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特定高校学科建设专项
(人才引进类)

项目 (课题)任务书

项目名称:      国猪免疫代谢特征形成的机制解析

课题名称 :

项目起止时间: 2陇4年 01月 01日  至  20⒛ 年 12月 31日 ______

管理单位 (甲方)∶ 华南农业大学

依托学院 (乙方)∶ 动物科学学院

课题负责人 (丙方)∶    刘琅青   联系电话: 17“1613sO3

课题联系人 : 刘琅青   ~⊥ 联系电话:   17阴1613sO3

华南农业大学

二o二二年制

关于“国猪重要经济性状形成的高通量遗传解析及育种利
用”项目的立项通知（合同）及有关佐证材料

-10-



-、 研究计划

砸
择
状
学
将
支

立用。

蜊
衍
椴
脚
腑
燃
孵
黯
傲

晷晕覃青叠黑蓍叠暴鸯叠叠晷晕暑叠唇卺薹聱喜晷量詈錾謇詈鬈鲁曩橐尹彗叠鼋叠叠

实

分
相

赳

彭
榭
排
一
剁
劐
绍
四

椭

赳
斟
旺

猪禾中̈
盗糙珈麒艴啪暇槲

潴
弦狮潮纰衢暇
,
研栅

鲜砌脚荆术,硎

岫
胭
限
唧
翱
,
是胖埘
貅

瞰
戤
黜
裂
耕
络,
跚

甜
翻

破

是
杂

突

芾刂¨
复
凡

丨示
网̈
噻
种
型

泐
栅彬
腼
栩脚锕
嘲驵

互
沿
效
瘦

抑
潞
麒
唰
学,枇
槲
融
觎

识产∷
醚
糊
渊僻雕鼬碥
糊

姒
糊
燃
涮
雕
删
耐
暇
唰

麴
燃沸弼
醚蜊肺
,
研剧

(二 )拟开展的研究在国际国内同领域所处的地位

蛀
濉
多,
酮

舶
觌
剞
系,傩

枘
绀
夥
蒯
舨
黻
结̈合
体̈系
制

韩
驺
燃
豳
抑
嘣
蝣
棚
鞘

麒
塑淝
睡僻例
目̈拟林
‘效率

辅
眶
缔
渊
蘸
跗
则
栅
棚

(-)主要研究内容及创新点
不是强国。培
的关键。解析
。猪的重要经
解析途经由云
ˉ由FF下由擒

有效途径。
禽经济性状

合应用正向
进化改变 ,

禽经济性状
、高饲料转

扪
涮
靴
岁
筘
馓
钧
硌
瞳

发
丿条 `

姒

〓
盯

一
浙
讷

国 ,
刊

犯
捆
点
。尿
阡
躺
内

划
烀揪镧棘纫俐酃静

箱
业高j

舯
肥胭因̈型黝翮黼

滕
黜幡翱瞰蜊嘿啪出

拂
伊栅像槲楗泄髓阻

韪
赭铘俨栅脚删
¨,构舶

国

国

"

表
传
段
我

-11-



二、预期考核目标 (参照人才引进合同指标填报)

以上  科研项目,主持到位

科研经费  30 万元以上。
(2)以第一作者或通讯作者在在本领域顶级期刊 (需 由学校人才引进考核工作小组同行

专家进行论证后确定)上发表具备原创性、前沿性、突破性创新内容的学术研究论文 1

篇以上,或T2类期刊上发表 1 篇以上学术研究论文,或A类期刊上至少发表 2 篇
以上学术研究论文。

(3)授权发明专利  1 项,力争专利转化 1 项。
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三、经费预算

直接费用 经费额 用途说明

(1)设备费 0

(2)材料费 8万元
采购实验猪、分子和细胞实验相关试剂

和耗材、常规生化试剂和耗材

(3)测试化验加工外协费 17万元
泛基因组构建测序费用、多组学研究测

序费用、单细胞组学测序费用

(4)燃料动力费 0

(5)差旅费/会议费/国际合
作与交流费

3万元

用于执行期内课题组成员前往实验基地

采样和沟通交流所需的差旅费,以及派
遣课题组成员参加国内学术会议、学术

调研等的差旅费。

(6)出版/文献/信息传播/
知识产权事务费

5万元
发表高水平论文版面费、专利申请费用

、科技查新费等。

(7)劳务费 3万元

项目实施过程中支付给参与项目的研究

生、博士后、访问学者以及项目聘用的

研究人员、科研辅助人员、科研 (财务

)助理等的劳务性费用。

(8)专家咨询费 0

(9)直接费用其他支出 1万元

合计 37万元

其他需说明的情况 :
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∶
、’  ′丿

四、签约各方 厂 讼

管理单位 (甲方 )

科研部门负责人 (签章)

冫砷年丨⒉月◇

依托学院:

学院负责人 :

项目负责

ˉ
7J冫79饵
三勹)月 。
/日

课题负责人 (丙方 )

筝溪子捶弘晕搽丐孱墅翡薯督瞽髦毳弭目窦箱屠属镬驴≈笸黉瑰嗫矍囊导氰驽漂挂项唰

(签字 )

屮螭
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“
主要畜禽品种 (猪、鸡、水禽)DNA指纹特征库构

建
”
项目子课题任务书

项目名称∶ 主要畜禽品种 (猪、鸡、水禽)DNA指纹特征库构建

项目负责人 : 杨  杰

任务 (-)负责人 :

任务 (二 )负责人 :

任务 (三 )负责人 :

任务 (四 )负责人 :

所在单位 (盖章):

黄思秀

杨  杰

项目起止年限∶

二○二三年十二月

关于“生猪数据库扩充及分子标准建立”项目的立项
通知（合同）及有关佐证材料
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一、项 目背景

根据 《⒛23-2024年 乡村振兴战略专项省级种业振兴行动项目》立项指南的

要求 ,华南农业大学国家生猪种业工程技术研究中心杨杰副研究员申报了“主要

畜禽品种 (猪、鸡、水禽 )DNA指纹特征库构建”项目,经广东省农业农村厅组

织评审,于 ⒛23年 12月批准立项,项 目经费 GO0万元已下达到学校。

广东一直是我国重要的畜禽产品主产区和主销区,在生猪、肉鸡、番鸭育种

方面全国领先,并建设有全国第一个区域性畜禽种质资源库。然而 ,我省主要畜

禽品种核心种质资源零散分布于各级保种场和核心育种场 ,存在种质资源混杂、

丢失及灭绝等风险,缺乏对群体遗传结构、品种特征、保种效果进行评估的有效

技术手段 ,迫切需要建立我省主要畜禽品种的 DNA指纹特征库。本项目以猪、鸡、

水禽为主要研究对象,以 “广东省畜禽种质资源库 (遗传物质)” 为依托 ,在

2022⒛ 23年乡村振兴战略专项省级种业振兴行动项目工作基础上 ,整合全省畜

禽育种科研资源,在 国内率先构建广东省主要畜禽品种的 DNA指纹特征库和公共

检测平台,开展深度测序和基因芯片分型,结合公共数据库数据和专家己掌握的

科研数据 ,构建广东省主要畜禽品种 (猪、肉鸡、水禽 )的 DNA指纹特征数据库 ,

可以挖掘出地方品种的优质特性及品种特异性分子标记 ,从而建立广东省地方品

种鉴定方法 ,有利于解决地方品种混杂导致种群均匀度不高等问题。通过 DNA

指纹特征数据库 ,对地方鸡种群进行群体遗传结构分析,开发专用芯片,可以为

后续保种育种及品种鉴定工作提供基础。

二、项 目总体 目标

以猪、鸡、水禽为主要研究对象,以 “广东省畜禽种质资源库 (遗传物质 )”

为依托 ,在 ⒛229023年乡村振兴战略专项省级种业振兴行动项目工作基础上 ,

整合全省畜禽育种科研资源,在 国内率先构建广东省主要畜禽品种的 DNA指纹特

征库和公共检测平台,建立我省主要畜禽品种的特异性分子鉴别标准,为地方品

种选优提纯、商业品种知识产权保护提供技术支撑。

三、项目任务分工及考核指标

任务 (一 ):DNA指纹特征数据库扩充和管理平台开放运行

任务负责人:黄思秀 畜牧师,分配经费 79万元
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具体工作任务及考核指标如下 :

(1)扩充建成广东省主要畜禽品种 DNA指纹特征数据库各 1个 ;

(2)建成能够实现遗传纯度分析、血缘鉴定、品种鉴定等功能的基因组序

列信息管理和分析开放式平台 1个 ;

任务 (二 ):地方品种群体分析和基因芯片创制

任务负责人:杨杰 副研究员,分配经费 硐 万元

具体工作任务及考核指标如下 :

(l)完成广东省生猪、肉鸡、水禽地方品种的群体遗传学分析报告 1份。

(2)创制适用于我省生猪、肉鸡、水禽商业育种和资源保护的低成本 SNPs

芯片 3个。

(3)完成适用于我省主要生猪、肉鸡、水禽品种的分子辅助保种方案 1套。

任务 (三):生猪数据分库扩充及分子标准建立

任务负责人:刘琅青 昌刂教授 ,分配总经费 85万元

具体工作任务及考核指标如下 :

(l)建成包含 8个以上生猪品种的 DNA指纹特征数据分库 1个 ;

(2)制订广东省主要生猪品种的分子鉴别标准 1套。

任务 (四 ):家禽数据分库扩充及分子标准建立

任务负责人:聂庆华 教授,分配总经费 Sg6万元

具体工作任务及考核指标如下 :

(1)建成包含 12个以上家禽品种的 DNA指纹特征数据分库 1个 ;

(2)制 订广东省主要家禽品种的分子鉴别标准 1套。

四、经费分配和管理

1、 经费分配及预算

任务 (一 ):DNA指纹特征数据库扩充和管理平台开放运行

序 号 预算科目名称 金额 (万元 )

出版/文献/信息传播/知识产权事务费 70.00

’

臼 劳务费 0.00

3 其他 4.26

4 间接费用 4.74

合计 79.00
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任务 (二 ):地方品种群体分析和基因芯片创制

序号 预算科目名称 金额 (万元 )

