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摘　要：应用ＰＣＲＳＳＣＰ方法检测１１８只滩羊和８２只小尾寒羊与滩羊杂交羊犇犛犌４基因的多态性，用最小二乘法

分析该基因多态性与毛股长度和弯曲数的关系。结果发现１６个ＳＮＰｓ和１个ＴＴＧ插入／缺失，其中在５′调控区和

３′调控区各有１个ＳＮＰ；１１个ＳＮＰｓ位于外显子区域，其中４个为错义突变，ＴＴＧ插入／缺失使丝氨酸替换为异亮

氨酸并引起甘氨酸的插入／缺失；其余３个ＳＮＰｓ位于内含子区域。犇犛犌４基因编码区的６处碱基变异与３′调控区

的１个ＳＮＰ处于完全连锁不平衡，组合基因型命名为ＰＰＲＲ、ＰＱＲＳ和ＱＱＳＳ。杂交羊ＱＱＳＳ基因型的初生肩部毛

股长度、初生肩部毛股弯曲数以及二毛（１月龄左右）肩部毛股弯曲数的最小二乘均值极显著大于ＰＰＲＲ和ＰＱＲＳ

基因型所对应的值（犘＜０．０１）；ＱＱＳＳ基因型的二毛股部毛股弯曲数的最小二乘均值显著大于ＰＰＲＲ基因型（犘＜

０．０５），但与ＰＱＲＳ基因型差异不显著（犘＞０．０５）。滩羊 ＱＱＳＳ基因型上述性状的最小二乘均值也大于ＰＰＲＲ和

ＰＱＲＳ基因型，但差异不显著（犘＞０．０５）。本研究初步表明，ＱＱＳＳ基因型可能是裘用型绵羊毛股长度和弯曲数的

有利基因型，本研究的结果为阐明犇犛犌４基因对绵羊羊毛性状的影响提供了较丰富的分子素材。
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　　滩羊是我国特有的裘皮用绵羊，主要分布于宁

