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鸡Spot14α基因多态性与体重的相关研究

曹志平，张 慧，李 辉*

（农业部鸡遗传育种重点实验室，东北农业大学动物科学技术学院，哈尔滨 150030）

摘 要：以鸡Spot14α基因作为影响鸡体重候选基因，采用PCR-RFLP、变性聚丙烯酰胺凝胶电泳和DNA测序

方法检测鸡Spot14α基因多态性，以东北农业大学F2资源群体（NEAUF2）为研究材料，进行Spot14α基因多态性与鸡

体重相关分析。结果表明，Spot14α基因A-40G、3 bp插入/缺失以及两个位点构建单倍型的多态性均与5~12周龄体

重和屠体重显著相关（P<0.05），推测Spot14α基因是影响鸡体重的主效基因或与主效基因相连锁。
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Abstract: The study was designed to investigate the associations of Spot14α gene polymorphisms

on chicken body weight. The Northeast Agricultural University F2 Resource Population (NEAUF2) was used in

the present study. The PCR- RFLP and PCR- Length Polymorphisms methods were then developed to

genotype polymorphisms in the NEAUF2. The A-40G and 3 bp insertion/ deletion of the Spot14α gene in the

NEAUF2, was found to be associated with body weight, which implied that Spot14α gene or a tightly linked

gene had broad effects on growth and development in the chicken.
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数量遗传学和分子遗传学研究发现，畜禽数

量性状受微效多基因或主效基因（Major gene）控

制，选择与数量性状基因座（Quantitative trait loci，
QTL）相连锁分子遗传标记（基因的或非基因的）可

实现基因型直接选择。将传统育种方法和现代分

子遗传学方法结合运用于家禽育种实践，能有效

提高选择效率和生产性能。

甲状腺激素诱导的核内蛋白（Thyroid hormo⁃
neinducible nuclear protein spot14）称甲状腺激素响

应Spot14 蛋白（THRSP）。Seelig 在研究甲状腺激素
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作用，甲状腺激素和饮食在调节基因表达中相互

作 用 的 分 子 机 制 时 ， 从 鼠 肝 中 分 离 出 231 种

mRNA 中发现 Spot14[1]，其mRNA 能对甲状腺激素

迅速响应，因此称为甲状腺激素响应 Spot14 蛋白

基因。该基因启动子区含有3个甲状腺素应答元件

（Thyroid responseelements，TRE），对甲状腺激素

刺激产生快速应答[2]。鸡 Spot14基因首次从鸡肝脏

中分离并得到确定[3]，后被定位于染色体 1q41- 44
位 置 [4]， 有 两 个 亚 型 ，Spot14α和 Spot14β。 鸡 的

Spot14α基因含有两个外显子和一个内含子，外显

子长分别为 422 和 355 bp，内含子长 637 bp，只

有第一外显子编码蛋白 [5]。尽管鸡 Spot 14 基因编

码氨基酸序列与哺乳动物的相似性较低[6]，但在亚

细胞定位、转录控制和功能结构域方面却高度保

守[7]。

Spot14α基因是甲状腺激素敏感基因，该基因

对机体生长具有重要作用。本研究以 Spot14α基因

作为影响鸡体重候选基因，在专门设计的资源群

体中研究该基因变异，结合数量遗传学、生物统

计学方法分析这些变异对鸡体重影响程度，探讨

Spot14α基因是否为影响鸡体重的主效基因及能否

作为分子标记对家禽体重进行标记辅助选择。

1 材料与方法

1.1 试验鸡群和性状测定

本研究以东北农业大学F2资源群体（NEAUF2）

为试验动物。该群体以东北农业大学高、低脂双

向选择品系的高脂系肉鸡为父本，白耳鸡为母本

杂交产生 F1代鸡群，F1代自交后产生 F2代资源群

体，F2鸡群共12个半同胞家系，1 011只个体。在

F2代鸡只出生及 1~12周龄时，称量体重；在 12周

龄时翅静脉采血，EDTA-Na2抗凝。

1.2 引物设计和PCR扩增

根 据 GenBank 中 提 供 的 鸡 Spot14α 基 因 的

mRNA序列（Genbank NO: AY568628）与鸡基因组比

对后的鸡 Spot14α基因的基因组序列共设计 3对引

物，进行鸡 Spot14α基因的多态性检测和基因型分

析。具体引物信息见表1。

引物名称 Name

S1

S2

S3

引物序列 Sequence
5' CAGGAGGGAGCAGAGGGATAG 3'