1 材料费 6.30

0
乙 测试化验加工费 20.00

3 会议/差旅/国际合作交流费 11.30

4 间接费用 2.40

合计 40.00

任务 (三):生猪数据分库扩充及分子标准建立

序号 预算科目名称 金额 (万元 )

1 材料费 11.50

’

“ 测试化验加工费 49.10

3 会议/差旅/国际合作交流费 5.60

4 劳务费 13.70

5 间接费用 5.10

合计 85.00

任务 (四 ):家禽数据分库扩充及分子标准建立

序号 预算科目名称 金额 (万元 )

1 材料费 53.40

’

~ 测试化验加工费 192.34

3 会议/差旅/国际合作交流费 25.90

4 劳务费 63.90

5 间接费用 60.46

合计 396.00

2、 经费管理

(1)各子卡开支由子课题负责人对经济事项支出的真实性、合法性、合理

性、相关性、安全性和使用效益负责,实行 “谁负责,谁把关”的原则,保证经

费支出合理合规。
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(2)各子卡需按照华南农业大学科研经费管理办法和 《广东省畜禽种质资

源库报账指南》对经费进行管理,每一笔报账支出登记并保留相应佐证材料,如

低值易耗品验收结算单、送货单、合同、测序报告等 ,以备项目验收时备查。

(3)各 白负责的所有经费在本项目结题验收时,需按照审计要求提供所需

材料。

五、其它

(1)各任务方按照约定的研究任务和考核指标开展工作 ,在本项目结题验

收前,按照课题任务要求提供材料及数据。

(2)在项目实施过程中,项 目主持人有权检查任务进度。

(3)各任务方须配合提供和项目任务相关的佐证材料。

(4)未尽事宜各方协商解决。

(5)本任务协议一式肆份 ,自双方签字之日起生效。

∶∶∶∶丨ζ赁叠T薹量:
课题任务 (一 )负责人签字:t兰J1豸

'

课题任务 (二 )负责人签字 : =忄ˇ瑾
≡'一

课题任务 (三 )负责人签字:邛 0机

日期:2沙弓砰P^’l协
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二〇二四年

广州市科学技术局制

基础研究处主管处室：

2025-12-31 至 2024-01-01起止时间：

华南农业大学组织单位：

项目”启航“青年博士支持方向：

年度基础与应用基础研究专题2024专题名称：

基础研究计划计划类别：

刘琅青项目负责人：

华南农业大学承担单位：

子进化和生物学功能

基于转录组数据分析猪嗅觉受体基因家族的分
项目名称：

书务任

目项划计技科市州广

2024A04J3495：号编书务任

第1页 共10页

广
州
市
科
技
项
目
任
务
书
20
24
-0
1-
17

关于“基于转录组数据分析猪嗅觉受体基因家族的分子
进化和生物学功能”项目的立项通知（合同）及有关佐
证材料
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填写说明
1.任务书甲方为广州市科学技术局；乙方为项目承担单位；丙

方为项目组织单位。

2.任务书基于项目申报书转换而成，请按照“广州科技大脑”

提示在线填写核实，若存在不填写内容的栏目，请用“无”表示；

任务书中的单位名称应为规范全称，并与单位公章一致。

3.乙方与合作单位的合作协议自动从项目申报书中读取，如需

变化调整，须待任务书签订后，按要求及时办理重大变更。

4.乙方完成项目任务书在线填写，依次提交丙方和甲方审核确

认后，按要求登录“穗好办”APP完成电子签章。不具备电子签章条

件的单位，经与业务主管处室沟通对接后，可下载电子版项目任务

书用A4纸双面打印装订签章；一式六份报甲方和丙方签章，其中甲

方两份丙方两份，项目承担单位和项目负责人各一份。

5.涉密项目请在“广州科技大脑”下载项目任务书模板，按保

密要求离线填写报送。

6.项目申报书是项目任务书填报的重要依据，未经甲方许可，

乙方不得修改考核指标，调整主要研究内容。项目任务书将作为项

目实施管理、验收结题和监督评估的重要依据。

7.项目任务书中的“备注”，包括重要的必须补充的内容。

8.“广州科技大脑”是项目管理过程中重要通知和文书的电子

送达平台。为确保电子送达渠道畅通，乙方和项目负责人应及时更

新维护“广州科技大脑”的单位和个人信息。

9.根据相关要求，项目涉及人体临床研究的，项目需经医学伦

理委员会审查通过并在任务书附件栏上传相关佐证材料。
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一、项目基本信息

项目名称
基于转录组数据分析猪嗅觉受体基因家族的分子进化和

生物学功能

申请市财政科

技经费
5(万元)

项目

基本

信息

研究期限 2（年）

项目

摘要

嗅觉是猪最重要的感官之一，嗅觉受体（OR）基因与进食和能量平衡调节

有关，直接影响其生长性状。由于OR基因家族的复杂性，对其表达调控的

研究较少。本研究拟对猪嗅球转录组进行高通量测序，对比野猪、中国地

方猪和瘦肉型猪的OR基因表达谱，探究基因结构、差异性表达、进化历程

、假基因功能等，以期揭示不同驯化状态和模式对基因组的影响，解析OR

基因在猪适应人工环境中的生物学功能，为生猪现代化选育和管理提供科

学依据。
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二、项目单位情况

单位名称 华南农业大学 统一社会信用代码 124400004554165

634

注册时间 1952-01-01 单位类型 高等院校

注册地址 广东省广州市天河区五山路483号

办公地址 广东省广州市天河区五山路483号

姓名 倪慧群

手机号码 13711345768联系人

电子邮箱 kjcgxk@scau.edu.cn

开户银行 广东广州工行五山支行

开户户名 华南农业大学

项

目

承

担

单

位

银行账号 3602002609000310520
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.edu.cn

uacs@uil.gniqgnal箱邮子电33848258-020话电公办

30531614871码号机手
）性样多物

生与学传遗（学科物动
业专学所

无称职授教副务职

兰荷
）区地或（

家国予授位学
士博位学

生究研士博历学国中籍国

族汉族民52-30-2991期日生出

男别性711952302991204044码号件证

证份身型类件证青琅刘名姓

三、项目负责人信息

第5页 共10页

广
州
市
科
技
项
目
任
务
书
20
24
-0
1-
17

-32-



055总计

0552024

自筹经费市财政科技经费小计资金来源

经费下达计划

执行。

相关规定”包干制“，市财政科技经费按市科技计划项目经费”包干制“注：本专题纳入

（单位：万元）

。元万

）0（¥：费经筹自，元万）5（¥：市财政科技经费，中其，元万）5（¥：入投总目项本

四、项目经费信息
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五、预期代表性成果

项目负责人在项目实施期内，以该项目作为资助项目获得以下5种情形之

一且经费使用符合规定的，由组织单位审核后通过验收。

（一）项目实施期内，以第一作者/通讯作者发表论文1篇或以上（须标注

资助项目编号）；

（二）项目实施期内，以第一完成人申请或授权专利、软件著作1项或以

上；

（三）项目实施期内，获省级以上科技计划项目或人才项目支持1项或以

上；

（四）项目实施期内，获省级以上科技奖励（含列入获奖团队成员名单）

1项或以上；

（五）项目实施期内，获得职称晋升。
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六、备注

专题补充约定条款：

甲方对未履行勤勉尽责义务的相关责任主体，自作出处理结论之日起，依照法律法

规规定或任务书约定实施惩戒5年，取消相关责任主体申报市科技计划项目、申领

市科技计划项目经费的资格。

预期代表性成果需在实施期内获得。
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项目承担单位（乙方）及项目负责人承诺书

承诺书

本单位/本人作为广州市科技计划项目承担单位/项目负责人，将严格遵守

广州市科技计划管理相关规定，严格履行自身责任，加强对项目组人员及合作

单位的管理，在此郑重承诺：

（一）确保与本项目有关的全部材料真实、合法、有效，未侵犯其他方知

识产权等权利，不存在多头申报、重复申报行为；

（二）严格遵守《广州市科技创新条例》《广州市科技计划项目管理办法

》《广州市科技计划项目经费管理办法》《广州市科技计划科技报告管理办法

》等相关规定，实施项目和经费管理；

（三）严格遵守国家、省、市关于科研诚信和科技伦理的有关法律、法规

，相关政策以及各项规定，加强项目实施过程中的科研诚信及科技伦理管理，

恪守科研道德准则。

如有违反，本单位/本人愿意接受相关部门做出的各项处理决定，包括但不

限于终止项目、停拨经费、核减经费、追回经费，取消一定期限广州市科技计

划项目申报资格，记入科研失信行为数据库，将不良行为向社会公开等。

项目承担单位：华南农业大学

日期：2023年12月14日

项目负责人：刘琅青

日期：2023年12月14日
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日15月12年2023

                                                                          【组织单位盖章处】

项目经办人：倪慧群
组织单位（丙方）：华南农业大学

日14月12年2023

                                                                          【承担单位盖章处】

财务负责人：肖斐
开户银行：广东广州工行五山支行

3602002609000310520账号：    账户名：华南农业大学
项目经费汇入账号
项目负责人：刘琅青
二级部门：华南农业大学动物科学学院
项目承担单位（乙方）：华南农业大学

日17月01年2024

                                                                          【市科技局盖章处】

责任处室负责人：麦胜文
83124150联系电话：          局项目经办人：蒋韬略

广州市科学技术局（甲方）：广州市科学技术局

签订地点：广州市越秀区

有关法律、政策和管理要求，签署本任务书。

经费管理办法》《广州市科技计划科技报告管理办法》等有关文件规定，以及

甲乙丙三方根据《广州市科技计划项目管理办法》《广州市科技计划项目

任务书签署
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合同编号:)°);-义)汁一oo'蚪

⒛ 23年 瑞锻乡村/Jf兴 减略 纟砀

钟业/Jf竿 竹幼项 日

含 ⑺ 钅

项目名称: 广东省畜禽种顶赍塬痒运珩潍护与保种场保种效果评估

项目管理单位 (甲方):

项目牵头承担单位 (乙方)∶

项目推荐 (主管)单位(丙方)∶

项目负责人 :

项目联系人 :

广东省农业农村厅制

钅阜
~?