夏回族自治区，是国家二级保护品种。滩羊皮，一般

概念就是指的宁夏滩二毛皮，是指从滩羊产后３０ｄ

左右、毛长达７～８ｃｍ时屠宰的羔羊身上剥取的皮。

二毛皮毛绒长而弯柔、一般６～９道弯，色泽白而光

润，誉称中国裘皮之冠［１２］。小尾寒羊是肉、裘兼用

型的高繁殖力绵羊品种，其裘皮品质优良，将小尾寒

羊与滩羊杂交可以提高滩羊产羔率，同时对滩羊二

毛皮品质的影响也不至于太大［３］。滩羊二毛皮品质

的选育主要依靠对毛股弯曲数的表型选择［１，４５］。

目前，候选基因研究已成为羊毛性状分子育种

的重要内容［６］。在皮肤中，桥粒对表皮细胞间的黏

合具有重要作用；桥粒芯糖蛋白 （Ｄｅｓｍｏｇｌｅｉｎ，

ＤＳＧ）属于跨膜蛋白，是桥粒的组成成分
［７］。目前

已发现６种犇犛犌基因
［８］，其中人犇犛犌４基因长３７

ｋｂ，含有１６个外显子和１５个内含子，其 ＣＤＳ长

３１２３ｂｐ
［９］。Ｗｈｉｔｔｏｃｋ等

［９］采用 ＲＴＰＣＲ 技术分

析显示犇犛犌４基因主要在人的皮肤、睾丸、前列腺和

唾液腺表达。Ｋｌｊｕｉｃ等
［１０］研究发现ＤＳＧ４蛋白在皮

肤中的表达位于表皮基底层细胞和毛囊，他们还揭

示了犇犛犌４基因突变与人遗传性毛发稀少症（Ｌｏ

ｃａｌｉｚｅｄａｕｔｏｓｏｍａｌｒｅｃｅｓｓｉｖｅｈｙｐｏｔｒｉｃｈｏｓｉｓ，ＬＡＨ）和

小鼠披针状毛症（Ｌａｎｃｅｏｌａｔｅｈａｉｒ，ｌａｈ）有关。该项

研究阐明了ＤＳＧ４蛋白是毛囊角化细胞间黏附的重

要介质，参与调控毛囊的增殖与分化。绵羊犇犛犌４

基因 已被定位在 ２３ 号染色体，与微卫星标记

ＡＧＬＡ２６９相邻
［１１］。目前国内外尚未见对绵羊

犇犛犌４基因多态性进行研究的报道。本试验拟对该

基因在滩羊以及小尾寒羊与滩羊杂交羊中的多态性

进行初步筛查，并分析这些多态与毛股长度和弯曲

数的关系。

１　材料与方法

１．１　试验材料

试验共采用２００只裘用型绵羊，其中１１８只滩

羊的耳组织样本采自宁夏盐池滩羊繁育基地的７个

父系半同胞家系，８２只小尾寒羊与滩羊的杂交羊

（以下简称寒滩杂交羊）的耳组织样本采自宁夏畜牧

所，包括６７只寒滩Ｆ１ 代杂交羊和１５只寒滩Ｆ１ 代

羊与滩羊回交的ＢＣ代杂交羊。裘皮羊毛性状指标

包括初生肩部毛股长度、初生肩部毛股弯曲数、二毛

肩部毛股弯曲数和二毛股部毛股弯曲数，性状的原

始数据由羊场技术人员提供。

用酚氯仿抽提法提取基因组 ＤＮＡ，溶于 ＴＥ

缓冲液，用双蒸水稀释至５０ｎｇ·μＬ
１。

１．２　引物设计

由于绵羊犇犛犌４基因的全序列尚未知，以牛的

犇犛犌４基因（ＧｅｎＢａｎｋ基因登录号：５３７７５５）为模板

采用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件，设计３对引物（Ｐ１、Ｐ２和Ｐ３）

分别扩增犇犛犌４基因的５′ＵＴＲ和外显子１（对应牛

犇犛犌４基因１０５～１５２位）、外显子２（１２０２１～１２０５６

位）、外显子３（１３６９２～１３８２３位）及其毗邻内含子

的部分区域。以与牛犇犛犌４基因ｃＤＮＡ（ＧｅｎＢａｎｋ

登录号为ＸＭ＿６１７９３８）同源性达９７％的２条绵羊序

列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＤＵ３１２５４８和ＤＵ１９２１７５）为

模板设计了２对引物（Ｐ４和Ｐ５），以期扩增犇犛犌４
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基因的外显子５（１７４６２～１７６０６位）、外显子７

（１８６４７～１８７８１位）及其毗邻内含子的部分区域。

参考５条与牛犇犛犌４基因ｃＤＮＡ同源性达９４％～

９６％ 的 绵 羊 ＥＳＴ 序 列 （ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号 为

ＥＥ７５２６５０、ＥＥ７５７３７６、ＥＥ７５６８９０、ＥＥ７５１８９１ 和

ＧＯ６９１８９３），设计了３对引物（Ｐ６、Ｐ７和Ｐ８）扩增

犇犛犌４基因外显子１６（３８３６３～３９１３０位）的大部分

序列和３′ＵＴＲ的部分序列。引物序列、与牛犇犛犌４

基因同源的产物位置、扩增产物大小及ＰＣＲ反应退

火温度见表１。

表１　绵羊犇犛犌４基因扩增的引物序列、产物位置、扩增产物大小及犘犆犚退火温度

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲，狆狉狅犱狌犮狋狊狆狅狊犻狋犻狅狀，狆狉狅犱狌犮狋狊犻狕犲犪狀犱犘犆犚犪狀狀犲犪犾犻狀犵狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲犳狅狉犇犛犌４犵犲狀犲犻狀狊犺犲犲狆

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

产物位置／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｓｐｏｓｉｔｉｏｎ

产物大小／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｓｓｉｚｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｐ１
Ｆ：ＣＡＧＣＡＧＡＧＴＣＡＴＣＡＣＣＡＧ

