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摘要：【目的】阐明微卫星座位 OarJL36 与小尾寒羊高繁殖力主效基因 FecB 之间的连锁关系，为绵羊高繁殖

力的标记辅助选择提供依据。【方法】分析与 FecB 基因最紧密连锁的微卫星座位 OarJL36 在高繁殖力绵羊品种（小

尾寒羊和湖羊）与低繁殖力绵羊品种（特克塞尔和多赛特）中的遗传多态性，探讨该微卫星与小尾寒羊 FecB 基因

的连锁不平衡关系。【结果】高繁殖力小尾寒羊和湖羊在骨形态发生蛋白受体 IB（bone morphogenetic protein 

receptor IB，BMPR-IB）基因编码序列第 746 位碱基处发生了与 Booroola Merino 绵羊相同的 FecB 突变（A746G），

低繁殖力特克塞尔和多赛特绵羊则未发生这种突变；小尾寒羊 BB、B+、++型频率分别为 0.500、0.386 和 0.114，

湖羊 BB、B+、++型频率分别为 0.800、0.200 和 0.000；微卫星座位 OarJL36 在 4 个绵羊品种 463 个个体中共检测

到 10 个等位基因和 31 种基因型，最小等位基因为 160 bp，最大等位基因为 200 bp；182 bp 等位基因在小尾寒

羊（n = 308）和湖羊（n = 60）中处于优势等位基因，频率分别为 0.696 和 0.925，在特克塞尔（n = 47）和多

赛特绵羊（n = 48）中的频率分别为 0.085 和 0.125，在 BB 型小尾寒羊（n = 154）和 BB 型湖羊（n = 48）中该

等位基因频率更高，分别为 0.916 和 0.938，而在++型小尾寒羊（n = 35）中的频率为 0.129；OarJL36 在小尾寒

羊、湖羊、特克塞尔、多赛特以及 BB、B+、++型小尾寒羊和 BB、B+型湖羊中的多态信息含量分别为 0.475、0.139、

0.661、0.768、0.152、0.588、0.843、0.115 和 0.212；连锁不平衡分析显示小尾寒羊 FecB 基因 B 等位基因与

OarJL36 微卫星座位 182 bp 等位基因之间存在较强的连锁关系，但仍有一定的重组（D′=0.614），而+等位基因与

OarJL36 微卫星座位上的 160、192、196、200 bp 等位基因完全连锁（D′=1.000）。【结论】OarJL36 微卫星座位 182 

bp 等位基因与小尾寒羊 FecB 基因 B 等位基因之间存在较强的连锁关系，是与小尾寒羊多羔主效基因紧密连锁的

一个遗传标记。 
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Abstract: 【Objective】 The objectives of the present study were to elucidate the linkage relationship between microsatellite 
locus OarJL36 and FecB gene of Small Tail Han sheep and to provide a scientific basis for marker-assisted selection for high 
prolificacy in sheep. 【Method】 Genetic polymorphisms of microsatellite locus OarJL36 which was the closest linked marker to the 
ovine prolificacy major gene FecB were detected in high fecundity sheep breeds (Small Tail Han and Hu sheep) and low fecundity 
sheep breeds (Texel and Dorset). The linkage disequilibrium between microsatellite locus OarJL36 and FecB gene of Small Tail Han 
sheep was also analyzed. 【Result】 There was a same FecB mutation (A746G) of BMPR-IB gene in both Small Tail Han and Hu 
sheep as that in Booroola Merino ewes. The same mutation did not exist in both Texel and Dorset sheep. The frequency of BB, B+ 
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and ++ genotype was 0.500, 0.386 and 0.114 in Small Tail Han sheep, and was 0.800, 0.200 and 0.000 in Hu sheep, respectively. Ten 
alleles and 31 genotypes were detected at OarJL36 in 463 individuals from four sheep breeds, in which 160 bp was the shortest allele 
and 200 bp was the longest allele. The 182 bp was the predominant allele in Small Tail Han (n=308) and Hu sheep (n=60), of which 
frequency was 0.696 and 0.925, but 0.085 and 0.125 in Texel (n=47) and Dorset (n=48). Especially, the 182 bp allele frequency was 
0.915 and 0.938 in BB genotype group from Small Tail Han and Hu sheep, but 0.129 in ++ genotype group from Small Tail Han 
sheep. The polymorphism information content (PIC) was 0.475, 0.139, 0.661, 0.768, 0.153, 0.588, 0.843, 0.116 and 0.212 in Small 
Tail Han, Hu, Texel, Dorset, BB group from Small Tail Han, B+ group from Small Tail Han, ++ group from Small Tail Han, BB 
group from Hu sheep, B+ group from Hu sheep, respectively. In Small Tail Han sheep, linkage analysis indicated that there were 
fervent linkage disequilibrium as well as certain recombination between 182 bp allele of microsatellite locus OarJL36 and B allele of 
FecB gene (D′=0.614) , and complete linkage between 160 bp,192 bp, 196 bp, 200 bp alleles of microsatellite OarJL36 and + allele 
of FecB gene (D′=1.000). 【Conclusion】 These results preliminarily showed that 182 bp allele of microsatellite locus OarJL36 is a 
genetic marker closely linked to B allele of the prolificacy major gene FecB in Small Tail Han sheep.  