-3—

电

电

关于“资源库开放共享”项目的立项通知（合同）
及有关佐证材料
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第一条 为保障⒛23年省级乡村振兴战略专项种业振兴行动项目顺利

实施,按时保质保量完成项目任务,根据《中华人民共和国民法典》、《广

东省省级财政专项资金管理办法 (修订)》 (粤府 (zO23)34号 )、 《广

东省农业农村厅种业振兴行动专项资金管理办法 (试行)》 等文件有关规

定,经 甲、乙、丙三方协商一致,签署本合同书。

第二条 甲方的权利义务:本合同履行过程中,甲 方有权对乙方项目

的实施情况和资金到位、使用情况进行监督、检查,提出改进要求。
.      

第三条 乙方的权利义务 :

1.按财政资金管理规定,对 甲方核拨的资金做到专款专用,单独列账 ,

并随时配合甲方进行监督检查 ;

2.认真填写本合同书 《项目任务书》, 《项目任务书》的内容应与乙

方的 《项目申报书》保持一致 ;

3.严格按照本合同书及合同书 《项目任务书》的要求及时完成项目建

设内容,项 目实施完成后,按照本合同验收报告模版要求提交验收报告 ;

茌.按照《广东省农业农村厅种业振兴行动专项资金管理办法 (试行)》

规定,按期 (每年 6月 30日 、12月 31日 )向 甲方、丙方书面报告项目实

施进展及资金使用情况等内容 ;

5.乙方需保留与所有参与单位的合作实施协议和相关财务凭证,并 向

甲方备案。

第四条 丙方的权利义务 :

1.为 乙方项目实施提供必要的条件保障 ;

2.负 责对项目承担单位的实施条件、能力以及财务管理规范进行审

一 4—
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查,对推荐项目的实施场地、申报资料等进行真实性审核,并监督项目实

施、资金预算执行情况 ;

3.协助甲方完成对财政资金投资 500万元 (含 )以上 【科研项目财政

资金在 200万元 (含 )以上】项目验收等工作;负责完成对财政资金投资

500万元以下 (科研项目财政资金 ⒛0万元以下)项 目验收工作,并及时

向甲方报告情况。

第五条 本项目资金不得用于以下方向:1.行政事业单位基本支出;

2.各项奖金、津贴和福利补助;3。 企业担保金和弥补企业亏损;4.修缮楼

堂馆所以及建造职工住宅;5。 弥补单位预算支出缺口和偿还债务;6.购 买

交通工具及通讯设各;7。 形成地方政府债务的支出;8。 购买理财产品、发

放借款及平衡预算等。

第六条 项目验收。项目验收及结果处理严格执行 《广东省农业农村

厅专项资金项目验收管理办法 (试行)》 (粤农农办 (⒛23)73号 )的

规定。乙方应在项目完成后 3个月内,提出验收申请。申请验收除了规定

材料外,还应该提交项目审计报告或者经费决算表,其 中财政专项资金 50

万元以下的项目,需提交由项目承担单位财务部门出具的经费决算表,财

政专项资金 50万元 (含 )以上的项目,需提交由项目承担单位委托会计

师事务所出具的审计报告。对财政资金投资 500万元 (含 )以上 【科研项

目财政资金在⒛0万元 (含 )以上】的项目,及乙方直接向甲方申报的项

目,由 甲方负责组织验收;对财政资金投资 500万元以下 (科研项目财政

资金⒛0万元以下)的项目,由项目推荐 (主管)单位 (丙方)负责验收 ,

验收单位向甲方提交验收材料,甲 方对验收材料进行审核确认。

— 5—

-40-



第七条 在履行本合同的过程中,如 出现相关政策法规重大改变等不

可抗力情况,甲 方有权对所核拨经费的数量和时间进行相应调整。因非不

可抗力因素导致的项目未履行或未履行完毕,或因乙方责任造成项目不能

继续开展的,甲方有权终止项目合同,收回尚未使用和使用不符合规定的

财政经费。

第八条 在履行本合同的过程中,乙方发现可能导致项目整体或部分

失败的情形时,应及时通知甲方,并采取适当措施减少损失,没有及时通

知并采取适当措施,致使损失扩大的,应 当就扩大的损失承担责任。

第九条 实施项目所获得的科技成果 (项 目成果)归属、成果转让和实

施技术成果所产生的经济利益的分享,按照国家和广东省有关规定执行。

项目研究成果应向省农业农村厅进行登记、各案,对外发布前应征求省农

业农村厅的意见。

第十条 本合同在履行过程中发生的任何争议,由 甲乙丙三方友好协

商解决。

第十一条 本合同未尽事宜,各方同意按照

金管理办法 (修订)》 (粤府 (⒛23)34号 )、

振兴行动专项资金管理办法 (试行)》 履行。

项目管理单位 (甲 方) (盖章):

法定代表人 (或授权代表) (签章):

签订 日期 :冫ωψ 年△月丨0日

-6—

《广东省省级财政专项资

《广东省农业农村厅种业

村厅
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项目牵头承担单位 (乙方)

法定代表人 (或授权代表)

冖 
,
`
卜

项 目负责

签订日期{

乙方推荐

):艿″√
年 t胡

单位 ( (盖章):

法定代表人 (或授权代表) (签章)

签订日期:   年 月 日

解
 刖
 
 掏

人
 
 
 
 
 
(

叩

耐

-7—
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项 0饪 务 钅
填 写 说 明

一、本项目任务书由乙方填写。

二、本项目任务书所列内容应实事求是填写,表达要明确、严谨。对

填写不符合要求的,或填报内容出现虚报夸大、不切实际的,将退回项目

承担单位修改。

三、项目任务书规定的项目考核指标、建设内容和绩效目标必须依据

《项目申报书》填写,应遵循明确、量化、可考核的原则,其 中技术指标

应明确项目完成时达到的关键技术参数及预期可以形成的发明专利、标

准、新技术、新产品、新装置、论文、专著等的数量。项目申报指南对项

目技术、经济和成果等指标有明确要求的,应符合项目申报指南的要求 ,

相关专项管理办法有特别规定的,应符合相关规定。

四、《项目申报书》及申报指南是本项目任务书填报的重要依据,项

目任务书填报不得修改考核指标、绩效目标、资金预算等内容。《项目申

报书》、申报指南和本项目任务书将共同作为项目过程管理、综合绩效评

价 (验收)和监督评估的重要依据。

五、省财政资金支出的预算计划应按照国家及省相关规定执行。

六、表格栏目不够可自行增加。

— 8—
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、目的及意义

主要说明项目的建设目的、研究价值和意义。

广东省畜禽种质资源库于⒛18年获广东省农业农村厅批准立项,总

资 5000万元,于 ⒛21年 12月 完成验收并投入运行使用。现已保存畜禽主

传物质样本 10万余份,其 中细胞、冻精、胚胎等样本长期保存在△96℃ 氵

氮中,核酸、组织、肠道微生物等样本保存在司60C超低温冰箱中,细胞系、

冻精、卵子胚胎等样本长期有效保存需要每年进行质量抽检和监测,并

展一些恢复性试验,运行维护费用较高。同时,广东省畜禽种质资源库i

承担本省 22个地方畜禽品种的种质资源收集和保存工作,对保种场保种

果进行评估监测,是种业振兴行动实施方案中的重要环节。

广东省畜禽种质资源库稳定运行是一项需长期投入的公益性基础

作,畜禽种质资源是不可再生的战略性资源, 日常需有专职人员负责运行

及管理,还需科研人员长期开展种质资源保存方法的改进和研究,资源

鉴定评价与功能基因发掘,种质资源的开发利用等,须有固定的资金渠主

支撑,方能卓有成效地开展工作。

通过本项目实施,可确保 “广东省畜禽资源库 (遗传物质)” 长期

运行,保障入库遗传物质的长期、安全、有效冷冻保存,保持库内样

质量和遗传物质可恢复性,促进样本资源、仪器设各和样本数据的开放

享和合理利用,解决样本安全保存和平台开放共享的重大问题,为全省

种业科技进步和产业发展服务。
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二、项目建设内容

详细说明项目建设内容 (项 目需求或项目建设任务)。

项目建设的核心内容是
“
广东省畜禽种质资源库 (遗传物质)” 现

存遗传物质的长期、安全、有效冷冻保存,在此基础上开展猪、家禽、

食动物、经济动物的遗传物质质量监测、可恢复性评估与活体恢复,扩

|种
质资源开放共享和合理利用,同 时对全省所有保种场的保种效果进行跟

评估。可分解为以下 6个方面的任务 :

(1)任务 ⒈ 遗传物质长期、安全、有效冷冻保存

根据
“
广东省畜禽种质资源库 (遗传物质)” 现行的各项管理制度

技术规范实施样本出入库,提高资源库样本安全管理水平,杜绝和防范资

源库样本保存风险,实现遗传物质样本长期、安全、有效冷冻保存,根据

定的抽检制度开展质量抽检工作,并形成统一的质量检测报告,便于抽

检结果汇总和改进。

任务 1负 责人为黄思秀畜牧师,分配经费 148。 OO万元。

(2)任务⒉ 猪遗传物质质量监测、活体恢复与保种效呆评估

开展资源库现有地方猪样品质量随机抽检,抽检比例不低于地方猪

品总数的 5%0,以保证资源库地方猪样本的保存质量。质量检测内容包括

本核酸物质质量、冷冻精液复苏后精子活力、冷冻体细胞系复苏后活化率

以及生物安全性。同时开展遗传物质的恢复性试验,验证地方猪样品的

存效果及可恢复性,同 时完善优化遗传物物质恢复的相关技术。开展新发

畜禽遗传资源的分子鉴定和群体评估,开展地方猪保种场保种数据采集 ,

跟踪评估各保种场现有保种群体的保种效果,重点跟踪评估风险较大的

种群体变化。
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任务 2负责人为杨杰副教授,分配经费 43.00万元。

