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摘　要：中国畜禽品种资源丰富，且有许多优良性状基因，但这些优良性状基因并没有被充分利用，因此，在基因

水平上开展遗传资源的开发和利用是畜禽经济性状改良的重要方向。目前，虽然传统系谱选择方法在育种工作中

发挥了重要作用，但存在准确率低、育种周期长等缺点。随着分子生物学技术的快速发展，近年来先进的基因组测

序和基因分型技术大大促进了畜禽育种方法的革新。从低通量、耗时的限制性片段多态标记（ＲＦＬＰ）到如今高通

量、高密度的单核苷酸多态性（ＳＮＰ）标记，基因检测效率有了大幅度提高。基因芯片技术在分子标记辅助选择和

全基因组选择育种研究中逐渐得到广泛应用，成为畜禽育种的新技术手段和新热点。主要介绍了高、低密度ＳＮＰ
芯片技术在畜禽育种中的研究及应用，并简述了其技术优势、存在问题及挑战、应用展望，旨在表明基因芯片技术

必将会成为畜禽分子育种工作中一项重要的基础技术，在畜禽种业快速发展过程中起到重要的推动作用，以期为

基因芯片技术在畜禽育种中得到进一步应用提供理论参考，推进中国畜禽育种遗传进展，提升中国畜禽种业的科

技竞争力。
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　　基因芯片，又称ＤＮＡ微阵列（ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ），属
于生物芯片的一种，是通过平面微细加工技术在固
体芯片表面构建的微流体分析单元和系统。２０世
纪９０年代初，Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｃ公司结合照相平板印刷技
术、半导体技术、激光共聚焦扫描、寡聚核苷酸合成、
荧光标记和计算机分析等技术在硅片上合成高密度

的寡核苷酸点阵，成功研制出世界上第一块基因芯
片［１－２］。随后，各国的多家公司相继进行基因芯片的
商业化开发，如Ａｍｅｒｓｈａｍ　Ｐｈａｒｍａｃｉａ　Ｂｉｏｔｅｃｈ公司
和 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｄｙｎａｍｉｃ公司合作将特有的 Ｃｙ３和

Ｃｙ５荧光染料引入芯片检测；Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司成功开
发了光纤微珠技术。如今，基因芯片技术已在多个
领域被广泛应用，包括对基因表达水平的检测、基因
诊断、药物筛选、医疗和测序、生物信息学研究、食品
卫生监督、司法鉴定、国防等［３－４］。农业在国民经济
的发展中起举足轻重的作用，遗传学已经由个体水
平发展到细胞水平，再到分子水平，其不断发展为农
业生产和人类健康带来科学理论指导，基因芯片技
术在畜禽遗传育种中的应用（如动、植物优良性状基
因的鉴定及定位等精准分子育种）使得这一重要作
用更好地发挥，也逐渐得到认可和广泛应用。
与传统系谱育种方法不同，分子育种可通过

ＤＮＡ检测进行育种指导，实现快速、准确育种。分
子育种从标记辅助选择育种（ｍａｒｋｅｒ　ａｓｓｉｓｔｅｄ　ｓｅｌｅｃ－
ｔｉｏｎ，ＭＡＳ）发展到芯片或测序技术指导下的全基因
组选择育种（ｇｅｎｏｍｉｃ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ，ＧＰ或ｇｅｎｏｍｉｃ　ｓｅ－
ｌｅｃｔｉｏｎ，ＧＳ），使得动、植物育种工作变得更加便捷、
精准，实现了在基因水平挑选、培育具有优良性状的

品种，在多个主要农作物、家畜育种研究工作中都有
应用，极大地缩短育种周期，加快育种进程［５］。但同
时生物芯片仍然处于发展阶段，在技术开发及应用
推广中仍然存在一定的问题和挑战。作者从畜禽基
因芯片、高／低密度芯片在育种中的应用、芯片技术
的优势及面临的挑战等多方面，总结了生物芯片技
术在畜禽育种中的相关研究，以期为生物芯片技术
应用于未来畜禽育种工作提供理论依据。

１　畜禽基因育种芯片
分子育种中最关键的技术是基因分型，从传统

的以Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交检测技术为基础的第一代分子
标记 ＲＦＬＰ，到 第 二 代 基 于 ＰＣＲ 检 测 技 术 的

ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ和ＳＳＲ标记等，基因分型技术迅速发
展，如今基因分型技术已发展为以基因芯片检测技
术和 高 通 量 测 序 （ｎｅｘｔ　ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，

ＮＧＳ）为主，以及基于芯片检测和测序结果而开发
的竞争性等位基因特异性ＰＣＲ（ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ　ａｌｌｅｌｅ
ｓｐｅｃｉｆｉｃ　ＰＣＲ，ＫＡＳＰ）等检测技术［６－７］。相比检测成
本昂贵、数据分析复杂的 ＮＧＳ，基因芯片拥有成本
低、准确、快速、便捷等优点，在农业育种（如畜禽等
育种）研究工作中得到了广泛使用。
目前已成功开发多款商业化动物基因芯片（表

１），如Ｔｏｓｓｅｒ－Ｋｌｏｐｐ等［８］研制的羊５２Ｋ芯片、宣苏
哲［９］研制的中国首款鸡５５ＫＳＮＰ芯片等，这些动物
基因分型芯片在动物遗传机制研究及育种工作中发

挥了重要作用，为国内外畜禽品种改良、育种与繁殖
提供了科学技术手段。
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表１　商业化的畜禽基因育种芯片

Ｔａｂｌｅ　１　Ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ　ａｎｉｍａｌ　ｇｅｎｅ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｃｈｉｐｓ

物种Ｓｐｅｃｉｅｓ 产品Ｐｒｏｄｕｃｔｓ 位点数Ｓｉｔｅｓ 平台Ｐｌａｔｆｏｒｍ

牛Ｃａｔｔｌｅ　 Ｂｏｖｉｎｅ　ＳＮＰ５０　 ５０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｂｏｖｉｎｅ　ＨＤ　 ７７７Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ＧＧＰ－ＬＤＶ３　 ３０Ｋ ＧｅｎｅＳｅｅｋ

