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　　摘要：为了解小尾寒羊的生长和发育的遗传机制，为小尾寒羊的品种选育做基础，本研究对 ＧＨＲ和 ＧＨＲＨＲ基因
的多态性进行检测，并将其多态性与生长性状进行了关联分析。试验利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术，检测 ＧＨＲ和 ＧＨＲＨＲ基
因在小尾寒羊群体的多态性，利用ＳＰＳＳ软件分析ＧＨＲＨ基因的多态性与生长性状之间的关联性。结果表明，在小尾
寒羊群体中检测到３种ＧＨＲ和ＧＨＲＨＲ基因基因型，即ＤＤ、ＩＩ、ＩＤ，ＧＨＲ基因和ＧＨＲＨＲ基因中ＩＩ的基因型频率分别为
０６２５０、０．６８７５，ＩＤ的基因型频率分别为０．３１３０、０．２５００，ＤＤ的基因型频率为０．０６３０、０．０６２５。ＧＨＲ基因个体中
ＤＤ基因型个体和ＩＤ基因型个体在宰后胴体质量、臀端高、尻长、颈长、胸深这５个性状中均表现出显著差异（Ｐ＜
００５）；ＤＤ基因型个体和Ⅱ基因型个体在宰前活体质量、宰后胴体质量、臀端高、尻长、颈长这５个性状中均表现出显
著差异（Ｐ＜０．０５）。ＧＨＲＨＲ基因中，ＤＤ基因型个体和ＩＤ基因型个体在宰前活体质量、宰后胴体质量、体高、体长、尻
高、颈长、腰角宽、腿臀围这８个性状中均表现出显著差异（Ｐ＜０．０５）；ＩＤ基因型个体与ＩＩ基因型个体在颈长和羊的宰
前活体质量这２个性状中表现出显著差异（Ｐ＜０．０５）；同样ＤＤ基因型个体同ＩＩ基因型个体在尻高、腿臀围这２个性
状中均表现出显著差异（Ｐ＜０．０５）。结果证明，ＧＨＲ和ＧＨＲＨＲ基因与小尾寒羊生长发育的相关性，可作为本土小尾
寒羊遗传杂交改良的重要功能候选基因。本研究为进一步研究小尾寒羊的遗传特性试验提供了理论依据，对于研究

小尾寒羊的遗传多样性改良和培育优良小尾寒羊品种具有重要意义。
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　　生长激素受体（ｇｒｏｗｔｈｈｏｒｍｏｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＧＨＲ）
基因和生长激素释放激素受体（ｇｒｏｗｔｈｈｏｒｍｏｎｅ
ｒｅｌｅａｓｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＧＨＲＨＲ）基因广泛存在
于各种哺乳动物中。它们均被认为是影响动物生

长发育的重要基因。动物的生长和发育是由许多

信号传导途径上的调控因子相互协同来执行的，动

物体内几乎所有的激素均直接或间接地参与机体

生长的调节，其中，最为关键的是下丘脑 －垂体 －
肌肉生长轴［１］。生长激素（ｇｒｏｗｔｈｈｏｒｍｏｎｅ，ＧＨ）是
由脑垂体前叶合成和分泌的蛋白质类激素，而 ＧＨ

发挥调控动物机体作用首先必须与靶细胞表面的

生长激素受体结合。由 ＧＨＲ介导将信号传递到细
胞内从而产生一系列的生理反应。ＧＨＲＨＲ响应生
长激素释放激素结合，导致储存在分泌颗粒中的生

长激素释放，刺激生长激素细胞中生长激素的产

生［２］。因此，组织中 ＧＨＲ基因和 ＧＨＲＨＲ基因碱基
序列的突变均可能影响 ＧＨ生理效应的正常发挥，
导致动物生长发育模式的变异，从而影响细胞的代

谢活动，最终影响动物的生产性能［３］。ＧＨＲ在 ＧＨ
发挥生理作用的过程中有着至关重要的作用，对

ＧＨ在细胞内的表达量有重要的影响，因此在动物
机体的新陈代谢、生长发育和机体免疫等方面均具

有极为重要的作用［４］。

ＩｎＤｅｌ（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ－ｄｅｌｅｔｉｏｎ）标记是指在等位基因
位点上一定数量的核苷酸插入或缺失一段相对短