Ｒ：ＡＡＡＡＡＴＧＧＡＧＣＡＡＡＴＣＣＣ
－１９～２５０ ２６９ ５６

Ｐ２
Ｆ：ＴＴＡＴＧＡＡＡＡＴＴＴＡＴＧＣＴＴＡ

Ｒ：ＧＴＴＣＴＴＴＣＴＴＴＴＡＴＣＴＴＴＴＡ
１１９８２～１２１７４ １９３ ４８

Ｐ３
Ｆ：ＴＧＣＴＴＡＡＧＧＴＧＡＡＧＧＡＡＴ

Ｒ：ＣＴＴＡＣＴＣＴＧＧＣＡＡＴＣＧＧＡＴ
１３６８４～１３８２８ １４５ ５２

Ｐ４
Ｆ：ＡＴＴＣＴＴＧＣＴＴＡＡＣＴＴＣＴＴＴＴ

Ｒ：ＧＴＧＴＣＡＣＴＣＴＡＣＴＴＡＣＴＣＧＣ
１７３９８～１７６２２ ２２０ ５４

Ｐ５
Ｆ：ＡＧＡＡＡＡＧＴＧＧＡＡＴＡＡＴＣＡＧＡ

Ｒ：ＡＴＧＧＧＧＡＡＡＡＡＧＧＡＧＴＡＧＡＡ
１８５６９～１８８１７ ２４４ ５５

Ｐ６
Ｆ：ＣＣＡＣＧＡＡＧＧＡＧＴＡＧＧＧＴＣＴ

Ｒ：ＣＣＡＡＧＴＡＡＡＧＧＧＡＧＧＴＣＡＧＴ
３８４２８～３８６２２ １９５ ６３

Ｐ７
Ｆ：ＧＣＡＣＴＧＡＣＣＴＣＣＣＴＴＴＡＣＴＴ

Ｒ：ＣＡＡＣＣＡＴＣＡＣＴＣＡＣＧＣＴＡＣＴ
３８６０１～３８９６４ ３６４ ６４

Ｐ８
Ｆ：ＴＡＧＴＡＧＣＧＴＧＡＧＴＧＡＴＧＧＴＴ

Ｒ：ＡＴＧＴＴＧＧＴＧＡＴＴＡＣＡＡＧＧＴＧ
３８９４４～３９１８５ ２３９ ６２

．对应于ＧｅｎＢａｎｋ基因登录号为５３７７５５的牛犇犛犌４基因序列的同源碱基位置

．Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｂａｓｅｐｏｓｉｔｉｏｎｓｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｂｏｖｉｎｅ犇犛犌４ｇｅｎｅ（ＧｅｎｅＩＤ：５３７７５５）

