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　　摘要：筛选贵州白山羊ＦＨＬ３基因单核苷酸变异位点（ＳＮＰｓ），并分析基因多态性与生长性状的关联性，为培育贵
州白山羊优良品系提供参考依据，也为进一步研究 ＦＨＬ３基因生物学功能奠定基础。通过混合池测序对１１６只不同
地区贵州白山羊ＦＨＬ３基因进行ＳＮＰｓ鉴定，以１８８只贵州白山羊进行关联性分析。采用 ＰｏｐＧｅｎｅ３２．０软件计算等位
基因频率、基因型频率、遗传纯合度（Ｈｏ）、期望杂合度（Ｈｅ）、有效等位基因数（Ｎｅ），应用 ＰＩＣ软件计算群体多态性信

息含量（ＰＩＣ），以卡方（χ２）检验分析基因Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态；应用 ＭＩＮＴＡＢ软件中的一般线性混合效应模型
分析核苷酸变异与生长性状关联性。结果表明，贵州白山羊ＦＨＬ３基因的６个检测区域中，仅在Ｐ３区域检测到１个核

苷酸变异位点 ｇ．２１５Ｃ／Ｔ，且该位点的 Ｈｏ低于 Ｈｅ，ＰＩＣ检测为中度多态，χ
２检验结果表明，该位点偏离 Ｈａｒｄｙ－

Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态（Ｐ＜０．０５）。关联分析结果表明，贵州白山羊ＦＨＬ３基因ｇ．２１５Ｃ／Ｔ位点变异构成的不同等位基因
和基因型在体高、体长和胸围方面表现出显著差异性（Ｐ＜０．０５），存在等位基因 Ｃ的群体和 ＣＣ基因型群体具有更高
的生长优势。贵州白山羊ＦＨＬ３基因具有一定的多态性，且ｇ．２１５Ｃ／Ｔ位点变异与体高、体长和胸围具有显著相关性，
可作为培育贵州白山羊优良品系的候选基因分子标记。
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　　ＬＩＭ是３种转录因子Ｌｉｎ－１１、Ｌｓｌ－１和 Ｍｅｃ－
３的缩写，是一类富含特征性氨基酸保守序列的蛋
白超家族，该家族基因中含有一类介导转录因子、

信号通路蛋白及细胞骨架相关蛋白之间相互作用

的一个重要区域，是 ＬＩＭ蛋白与其他蛋白互作调节
胚胎发育、细胞分化和细胞骨架形成等重要生物学

功能的结构基础［１－３］。４个半ＬＩＭ结构域蛋白３基
因（ＦＨＬ３）属于ＦＨＬ（ＦｏｕｒａｎｄａｈａｌｆＬＩＭｄｏｍａｉｎ）基
因家族，该家族共有 ５个成员，即 ＦＨＬ１、ＦＨＬ２、
ＦＨＬ３、ＦＨＬ４、ＦＨＬ５／ＡＣＴ［４］。ＦＨＬ３基因的 ｃＤＮＡ序
列全长为８４３ｂｐ，共编码２８１个氨基酸，相对分子质

量为３１１８１．９２ｋｕ，ＦＨＬ３基因位于人１号染色体短
臂的末端，包含６个外显子和５个内含子［５］。ＦＨＬ
家族在不同组织中存在表达特异性，如 ＦＨＬ１在骨
骼肌中表达水平最高，并参与肌球蛋白丝的合成以

及肌小结的排列，ＦＨＬ２在心脏中表达量最高，但在
骨骼肌中微表达，ＦＨＬ４和ＦＨＬ５目前仅在睾丸组织
中发现具有一定表达量［６］。较长时间，学者将研究

目标主要集中于ＦＨＬ１和 ＦＨＬ２基因上，对 ＦＨＬ３基
因的研究较少。有研究发现，ＦＨＬ３也主要在骨骼
肌中表达，但在心肌中表达匮乏［７］。ＦＨＬ３蛋白可
通过和肌动蛋白（ａｃｔｉｎ）结合负向调控肌动蛋白成
束，且在迁移的成肌细胞中，过表达 ＦＨＬ３可增加并
诱导应力纤维解聚［８］。Ｈａｎ等研究发现，ＦＨＬ３是卫
星细胞向成肌细胞肌管分化和融合的负调控因子，

