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与家禽生长和肉质性状相关的SNP分子标记

及其应用

(57)摘要

本发明提供了一种与家禽生长和肉质性状

相关的SNP分子标记及其应用。所述所述SNP分子

标记位于GHR基因第十外显子序列，突变位点为

A1514T，该SNP位点的基因型为AA、AT和TT。本发

明的SNP分子标记与家禽的生长、屠体和肉质等

多个性状显著相关，是一个新的分子标记。其中

AT基因型个体活体重、胸腿肌重、翅重、头脚重、

心肝肌胃腺胃重、小肠长度等生长性状和屠体性

状显著高于AA和TT基因型个体，AA基因型个体皮

下脂肪厚度显著高于AT和TT基因型个体。TT基因

型个体胸肌剪切力和腿肌导电率等肉质性状显

著低于AA和AT基因型个体。通过确定该SNP位点

的基因型对家禽生长和肉质性状进行早期选择，

可以加快家禽体重和肉质性状的遗传进展，提高

的家禽生产性能，节省生产成本，提高家禽经济

效益。
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1.特异性扩增SNP分子标记的引物对在家禽生长和肉质性状相关育种中的应用，其特

征在于，所述家禽为杏花鸡与隐性白洛克鸡杂交后代，所述引物对的核苷酸序列分别如SEQ 

ID  No.1和SEQ  ID  No.2所示，所述SNP分子标记位于扩增产物核苷酸序列的第116位碱基，

突变型为A＞T，该SNP分子标记的基因型为AA、AT或TT，其中AT基因型个体体重生长和屠体

性状明显强于AA和TT基因型个体，TT基因型个体肉质性状明显低于AA和AT基因型个体。

2.一种与家禽生长和肉质性状相关的早期选择方法，其特征在于，所述家禽为杏花鸡

与隐性白洛克鸡杂交后代，根据SNP分子标记的基因型对家禽生长和肉质性状进行早期选

择，包括如下步骤：

1）提取待测家禽血液的DNA；

2）以待测家禽的血液DNA为模板，进行PCR扩增获得产物，用于PCR扩增的引物对的核苷

酸序列分别如SEQ  ID  No.1和SEQ  ID  No.2所示；

3）采用DNA测序方法检测PCR扩增产物，所述SNP分子标记位于扩增产物核苷酸序列的

第116位碱基，突变型为A＞T，该SNP分子标记的基因型为AA、AT或TT；

4）基于步骤3）SNP分子标记的基因型对禽类生长和肉质性状进行早期选择，其中AT基

因型个体体重等生长和屠体性状明显强于AA和TT基因型个体，TT基因型个体肉质性状明显

低于AA和AT基因型个体。
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与家禽生长和肉质性状相关的SNP分子标记及其应用