的核苷酸序列而产生的长度多态性变异。ＩｎＤｅｌ具
有分布广泛、密度大、突变率低等优点，并且易于分

型，与复杂的 ＳＮＰ分型系统相比，ＩｎＤｅｌ分型简单快
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捷，利用ＰＣＲ及电泳平台即可方便简洁地进行。这
使ＩｎＤｅｌ成为了优秀的新一代分子标记，为家畜育
种工作提供了新方法［５］。它作为分子标记的一种，

可以较容易地通过生物信息学的方法获得。本试

验选择ＩｎＤｅｌ标记探究 ＧＨＲＨＲ基因和 ＧＨＲ基因对
小尾寒羊生长发育的影响。当前世界对于生长激

素受体相关基因的研究并不算少：北京油鸡的

ＧＨＲＨＲ基因的单核苷酸多态性（ＳＮＰ）ｇ．－１６５４Ａ＞
Ｇ对于不同周龄鸡体质量、初产蛋日龄及产蛋数均
有显著影响［６］；ＧＨＲ基因核苷酸多态性对泽西牛繁
殖、生产和产犊健康有影响，在 ＧＨＲ－Ｆ２７９Ｙ位点
上酪氨酸编码 Ａ突变取代苯丙氨酸编码 Ｔ等位基
因，会导致乳、脂肪和蛋白质产量下降等［７］。以上

研究证明了ＧＨＲＨＲ基因和ＧＨＲ基因对动物个体生
长发育的重要影响。但对于绵羊的 ＧＨＲＨＲ和 ＧＨＲ
基因的研究相对较少，所以本研究探讨绵羊品种小

尾寒羊ＧＨＲ和ＧＨＲＨＲ基因的多态性及其与生产性
状之间的相关关系，可为优良绵羊品种的培育选育

提供良好的数据支持，可根据需要以此来培育出可

适应我国不同地区、不同气候及不同饲养方式需求

的优良品种。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本研究采用的实验动物是２０２２年３月，采自辽

宁省沙地治理与利用研究所阜瑶牧业公司阜新市

种羊场养殖的小尾寒羊（ｎ＝３２），所有羊只均在相
同环境下饲养。对颈静脉采集的１０ｍＬ小尾寒羊血
液样本用自配４％枸橼酸钠抗凝剂（ＡＣＤ）处理并置
于冰盒中（血液与ＡＣＤ的体积比为５∶１），－２０℃
保存备用。

１．２　试验方法
１．２．１　生长性状指标测定　利用常规方法对小尾
寒羊的生长性状指标进行测定，测定的指标包括羊

的宰前活体质量、宰后胴体质量、体高、体长、胸宽、

胸围、管围、尻高、臀端高、前肢高、头长、尻长、颈

长、额宽、腰角宽、臀端宽、胸深、头深、腹围、腿臀

围、背高［８］。

１．２．２　基因组 ＤＮＡ提取　取出绵羊血样解冻后，
根据全血基因组 ＤＮＡ试剂盒（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公
司）说明书提取绵羊血液ＤＮＡ，采用ＮＤ２０００核酸浓
度测定仪（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司）检测ＤＮＡ的浓度
和纯度，并用１．０％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ的完

整性。根据 ＤＮＡ样品纯度和浓度将 ＤＮＡ稀释至
１００ｎｇ／μＬ，分装至ＥＰ管中，－２０℃保存备用。
１．２．３　引物设计　引物设计参照Ｗｕ等的论文，由
郑州鼎国生物技术有限公司合成［９］，引物序列信息

