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黄牛犌犾犻３ 基因第１０外显子多态性及其与生长性状相关性
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摘　要：利用ＰＣＲＳＳＣＰ和ＤＮＡ测序技术研究７０８头黄牛Ｇｌｉ３ 基因第１０外显子的多态性，发现此外显子

存在ＳＳＣＰ多态。对不同ＳＳＣＰ带型的对应片段进行测序分析，共发现２个新的ＳＮＰ多态位点（ＮＷ＿

００１４９４９２８：ｇ．２０５６４９Ｔ＞Ｃ，２０５７５４Ａ＞Ｃ），这２个ＳＮＰ完全连锁。南阳牛不同基因型与生长发育性状的相关

性分析显示，ＣＣ基因型个体的２４月龄平均日增体质量指标显著大于ＴＴ基因型个体（犘＜０．０５），其余各项指

标基因型间差异不显著 （犘＞０．０５）。因此，该位点有可能作为南阳牛生长性状辅助选择的标记之一。秦川牛

和郏县红牛群体中没有发现与该基因座多态显著相关的性状。
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尤其是骨骼、神经系统及肢体的发育过程中有重

要作用。犌犾犻家族的３个基因编码的转录因子都

含有５个高度保守的串联锌指结构以及组胺酸

半胱氨酸连接序列，这也进一步说明了该基因家

族在发育过程中的重要性［１４］。Ｇｌｉ３ 基因编码的

蛋白质是 ＤＮＡ 结合转录因子，调停Ｓｈｈ信号。

Ｇｌｉ３ 基因表达产物经过裂解后可形成抑制因子，

它可以阻止犛犺犺靶基因的表达，而犛犺犺反过来还

可以抑制Ｇｌｉ３ 裂解，这样在发育过程中Ｇｌｉ３ 和

犛犺犺相互制约，以保证正常形态的形成
［５６］。突变

基因已与包括基利ｃｅｐｈａｌｏｐｏｌｙｓｙｎｄａｃｔｙｌｙ症候

群（ＧＣＰＳ），ＰａｌｌｉｓｔｅｒＨａｌｌ综合征（ＰＨＳ），ｐｒｅａｘｉａｌ

趾ＩＶ 型，并 ｐｏｓｔａｘｉａｌ趾类型等若干疾病相

关［７８］。ＭｃＤｅｒｍｏｔｔ等利用组织原位杂交的方

法，检测了犌犾犻基因在体节形成过程中的表达形

式，Ｇｌｉ３ 基因在第一体节前的中胚层表达［９］。

ＺｈａｎｇⅩ等在２００６年对１０３例单纯性马蹄内翻

足患者Ｇｌｉ３ 基因的部分外显子进行突变筛查和

关联分析，在第４外显子的ｃＳＮＰ差异无统计学

意义，且在第９外显子中发现一个同义点突变。

这些结果均暗示，Ｇｌｉ３ 可能在Ｓｈｈ信号通路中发

挥重要的调节作用，从而影响动物的生长和发

育［１０］。

人类Ｇｌｉ３ 基因定位于染色体７ｐ１３。人的

Ｇｌｉ３ 基因全长２９９ｋｂ（小鼠为２７１ｋｂ，大鼠为

８２．５ｋｂ），包括１５个外显子（大鼠只有５个）和１４

个内含子（大鼠只有４个）。人的Ｇｌｉ３ 基因ｃＤ

ＮＡ序列有５０５４ｂｐ，有完整的编码序列４７４３ｂｐ

（ＮＭ＿０００１６８）。其５′靠近外显子１附近有一个

ＣｐＧ岛，ＣｐＧ岛和保守区可能是潜在的启动子或

调控元件。Ｇｌｉ３ 基因位于牛４号染色体上，由１３

个外显子和１２个内含子组成。Ｍａｒｔｉｎ等在２００７

年证明Ｇｌｉ３ 的变异可能使小鼠体质量增加
［１１］。

国内有关动物上Ｇｌｉ３ 基因的研究报道很少，且多

是关于鸡的，而作为大家畜的黄牛在国内尚未见

Ｇｌｉ３ 基因多态性报道。

１　材料与方法

１．１　试 材

随机抽取无亲缘关系的４个品种黄牛７０８

头，颈静脉采血，放入加有ＡＣＤ抗凝剂的离心管

中，然后摇匀迅速放入冰盒中带回实验室，－８０℃

超低温冰箱保存待用。南阳黄牛生长性状的资料

来自于南阳牛场的生产记录，秦川牛和郏县红牛

体尺数据由笔者现场测定。血样基因组ＤＮＡ的