技术领域

[0001] 本发明属于分子生物技术和分子标记技术领域，特别涉及一种与家禽生长和肉质

性状相关的SNP分子标记及其应用。

背景技术

[0002] 在家禽的生长轴上，GH基因是调节动物生长的重要激素，具有促进生长的功能。当

GH起作用时,第一步是结合靶细胞表面的GH受体，然后通过GHR传导信号进入细胞，促进细

胞内生长相关通路的活性。生长激素受体(GHR)是GH调节细胞生长的关键基因。据报道,生

长激素受体(GHR)基因还与鸡体内的脂肪沉积有关。在动物的生长发育过程中，生长激素要

发挥作用必须与生长激素受体结合。对于牛来说，当GHR基因碱基序列发生突变，将导致GH

正常功能的发挥受到影响,进而影响到产奶、产肉等诸多性状。研究表明，当生长激素分泌

增多时会提高肉鸡的生长性能，促进动物体物质与能量代谢,促进生长和发育过程。同时，

GH基因对于禽类也是一种重要的功能基因,对于禽类的生长发育起着关键性作用。

[0003] GHR是GH能够正常发挥作用的基础，和动物的生长发育有密切关系。GHR是一种重

要的跨膜糖蛋白，是由单一基因所编码，含有620个氨基酸，当动物体内器官含有足够的GHR

才能使促乳素、细胞因子、生长激素、促红细胞生成素等正常发挥作用。GHR存在于机体的大

多数细胞之内，起到与GH结合发挥GH生理作用的功能，在肝脏中尤为突出，在对鸡的GHR研

究发现，肝脏是鸡GHR表达最多的器官。除了肝脏之外，GHR基因在皮肤、心脏、肌肉、肺、肾、

睾丸、卵巢、肾上腺、脑和淋巴组织等都有表达。但是在不同的器官之中，GHR基因的不同位

置也能发挥不同的功能，有不同的调节方法。有研究表明GH基因的表达可对牛出生体重、断

奶体重和1年体重产生影响。鸡的GHR受体的跨膜结构位于第238‑261的24个氨基酸残基，

GHR基因含有592个氨基酸残基，在其N末端发现有16个氨基酸信号肽。鸡的GHR氨基酸残基

顺序相比于哺乳动物有着比较低的同源性，例如鸡和兔的同源性为53％，和鼠的同源性为

58％。相反的是，GHR的同源性在哺乳动物之间比较高，例如人与鼠和兔的同源性分别达到

了70％和84％，三者虽然同源性不高，但是它们的GHR的结构都比较相似，都是由胞外结构、

胞内结构和跨膜结构这三个部分组成。其中，胞外结构负责与膜外配体结合，存在于胞外结

构的7个半胱氨酸所形成的二硫键能够使GHR在胞外保持特定的空间结构而不会变形。

[0004] 随着分子标记技术及分子数量遗传学的不断发展,应用分子遗传标记进行标记辅

助选择可以大大缩短选育的世代间隔 ,加速选育的遗传进展。单核苷酸多态性(Single 

Nucleotide  Polymorphisms，SNPs)主要是指在基因组水平上由单个核苷酸的变异所引起

的DNA序列多态性，其具有易于统计、分布广、遗传稳定性好等特性，为当前应用最广泛的遗

传标记技术，在动物遗传育种研究领域发挥着重要作用。我国地方品种资源丰富，大多数地

方品种家禽具有抗逆性强、就巢性弱等优良性状。而随着生活水平的提高和膳食观念的改

变，人们对家禽的肉品质具有更高的要求。地方品种由于其肉质优良、风味独特，深受消费

者喜爱，具有较大的市场需求量，但是最近几十年，养殖业对家禽的体重和生长速度的选择

过度关注，导致家禽体内脂肪沉积过多，影响家禽肉质性状。家禽GHR基因位于5号染色体
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上，基因长度为87kb，包含10个外显子，寻找与家禽生长和肉质性状相关的SNPs，并在分子