ＧＧＰ－ＬＤＶ２　 ７Ｋ ＧｅｎｅＳｅｅｋ

ＧＧＰ－ＵＨＤ　 １４０Ｋ ＧｅｎｅＳｅｅｋ

Ｇｅｎｏｍｉｃ　Ｐｒｏｆｉｌｅｒ　ｆｏｒ　Ｄａｉｒｙ　Ｃａｔｔｌｅ　ＬＤ　 ７Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ＧＧＰ－ＨＤＴ　 ７７Ｋ ＧｅｎｅＳｅｅｋ

ＧＧＰ－ＬＤＶ４　 ４０Ｋ ＧｅｎｅＳｅｅｋ

ＡｘｉｏｍＧｅｎｏｍｅ－Ｗｉｄｅ　ＢＯＳ１Ｂｏｖｉｎｅ　Ａｒｒａｙ　 ６４８Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

ＡｘｉｏｍＢｏｖｉｎｅ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ ５０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

猪Ｐｉｇ　 Ｐｏｒｃｉｎｅ　ＳＮＰ６０　 ６０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ＡｘｉｏｍＰｏｒｃｉｎｅ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ ６５８Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

Ｐｏｒｃｉｎｅ　ＬＤ　 １０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｇｅｎｏｍｉｃ　Ｐｒｏｆｉｌｅｒ　Ｐｏｒｃｉｎｅ　ＨＤ　 ８０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

绵羊Ｓｈｅｅｐ　 Ｏｖｉｎｅ　ＳＮＰ５０　 ５０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｓｈｅｅｐ　ＨＤ　 ６８０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｏｖｉｎｅ　ＬＤ　 ５Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

山羊 Ｇｏａｔ　 Ｇｏａｔ　ＳＮＰ５０　 ５０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

马 Ｈｏｒｓｅ　 Ｅｑｕｉｎｅ　ＳＮＰ５０　 ５０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｅｑｕｉｎｅ　ＳＮＰ７０　 ７０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ａｘｉｏｍ Ｅｑｕｉｎｅ　 ６７０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

水牛Ｂｕｆｆａｌｏ　 ＡｘｉｏｍＢｕｆｆａｌｏ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ ９０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

犬 Ｄｏｇ　 Ｃａｎｉｎｅ　ＨＤ　 １７０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｃａｎｉｎｅ　ＳＮＰ２０　 ２０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ　Ｃａｎｉｎｅ　ＳＮＰ　 １２７Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

ＡｘｉｏｍＣａｎｉｎｅ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ　Ｓｅｔ　Ａ　 ４６０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

ＡｘｉｏｍＣａｎｉｎｅ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ　Ｓｅｔ　Ｂ　 ６７０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

猫Ｃａｔ　 Ｆｅｌｉｎｅ　ＳＮＰ６０　 ６２Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

鸡Ｃｈｉｃｋｅｎ　 Ａｘｉｏｍ Ｇｅｎｏｍｅ－Ｗｉｄｅ　Ｃｈｉｃｋｅｎ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ　 ５８０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

Ｃｈｉｃｋｅｎ　ＳＮＰ５０　 ５０Ｋ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

三文鱼Ｓａｌｍｏｎ　 ＡｘｉｏｍＳａｌｍｏｎ　Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ　Ａｒｒａｙ １３０Ｋ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

２　芯片在畜禽育种中的应用
全基因组选择是一种在全基因组范围内的标记

辅助选择方法，利用覆盖基因组的遗传标记信息对
个体进行遗传评估，在育种过程中可以提高准确性、
缩短世代间隔、降低近交系数上升速度、加快育种进
程，并能进行早期选种。畜禽的多数重要经济性状
都属于数量性状，基因芯片技术和计算机技术的发
展使得全基因组ＳＮＰ数据能够被快速获得，通过使
这些ＳＮＰ标记与数量性状位点（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ　ｔｒａｉｔ

ｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）形成连锁不平衡（ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉ－
ｕｍ，ＬＤ），从而实现检测及挖掘重要性状位点［１０－１１］。

继 ＭＡＳ标记辅助选择育种的深入研究和广泛
应用，以芯片辅助为主的全基因组选择 ＧＳ技术逐
渐成为动、植物分子育种研究和工作中的一项重要
指导技术，实现了从大量基因型到表型的预测，在群
体进化研究、优良性状选育、缩短育种周期及优良基
因引进等工作中发挥了重要作用。芯片也随着应用
目的不同逐渐划分为以研究价值为主的高密度基因
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芯片和以应用价值为主的低密度功能基因芯片。高
密度基因芯片的ＳＮＰ位点数占物种整个基因组的
碱基数比例较大，价格较高，多倾向于研究型应用，
如ＱＴＬ、ＧＷＡＳ、基因定位，群体进化分析，育种值
评估，通过基因型填充达到测序密度。低密度基因
芯片的ＳＮＰ位点数占物种整个基因组的碱基数比
例较小，价格稍低，多倾向于功能性应用，如育种公
司、农场等大量样本的育种值评估，快速评估重要性
状分布，可通过基因型填充提高芯片密度。

２．１　高密度基因育种芯片
目前，高密度基因芯片主要用于动物遗传科学

研究工作中，应用方向多集中在群体进化分析、优良
性状基因鉴定和定位、育种值估计等领域。

２．１．１　分析群体进化　　畜禽遗传多样性是遗传
育种研究的基础，可以利用群体间及个体间的遗传
变异来研究畜禽的发育和生理机制，分析畜禽进化、
驯化、品种形成过程。利用基因芯片技术对基因型
分型，开展群体进化分析和遗传背景分析，为了解品
种遗传背景、进化历史、分析和预测优良性状基因的
遗传来源和进化方向等提供了可行途径。Ｃａａｓ－
ｌｖａｒｅｚ等［１２］利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ　Ｂｏｖｉｎｅ　ＨＤ　Ｂｅａｄ　Ｃｈｉｐ
７７７Ｋ芯片将７种西班牙种牛分为两大类群，所研究
的西班牙肉牛具有较大的品种内多样性和较低的分

化程度，为后期牛品种选育提供了理论基础，同时也
加速了后期选择优良品种的速度。ｄａ　Ｓｉｌｖａ等［１３］利
用Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ　６５０ＫＳＮＰ芯片对２　１７５只鸟进行基
因分型，检测出了４１　０２９个ＣＮＶ位点，并通过实时
荧光定量验证了９３．７５％的ＣＮＶｓ。ＣＮＶｓ的详细
特征可以揭示选择的进化足迹，并提供其对野生种
群表型变异的贡献。这些研究均显示出ＳＮＰ芯片
在畜禽遗传进化分析中的效力，对畜禽的遗传育种
工作具有科学指导意义。

