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摘要：【背景】MUC13 基因是调控致使仔猪断奶前腹泻的产肠毒素大肠杆菌 F4ac 感染的主效基因，该基因上

rs319699771 位点（G/A 突变）能准确鉴别易感和抗性个体，其中 GG 型是抗腹泻基因型，苏淮猪抗腹泻性能分子

选育是通过选留 GG 型个体来实现。但在选留抗腹泻 GG 型个体时是否会对苏淮猪其它重要经济性状如生长、胴体、

肉质产生不利影响尚未明晰。【目的】旨在分析该位点是否与其它性状关联，以确定基于 MUC13 基因 rs319699771

位点抗腹泻性能的分子选育是否会对苏淮猪其它经济性状产生不利影响。【方法】以 313 头体重为 87.61±0.54 kg

的苏淮育肥猪为试验动物，屠宰测定其胴体和肉质性状，以 261 头日龄为 161.1±0.5 d 苏淮后备猪为试验动物，

测定其生长、体尺性状，同时采集相应苏淮育肥猪和后备猪群耳组织样提取组织 DNA，经过多重 PCR 反应进行 MUC13

基因 rs319699771 位点多态性检测，采用 SAS 软件中一般线性模型分析 MUC13 基因 rs319699771 位点多态性基因

型和苏淮猪肉质、胴体和生长性状的关联性。【结果】MUC13 基因 rs319699771 位点多态性检测结果显示，苏淮猪

育肥群公、母猪群体 MUC13 基因 rs319699771 位点的抗腹泻 G 等位基因频率分别为 0.695 和 0.634，抗腹泻优势

GG 型频率在苏淮猪育肥群公、母群体中分别为 0.467 和 0.373；该位点抗腹泻 G 等位基因频率在苏淮后备群公、

母猪群体分别为 0.690 和 0.705，抗腹泻优势 GG 型频率在后备群公、母猪群体中分别为 0.508 和 0.480，说明苏

淮猪抗腹泻等位基因频率较高，通过分子选育提升苏淮猪抗腹泻 GG 型频率的可行性强。MUC13 基因 rs319699771

位点多态性与苏淮猪经济性状关联分析结果显示：育肥猪群体该位点多态性与胴体、肉质性状均无显著关联

（P＞0.05），可见在苏淮猪育肥猪群体内加大对抗腹泻 MUC13 基因 rs319699771 位点的选育不会影响到苏淮育肥

猪的胴体和肉质性状；苏淮后备猪群体该位点多态性与腿臀围指标存在极显著关联（P＜0.01），该位点 GG 型个体

腿臀围平均比比 AG 型个体腿臀围长 1.46 cm，比 AA 型个体腿臀围长 3 cm；与日增重和结测体重的关联性分析有

关联趋势（P＜0.10），GG 型个体相较于 AA、AG 型个体有提升趋势，对于这三个性状来说，有利基因型都是 GG 型，

说明选留该位点 GG 型进行苏淮后备猪抗腹泻选育的同时还可以提升苏淮后备猪生长相关性状。【结论】据此，苏

淮猪群体 MUC13 基因 rs319699771 位点抗腹泻等位基因频率较高，进行抗腹泻选育的可行性强，同时对于苏淮猪

群体，不仅可通过选留提升 MUC13 基因 rs319699771 位点 GG 型频率来提高抗腹泻能力，还能同时实现对苏淮猪群

腿臀围、日增重的选育提升。 

关键词：苏淮猪；MUC13 基因；抗腹泻；经济性状；关联性分析 
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Abstract: 【Background】 MUC13 gene is one of the main genes, which can regulate the infection of enterotoxigenic 
Escherichia coli F4ac, and cause diarrhea in piglets before weaning. The rs319699771 locus of the gene (G/A mutation) can 
accurately identify susceptible and resistant individuals, among which GG type is an anti-diarrhea genotype. The anti-diarrhea 
molecular breeding of Suhuai pig has been implemented by selecting GG genotype individuals, but whether the selection of GG 
genotype individuals will have adverse effects on other important economic traits, such as growth, carcass and meat quality, which is 
not yet clear. 【Objective】 The purpose of this study was to analyze the association between the locus and other economic traits to 
determine whether the molecular selection based on the rs319699771 locus of anti-diarrhea MUC13 gene would have adverse effects 
on other economic traits of Suhuai pig. 【Method】 In this experiment, 313 Suhuai fattening pigs weighting 87.61±0.54 kg were 
tested as experimental animals, and their carcass and meat quality traits were determined through slaughter. 261 Suhuai gilt pigs 
aging for 161.1±0.5 d were tested as experimental animals, and their growth and body size phenotype were also determined. At the 
same time, the corresponding ear tissue samples of Suhuai fattening pigs and gilt pigs were collected to extract tissue DNA. After 
Multiplex-PCR reactions, the polymorphism of the rs319699771 locus of MUC13 gene was detected in each pig. The association 
analysis between the polymorphism genotype of the rs319699771 locus of MUC13 gene and meat quality, carcass and growth traits 