Ｃｏｔｔｌｅ等研究也发现，ＦＨＬ３可负向调控肌肉发育、
损害ＭＹＯＤ基因的转录活性，从而抑制肌细胞分化
过程［９－１０］。Ｚｈａｎｇ等研究也发现，在生肌过程中
ＦＨＬ３蛋白能与ＣＲＥＢ蛋白互作形成复合体，通过介
导ＣＲＥＢ基因的转录促进 ＭｙＨＣⅡ α的表达，进而
抑制 ＭｙｏＤ基因的转录活性［１１］。以上研究表明，

ＦＨＬ３是调节骨骼肌分化、生成及细胞结构的重要
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调控基因。

在畜牧生产中，研究发现猪 ＦＨＬ３基因在第 ２
外显子处第３１３碱基处存在１个Ａ／Ｇ错意突变，且
该突变与猪的肉质性状和眼肌面积具有显著相

关［１２－１３］。亦有研究表明，ＦＨＬ３基因表达量与猪肉
的肉质评价指标具有一定关联性，如猪肉的肌肉色

泽、吸水力、ｐＨ值、肌肉嫩度、肌内脂肪含量
等［１４－１５］。在羊中，张鑫通过转录组测序发现，ＦＨＬ３
基因是影响寒泊羊肉品质和产肉量的重要候选基

因［１６］。课题组前期通过转录组测序也发现，ＦＨＬ３
基因是影响贵州白山羊生长和产肉量的重要候选

基因［１７］。但目前，在畜牧生产中关于 ＦＨＬ３基因变
异与生产性状关联分析的研究极少，山羊中更鲜见

研究报道，鉴于 ＦＨＬ３基因是动物生产性状关联的
重要候选基因，因此，本研究拟分析 ＦＨＬ３基因的核
苷酸变异及其与贵州白山羊生长性状的关联性，以

期能够筛选出可用于指导贵州白山羊生长性状遗

传改良的分子标记位点。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验于２０２２年２—６月在铜仁学院贵州省梵净

山地区生物多样性保护与利用重点实验室完成。

课题组２０２１年６月至２０２２年２月收集贵州白山羊
试验数据，其中，贵州省铜仁市德江县２家养殖合作
社３６只、沿河县２家养殖合作社４２只、遵义市务川
县３家养殖合作社３８只，共１１６只白山羊血液用于

多态性检测，以铜仁市沿河县、遵义市务川县２家养
殖合作社的１８８只贵州白山羊（２周岁龄及以上）作
为研究对象用于生长性状关联分析。所有山羊颈

静脉采血约５．０ｍＬ，－２０℃保存备用。用于测定生
长性状的所有羊在禁食２４ｈ后，测定个体的生长性
状数据，包括体质量、体高、体长、胸围。采用试剂

盒提取（北京天根生化科技有限公司）ＤＮＡ，所有
ＤＮＡ－２０℃保存备用。其中，用于多态性检测的
１１６个样本ＤＮＡ用ＴＥ调整至相同浓度，每管 ＤＮＡ
取５μＬ制成混合ＤＮＡ，以备后续 ＰＣＲ混合池测序
筛选核苷酸变异位点。

１．２　引物的设计与ＰＣＲ扩增
根据ＧｅｎＢａｎｋ山羊的ＦＨＬ３基因序列（登录号：

ＮＣ＿０３０８１０．１），采用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０软件设计６
对引物，包括ＦＨＬ３基因的５′ＵＴＲ区，外显子区、内
含子区和３′ＵＴＲ区，引物位置详见图１，不同引物序
列信息见表１，引物由上海生工生物工程股份有限
公司合成。ＰＣＲ反应体系为２５．０μＬ，其中，ＤＮＡ模
板１．０μＬ，上下游引物各１．２５μＬ，２ＭａｓｔｅｒＭｉｘ试
剂１２．５μＬ，灭菌超纯水９．０μＬ。ＰＣＲ扩增程序：９４
℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，退火３０ｓ（各引物
退火温度见表１），７２℃延伸６０ｓ，３７个循环；最后
延伸１０ｍｉｎ。待反应结束后，４℃冰箱保存。ＰＣＲ
产物上样于１．５％的琼脂糖凝胶，１２０Ｖ电压条件下
电泳１５ｍｉｎ，在凝胶成像分析系统下观察试验结果。
将目的条带清晰的 ＰＣＲ产物样品纯化后送至上海
生工生物工程有限公司测序。