提取按Ｃｈｅｎ等的方法
［１２］。

１．２　方 法

１．２．１　引物设计　根据 ＧｅｎＢａｎｋ中牛Ｇｌｉ３ 基

因序列（ＮＷ＿００１４９４９２８）设计１对引物（由上海

生物工程技术服务有限公司合成），对牛的基因组

进行 扩 增。引 物 及 扩 增 片 段：上 游 引 物：５′

ＣＴＴＴＣＡＴＴＣＡＣＴＴＧＧＡＧＣ３′；下游引物：５′

ＡＣＧＡＣＡＡＴＧＧＡＡＣＡＧＧＣＴ３′。

１．２．２　ＰＣＲ扩增体系（１５μＬ）　１０×Ｂｕｆｆｅｒ（含

Ｍｇ
２＋）２．５μＬ；４ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ２．０μＬ；引物

（上下游等体积混合１０ｐｍｏｌ／Ｌ）０．５μＬ；Ｔａｑ

ＤＮＡＰｏｌｙｍｅｒａｓｅ（北京，鼎国，０．５Ｕ／Ｌ）２．０μＬ；

ＤＮＡ模板３０ｎｇ；加水至１５μＬ。

１．２．３　ＰＣＲ扩增条件　９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃

变性４０ｓ，５０．２℃复性３５ｓ，７２℃延伸４０ｓ，３５个

循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ；４℃保存。扩增产物用

２％琼脂糖凝胶电泳检测。

１．２．４　ＰＣＲＳＳＣＰ检测与扩增产物的测序　５

μＬＰＣＲ产物和５μＬ的上样缓冲液（９８％甲酰

胺、０．０２５％溴酚蓝、０．０２５％二甲苯氰、１０ｍｍｏｌ／

ＬＥＤＴＡ（ｐＨ８．０）、１０％甘油）混匀，９８℃变性１０

ｍｉｎ，然后冰浴１０ｍｉｎ，使之保持单链状态。样品

在８％非变性聚丙烯酰胺凝胶中电泳。电泳结束

后，进行银染显带，Ｋｏｄａｋ凝胶成像系统照相分

析，判型。经ＳＳＣＰ分析后，对不同基因型个体的

ＰＣＲ扩增产物送交上海生物工程技术服务有限

公司直接在ＡＢＩ３７３０自动测序仪上测序。

１．２．５　数据分析　利用ＰｏｐＧｅｎ３２软件计算遗

传多态性指标；用ＳＰＳＳ１３．０软件的一般线性模

型（ＧＬＭ）分析个体基因型对牛生长性状的影响。

犢 ＝狌＋犪犵犲＋犿犪狉犽犲狉＋犕犃＋犲，式中犢 为性状

表型值，狌为群体平均值，犿犪狉犽犲狉为基因型效应，

犪犵犲为年龄效应，犕犃 是年龄与基因型之间的互

作效应，犲为环境效应。

２　结果与分析

２．１　犌犾犻３ 基因犘犆犚犛犛犆犘分析

检测４个牛品种Ｇｌｉ３ 基因第１０外显子的多

态性，发现此位点存在ＳＳＣＰ多态，表现２种ＳＳ

ＣＰ基因型（ＣＣ和ＴＴ），未发现有ＣＴ基因型（图

１，２）。序列分析显示：ＣＣ型与ＧｅｎＢａｎｋ中ＮＷ＿

００１４９４９２８序列对应位置完全一致，ＴＴ型与ＮＷ

＿００１４９４９２８序列进行比对发现在该序列对应的

·２· 西　北　农　业　学　报　　　　　　　　　　　　　　　　　　１９卷



第２０５６４９和２０５７５４碱基位置都发生了Ｔ＞Ｃ和

Ａ＞Ｃ转换，且二者连锁发生。将该突变的核苷

酸序列翻译为氨基酸序列，发现编码的氨基酸未

改变，前者仍编码丙氨酸，后者位于内含子区域，

　　ＤＮＡ 分子量标准为 ＭａｒｋｅｒＩ　ＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔ

ｍａｒｋｅｒｉｓＭａｒｋｅｒＩ

图１　犈１０ 基因座犘犆犚扩增结果（３３６犫狆）

犉犻犵．１　犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳狋犺犲犌犾犻３犵犲狀犲

犪狋犈１０犾狅犮狌狊（３３６犫狆）

因此为沉默突变。

２．２　犌犾犻３ 基因遗传多态性指标分析