were conducted by using the general linear model in SAS software. 【Result】 The results of polymorphism of rs319699771 locus of 
MUC13 gene showed that among the frequency of anti-diarrhea G allele of rs319699771 locus of MUC13 gene, the male and female 
pigs of the fattening pigs reached 0.695 and 0.634, respectively, and the anti-diarrhea GG genotype frequency was 0.467 and 0.373, 
respectively, in the male and female fattening pigs. While the locus G allele among the male and female pigs of the gilt reached 0.690 
and 0.705, respectively, and the anti-diarrhea GG genotype frequency was 0.508 and 0.480, respectively, in the male and female gilt 
pigs. This indicated that the frequency of anti-diarrhea gene in Suhuai pig belonged to a higher level, and it could be feasible for the 
further improvement of anti-diarrhea GG frequency in the Suhuai pig through molecular breeding. The association analysis between 
polymorphism of rs319699771 locus of MUC13 gene and economic traits of Suhuai pig showed that there was no significant 
association between the locus’s polymorphism and carcass, meat quality traits in the fattening pigs (P>0.05), and it could be seen that 
increasing the breeding of the rs319699771 locus of MUC13 gene in Suhuai fattening pigs would not affect the carcass and meat 
quality traits. The locus’s polymorphism in the gilt extremely associated with the ham circumference index (P<0.01), and on average, 
the ham circumference of GG type individuals at this locus was about 1.46 cm longer than that of AG type individuals, and about 3 
cm longer than that of AA type individuals. Also, the locus tended to associate with daily gain and terminal measurement weight 
(P<0.10), GG type individuals showed an upward trend compared with AA and AG type individuals. All of the three traits, GG 
genotype was a favorable genotype. The results showed that the breeding of the anti-diarrhea GG genotype of this locus could 
improve the growth traits of Suhuai gilt pigs. 【Conclusion】 Based on these results, the anti-diarrhea allele frequency of the 
rs319699771 locus of MUC13 gene in Suhuai pig was high, and the anti-diarrhea breeding was feasible, and the anti-diarrhea ability 
of Suhuai pig could be improved by selecting and remaining resistant homozygous GG genotype of rs319699771 locus of MUC13 
gene and raising the frequency of the resistant homozygous genotype. At the same time, it could also realize the improvements of 
ham circumference and daily gain of Suhuai pig. 

Key words: Suhuai pig; MUC13 gene; anti-diarrhea; economic traits; association analysis 
 

0  引言 

【研究意义】生猪腹泻发病数约占发病猪总量的

35%—45%[1]，尤其是对于哺乳和断奶仔猪来说普遍多

发腹泻[2]。仔猪腹泻发病 1 周致死率可以达到 80%—

100%[3-4]。目前，针对仔猪腹泻的治疗方法主要是疫

苗、药物等防治措施[5]，但这些均不是根本解决措施。

因此，从遗传改良入手，提升猪自身抗腹泻的能力，

可从根本上改善腹泻对于生猪产业的影响。已有相关

研究结合分子育种技术，通过提升猪群抗腹泻基因的

有利等位基因频率来有效提高猪群体对于腹泻的抵抗

能力，但与此同时是否会影响猪群其它经济性能仍需

进一步研究。【前人研究进展】研究人员发现猪 MUC13
基因是影响仔猪断奶前腹泻的产肠毒素大肠杆菌

F4ac 感染的主效基因[6-7]，其机制是通过编码仔猪小肠

上皮产肠毒素大肠杆菌（ETEC）F4ac 亚型受体蛋白
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来调控对于 ETEC F4ac 的黏附性，从而表现出对于腹