表１　ＦＨＬ３基因扩增引物信息

引物 引物序列（５′→３′）
退火温度

（℃）
片段长度

（ｂｐ）

Ｐ１ Ｆ：ＣＴＣＴＴＣＡＧＴＴＴＣＣＣＣＡＧＣＡＧ；Ｒ：ＡＡＧＧＧＡＧＣＣＣＧＴＣＴＴＧＴＡＴＴ ６０ ５６５

Ｐ２ Ｆ：ＣＣＡＣＧＣＣＣＡＴＴＧＣＣＴＡＴＴ；Ｒ：ＣＴＴＣＴＡＣＴＧＣＣＣＣＴＣＧＴＴＣＣＣＡＴＣＴ ５９ ７５０

Ｐ３ Ｆ：ＴＴＣＡＧＴＧＧＣＴＣＣＣＡＣＴＣＴＣＴ；Ｒ：ＣＴＣＴＣＡＴＣＧＧＣＴＣＣＴＧＡＣＴＣ ６１ ６８１

Ｐ４ Ｆ：ＴＧＣＣＴＣＴＡＡＣＡＧＧＧＣＴＣＡＣＴ；Ｒ：ＣＡＡＡＡＡＧＣＡＡＡＣＡＧＧＣＡＣＡＡ ６０ ６３２

Ｐ５ Ｆ：ＡＡＴＡＡＣＧＣＡＴＴＴＧＧＣＡＣＡＣＡ；Ｒ：ＡＴＡＧＣＡＧＧＧＣＡＣＧＣＡＧＴＡＧＴ ６１ ７１５

Ｐ６ Ｆ：ＧＡＧＡＡＴＧＣＣＴＧＧＴＣＴＧＣＡＣＴ；Ｒ：ＴＴＧＡＧＧＡＧＧＧＧＡＴＴＴＧＡＡＴＧ ６１ ６１２

１．３　数据统计及分析
利用Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ中的 ＭｅｇＡｌｉｇｎ程序进行序列比

对并判定基因型；利用ＰｏｐＧｅｎｅ３２．０计算等位基因
频率、基因型频率、遗传纯合度（Ｈｏ）、期望杂合度
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（Ｈｅ）、有效等位基因数（Ｎｅ），平衡χ
２检验；利用ＰＩＣ

软件 计 算 群 体 多 态 信 息 含 量 （ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）。应用 ＭＩＮＴＡＢ（Ｖｅｒｓｉｏｎ
１６，ＭｉｎｉｔａｂＩｎｃ．，Ｐｅｎｎｓｙｌａｖａｎｉａ）一般线性混合效应
模型（ＧｅｎｅｒａｌＬｉｎｅｒＭｉｘｅｄ－ｅｆｆｅｃｔＭｏｄｅｌｓ，ＧＬＭＭｓ）
评估特定等位基因的存在／缺失、基因型是否对贵
州白山羊生长性状存在影响。

对某一特定基因性状进行存在、缺失分析模型

中，等位基因或基因型、性别、年龄为固定因素，遵

从下列模型进行最小二乘方差分析：

Ｙｉｊｍｎ＝μ＋Ｇｉ＋Ｃｊ＋Ｆｍ＋Ｘｎ＋ｅｉｊｍｎ。
其中，Ｙ为相应性状，μ为群体均值，Ｇｉ为年龄效应，

Ｃｊ为性别效应，Ｆｍ为基因型、等位基因效应，Ｘｎ为
因素间互作效应，ｅｉｊｋｎｍ为随机误差。所有结果均采
用“平均值±标准误”表示。

２　结果与分析

２．１　贵州白山羊ＦＨＬ３基因核苷酸变异分析
以贵州白山羊混合ＤＮＡ为模板扩增６段ＦＨＬ３

基因片段，由测序结果（图２）可知，引物 Ｐ１、Ｐ２、Ｐ４、
Ｐ５和Ｐ６扩增目的片段基因中未发现核苷酸变异位
点，但在 Ｐ３引物扩增片段中发现 １处变异，为
ｇ．２１５Ｃ／Ｔ突变。

２．２　贵州白山羊ＦＨＬ３基因多态性分析
对１８８份贵州白山羊进行多态性分析，结果

（表２）表明，ＦＨＬ３基因 Ｐ３片段中 ｇ．２１５处存在１
处核苷酸变异位点，形成等位基因Ｔ和Ｃ，其频率分
别为４７．０７％、５２．９３％；构成 ３种基因型，分别是