１．３　犘犆犚扩增及犛犛犆犘分析

１５μＬ反应体系各组分的终浓度为：绵羊基因

组 １００ ｎｇ、１ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ （含 Ｍｇ
２＋ ）、

０．２μｍｏｌ·Ｌ
１上下游引物、２００μｍｏｌ·Ｌ

１ｄＮＴＰｓ、

０．７５Ｕ犜犪狇酶。反应程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ；

９５℃３０ｓ，退火温度３０ｓ，７２℃３０ｓ，进行３５个循

环；最后７２℃再延伸７ｍｉｎ。其中引物Ｐ１的ＰＣＲ

反应体系中只加入０．５Ｕ犜犪狇酶，反应循环数减至

３０个。

２．０％琼脂糖检测ＰＣＲ产物后，取２～４μＬ产

物和１０μＬ的上样缓冲液（９８％去离子甲酰胺、

０．０２５％溴酚蓝、０．０２５％二甲苯青、２％甘油、１０

ｍｍｏｌ·Ｌ１ＥＤＴＡ）混合，９８℃变性１０ｍｉｎ，迅速插

入冰中１０ｍｉｎ，然后上样于１２％的非变性聚丙烯

酰胺凝胶（Ａｃｒ#Ｂｉｓ＝２９#１）中。１６０～２００Ｖ，

４℃在１×ＴＢＥ电泳液中电泳１２～１４ｈ后，银染

显带。

１．４　测序

根据ＰＣＲＳＳＣＰ分析结果，选取不同基因型个

体的ＰＣＲ扩增产物交由北京三博生物技术有限公

司进行纯化双向测序。

１．５　数据统计

利用 ＭＥＧＡ４．０软件
［１２］对测序结果进行比对

及分析。采用卡方测验检测 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平

衡。采用 ＳＡＳ６．１２ 中的 ＧＬＭ（ＧｅｎｅｒａｌＬｉｎｅａｒ

Ｍｏｄｅｌ）程序分析犇犛犌４基因各变异位点的基因型

与裘皮羊毛性状的关系。采用了以下模型：

犢 ＝μ＋犅＋犌＋犅×犌＋犲

式中，犢 为各羊毛性状的记录值；μ为群体均

值；犅为群体的固定效应；犌为基因型的固定效应；

犅×犌为群体和基因型的互作效应；犲为随机残差效

应。ＢＣ代杂交羊较少，将其与Ｆ１ 代作为同一群体。

平均每个家系的个体数较少，且绝大部分为母羊，因

此在模型中没有分析家系和性别的影响。
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２　结　果

２．１　犛犛犆犘检测

除了Ｐ６，其它位点的ＳＳＣＰ分析均检测到不同

的带型，其中Ｐ３位点出现１２种基因型，Ｐ１位点只

检测到２种基因型。ＳＳＣＰ多态结果见图１和图２

（其中Ｐ３位点只显示部分基因型）。

２．２　序列分析

对于ＳＳＣＰ分析检测到的各等位基因进行双向

测序，共确认１６个ＳＮＰｓ和１个 ＴＴＧ插入／缺失

（图３图６）。其中 Ｋ等位基因的序列与 ＧｅｎＢａｎｋ

序 列 ＤＵ３１２５４８、Ｎ 与 ＤＵ１９２１７５ 以 及 Ｐ 与

ＥＥ７５２６５０和ＥＥ７５７３７６的同源性皆为１００％。Ｒ等

位基因的序列与 ＥＥ７５２６５０、ＥＥ７５６８９０、ＥＥ７５１８９１

和ＧＯ６９１８９３的同源性为１００％，与ＥＥ７５７３７６的同

源性为９９％。

图１　犘１、犘２和犘３位点的犛犛犆犘分析

犉犻犵．１　犛犛犆犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳犘１，犘２犪狀犱犘３犾狅犮犻

图２　犘４、犘５、犘７和犘８位点的犛犛犆犘分析

犉犻犵．２　犛犛犆犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳犘４，犘５，犘７犪狀犱犘８犾狅犮犻

ＡＡ和ＡＢ基因型的序列为反向测序结果；图中标注的变异碱基位是指对应牛犇犛犌４基因序列的同源碱基位置。下同

ＳｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＡＡａｎｄＡＢｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｒｅｖｅｒｓｅｄｉｒｅｃｔｉｏｎ．Ｎｕｍｂｅｒｓｌｏｃａｔｅｄａｂｏｖｅｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｓａｒｅｒｅｆｅｒｒｅｄｔｏｈｏ

ｍｏｌｏｇｏｕｓｂａｓｅｐｏｓｉｔｉｏｎｓｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｂｏｖｉｎｅ犇犛犌４ｇｅｎｅ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ
图３　绵羊犇犛犌４基因犘１和犘２位点的部分序列分析比较

犉犻犵．３　犘犪狉狋犻犪犾狊犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犘１犪狀犱犘２犾狅犮犻狅犳犇犛犌４犵犲狀犲犻狀狊犺犲犲狆
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图４　绵羊犇犛犌４基因犘３位点的部分序列分析比较

犉犻犵．４　犘犪狉狋犻犪犾狊犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犘３犾狅犮狌狊狅犳犇犛犌４犵犲狀犲犻狀狊犺犲犲狆

图５　绵羊犇犛犌４基因犘４和犘５位点的部分序列分析比较

犉犻犵．５　犘犪狉狋犻犪犾狊犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犘４犪狀犱犘５犾狅犮犻狅犳犇犛犌４犵犲狀犲犻狀狊犺犲犲狆
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图６　绵羊犇犛犌４基因犘７和犘８位点的部分序列分析比较

犉犻犵．６　犘犪狉狋犻犪犾狊犲狇狌犲狀犮犲犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犘７犪狀犱犘８犾狅犮犻狅犳犇犛犌４犵犲狀犲犻狀狊犺犲犲狆