(3)任务⒊ 家禽遗传物质质±监测、活体恢复与保种效杲评估

对家禽血液、组织样、精子、细胞、核酸等遗传物质样本进行抽检 ,

随机挑选 5%0血液样本提取 DNA、 组织样本提取 RNA进行测序,抽检冻精活

力,冷冻细胞活化并检测存活率。同时开展 PGC细胞的恢复性试验,验证

样本的保存效果及可恢复性,同 时完善优化遗传物物质恢复的相关技术。

F展新发现畜禽遗传资源的分子鉴定和群体评估,开展地方家禽保种场

种数据采集,跟踪评估各保种场现有保种群体的保种效果,重点跟踪评

风险较大的保种群体变化。

任务 3负责人为聂庆华教授,分配经费茌1,80万元。

(4)任务⒋ 牛羊遗传物质质量监测、活体恢复与保种效呆评估

开展资源库现有样品抽样及新入库样品的质量检测,检测比例为 5%0,

包括样品生物安全、质量及活性等指标,保证资源库保存样品的质量与

定。同时开展遗传物质的恢复性试验,同时完善优化遗传物物质恢复的相

关技术。开展新发现畜禽遗传资源的分子鉴定和群体评估,开展地方牛

保种场保种数据采集,跟踪评估各保种场现有保种群体的保种效果,重声

跟踪评估风险较大的保种群体变化。

任务 4负责人为刘德武教授,分配经费 37.⒛ 万元。

(5)任务⒌ 华南中蜂遗传物质质量监测与保种效呆评估

对华南中蜂的样品进行质量检测,对 已入库的华南中蜂样品按 zO/0比例

迂行抽样检测,包括进行个体样本基因组 DNA提取、纯度和浓度测定、琼

千培凝胶电泳以及建库测序。开展中蜂保种场保种数据采集,跟踪评估各

;≮F场现有保种群体的保种效果,重点跟踪评估风险较大的保种群体变化。

任务 5负责人为孙京臣教授,分配经费 10.00万元。
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(6)任务 6∶ 资源库开放共享

根据资源库平台开放共享制度,实现数据、信息、遗传资源等开放
享,为全省科研单位、保种单位、育种企业服务,充分发挥资源库的公
性职能。加强国内外技术和业务交流,推进与国家库和兄弟省份在种
资源保护和利用方面的合作,搭建宣传广东畜禽种业、广东种畜禽品牌
窗田。建设种质资源科普教育基地,为 我省生物育种学科建设、人才培
务。

任务 6负责人为刘琅青副教授,分配经费⒛.oo万元。

备注:项 目建设内容 (项 目需求或项目建设任务)按 《项目申报书》内容填写。
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三、项目绩效目标

主要说明项目实施后,预期达到的目标和产生的效果,相关表述应量化。

(一 )总体目标
“
广东省畜禽种质资源库 (遗传物质)” 于⒛21年 12月 23日 揭牌

立,保存 40余个畜禽品种的遗传物质 10万余份,是我省畜禽种质资源

护和利用的重要公共平台,其长期稳定运行至关重要。该库的运行管理

以畜禽种质资源安全保存与高质量利用为中心,重 点实现收集与保藏、保

种技术研发、资源鉴定与评价、共享与服务、科普与展示五大功能。同时

着眼于产业需求,紧紧围绕种质资源最终服务于育种和生产实践这一主

目标,以保护促利用,构建现代化的种质资源管理服务共享平台,发挥

质资源的社会公益性职能,支撑我省畜禽种业高质量发展,服务国家和彳

种业振兴战略。

(二 )总体考核指标

1.管理类考核指标

(1)运行期内重大样本质量安全事故 (液氮干涸、连续停电2小时

可能危害样本质量的重大安全事故)发生率为 0,长期、安全、有效冷冻

存遗传物质 9.5万份以上 ;

(2)完成全省畜禽保种场的保种效果评估报告 1份。

2.技术类考核指标

(l)冻精抽检合格率达到 80%以 上 (解冻后活力达 0,3以上为合格 )

(2)组织样本抽检合格率达 95%以 上 (解冻后可正常提取核酸为

(3)细胞系抽检合格率要求达到 70%以上 (复苏后细胞能正常培养合
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);

(4)获得细胞系 (或冻精、胚胎)等遗传物质恢复的活体畜禽 10头
(只 )以上。

四、项目进度安排

详细说明各阶段的工作内容和时间安排情况。

目实施期限为一年,⒛ 23.12。”9024。 12.31,分两个阶段 ;

zO23年 12月 27日刁∞4年 5月 31日 :按库内保存畜种及遗传物质种

类开展样本质量抽检,按畜种方向对任务进行分解,责任分工到人;制
遗传物质可恢复性实验计划,开展遗传物质恢复性实验;根据⒛23年度

省内部分畜禽保种场保种效果评估的结果,制定新年度的保种评估计划 ,

重点跟踪风险较大的保种群体 ;

2024年 6月 1日丬∞4年 12月 31日 :开展样本质量抽检工作,按畜
出具样本质量检测报告;对全省畜禽保种场继续动态跟踪和监测,对于
险较大的保种群体进行采样和分析,更新保种场基础数据,出具年度讠

估报告。

备注:项 目绩效目标按 《项目申报书》内容填写。
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五、项目主要合作、参与单位 (含牵头承担单位 )

单位名称 单位性质 统一社会信用代码 通讯地址

事业单位 124400004554165634 广州市天河区五山路 483号

'、
、 项目组主要成员 (含项目负责人 )

姓名
’性另刂 身份证号 单位 职称/职务 蜕

蔡更元 男 420203197004154315 华南农业大学 研究员 13312828197

三△̄ 芳 男 420111197003145016 华南农业大学 教授 13922715775

舌
=亏 女 360424198208150042 华南农业大学 畜牧师 13826094680

男 430721198706211333 华南农业大学 副研究员 18602020087

聂庆华 男 342824197512182714 华南农业大学 教授 13922195759

t尾武 男 茌2010619660711563X 华南农业大学 教授 13640835778

孙京臣 男 110108196钅 07089334 华南农业大学 教授 13711418296

刘琅青 男 440402199203259117 华南农业大学 副教授 17841613503

张细权 男 440106196305161992 华南农业大学 教授 13922276891

李紫聪 男 440781197903068517 华南农业大学 教授 15013065924

张泽宾 男 370724198703236933 华南农业大学 副教授 15600660868

洪林君 男 362334198605037114 华南农业大学 副教授 13622230561

罗文 男 441481198806144150 华南农业大学 副教授 13710789890

●:^÷扌 男 210103198204261211 华南农业大学 讲 师 18802085530

李加琪 男 440106196509221918 华南农业大学 教授 13609709797

王种  | 女 在20111196802135020 华南农业大学 教授 15013175412

张守全 男 11010819640708933仝 华南农业大学 教授 18666097227
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张豪 男 320113196510134834 华南农业大学 教授 13924291965

张哲 男 411329198403051332 华南农业大学 教授 18825084398

刘满清 女 320102197709204620 华南农业大学 高级实验师 13751853060

罗庆斌 男 513101196905200034 华南农业大学 副教授 13392618305

李耀坤 男 410423198607084036 华南农业大学 副教授 18620193682

冯敏 男 431281198801252619 华南农业大学 副教授 13560367712

顾婷 女 420101198611287028 华南农业大学 讲 师 18027161312

杨化强 男 413029198109190417 华南农业大学 副研究员 15521148340

郑恩琴 女 441322198108016041 华南农业大学 高级实验师 13826029036

徐铮 男 430626197912280032 华南农业大学 高级实验师 13602496031

宋长绪 男 412901196505173013 华南农业大学 研究员 13829723528

李红梅 女 140303198012211247 华南农业大学 副教授 13316044567

黎镇晖 男 441225198704251033 华南农业大学 副教授 13560468254

张德祥 男 230106196711132039 华南农业大学 副教授 13600239070

孙宝丽 女 411024198109241823 华南农业大学 副教授 13802405625

郭勇庆 男 13042119810616031X 华南农业大学 讲 师 18533127116

邓铭 男 43072619860120391o 华南农业大学 实验师 15915704462

卫恒习 男 130531198002062019 华南农业大学 副教授 15902067686

袁晓龙 男 341621198904152331 华南农业大学 副教授 13560369611

聂维维 女 342423199505082863 华南农业大学 无 17304056753

汤小红 女 440106197204061823 华南农业大学 无 13822104021

■
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设各维修保养费等

2.资金使用进度安排

(1) 2023。 12-2024.05,

(2) 2024.o6-2024.12,

资金使用进度达到们%。

资金使用进度达到 100%。
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;9-∶

`、

保障措施

说明围绕完成项目任务、目标所要采取的具体措施。

(1)组织保障

为了种质资源库的安全、高效运转,项 目承担单位成立了完善的管理

,各机构分工明确、各司其职,种质材料的出库、入库由专门的监督机

管,定期对种质资源库的设备、设施运行状况进行检查,确保种质材料

效保存。同时,强化良种繁育体系建设,建立符合广东省畜禽生产实际

良繁体系。按照分级管理的原则,办好省、市、县三级良种繁育体系,在

的同时加强新品种培育和开发,逐步形成以保护促开发,以开发促保护

良性循环机制。
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专账核算、专款专用的原则,确保项目建设进度和预期目标。另外,加强

务管理和预算管理,建立科学化精细化预算管理机制,严格控制经费超支 ,

确保经费使用规范、安全、有效。

(4)人才保障

华南农业大学动物科学学院有专门长期从事畜禽研究的教授团队,其

东省畜禽种质资源概况有较深入的认识。目前,学院已培养和储各了大量

专业理论扎实、实验技能熟练的硕士及博士人才,其具有采集胚胎,基因

DNA,血液样品,细胞,肌肉、脂肪、肝脏及心脏等组织样品的娴熟技能

同时,学院有畜牧学博士后流动站和畜牧学一级学科博士点,拥有动物营

与饲料科学、动物遗传育种与繁殖、生理学、动物学等五个二级学科博士点,

有动物营养与饲料科学、动物遗传育种与繁殖、特种经济动物饲养、动

学、生理学等五个硕士点,可为种质资源库的长期运转提供坚实的人才支撑

(5)技术保障

对于畜禽遗传资源的保存与开发,最好的方式是采取活体保种与采用

物技术保种如细胞保种、基因保种等相结合的方式,使动态和静态保护既互

为独立,又相互补充,取长补短,不同的畜种可以采取不同的保种手段 ,

高畜禽种质资源管理的科学性与高效性。华南农业大学动物科学学院拥有

好的教学科研条件,另外,学院还依托
“
国家生猪种业工程技术中心

”
、
“
畜

禽育种国家地方联合工程研究中心
”
、
“
国家级动物科学实验教学中 心

”