育种中加以运用，可加快遗传进展并节省生产成本，为家禽育种提供有价值的信息。

发明内容

[0005] 为了解决现有技术的不足，本发明的目的在于提供了一种与家禽生长和肉质性状

相关的SNP分子标记，并建立标记基因型检测方法，将其应用于家禽的选育中，提高家禽屠

体性状。

[0006] 本发明的第一方面在于提供了一种与家禽生长和肉质性状相关的SNP分子标记，

所述SNP分子标记位于galGal6版基因组Z染色体中，对应于GHR基因第十外显子序列中的突

变位点为A1514T，该SNP位点的基因型为AA、AT和TT。

[0007] 本发明的第二方面在于提供一种与家禽生长和肉质性状相关的早期选择方法。根

据待测家禽GHR基因第十外显子区域中的突变位点A1514T的基因型进行家禽的早期选择，

获取预期屠体性状符合预期目标的个体进行饲养，降低总体饲养成本和提高产出价值。

[0008] 进一步，所述早期选择方法包括如下步骤：

[0009] 1)提取待测家禽血液的DNA；

[0010] 2)以待测家禽的血液DNA为模板，进行PCR扩增获得含GHR基因目的片段的PCR产

物；

[0011] 3)采用DNA测序方法检测PCR产物的突变位点A1514T的基因型；

[0012] 4)基于步骤3)SNP位点的基因型对禽类生长和肉质性状进行早期选择，其中AT基

因型个体体重等生长和屠体性状明显强于AA和TT基因型个体，TT基因型个体肉质性状明显

低于AA和AT基因型个体。育种时选择保留AT基因型的个体，从而提高家禽的生长和肉质性

状。

[0013] 进一步，步骤3)所述PCR扩增所使用的引物的核苷酸序列为：

[0014] 上游引物PCR‑F：5′–CCCTGACAAACACTGAC–3′(SEQ  ID  NO.1)；

[0015] 下游引物PCR‑R：5′–ACACCCACAAGAACAAG–3′(SEQ  ID  NO.2)。

[0016] 与现有技术相比，本发明具有以下有益效果：

[0017] 本发明提供的SNP分子标记，即家禽GHR基因外显子10序列中的突变位点A1514T与

家禽的生长和肉质性状相关，是一个新的分子标记。通过确定该SNP位点的基因型对家禽的

生长和肉质性状进行早期选择，可以提高肉家禽生长和肉质性状，节省生产成本并加快遗

传进展，更好地应用于家禽选育中，具有很大的经济应用价值和科研价值。

附图说明

[0018] 图1是GHR基因中突变位点A1514T的基因分型结果图。

具体实施方式

[0019] 下面将结合具体实施例，对本发明实施例中的技术方案进行清楚、完整地描述，显

然，所描述的实施例仅仅是本发明一部分实施例，而不是全部的实施例。基于本发明中的实

施例，本领域普通技术人员在没有做出创造性劳动前提下所获得的所有其他实施例，都属

于本发明保护的范围。
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[0020] 实施例1，提取杏花鸡×隐性白洛克鸡F2代资源群全同胞家系待测血液DNA

[0021] DNA样品为本实验室保存的杏花鸡与隐性白洛克鸡全同胞F2资源群体DNA样品。隐

性白洛克鸡是一种快大型肉鸡，而杏花鸡是中国本土的品种肉鸡。由杏花鸡和隐性白洛克

鸡杂交出来的第二代肉鸡采用平养的饲养方式，饲喂符合国际配方标准的玉米大豆饲料。

在90日龄时被屠宰取样，然后记录它们的胫长、头宽、胸宽、胸深、体长、胸角宽、屠宰重量、

皮质厚度、去内脏重、膛重、胸肌重、腿肌重、羽重、腹脂重、头颈重、心脏重、肝重、胃重和小

肠长。其中胫长、头宽、胸宽、胸深、体长用游标卡尺测量；胸角用胸角器测量；皮下脂肪厚在

靠近尾的背部测量，脂肪宽测量腿和胸肌之间宽度，这两性状用游标卡尺测量。

[0022] 所有个体的基因组DNA根据 Plant  Mini  Kit(Qiagen,Hilden,CA；Cat#

69104)试剂盒说明书步骤抽提血液DNA，检测质量和浓度后稀释至50ng/μL，4℃保存备用。

[0023] 实施例2，SNP检测及DNA混池测序

[0024] 1、引物设计及特异性检测：

[0025] 根据GeneBank上所公布的GHR基因序列，设计出用于扩增GHR基因的引物序列，如

表1所示。将设计的引物对序列发往生工生物公司(上海)合成，并用该引物对对GHR基因标

准品进行PCR扩增，测试引物的特异性。SNP位点位于所扩增689bp片段序列的第116位碱基。

[0026] 表1  GHR的SNP筛选的引物信息

[0027]

[0028] 2、DNA混池测序：

[0029] 从提取的DNA总样品中随机挑选10个DNA样品构建混池，将混池样品进行PCR扩增，

所用引物与上述SNP检测中所用的引物对相同，反应体系见表2。

[0030] 表2  PCR反应体系

[0031]

[0032] PCR反应程序：94℃预变性2min；94℃变性30s，52℃退火30s，72℃延伸1min，37个

循环；72℃后延伸10min；4℃保存。

[0033] 将获得的PCR产物送往生工生物公司测序，测序结果检测得到家禽GHR基因第十外

显子序列中的突变位点为A1514T，其测序结果分析如附图1所示。

[0034] 实施例3，确定GHR突变位点A1514T的基因型
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[0035] 使用实施例2中步骤1的引物对，对实施例1所得血液DNA全部进行PCR特异性扩增，

获得GHR基因目的片段的PCR产物。分别对PCR产物进行测序，对每一个测序结果的基因型进

行分析，分型结果如图1所示。在本实验例中成功分型199个个体，接着对各个基因型进行统

计分析以得到该位点的基因型频率和等位基因频率。该SNP突变位点A1514T的基因及基因

型频率统计结构如下表2所示。

[0036] 表3  GHR基因突变位点A1514T的基因型频率等位基频率

[0037]