　　通过与牛（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＸＭ＿６１７９３８）、小

鼠 （ＡＹ２２７３４９）、 大 鼠 （ＡＹ３１４９８２） 和 人

（ＡＹ２２７３５０）的犇犛犌４基因编码序列进行比较，可

以较有把握的推断３ｄｅｌＣ位于５′ＵＴＲ内，３９１３９Ｔ

＞Ｃ 位于３′ＵＴＲ 内，１２１１１Ｇ＞Ａ、１７４３６Ｇ＞Ａ、

１７４４４ｄｅｌＴ位于内含子区域，其它１１个ＳＮＰｓ位于

编码区。其中１３７２２Ｇ＞Ａ使丙氨酸替换为苏氨酸、

３８６７５Ｔ＞ Ａ 使 苯 丙 氨 酸 替 换 为 异 亮 氨 酸、

３８６８７Ａ＞Ｇ使甲硫氨酸替换为缬氨酸、３８７１４Ｇ

＞Ａ 使 甘 氨 酸 替 换 为 精 氨 酸，而 ３９０５７＿

３９０５９ｄｅｌＴＴＧ则使异亮氨酸替换为丝氨酸并导

致甘氨酸的缺失。

２．３　犇犛犌４基因等位基因和基因型频率

除Ｐ２外，其它６个位点上的优势等位基因在两

群体间皆相同。Ｐ７和Ｐ８位点间的基因型组合只有

ＰＰＲＲ、ＰＱＲＳ和 ＱＱＳＳ３种，而理论上还可存在

ＰＰＲＳ、ＰＰＳＳ、ＰＱＲＲ、ＰＱＳＳ、ＱＱＲＳ和 ＱＱＲＲ基因

型，说明此两位点间的基因型分布处于完全连锁不

平衡。犇犛犌４基因７个多态位点的等位基因和基

因型频率在滩羊和寒滩杂交羊中的分布见表２。

Ｐ３、Ｐ４和Ｐ５位点上存在多个ＳＮＰｓ，根据表２和

单倍型的不同，统计出每一个ＳＮＰ的等位基因和

基因型频率（文中没有列出）。卡方检验表明仅

滩羊在１２１１１Ｇ＞Ａ（犘＜０．０１）、１３７２２Ｇ＞Ａ 和

１７４４４ｄｅｌＴ（犘＜０．０５）显著偏离 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ

平衡。

２．４　固定效应对毛股长度和弯曲数的影响

对于各多态位点，方差分析结果表明群体效应

（滩羊和寒滩杂交羊）对毛股长度和弯曲数都有显著

影响（犘＜０．０１或犘＜０．０５），群体与基因型的互作

效应对毛股长度和弯曲数的影响都不显著（犘＞

０．０５）。对于Ｐ４位点，基因型对初生肩部毛股长度

和二毛肩部毛股弯曲数有显著影响（犘＜０．０５）。对

于Ｐ７和Ｐ８位点，基因型对初生肩部毛股长度、初

生肩部毛股弯曲数、二毛肩部毛股弯曲数和二毛股

部毛股弯曲数都有极显著影响（犘＜０．０１）。滩羊和

寒滩杂交羊Ｐ４、Ｐ７和Ｐ８位点不同基因型上述性状

的最小二乘均值比较见表３。

由表３可知，对于Ｐ４位点，寒滩杂交羊ＪＪ基因

型初生肩部毛股长度、初生肩部毛股弯曲数以及二毛

肩部毛股弯曲数的均值显著大于ＫＫ、ＪＫ、ＪＬ和ＫＬ

基因型（犘＜０．０５或犘＜０．０１）；ＪＪ基因型二毛股部毛

股弯曲数的均值大于ＫＫ、ＪＫ、ＪＬ和ＫＬ基因型，但差

异不显著（犘＞０．０５）。对于Ｐ７和Ｐ８位点，寒滩杂交

羊组合基因型ＱＱＳＳ初生肩部毛股长度、初生肩部毛

股弯曲数和二毛肩部毛股弯曲数的均值极显著大于

ＰＰＲＲ和ＰＱＲＳ基因型（犘＜０．０１）；ＱＱＳＳ基因型二

毛股部毛股弯曲数的均值显著大于ＰＰＲＲ和ＰＱＲＳ

基因型（犘＜０．０５），而ＰＱＲＳ基因型的均值也显著大

于ＰＰＲＲ基因型（犘＜０．０５）。滩羊ＱＱＳＳ基因型上述

性状的均值也大于ＰＰＲＲ和ＰＱＲＳ基因型，但差异不

显著（犘＞０．０５）。
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表２　滩羊和寒滩杂交羊犇犛犌４基因７个多态位点的等位基因和基因型频率

犜犪犫犾犲２　犃犾犾犲犾犲犪狀犱犵犲狀狅狋狔狆犲犳狉犲狇狌犲狀犮狔狅犳狊犲狏犲狀犾狅犮犻犳狅狉犇犛犌４犵犲狀犲犻狀犜犪狀狊犺犲犲狆犪狀犱犻狋狊犮狉狅狊狊犫狉犲犱狑犻狋犺犛犿犪犾犾狋犪犻犾犲犱犎犪狀狊犺犲犲狆

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

滩羊（１１８）

Ｔａｎｓｈｅｅｐ（１１８）

寒滩杂交羊（８２）

ＳｍａｌｌｔａｉｌｅｄＨａｎ×Ｔａｎｓｈｅｅｐ（８２）

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因

Ａｌｌｅｌｅ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因

Ａｌｌｅｌｅ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｐ１
ＡＡ ０．８２（９７） Ａ ０．９１ ＡＡ ０．９６（８０） Ａ ０．９８