国家级教学科研平台和农业部重点实验室,广东省重点实验室、亚太地

桑培训中心等个省部级平台,为畜禽种质资源库的运行提供平台保障。
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关于“广东省畜禽种质资源库运行维护”项目的立项通知
（合同）及有关佐证材料
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HXKJHT20242003

技术服务合同

项目名称∶    粤东黑猪性能测定及血缘分析
委 托 方∶
(甲 方)    蕉岭县北礤绿色农牧有限公司
受 托 方 :
(乙 方) 华南农业大学

签订时间∶     ~躬 年 /∫ 月 歹 日

签订地点∶ 华南农业大学

有效期限∶    ¨冫r年 I丨 月 4日

/
^
切

N

关于“粤东黑猪性能测定及血缘分析”项目的立项通
知（合同）及有关佐证材料
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技术服务合同

委托方 (甲方):  蕉岭县北礤绿色农牧有限公司

住 所 地 :

法定代表人 :

项目联系人 :

联系方式 :

王兰胜

王兰胜

13902788963

通讯地址 :

电  话 :

电子信箱 :

蕉岭县南礤镇岭背村

13902788963 传真:  无

受托方 (乙方): 华南农业大学

住 所 地:    广东省广州市天河区五山路 483号

法定代表人 :

项目联系人 :

联系方式 :

薛红卫

黄思秀

13826094680

通讯地址: 广州市天河区五山华南农业大学动物科学学院

电  话: l媲 ω%680   传真:  无

电子信箱: sxhuang815@scau。 edu。 cn

本合同甲方委托乙方就  粤东黑猪性能测定及血缘分析

项目进行专项技术服务,并支付乙方相应的技术服务报酬。双方经过

平等协商,在真实、充分地表达各自意愿的基础上,根据 《中华人民

共和国民法典》的规定,达成如下协议,并由双方共同恪守。
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第一条 :甲方委托乙方进行技术服务的内容如下 :

1.技术服务的目标:以数量遗传学和分子遗传学理论为技术指

导,乙方为甲方的粤东黑猪保种提供品种性能测定及群体血缘鉴定的

技术服务 ;

2.技术服务的内容 :

(1)乙方为甲方饲养的粤东黑猪群体进行血缘鉴定分析,构建

核心群的分子系谱,提供多世代核心群选配方案 ;

(2)乙方为甲方提供粤东黑猪群体的分子保种技术服务,包括

保种群体组建、档案管理、性能测定、数据采集、选种选配、选优提

纯等 ;

3.技术服务的方式:乙方通过现场、电话、微信、会议等方式

开展地方猪的保种技术服务,定期派遣相关技术人员驻场为甲方提供

现场技术指导。

第二条 :乙方应按下列要求完成技术服务工作 :

1.技术服务地点: 乙方实验室和甲方保种场。

2.技术服务期限:  由合同生效日起两年。

3.技术服务进度: 合同生效后按照甲方要求提供相应的技术

方案和技术服务,根据甲方保种的技术需求来安排技术服务进度。

4.技术服务质量要求: 乙方派出蔡更元研究员负责保种技术服

务,在服务期限内按本合同约定开展和完成研究,为甲方保种工作提

供技术支撑。

5.技术服务质量期限要求: 服务期至项目完成之日,如果在本

-76-



合同有效期截止时项目未完成,需要延长本合同有效期时,甲 、乙双

方可协商签订补充协议。若需增加费用,双方另行商定。

第三条 :为保证乙方有效进行技术服务工作,甲方应当向乙方提

供下列工作条件和协作事项 :

1.提供技术资料 :

(1) 组织样本 ;

(2)样本相关的基础资料,主要包括:表型记录、多世代系谱、

免疫等相关资料。

2.提供工作条件:乙方派遣人员到甲方开展采样工作时,甲方

提供必要的工作条件。

3.其他: 无

4.甲方提供上述工作条件和协作事项的时间及方式:根据乙方

需求和实验进展按期提供 。

第四条 :甲方向乙方支付技术服务报酬及支付方式为 :

l。 技术服务费总额为:15万/年 (人民币拾伍万元整 )

2.技术服务费由甲方 一次性  支付乙方,技术服务费以汇

入乙方银行账号的方式支付,并开具发票交由甲方报账。

乙方开户银行和账号信息为 :

收款单位:华南农业大学

开户银行:广叁广州工红五山支行

贝长    痔蚤: 3602002609000310520

乙方应于收到款项后 10个工作日内,向 甲方开具等额增值税发

4/7
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第五条:双方确定因履行本合同应遵守的保密义务如下 :

l。乙方不得向他人泄露本研究项目内容及任何资料,此保密义务

应当不受时间限制而持续有效 ;

2.甲方不得将乙方研究人员信息及研究报告提供给其他无关机

构,此保密义务应当不受时间限制而持续有效。

第六条 :本合同的变更必须由双方协商一致,并以书面形式确定。

但有下列情形之一的,一方可以向另一方提出变更合同权利与义务的

请求,另一方应当在 7 日内予以答复;逾期未予答复的,视为同

意 :

1.出现不可预见情况时。

第七条 :双方确定以下列标准和方式对乙方的技术服务工作成果

进行验收 :

1.乙方完成技术服务工作的形式: 技术方案 l份。

2.技术服务工作成果的验收标准: (1)提供的技术方案符合

实际,得到方案认可。

3.技术服务工作成果的验收方法:甲方收到乙方提供的技术方

案后 15日 内,无异议即可视为验收通过。

4.验收的时间和地点: 项目结束前后一个月内在双方工作地点

验收。

第八条:双方确定 :

l。乙方及其相关研究人员在本次研究中获得的所有资料和数据

成果均属于甲方所有,乙方不得将这些数据用于任何商业目的。

、
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2.乙方在开展畜禽种质资源研究的过程中有权使用在甲方场内

采集的样本,但在发表论文时应注明实验材料来源。

3.在本合同范围内乙方在甲方场内所取得的所有地方猪遗传材

料所有权归广东省畜禽种质资源库和甲方共同所有。

第九条:双方确定,按以下约定承担各自的违约责任 :

1.甲方违反本合同第~坐条约定,不能按时兑现技术服务费 ,

乙方有权停止技术服务。  ¨

2.乙方违反本合同第
ˇ
二
∷
条约定而未及时交付材料的,甲方有

权不提供技术服务费。

第十条 :双方确定,在本合同有效期内,甲方指定 王兰胜 为

甲方项目联系人,乙万指定 黄思秀  为乙方项目联系人。项目联

系人承担以下责任 :

l。 合同签署

2.合同执行

3.合同变更

一方变更项目联系人的,应当及时以书面形式通知另一方 ,未及

时通知并影响本合同履行或造成损失的,应承担相应的责任。

第十一条 :双方确定,出现下列情形,致使本合同的履行成为不

必要或不可能的,可以解除本合同 :

1.发生不可抗力 ;

2.    /

第十二条 :双方因履行本合同而发生的争议,应协商、调解解

6/7

-79-



决。协商、调解不成的,确定按以下第 2 种方式处理 :

1.提交        /       仲裁委员会仲裁 ;

2.依法向人民法院起诉。

第十三条∶本合同一式 叟 份,具有同等法律效力。

第十四条 :本合同经双方签字盖章后生效。

联系人: ⊥乇̌
联系地址:姣焉i 联系地址:广州市天河区五山路

483号华南农业大学

签订日期 :》丬年 r∫ 月 r日签订日期:》丬年
`丨

月少 日

(以下无正

甲方单位

铴 4丿 鹅

7/7

授权代表 (签字F

-80-



检索证明

-81-



-82-



-83-



7/15/25, 8:11 PM 期刊原版目录

https://kns.cnki.net/reader/report?invoice=Xp4Ir7DV2uXgS5Xu7QImp0TSWPczrSHl50lAo%2FR7RpEBdlTqx1xzV71sYU%2B92LgJMO6ydCLYNe… 1   /6
-119-



7/15/25, 8:11 PM 期刊原版目录

https://kns.cnki.net/reader/report?invoice=Xp4Ir7DV2uXgS5Xu7QImp0TSWPczrSHl50lAo%2FR7RpEBdlTqx1xzV71sYU%2B92LgJMO6ydCLYNe… 2/6
-120-



7/15/25, 8:11 PM 期刊原版目录

https://kns.cnki.net/reader/report?invoice=Xp4Ir7DV2uXgS5Xu7QImp0TSWPczrSHl50lAo%2FR7RpEBdlTqx1xzV71sYU%2B92LgJMO6ydCLYNe… 3/6
-121-



7/15/25, 8:11 PM 期刊原版目录

https://kns.cnki.net/reader/report?invoice=Xp4Ir7DV2uXgS5Xu7QImp0TSWPczrSHl50lAo%2FR7RpEBdlTqx1xzV71sYU%2B92LgJMO6ydCLYNe… 4/6
-122-



7/15/25, 8:11 PM 期刊原版目录

https://kns.cnki.net/reader/report?invoice=Xp4Ir7DV2uXgS5Xu7QImp0TSWPczrSHl50lAo%2FR7RpEBdlTqx1xzV71sYU%2B92LgJMO6ydCLYNe… 5/6
-123-



7/15/25, 8:11 PM 期刊原版目录

https://kns.cnki.net/reader/report?invoice=Xp4Ir7DV2uXgS5Xu7QImp0TSWPczrSHl50lAo%2FR7RpEBdlTqx1xzV71sYU%2B92LgJMO6ydCLYNe… 6/6
-124-



畜牧兽医学报 2024,55(12):5464-5477
Acta

 

Veterinaria
 

et
 

Zootechnica
 

Sinica

doi:
 

10.11843/j.issn.0366-6964.2024.12.013
开放科学(资源服务)

标识码(OSID):

基于50K
 

SNP芯片评估广东省四类地方猪保种
群体的遗传结构
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摘 要:
 

