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松辽白鹅 Myf5基因
多态性与生产性能相关研究
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摘要:采用测序和单链构象多态( SSCP) 的方法分析了 Myf5 基因在 3 个品种中的遗传分布、遗传变异及群体杂
合性等群体遗传信息，并分析了 Myf5 基因对酮体性状及肉质性状的遗传效应。结果发现: ( 1 ) 在此扩增片段
存在多态性，得到 AA、AB和 BB 等 3 种基因型。3 个品种中等位基因 A 占绝对优势，且主要以 AA 型存在。
( 2) 在 Myf5 基因外显子 1 第 1344 处发生了单碱基的改变( A→G) ，第 1410 处发生了单碱基改变( G→C) 。方
差分析结果表明，不同基因型的宰前活重、屠体重、半净膛重、全净膛重、腿肌重、翅膀重与屠宰率性状间有显著
差异，其它大部分生长和屠体性状无显著差异。
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An Analysis of Correlation between the Polymorphism of Myf5
and Production Traits in Songliao Goose
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Abstract: The population genetic information about genetic distribution，variation and heterozygosity of
Myf5 in three breeds was analyzed unsing PCR-SSCP． And the genetic effects of Myf5 gene on fiber density
and partial carcass traits were investigated． The results showed as follows: first of all，the amplified fragment
possessed polymorphism including AA，AB and BB，three genotypes． Allele A held absolutely dominance in
three different species of goose． Secondly，the single base was changed on 1344st spot of exon 1 of Myf5 gene
( A→G) ，and on 1410th spot of exon 1 of Myf5 gene( G→C) ． The results of significance test showed that liv-
ing weight，carcass weight，half-eviscerated weight，whole － eviscerated weight，leg muscle weight，wings
weight and dressing percentage were significantly different in different genotypes，and other parts showed little or
no difference．
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生肌决定因子( MRFs) 家族基因控制着肌细胞的增殖和分化，与肌纤维的数量和大小都有密切的关
系，因而对肉质和风味都有着非常重要的作用，该基因家族编码 4 种不同的转录因子，分别为 MyoD，
MyoG，Myf5，它们各自或协同控制着骨骼肌生成方面的关键调节因子，这些基因就是控制骨骼肌生成的
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1，2:扩增片段; M: D2000。
1，2: Amplification fragment; M: D2000．
图 1 Myf5 基因 PCR扩增产物电泳

Fig． 1 The gel electrophoresis photograph of the Myf5 gene PCR products

关键调节因子
［1］。MyoD家族基因属于生肌碱性螺旋 －环 －螺旋( bHLH) 转录因子，他能激活肌肉特定

基因
［2 － 3］。目前，MyoD和 MyoG基因都得到了充分的研究，而 Myf5 作为其中的重要一员，在鹅上的研
究报道甚少。Myf5 基因因其研究难度较大，然而其重要的地位及意义，已经引起研究者们的重视。
松辽白鹅配套系是在现有鹅种的基础上，利用先进的分子育种方法培育出的肉鹅新品系，其生长速

度快、绒肉产量高、繁殖性能好、肉质好、抗病力强。本研究选择了 3 个优秀肉鹅品种作为试验对象，用
PCR － SSCP的方法对鹅 Myf5 基因外显子 1 区进行 SNPs( Single Nucleotide Polymorphisms) 检测，同时与
屠宰性状进行相关分析，目的在于寻找与肉质等性状相关的遗传标记，为优质肉鹅的分子育种提供理论

依据。

1 材料和方法
1． 1 实验材料
利用统一标准饲养的松辽白鹅 38 只于 90 日龄进行屠宰，采肝组织置液氮速冻，苯酚 －氯仿法提取

基因组 DNA，－ 80 ℃保存。
1． 2 主要试剂

DNA凝胶回收试剂盒购自 AXYGEN 公司; pMD18 － T 载体试剂盒购自 Takara 公司; Taq 酶、DNTP
购自 TIANGEN公司;感受态 DH5α由本实验室保存。
1． 3 引物设计与 PCR扩增
根据鸡( Genbank:登录号 X73250) 用 Premer5． 0 和 Oligo6． 0 结合设计鹅 Myf5 基因外显子 1 部分特

异引物，引物序列为: Upper: 5’－ CCAGTTCTCCCCATCCGA － 3’，Lower: 5’－ GGCAGGTGATAGTAGT-
TCTCC －3’，由北京六合华大基因科技股份有限公司合成。

PCR扩增总体积为 25 μL，其中 10 × PCR 2． 5 μL ，2． 5 mmol /LdNTP 1 μL ，10 μmol /L 上、下游引
物各 0． 5 μL，Taq酶 1． 0 U，100 ng /μLDNA模板 1 μL，其余双蒸水补齐。PCR反应条件: 95 ℃预变性 5
min; 94 ℃变性 30 s，56 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，共 30 个循环，最后 72 ℃延伸 5 min。扩增产物用 ρ
= 1%的琼脂糖凝胶电泳检测。PCR扩增产物经 98 ℃变性 10 min，用冰浴冷 10 min 后，ρ = 8%变性聚
丙烯酰胺凝胶 180 V电泳 14 ～ 16 h，银染显色，分型。
1． 4 SSCP分析及测序
选取不同基因型的纯合子，使用 DNA凝胶回收试剂盒回收目的条带，克隆到 pMD18 － T载体，转化