ＴＴ、ＣＴ、ＣＣ，其 频 率 分 别 ２１．２８％、５１．６０％、
２７１３％；多态信息含量表明，该位点杂合度高于纯
合度，且属于中度多态（０．２５＜ＰＩＣ＜０．５），χ２检验
结果表明，该位点处于 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ不平衡状
态（Ｐ＜０．０５）。

表２　贵州白山羊ＦＨＬ３基因遗传特征

基因型
基因型频率

（％） 等位基因
等位基因频率

（％）
Ｎｅ Ｈｅ Ｈｏ χ２ ＰＩＣ

ＴＴ ２１．２８ Ｔ ４７．０７ １．９２４ ０．５６０ ０．４４０ ５．１４（Ｐ＝０．０２３） ０．３７

ＣＴ ５１．６０ Ｃ ５２．９３

ＣＣ ２７．１３

２．３　山羊ＦＨＬ３基因变异与生长性状关联性分析
在ＦＨＬ３基因Ｐ３片段上鉴定出的２个等位基

因Ｃ和 Ｔ，两者频率均 ＞５％，可用于生长性状关联
分析。等位基因存在与缺失分析结果（表３）表明，
等位基因对成年白山羊体质量影响不显著（Ｐ＞
００５），而对白山羊体高、体长和胸围均有显著影响
（Ｐ＜００５），且存在等位 Ｃ的群体生长性状均显著
高于缺失群体；基因型关联分析结果（表 ４）表明，
ＣＣ基因型的群体在体高、体长和胸围３个生长性状

中均显著高于 ＴＴ型群体，因此等位基因 Ｃ可作为
贵州白山羊生长性状的优势标记基因。

３　讨论

贵州白山羊是著名的地方白山羊品种之一，是

贵州当前群体数目最大的山羊品种，是发展贵州畜

牧业的重要种质资源。但存在个体小、生长速度

慢、饲料转化率低缺点，严重限制了白山羊产业的

发展，因此，本研究以前期转录组测序筛选出与贵
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表３　ＦＨＬ３基因Ｐ３区等位基因对贵州白山羊生长性状关联分析