ＡＢ ０．１８（２１） Ｂ ０．０９ ＡＢ ０．０４（２） Ｂ ０．０２

Ｐ２

ＣＣ ０．１５（１７） Ｃ ０．４７ ＣＣ ０．３０（２５） Ｃ ０．５４

ＤＤ ０．２１（２５） Ｄ ０．５３ ＤＤ ０．２２（１８） Ｄ ０．４６

ＣＤ ０．６４（７６） ＣＤ ０．４８（３９）

Ｐ３

ＥＥ ０．２４（２８） Ｅ ０．５１ ＥＥ ０．２０（１６） Ｅ ０．４６

ＦＦ ０．０６（７） Ｆ ０．３４ ＦＦ ０．１８（１５） Ｆ ０．３８

ＧＧ ０ Ｇ ０．０５ ＧＧ ０．０２（２） Ｇ ０．０８

ＥＦ ０．４４（５２） Ｈ ０．０４ ＥＦ ０．３４（２８） Ｈ ０．０７

ＥＧ ０．０４（５） Ｉ ０．０６ ＥＧ ０．０９（７） Ｉ ０．０１

ＥＨ ０．０５（６） ＥＨ ０．０７（６）

ＥＩ ０．０３（４） ＥＩ ０．０３（２）

ＦＧ ０．０４（５） ＦＧ ０．０１（１）

ＦＨ ０．０１（１） ＦＨ ０．０５（４）

ＦＩ ０．０７（８） ＦＩ ０

ＧＨ ０．０１（１） ＧＨ ０．０１（１）

ＨＩ ０．０１（１） ＨＩ ０

Ｐ４

ＪＪ ０．１５（１７） Ｊ ０．４５ ＪＪ ０．１３（１１） Ｊ ０．３８

ＫＫ ０．２０（２４） Ｋ ０．４８ ＫＫ ０．２６（２１） Ｋ ０．５０

ＪＫ ０．５１（６０） Ｌ ０．０７ ＪＫ ０．３７（３０） Ｌ ０．１２

ＪＬ ０．１０（１２） ＪＬ ０．１３（１１）

ＫＬ ０．０４（５） ＫＬ ０．１１（９）

Ｐ５

ＭＭ ０．４０（４７） Ｍ ０．６４ ＭＭ ０．４０（３３） Ｍ ０．６３

ＮＮ ０．０６（７） Ｎ ０．３０ ＮＮ ０．１５（１２） Ｎ ０．３７

ＭＮ ０．４３（５１） Ｏ ０．０６ ＭＮ ０．４５（３７） Ｏ ０

ＭＯ ０．０５（６） ＭＯ ０

ＮＯ ０．０６（７） ＮＯ ０

Ｐ７

ＰＰ ０．４２（４９） Ｐ ０．６７ ＰＰ ０．５２（４３） Ｐ ０．７１

ＱＱ ０．０８（１０） Ｑ ０．３３ ＱＱ ０．１０（８） Ｑ ０．２９

ＰＱ ０．５０（５９） ＰＱ ０．３８（３１）

Ｐ８

ＲＲ ０．４２（４９） Ｒ ０．６７ ＲＲ ０．５２（４３） Ｒ ０．７１

ＳＳ ０．０８（１０） Ｓ ０．３３ ＳＳ ０．１０（８） Ｓ ０．２９

ＲＳ ０．５０（５９） ＲＳ ０．３８（３１）

７４６
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表３　滩羊和寒滩杂交羊犇犛犌４基因犘４、犘７和犘８位点不同基因型毛股长度和弯曲数的最小二乘均数及标准误

犜犪犫犾犲３　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犿犲犪狀狊犪狀犱狊狋犪狀犱犪狉犱犲狉狉狅狉狊犳狅狉犾犲狀犵狋犺犪狀犱犮狉犻犿狆狀狌犿犫犲狉狅犳狑狅狅犾狆犾犪犻狋狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犵犲狀狅狋狔狆犲狊犪狋犘４，犘７犪狀犱