２．１．２　挖掘优良／重要性状基因／位点　　利用基
因芯片获得全基因组基因型数据，结合表型对重要
性状进行全基因组关联分析，发掘和定位优良性状
基因／位点，并通过精细定位对相应基因进行检测性
标记的开发，是一种被广泛认为可用于标记辅助选
择育种的重要方法。袁泽湖等［１４］利用ＳＮＰ芯片分
析了中国１１个地方绵羊群体的遗传结构，结果显
示，乌珠穆沁羊与除罗布羊以外的蒙古系绵羊均有
直接遗传关系，与罗布羊有间接的遗传关系。兰蓉
等［１５］利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司Ｉｓｅｌｅｃｔ　Ｇｏａｔ６０Ｋ芯片对不
同品种的山羊进行遗传结构评估，结果发现，云上黑
山羊新品种在基因组水平上可与其育种素材明显区

分，在基因组层面已具备独立品种特点，已达到了云
上黑山羊的育种期望目标。Ｍａｒｔｉｎ等［１６］应用山羊

ＳＮＰ５０芯片对法国高山奶山羊和萨能奶山羊多乳
头进行全基因组关联分析（ＧＷＡＳ），结果发现，在

１０号染色体上有１７个达到染色体水平显著的ＳＮＰ
位点。兰蓉等［１７］利用山羊ＳＮＰ芯片找到了２个位
于２号染色体上的山羊产羔性状候选基因。Ｙｉ
等［１８］利用鸡６００Ｋ芯片对１２个不同品种的９６只鸡
进行全基因组检测，发现了２３１个拷贝数变异区域
（ｃｏｐｙ　ｎｕｍｂｅｒ　ｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＣＮＶ），其中１０２个ＣＮＶｓ
来自１２８个与鸡免疫反应相关的基因。刘澳星
等［１９］利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ　Ｂｏｖｉｎｅ　ＳＮＰ５０ＢｅａｄＣｈｉｐ对奶牛
进行全基因组关联分析，获得了多个与繁殖障碍疾
病相关的基因。Ｄａｈｌｇｒｅｎ等［２０］利用１７０Ｋ芯片发
现了与犬周期性爪缺失病相关的基因区域。Ｚｈｕ
等［２１］利用５５ＫＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘ　Ａｘｉｏｍ鸡基因分型芯片
鉴定出了５个与鸡抗病性能（异嗜细胞与淋巴细胞
的比率被研究学者认为是抗病性能指标）显著相关
的ＳＮＰｓ位点，ＣＡＲＤ１１、ＢＲＩＸ１、ＢＡＮＰ是与鸡抗
病性能相关的３个候选基因，为揭示抗病的遗传基
础和今后的抗病标记辅助选择奠定了基础。以上研
究充分表明，基因芯片技术近年来在发掘优良性状
基因／位点等研究中发挥了重要作用。

２．１．３　估算育种值　　以ＳＳＲ等为主的 ＭＡＳ标
记辅助选择育种技术大大地缩短了传统系谱育种所

需的育种周期。随着芯片技术在基因型分型功能上
的大力改进，使得通过基因型预测表型（即估算育种
值）来指导育种的基因育种（ｇｅｎｏｍｉｃ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ）成为
可能。Ｊｕｎｑｕｅｉｒａ等［２２］利用７７７Ｋ和５０Ｋ芯片分析
了不同牛种对虱的抗性，认为高质量遗传关系不会
影响对遗传变异的评估，相对于传统的系谱分析，利
用芯片技术会使育种值更精准。田佳等［２３］利用Ｂｏ－
ｖｉｎｅ　ＳＮＰ　５４Ｋ或１５０Ｋ芯片并借助中国荷斯坦牛全
基因组选择技术平台对ＳＮＰ效应进行评估，计算青
年母牛基因组育种值（ＧＥＢＶ），以便筛选宁夏优质
高产奶牛早期选育标准。通过基因芯片在全基因组
范围内进行育种值的估计，实现了从单一标记的

ＭＡＳ方法进入到多个基因同时评估的精准育种方法。

２．１．４　基因型填充　　通过结合基因芯片检测数
据和部分参考群体的测序数据，对基因芯片进行基
因型填充（ｇｅｎｏｔｙｐｅ　ｉｍｐｕｔａｔｉｏｎ）以填补缺失数据，
是目前除测序技术之外获得更高密度数据的另一种

途径。此外，基因芯片的检测结果也可作为对测序
结果的校验［２４］。Ｙｅ等［２５］利用鸡６００Ｋ 芯片检测
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４５０个样本，并利用２４个重要样本的全基因组重测
序结果对挑选的６０Ｋ位点数据和６００Ｋ芯片进行填
充，获得全基因组高密度数据后进行了鸡的 ＧＳ相
关研究。ｖａｎ　ｄｅｎ　Ｂｅｒｇ等［２６］利用全基因组关联分
析（ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｉｅｓ，ＧＷＡＳ）结合
芯片检测和测序获得的数据，与性状数据进行关联
分析，挖掘了多个优良性状基因。但一些研究显示，
当芯片标记密度达到一定程度后，如从５０Ｋ提高至

７７７Ｋ或者更高，所获得育种值的准确度提高并不显
著，仅提高了约１％［２７］。Ｍｅｕｗｉｓｓｅｎ等［２８］通过比较
发现，当芯片标记密度达到一定水平后，增加标记密
度虽然会使得育种值有较小幅度的提高，但最终获
得的与表型相关联的标记与低密度芯片所获得的关

联标记并没有差异，过高密度的基因型数据反而是
一种浪费。因此，芯片密度在芯片定制和芯片选择
过程中也是重要的考虑因素之一。基因填充可以使
得测序数据或高密度芯片分析数据的可用性不断提

高，可以评估更多的单核苷酸多态性、插入缺失位点
（Ｉｎｄｅｌ）和基因拷贝数变异（ＣＮＶｓ），未来基因填充将会
在越来越多的全基因组关联研究中发挥重要作用［２９］。