Key words: sheep; prolificacy; FecB gene; OarJL36; linkage disequilibrium 
 

0  引言 

【研究意义】家畜产仔（羔）数是经济价值十分

巨大的数量性状。对绵羊产羔数的选择不仅受性别和

年龄的限制，而且绵羊产羔数是遗传力很低的数量性

状，其遗传力只有 0.1 左右[1-4]，难以用常规育种技术

改良产羔数性状。标记辅助选择能够通过影响选择的

时间、选择的强度以及准确性而极大提高这类低遗传

力性状的选择功效，而找到与这些数量性状基因座相

连锁的分子遗传标记，则是实现标记辅助选择的先决

条件。【前人研究进展】布鲁拉美利奴（Booroola 
Merino）绵羊携带高排卵数和高产羔数的一个常染色

体突变[5-6]。Booroola 基因是在绵羊中识别出的第一个

高繁殖力主效基因，已被绵羊和山羊遗传命名委员会

定名为 FecB（即 Fec=fecundity，B=Booroola）。高繁

殖力 FecB 基因定位到绵羊 6 号染色体上对应于人染

色体 4q22-23 的区间，骨形态发生蛋白受体 IB（bone 
morphogenetic protein receptor IB，BMPR-IB）基因位

于该区间[7]。Booroola 绵羊 BMPR-IB 基因高度保守的

胞内激酶信号区域发生了 A746G 突变，导致所编码的

249 位氨基酸由谷氨酰胺（Q）变成了精氨酸（R）。

研究表明该突变与 Booroola 母羊的高繁殖力密切相 
关[7-9]。FecBB即 BMPR-IB 基因的 746G 或 249R，FecB+

即 BMPR-IB 基因的 746A 或 249Q。2 个 FecBB拷贝的

携带者用 FecBB/FecBB表示，简记为 BB；1 个 FecBB

拷贝的携带者用 FecBB/FecB+表示，简记为 B+；非携

带者用 FecB+/FecB+表示，简记为++。FecB 基因效应

对排卵数是加性的，对产羔数是部分显性的。1 个

FecBB拷贝增加排卵数 1.3～1.6 枚，2 个 FecBB拷贝增

加 2.7～3.0 枚；携带 1 个 FecBB拷贝的母羊产羔数增

加 0.9～1.2 只，携带 2 个 FecBB拷贝的母羊产羔数增

加 1.1～1.7 只[5-6,10-11]。FecB 突变（A746G 或 Q249R）
存在于 Booroola Merino 绵羊（澳大利亚）[7-9]、Garole 
绵羊（印度）[12]、Javanese 绵羊（印度尼西亚）[12]、

小尾寒羊（中国）[13-19]和湖羊（中国）[14,16-17,20-22]中。

研究证明 OarJL36 是与 FecB 最紧密连锁的微卫星座

位[9]。目前 OarJL36 与 FecB 基因之间的连锁关系鲜有

报道。【本研究切入点】小尾寒羊和湖羊都具有常年

发情、性早熟和多羔特性，是中国独特的遗传资源，

山东小尾寒羊平均产活羔数 2.61 只，湖羊平均产活羔

数 2.29 只[23]。多赛特羊平均产活羔数 1.45 只，特克

塞尔羊平均产活羔数 1.41 只[24]。本研究以小尾寒羊、

湖羊、特克塞尔和多赛特为研究对象，分析 OarJL36
与 FecB 基因的连锁关系。【拟解决的关键问题】分

析 OarJL36 在不同绵羊品种以及同一品种不同 FecB
基因型中的遗传多态性，探讨该微卫星与 FecB 基因

的连锁关系，为绵羊高繁殖力的标记辅助选择提供依

据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

1.1.1  DNA 制备  308 只小尾寒羊母羊血样采自山东

省嘉祥县种羊场、北京市门头沟区种羊场、北京市昌

平区北京盛世富民清真食品有限责任公司、北京市顺

义区北京奥鑫牧业有限公司、北京市顺义区北京高特

牧业有限公司；60 只湖羊母羊血样采自浙江省余杭湖

羊场；48 只多赛特和 47 只特克塞尔母羊血样均采自

北京高特牧业有限公司。每只颈静脉采血 10 ml，柠

檬酸葡萄糖抗凝，－20℃冻存。用酚氯仿抽提法提   
取基因组 DNA，溶于 TE buffer（10 mmol·L-1Tris-HCl 
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（pH 8.0），1 mmol·L-1 EDTA（pH 8.0）），4℃保存。 
1.1.2  主要试剂  限制性内切酶 AvaⅡ、Taq DNA
聚合酶、dNTPs、pGEM-T Easy 载体、DNA 片段回收