泻的易感或抗性[8-9]，可应用于分子育种。任军等发

现该基因 rs319699771 位点 G/A 突变能准确鉴别对于

腹泻的易感或者抗性个体，其中该位点 GG 型为优势

抗腹泻基因型，AG 型以及 AA 型为易感腹泻的基因

型[10-11]。已有相关研究证实，通过选留优势基因型 GG
型个体可有效提高群体抗腹泻能力[12-15]，但在选留GG
型个体时是否会对其它重要经济性状如生长、胴体和

肉质等产生不利影响目前研究较少，且结果不一致。

杨明等发现，杜洛克猪 GG 型个体的校正 100 kg 瘦肉

率明显高于 AA 和 AG 型个体，在其它性状上 GG 型

个体相较于 AA 和 AG 型个体来说没有优势[16]。刘亚

轩等发现，大白猪核心育种群的 MUC13 基因的不同

基因型与其生长、肉质性状没有显著的关联性[17]。【本

研究切入点】苏淮猪作为一种优质的新型培育猪种，

越来越受到高端猪肉消费市场的青睐，同时也是很多

配套系组合中优质亲本的选择。为进一步提高苏淮猪

群体抗腹泻能力，方宇瑜等[18]已通过选留 MUC13 基

因 rs319699771 位点 GG 有利基因型对苏淮猪进行选

育，通过该位点选育后发现苏淮猪断奶前仔猪腹泻率

有所下降。但在苏淮猪群体中，该位点是否与其生长、

胴体、肉质等经济性状存在关联未知，在选留 MUC13
基因 rs319699771 位点 GG 有利基因型时是否会对其

它经济性状产生不利影响需要进一步研究。【拟解决

的关键问题】为此，笔者所在团队先后屠宰测定了 313
头苏淮猪育肥猪群体胴体、肉质性状；活体测定了 261
头苏淮猪后备猪群体生长、体尺等性状，对 MUC13
基因 rs319699771 位点在苏淮猪育肥群和后备群进行