经检验，Ｇｌｉ３ 基因第１０外显子的等位基因频

率 （ＰＣ／ＰＴ）在秦川牛、南阳牛和郏县红牛３个品

种中的比率分别为０．４４／０．５６、０．６０／０．４０、０．４６／

０．５４，荷斯坦牛未检测到ＴＴ基因型（表１）。

图２　犈１０ 基因座的犘犆犚犛犛犆犘结果

犉犻犵．２　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狋犺犲犘犆犚犛犛犆犘犻狀

狋犺犲犌犾犻３犵犲狀犲犪狋犈１０犾狅犮狌狊

表１　４个牛品种犈１０ 基因座的突变率分析

犜犪犫犾犲１　犜犺犲狊狌犫狊狋犻狋狌狋犻狅狀狊犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犈１０狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻犮犾狅犮狌狊犻狀狋犺犲４狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

品种

Ｂｒｅｅｄ

样本量

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ
ＣＣ基因型

ＣＣＧｅｎｏｔｙｐｅｓ
ＴＴ基因型

ＴＴＧｅｎｏｔｙｐｅｓ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

ＰＣ ＰＴ

秦川牛 Ｑｉｎｃｈｕａｎ ２８７ １２５ １６２ ０．４４ ０．５６

南阳牛 Ｎａｎｙａｎｇ １８７ １１２ ７５ ０．６０ ０．４０

郏县红牛Ｊｉａｘｉａｎｒｅｄ １３９ ６４ ７５ ０．４６ ０．５４

荷斯坦 Ｈｏｌｓｔｅｉｎ ９５ ９５ ０ １．００ ０．００

表２　不同牛品种间犈１０ 多态基因座基因型分布的卡方独立性检验

犜犪犫犾犲２　犆犺犻犛狇狌犪狉犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狋犺犲犈１０狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻犮犾狅犮狌狊犻狀狋犺犲４狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

品种Ｂｒｅｅｄ 秦川牛Ｑｉｎｃｈｕａｎ 南阳牛Ｎａｎｙａｎｇ 郏县红牛Ｊｉａｘｉａｎｒｅｄ 荷斯坦 Ｈｏｌｓｔｅｉｎ

秦川牛 Ｑｉｎｃｈｕａｎ ０．００１ ０．５９８ ０．０００

南阳牛 Ｎａｎｙａｎｇ １１．２８４ ０．０１６ ０．０００

郏县红牛Ｊｉａｘｉａｎｒｅｄ ０．２７７ ５．７７８ ０．０００

荷斯坦 Ｈｏｌｓｔｅｉｎ ９０．６１３ ５２．１５９ ７４．６５１

注：上三角表示不同品种基因型频率分布的犘值，下三角表示不同品种基因频率分布的χ
２值；标有和的数值显著水平分别为犘＜

０．０５和犘＜０．０１。

Ｎｏｔｅ：Ｒｉｇｈｔｔｒｉａｎｇｌｅｄａｔａｓｈｏｗｅｄ犘ｖａｌｕｅｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ，ｌｅｆｔｔｒｉａｎｇｌｅｄａｔａｓｈｏｗｅｄχ
２ｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅ．Ｖａｌｕｅｗｉｔｈａｎｄｄｉｆｆｅｒ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙａｔ犘＜０．０５ａｎｄ犘＜０．０１，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