入 DH5α感受态细胞，37 ℃培养过夜，对菌体进行 PCR鉴定为阳性的细胞送北京六合华大基因科技股份
有限公司进行测序。
1． 5 统计分析
分型后计算基因型频率及基因频

率，并进行 Hardy-Weinberg 平衡检验。
同时以不同基因型为标记效应组成固定

模型，利用 SPSS12． 0 统计软件对各生产
性状进行方差分析，不同标记基因型之

间生产性状指标 ( 平均值 ±标准差) 进
行差异显著性检验和多重比较。线性模
型如下: Yij = μ +markerj + eij其中: Yijk :个

体表型的记录值; μ: 群体平均值; mark-
erj :标记基因型效应; eij :随机误差。
1． 6 生产性能测定指标及测定方法
生产性能指标:本研究用宰前活重、

屠体重、半净膛重、全净膛重、胸肌重、腿肌重、腹脂重、翅膀重、头重、爪重作为禽屠宰测定的主要指标，
为了计算相关得率，可考虑测量屠宰重指标。生产性能屠宰性能按照全国家禽育种协会 1984 年公布的
“家禽生产性能与计算方法”进行。
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1、2、4: AA; 3: AB; 5、6: BB。
图 2 Myf5 基因扩增产物的 SSCP分析

Fig． 2 SSCP analysis on PCR amplification in different individuals of Myf5 gene

图 3 Myf5 基因 SNP序列分析
Fig． 3 Sequence analysis on the isolated genotype of Myf5 gene

2 结果与分析
2． 1 鹅 Myf5 基因 PCR扩增结果
用设计的引物对不同品种鹅的基因进行扩增，PCR产物用 ρ = 1%琼脂糖检测。发现特异性扩增良

好( 图 1) ，片段长度与预期的相符，可直接进行 SSCP分析。
2． 2 SSCP检测结果
结果该位点表现出 3 种基因型( 命名为 AA、AB、BB) ( 图 2) 。

2． 3 不同基因型的纯合子个体的测序
在该点各取 2 个纯

合子基因型的片段进行

回收，并进行测序。测
试结果表明，多态性是

由该段序列中的 1 个核
苷酸的点突变造成的

( 图 3) ，AA 和 BB 基因
型个体进行测序并与原

序列进行比对发现，第

1344 处发生了单碱基
的改变 ( A → G ) ，第
1410 处发生了单碱基改变( G→C) ，均位于外显子 1。

2． 4 基因型频率及基因频率
根据分型结果对基因型频率及基因频率进行计算，并进行 Hardy － Weinberg 平衡检验，结果发现

AA、AB和 BB 3 种基因型中 AA基因型为优势基因型，等位基因 A为优势等位基因。χ2 检验表明，松辽
白鹅 Myf5 基因外显子 1 引物扩增片段在检测群体中 χ2 值达极显著水平( P ＜ 0． 01) ，故松辽白鹅群体在
外显子 1 位点上处于 Hardy － Weinberg不平衡状态。

表 1 松辽白鹅 Myf5 基因基因型及等位基因频率
Tab． 1 Genotype and allele frequencies of Myf5 gene in different breeds

基因型频率 Genotype frequency

AA BB AB

等位基因频率 Allele frequency

A B
χ2

0． 789( n = 30) 0． 132( n = 5) 0． 079( n = 3) 0． 829 0． 171 19． 787

χ2 为对不同基因型分布的 Hardy-Weinberg平衡检验值。

χ2 distribution of different genotypes for the Hardy-Weinberg equilibrium test values．

2． 5 各种基因型与生产性能的相关研究
对不同基因型的各个屠宰性状均值进行了差异显著性检验，结果发现基因型 AA的宰前活重、屠体
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重、半净膛重、全净膛重、翅膀重各项均值显著高于基因型 BB( P ＜ 0． 05) ，其中基因型 AB 与 AA、BB 个
体间差异不显著;说明基因型 AA对于宰前活重、屠体重、半净膛重、全净膛重、翅膀重这 5 个指标均有
一定的正面影响。腿肌重性状上基因型 BB均值显著低于基因型 AA、AB( P ＜ 0． 05) ，说明基因型 BB对
腿肌重性状有一定的负面影响。在半净膛率性状中，基因型 AB的均值显著高于基因型 AA( P ＜0． 05) ;在
全净膛率性状中基因型 AB的均值极显著高于基因型 AA( P ＜ 0． 01) ;说明基因型 AB对半净膛率、全净
膛率性状有一定的正面影响。在胸肌重、腹脂重、头重、爪重、屠宰率、胸肌率、腿肌率和腹脂率上没有发
现显著差异。

表 2 Myf5 基因不同基因型对生产性状的影响
Tab． 2 Effect of different genotypes of Myf5 gene on production traits Songliao goose genotype and slaughter traits