２．２　低密度功能基因育种芯片
高密度基因芯片因位点丰富等特点主要用于科

学研究。随着科研工作的深入和科研成果转化的促
进，用于辅助育种工作的低密度功能芯片逐渐得到
开发和商品化。低密度功能芯片主要是对与表型具
有较强相关的ＳＮＰ进行挑选并定制而成的功能型
芯片。低密度功能芯片的开发使得在未来农业育种
工作中实验室科研成果向大田及农场等育种实践场

所的转化成为可能。目前已有部分科研单位和一些
国际化的育种公司开始使用低密度功能芯片，在精
准育种、检测优良性状位点、快速评估育种材料、加
快育种进程、促进动物基因资源的交流等多方面实
现应用。

２．２．１　降低检测成本　　当通过高密度芯片发现
及定位优良基因或位点后，在实际育种工作中所需
要使用的芯片则更倾向于功能芯片，即位点密度无
需过高，但能含有所需优良基因／位点，并能检测、鉴
定优良性状基因的芯片，从而对育种材料进行筛选，
确定是否可以作为亲本材料。Ｈｕｌｓｅｇｇｅ等［３０］利用
牛５０Ｋ和７７７Ｋ芯片对４个品种牛进行基因型检
测，二者分别获得３０　４４７和４５２　５２５个ＳＮＰｓ位点，
但采用Ｄｅｌｔａ、Ｗｒｉｇｈｔ’ｓ　Ｆｓｔ、Ｗｅｉｒ和 Ｃｏｃｋｅｒｈａｍ’ｓ
Ｆｓｔ以及综合３种方法进行比较后，发现能够用于
区分４个品种的ＳＮＰ位点差异不大，因此认为在育

种指导工作中７７７Ｋ 相对于５０Ｋ 芯片优势较小。

Ｇｕｎｉａ等［３１］采用多种方法利用Ｆｒｅｎｃｈ　Ｃｈａｒｏｌａｉｓ肉
牛作为试验材料对５０Ｋ和７７７Ｋ芯片进行对比，认
为利用ＢａｙｅｓＣ方法分析 ＤＥＢＶ（ｄｅｒｅｇｒｅｓｓｅｄ　ｅｓｔｉ－
ｍａｔｅｄ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｖａｌｕｅｓ）是利用芯片标记育种最为准
确的方法，同时也得出７７７Ｋ和５５Ｋ在育种指导工
作中所起到的作用差异不大，所需检测的位点在两
款芯片中均可体现。在育种工作中低密度功能芯片
性价比较高，既可以保证育种值的准确性，又可以降
低检测成本，使得芯片技术在育种公司或农场中的
使用成为可能。目前已报道有多家公司，如荷兰的

Ｈｙｐｏｒ公司、丹麦的丹育公司、加拿大的 ＴＯＰＩＧＳ
公司及中国广东温氏食品集团等，通过基于芯片技
术的全基因组选择进行种猪遗传改良。

２．２．２　提高育种准确度　　研究显示，当芯片密度
达到一定程度后，由于避免了大量“冗余位点”的干
扰，低密度芯片对育种值的估计准确度等同于或优
于高密度芯片。Ｂｏｌｏｒｍａａ等［３２］利用羊１２Ｋ低密度
芯片对５０Ｋ芯片进行加密，对１５个性状在５０Ｋ芯
片加密前／后获得的育种值进行比较，发现在检测各
性状时，虽然加密后的芯片获得的精度更高，但对育
种工作起指导作用的ＧＥＢＶｓ指标在加密后并没有
明显的改变。Ｏｇａｗａ等［３３］利用牛５０Ｋ芯片将３Ｋ
和１０Ｋ位点的基因型数据进行填充，通过两种不同
统计方法检测，认为当等位基因频率较高或在染色
体末端时，检测准确度的一致率较低；当３Ｋ或１０Ｋ
位点均匀分布填充时，检测准确度会更高，可提高至

９７％；当根据连锁不平衡情况来选择ＳＮＰ位点时，
基因型填充前所获得的计算精度反而较加密后更准

确。目前科研人员多认为采用高／低密度芯片结合
使用的方法，通过高密度芯片筛选优良位点，然后采
用定制低密度功能芯片指导育种，将会是利用 ＧＳ
方法来指导育种工作的一个经济、高效的可行途径。

２．２．３　缩短育种周期　　随着大量优良性状基因／
位点被发现及定位，研究者们面临的最大挑战是如
何在某个遗传背景中聚集多个优良基因／位点，即多
基因的聚集或累加。基因聚合需要研究者在短时间
内利用有限的经济基础对多个优良基因进行鉴定、
累加及追踪等。低密度功能芯片的开发及使用可以
同时检测多个优良基因／位点，对遗传材料进行快速
评估，缩短了基因鉴定和育种周期，使得基因聚合成
为可能。Ａｕｖｕｒａｙ等［３４］利用羊５０Ｋ芯片结合８个
性状对新西兰的羊群体结构进行分析，认为结合

ＧＲＭ（ｇｅｎｏｍｉｃ　ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ　ｍａｔｒｉｃｅｓ）和传统的系谱
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分子关系矩阵（ｎｕｍｅｒａｔｏｒ　ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ　ｍａｔｒｉｘ，Ａ）
的方法能最准确地预测育种值。Ｌｏｐｅｓ等［３５］利用
多款芯片对大量牛样本同时检测１０个重要性状，经
分析获得育种模型，并在１　１０６个体中进行验证，认
为虽然育种值比实际值偏小，但实现了利用低密度
芯片对多个性状同时检测，从而实现对优良性状基
因／位点进行预测和对育种工作进行指导。

２．２．４　评价动物基因资源情况　　通过远缘杂交
促进多个优良性状的聚合是已得到多数科研工作者

广泛认可的一种育种方法。利用低密度功能芯片对
动物基因资源在全基因组范围进行评估，对促进远
缘基因的鉴定和交流、国内外科研工作的合作、国内
外资源的交流、优良品种的培育等都具有积极作用。
利用基因芯片技术在全基因组水平评估种质资源及

基因资源，有利于全面了解物种资源情况，利于不同
科研机构、国家／地区资源的交流及共享，对未来更
好地进行优良品种培育具有积极作用。

３　芯片技术的优势及面临的挑战
近年来随着科学技术的快速发展，科研及育种

工作已进入高通量检测时代，除了利用基因芯片获
得基因分型，还可以利用测序技术。与测序相比，芯
片技术拥有它特有的优势，但同时，农业芯片的应用
与推广也面临很多挑战。