纯化试剂盒、质粒提取纯化试剂盒等均购自北京天根

生物技术有限公司。 
1.2  试验方法 

1.2.1  FecB 基因的检测与分型  按照文献[19]，采用

PCR-RFLP 方法检测 FecB 基因型。 
1.2.2  微卫星分析  从NCBI的 STS数据库（UniSTS
登录号：279531）获得微卫星 OarJL36 的引物序列，

Forward ： 5′-GATCAAACAGGCAAAGTAAG-3′ ；
Reverse：5′-GAGTCTCCTACATTGGCAGG-3′。引物

由上海英骏生物技术有限公司合成。PCR 扩增体系为

25 µl，包括：5 µmol·L-1上下游引物各 1.0 µl；10×PCR
缓冲液 2.5 µl；200 µmol·L-1 dNTPs 2.5 µl；2.0 U·µl-1 Taq 
DNA 聚合酶 0.5 µl；50 ng·µl-1 DNA 模板 3.0 µl；20 
mmol·L-1 Mg2+ 1.5 µl，其余用超纯水补齐。PCR 扩    
增条件：95℃预变性 7 min；94℃变性 30 s，58℃退   
火 30 s，72℃延伸 15 s，共 32 个循环；最后 72℃延伸

10 min；4℃保存。产物用 1.5%琼脂糖凝胶电泳检   
测。 

取 PCR 产物 5 µl 经 12%聚丙烯酰胺凝胶电泳，

银染显色。DNA Marker标准对照物为 pBR322/MspⅠ。

显影后用凝胶成像系统 AlphaImagerTM 2200 and 1220 
Documentation and Analysis Systems（Alpha Innotech 
Corporation，San Leandro，CA，USA）对图片进行分

析，判断个体基因型，等位基因的大小根据克隆测序

确定。 
1.2.3  克隆测序  微卫星分析后取不同基因型个体

的 PCR 产物用 DNA 片段快速纯化回收试剂盒纯化，

回收后的 DNA 片段用 pGEM-T Easy 载体连接，并转

化大肠杆菌（Escherichia coli）TOP10 菌株，PCR 鉴

定后在 ABI3730 测序仪上测序，测序反应由北京诺赛

基因组研究中心有限公司完成。为消除测序误差，每

种基因型至少测序 3 次以保证序列的正确性。 
1.3  统计分析 

1.3.1  遗传参数的计算  微卫星标记呈等显性遗传，

基因型频率和等位基因频率及等位基因数（N）可根

据电泳图谱统计得到，多态信息含量（PIC）、遗传

杂合度（h）和有效等位基因数（E）是根据其等位基

因频率来计算的，公式如下： 
1
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其中 Pi和 Pj分别为第 i 个和第 j 个等位基因的频率，n
为等位基因数。 
1.3.2  连锁不平衡分析  用 Arlequin 3.1 软件分析

FecB 基因与 OarJL36 微卫星座位在小尾寒羊中的连

锁不平衡（linkage disequilibrium，LD）关系。标准化

的连锁不平衡系数 D′和相关系数 r2 的计算公式如   
下[25]： 

D  
D′= Dmax

其中，D=pij－pipj；当 D≥0 时，Dmax=min[pipj, (1－pi)(1
－pj)]；当 D＜0 时，Dmax=min[(1－pi) pj, pi (1－pj)]； 

D2  
r2= pi (1－pi) pj (1－pj) 