见表１。
表１　引物序列信息

引物名称
片段大小

（ｂｐ） 引物序列（５′→３′）
退火温度

（℃）

ＧＨＲ－Ｆ ７７＋２３ ＣＴＧＴＧＡＡＧＴＣＴＣＡＣＣＡＧＴＧＣ ５３．２

ＧＨＲ－Ｒ ＧＧＡＴＡＧＧＣＡＧＡＡＴＧＣＴＡＡＡＧ

ＧＨＲＨＲ－Ｆ １２９＋２１ ＡＡＣＣＣＣＴＧＴＣＴＣＡＧＴＴＴＣＴＣＣ ６８．５

ＧＨＲＨＲ－Ｒ ＧＡＴＣＴＣＡＧＴＣＣＴＣＡＣＣＴＣＣＡＡ

１．２．４　ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术　ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术是一种
用于检测ＤＮＡ序列变异的分子生物学方法。它通
过ＰＣＲ扩增目标 ＤＮＡ片段，然后将其经过单链构
象多态性（ＳＳＣＰ）电泳分离，使得具有不同突变的序
列在电泳中呈现出不同的迁移模式，从而实现对样

本ＤＮＡ序列变异的检测和分析。
１．２．５　ＰＣＲ扩增与凝胶电泳　ＧＨＲ和 ＧＨＲＨＲ基
因的 ＰＣＲ扩增体系均为１０．０μＬ：ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ
（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司）５．０μＬ，ＤＮＡ样品１．０μＬ，
上游引物０．８μＬ，下游引物０．８μＬ，ｄｄＨ２Ｏ２．４μＬ。
经过温度梯度筛选得到：ＧＨＲ基因最适的退火温度
为 ５３．２℃，ＧＨＲＨＲ基因最适的退火温度为
６８．５℃。分别使用其最适的退火温度进行 ＰＣＲ
扩增。

１．２．６　数据处理与分析　使用ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１９
软件对小尾寒羊 ＧＨＲ和 ＧＨＲＨＲ基因的基因型频
率、等位基因频率、χ２、Ｐ值等数据进行计算。使用
ＳＰＳＳ２６．０软件对小尾寒羊 ＧＨＲ和 ＧＨＲＨＲ基因多
态性与生长性状进行关联分析。

２　结果与分析

２．１　小尾寒羊ＧＨＲ和ＧＨＲＨＲ基因的电泳结果
由图１可知，在小尾寒羊群里检测到ＧＨＲ基因

有３种基因型，分别为ＩＩ、ＩＤ及ＤＤ。
由图 ２可知，在小尾寒羊群里检测到 ＧＨＲＨＲ

基因存在３种基因型，分别为ＩＩ、ＩＤ、ＤＤ。
２．２　群体遗传参数
　　由表２可知，ＧＨＲ基因中的ＩＩ的基因型频率最
高，为０．６２５０，ＤＤ基因型频率最低，仅有０．０６３０；
等位基因 Ｉ的频率较高，Ｄ的频率较低。ＧＨＲＨＲ基
因中ＤＤ基因型频率最低，为０．０６２５，ＩＤ基因型频
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率为０．２５００，ＩＩ基因型频率最高，为０．６８７５；等位
基因Ｄ频率较低，为０．１８７５，等位基因Ｉ频率较高，