多态性检测，并开展 MUC13 基因 rs319699771 位点

多态性与苏淮猪生长、体尺、胴体和肉质等经济性状

的关联性分析，为利用 MUC13 基因进一步选育提升

苏淮猪抗腹泻能力的同时兼顾好其它生产性状提供积

极借鉴。 

1  材料与方法 

1.1  试验时间和地点 

于 2016 年 12 月至 2017 年 5 月在淮安市金源肉品

有限公司屠宰车间分批次屠宰测定苏淮育肥猪胴体和

肉质性状，其中胴体性状在屠宰车间进行现场测定，

并采集耳组织样和背最长肌样品，样品采集完成后随

即送往南京农业大学淮安研究院进行肉质性状测定。

于 2017 年 5 月至 2017 年 8 月在淮安市淮阴种猪场现

场测定苏淮后备猪生长性能，并采集耳组织样。 

1.2  试验动物  
选取在江苏省淮安市淮阴种猪场内分别筛选的

313 头健康的育肥猪和 261 头健康的后备猪，在同样

的饲养管理条件下饲养，自由饮水。育肥猪体重达

87.61±0.54 kg 时送到淮安市金源肉中心进行屠宰，屠

宰批次不同，屠宰前禁食 24h，自由饮水；后备猪日

龄达 161.1±0.5 d 时进行生长性能测定。 
1.3  试验方法 

1.3.1  样品采集与保存  采集 313 头苏淮育肥猪耳

样，261 头苏淮后备猪耳样，新鲜的耳组织样品放置

于 75%浓度乙醇溶液中，并在-20℃环境下储存，用于

DNA 提取；采集 313 头苏淮育肥猪胸腰结合处、倒数

第一至第二肋骨处和倒数第三至第六肋骨处背最长肌

组织样品，背最长肌样品用真空泵（PR4257，美吉斯）

抽真空后保存在-20℃环境下，其中胸腰结合处背最长

肌样品用于肌内脂肪含量的测定，倒数第一至第二肋

骨处背最长肌样品用于 pH 和肉色性状的测定，倒数

第三至第六肋骨处背最长肌样品用于滴水损失率和系

水力的测定。 
1.3.2  胴体及肉质性状测定  胴体性状测定参考《瘦

肉类型的胴体性状的测定NY / T825-2004技术规范》；

用数字电子游标卡尺（电子数显卡尺 0—200 mm，广

陆数字测控股份有限公司）测定 6—7 肋膘厚，同时测

定以下的三点背膘厚：肩部最厚处膘厚、最后肋骨膘

厚和腰荐结合膘厚，同时计算此三点背膘厚的平均值，

即三点平均背膘厚；屠宰 45 min 和 24 h pH 值用 pH
计（HI99163，北京和谐仪器有限公司）测量；屠宰 2 
h 和 24 h 后的肉色用色差计（MiniScanEZ，HunterLab
的仪器，USA）测定，测定内容包括亮度值（L*）、

红度值（a*）和黄度值（b*）；参考《NY/T 821-2004 
猪肌肉品质测定技术规范》测定滴水损失率，系水力

和肌内脂肪含量。 
1.3.3  生长性能测定  根据文献[19]记载方法测

定体重体尺；参考《NY/T 822-2004 种猪生产性能

测定规程》测定日增重、活体背膘厚和活体眼肌面

积。 
1.3.4  DNA 的提取  耳组织样品通过苯酚/氯仿提取

法提取和纯化 DNA 后测定浓度，并且将浓度稀释为

30 ng·μL-1，并储存于-20℃冰箱中。 
1.3.5  MUC13 基因分型  本试验采用 iMLDRTM 多重

SNP 分型试剂盒（上海天昊生物科技有限公司）对 574
个样本进行 MUC13 基因 rs319699771 位点的分型检

测，具体分型步骤如下： 
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1.3.5.1  DNA 质检和浓度均一化  取 1 μL DNA 样

本，利用 1% agarose 电泳进行样本质检及浓度估计，

并将样本浓度稀释到 5—10 ng·μL-1的标准工作浓度。 
1.3.5.2  PCR 反应  MUC13 基因 PCR 引物序列和

MUC13 基因多重 PCR 连接引物序列见表 1。其中 PCR
反应体系（20 μL）包含 1×GC-Ibuffer Takara，3.0 
mmol·L-1 Mg2+，0.3 mmol·L-1 dNTP，1 U HotStar Taq 

polymerase（Qiagen Inc），1 µL 样本 DNA 和 1 µL 多

重 PCR 引物。PCR 反应条件分为 4 个阶段。第一阶段

为 95℃预变性 2 min；第二阶段共 11 个循环，94℃变

性 20 s，65℃退火 40 s（每个循环减少 0.5℃），72℃
延伸 1.5 min；第三阶段共 24 个循环，94℃变性 20 s，
59℃退火 30 s，72℃延伸 1.5 min；第四阶段为 72℃延

伸 2 min，并置于 4℃保存待用。 
 
表 1  MUC13 基因引物序列 
Table 1  MUC13 gene primer sequence 

MUC13 基因 MUC13 gene 引物序列 Primer sequence 

上游 Upstream TCCTCACACCTCCTGCCTTTTC PCR 引物序列 
PCR primer sequence 下游 Downstream TCAAAACAGAGCGATTTCTGGGTAA 

MUC13_A_GFP TGAATTTTGGCTATAGRCCTGTGGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTT 

MUC13_A_GFG TTCCGCGTTCGGACTGATATTCCATGTACATTTCAGAGTCTGAGGGTTG 

多重 PCR 连接引物序列 
Multiplex-PCR binding primer sequence 

MUC13_A_GFA TACGGTTATTCGGGCTCCTGTTCCATGTACATTTCAGAGTCTGAGGGCTA 
   
引物中 R 代表兼并碱基，为 G/A。In the primer, R represents the mergering base G/A 

 
1.3.5.3  多重 PCR 产物纯化  取 10 μL PCR 产物，

并向其中加入 5 U SAP 酶和 2 U Exonuclease I 酶，37 
ºC 温浴 1 h，然后 75ºC 灭活 15 min。 
1.3.5.4  连接反应  MUC13 基因连接引物见表 1。
连接反应的反应体系：10×连接缓冲液 1 µL、高温连