性状 等位基因
存在 缺失

数据 数量（只） 数据 数量（只）
Ｐ值

体质量（ｋｇ） Ｔ ２９．２６±０．６３ １３７ ２８．５５±１．０３ ５１ ０．５５
Ｃ ２９．０５±０．１３ １４８ ２９．１５±０．６０ ４０ ０．９４

体高（ｃｍ） Ｔ ５４．９９±０．４３ １３７ ６３．７９±０．６６ ５１ ＜０．０１

Ｃ ５９．３９±０．５３ １４８ ５０．５４±１．０６ ４０ ＜０．０１
体长（ｃｍ） Ｔ ４９．６３±０．５８ １３７ ５８．３３±０．６９ ５１ ＜０．０１

Ｃ ５４．５４±０．６７ １４８ ４５．７３±１．５６ ４０ ＜０．０１
胸围（ｃｍ） Ｔ ６９．４６±０．３８ １３７ ７８．７６±０．６３ ５１ ＜０．０１

Ｃ ７３．３６±０．４３ １４８ ６３．３９±１．０８ ４０ ＜０．０１

表４　ＦＨＬ３基因Ｐ３区基因型对贵州白山羊生长性状关联分析

性状 基因型
数量

（只）
平均值±标准差 Ｐ值

体质量（ｋｇ） ＴＴ ４０ ２９．１５±１．１６ ０．８３

ＣＴ ９７ ２９．３１±０．７５

ＣＣ ５１ ２８．５５±１．０３

体高（ｃｍ） ＴＴ ４０ ５０．４３±０．６７Ａ ＜０．０１

ＣＴ ９７ ５６．６８±０．４１Ｂ

ＣＣ ５１ ６４．１７±０．５２Ｃ

体长（ｃｍ） ＴＴ ４０ ４５．７１±０．８６Ａ ＜０．０１

ＣＴ ９７ ５０．９９±０．５２Ｂ

ＣＣ ５１ ５８．２７±０．５３Ｃ

胸围（ｃｍ） ＴＴ ４０ ６２．２７±０．７４Ａ ＜０．０１

ＣＴ ９７ ７０．９２±０．３３Ｂ

ＣＣ ５１ ７９．５５±０．５０Ｃ

　　注：同一性状同一列中不同大写字母代表差异显著（Ｐ＜００５）。

州白山羊生长相关候选基因 ＦＨＬ３为研究对象，分
析其遗传变异及对贵州白山羊生长性能的影响。

目前，已有部分学者对ＦＨＬ３进行了一定的研究，如
Ｃｏｔｔｌｅ等研究表明，ＦＨＬ３基因在骨骼肌中表达最为
显著［１０］。李文涛采用转基因小鼠模型研究发现，

ＦＨＬ３基因对不同肌纤维类型形成的存在一定影
响［１８］。许海洋对转 ＦＨＬ３基因小鼠骨骼肌进行分
析，结果表明高度表达 ＦＨＬ３基因能够促进肌肉量
增多，且ＦＨＬ３基因可能对肌肉损伤修复、肌萎缩造
成的肌肉消瘦起到一定的修复作用［１９］。Ｍｅｅｓｏｎ等研
究发现，ＦＨＬ３能够协助性调节肌原细胞群和骨骼肌
再生，且发现ＦＨＬ３和ＳＯＸ１５在调节肌肉的数量和骨
骼肌的再生中共同发挥作用［２０］。从已有研究来看，

ＦＨＬ３能与其他基因互作参与肌细胞的分化调节、骨
骼肌的形成等相应的生物学过程，而骨骼肌是影响动

物生长性状的一个重要因素，因此本研究针对ＦＨＬ３
基因变异对山羊生长性状的影响具有理论支持。

本研究采用ＰＣＲ扩增直接测序法，在不同群体

白山羊中筛选 ＦＨＬ３基因变异位点，在所选取的 ６
个目的片段中仅发现１个变异位点，且该位点 ＰＩＣ
为中度多态水平，表明该基因在群体内的多态水平

具有进一步提升的空间。家畜的遗传多态性是长

期选择与进化的结果，丰富的多态性有利于进化的

多向性，是人工选择和育种的基因基础。已有研究

表明，贵州白山羊在多种与生长相关的基因中均有

不同程度的多态性，表明贵州白山羊具有很好的选

育潜能［２１－２４］。χ２ 检验结果表明，该位点处于
Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ不平衡状态，这可能是群体在养殖
过程中，自然或人工选择导致的结果。而贵州白山

羊在养殖过程中自繁自育情况较严重，这也是可能

是导致群体多态性不高，变异位点处于偏离

Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态的一个原因。
在家畜生产中，有关 ＦＨＬ３基因的研究报道较

少，仅有报道主要针对猪的生产性状。Ｚｕｏ等研究
发现，猪ＦＨＬ３基因第２外显子上存在的 Ａ／Ｇ突变
对眼肌面积和肉质性状具有重要影响［１２－１３］。亦有

研究发现ＦＨＬ３基因与猪肉的色泽、吸水力、嫩度、
肌内脂肪含量等性状具有一定影响［１４－１５］。但目前

在山羊中未见相关报道，笔者所在研究团队前期对

不同体质量的贵州白山羊进行转录组测序分析发

现，ＦＨＬ３基因是影响山羊生长的重要候选基因。
本研究发现，ＦＨＬ３基因 ｇ．２１５Ｃ／Ｔ突变白山羊体
高、体长和胸围均有显著影响，但未发现与体质量

具有显著相关。研究发现，胸围是影响山羊体质量

的直接因素，体高、体长是影响山羊体质量的间接

因素［２５］。本研究中发现，ＦＨＬ３基因核苷酸变异对
胸围、体高和体长均有显著影响，但却对体质量影

响差异不显著，在生产实际中，体尺和胸围性状通

常与群体体质量呈正相关，而在本研究中发现，

ＦＨＬ３基因变异与体质量相关性不显著，但在不同
基因型分析中发现，ＣＴ型群体的体质量值最高，因
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此推测，等位基因 Ｃ和 Ｔ可能在体质量上存在互作
影响，杂合型群体的体质量较纯合型高。另外本研究

选取研究对象均为成年个体，体尺指标在后续养殖过

程中变化不大，贵州牧区的白山羊养殖主要以半舍饲

为主，且白山羊的生长速度较为缓慢，本研究结果表

明，ＦＨＬ３基因变异对体质量影响不显著，可能是观测
群体育肥效应还未达期望值，表明后期养殖群体还具

有很好的育肥增质量空间。但在 ＦＨＬ３基因不同基
因型关联分析中发现，基因型ＣＣ的群体在体高、体
长和胸围３个体尺性状中均显著高于ＴＴ型群体，因
此ＦＨＬ３基因可作为贵州白山羊生长性状的遗传标
记基因，值得进一步扩大样本进行深入研究。