其中 pi表示 FecB 基因第 i 个等位基因的频率，pj表示

OarJL36 座位第 j 个等位基因的频率，pij 表示同时携

带 FecB 基因第 i 个等位基因和 OarJL36 座位第 j 个等

位基因的单倍型频率。D′的取值范围在－1～1 之间，

D′＝1 时，2 个位点之间没有重组发生，即 2 个位点处

于“完全连锁不平衡”（complete LD）；当 D′为 0.5～
1，表示 LD 程度较高；D′为负值，表明 2 位点处于连

锁不稳定状态或某种选择劣势。r2的取值范围在 0～1
之间，其数值表示 1 个位点可反映另 1 位点信息量的

程度，在某种程度上可看作 D′的补充，r2＝1 称为“完

全连锁不平衡”（perfect LD），这时只观察 1 个标记

即可提供另 1 个标记的全部信息；r2＞1/3，认为是“最

小的有用连锁不平衡”值。 

2  结果与分析 

2.1  FecB 基因的检测与分型 

对小尾寒羊、湖羊、特克塞尔和多赛特绵羊 FecB
基因型检测，计算不同绵羊品种的基因型频率和等位

基因频率，结果见表 1。小尾寒羊有 3 种基因型（BB、
B+和++），湖羊有 2 种基因型（BB 和 B+），特克

塞尔和多赛特绵羊都只有++型。高繁殖力小尾寒羊 B
等位基因频率为 0.693，+等位基因频率为 0.307；高

繁殖力湖羊 B 等位基因频率为 0.900，+等位基因频率

为 0.100；低繁殖力特克塞尔和多赛特绵羊品种 B 等

位基因频率均为 0，+等位基因频率均为 1。显示 FecB
基因 B 等位基因仅存在于小尾寒羊和湖羊这 2 个高繁

殖力品种中。 
2.2  微卫星 OarJL36 的 PCR 扩增 



2136                中  国  农  业  科  学    42 卷 

表 1  4 个绵羊品种 FecB 基因的等位基因频率和基因型频率 

Table 1  Allele and genotype frequencies of FecB gene in four sheep breeds 

等位基因频率 Allele frequency 基因型频率 Genotype frequency 品种 Breed 数量 
No. B + BB B+ ++ 

小尾寒羊 
Small Tail Han sheep 

308 0.693 0.307 0.500(154) 0.386(119) 0.114(35) 

湖羊 Hu sheep 60 0.900 0.100 0.800(48) 0.200(12) 0.000(0) 

特克塞尔 Texel sheep 47 0 1 0(0) 0(0) 1(47) 

多赛特羊 Dorset sheep 48 0 1 0(0) 0(0) 1(48) 

括号内的数字是基因型的个体数  The numbers in the brackets are the individuals that belong to the respective genotypes 

 
OarJL36 微卫星座位 PCR 扩增获得特异性产物，

片段长度在 160～200 bp 之间，无非特异性扩增条带，

可直接进行微卫星分析。扩增结果见图 1。 
 

 
 
1～5：微卫星座位 OarJL36 的 PCR 产物；M：600 bp DNA marker 
1-5: PCR products of microsatellite OarJL36; M: 600 bp DNA marker 

 

图 1  绵羊 OarJL36 微卫星座位的 PCR 产物 

Fig. 1  PCR products of microsatellite OarJL36 in sheep 

 
2.3  微卫星 OarJL36 的多态性分析 

绵羊 OarJL36 微卫星座位的主要基因型见图 2。 
电泳条带清晰，分型清楚，可用于基因型分析。微卫

星座位OarJL36 在 4 个绵羊品种中的扩增结果见表 2， 

 
 
1: 160 bp/160 bp; 2: 160 bp/182 bp; 3: 172 bp/182 bp; 4: 178 bp/182 bp; 5: 
178 bp/184 bp; 6: 180 bp/180 bp; 7: 180 bp/182 bp; 8: 182 bp/182 bp; 9: 
182 bp/184 bp; 10: 182 bp/186 bp; 11: 184 bp/184 bp;12: 200 bp/200 bp; M: 
pBR322/MspⅠ 

 

图 2  绵羊 OarJL36 微卫星座位的主要基因型 

Fig. 2  The main genotypes of microsatellite OarJL36 in 

sheep 
 
OarJL36 在这 4 个绵羊品种中的遗传参数见表 3。 

由表 2 可见，在小尾寒羊、湖羊、特克塞尔和多

赛特 4个绵羊品种 463个个体中共检测到 10个等位基

因和 31 种基因型，等位基因片段大小 160～200 bp。
其中在 308 只小尾寒羊中共检测到 10 个等位基因和 

 
表 2  微卫星座位 OarJL36 在 4 个绵羊品种中的扩增 

Table 2  Amplification of microsatellite OarJL36 in four sheep breeds 

品种 Breed 基因型(频率) Genotype (frequency) 等位基因 (频率) Allele (frequency) 

小尾寒羊 
Small Tail Han sheep 
(n = 308) 