为０．８１２５。小尾寒羊 ＧＨＲ基因和 ＧＨＲＨＲ基因均
不偏离哈代—温伯格平衡（Ｐ＞００５）。

表２　小尾寒羊ＧＨＲ和ＧＨＲＨＲ基因的基因型频率、等位基因频率以及遗传特征参数

位点
基因型频率 等位基因频率

ＩＩ ＩＤ ＤＤ Ｉ Ｄ
χ２ Ｐ值

ＧＨＲ ０．６２５０ ０．３１３０ ０．０６３０ ０．７８１０ ０．２１９０ ０．２３５０ ０．６２８０

ＧＨＲＨＲ ０．６８７５ ０．２５００ ０．０６２５ ０．１８７５ ０．８１２５ １．０３１０ ０．３１００

２．３　小尾寒羊ＧＨＲ基因与生长性状关联分析
由表３可知，基因型 ＤＤ小尾寒羊的宰前活体

质量和宰后胴体质量显著高于 ＩＩ基因型个体（Ｐ＜
００５）。基因型ＤＤ小尾寒羊的宰后胴体质量显著
高于ＩＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５）。３种基因型的小尾
寒羊的体高、体长、胸宽、胸围及管围差异均不显著

（Ｐ＞０．０５）。基因型 ＤＤ小尾寒羊的臀端高、颈长
显著高于ＩＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５），基因型 ＩＤ小
尾寒羊的尻长显著高于 ＤＤ基因型个体（Ｐ＜
００５）。基因型ＤＤ小尾寒羊的臀端高、颈长显著高
于ＩＩ基因型个体（Ｐ＜０．０５）。基因型 ＩＩ小尾寒羊
的尻长显著高于 ＤＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５）。３种
基因型的小尾寒羊的前肢高、头长及额宽差异均不

显著（Ｐ＞０．０５）。３种基因型小尾寒羊的腰角宽、
臀端宽、头深、腹围及背高差异均不显著（Ｐ＞
００５）。基因型ＩＤ小尾寒羊的胸深显著高于ＤＤ基
因型个体（Ｐ＜０．０５）。基因型ＤＤ和基因型ＩＩ的小
尾寒羊的胸深差异不显著（Ｐ＞０．０５），基因型ＩＤ和
基因型ＩＩ的小尾寒羊的胸深差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
２．４　ＧＨＲＨＲ基因与小尾寒羊生长性状的关联分析

由表４可知，小尾寒羊的 ＤＤ基因型个体宰前
活体质量、宰后胴体质量、体高和体长这４个性状中
显著高于ＩＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５），而在胸宽、胸

围和管围这３个性状中均表现出差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。ＤＤ基因型个体与 ＩＩ基因型个体在羊的宰
前活体质量、宰后胴体质量、体高、体长、胸宽、胸围

和管围这 ７个性状中均表现出差异不显著（Ｐ＞
００５）。ＩＩ基因型小尾寒羊的宰前活体质量显著高
于ＩＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５），而在宰后胴体质量、
体高、体长、胸宽、胸围和管围这６个性状中均表现
出差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
　　小尾寒羊ＤＤ基因型个体的尻高和颈长显著高
于ＩＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５），而这２种基因型个体
臀端高、前肢高、头长、尻长和额宽这５种性状均表
现出差异不显著（Ｐ＞０．０５）。ＩＩ基因型个体的颈长
显著高于ＩＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５），而尻高、前肢
高、额宽、臀端高、头长和尻长这６个性状均表现出
差异不显著（Ｐ＞０．０５）。ＤＤ基因型个体的尻高显著
高于ＩＩ基因型个体（Ｐ＜０．０５），而这２种基因型个体
臀端高、头长、额宽、尻长、前肢高和颈长这６种性状
均表现出差异不显著（Ｐ＞００５）。小尾寒羊 ＤＤ基
因型个体的腿臀围显著高于 ＩＤ基因型个体（Ｐ＜
００５），小尾寒羊 ＩＤ基因型个体的胸深显著高于
ＤＤ基因型个体（Ｐ＜０．０５），而这２种基因型个体在
背高、臀端宽、头深、腹围和腰角宽５种性状中均表
现出差异不显著（Ｐ＞０．０５）。ＩＤ基因型个体与ＩＩ基
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表
３　
Ｇ
Ｈ
Ｒ
基
因
的
３
种
基
因
型
和
小
尾
寒
羊
的
生
长
性
状
关
联
分
析
结
果