　　不同牛品种间多态基因座基因型分布的卡方

独立性检验结果显示：荷斯坦牛与其它品种的牛

差异极显著（犘＜０．０１）。南阳牛与秦川牛差异极

显著（犘＜０．０１），与郏县红牛间差异显著（犘＜

０．０５），其余品种间差异不显著（犘＞０．０５）。

２．３　犌犾犻３ 基因多态性与生长性状的关联分析

表３列出了南阳牛Ｇｌｉ３ 基因Ｅ１０ 基因座不

同基因型与体质量、体高、体斜长、胸围、坐骨端宽

和平均日增体质量的最小二乘均值差异显著性检

验结果。结果显示，ＣＣ型个体的２４月龄平均日

增体质量显著大于ＴＴ型个体（犘＜０．０５）。其余

各项指标基因型间差异不显著（犘＞０．０５）。

表４列出了秦川牛Ｇｌｉ３ 基因Ｅ１０ 基因座不

同基因型之间体高、十字部高、体斜长、腰角宽、胸

围、尻长和体质量最小二乘均值差异显著性检验

结果。所有各项指标基因型间差异不显著（犘＞

０．０５）。

表５列出了郏县红牛Ｇｌｉ３ 基因Ｅ１０ 基因座

不同基因型与体高、十字部高、体斜长、腰角宽、胸

围、尻长、坐骨端宽、管围和体质量最小二乘均值

差异显著性检验结果。所有各项指标基因型间差

异不显著（犘＞０．０５）。

·３·３期　　　　　　　　王柯忆等：黄牛Ｇｌｉ３ 基因第１０外显子多态性及其与生长性状相关性



表３　南阳牛犌犾犻３ 基因犈１０ 基因座不同基因型之间最小二乘均值差异显著性检验

犜犪犫犾犲３　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀犵犲狀狅狋狔狆犲狅犳犈１０犾狅犮狌狊犻狀犌犾犻３犵犲狀犲犪狀犱犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊狅犳犖犪狀狔犪狀犵犮犪狋狋犾犲

