｔ８１７Ｃ导致ＦＳＨＲ基因ＲＮＡ二级结构最小
自由能降低，二级结构稳定性增加，Ｔ９０４Ｇ和 Ｔ１２３４Ｃ位点的
突变导致ＦＳＨＲ基因ＲＮＡ二级结构最小自由能增加，二级结
构稳定性降低，Ｔ８１７Ｃ、Ｔ９０４Ｇ和 Ｔ１２３４Ｃ位点的突变导致
ＦＳＨＲ基因ｍＲＮＡ二级结构的改变。
２．４　ＦＳＨＲ基因多态位点蛋白质二级结构预测

利用ＮＰＳＡ软件中的ＭＬＲＣ程序进行４个绵羊品种不同
基因型的 ＦＳＨＲ基因蛋白质二级结构的预测，结果表明，
ＦＳＨＲ基因编码蛋白质为全α蛋白，不存在β－转角。错义突
变Ｇ１４９Ａ位点使编码蛋白质无规则卷曲所占比例减少，扩展
链所占比例增加，α－螺旋所占比例不变；错义突变Ｇ８１３Ａ位
点使编码蛋白质α－螺旋所占比例减少，无规则卷曲与扩展
链所占比例增加；错义突变位点Ｔ９０４Ｇ使编码蛋白质无规则
卷曲与α－螺旋所占比例减少，扩展链所占比例增加；错义突

变位点 Ｃ９７５Ｔ使编码蛋白质无规则卷曲所占比例减少，
α－螺旋与扩展链所占比例增加；错义突变位点Ｇ１５７２Ａ使编
码蛋白质无规则卷曲与扩展链所占比例减少，α－螺旋所占
比例增加。

２．５　ＦＳＨＲ基因多态位点蛋白质三级结构预测
利用蛋白质三级结构预测软件 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ进行 ３

个绵羊品种不同基因型的 ＦＳＨＲ基因蛋白质三级结构的预
测，结果表明，３个绵羊品种各错义突变位点导致 ＦＳＨＲ基因
蛋白质三级结构发生明显改变，与蛋白质二级结构预测结果

相一致。

３　讨论

羊的繁殖性状是影响羊养殖业的重要经济性状，直接影

响绵羊养殖业的生产成本与生产效益，限制绵羊养殖业的发

展，因此提高绵羊的繁殖性能对畜牧业的发展具有十分重要

的意义［１１］。大量研究表明，ＦＳＨＲ与哺乳动物的繁殖性状有
密切的关系，例如雌性动物卵巢功能［１２－１３］、卵泡生长发育［１４］

和雌性动物睾丸发育［１５］、精子发生［１６］、精子活力与精液质

量［１７－１９］等。近年，关于哺乳动物ＦＳＨＲ基因多态性与多胎性
状之间的关系研究较多。许瑶等研究猪ＦＳＨＲ基因外显子１０
的多态性与产仔数间的关联分析发现，ＦＳＨＲ基因可作为提
高猪产仔数的分子标记［８］。陈祥等对２２０只产羔记录完整的
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表３　３个绵羊品种ＦＳＨＲ基因不同基因型蛋白质二级结构的预测

蛋白质二级结构
占比（％）

α－螺旋 β－转角 无规则卷曲 扩展链

参考序列 ３９．７１ ０．００ ４６．１９ １４．１０
Ｇ１４９Ａ ３９．７１ ０．００ ４５．４７ １４．８２
Ｇ８１３Ａ ３８．７１ ０．００ ４６．９１ １４．３９
Ｔ９０４Ｇ ３９．５７ ０．００ ４６．０４ １４．３９
Ｃ９７５Ｔ ３９．８６ ０．００ ４５．０４ １５．１１
Ｇ１５７２Ａ ４０．１４ ０．００ ４５．９０ １３．９６

黔北麻羊ＦＳＨＲ基因ＳＮＰｓ位点的不同基因型与繁殖性状进
行分析，在Ｃ１２４６Ａ位点，黔北麻羊群体中 ＢＢ型个体的产羔
数与ＡＡ型和ＡＢ型差异显著（Ｐ＜０．０５）［１０］。Ｐａｎ等对ＦＳＨＲ
基因的５′侧翼区与产羔数进行关联分析，发现绵羊 ＦＳＨＲ基
因与绵羊产羔数极显著相关（Ｐ＜０．０１），ＣＣ的基因型比 ＴＣ
和ＴＴ多０．４２（Ｐ＜０．０１）和０．５３（Ｐ＜０．０１），表明绵羊 ＦＳＨＲ
基因可以作为提高绵羊产羔数候选基因［２０］。

由上述研究可推测，ＦＳＨＲ基因多态性与高山美利奴羊、
青海细毛羊、中国美利奴羊、敖汉细毛羊的多胎性状也存在相

关性。本研究通过分析４个品种全基因组测序结果，首次对
４个绵羊品种 ＦＳＨＲ的全外显子的单核苷酸多态性进行研
究。研究发现，高山美利奴羊 ＦＳＨＲ基因在外显子上存在３
个多态位点（Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ），中国美利奴羊 ＦＳＨＲ
基因在外显子上存在７个多态位点（Ｇ１４９Ａ、Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ、
Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、Ｔ１２３４Ｃ、Ｇ１５７２Ａ）、敖汉细毛羊 ＦＳＨＲ基因在
外显子上存在６个多态位点（Ｇ８１３Ａ、Ｔ８１７Ｃ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、
Ｔ１２３４Ｃ、Ｇ１５７２Ａ）。４个品种之间检查结果与龙威海等对黔

北麻羊ＦＳＨＲ基因的检测结果［２１］及王惠娥等对多浪羊和卡

拉库尔羊ＦＳＨＲ基因的检测结果［２２］存在差异，可能是由地域

不同造成的自然选择不同或者是品种的不同造成的。基因外

显子编码氨基酸序列，外显子上的单核苷酸突变可能会造成

ＲＮＡ二级结构、蛋白质二级结构、蛋白质三级结构改变，进而
对其生物学功能造成影响［２３］。本研究所检测 ７个 ＳＮＰｓ中
Ｔ８１７Ｃ、Ｔ９０４Ｇ、Ｔ１２３４Ｃ既使 ｍＲＮＡ的二级结构发生改变，又
改变了最小自由能，Ｇ８１３Ａ只改变最小自由能，ｍＲＮＡ二级结
构未发生改变，Ｇ１４９Ａ与Ｃ９７５Ｔ、Ｇ１５７２Ａ既没有使最小自由能
发生改变，又没有改变 ｍＲＮＡ的二级结构。碱基突变会导致
蛋白质二级结构发生改变，本研究对４个品种所检测的７个多
态位点中５个错义突变位点（Ｇ１４９Ａ、Ｇ８１３Ａ、Ｔ９０４Ｇ、Ｃ９７５Ｔ、
Ｇ１５７２Ａ）进行蛋白质二级结构分析发现，５个突变位点会导致
α－螺旋、无规则卷曲、扩展链的比例发生改变，进一步分析蛋
白质三级结构发现错义导致蛋白质三级结构的改变，对ＦＳＨＲ
基因功能是否造成影响还需要进一步的试验研究。

　　本试验为高山美利奴羊、青海细毛羊、中国美利奴羊、敖
汉细毛羊的ＦＳＨＲ基因多态性与多胎性相关性的研究提供了
参考，后续试验研究将进一步分析试验结果中的各品种

ＦＳＨＲ基因ＳＮＰｓ位点与绵羊多胎性状相关性，研究 ＦＳＨＲ基
因多态性对绵羊产羔数的影响。
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