160/160(0.003), 160/178(0.003), 160/180(0.003), 160/182(0.036), 160/184(0.010), 
172/172(0.010), 172/182(0.013), 172/184(0.006), 172/186(0.006), 178/178(0.003), 
178/182(0.063), 178/184(0.024), 178/192(0.003), 178/196(0.003), 180/180(0.013), 
180/182(0.140), 180/184(0.010), 180/192(0.003), 182/182(0.519), 182/184(0.088), 
182/186(0.013), 182/200(0.003), 184/184(0.016), 184/186(0.003), 184/196(0.003), 
200/200(0.003) 

160 bp(0.029), 172 bp(0.023), 178 bp(0.050), 
180 bp(0.091), 182 bp(0.696), 184 bp(0.089), 
186 bp(0.011), 192 bp(0.003), 196 bp(0.003), 
200 bp(0.005) 

湖羊 
Hu sheep (n = 60) 

172/182(0.033), 180/182(0.050), 182/182(0.850), 182/184(0.067) 172 bp(0.017), 180 bp(0.025), 182 bp(0.925), 
184 bp(0.033) 

特克塞尔 
Texel sheep (n = 47) 

178/180(0.170), 178/184(0.021), 178/186(0.021), 180/180(0.255), 180/184(0.043), 
180/186(0.149), 182/182(0.064), 182/184(0.043), 184/184(0.043), 186/186(0.191) 

178 bp(0.106), 180 bp(0.436), 182 bp(0.085), 
184 bp(0.096), 186 bp(0.277) 

多赛特 
Dorset sheep (n = 48) 

172/172(0.083), 172/180(0.042), 172/184(0.042), 172/186(0.083), 178/178(0.270), 
178/186(0.063), 180/180(0.021), 182/182(0.083), 182/184(0.042), 182/186(0.042), 
184/184(0.125), 184/186(0.021), 186/186(0.083) 

172 bp(0.167), 178 bp(0.302), 180 bp(0.042), 
182 bp(0.125), 184 bp(0.177), 186 bp(0.187) 



6 期              储明星等：绵羊微卫星 OarJL36 和 FecB 基因的多态及连锁分析 2137 

表 3  微卫星座位 OarJL36 在 4 个绵羊品种中的遗传参数 

Table 3  Genetic parameters of microsatellite OarJL36 in four 
sheep breeds 

遗传参数 Genetic parameter 品种 Breed 个体数 
No. PIC h N E 

小尾寒羊 
Small Tail Han sheep 

308 0.475 0.495 10 1.982

湖羊 Hu sheep 60 0.139 0.142 4 1.166

特克赛塞尔 Texel sheep 47 0.661 0.705 5 3.396

多赛特 Dorset sheep 48 0.768 0.797 6 4.931

 
26 种基因型，182 bp/182 bp 基因型频率最高为 0.519，
182 bp 等位基因频率最高为 0.696，其它等位基因频率

分布在 0.003 到 0.091 的范围内；在 60 只湖羊中共检

测到 4 个等位基因和 4 种基因型，182 bp/182 bp 基因

型频率最高为 0.850，182 bp 等位基因频率最高为

0.925，其余 3 个等位基因的频率分布在 0.017 到 0.033
的范围内；在 47 只特克塞尔绵羊中共检测到 5 个等位

基因和 10种基因型，180 bp/180 bp基因型频率（0.255）
略高于其它基因型，180 bp 等位基因频率最高为

0.436，其它等位基因频率分布在 0.085 到 0.277 的范

围内；在 48 只多赛特绵羊中共检测到 6 个等位基因和

13 种基因型，178 bp/178 bp 基因型频率（0.270）略高

于其它基因型，178 bp 等位基因频率最高为 0.302，其

它等位基因频率分布在 0.042 到 0.187 的范围内。结果

显示 OarJL36 座位 182 bp/182 bp 基因型和 182 bp 等

位基因在高繁殖力品种小尾寒羊和湖羊中均为优势基

因型和优势等位基因，而在低繁殖力品种特克塞尔和

多赛特中没有呈现出这种优势。 
由表 3 可见，该微卫星标记在低繁殖力的特克塞

尔和多赛特母羊中均为高度多态，在高繁殖力的小尾

寒羊和湖羊中分别表现为中度多态和低度多态。特克

塞尔和多赛特的有效等位基因数与实际等位基因数比

较接近，说明各等位基因在这 2 个低繁殖力品种中分

布较为均匀，而小尾寒羊和湖羊中有效等位基因数与

实际等位基因数差异较大，表明该座位等位基因在这

2 个品种中分布极不平衡。  
结合 FecB 基因分型结果，将小尾寒羊分为 BB、

B+和++型 3 个群体，将湖羊分为 BB 和 B+型 2 个群

体，表 4 为微卫星座位 OarJL36 在这几个群体中基因

型及等位基因的分布情况，表 5 为 OarJL36 在不同

FecB 基因型的小尾寒羊和湖羊群体中的遗传参数。 
由表 4 可见，在 154 只小尾寒羊 BB 型群体中，

 
表 4  微卫星座位 OarJL36 在不同 FecB 基因型小尾寒羊和湖羊中的扩增 

Table 4  Amplification of microsatellite OarJL36 in different genotypes of FecB in Small Tail Han and Hu sheep 