性状 Traits AA型( n = 30) AB型( n = 3) BB型( n = 5)

宰前活重 /g 4 506． 67 ± 65． 08a 4 273． 33 ± 205． 78 4 076． 00 ± 159． 40b

屠体重 /g 3 749． 37 ± 54． 98a 3 597． 67 ± 173． 86 3 406． 00 ± 134． 67b

半净膛重 /g 3 404． 20 ± 49． 29a 3 318． 33 ± 155． 88 3 087． 40 ± 120． 75b

全净膛重 /g 2 991． 70 ± 43． 17a 2 965． 00 ± 136． 52 743． 40 ± 105． 74b

胸肌重 /g 496． 40 ± 7． 94 494． 00 ± 25． 09 457． 80 ± 19． 44

腿肌重 /g 501． 70 ± 6． 93a 503． 33 ± 21． 91a 462． 00 ± 16． 97b

腹脂重 /g 50． 93 ± 3． 14 46． 00 ± 9． 93 46． 40 ± 7． 69

翅膀重 /g 445． 33 ± 8． 87a 421． 00 ± 28． 04 397． 00 ± 21． 72b

头重 /g 159． 67 ± 2． 90 155． 33 ± 9． 18 144． 40 ± 7． 11

爪重 /g 129． 46 ± 2． 84 117． 67 ± 8． 98 116． 00 ± 6． 95

屠宰率 /% 83． 20 ± 0． 24 84． 17 ± 0． 76 83． 52 ± 0． 59

半净膛率 /% 75． 54 ± 0． 30b 77． 73 ± 0． 96a 75． 73 ± 0． 74

全净膛率 /% 66． 41 ± 0． 33B 69． 44 ± 1． 03A 67． 25 ± 0． 80

胸肌率 /% 16． 66 ± 0． 23 16． 66 ± 0． 72 16． 65 ± 0． 55

腿肌率 /% 16． 81 ± 0． 18 16． 97 ± 0． 57 16． 80 ± 0． 44

腹脂率 /% 1． 68 ± 0． 11 1． 55 ± 0． 36 1． 66 ± 0． 28

同一行间小写字母不同表示差异显著( P ＜ 0． 05) ，大写字母不同表示差异极显著( P ＜ 0． 01) 。
Different lowercase letters mean significant difference at 0． 05 level，different uppercase letters mean significant at 0． 01 level．

3 讨 论
Myf5 基因在肌肉的生长过程中起非常重要的作用，它与肌纤维的数量和大小均匀有关系，因此研

究 Myf5 基因将会对畜禽的产肉力、肉质及风味的改善具有十分重要的意义。
Kiefer和 Hauschka报道了 Myf5 在鸡胚中的动态表达变化，鸡胚肌肉发生过程中 Myf5 表达首先出

现在 stage 3 的原条( primitive streak) 并在非肌中胚层中有短暂性低水平的表达。其后，Myf5 的表达伴
随着肌节的发生而在预分节中胚层( pre-segmented mesoderm，PSM) 中呈震荡性表达。其在Ⅰ －Ⅳ体节
中的表达也有动态的区域性变化

［4 － 6］。通过对 Myf5 过量和过少的表达实验，发现 Myf5 在脊椎动物的
生肌过程中具有相当关键的作用，尤其是在肌分化阶段［7］。Cooper等［8 － 9］认为，MyoD和 Myf5 之间可能
存在负反馈调控环，Myf5 促进 MyoD基因的表达，而 MyoD又抑制 Myf5 基因的表达。

Lee等［10］在基因水平上的研究显示，在哺乳动物中 Myf5 的调控机制是比较复杂的。S． Maak 等［11］

做了更加深入的研究表明，鼠、兔、人、猪、牛、狗和鸡上相应的基因区域内的各种调控因子中( H1 和 2;
M6EH) 自始至终都是高度保守的。这些调控因子的功能在转基因小鼠中都经过了检测，并且它们在小
鼠胚胎发生时其功能在不同区域进行独立的时空表达

［13 － 15］。
本实验采用 PCR － SSCP技术检测了松辽白鹅 Myf5 基因的多态性，得到了 3 种基因型，AA 基因型

为优势基因型，等位基因 A占主要优势。A、B两个等位基因，频率分别为 0． 829 和 0． 171; AA、AB、BB 3
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种基因型频率分别为 0． 789、0． 079 和 0． 132。χ2 检验结果表明，该位点处于 Hardy-Weinberg不平衡状态
( P ＜0． 01) ，这可能与群体纯合度较高和对某些性状的选种选留有关，说明该群体仍有待进一步调整。
本研究发现不同基因型的宰前活重、屠体重、半净膛重、全净膛重、腿肌重、翅膀重与屠宰率性状间

有显著差异，其它大部分生长和屠体性状无显著差异。AA基因型个体有相对高的均值，故该基因型可
作为筛选部分高屠宰性状的分子标记，从而达到提高松辽白鹅生长水平的目的。因此，有必要对该基因
作为与鹅生长性状相关的候选基因进行更加深入的研究。
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