犘８犾狅犮犻狅犳犇犛犌４犵犲狀犲犻狀犜犪狀狊犺犲犲狆犪狀犱犻狋狊犮狉狅狊狊犫狉犲犱狊狑犻狋犺犛犿犪犾犾狋犪犻犾犲犱犎犪狀狊犺犲犲狆

位点

Ｓｉｔｅ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

初生肩部

毛股长度

Ｌｅｎｇｔｈｏｆ

ｓｃａｐｕｌａｒｗｏｏｌ

ｐｌａｉｔａｔｂｉｒｔｈ

初生肩部

毛股弯曲数

Ｃｒｉｍｐｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓｃａｐｕｌａｒｗｏｏｌ

ｐｌａｉｔａｔｂｉｒｔｈ

二毛肩部

毛股弯曲数

Ｃｒｉｍｐｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓｃａｐｕｌａｒｗｏｏｌ

ｐｌａｉｔａｔｗｅａｎｉｎｇ

二毛股部

毛股弯曲数

Ｃｒｉｍｐｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｒｕｍｐｗｏｏｌｐｌａｉｔ

ａｔｗｅａｎｉｎｇ

Ｐ４
滩羊

Ｔａｎｓｈｅｅｐ

ＪＪ ５．１４±０．２２（１４） ４．００±０．２６（１４） ４．９３±０．２７（１５） ４．５３±０．２５（１７）

ＫＫ ４．９３±０．１７（２２） ３．８６±０．２１（２２） ４．５０±０．２３（２２） ４．２１±０．２１（２４）

ＪＫ ４．８１±０．１１（５４） ３．８７±０．１３（５４） ４．７１±０．１４（５８） ４．２８±０．１３（６０）

ＪＬ ４．８２±０．２５（１１） ３．９１±０．２９（１１） ４．５５±０．３２（１１） ３．８２±０．３１（１１）

ＫＬ ５．１０±０．３７（５） ４．２０±０．４３（５） ５．００±０．４７（５） ４．２０±０．４６（５）

Ｐ４

寒滩杂交羊

Ｓｍａｌｌｔａｉｌｅｄ

Ｈａｎ×Ｔａｎｓｈｅｅｐ

ＪＪ ５．００±０．２７（９）ａＡ ４．４４±０．３２（９）ａＡ ４．６７±０．３５（９）Ａ ３．８３±０．４２（６）

ＫＫ ４．３３±０．１９（１９）ｂ ３．１６±０．２２（１９）Ｂ ３．３７±０．２４（１９）Ｂ ３．０７±０．２７（１４）

ＪＫ ４．２２±０．１５（３０）ｂ ３．３７±０．１８（３０）Ｂ ３．５０±０．１９（３０）Ｂ ３．１３±０．２１（２４）

ＪＬ ３．９０±０．２５（１１）Ｂ ３．３５±０．２９（１１）ｂ ３．１８±０．３２（１１）Ｂ ３．１７±０．４２（６）

ＫＬ ３．８１±０．２７（９）Ｂ ３．１７±０．３２（９）Ｂ ３．１１±０．３５（９）Ｂ ３．００±０．４６（５）

Ｐ７／Ｐ８
滩羊

Ｔａｎｓｈｅｅｐ

ＰＰＲＲ ４．８８±０．１２（４６） ３．７８±０．１４（４６） ４．５１±０．１５（４５） ４．１４±０．１４（４９）

ＰＱＲＳ ４．８１±０．１２（４９） ３．９４±０．１４（４９） ４．７７±０．１４（５６） ４．２８±０．１３（５５）

ＱＱＳＳ ５．２５±０．２６（１０） ４．２０±０．３０（１０） ５．１１±０．３５（９） ４．７０±０．３２（１０）

Ｐ７／Ｐ８

寒滩杂交羊

Ｓｍａｌｌｔａｉｌｅｄ

Ｈａｎ×Ｔａｎｓｈｅｅｐ

ＰＰＲＲ ４．１３±０．１３（４１）Ａ ３．２５±０．１５（４１）Ａ ３．２９±０．１６（４１）Ａ ２．８８±０．２０（２５）ａ

ＰＱＲＳ ４．１８±０．１５（２９）Ａ ３．３４±０．１８（２９）Ａ ３．４７±０．１９（３０）Ａ ３．３１±０．２０（２６）ｂ

ＱＱＳＳ ５．０６±０．２９（８）Ｂ ４．５０±０．３４（８）Ｂ ５．００±０．３９（７）Ｂ ４．２５±０．５０（４）ｃ

同位点同群体同列内具有不同大写字母肩标的平均值间差异极显著（犘＜０．０１），具有不同小写字母肩标的平均值间差异显著

（犘＜０．０５）；括号内为有性状记录的个体数

Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓｆｏｒｔｈｅｓａｍｅｖｅｒｔｉｃａｌｃｏｌｕｍｎ，ｌｏｃｕｓａｎｄｓｈｅｅｐｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｉｆｆｅｒｖｅｒｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ（犘＜

０．０１）；Ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｍｅａｎｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｆｏｒｔｈｅｓａｍｅｖｅｒｔｉｃａｌｃｏｌｕｍｎ，ｌｏｃｕｓａｎｄｓｈｅｅｐｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉ

ｃａｎｔｌｙ（犘＜０．０５）．Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆｓａｍｐｌｅｓｗｉｔｈｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｒｅｃｏｒｄｓａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｂｒａｃｋｅｔｓ

３　讨　论

ＤＳＧ４蛋白对于皮肤毛囊的增殖与分化具有重

要的调控作用［１０，１３］。近年来，许多研究发现犇犛犌４

基因突变与哺乳动物毛发异常有关。Ｋｌｊｕｉｃ等
［１０］

研究发现遗传性毛发稀少症（ＬＡＨ）病人的犇犛犌４

基因存在一处５ｋｂ的缺失突变（Ｅｘ５＿８ｄｅｌ），患披针

状毛症（Ｌａｈ）小鼠的犇犛犌４基因也出现了２个位于

编码区的突变（Ｙ１９６Ｓ 和 ７４６ｉｎｓＴ）。Ｍｅｓｓｅｎｇｅｒ

等［１４］、Ｚｌｏｔｏｇｏｒｓｋｉ等
［１５］、Ｓｈｉｍｏｍｕｒａ等

［１６］相继报道

错义突变Ａ１２９Ｓ、Ｐ２６７Ｒ和Ｓ１９２Ｐ与人的毛发异常

有关。Ｊａｈｏｄａ等
［１３］、Ｍｅｙｅｒ等

［１７］、Ｂａｚｚｉ等
［１８］的研

究则表明犇犛犌４基因突变引起大鼠毛发异常，包括

错义突变Ｅ２２８Ｖ、无义突变Ｑ３０６Ｘ和涵盖９个外显

子的缺失突变Ｅｘ２＿１０ｄｅｌ。ＤＳＧ４蛋白为跨膜蛋白，

这些突变都位于编码胞外区的序列上，表明胞外区

可能对ＤＳＧ４蛋白质的功能更为重要。

本研究在绵羊犇犛犌４基因中检测到１６个ＳＮＰｓ

和１个 ＴＴＧ插入／缺失，其中１３７２２Ｇ＞Ａ引起胞

外区的氨基酸替换。而３８６７５Ｔ＞Ａ、３８６８７Ａ＞Ｇ、

３８７１４Ｇ＞Ａ和３９０５７＿３９０５９ｄｅｌＴＴＧ使胞内区的氨

基酸发生改变，关联分析结果进一步显示它们的不

同组合基因型（ＰＰＲＲ、ＰＱＲＳ和ＱＱＳＳ）对毛股长度

和弯曲数有显著影响（犘＜０．０１或犘＜０．０５）。其中

ＱＱＳＳ基因型对滩羊和寒滩杂交羊毛股长度和弯曲

数都是有利基因型，但在杂交羊中对这些性状的效

果更为明显；这可能反映了胞内外氨基酸改变的组

合效应：杂交羊 ＱＱＳＳ基因型个体（ｎ＝８，Ｆ１ 代５

只，ＢＣ代３只）在１３７２２Ｇ＞Ａ位点全为 Ａ碱基的

纯合子，而滩羊ＱＱＳＳ基因型个体（ｎ＝１０，分布于６

８４６
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个家系中）只有４例在１３７２２Ｇ＞Ａ位点为 Ａ碱基

的纯合子。Ｐ４位点的基因型对毛股长度和弯曲数

有显著影响（犘＜０．０５），则可能是Ｐ４与Ｐ７和Ｐ８位

点的基因型存在连锁不平衡造成的，如滩羊和寒滩

杂交羊ＱＱＳＳ基因型易和ＪＪ基因型出现在相同个

体（９／１０和７／８）。但由于样本数量所限，特别是

ＱＱＳＳ基因型数量颇少，本研究难以对其效应作出

准确的评价。应增加样本数量，并要考虑胞内、外氨

基酸改变的组合效应对羊毛性状的影响。

４　结　论

本研究结果初步表明３８６７５Ｔ＞Ａ、３８６８７Ａ＞

Ｇ、３８７１４Ｇ＞Ａ、３８９３５Ｃ＞Ｔ、３９０１０＞Ｃ、３９０５７＿

３９０５９ｄｅｌＴＴＧ 和 ３９１３９Ｔ＞Ｃ 突变位点构成的

ＱＱＳＳ基因型可作为裘用绵羊毛股长度和弯曲数的

有效标记。这些变异只构成两种单倍型并导致５个

氨基酸改变，表明其影响羊毛性状具有潜在的功能

基础，本研究结果可为绵羊羊毛性状的标记辅助选

择提供科学依据。
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