接酶 0.25 µL、5′连接引物混合液（1 µmol·L-1）0.4 µL，
3′连接引物混合液（2 µmol·L-1）0.4 µL、纯化后多重

PCR 产物 2 µL、ddH2O 6 µL 混匀。连接反应的连接程

序：反应温度为 94℃ 1 min，56℃ 4 min，共 38 个循

环，最后 4℃保存。 
1.3.5.5  毛细血管电泳  取 0.5 μL 稀释后的连接产

物，与 0.5 μL Liz500 SIZE STANDARD，9 μL Hi-Di
混匀，95ºC 变性 5 min 后，将产物上机 ABI3730XL
测序仪进行测序。 
1.3.5.6  数据收集  ABI3730XL 测序仪上收集的原

始数据用 GeneMapper 4.1（Applied Biosystems，USA）

来分析并分型。 
1.4  数据分析 

所有原始数据均用 Excel 2013 进行整理。关联性

分析采用 SAS 软件（SAS 9.2 版本）中相关分析法。

使用一般线性模型进行肉质、胴体和生长性状和基因

型的关联性分析。  
1.4.1  育肥猪群体的关联性分析模型： 

Y=μ+Gi+Sj+ Nk+Dl+eijkl 

上述计算模型中，Y 为所测得的表型，μ表示均 

值，Gi、Sj和 Nk是基因型、性别和批次因素的固定效

应，Dl是日龄的协变量，eijkl代表随机误差。 
1.4.2  后备猪群体的关联性分析模型： 

Y=μ+Gi+Sj+Dk+eijk 

上述计算模型中，Y 为所测得的表型，μ 表示均

值，Gi和 Sj是基因型和性别的固定效应，Dk是日龄的

协变量，eijk代表随机误差。 
本文中的结果均以平均数±标准误（⎯x±SE ）的

形式展示。 

2  结果 

2.1  MUC13基因rs319699771位点在育肥猪和后备猪

群中多态性分析 

由表 2 可以看出，在 313 头苏淮猪育肥猪群体中，

母猪、阉公猪和整个群体优势 G 等位基因频率较高，

分别为 0.634、0.695 和 0.682。在基因型方面，母猪、

阉公猪的优势抗腹泻 GG 型频率分别为 0.373，0.467，
合计优势 GG 型为 0.447。整体优势抗腹泻 GG 型数量

仍然有待进一步选育提高，尤其是母猪的不足 40%。 
在 261 头苏淮猪后备猪群体中，母猪、公猪和整

个群体优势 G 等位基因频率分别为 0.705、0.690 和

0.701。在基因型方面，母猪、公猪优势抗腹泻 GG 型

频率分别为 0.480，0.508，合计优势抗腹泻 GG 型为

0.487。后备猪群体在优势等位基因频率和优势基因型

比例方面都优于育肥猪群体。
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表 2  MUC13 基因 rs319699771 位点在育肥猪和后备猪群中多态性分析 

Table 2  The polymorphism analysis of rs319699771 locus of MUC13 gene in fattening and gilt pigs 

基因型频率 Genotype frequency 基因频率 Gene frequency 群体 
Group 

性别 
Gender (n) 

AA (n) AG (n) GG (n) A G 

母猪 Sow (67) 0.104 (7) 0.522 (35) 0.373 (25) 0.366 0.634 

阉公猪 Barrow (246) 0.077 (19) 0.455 (112) 0.467 (115) 0.305 0.695 

育肥群 
Fattening pigs 

合计 Total (313) 0.083 (26) 0.470 (147) 0.447 (140) 0.318 0.682 

母猪 Sow (198) 0.071 (14) 0.449 (89) 0.480 (95) 0.295 0.705 

公猪 Boar (63) 0.127 (8) 0.365 (23) 0.508 (32) 0.310 0.690 

后备群 
Gilt 

合计 Total (261) 0.084 (22) 0.429 (112) 0.487 (127) 0.299 0.701 
       

 