旨在揭示广东省4类重点保护地方猪种的保种情况,评估其保种群体的遗传结构信息,辅助保护和利用地

方猪种质资源。本研究采用2023年采集自6个保种场的广东省4类地方猪共488头(新丰板岭大花白猪92头、新
丰板岭蓝塘猪34头、紫金东瑞蓝塘猪68头、乐家庄小耳花猪77头、壹号食品小耳花猪109头、北礤粤东黑猪

108头)。使用50K
 

SNP芯片对比了包括欧洲野猪、瘦肉型猪、其他华南地方猪以及其他中国地方猪在内的41个

地方猪品种,共2
 

144头。质控后保留20
 

590个SNPs位点。对广东4类地方猪种保种群体进行遗传多样性、血缘

纯度、亲缘关系以及家系结构分析。结果显示:新丰板岭大花白猪的近交系数(F 值)为0.409,观测杂合度(Ho)为

0.181,期望杂合度(He)为0.172,连续纯和片段(ROH)长度为475.81
 

Mb,连锁不平衡(LD)长度为467.88
 

kb,平
均FROH 值为0.212,保种场内分为5个家系;新丰板岭蓝塘猪的F 值为0.316,Ho 为0.210,He为0.189,ROH
长度为441.76

 

Mb,LD长度为475.78
 

kb,FROH 值为0.201,分为4个家系;紫金东瑞蓝塘猪的F 值为0.239,Ho
为0.233,He为0.218,ROH长度为224.13

 

Mb,LD长度为463.53
 

kb,FROH 值为0.100,分为5个家系;乐家庄小

耳花猪的F 值为0.319,Ho 为0.208,He 为0.221,ROH 长度为262.62
 

Mb,LD长度为460.88
 

kb,FROH 值为

0.117,分为7个家系;壹号小耳花猪的F 值为0.435,Ho为0.173,He为0.171,ROH长度为113.41
 

Mb,LD长

度为418.59
 

kb,FROH 值为0.051,分为6个家系;北礤粤东黑猪的F 值为-0.028,Ho 为0.314,He 为0.300,

ROH长度为247.47
 

Mb,LD长度为467.88
 

kb,FROH 值为0.110,分为5个家系。对各保种群体血缘组成进行分

析,除粤东黑猪群体血缘仍大量受瘦肉型猪血缘影响,平均中国猪血缘比例为69.37%,其他4个群体均受瘦肉型

群体血缘影响较小,血缘较纯,平均中国猪血缘比例大于90%,保种情况较好。综上,广东省各地方猪保种场后期

应加强对地方猪的扩繁和选育工作,在保持血缘纯度稳定的情况下,降低近交程度。

关键词:
 

华南地方猪;SNP芯片;保种;遗传多样性;群体遗传结构
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Abstract:
 

This
 

study
 

aimed
 

to
 

reveal
 

the
 

conservation
 

status
 

of
 

the
 

4
 

major
 

local
 

pig
 

breeds
 

in
 

Guangdong
 

Province,
 

evaluate
 

the
 

genetic
 

structure
 

for
 

their
 

conservation
 

populations,
 

and
 

pro-
vide

 

guidance
 

for
 

protection
 

and
 

utilization
 

of
 

local
 

pig
 

genetic
 

resources.
 

In
 

2023,
 

a
 

total
 

of
 

488
 

pigs
 

from
 

6
 

conservation
 

farms
 

representing
 

the
 

4
 

major
 

local
 

pig
 

breeds
 

in
 

Guangdong
 

Province
 

were
 

sampled
 

(92
 

Xinfeng
 

Large
 

black-white
 

pigs,
 

34
 

Xinfeng
 

Lantang
 

pigs,
 

68
 

Zijin
 

Lantang
 

pigs,
 

77
 

Lejiazhuang
 

Small-ear
 

Spotted
 

pigs,
 

109
 

Yihao
 

Small-ear
 

Spotted
 

pigs,
 

and
 

108
 

Beica
 

Yuedong
 

Black
 

pigs).
 

Samples
 

were
 

genotyped
 

using
 

a
 

50K
 

SNP
 

chip
 

and
 

compared
 

with
 

41
 

pig
 

breeds,
 

including
 

European
 

wild
 

boars,
 

Western
 

Commercial
 

pigs,
 

South
 

China
 

local
 

pigs,
 

and
 

other
 

Chinese
 

local
 

pigs,
 

in
 

total
 

2
 

144
 

individuals.
 

After
 

quality
 

control,
 

20
 

590
 

SNP
 

loci
 

were
 

retained.
 

Genetic
 

diversity,
 

inbreeding
 

status,
 

ancestry
 

composition
 

and
 

family
 

structure
 

analyses
 

were
 

conducted.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

inbreeding
 

coefficient
 

(F)
 

of
 

Xinfeng
 

Large
 

black-
white

 

pigs
 

was
 

0.409,
 

observed
 

heterozygosity
 

(Ho)
 

was
 

0.181,
 

expected
 

heterozygosity
 

(He)
 

was
 

0.172,
 

the
 

total
 

length
 

of
 

runs
 

of
 

homozygosity
 

(ROH)
 

was
 

475.81
 

Mb,
 

linkage
 

disequilib-
rium

 

(LD)
 

length
 

was
 

467.88
 

kb,
 

the
 

average
 

FROH
 was

 

0.212,
 

and
 

the
 

population
 

was
 

divided
 

into
 

5
 

families.
 

The
 

inbreeding
 

coefficient
 

(F)
 

of
 

Xinfeng
 

Lantang
 

pigs
 

was
 

0.316,
 

Ho
 

was
 

0.210,
 

He
 

was
 

0.189,
 

ROH
 

length
 

was
 

441.76
 

Mb,
 

LD
 

length
 

was
 

475.78
 

kb,
 

FROH
 was

 

0.201,
 

and
 

the
 

population
 

was
 

divided
 

into
 

4
 

families.
 

The
 

inbreeding
 

coefficient
 

(F)
 

of
 

Zijin
 

Lantang
 

pigs
 

was
 

0.239,
 

Ho
 

was
 

0.233,
 

He
 

was
 

0.218,
 

ROH
 

length
 

was
 

224.13
 

Mb,
 

LD
 

length
 

was
 

463.53
 

kb,
 

FROH
 was

 

0.100,
 

and
 

the
 

population
 

was
 

divided
 

into
 

5
 

families.
 

The
 

in-
breeding

 

coefficient
 

(F)
 

of
 

Lejiazhuang
 

Small-ear
 

Spotted
 

pigs
 

was
 

0.319,
 

Ho
 

was
 

0.208,
 

He
 

was
 

0.221,
 

ROH
 

length
 

was
 

262.62
 

Mb,
 

LD
 

length
 

was
 

460.88
 

kb,
 

FROH
 was

 

0.117,
 

and
 

the
 

population
 

was
 

divided
 

into
 

7
 

families.
 

The
 

inbreeding
 

coefficient
 

(F)
 

of
 

Yihao
 

Small-ear
 

Spotted
 

pigs
 

was
 

0.435,
 

Ho
 

was
 

0.173,
 

He
 

was
 

0.171,
 

ROH
 

length
 

was
 

113.41
 

Mb,
 

LD
 

length
 

was
 

418.59
 

kb,
 

FROH
 was

 

0.051,
 

and
 

the
 

population
 

was
 

divided
 

into
 

6
 

families.
 

The
 

inbreeding
 

coef-
ficient

 

(F)
 

of
 

Beica
 

Yuedong
 

Black
 

pigs
 

was
 

-0.028,
 

Ho
 

was
 

0.314,
 

He
 

was
 

0.300,
 

ROH
 

length
 

was
 

247.47
 

Mb,
 

LD
 

length
 

was
 

467.88
 

kb,
 

FROH
 was

 

0.110,
 

and
 

the
 

population
 

was
 

di-
vided

 

into
 

5
 

families.
 

Ancestry
 

composition
 

analysis
 

of
 

each
 

conservation
 

population
 

showed
 

that,
 

except
 

for
 

the
 

Yuedong
 

Black
 

pig
 

population,
 

which
 

was
 

still
 

significantly
 

genetically
 

influenced
 

by
 

Western
 

commercial
 

pig
 

ancestry
 

with
 

an
 

average
 

Chinese
 

pig
 

ancestry
 

proportion
 

of
 

69.37%,
 

the
 

other
 

4
 

populations
 

had
 

less
 

Western
 

commercial
 

pig
 

ancestry,
 

with
 

an
 

average
 

Chinese
 

pig
 

ancestry
 

proportion
 

greater
 

than
 

90%.
 

In
 

summary,
 

conservation
 

farms
 

for
 

local
 

pig
 

breeds
 

in
 

Guangdong
 

Province
 

should
 

focus
 

more
 

on
 

increasing
 

the
 

population
 

size
 

and
 

improving
 

breeding
 

scheme
 

within
 

captivity,
 

aiming
 

to
 

reduce
 

the
 

degree
 

of
 

inbreeding
 

while
 

maintaining
 

stable
 

ge-
netic

 

integrity.
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South
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local
 

pigs;
 

SNP
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conservation
 

population;
 

genetic
 

diversity;
 

popu-
lation

 

genetic
 

structure
*Corresponding

 

author:
  