４　结论

本研究在不同地区贵州白山羊 ＦＨＬ３基因中６
个不同区域发现，１个核苷酸变异位点 ｇ．２１５Ｃ／Ｔ，
且该变异位点与贵州白山羊的体高、体长和胸围生

长特征显著相关，存在等位基因 Ｃ的群体和 ＣＣ基
因型群体具有更好的生长优势。
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［１３］ＺｕｏＢ，ＸｉｏｎｇＹＺ，ＹａｎｇＨ，ｅｔａｌ．Ｆｕｌｌ－ｌｅｎｇｔｈｃＤＮＡ，ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｐａｔｔｅｒｎａｎｄａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＰｏｒｃｉｎｅＦＨＬ３ｇｅｎｅ［Ｊ］．

Ａｓｉａｎ－ＡｕｓｔｒａｌａｓｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００７，２０（１０）：

１４７３－１４７７．

［１４］ＤａｍｏｎＭ，ＤｅｎｉｅｕｌＫ，ＶｉｎｃｅｎｔＡ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎ

ｍｕｓｃｌｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎａｎｄｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｓｅｎｓｏｒｙｍｅａｔ

ｔｒａｉｔｓｈｉｇｈｌｉｇｈｔｎｅｗｂｉｏｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｐｏｒｋｑｕａｌｉｔｙａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ［Ｊ］．

ＭｅａｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１３，９５（３）：７４４－７５４．

［１５］ＲｏｈｒｅｒＧＡ，ＮｏｎｎｅｍａｎＤＪ，ＭｉｌｌｅｒＲＫ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｏｆｓｉｎｇｌｅ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ（ＳＮＰ）ｍａｒｋｅｒｓｉｎｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓａｎｄ

ＱＴＬｒｅｇｉｏｎｓｗｉｔｈｐｏｒｋｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｉｎｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｐｉｇｓ［Ｊ］．Ｍｅａｔ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１２，９２（４）：５１１－５１８．

［１６］张　鑫．基于ＲＮＡ－Ｓｅｑ技术筛选寒泊羊肌肉生长发育相关基

因的研究［Ｄ］．邯郸：河北工程大学，２０２０：３９－４１．

［１７］安清明，王　星，吴震洋，等．基于转录组挖掘不同性别贵州白

山羊肌肉生长发育的关键基因及 ＰＩ３Ｋ／ＡＴＫ信号通路分析

［Ｊ］．华北农学报，２０２２，３７（３）：２１３－２２２．

［１８］李文涛．利用转基因小鼠模型研究ＦＨＬ３基因对不同肌纤维类

型形成的影响［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１６：４３－４６．

［１９］许海洋．ＦＨＬ３基因调控肌肉生长和肌纤维类型转化的功能研

究［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１８：５６－６２．

［２０］ＭｅｅｓｏｎＡＰ，ＳｈｉＸＺ，ＡｌｅｘａｎｄｅｒＭ Ｓ，ｅｔａｌ．Ｓｏｘ１５ａｎｄＦｈｌ３

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｌｙｃｏａｃｔｉｖａｔｅＦｏｘｋ１ａｎｄｒｅｇｕｌａｔｅｍｙｏｇｅｎｉｃｐｒｏｇｅｎｉｔｏｒ

ｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＴｈｅＥＭＢＯＪｏｕｒｎａｌ，２００７，２６（７）：１９０２－１９１２．

［２１］康建兵，罗卫星，王　锋，等．贵州白山羊 ＬＥＰＲ基因多态性

［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１５，３４（９）：１８７０－１８７４．

［２２］陈　志，罗卫星，刘若余，等．贵州白山羊ＧＦＩ１Ｂ基因多态性与生长

性状的相关性［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１３，３２（２）：１５９－１６４．

［２３］孙振梅，陈　祥，龙威海，等．贵州地方山羊 ＡＤＩＰＯＱ基因外显

子１和３多态性研究［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１５，３４

（３）：５００－５０５．

［２４］贾小姣，陈亚乐，王诗佳，等．９个山羊品种微卫星 ＤＮＡ遗传多

样性分析［Ｊ］．安徽农业大学学报，２０１９，４６（５）：７７９－７８４．

［２５］易　爽，刘宏涛，张文涛，等．放牧务川白山羊羔羊生产性能相

关性研究［Ｊ］．湖北畜牧兽医，２０２１，４２（１１）：１１－１３．
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