月龄

Ａｇｅ

生长性状

Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔ

基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＣＣ（珚狓±犛犈） ＴＴ（珚狓±犛犈）

初生Ｂｉｒｔｈ 体质量／ｋｇＢｏｄｙｗｅｉｇｈｔ ３０．０１±０．４５ ２９．８３±０．３５

６月龄Ｓｉｘｍｏｎｔｈｓ 体质量／ｋｇＢｏｄｙｗｅｉｇｈｔ １５８．６１±３．１８ １６１．１７±２．４８

体高／ｃｍＢｏｄｙｈｅｉｇｈｔ １０５．９２±０．８５ １０６．０３±０．６６

体斜长／ｃｍＢｏｄｙｌｅｎｇｔｈ １０５．８９±０．９６ １０５．５３±０．７５

胸围／ｃｍＣｈｅｓｔｇｉｒｔｈ １２８．５３±１．１９ １２９．３９±０．９３

坐骨端宽／ｃｍＨｕｃｋｌｅｂｏｎｅｗｉｄｔｈ １８．１０±０．２３ １８．５３±０．１８

日增体质量／ｋｇＡｖｅｒａｇｅｄａｉｌｙｇａｉｎ ０．７１±０．０２ ０．７３±０．０１

１２月龄 Ｔｗｅｌｖｅｍｏｎｔｈｓ 体质量／ｋｇＢｏｄｙｗｅｉｇｈｔ ２２１．５６±３．８９ ２２３．１４±３．０４

体高／ｃｍＢｏｄｙｈｅｉｇｈｔ １１３．６９±０．６３ １１４．１７±０．４９

体斜长／ｃｍＢｏｄｙｌｅｎｇｔｈ １１７．２８±１．２２ １１６．７３±０．９５

胸围／ｃｍＣｈｅｓｔｇｉｒｔｈ １４０．９７±１．３０ １４１．７３±１．０２

坐骨端宽／ｃｍＨｕｃｋｌｅｂｏｎｅｗｉｄｔｈ ２０．７５±０．２７ ２０．８１±０．２１

日增体质量／ｋｇＡｖｅｒａｇｅｄａｉｌｙｇａｉｎ ０．３５±０．０２ ０．３４±０．０２

１８月龄Ｅｉｇｈｔｅｅｎｍｏｎｔｈｓ 体质量／ｋｇＢｏｄｙｗｅｉｇｈｔ ２９３．２２±５．２４ ３０２．７８±４．０９

体高／ｃｍＢｏｄｙｈｅｉｇｈｔ １２０．５８±０．６４ １２０．９３±０．５０

体斜长／ｃｍＢｏｄｙｌｅｎｇｔｈ １２９．５８±１．２１ １２９．３２±０．９４

胸围／ｃｍＣｈｅｓｔｇｉｒｔｈ １５５．５８±１．４４ １５６．５８±１．１３

坐骨端宽／ｃｍＨｕｃｋｌｅｂｏｎｅｗｉｄｔｈ ２３．３１±０．３１ ２３．１９±０．２５

日增体质量／ｋｇＡｖｅｒａｇｅｄａｉｌｙｇａｉｎ ０．４０±０．０３ ０．４４±０．０２

２４月龄Ｔｗｅｎｔｙｆｏｕｒｍｏｎｔｈｓ 体质量／ｋｇＢｏｄｙｗｅｉｇｈｔ ３６８．４７±６．８０ ３６９．５１±５．３１

体高／ｃｍＢｏｄｙｈｅｉｇｈｔ １２５．９７±０．７０ １２６．６１±０．５５

体斜长／ｃｍＢｏｄｙｌｅｎｇｔｈ １３８．８３±１．２４ １３７．８０±０．９７

胸围／ｃｍＣｈｅｓｔｇｉｒｔｈ １６９．５６±１．６６ １６８．８９±１．３０

坐骨端宽／ｃｍＨｕｃｋｌｅｂｏｎｅｗｉｄｔｈ ２５．６３±０．３９ ２５．２６±０．３１

日增体质量／ｋｇＡｖｅｒａｇｅｄａｉｌｙｇａｉｎ ０．４２±０．０２ａ ０．３７±０．０１ｂ

注：数值为平均值±标准误；在同一行中标有ａ、ｂ为差异显著（犘＜０．０５）。

Ｎｏｔｅｓ：Ｅｓｔｉｍａｔｅｓａｒｅｇｉｖｅｎａｓ珚狓±犛犈．Ｄａｔａｗｉｔｈａｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒ（ａ，ｂ）ｗｉｔｈｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙａｔ犘＜０．０５，ｒｅｓｅｐｅｃｔｉｖｅ

ｌｙ．

表４　秦川牛犌犾犻３ 基因犈１０ 基因座不同基因型之间

最小二乘均值差异显著性检验

犜犪犫犾犲４　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀犵犲狀狅狋狔狆犲狅犳犈１０

犾狅犮狌狊犻狀犌犾犻３犵犲狀犲犪狀犱犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊

狅犳犙犻狀犮犺狌犪狀犮犪狋狋犾犲

生长性状

Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔ

基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＣＣ（珚狓±犛犈） ＴＴ（珚狓±犛犈）

体高／ｃｍ
Ｂｏｄｙｈｅｉｇｈｔ

９１．２０±１．５６ ９３．３６±１．４９

十字部高／ｃｍ
Ｈｅｉｇｈｔ ａｔ ｈｉｐ
ｃｒｏｓｓ

９５．９０±１．６３ ９８．５９±１．５５

体斜长／ｃｍ
Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ

９４．０５±１．６１ ９５．０９±１．５４

腰角宽／ｃｍ
Ｈｉｐｗｉｄｔｈ

２６．７５±１．２８ ２６．９６±１．２２

胸围／ｃｍ
Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１１２．１０±２．６０ １１２．３６±２．４８