基
因
型

宰
前
活
体
质
量

（
ｋｇ
）

宰
后
胴
体
质
量

（
ｋｇ
）

体
高

（
ｃｍ
）

体
长

（
ｃｍ
）

胸
宽

（
ｃｍ
）

胸
围

（
ｃｍ
）

管
围

（
ｃｍ
）

尻
高

（
ｃｍ
）

臀
端
高

（
ｃｍ
）

前
肢
高

（
ｃｍ
）

头
长

（
ｃｍ
）

ＤＤ
５５
．０
００
±５
．０
００
ａ

２６
．２
５０
±０
．２
５０
ａ

６９
．０
００
±７
．０
００
ａ

７１
．５
００
±１
．５
００
ａ

３１
．５
００
±３
．５
００
ａ

９１
．５
００
±４
．５
００
ａ

９．
５０
０
±０
．５
００
ａ

７７
．０
００
±２
．０
００
ａ

７２
．０
００
±２
．０
００
ａ

２４
．０
００
±０
．０
００
ａ

２１
．５
００
±１
．５
００
ａ

ＩＤ
５２
．５
００
±２
．６
００
ａｂ

２３
．６
００
±１
．５
２５
ｂ

７０
．３
５０
±３
．２
２７
ａ

６８
．８
００
±２
．５
２５
ａ

２８
．３
００
±０
．９
３２
ａ

８９
．２
５０
±３
．５
９１
ａ
１０
．１
００
±０
．４
５８
ａ

６９
．１
５０
±５
．１
０４
ａ

６５
．９
００
±１
．８
１０
ｂ

２７
．０
００
±２
．５
２５
ａ

１９
．６
００
±０
．７
６３
ａ

ＩＩ
４８
．５
５０
±１
．５
１３
ｂ

２２
．０
２５
±０
．７
９８
ｂ

６６
．１
５０
±２
．３
１３
ａ

６７
．６
００
±１
．７
０７
ａ

２７
．３
００
±１
．２
７５
ａ

９１
．６
５０
±１
．９
０９
ａ

９．
５５
０
±０
．３
３６
ａ

７０
．０
００
±１
．７
３１
ａ

６６
．０
００
±２
．１
１６
ｂ

２５
．４
５０
±２
．４
８５
ａ

２０
．５
５０
±０
．７
６３
ａ

基
因
型

尻
长

（
ｃｍ
）

颈
长

（
ｃｍ
）

额
宽

（
ｃｍ
）

腰
角
宽

（
ｃｍ
）

臀
端
宽

（
ｃｍ
）

胸
深

（
ｃｍ
）

头
深

（
ｃｍ
）

腹
围

（
ｃｍ
）

腿
臀
围

（
ｃｍ
）

背
高

（
ｃｍ
）

ＤＤ
２０
．０
００
±
２．
００
０ｂ

５４
．０
００
±
１４
．０
００
ａ
１３
．５
００
±
０．
５０
０ａ

２７
．５
００
±
０．
５０
０ａ

２０
．０
００
±
０．
００
０ａ

３１
．０
００
±
１．
００
０ｂ

１７
．５
００
±
０．
５０
０ａ

１０
２．
５０
０
±
７．
５０
０ａ
１０
１．
５０
０
±
６．
５０
０ａ

７２
．５
００
±
２．
５０
０ａ

ＩＤ
２３
．１
００
±
０．
９３
６ａ

３０
．８
５０
±
３．
５８
９ｂ

１２
．６
５０
±
０．
７０
７ａ

２６
．９
００
±
３．
３２
１ａ

２０
．８
００
±
１．
１６
２ａ

３４
．３
００
±
１．
６８
０ａ

１６
．０
００
±
０．
８１
７ａ

９５
．６
００
±
５．
０８
２ａ

９２
．２
００
±
３．
０３
２ｂ

７２
．３
５０
±
２．
１５
５ａ

ＩＩ
２３
．６
５０
±
０．
９２
４ａ

３０
．０
００
±
２．
１６
９ｂ

１３
．１
００
±
０．
５１
８ａ

２８
．７
００
±
２．
７６
５ａ

２０
．０
００
±
０．
８３
７ａ

３３
．３
５０
±
０．
７９
９ａ
ｂ
１７
．５
７５
±
０．
７０
６ａ

９８
．０
５０
±
２．
１６
９ａ

９０
．９
００
±
２．
４７
３ｂ

７０
．７
５０
±
１．
５２
７ａ

　
　
注
：
同
栏
同
列
数
据
后
不
同
小
写
字
母
表
示
不
同
基
因
型
间
差
异
显
著
（
Ｐ
＜
０．
０５
）
。
下
表
同
。
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表
４　
Ｇ
Ｈ
ＲＨ
Ｒ
基
因
的
３
种
基
因
型
同
生
长
性
状
的
关
联
分
析
结
果