３．１　芯片技术在畜禽育种中的优势
测序技术从最初的Ｓａｎｇｅｒ测序，到现在的下一

代测序或二代测序（ｎｅｘｔ　ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，

ＮＧＳ），检测成本大幅度降低，检测周期大幅度缩
短，使其逐渐在科研领域受到青睐［３６］。ＮＧＳ技术
可以用来对任何一种生物的ＤＮＡ进行测序，也可
通过多种方法应用于小的、靶向的区域，提供所需信
息或大量未知但具有重要价值的信息。与现阶段的
二代测序技术相比，基因芯片技术在育种研究和应
用中逐渐得到广泛认可，并具有一定的优势（表２）。

表２　基因芯片与测序基因分型比较
Ｔａｂｌｅ　２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ　ｏｆ　ｇｅｎｅ　ｃｈｉｐ　ａｎｄ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

属性 Ａｔｔｒｉｂｕｔｅ 基因芯片 Ｇｅｎｅ　ｃｈｉｐ 测序基因分型Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＤＮＡ质量 Ｑｕａｌｉｔｙ　ｏｆ　ＤＮＡ 对质量和数据有严格要求，２００～３　０００ｎｇ　 １００～２００ｎｇ

标记选择 Ｔａｇ　ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ 无确定偏差 通过多个品系的重测序，可减少确定偏差；
能够靶定特定染色体

应用范围

Ｒａｎｇｅ　ｏｆ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
有参考基因组或无参考基因组都可；不能靶
定特定染色体；不能控制不同区域的ｒｅａｄ深
度；数据可能因测序深度而丢失

需要有 参 考 基 因 组；可 用 于 ＮＧＳ 验 证／

ＧＷＡＳ／ＧＳ／ＱＴＬ；不能用于新ＳＮＰ的发现；
芯片位点数据不会丢失

基因组复杂度

Ｇｅｎｏｍｅ　ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ

增加遗传差异可能会影响酶切位点，并增加
数据丢失的频率；重复可能增加组装的难度

没有酶切位点的影响；能够检测大型基因组
或高杂合型基因组的标记

多倍体检测

Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
多倍体、高杂合型和ＣＮＶ需要深度测序；纯
合６倍，杂合１３．５倍（Ｐ≥０．９９７５）；组装可
能是嵌合

可分析异源多倍体数据

周期Ｃｙｃｌｅ　 ２０～２４周 ４～５ｄ

数据分析 Ｄａｔａ　ａｎａｌｙｓｉｓ 较难 容易

３．１．１　重复性高，数据质量高　　研究显示，在实
际育种工作中，通过测序获得的高密度数据并未提
高育种的准确度，这主要是因为新增加的这些位点
因测序深度、数据筛选等环节并未能捕获到频率较
低的等位基因变异，或因过度看重测序群体而导致
部分ＳＮＰ位点遗漏。由于芯片所含位点多为群体
内具有多态性的可检测位点，通常在待测群体中具
有较高的检出率，而通过测序所获得的数据中，非多
态性的位点所占比例可能会大于多态性位点，即数
据冗余。当鉴定和选育特定优良性状位点时，利用
特定标记或基因芯片即可，无需检测其他位点，此时

如果选用测序则会使结果存在很大比例的“无价值
或冗余数据”［３７］。

３．１．２　检测快速、高通量、检测方便　　在芯片检
测中，检测后系统显示出的基因数据或基因分型清
晰明了，无需数据去污环节，显示出其快速简单的优
势，而测序数据处理中的去污过程对最终数据结果
及分析也将有重要影响。Ｊａｍｉ等［３８］利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ
Ｂｏｖｉｎｅ　ＨＤ　ＢｅａｄＣｈｉｐ芯片和ｄｄＲＡＤ测序（ｄｏｕｂｌｅ
ｄｉｇｅｓｔ　ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ　ｓｉｔｅ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ　ＤＮＡ）两种方法对
野生曲角羚羊进行群体系谱分析，结果显示，两种方
法均能获得较好结果，但测序显示的ＳＮＰ差异数比
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芯片检测所获得的差异要少，即部分ＳＮＰ位点通过
测序未能检测到，因而在数据处理和分析过程中测
序比芯片检测更需要谨慎，尤其是采用评估ＡＳ（ａｌ－
ｌｅｌｅ　ｓｈａｒｉｎｇ）作为数据分析指标时，同时可以对大量
样本进行高通量检测。

３．１．３　可进行位点精选、定制芯片　　在育种工作
中，芯片的ＳＮＰ位点选择很重要，如何选择位点来
提高与目标优良性状的关联，将影响利用芯片进行
基因育种的准确度。若位点选择准确，且具有代表
性，则在实际育种工作中，芯片检测技术将以检测便
捷快速、数据处理简单、成本较低等特点优于现阶段
的二代测序［３７］。虽然芯片和测序两种方法都可以
用于群体结构分析和分子育种，但在工作中具体选
用哪种方法需要根据被研究对象而定。如果被研究
对象已有相关的芯片产品，则推荐使用芯片检测方
法，因为其检测方法更简单、数据处理平台更完善；
如果被研究对象没有相应芯片产品，则可以使用测
序技术，但后续数据的处理和分析对技术人员的能
力要求较高。此外，如果检测样本数量足够（如几百
个），则可以先对部分样本进行测序，根据测序数据
定制芯片，然后对剩余样本进行芯片检测，不过定制
芯片一般需要周期较长，但一旦芯片定制完成，则会
便于后续其他样本的检测及分析工作。

３．２　畜禽育种芯片在开发及推广中的挑战
目前用于畜禽育种领域的国内外基因芯片有多

款，但是在国内外芯片的开发中，科研单位或芯片公
司面临国内外参考材料差异较大、标记聚堆、部分特
定位点无法设计探针、芯片位点间 Ｇａｐ过大、低密
度功能芯片位点难以选择等问题。为了解决上述问
题，近几年中国已开发多款基于中国品种的定制芯
片，如猪５１Ｋ中芯一号、９０Ｋ肉鸡京芯一号、５５Ｋ蛋
鸡凤芯一号等ＳＮＰ育种芯片，这些基因芯片极大地
促进了群体结构分析、品种培育等农业育种工作，大
大提高了中国农业育种的准确度和效率。
在芯片的实际应用和推广过程中也面临着一些