[0038] 其中：

[0039] (1)基因型频率是指群体中某一基因型个体数占基因型总数的比值：

[0040] 基因型频率＝某基因型总数/该群体总数×100％；

[0041] (2)基因频率是指群体中某一基因占其同一位点全部基因的比值：

[0042] 基因频率＝某基因个数/群体中同一位点基因总数×100％。

[0043] 由表3结构可以看出，AA基因型为待测鸡群体优势基因型。

[0044] 实施例4，SNP突变位点A1514T与家禽生长和肉质性状的关联分析

[0045] 使用SPSS软件对GHR基因不同基因型与该F2群体生长、屠体性状进行关联分析，结

果以(平均数±标准误差)表示。以t检验进行显著性分析，P<0.05表示差异显著，P<0.01表

示差异极显著。关联分析结果如下表4所示。

[0046] 表4GHR基因突变位点A1514T与家禽生长、屠体和肉质性状关联分析
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[0047]

[0048]

[0049] 注：同行相同字母表示关联不显著，不同字母表示关联显著(P<0.05)。

[0050] 由表中可以得出该突变位点与家禽的活重、胸肉重、腿肉重、翅膀重、头颈重、脚

重、心肝肌胃腺胃重、小肠长度、屠体重、胸角、全净膛重、半净膛重、胸肌剪切力、腿肌电导

率、体重28、体重35、体重42、胫长42、胫直径42、体重49、胫长49、胫直径49等多个性状显著

相关(P<0.05)。其中AT基因型个体体重等生长和屠体性状明显强于AA和TT基因型个体，TT
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基因型个体肉质性状明显低于AA和AT基因型个体。该SNP位点可以作为提高家禽生长和肉

质性状的辅助选择和分子遗传育种标记。

[0051] 实施例5，使用该SNP位点对家禽生长和肉质性状进行早期选择

[0052] 购买杏花鸡与隐性白洛克鸡全同胞F2群体100只，在相同的环境下饲喂至1周龄，

抽取血液样本，获得DNA样本，根据实施例2设计的特异性引物进行PCR扩增，反应体系如表2

所示。对获得的PCR产物送测，对测序结果进行突变位点A1514T的基因分型。本次实验成功

对100个个体进行分型，如下表5所示。

[0053] 表5基因型频率和等位基因频率统计表

[0054]

[0055] 为了验证该SNP位点能在早期对家禽生长和肉质性状进行选择，将不同分型的个

体分别圈养，饲养条件保持一致。饲养至6周龄的鸡进行屠宰测定，初定数据如表6所示。

[0056] 表6  A1514T与鸡生长、屠体和肉质性状的关联分析结果

[0057]

[0058]

[0059] 注：同行相同字母表示关联不显著，不同字母表示关联显著(P<0.05)。

[0060] 由上表6可知经SNP突变位点A1514T选择区分的个体，AT基因型个体的活重、胸肉

重、腿肉重、翅膀重、屠体重等数值明显强于AA和TT基因型个体，腹脂重和皮下脂肪厚也更
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低，适用于培育生长性状更突出的种群；AA基因型个体的胸肌剪切力、腿肌电导率率显著优

于AT和TT基因型的个体，适合针对筛选提高肉质口感的种群。实验数据证明SNP突变位点

A1514T可以应用在家禽早期选择中帮助挑选生长和屠体性状更优的个体，以实现节省生产

成本并加快遗传进展。

[0061] 对于本领域技术人员而言，显然本发明不限于上述示范性实施例的细节，而且在

不背离本发明的精神或基本特征的情况下，能够以其他的具体形式实现本发明。因此，无论

从哪一点来看，均应将实施例看作是示范性的，而且是非限制性的，本发明的范围由所附权

利要求而不是上述说明限定，因此旨在将落在权利要求的等同要件的含义和范围内的所有

变化囊括在本发明内。
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[0001] SEQUENCE  LISTING

[0002] <110>  华南农业大学

[0003] <120>  与家禽生长和肉质性状相关的SNP分子标记及其应用

[0004] <130>  2022

[0005] <160>  2

[0006] <170>  PatentIn  version  3.5

[0007] <210>  1

[0008] <211>  17

[0009] <212>  DNA

[0010] <213>  人工序列

[0011] <400>  1

[0012] ccctgacaaa  cactgac  17

[0013] <210>  2

[0014] <211>  17

[0015] <212>  DNA

[0016] <213>  人工序列

[0017] <400>  2

[0018] acacccacaa  gaacaag  17
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