基
因
型

宰
前
活
体
质
量

（
ｋｇ
）

宰
后
胴
体
质
量

（
ｋｇ
）

体
高

（
ｃｍ
）

体
长

（
ｃｍ
）

胸
宽

（
ｃｍ
）

胸
围

（
ｃｍ
）

管
围

（
ｃｍ
）

尻
高

（
ｃｍ
）

臀
端
高

（
ｃｍ
）

前
肢
高

（
ｃｍ
）

头
长

（
ｃｍ
）

ＤＤ
５０
．０
００
±０
．０
００
ａ

２４
．５
００
±２
．０
００
ａ

７１
．５
００
±９
．５
００
ａ

７２
．０
００
±２
．０
００
ａ

２７
．５
００
±０
．５
００
ａ

８９
．０
００
±２
．０
００
ａ

１０
．５
００
±１
．５
００
ａ

７６
．５
００
±１
．５
００
ａ

６７
．０
００
±３
．０
００
ａ

２５
．０
００
±１
．０
００
ａ

２０
．５
００
±０
．５
００
ａ

ＩＤ
４６
．３
７５
±２
．０
０８
ｂ

２０
．５
００
±１
．２
６４
ｂ

６５
．２
５０
±３
．２
９４
ｂ

６４
．７
５０
±２
．９
５０
ｂ

２６
．２
５０
±２
．３
２０
ａ

８９
．０
００
±２
．８
０３
ａ

９．
００
０
±０
．３
７８
ａ

６９
．６
２５
±２
．２
３６
ｂ

６５
．２
５０
±３
．４
８９
ａ

２６
．５
００
±３
．３
７５
ａ

１９
．８
７５
±１
．１
２５
ａ

ＩＩ
５１
．５
９１
±１
．６
７５
ａ

２３
．４
５５
±０
．８
５７
ａｂ

６８
．１
５９
±２
．２
４１
ａｂ

６９
．１
３６
±１
．５
２８
ａｂ

２８
．５
００
±０
．９
５７
ａ

９１
．７
５０
±２
．１
４５
ａ

９．
９０
９
±０
．３
１５
ａ

６９
．７
９６
±２
．６
４２
ｂ

６６
．６
８２
±１
．７
１６
ａ

２５
．６
８２
±２
．２
３１
ａ

２０
．４
５５
±０
．６
８０
ａ

基
因
型

尻
长

（
ｃｍ
）

颈
长

（
ｃｍ
）

额
宽

（
ｃｍ
）

腰
角
宽

（
ｃｍ
）

臀
端
宽

（
ｃｍ
）

胸
深

（
ｃｍ
）

头
深

（
ｃｍ
）

腹
围

（
ｃｍ
）

腿
臀
围

（
ｃｍ
）

背
高

（
ｃｍ
）

ＤＤ
２３
．０
００
±
１．
００
０ａ

３２
．５
００
±
７．
５０
０ａ

１４
．５
００
±
０．
５０
０ａ

２５
．５
００
±
２．
５０
０ｂ

２１
．０
００
±
１．
００
０ａ

３４
．５
００
±
２．
５０
０ａ

１６
．０
００
±
１．
００
０ａ

９７
．０
００
±
２．
００
０ａ

１０
１．
５０
０
±
６．
５０
０ａ

７３
．０
００
±