LIU
 

Langqing,
 

E-mail:
 

langqing.liu@scau.edu.cn

5645

-126-



畜 牧 兽 医 学 报 55卷 

  中国是全球范围内猪品种资源最多样化、最丰

富的国家,本土地方猪种的保护、开发及利用,在维

持畜牧业可持续发展及保护物种多样性方面具有重

要意义[1]。中国地方猪种因具有产仔数高、性成熟

早、适应高温多湿环境、抗病力好及耐粗饲等优点而

备受喜爱[2,3],但由于地方猪的生长速度慢、育肥周

期长以及饲料转化率低等缺点,不适应现代畜禽养

殖业对于畜禽生产规模化、工业化发展的需求,大部

分地方猪种处于群体规模小和开发利用率低的困境

中[4,5]。同时,由于缺乏对地方猪种的保护意识,在
地方猪遗传改良实践中大量引入外来猪种血缘,忽
视了我国地方猪的特性和生态意义,导致了地方猪

种质资源迅速流失,纯种血统逐渐被“稀释”,部分地

方猪种濒临灭绝[2,6]。
广东本土备受关注的4类地方猪为粤东黑猪、

大花白猪、蓝塘猪及两广小花猪(包括陆川猪和广东

小耳花猪)[7]。广东4类地方猪中,粤东黑猪是唯一

全黑猪种,主要分布在广东省潮州市与梅州市。当

前粤东黑猪主要保存于少数几个保种场,在长期的

小群体闭锁繁育情况下,粤东黑猪保种群存在着种

群近交程度增加、遗传多样性下降、种质特性退化等

风险[8]。大花白猪是广东大耳黑白花猪的统称,主
要分布于粤北、粤中地区。2005年底,韶关、兴宁、
东莞共存栏大花白猪约2万余头。蓝塘猪因中心产

区在广东省河源市紫金县的蓝塘镇而得名。据估

计,现存的蓝塘猪纯种母猪数量不足5
 

000头、种公

猪不到50头。广东小耳花猪原产于广东省西江以

南和粤西一带,是广东省饲养量最大的地方猪种。
高州市2007年存栏的2.9万头母猪中,用于纯繁的

4
 

000头左右,其余大部分用于杂交繁育二元杂种

商品猪。2011年《中国畜禽遗传资源志·猪志》[9]

(国家畜禽遗传资源委员会)收录了广东省的4类地

方猪种作为需要重点保护的猪种。目前,以上4类

广东地方猪种的饲养和利用正面临严峻挑战。

SNP(single
 

nucleotide
 

polymorphism)是指单

核苷酸多态性,代表了个体之间的序列差异,全基因

组SNPs分子标记具有覆盖密度高、多态性高等特

点[10,11],被 广 泛 应 用 于 包 括 猪[12-17]、鸡[18]、牛

羊[19,20]等多种常见家畜在内的群体结构和遗传多

样性的研究。本研究使用50K
 

SNP芯片对来自

6个保种场的4类广东地方猪种共488头个体进行

检测,将部分保种场前期采样检测的50K 芯片数

据、Wang等[12]发表的包括中国地方猪及瘦肉型猪

的60K芯片数据以及2010年前后采样的华南地方

猪的50K芯片数据合并,共计51个群体,2
 

144个

个体。对合并后的数据进行遗传多样性、遗传结构、
近交程度以及血缘成分等方面的分析,对6个保种

场截至2023年的保种效果进行综合评估,为广东

4类地方猪种质资源未来的保护与利用提供参考与

建议。

1 材料与方法

1.1 试验动物

本研究采用2023年采集自6个保种场的4类

广东地方猪品种的共488个耳组织样品。分别是来

自佛山市三水区乐家庄养殖有限公司的广东小耳花

猪(简称“小耳花-2023年乐家庄”)77头(6公、71
母),来自广东壹号食品有限公司的广东小耳花猪

(简称“小耳花-2023年壹号”)109头(9公、100母),
来自蕉岭县北礤绿色农牧有限公司的粤东黑猪(简
称“粤东黑-2023年北礤”)108头(13公、95母),来
自新丰板岭原种场的大花白猪(简称“大花白猪-
2023年新丰”)92头(39公、53母),来自新丰板岭原

种场的蓝塘猪(简称“蓝塘猪-2023年新丰”)34头

(14公、20母)以及来自紫金东瑞农牧发展有限公司

的蓝塘猪(简称“蓝塘猪-2023年紫金”)68头(23
公、45母)。将以上采集的猪耳组织样品取1~2

 

g,
装入含有95%酒精溶液的2mL离心管中,置于

-80℃保存备用。
将耳组织样品送往石家庄博瑞迪生物技术有限

公司 进 行 DNA 提 取 和 GenoBaits􀆿
 

Porcine50K
 

SNP芯片检测。收集来源为以下3类公共数据:1)
来自3个保种场的前期采样数据:2015年北礤粤东

黑猪25头(简称“粤东黑猪-2015年北礤”)、2020年

北礤粤东黑猪18头(简称“粤东黑猪-2020年北

礤”)、2019年泰农国家级粤东黑猪保种场粤东黑猪

20头(简称“粤东黑猪-2019年泰农”)、2020年泰农

国家级粤东黑猪保种场粤东黑猪19头(简称“粤东

黑猪-2020 年 泰 农”)、2021 年 乐 家 庄 小 耳 花 猪

225头(简称“小耳花猪-2021年乐家庄”);2)来源于

Wang等[21]发表的60K芯片数据,包含华南型、华
北型、华中型、西南型的中国地方猪种以及瘦肉型猪

种,共计664头;3)2010年前后采样华南地方猪种

的50K芯片数据,共计703头。将下机后的50K芯

片 数 据 使 用 PLINK (v1.90)[22] 软 件 中 的

“-bmerge”指令与3类公共数据合并,合并后共计
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51个 群 体,2
 

144 个 个 体。随 后 利 用 PLINK
(v1.90)软件进行质量控制[21,22]。本研究的质控条

件如下:1)仅保留常染色体的位点;2)剔除标记基因

缺失率(Geno)≥10%的位点;3)剔除最小等位基因

频率(MAF,minor
 

allele
 

requency)<1%的位点。

1.2 地方猪保种群体的遗传多样性分析

使用PLINK(v1.90)中的“-hardy”参数计算

每个群体的观测杂合度(observed
 

heterozygosity,

Ho)、期望杂合度(expected
 

heterozygosity,He)[23]

值。并通过-het得出每个个体的固定系数(F),计
算公式如下:

F=
He-Ho
He

这里的F 值是来衡量由于非随机交配造成的

实际杂合子频率和理论杂合子频率的差异大小。
使用PLINK(v1.90)“-ld”参数,计算r2≥0.3

时 的 连 锁 不 平 衡 (linkage
 

disequilibrium,LD)
程度[24]。

1.3 群体近交系数分析

使用PLINK(v1.90)软件“-homozyg”参数并

设置以下6类标准计算每个群体的连续纯合片段

(runs
 

of
 

homozygosity,ROH)长 度[25]:1)一 段

ROH中每个窗口应包含30个SNPs位点;2)SNPs
的密度为每1

 

000
 

kb中至少有1个;3)ROH 中允

许的最大缺失基因型和杂合子型的数量分别为1;

4)窗口阈值为0.05,表示一个SNP的杂合子频率

不能超过5%;5)要求ROH的最小长度为1
 

Mb;6)
连续SNPs之间的最大间距为1

 

Mb。计算得到各

群体中的每个个体的平均ROH 后,在每个群体内

部取平均值。
随后 根 据 ROH 总 长 估 计 基 因 组 近 交 系 数

(FROH),并使用以下公式计算每个个体的FROH
[26]:

FROH =∑iLROHi

Lauto

其中,LROHi是每个个体中常染色体ROH的长

度,Lauto 是该物种的常染色体基因组物理长度(本
研究使用Sus

 

scrofa11.1参考基因组组装;常染色

体长度约为2
 

265
 

774
 

kb)。最后,使用R(v4.3.3)
可视化结果。

1.4 地方猪保种群体的遗传结构关系分析

将质控后的数据使用GCTA(v1.94.1)软件中

Cendron[18]的方法进行主成分分析(principal
 

com-
ponent

 

analysis,PCA)。计算主成分1(PC1)和主

成分2(PC2)的主成分可解释遗传变异。使用 R
(v4.3.3)可视化该PCA分析结果。

将 计 算 PCA 后 的 文 件 使 用 RStudio
(v2024.04.1)软件,选取主成分1~10进行 UMAP
(uniform

 

manifold
 

approximation
 

and
 

projection)
降维[27,28]。在 UMAP降维过程中,选取 UMAP1
和UMAP2 作 为 降 维 后 的 特 征 结 果 后,使 用 R
(v4.3.3)可视化。

利用PLINK(v1.90)软件构建状态同源(iden-
tity

 

by
 

state,IBS)距离矩阵,在 R种使用邻接法

(neighbor-joining,NJ)构 建 家 系 结 构 树,并 使 用

Figtree
 

v1.4.4软件可视化分析结果,并划分家系。
使用ADMIXTURE(v1.3.0)软件进行群体假

定祖先遗传结构分析[29,30]。为了避免抽样偏差,本
研究对质控后数据集的每个群体随机抽取10个样

本,对抽选后的510个样本选取K=2~7进行AD-
MIXTURE分析,并计算每一个K值下的交叉验证

(cross-validation,CV)预测值,根据CV值确定最适

群体假定数。最后使用R(v4.3.3)可视化。

2 结 果

2.1 基因组DNA的SNP分型与质控

对所有不同来源的41个品种共2
 

144头猪的

SNP芯片数据进行合并,进行全基因组SNPs检测,
共检测到71

 

172个SNPs位点,质量控制后得到

20
 

590个SNPs位点(表1)。

表1 SNP质量控制统计结果

Table
 

1 SNP
 

quality
 

control
 

statistics
 

results

质量控制标准
 

Quality
 

control
 

standard
SNPs标记数目

Number
 

of
 

SNPs
标记总数

Total
 

number
71

 

172

保留常染色体位点数目

Retained
 

autosomal
 

number
68

 

637

保留标记基因缺失率<0.1

geno<0.1
20

 

598

保留最小等位基因频率>0.01
MAF>0.01

20
 

590

2.2 广东4类地方猪品种种群的遗传多样性分析

计算包括广东4类地方猪在内的包含华南型、
华北型、华东型、华中型、西南型以及瘦肉型等多个

标志性猪品种的群体遗传多样性参数,结果见表2。
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除去6个需要评估的保种场群体以及其对应早期采

集样品数据外,华南型地方猪群体的近交系数(F)
值位于0.188~0.471间,平均观测杂合度(Ho)值
位于0.162~0.296间,平均期望杂合度(He)值位

于0.160~0.244间,平均连续纯和片段(ROH)值
位于87.59~275.63

 

Mb间,r2≥0.3时的LD长度

值位 于 441.25~479.96
 

kb 间,FROH 值 位 于

0.042~0.0.126间;瘦 肉 型 猪 群 体 的 F 值 位 于

-0.118~0.301间,Ho位于0.214~0.342间,He
位于0.233~0.333间,ROH 长度位于315.03~
349.58

 