5' TCCTTGTCATCGTGGGCTAAG 3'

5' CAGGAGGGAGCAGAGGGATAG 3'

5' GTCCTGCGGGAGGACCCCT 3'

5' TTCCTAGAAGGCATCTGTAAC 3'

5' TCCTTGTCATCGTGGGCTAAG 3'

扩增长度（bp）Length

1 580

190

213

用途 Purpous

多态性检测

基因型分析

基因型分析

表1 鸡Spot14α基因的引物信息

Table 1 Information of primers within the Spot14α gene

PCR扩增体系为25 μL，反应体系中含10×PCR
buffer 2.5 μL、10 mmol · L-1 dNTPs 2 μL、10 pmol ·
L-1 上下游引物各0.5 μL、Taq酶1.0 U、50 ng · μL-

1 DNA 模板 1 μL、ddH2O 18.3 μL。PCR 扩增条件

94 ℃变性7 min，94 ℃ 30 s，55~58 ℃ 30 s，72 ℃
40 s，共30个循环；72 ℃ 延伸10 min，4 ℃保温。

1.3 基因型分析

本研究采用 PCR-RFLP 和变性聚丙烯酰胺凝

胶电泳方法进行基因型分析。利用引物 S2扩增得

到的 PCR 产物，经过 MSPI 内切酶 37 ℃消化 3 h
后，用 14%聚丙烯酰胺凝胶进行电泳、银染后记

录基因型。引物 S3扩增得到的PCR产物用灭菌去

离子水稀释20~30倍, 取 1 μL稀释产物，加入等量

上样缓冲液（含ROX350分子质量内标）。上样前，

95 ℃变性 5 min，取出后立即插置冰上。变性的

PCR产物用6%变性聚丙烯酰胺凝胶在ABI377序列

分析仪上电泳 3 h，收集胶图像。应用 Genotyper
TM2.5软件进行基因分型。

1.4 统计分析

根据东北农业大学大学 F2 资源群体的特点，

构建如下统计模型：

Y= μ+ H+ G +S+G*H +G*S+F +D（F）+e
其中：Y为性状观察值，μ为群体均值，G为

基因型固定效应，L为品系固定效应，F（L）为品系
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2.2 个体基因型分析

针对测序发现的A-40G、3 bpI/D 两个多态性

位点设计特异性引物 S2 和 S3，以 NEAUF2 资源群

体基因组 DNA 为模板进行 PCR 扩增，结果发现

PCR 扩增特异性良好，片段长度与所设计的片段

大小一致（引物S2扩增长度190 bp，引物S3扩增长

度213 bp），可以用于后续的基因型分析。

A-40G 的 PCR 产物进行聚丙烯酰胺凝胶电泳

后，结果检测出 3 种基因型，分别命名为 GG、

GH、HH型，见图3。3bpI/D的PCR产物通过测序

后，结果检测出 3 种基因型，分别命名为 MM（含

有3 bp）、MN、NN（缺失3 bp）型。

2.3 鸡Spot14α基因多态性与体重的相关分析

以 NEAUF2 群体为研究群体，对鸡 Spot14α基

因多态性与体重进行相关分析（见表 2），结果表

明，A-40G 多态性位点产生 3 种基因型对鸡 6~12
周龄体重及屠体重有显著影响（P<0.05），在该群

内家系的随机效应，D（F，L）为家系与品系内母鸡

的随机效应，H为孵化批次固定效应，S为性别固

定效应，F为家系随机效应，D（F）家系内母鸡的

随机效应，e 为剩余值。使用统计软件 JMP 4.0
（SAS Institute，2000） 检验F2群体基因型与性状间

的相关程度，并估计性状的最小二乘均值。

本研究采用的是 Hedrick 等 [8]度量连锁不平衡

简化模型，假设2个位点，共形成4种单倍型，单

倍型频率分别表示为 f11，f12，f21，f22。而 f1+=f11+f12，
f+1=f11+f21，f2+=f21+f22，f+2=f12+f22。连锁不平衡定义式