３．
００
０ａ

ＩＤ
２２
．７
５０
±
１．
０８
２ａ

２８
．５
００
±
３．
８５
９ｂ

１２
．２
５０
±
０．
６２
０ａ

２９
．０
００
±
５．
４９
０ａ

１９
．５
００
±
１．
５９
２ａ

３３
．１
２５
±
１．
４６
９ａ

１６
．５
００
±
１．
２９
６ａ

９４
．２
５０
±
３．
２９
４ａ

９０
．５
００
±
４．
０４
９ｂ

６９
．３
７５
±
１．
８２
２ａ

ＩＩ
２３
．４
５５
±
０．
８８
９ａ

３２
．８
８６
±
２．
６８
８ａ

１３
．１
１４
±
０．
５０
５ａ

２７
．９
５５
±
２．
１８
２ａ
ｂ
２０
．４
５５
±
０．
７２
３ａ

３３
．５
４６
±
０．
９０
９ａ

１７
．３
８６
±
０．
５９
６ａ

９８
．８
１８
±
２．
７８
３ａ

９１
．６
３６
±
２．
２ ０
１ｂ

７１
．９
３２
±
１．
５３
５ａ
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因型个体在背高、头深、臀端高、腰角宽、腿臀围、胸

深和腹围 ７个性状中均表现出差异不显著（Ｐ＞
００５）。ＤＤ基因型个体的腿臀围显著高于 ＩＩ基因
型个体（Ｐ＜０．０５），而这２种基因型个体在臀端宽、
头深、背高、腹围、胸深和腰角宽这６种性状中均表
现出差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

３　讨论

３．１　ＧＨＲ基因是动物生长发育相关的重要功能候
选基因

ＧＨＲ基因最早是在１９７６年由 Ｔｓｕｓｈｉｍａ在兔的
肝脏细胞的细胞膜上发现的。近年来，所以关于

ＧＨＲ基因的研究不断丰富［１０］。Ｇｅｎｃｈｅｖａ等研究了
位于生长激素基因受体基因单核苷酸多态性对１０７
只断奶加利福尼亚种兔３５、７０、９０日龄生长期个体
体质量的影响，发现各基因型之间存在差异，研究

得出ＧＨＲ基因可能是加利福尼亚兔提高生长性能
的有用候选基因［１１］。Ｃｏｂａｎｏｇｌｕ等研究了生长激素
受体基因第１０外显子特定单核苷酸多态性（ＳＮＰ）
区域对土耳其饲养的泽西和荷斯坦奶牛产奶性状

的影响，发现ＧＨＲ基因可能是标记辅助选择方案的
潜在候选基因，以改善土耳其奶牛群体的牛奶性能

和相关性状［１２］。郑嘉辉等对 ＧＨＲ基因的突变情况
进行了研究，结果表明突变后的ＧＨＲ基因会影响芦
花鸡胫长、体质量发育［１３］。Ｓａｈｕ等将印度绵羊的
ＧＨＲ基因第１０个外显子ＳＮＰ位点与生长性状进行
了相关分析，发现ＧＨＲ基因对马德拉斯红羊出生、６
个月和９个月的体质量有显著影响［１４］。Ａｋｈａｔａｙｅｖａ
等分析表明，ＧＨＲ基因与公羊、母羊的生长性状显
著相关，包括体质量、身高、胸深、胸围、胸围、大炮