品种 
Breed 

FecB 基因型 
Genotype of FecB 

基因型(频率)  
Genotype (frequency) 

等位基因(频率)  
Allele (frequency) 

BB 
( n = 154) 

172/182(0.014), 172/184(0.006), 178/182(0.006), 180/182(0.032), 
182/182(0.838), 182/184(0.104) 

172 bp(0.010), 178 bp(0.003), 180 bp(0.016), 
182 bp(0.916), 184 bp(0.055) 

B+ 
(n = 119) 

160/182(0.076), 160/184(0.008), 172/172(0.017), 172/182(0.017), 
172/184(0.008), 178/182(0.143), 178/184(0.025), 180/182(0.311), 
180/184(0.017), 182/182(0.252), 182/184(0.084), 182/186(0.025), 
184/184(0.017) 

160 bp(0.042), 172 bp(0.029), 178 bp(0.084), 
180 bp(0.164), 182 bp(0.580), 184 bp(0.088), 
186 bp(0.013) 

小尾寒羊 
Small Tail Han 
sheep 

++ 
(n = 35) 

160/160(0.029), 160/178(0.029), 160/180(0.029), 160/182(0.056), 
160/184(0.056), 172/172(0.029), 172/186(0.056), 178/178(0.029), 
178/182(0.029), 178/184(0.112), 178/192(0.029), 178/196(0.029), 
180/180(0.112), 180/182(0.029), 180/184(0.029), 180/192(0.029), 
182/182(0.029), 182/184(0.029), 182/186(0.029), 182/200(0.029), 
184/184(0.086), 184/186(0.029), 184/196(0.029), 200/200(0.029) 

160 bp(0.114), 172 bp(0.057), 178 bp(0.143), 
180 bp(0.171), 182 bp(0.129), 184 bp(0.229), 
186 bp(0.057), 192 bp(0.029), 196 bp(0.029), 
200 bp(0.042) 

BB 
(n = 48) 

180/182(0.063), 182/182(0.875), 182/184(0.062) 180 bp(0.031), 182 bp(0.938), 184 bp(0.031) 湖羊 
Hu sheep 

B+ 
(n = 12) 

172/182(0.167), 182/182(0.750), 182/184(0.083) 172 bp(0.083), 182 bp(0.875), 184 bp(0.042) 

 
仅检测到6种基因型和5个等位基因，且182 bp/182 bp
基因型频率最高为 0.838，182 bp 的等位基因频率高达

0.916，说明该等位基因在该群体中是优势等位基因。

在 35 只++型群体中却检测到了 24 种基因型和 10 个

等位基因，各等位基因分布较均匀，频率分布在 0.029
到 0.229 范围内。在 48 只 BB 型湖羊中共检测到 3 种

基因型和 3 个等位基因，182 bp/182 bp 基因型频率最

高为 0.875，182 bp 等位基因频率达到 0.938，也在该



2138                中  国  农  业  科  学    42 卷 

群体中占绝对优势。在 12 只 B+型湖羊中检测到 3 种

基因型和3个等位基因，182 bp等位基因频率为0.875，
高于 B+型小尾寒羊（0.580），这可能是因为 OarJL36
座位在湖羊中的多态信息含量比较低或样本量较少造

成的。结果显示，OarJL36 座位 182 bp/182 bp 基因型

和 182 bp 等位基因在小尾寒羊 BB 群体和湖羊 BB 群

体中都处于绝对优势，而在小尾寒羊++群体中各基因

型和各等位基因分布较均匀。 
由表 5 可见，小尾寒羊 BB 型群体中多态信息含 

量极低，为低度多态，有效等位基因数与实际等位基

因数差异较大，说明该座位在这一群体中分布极不平

衡；而在小尾寒羊++型群体中，多态信息含量高达

0.843，为高度多态，有效等位基因数与实际等位基因

数也比较接近，说明该座位在这一群体中分布较为均

匀，遗传变异程度较高。在湖羊中也表现出类似的规

律，但由于该座位在湖羊中的多态信息含量本身较低，

且没有++型群体，因此没有在小尾寒羊中表现得那么

突出。

 
表 5  微卫星座位 OarJL36 在不同 FecB

基因型小尾寒羊和湖羊中的遗传参数 

Table 5  Genetic parameters of microsatellite OarJL36 in different genotypes of FecB in Small Tail Han and Hu sheep 