2.2  MUC13基因rs319699771位点多态性与育肥猪胴

体、肉质性状关联性分析 

2.2.1  MUC13基因rs319699771位点多态性与育肥猪

胴体性状关联性分析  胴体性状主要集中在胴体重

量、胴体大小和胴体脂肪等几个关键指标上。表 3 显

示了育肥猪群体 MUC13 基因 rs319699771 位点多态

性与胴体性状的关联性分析结果，由此可见，育肥猪

群体 MUC13 基因 rs319699771 位点多态性与其主要

胴体性状，包括胴体重，胴体大小和各部位膘厚均无

关联（P＞0.05），可见在苏淮猪育肥猪群体内加大对

MUC13基因 rs319699771位点的选育不会影响到育肥

猪的胴体性状。 
2.2.2  MUC13 基因 rs319699771 位点多态性与育肥

猪肉质性状关联性分析  表 4 显示了育肥猪群体

MUC13 基因 rs319699771 位点多态性与肉质性状的

关 联 性 分 析 结 果 ， 由 此 可 见 ， MUC13 基 因

rs319699771 位点多态性仅与 2 h 红度值 a2h 和 24 h
亮度值 L24h 有关联趋势（P＜0.10），其中 GG 型的

a2h 值分别比 AA 型的 a2h 值和 AG 型的 a2h 值低 0.6
和 0.2 左右，GG 型的 L24h 值比 AA 型的 L24h 值高 1.7
左右，与 AG 型的 L24h 值一致，与其余肉质性状均

无关联（P＞0.05）。可见在苏淮猪育肥猪群体内加

大对 MUC13 基因 rs319699771 位点的选育对育肥猪

的肉质性状影响较小。 
2.3  MUC13基因rs319699771位点多态性与后备猪生

长性状关联性分析 
表5显示的是后备猪群体MUC13基因 rs319699771

位点与其各生长性状的关联性分析结果，只有与腿臀

围这个表型性状存在极显著关联（P＜0.01），GG 型

个体比 AA 型个体的腿臀围平均长 3 cm，比 AG 型个

体的腿臀围平均长 1.46 cm；与日增重和结测体重的关

联性分析有关联趋势（P＜0.10），GG 型个体相较于

AA、AG 型个体有提升趋势；MUC13 基因 rs319699771
位点多态性和其它生长性状均没有关联，可见 MUC13
基因 rs319699771 位点的多态性对后备猪体重的增长

和腿臀围的增加有一定影响。 

3  讨论 

3.1  MUC13基因rs319699771位点在苏淮猪群体的多

态性 
本研究团队前期对淮安市淮阴种猪场的 355 头

苏淮猪核心群做了 MUC13 基因 rs319699771 位点

的多态性检测。结果发现 G 等位基因频率较高，并

且制定了以提升 GG 抗腹泻基因型为目的的选育策

略[18]。本次在苏淮猪育肥群和后备群的研究结果和

核心群的结果相似，G 型基因频率在苏淮猪育肥群

和后备群中分别达到 0.682 和 0.701，并且相较于之

前核心群来说有所提升，说明之前的选育策略正确。

但苏淮猪群体中优势基因型 GG 型比例相对较少，

在苏淮猪育肥群和后备群中分别为 0.447 和 0.487，
没有超过 50%。这与阮国荣等研究的在 1 836 头杜洛

克、长白和大白群体中优势基因型 GG 型比例 0.542
相比较少[20]，需通过选育来提高 GG 型频率。所以，

在确定 GG 型为优势抗腹泻基因型的前提下，应继

续保留之前制定的选育计划，即尽量淘汰不利纯合

AA 型个体和保留有利纯合 GG 型个体，对于不利杂

合 AG 型个体选择性保留，但选配时必须要和纯合

的 GG 型个体进行选配。此外，后备猪优势抗腹泻

基因型 GG 型频率相较于育肥猪来说高，在制定选

育计划时可以加大对于后备猪不利纯合个体 AA 型

和不利杂合个体 AG 型的淘汰力度，兼顾更多的生

产性状。 
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3.2  MUC13基因rs319699771位点多态性对苏淮猪其