问题。首先，如何选择最佳育种值的计算方法、育种
模型的选择与构建等将直接影响育种值估计的准确

性。林彭［３９］对全基因组选择中常用的几种方法
（Ｂａｙｅｓ　Ａ、Ｂａｙｅｓ　Ｃπ、Ｂａｙｅｓ　ＬＡＳＳＯ、Ｂａｙｅｓ　Ｒｉｄｇｅ、

ＳＶＭ）进行了比较，认为Ｂａｙｅｓ　Ａ和Ｂａｙｅｓ　Ｃπ具有
较好的预测相关性。李宏伟等［４０］对最小二乘法、

ＧＢＬＵＰ法和贝叶斯法等多个计算方法进行了详细
的比较和阐述，认为Ｂａｙｅｓ　Ａ和Ｂａｙｅｓ　Ｂ具有较高
的准确性。第二，芯片的参考群体差异对育种值估

计的影响较大。因此针对某一国家或区域收集样本
定制芯片，并将其利用在该国家或区域的育种工作
中仍有待开发。此外，大规模进行育种工作的公司
和农场仍然面临芯片及检测仪器价格高、检测及数
据分析技术落后等问题，芯片的可重复利用性也有
待研究，因此，目前公司或农场更倾向于使用价格
低、功能明显的低密度功能芯片。

４　展　望
随着分子生物学技术的发展及ＳＮＰ芯片数据

的研究不断深入，芯片和测序技术逐渐在育种选择
中得到应用，逐渐代替了传统最佳线性无偏估计
（ｂｅｓｔ　ｌｉｎｅａｒ　ｕｎｂｉａｓｅｄ　ｐｒｅｄｉｃａｔｉｏｎ，ＢＬＵＰ）和标记辅
助选择（ＭＡＳ）选育方法，ＳＮＰ芯片针对性强、芯片
密度和检测效率高，分析方法科学到位，进而实现与
性状相关的ＳＮＰ位点的精准定位。利用基因芯片
可以进行基因分型、群体分析、进化分析等，可促进
动物品种遗传基础的探索及亚种群体间差异的比

较，缩短育种周期，提高育种效率。同时，在全基因
组水平上的基因分型和单倍型的分析与挖掘，为动
物分子育种积累素材，使得多个优良基因的选择、

ＧＷＡＳ及ＧＳ等全基因组范围的选择在农业尤其是
动物育种工作中成为现实，促进了优良基因聚合和
品种改良，对农业育种工作具有重要的指导意义。
基因育种芯片的开发主要包括用于前期优良性

状挖掘的高密度芯片和用于后期商品化的低密度芯

片。随着畜禽畜种芯片技术的发展，用于研究基因
信号通路、基因快速克隆等的基因表达芯片［４１］也有
待于开发和创新，如鉴定与动物疾病相关的基因甲
基化芯片等［４２］，虽然已有部分商业化产品，如Ｃｈｉｃｋ－
ｅｎ　Ｇｅｎｅ　１．０ＳＴ　Ａｒｒａｙ、８５０ＫＩｎｆｉｎｉｕｍ　ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ
ＥＰＩＣ　Ｂｅａｄｃｈｉｐ等，但涉及物种数量小，极大部分物
种的相应产品仍有待开发。基因表达芯片及甲基化
芯片将极大地推动基因领域的深入研究，促进优良
性状基因的有效利用。此外，芯片在印迹基因的研
究中也拥有广阔的应用前景，如周泉勇［４３］利用猪

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ芯片对猪妊娠后期胎盘转录谱进行比较，
最终发现并通过实时荧光定量ＰＣＲ等方法验证获得
了５个候选印迹基因。因此，未来生物芯片的制造很
可能会出现与现有芯片产品不同的新方向、新定位。

２１世纪是生命科学与信息科学的世纪，芯片技
术是将这两种科学融为一体的技术。基因芯片技术
在畜禽育种研究和育种应用中已取得了丰硕的成

果，还将会不断完善，相信在不久的将来，芯片技术
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可能会像目前的ＰＣＲ等实验室常规技术一样，成为
畜禽育种中的基本工具，推动畜牧业的发展。
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ＺＨＡＮＧ　Ｙ　Ｇ，ＬＩ　Ｄ　Ｑ，ＸＩＡＯ　Ｑ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ　ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　ｔｏ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．
Ａｃｔａ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　Ｓｉｎｉｃａ，２００４，４４（３）：４０６－４１０．
（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［４］　邢婉丽，程　京．生物技术芯片［Ｍ］．北京：清华大学
出版社，２００４．
ＸＩＮＧ　Ｗ　Ｌ，ＣＨＥＮＧ　Ｊ．Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　Ｃｈｉｐ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ［Ｍ］．
Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｔｓｉｎｇｈｕａ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　Ｐｒｅｓｓ，２００４．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［５］　于文静．我国诞生全球首张水稻全基因组育种芯片［Ｊ］．
北京农业，２０１２，１７：５．
ＹＵ　Ｗ　Ｊ．Ｔｈｅ　ｗｏｒｌｄ’ｓ　ｆｉｒｓｔ　ｒｉｃｅ　ｇｅｎｏｍｅ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｃｈｉｐ
ｗａｓ　ｂｏｒｎ　ｉｎ　Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ　Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，２０１２，１７：５．
（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［６］　ＤＡＶＥＹ　Ｊ　Ｗ，ＨＯＨＥＮＬＯＨＥ　Ｐ　Ａ，ＥＴＴＥＲ　Ｐ　Ｄ，ｅｔ　ａｌ．
Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｍａｒｋｅｒ　ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ　ａｎｄ　ｇｅｎｏｔｙ－
ｐｉｎｇ　ｕｓｉｎｇ　ｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ　Ｒｅ－
ｖｉｅｗｓ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，１２（７）：４９９－５１０．

［７］　ＧＵＰＴＡ　Ｐ　Ｋ，ＲＵＳＴＧＩ　Ｓ，ＭＩＲ　Ｒ　Ｒ．Ａｒｒａｙ－ｂａｓｅｄ　ｈｉｇｈ－
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ　ＤＮＡ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｆｏｒ　ｃｒｏｐ　ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｈｅ－
ｒｅｄｉｔｙ，２００８，１０１（１）：５－１８．