尻长／ｃｍ
Ｒｕｍｐｌｅｎｇｔｈ

３１．８０±０．６４ ３２．８２±０．６１

体质量／ｋｇ
Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

１１９．２５±７．２９ １２１．３３±６．９５

表５　郏县红牛犌犾犻３ 基因犈１０ 基因座不同基因

型之间最小二乘均值差异显著性检验

犜犪犫犾犲５　犔犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀犵犲狀狅狋狔狆犲狅犳

犈１０犾狅犮狌狊犻狀犌犾犻３犵犲狀犲犪狀犱犵狉狅狑狋犺狋狉犪犻狋狊

狅犳犑犻犪狓犻犪狀狉犲犱犮犪狋狋犾犲

生长性状

Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔ

基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＣＣ（珚狓±犛犈） ＴＴ（珚狓±犛犈）

体高／ｃｍ
Ｂｏｄｙｈｅｉｇｈｔ

１２４．９９±０．６９ １２５．６５±０．８４

十字部高／ｃｍ
Ｈｅｉｇｈｔａｔｈｉｐｃｒｏｓｓ

１２４．３８±０．８１ １２５．２９±０．９８

体斜长／ｃｍ
Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ

１５１．０３±１．２９ １５１．９４±１．５７

腰角宽／ｃｍ
Ｈｉｐｗｉｄｔｈ

４４．１９±０．４２ ４５．０２±０．５１

胸围／ｃｍ
Ｈｅａｒｔｇｉｒｔｈ

１７７．２５±１．１６ １７９．０１±１．４１

尻长／ｃｍ
Ｒｕｍｐｌｅｎｇｔｈ

４８．２９±０．４４ ４８．８６±０．５３

坐骨端宽／ｃｍ
Ｈｕｃｋｌｅｂｏｎｅ
ｗｉｄｔｈ

２４．８９±０．５２ ２４．７７±０．６３

管围／ｃｍ
Ｃｉｒｃｕｍｆｅｒａｎｃｅｏｆ
ｃａｎｎｏｎｂｏｎｅ

１７．１５±０．１４ １７．２０±０．１７

体质量／ｋｇ
Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

４７６．４９±８．９５ ４９０．４０±１０．８７
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３　讨 论

Ｇｌｉ３ 基因是犌犾犻Ｋｒｕｐｐｅｌ基因家族中的成员

之一，编码含有５个串联锌指结构的转录因子，牛

的Ｇｌｉ３ 基因共包括１３个外显子。其参与的Ｓｈｈ

信号通路在动物生长发育，尤其是骨骼，神经系统

及肢体的发育过程中有重要作用。

现阶段对影响牛生长发育过程的基因的多态

性研究较多，但Ｇｌｉ３ 基因多态性与生长性状的相

关性还未见报道。笔者首次研究牛Ｇｌｉ３ 基因的

多态性，发现２个新的 ＳＮＰ 多态位点（ＮＷ＿

００１４９４９２８：ｇ．２０５６４９Ｔ＞Ｃ，２０５７５４Ａ＞Ｃ），这２

个ＳＮＰ也是完全连锁，前者位于编码区，后者处

于内含子区域。此ＳＳＣＰ多态位点表现２种ＳＳ

ＣＰ基因型（ＣＣ和ＴＴ），未发现有ＣＴ基因型。可

能是样本量不够，未检测到。本文检测到Ｇｌｉ３ 基

因编码区的ＳＮＰ与牛的生长发育性状相关，但所

发现的突变是否影响该基因的表达及活性的发挥

还有待于进一步验证。

不同牛品种间Ｇｌｉ３ 基因的第１０外显子基因

型分布的卡方独立性检验结果显示，荷斯坦牛基

因型分布与南阳牛、秦川牛和郏县红牛存在显著

差异（犘＜０．０１或犘＜０．０５），南阳牛与秦川牛差

异极显著（犘＜０．０１），与郏县红牛间差异显著（犘

＜０．０５），其余品种间差异不显著（犘＞０．０５）。这

说明选择压力和乳用方向的选育造成了候选基因

基因型分布的改变，而肉用牛品种之间基因型分

布也存在显著差异，说明各个肉牛品种的选育程

度不同。

本文首次对Ｇｌｉ３ 基因第１０外显子的多态性

与秦川牛、南阳牛和郏县红牛生长性状的相关性

进行了分析，发现南阳牛ＣＣ基因型的２４月龄的

平均日增体质量与ＴＴ基因型的差异达到了显著

水平（犘＜０．０５），其余各项指标基因型间差异不

显著 （犘＞０．０５）。秦川牛和郏县红牛群体中没有

发现与该基因座多态显著相关的性状。
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