它经济性状的影响及其可能的原因 
对于消费市场的需求而言，种猪选育的重点主要

在于其胴体性状和肉质性状这两块。本试验发现

MUC13 基因 rs319699771 位点多态性与育肥猪胴体、

肉质性状无显著关联。此结果与刘亚轩等人在大白猪

中的试验结果相一致[17]。也就是说由于不存在育种的

拮抗作用 [21]，肉质、胴体性状和 MUC13 基因

rs319699771 位点抗腹泻基因型可以独立起来进行选

育，互不影响。在后备猪群体中进行的与生长性状的

关联性分析表明，MUC13 基因 rs319699771 位点多态

性与生长性状有一定关联。与苏淮猪腿臀围性状差异

极显著（P＜0.01），GG 型明显优于 AA 型和 AG 型

个体，与日增重和结测体重的关联性分析结果表明有

关联趋势（P＜0.10），日增重和结测体重的 GG 型个

体比 AA、AG 型个体都略高，表明 MUC13 基因的选

育有加快后备猪生长的趋势。这与阮国荣对杜洛克猪

的研究结果基本一致[22-24]。与杨明等对温氏两个专门

化父系群体（666 头杜洛克和 512 头皮特兰）的研究

结果基本一致[16]。与游永佳在约克夏和杜洛克猪的研

究也基本一致[25]。由于 MUC13 基因 rs319699771 位

点的多态性对苏淮猪后备猪的生长性状有一定的影

响，与腿臀围存在极显著的关联（P＜0.01），并且苏

淮猪此位点 GG 型个体腿臀围长度明显优于 AA 型和

AG 型个体；对日增重和结测体重的关联性分析结果

表明该位点与以上两个性状存在有显著关联的趋势

（P＜0.10），并且 GG 型相较于 AA、AG 型来说这

两个性状朝有利方向提升，与体高、体长等其它生长

性状均没有关联，所以在选育时既可以通过上述选育

方案增加后备群体优势 GG 型的比例，达到抗腹泻的

目的，同时达到对个体进行生长性能和腿臀围选育的

效果。 
对于 MUC13 基因 rs319699771 位点是如何对苏

淮猪腿臀围等相关生长性状起到提升作用的，推测原

因可能是：猪只通过选育 MUC13 基因 rs319699771
位点提升抗腹泻性能后[12-15]，其肠道健康度增加，肠

道消化吸收能力更强，可吸收更多的营养物质用于其

骨骼和肌肉的生长发育。同时，猪只抗腹泻性能提升

后，可节约机体免疫系统中用于抵抗、杀灭病原菌而

消耗的蛋白与能量，从而拥有更多的营养物质用于其

骨骼和肌肉的生长发育。已有文献表明，随着腹泻率

的降低，猪的一些重要的生长性能和发育性状会有一

定的提升[26-29]。这表明猪群的腹泻率和其生长性能存

在一定的相关性，但其背后系统的机制要有待进一步

研究。 
3.3  MUC13基因rs319699771位点选育结合全基因组

选择开展育种工作的趋势 
猪腹泻是由诸多内外因素造成。对于苏淮猪抗腹

泻性能的选育，仅仅通过 MUC13 这一个主效基因的

选育是不够的。还应同时对 FUT1、ITGB5 等已报道

的猪抗腹泻基因结合起来共同选育[30-31]。此外，除了

运用猪抗腹泻性状主效基因开展分子标记辅助选育的

方法外，对于腹泻这类复杂性状还需运用全基因组选

育方法开展育种工作。全基因组选择育种是利用中等

或者高密度芯片中大量的 SNP 标记信息估计出个体

在全基因组水平的育种值的一种新的育种方法[32]。目

前，这种技术已经在奶牛育种中广泛应用[21,33]，而且

随着猪中等密度芯片检测费用降低，已开始在育种中

应用。对于苏淮猪群体抗腹泻选育来说，建立数量较

大、腹泻表型记录准确的参考群体是其全基因组选育

的关键点，也是难点，需要育种人员和生产管理人员

的共同努力。为了有效提升苏淮猪抗腹泻等抗病性能，

运用全基因组选择育种方法开展育种是种必然趋势。 

4  结论 

苏淮猪 MUC13 基因 rs319699771 位点的选育可

以提升苏淮猪的抗腹泻性能，其中育肥猪群和后备猪

群的 MUC13 基因 rs319699771 位点的抗性基因频率

较高，但优势基因型 GG 型相对较少，需要持续选育

提高抗性基因型 GG 型的频率来提升抗腹泻能力。苏

淮猪群体中 MUC13 基因 rs319699771 位点抗腹泻基

因型的选育对胴体、肉质性状没有影响，对生长性状

有一定的提升作用，尤其是对体重增长和腿臀围性状，

在获得抗腹泻个体的同时可提升后备猪生长速度。  
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