［８］　ＴＯＳＳＥＲ－ＫＬＯＰＰ　Ｇ，ＢＡＲＤＯＵ　Ｐ，ＢＯＵＣＨＥＺ　Ｏ，

ｅｔ　ａｌ．Ｄｅｓｉｇｎ　ａｎｄ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ａ　５２ＫＳＮＰ　ｃｈｉｐ
ｆｏｒ　ｇｏａｔｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳ　Ｏｎｅ，２０１４，９（１）：ｅ８６２２７．

［９］　宣苏哲．我国研制出首款鸡５５ＫＳＮＰ芯片［Ｊ］．家禽
科学，２０１７，１９：１２．
ＸＵＡＮ　Ｓ　Ｚ．Ｃｈｉｎａ　ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ　ｔｈｅ　ｆｉｒｓｔ　ｃｈｉｃｋｅｎ　５５ＫＳＮＰ
ｃｈｉｐ［Ｊ］．Ｐｏｕｌｔｒｙ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，１９：１２．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１０］　ＤＥ　ＲＯＯＳ　Ａ　Ｐ，ＨＡＹＥＳ　Ｂ　Ｊ，ＳＰＥＬＭＡＮ　Ｒ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．
Ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ａｎｄ　ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｃｅ　ｏｆ　ｐｈａｓｅ　ｉｎ
Ｈｏｌｓｔｅｉｎ－Ｆｒｉｅ－ｓｉａｎ，Ｊｅｒｓｅｙ　ａｎｄ　Ａｎｇｕｓ　ｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．Ｇｅ－
ｎｅｔｉｃｓ，２００８，１７９（３）：１５０３－１５１２．

［１１］　ＤＥ　ＬＯＳ　Ｃ　Ｇ，ＶＡＺＱＵＥＺ　Ａ　Ｉ，ＦＥＲＮＡＮＤＯ　Ｒ，ｅｔ　ａｌ．
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｃｏｍｐｌｅｘ　ｈｕｍａｎ　ｔｒａｉｔｓ　ｕｓｉｎｇ　ｔｈｅ　ｇｅｎｏｍｉｃ
ｂｅｓｔ　ｌｉｎｅａｒ　ｕｎｂｉａｓｅｄ　ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ［Ｊ］．ＰＬｏＳ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，

２０１３，９（７）：ｅ１００３６０８．
［１２］　ＣＡＡＳ－ＬＶＡＲＥＺ　Ｊ，ＧＯＮＺＡＬＥＺ－ＲＯＤＲＩＧＵＥＺ　Ａ，

ＭＵＮＩＬＬＡ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｎｄ　ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ

ａｍｏｎｇ　Ｓｐａｎｉｓｈ　ｂｅｅｆ　ｃａｔｔｌｅ　ｂｒｅｅｄｓ　ａｓｓｅｓｓｅｄ　ｂｙ　ａ　ｂｏｖｉｎｅ
ｈｉｇｈ－ｄｅｎｓｉｔｙ　ＳＮＰ　ｃｈｉｐ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ａｎｉｍａｌ　Ｓｃｉ－
ｅｎｃｅ，２０１５，９３（１１）：５１６４－５１７４．

［１３］　ＤＡ　ＳＩＬＶＡ　Ｖ　Ｈ，ＬＡＥＩＮ　Ｖ　Ｎ，ＢＯＳＳＥ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．
ＣＮＶｓ　ａｒｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ　ｗｉｔｈ　ｇｅｎｏｍｉｃ　ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ　ｉｎ　ａ
ｓｏｎｇｂｉｒｄ［Ｊ］．ＢＭＣ　Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１８，１９（１）：１９５．

［１４］　袁泽湖，王慧华，胡师金，等．利用５０Ｋ芯片数据分析
中国１１个地方绵羊群体的遗传结构［Ｊ］．畜牧兽医学
报，２０１６，４７（５）：８９９－９０８．
ＹＵＡＮ　Ｚ　Ｈ，ＷＡＮＧ　Ｈ　Ｈ，ＨＵ　Ｓ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅ　ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ　ｓｈｅｅｐ　ｂｙ　５０Ｋ
ｃｈｉｐ　ｄａｔａ［Ｊ］．Ａｃｔａ　Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｉａ　ｅｔ　Ｚｏｏｔｅｃｈｎｉｃａ　Ｓｉｎｉｃａ，

２０１６，４７（５）：８９９－９０８．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）
［１５］　兰　蓉，朱　兰，杨红远，等．基于ＳＮＰ芯片的云上黑
山羊遗传结构分析［Ｊ］．中国畜牧兽医，２０１９，４６（２）：

４８０－４８８．
ＬＡＮ　Ｒ，ＺＨＵ　Ｌ，ＹＡＮＧ　Ｈ　Ｙ，ｅｔ　ａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｇｅ－
ｎｅｔｉｃ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｏｆ　Ｙｕｎｓｈａｎｇ　Ｂｌａｃｋ　ｇｏａｔ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ＳＮＰ
ｃｈｉｐ［Ｊ］．Ｃｈｉｎａ　Ａｎｉｍａｌ　Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ　＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ
Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１９，４６（２）：４８０－４８８．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１６］　ＭＡＲＴＩＮ　Ｐ，ＰＡＬＨＩＥＲＥ　Ｉ，ＴＯＳＳＥＲ　Ｋ　Ｇ，ｅｔ　ａｌ．Ｈｅｒ－
ｉｔａｂｉｌｉｔｙ　ａｎｄ　ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｍａｐｐｉｎｇ　ｆｏｒ　ｓｕ－

ｐｅｒｎｕｍｅｒａｒｙ　ｔｅａｔｓ　ｉｎ　Ｆｒｅｎｃｈ　Ａｌｐｉｎｅ　ａｎｄ　Ｓａａｎｅｎ　ｄａｉｒｙ
ｇｏａｔｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｄａｉｒｙ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１６，９９（１１）：