是：D=f11f22-f12f21。2个最常用连锁不平衡度量标准

是 r2 和 D'。r2 值大小和关联分析效力直接相关 [9]。

如果 r2>0.1，可以认为构建单倍型的两个标记之间

为有意义连锁、作为一整体遗传[10]。

2 结果与分析

2.1 鸡Spot14α基因多态性检测

将引物 S1 扩增得到 PCR 产物进行克隆测序，

发现两个多态性位点。一个是位于鸡 Spot14α基因

5'调控区的A/G突变，命名为A-40G（见图 1）；一

个是位于3' 调控区的3 bp插入/缺失，命名为3bpI/
D（见图2）。

GG GH GG GG GH HH GG HH GH HH

r 2 = D2

f1+ f2+ f+1 f+2

图2 Spot14α基因3bpI/D对应的测序结果

Fig. 2 Sequence results of Spot14α gene 3 bp insertionion/deletion

图1 Spot14α基因A-40G对应的测序结果

Fig. 1 Sequence results of Spot14α gene A-40G

图3 不同基因型个体的聚丙烯凝胶电泳

Fig. 3 Polyacrilamide gel electrophoresis of

different individuals

C C A C G G G C C A G G C A G C A G T G G C C A C G G G G C C G G G C A G C A G T G G

TTTCTTTGATAAGAAAGTCACCAGTTCC T T T C T T T G A T A A T G T C A C C A G T T C C
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体中分别对3种基因型个体间体重的最小二乘均值

进行多重比较（见表 3），结果表明， HH基因型个

体的5~12周龄体重和屠体重显著的高于GG基因型

个体；3 bp I/D多态性位点产生 3种基因型对 5~12
周龄体重及屠体重有显著影响（P<0.05），在该群体

中分别对3种基因型个体间体重的最小二乘均值进

行多重比较（见表 4），结果表明，NN基因型个体

5~12周龄体重和屠体重显著高于MM基因型个体。

在NEAUFF2群体中，A-40G和 3 bpI/D两个位

点的多态性均与 5~12周龄体重显著相关，且两个

位点又位于基因的两端。因此，本研究利用 A-
40G 和 3 bpI/D 两个多态性位点对该基因进行单倍

型分析。在NEAUF2群体中，A-40G和3 bpI/D多态

性位点的连锁不平衡系数 r2 值大于 0.1（r2=0.13），

见表5，两个位点是有意义连锁，其单倍型块可作

为一个整体遗传。因此，对其进行单倍型与体重

的相关分析，结果见表 2。结果表明 A-40G 和 3
bpI/D两个多态性位点的单倍型对 5周龄体重有显

著影响（P<0.05），6~12 周龄体重以及屠体重有极

显著影响（P<0.01）。分别对六种单倍型基因型个

体 间 体 重 的 最 小 二 乘 均 值 进 行 多 重 比 较（见 表

6），结果表明，在 NEAUF2 群体中，NH/NH 基因

型个体的5~12周龄体重和屠体重显著高于MG/MG基

因型个体。

性状

Traits
BW5
BW6
BW7
BW8
BW9
BW10
BW11
BW12
CW

基因型（数量）Genotypes(Number)
MM（63）

610.92±11.36b
809.32±15.04b
1 016.62±19.64b
1 226.92±23.53b
1 452.40±29.17b
1 642.43±31.33b
1 828.56±34.68b
2 014.52±37.46b
1 778.69±33.56b

MN（599）
624.72±5.57b
820.91±8.06b

1 039.82±10.43b
1 248.36±11.95b
1 481.89±14.45b
1 673.76±15.39b
1 870.56±15.56b
2 054.39±16.35b
1 812.38±12.21b

NN（248）
638.24±6.91a
839.62±9.75a

1 068.90±12.76a
1 290.59±14.89a
1 533.24±17.88a
1 733.96±19.58a
1 926.23±20.53a
2 120.10±21.95a
1 891.38±18.38a

单倍型
Haplotype

MG
MH
NG
NH

个体数
Number
165
59
141
247

频率
Frequency
0.2696
0.0964
0.2304
0.4036

基因型
Genotypes
NH/NH
NG/NH
NH/MH
NG/MG
NH/MG
MG/MG

个体数
Number

55
51
59
90
27
24

频率
Frequency
0.1797
0.1667
0.1928
0.2941
0.0882
0.0784

性状

Traits
出生体重 BW0
1周龄体重 BW1
2周龄体重 BW2
3周龄体重 BW3
4周龄体重 BW4
5周龄体重 BW5
6周龄体重 BW6
7周龄体重 BW7
8周龄体重 BW8
9周龄体重 BW9
10周龄体重 BW10
11周龄体重 BW11
12周龄体重 BW12
12周龄屠体重 CW