遗传参数 Genetic parameter 品种 Breed FecB 基因型 
Genotype of FecB 

个体数 
No. PIC h N E 

BB 154 0.152 0.158 5 1.187 

B+ 119 0.588 0.619 7 2.626 

小尾寒羊 
Small Tail Han sheep 

++ 35 0.843 0.858 10 7.057 

BB 48 0.115 0.118 3 1.134 湖羊 Hu sheep 

B+ 12 0.212 0.226 3 1.292 

 
2.4  微卫星 OarJL36 的序列分析 

通过克隆测序，获得绵羊 OarJL36 微卫星座位 10
个等位基因的序列，图 3 为最小等位基因（160 bp）、

最大等位基因（200 bp）以及频率最高的等位基因（182 
bp）的序列。 

由图 3 可见，该座位是１个二核苷酸（CA）重复

的完全微卫星座位，CA 重复单元的重复数从 11～31。
在该座位 160 bp 等位基因 80 bp 处发现 1 个 C→T 的

突变，而在其它等位基因中都没有发现这样的突变，

这可能是因为这一突变仅与160 bp等位基因存在连锁

关系。同源性分析显示绵羊与牛（GenBank 登录号：

NW_001495147）该微卫星座位侧翼序列的同源性达

87.7%，说明该座位在这 2 个物种间具有很高的保守

性。绵羊 BMPR-IB 基因（ GenBank 登录号：

NM_001009431）与牛 BMPR-IB 基因（GenBank 登录

号：NM_001105328）编码序列的同源性高达 98.2%，

说明该基因在这 2 个物种中高度保守，因此用牛

BMPR-IB 基因全序列可以在一定程度上反映绵羊

FecB 基因与 OarJL36 微卫星座位的物理距离。牛

OarJL36 微卫星座位位于其 6 号染色体 BMPR-IB 基因

第 4 内含子，绵羊 FecB 基因对应于牛 BMPR-IB 基因

的第 9 外显子处，两位点的物理图距约为 20 kb。 
2.5  微卫星座位 OarJL36 与 FecB 基因的连锁不平衡

分析 

小尾寒羊FecB基因与微卫星OarJL36各等位基因间

标准化的连锁不平衡系数D′和相关系数 r2及P值见表6。
 

 
 

■：侧翼序列；□：重复单元；-：核苷酸缺失；数字表示核苷酸位置 
■: Flanking sequences; □: Repeated units; -: The deleted nucleotide sequences; Numbers denote the positions of nucleotides 

 

图 3  绵羊 OarJL36 微卫星座位部分等位基因的 DNA 序列 

Fig. 3  DNA sequence of several alleles of microsatellite OarJL36 in sheep 
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表 6  小尾寒羊 FecB 基因与 OarJL36 微卫星座位连锁不平衡参数 D′(r2)及 P值 
Table 6  Linkage disequilibrium parameters D′(r2) between FecB gene and microsatellite OarJL36 and P valves in Small Tail Han sheep 

 160 bp 172 bp 178 bp 180 bp 182 bp 184 bp 186 bp 192 bp 196 bp 200 bp 

B -1.000 
(0.068) 

P=0.000 
N=0 

-0.485 
(0.012) 

P=0.006 
N=5 

-0.954 
(0.109) 

P=0.000 
N=1 

-0.871 
(0.172) 

P=0.000 
N=5 

0.614 
(0.372) 

P=0.000 
N=377 

-0.038 
(0.000) 

P=0.658 
N=36 

-0.382 
(0.004) 

P=0.127 
N=3 

-1.000 
(0.007) 

P=0.033 
N=0 

-1.000 
(0.007) 

P=0.033 
N=0 

-1.000 
(0.011)

P=0.009 
N=0 

+ 1.000 
(0.068) 

P=0.000 
N=18 

0.485 
(0.012) 

P=0.006 
N=9 

0.954 
(0.109) 

P=0.000 
N=30 

0.871 
(0.172) 

P=0.000 
N=51 

-0.614 
(0.372) 

P=0.000 
N=52 

0.038 
(0.000) 

P=0.658 
N=18 

0.382 
(0.004) 

P=0.127 
N=4 

1.000 
(0.007) 

P=0.033 
N=2 

1.000 
(0.007) 

P=0.033 
N=2 

1.000 
(0.011) 

P=0.009 
N=3 

N 为单倍型的数目 N is the number of haplotype  
 

FecB 基因 B 等位基因与 OarJL36 微卫星座位 182 bp
等位基因标准化的连锁不平衡系数 D′=0.614，
r2=0.372，呈现较强的连锁不平衡，χ2 值为 228.9，
P=0.000，极显著。而 B 等位基因与 OarJL36 微卫星