８８９１－８９００．
［１７］　兰　蓉，朱　兰，姚新荣，等．山羊产羔数全基因组关
联分析［Ｊ］．畜牧兽医学报，２０１５，４６（４）：５４９－５５４．
ＬＡＮ　Ｒ，ＺＨＵ　Ｌ，ＹＡＯ　Ｘ　Ｒ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏ－
ｃｉａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｌａｍｂｉｎｇ　ｎｕｍｂｅｒ　ｉｎ　ｇｏａｔ［Ｊ］．Ａｃｔａ　Ｖｅｔ－
ｅｒｉｎａｒｉａ　ｅｔ　Ｚｏｏｔｅｃｈｎｉｃａ　Ｓｉｎｉｃａ，２０１５，４６（４）：５４９－５５４．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１８］　ＹＩ　Ｇ，ＱＵ　Ｌ，ＣＨＥＮ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ｃｏｐｙ　ｎｕｍｂｅｒ

ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ　ｕｓｉｎｇ　ｈｉｇｈ－ｄｅｎｓｉｔｙ　ＳＮＰ　ａｒｒａｙ　ｉｎ　ｃｈｉｃｋｅｎｓ［Ｊ］．
Ａｎｉｍａｌ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１５，４６（２）：１４８－１５７．

［１９］　刘澳星，郭　刚，王雅春，等．中国荷斯坦牛初产日龄
遗传评估及全基因组关联分析［Ｊ］．畜牧兽医学报，

２０１５，４６（３）：３７３－３８１．
ＬＩＵ　Ａ　Ｘ，ＧＵＯ　Ｇ，ＷＡＮＧ　Ｙ　Ｃ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ａｎａｌｙｓｉｓ
ａｎｄ　ｇｅｎｏｍｅ　ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｉｅｓ　ｆｏｒ　ａｇｅ　ａｔ　ｆｉｒｓｔ
ｃａｌｖｉｎｇ　ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｈｏｌｓｔｅｉｎｓ［Ｊ］．Ａｃｔａ　Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｉａ　ｅｔ
Ｚｏｏｔｅｃｈｎｉｃａ　Ｓｉｎｉｃａ，２０１５，４６（３）：３７３－３８１．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２０］　ＤＡＨＬＧＲＥＮ　Ｓ，ＺＩＥＮＥＲ　Ｍ　Ｌ，ＬＩＮＧＡＡＳ　Ｆ．Ａ　ｇｅ－
ｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｙ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ　ａ　ｒｅｇｉｏｎ
ｓｔｒｏｎｇｌｙ　ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ　ｗｉｔｈ　ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌ　ｏｎｙｃｈｏｍａｄｅｓｉｓ
ｏｎ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ　１２ｉｎ　ｄｏｇｓ［Ｊ］．Ａｎｉｍａｌ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，

２０１６，４７（６）：７０８－７１６．
［２１］　ＺＨＵ　Ｂ，ＬＩ　Ｑ　Ｈ，ＬＩＵ　Ｒ　Ｒ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉ－

ａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｙ　ｏｆ　Ｈ／Ｌ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　ｃｈｉｃｋｅｎ［Ｊ］．Ａｎｉｍａｌｓ（Ｂａ－
ｓｅｌ），２０１９，９（５）：Ｅ２６０．

［２２］　ＪＵＮＱＵＥＩＲＡ　Ｖ　Ｓ，ＣＡＲＤＯＳＯ　Ｆ　Ｆ，ＯＬＩＶＥＩＲＡ　Ｍ　Ｍ，

５０１
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ｅｔ　ａｌ．Ｕｓｅ　ｏｆ　ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｔｏ　ｉｍｐｒｏｖｅ　ｒｅｌａｔｉｏｎ－
ｓｈｉｐ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｂｅｅｆ　ｃａｔ－
ｔｌｅ　ｔｉｃｋ　ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ　ｕｎｄｅｒ　ｐｅｄｉｇｒｅｅ－ｂａｓｅｄ　ｍｏｄｅｌｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒ－
ｎａｌ　ｏｆ　Ａｎｉｍａｌ　Ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ａｎｄ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１７，１３４（１）：

１４－２６．
［２３］　田　佳，李委奇，刘丽元，等．宁夏地区青年荷斯坦母
牛基因组育种值分析［Ｊ］．中国奶牛，２０１８，２：１５－１９．
ＴＩＡＮ　Ｊ，ＬＩ　Ｗ　Ｑ，ＬＩＵ　Ｌ　Ｙ，ｅｔ　ａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｎ　ｇｅｎｏｍｅ
ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｖａｌｕｅ　ｏｆ　ｙｏｕｎｇ　Ｈｏｌｓｔｅｉｎ　ｃｏｗｓ　ｉｎ　Ｎｉｎｇｘｉａ　ａｒ－
ｅａ［Ｊ］．Ｃｈｉｎａ　Ｄａｉｒｙ　Ｃａｔｔｌｅ，２０１８，２：１５－１９．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２４］　ＭＡＲＣＨＩＮＩ　Ｊ，ＨＯＷＩＥ　Ｂ．Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　ｉｍｐｕｔａｔｉｏｎ　ｆｏｒ

ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ　Ｒｅｖｉｅｗｓ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１０，１１（７）：４９９－５１１．

［２５］　ＹＥ　Ｓ　Ｐ，ＹＵＡＮ　Ｘ　Ｌ，ＬＩＮ　Ｘ　Ｒ，ｅｔ　ａｌ．Ｉｍｐｕｔａｔｉｏｎ　ｆｒｏｍ
ＳＮＰ　ｃｈｉｐ　ｔｏ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ：Ａ　ｃａｓｅ　ｓｔｕｄｙ　ｉｎ　ａ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｉｎ－
ｄｉｇｅｎｏｕｓ　ｃｈｉｃｋｅｎ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ
ａｎｄ　Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，２：２９４－３０５．

［２６］　ＶＡＮ　ＤＥＮ　ＢＥＲＧ　Ｉ，ＧＵＬＤＢＲＡＮＤＴＳＥＮ　Ｂ，ＨＯＺＥ　Ｃ，

ｅｔ　ａｌ．Ａｃｒｏｓｓ　ｂｒｅｅｄ　ＱＴＬ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｇｅｎｏｍｉｃ　ｐｒｅ－
ｄｉｃｔｉｏｎ　ｉｎ　Ｆｒｅｎｃｈ　ａｎｄ　Ｄａｎｉｓｈ　ｄａｉｒｙ　ｃａｔｔｌｅ　ｂｒｅｅｄｓ［Ａ］．
１０ｔｈ　Ｗｏｒｌｄ　Ｃｏｎｇｒｅｓｓ　ｏｆ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ　Ａｐｐｌｉｅｄ　ｔｏ　Ｌｉｖｅ－
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