P值 P Value
A-40G
NS
NS
NS
NS
NS

0.0662
0.0220
0.0034
0.0017
0.0004
0.0005
0.0017
0.0006
0.0014

3 bp插入/缺失

NS
NS
NS
NS
NS

0.0340
0.0528
0.0115
0.0039
0.0028
0.0023
0.0082
0.0056
0.0008

单倍型

NS
NS
NS
NS

0.0578
0.0214
0.0026
0.0022
0.0004
0.0003
0.0002
0.0005
0.0005
0.0009

性状

Traits
BW5
BW6
BW7
BW8
BW9
BW10
BW11
BW12
CW

基因型（数量）Genotypes(Number)
GG（136）

616.31±10.20b
806.56±14.38b
1 011.86±19.30c
1 216.86±23.67b
1 435.91±27.36c
1 620.36±30.12c
1 817.37±32.75b
1 985.08±36.64b
1 753.45±32.88b

GH（323）
623.75±8.62ab
819.02±12.37b
1 039.73±16.76b
1 249.74±20.68b
1 481.74±23.57b
1 670.64±25.87b
1 864.85±27.72b
2 038.62±31.23b
1 803.75±27.92b

HH（136）
639.85±10.27a
844.55±14.43a
1 073.51±19.41a
1 295.95±23.82a
1 540.99±27.53a
1 736.68±30.36a
1 937.22±33.07a
2 126.29±36.95a
1 875.08±33.20a

表2 鸡Spot14α基因多态位点与体重的相关分析

Table 2 Association between the polymorphisms of

Spot14α gene with body weight in chicken

表3 Spot14α基因A-40G多态位点的不同基因型

对鸡体重的影响（最小二乘均值）

Table 3 Effects of Spot14α A-40G polymorphism

site on body weight (LSM）

表4 Spot14α基因3 bp插入/缺失位点的不同基因型

对鸡体重的影响（最小二乘均值）

Table 4 Effects of Spot14α 3 bp insertion/deletion

polymorphism site on body weight (LSM）

表5 鸡Spot14α基因单倍型的构建

Table 5 Haplotype construction of chicken Spot14α gene

注：同行无相同字母者表示差异显著（P<0.05）。下同。

Notes: Means within a row with no common superscript differ signif⁃
icantly(P<0.05). The same as below.

注：NS 表示P>0.2。Note: NS P>0.2.

(g)
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3 讨论与结论

Spot14基因是甲状腺激素响应基因，甲状腺调

节基因表达通过甲状腺激素受体完成，甲状腺激

素受体通过结合在甲状腺激素响应基因上游启动

子区调节同源基因表达。Spot14基因对甲状腺激素

响应与结构有关。大鼠Spot14基因是第一个在分子

水平上被确定为甲状腺素响应的基因 [11-13]，该基因

启 动 子 区 存 在 3 个 甲 状 腺 激 素 响 应 元 件 [12, 14]。

Spot14家族所有成员氨基酸序列都存在3个保守区

域，即亮氨酸拉链结构和两个疏水区域[15]。Spot14
基因家族侧翼基因保守性都很高[15]。甲状腺素属于

下丘脑-垂体-甲状腺轴，而下丘脑-垂体-甲状腺

轴通过甲状腺素增加耗氧量和产生热量调节能量

动态平衡[16-17]。扰乱甲状腺素功能会影响体重和能

量消耗[18]，推测Spot14基因与体重有密切关系。

哺 乳 动 物 Spot14 基 因 调 控 脂 肪 生 成 研 究 较

多[19-21]，该基因是脂质合成重要调节基因，参与肝

脏、乳腺、脂肪等组织中的脂质合成调控[22]，对乳

腺癌生长有重要影响[23]。小鼠Spot14基因敲除试验

显示，Spot14 基因敲除后，小鼠体重增长速度下

降，这是由脂肪蓄积减少导致。鸡Spot14基因功能

研究报道很少。在杏花鸡和隐形白鸡杂交产生 F2

资源群体中研究结果显示，鸡Spot14基因的3个多

态性位点与鸡体重和腹脂性状显著相关[24]。本试验

前期研究发现，在NEAU F2资源群体中鸡Spot14基

因编码区的两个多态性位点与鸡体重性状显著相

关[25]。本研究结果也显示，鸡Spot14基因两个多态

性位点与体重显著相关，推测鸡Spot14基因对生长

有重要作用。本推测结果尚需进一步分子生物学

试验验证。
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