围、腹围和臀围这几种生长性状［１５］。本研究发现，

ＧＨＲ基因与小尾寒羊的宰后胴体质量、臀端高、尻
长、颈长、胸深这５个性状上存在显著关联性，其中，
ＤＤ基因型个体在宰后胴体质量、臀端高、颈长等性
状上高于ＩＤ、ＩＩ基因型个体，说明 Ｉ→Ｄ的转换在促
进小尾寒羊生长发育方面有重要影响作用。与

Ｇｅｎｃｈｅｖａ等的研究结果［１１－１４］一致。

３．２　ＧＨＲＨＲ基因是动物生长发育相关的重要功能
候选基因

ＧＨＲＨＲ基因在细胞增殖、生长激素合成与分泌
等方面发挥重要作用，目前关于该基因影响生长发

育的研究日趋增多。Ｊｏｈａｎｓｓｏｎ等研究表明，ＧＨＲＨＲ
基因可能是至今为止所发现的影响人类身高正常

变异的最重要基因之一，ＧＨＲＨＲ基因突变的患者会
表现出明显的矮小症［１６］。刘艳丽等将奶山羊

ＧＨＲＨＲ基因变异与其生长性状进行关联分析，研究
发现 ＧＨＲＨＲ基因 Ｐ３位点基因型与关中奶山羊的
体长、体高和胸围存在显著性关联；而在西农萨能

奶山羊群体中，ＧＨＲＨＲ基因多态性显著影响个体的
体高和体长生长性状，这些结果表明 ＧＨＲＨＲ基因
是影响奶山羊生长性状的候选基因［１７］。Ｌｉｕ等对北
京油鸡 ＧＨＲＨＲ基因多态性的研究结果表明，
ＧＨＲＨＲ基因多态性对７、９、１１、１３、１７周龄鸡体质量
和３２、３６、４０周龄鸡开产日龄及产蛋数有显著影响，
ＧＨＲＨＲ基因启动子区的３个 ＳＮＰ位点可作为潜在
的遗传标记用于改善鸡的生长和繁殖性状［６］。Ｚｈａｏ
等的研究结果表明，ＧＨＲＨＲ基因的６个 ＳＮＰｓ显著
影响中国大别山黄牛体高、臀高、胸围、臀宽等体型

性状，因此 ＧＨＲＨＲ基因可作为大别山黄牛育种的
分子标记［１８］。Ｗｕ等研究发现，ＧＨＲＨＲ基因多态性
显著影响兰州大尾羊群体的体质量，即ＧＨＲＨＲ的１
个分子标记可用于肉羊生长相关性状的标记辅助

选择［９］。上述研究均表明，ＧＨＲＨＲ基因可能对于动
物的生长发育有着重要的影响。本研究发现，

ＧＨＲＨＲ基因的不同基因型个体在宰前活体质量、宰
后胴体质量、体高、体长、尻高、颈长、腰角宽、腿臀

围等生长性状中均表现出显著差异，试验结果验证

了ＧＨＲＨＲ基因的多态性可影响小尾寒羊的生长发
育性状。

４　结论

ＧＨＲＨＲ基因和ＧＨＲ基因的不同基因型小尾寒
羊的生长性状存在显著差异。ＧＨＲ基因与小尾寒
羊的宰后胴体质量、臀端高、尻长、颈长、胸深这５个
性状上存在显著关联性，其中，ＤＤ基因型个体在宰
后胴体质量、臀端高、颈长等性状上高于 ＩＤ、ＩＩ基因
型个体。ＧＨＲＨＲ基因的不同基因型个体在宰前活
体质量、宰后胴体质量、体高、体长、尻高、颈长、腰

角宽、腿臀围等生长性状中均表现出显著差异。

ＧＨＲ和ＧＨＲＨＲ基因与小尾寒羊生长发育具有相关
性，可作为本土小尾寒羊遗传杂交改良的重要功能

候选基因。
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