座位其余等位基因的 D′都呈现负值，说明处于连锁不

稳定状态或某种选择劣势。而 OarJL36 微卫星座位上

的 160、192、196、200 bp 等位基因与 FecB 基因+等
位基因间的标准化连锁不平衡系数都为 1.000，说明这

些等位基因与+等位基因完全连锁。 

3  讨论 

微卫星座位OarJL36的 182 bp等位基因在小尾寒

羊（n = 308）、湖羊（n = 60）、特克塞尔（n = 47）
和多赛特绵羊（n = 48）中的频率分别为 0.696、0.925、
0.085 和 0.125，FecB 的 B 等位基因频率则分别为

0.693、0.900、0 和 0。可见 182 bp 等位基因频率在不

同品种中存在差异的主要原因是这 4 个绵羊品种携带

的 B 等位基因频率不同，与样本数量也有一定关系，

值得增加绵羊品种数、扩大样本数作进一步分析。 
作为绵羊第１个高繁殖力主效基因，FecB 基因首

先在澳大利亚 Booroola Merino 绵羊中被发现。

Montgomery 等 [26]发现 FecB 基因与微卫星座位

OarAE101 和 OarHH55 紧密连锁，遗传距离分别为 13
和 20 cM。Montgomery 等[27]采用连锁分析法将 FecB
基因定位到 OarAE101 和 EGF（表皮生长因子）/IF（补

体因子 1）之间的区域，趋向于绵羊 6 号染色体的着

丝粒。Lord 等[28]通过在 EGF 和微卫星标记 OarAE101
之间加入 2 个微卫星座位 McM53 和 OarJL1A 以及 1
个基因座位着丝粒自身抗原 E（CENPE），进一步将

FecB基因精确定位在绵羊6号染色体着丝粒区的微卫

星标记 OarAE101 和 BM1329 之间一个 10 cM 区间内。

Mulsant 等[7]将 FecB 基因定位于该区域微卫星座位

471U 和 300U 之间小于 1 cM 的区间内，而座位

BMS2508 和 LSCV043 位于 FecB 基因区域两端最近的

标记，遗传距离分别为 1.5 和 2.3 cM。Wilson 等[9]将

Booroola 绵羊半同胞家系、回交家系和国际定位作图

羊群的 6 号染色体标记数据合并起来，使用多态的微

卫星和已知的基因标记，将 FecB 基因定位到绵羊 6
号染色体的一个狭窄区域内 6q23-q31（大约 1.64 cM），

与人染色体 4q21-q25 同线性，而从 QTL 定位资料和

单倍型分析来看，微卫星座位 OarJL36 是与 FecB 最

紧密连锁的标记，并且 OarJL36 与 FecB 之间没有重

组。殷子惠等[18]首先在小尾寒羊中分析了 FecB 基因

与微卫星标记 OarJL36 的连锁关系，结果显示 FecB
基因 B 等位基因与 OarJL36 仍然存在重组，但其研究

群体仅为 72 只 BB 型的小尾寒羊，具有一定的局限性。

本试验以 308 只小尾寒羊作为主要对象，研究微卫星

座位 OarJL36 在 BB、B+和++群体中的分布，结果显

示在小尾寒羊BB型群体中有83.8%的个体其OarJL36
基因型是 182 bp/182 bp，有 15.6%的个体携带 1 个 182 
bp 等位基因，还有 0.6%不携带 182 bp 等位基因。而

在小尾寒羊++型群体中也有 2.9%的个体其 OarJL36
基因型为 182 bp/182 bp，有 20.1%的个体携带 1 个 182 
bp 等位基因，而 77.0%不携带 182 bp 等位基因，结合

连锁不平衡分析，小尾寒羊微卫星座位 OarJL36 与

FecB 基因连锁关系紧密，但并不像 Booroola 绵羊那

样完全连锁，仍然表现出一定的重组，这可能是由于

微卫星座位 OarJL36 在不同绵羊品种中的分布差异引

起的。在不同的绵羊品种中该微卫星座位的遗传多态

性存在一定的差异，在本次研究的 4 个绵羊品种中也

有所体现。 

4  结论 

微卫星座位OarJL36的 182 bp等位基因与小尾寒 
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羊高繁殖力主效基因 FecB 的 B 等位基因之间存在较

强的连锁关系，但仍存在一定程度的重组。182 bp 等

位基因是与小尾寒羊多羔主效基因紧密连锁的一个遗

传标记，对于绵羊高繁殖力的标记辅助选择具有重要

的应用价值。 
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