Mb 间,r2 ≥0.3 时 的 LD 长 度 位 于

412.33~448.97
 

kb 间,FROH 值 位 于 0.146~
0.159间。

对2023年来自6个保种场的广东4类地方猪

群体根据近交程度分为3类进行分析,第一类为近

交程度相对最高的大花白猪-2023年新丰和蓝塘猪-
2023年新丰,第二类为近交程度较高的小耳花猪-
2023年乐家庄、蓝塘猪-2023年紫金以及小耳花猪-
2023年壹号,最后一类为近交程度相对最低的粤东

黑猪-2023年北礤。对以上3类遗传多样性结果分

析如下:对于第一类大花白猪-2023年新丰和蓝塘

猪-2023年 新 丰,两 个 群 体 的 近 交 系 数 F、平 均

FROH、ROH长度以及r2≥0.3时LD长度均显著高

于瘦肉型猪群体及其他参考猪群体,Ho 均大于

He,且 Ho、He均显著低于瘦肉型群体。结合刘德

武等[31]2002年的研究:蓝塘猪、大花白猪群体内的

遗传变异程度高于引进瘦肉型群体。而本研究中,

2023年蓝塘猪、大花白猪群体的遗传变异程度普遍

低于引进瘦肉型群体,说明2023年蓝塘猪及大花

白猪的遗传多样性情况较2002年变差。综合说

明,以上两个群体的近交程度极高,遗传多样性情

况较差。
对于第二类小耳花猪-2023年乐家庄、蓝塘猪-

2023年紫金以及小耳花猪-2023年壹号,3个群体

的近交系数(F)均高于瘦肉型群体;平均FROH 值及

ROH长度均显著低于瘦肉型群体以及同类群体的

早期采样数据;对比r2≥0.3时的LD长度,除小耳

花猪-2023年壹号,其他两个群体的LD长度均高于

瘦肉型猪群体以及其他中国地方猪群体;除小耳花

猪-2023年乐家庄外,其他两个群体 Ho 均 大 于

He,且 Ho、He值均低于瘦肉型猪群体。综合说

明以上3个群体的近交程度较高,遗传多样性情

况较差。

第三类为粤东黑-2023年北礤,该群体F 值均

高于早期采样的粤东黑-2015年北礤以及粤东黑-
2020年北礤,说明其近交程度虽不高,但近几年有

所增加;ROH长度、平均FROH 值均显著高于早期

采样的粤东黑猪群体以及部分中国地方猪群体,低
于瘦肉型群体;r2≥0.3时的LD长度高于大部分早

期采样的粤东黑群体、其他华南地方猪群体以及全

部瘦肉型群体;Ho大于He,且Ho及He均显著高

于其他中国地方猪品种,但稍低于同一保种场的

2015年和2020年群体。综合分析,该粤东黑猪-
2023年北礤群体近交程度相较于其他华南地方猪

群体较低,但较同一保种场早期采样数据有所上升,
遗传多样性相对较高,但较同一保种场早期采样数

据有所下降。

2.3 群体近交程度分析

对来自6个保种场的2023年广东4类地方猪

品种FROH 进行分析(表2,图1):大花白猪-2023年

新丰以及蓝塘猪-2023年新丰群体的FROH 值分布

较分散,较包括早期采样的同群体在内的大部分参

考群体高,说明二者近交程度高;蓝塘猪-2023年紫

金以及小耳花猪-2023年乐家庄的FROH 值分布较

分散,较包括早期采样同群体以及全部瘦肉型猪群

体低,说明二者近交程度相对较高,其中小耳花猪-
2023年乐家庄较小耳花猪-2021年乐家庄有所下

降;小耳花猪-2023年壹号的FROH 值分布集中程

度较高,但显著低于2010年小耳花猪群体以及瘦

肉型群体,近交程度相对较低;粤东黑-2023年北

礤的 FROH 值 分 布 较 分 散,较 瘦 肉 型 群 体 低,但

FROH 平均数以及中位数均高于同一保种场2015
年粤东黑猪群体、2020年粤东黑猪群体,这表明从

2015年到2023年,北礤粤东黑猪的近交程度均有

所上升。

2.4 广东4类地方猪保种群体的遗传结构关系

采用主成分分析(PCA)方法,对2
 

144个样本

进行群体遗传结构分析(图2)。PCA分析结果表

明,各个群体的分散程度较好,PC1将瘦肉型猪和

中国猪明显区分,聚为两类,PC2将各个地区的猪

种能够按照其品种分布地理位置区别开,PC1和

PC2占总遗传变异分别为20.51%、2.79%。其中,
大花白猪(紫色)、蓝塘猪(黄色)在图中左上角区域

聚集,说明这两个品种血缘可能相似,并且这两个群

体在PC1上也远离瘦肉型品种。小耳花猪(蓝色)
聚集于图中左下角,其中小耳花猪-2023年壹号和
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  表2 各类生态型中代表性品种的遗传多样性

Table
 

2 Genetic
 

diversity
 

of
 

representative
 

breeds
 

in
 

various
 

ecotypes

生态型

Ecotype

省份

Province

品种

Breed

数量

Number
F Ho He

ROH/

Mb
r0.32/kb FROH

华南型
 

South
 

China 广东 大花白猪 86 0.255 0.228 0.222 259.22465.5870.116
华南型

 

South
 

China 广东 大花白猪-2023年新丰 92 0.409 0.181 0.172 475.81 467.88 0.212
华南型

 

South
 

China 广东 蓝塘猪 117 0.398 0.184 0.201 270.48 441.28 0.120
华南型

 

South
 

China 广东 蓝塘猪-2023年新丰 34 0.316 0.210 0.189 441.76 475.78 0.201
华南型

 

South
 

China 广东 蓝塘猪-2023年紫金 68 0.239 0.233 0.218 224.13 463.53 0.100
华南型

 

South
 

China 广东 小耳花猪 29 0.032 0.296 0.244 275.63 479.96 0.126
华南型

 

South
 

China 广东 小耳花猪-2021年乐家庄 225 0.295 0.216 0.207 299.18 471.14 0.133
华南型

 

South
 

China 广东 小耳花猪-2023年乐家庄 77 0.319 0.208 0.221 262.62 460.88 0.117
华南型

 

South
 

China 广东 小耳花猪-2023年壹号 109 0.435 0.173 0.171 113.41 418.59 0.051
华南型

 

South
 

China 广西 陆川猪 112 0.471 0.162 0.160 164.71 441.82 0.073
华南型

 

South
 

China 广东 粤东黑猪-2015年北礤 20 -0.111 0.335 0.308 81.84 469.85 0.038
华南型

 

South
 

China 广东 粤东黑猪-2020年北礤 18 -0.134 0.341 0.327 140.64 463.93 0.066
华南型

 

South
 

China 广东 粤东黑猪-2023年北礤 108 -0.028 0.314 0.300 247.47 467.88 0.110
华南型

 

South
 

China 广东 粤东黑猪-2019年泰农 20 -0.263 0.379 0.344 72.92 458.24 0.034
华南型

 

South
 

China 广东 粤东黑猪-2020年泰农 20 -0.111 0.335 0.308 81.84 469.85 0.038
华南型

 

South
 

China 福建 莆田黑猪 20 0.324 0.207 0.197 236.11 470.16 0.109
华南型

 

South
 

China 海南 屯昌黑猪 35 0.188 0.249 0.222 87.59 463.18 0.042
华中型

 

Central
 

China 湖北 通城猪 16 0.320 0.208 0.199 92.01 458.64 0.041
华中型

 

Central
 

China 湖南 沙子岭猪 11 0.340 0.202 0.176 135.62 477.25 0.065
华东型

 

East
 

China 安徽 皖南黑猪 18 0.372 0.192 0.184 401.83 468.85 0.187
华东型

 

East
 

China 江苏 二花脸猪 32 0.404 0.182 0.182 171.56 450.36 0.078
华北型

 

North
 

China 内蒙古 河套大耳猪 16 0.088 0.279 0.251 84.53 471.03 0.040
华北型

 

North
 

China 山西 梅山猪 20 0.523 0.146 0.172 642.14 464.76 0.298
西南型

 

Southwest
 

China 云南 滇南小耳猪 15 0.432 0.174 0.197 509.55 471.94 0.240
西南型

 

Southwest
 

China 四川 荣昌猪 18 0.384 0.188 0.182 83.71 432.29 0.039
欧洲型

 

European — 杜洛克 35 0.090 0.278 0.294 349.58 421.99 0.159
欧洲型

 

European — 欧洲野猪 20 0.301 0.214 0.233 331.72 412.33 0.154
欧洲型

 

European — 皮特兰 20 -0.118 0.342 0.333 315.03 448.97 0.146

白点为中位数,黑点为平均数

The
 

white
 

dots
 

represent
 

the
 

median,
 

and
 

the
 

black
 

dots
 

represent
 

the
 

mean
图1 部分品种FROH 值小提琴图

Fig.1 Violin
 

plot
 

of
 

FROH
 for

 

selected
 

breeds
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部分小耳花猪-2023年乐家庄与陆川猪聚集,说明

小耳花猪-2023年壹号以及部分小耳花猪-2023年

乐家庄与陆川猪血缘关系很近;大部分小耳花猪-
2023年乐家庄与小耳花猪-2021年乐家庄聚集,说
明与前几年相比,乐家庄保种场的小耳花猪血缘背

景较稳定,但也存在部分离群个体。粤东黑猪(灰蓝

色)在PC1/PC2结果中介于瘦肉型猪(右侧)和中国

地方猪(左侧)之间,说明其血缘中除了中国本土地

方猪血缘外,可能还混杂有瘦肉型猪的血缘,且粤东

黑猪的聚集效果相对最为分散,推测其遗传背景可

能较为复杂。

图2 主成分分析(PCA)图
Fig.2 Principal

 

component
 

analysis(PCA)
 

plot

  为了更好的展示各群体及样本之间亲缘关系的

远近,本研究使用 UMAP根据对 PCA 分析中的

PC1到PC10进行降维,并对两个特征 UMAP1和

UMAP2绘图(图3)。结果显示,瘦肉型品种与中

国地方猪在图中明显分离,中国地方猪均能按照其

实际地理位置分布聚集。大花白猪群体均聚集在图

左下部,并能够按照来源不同聚集为两类;3个不同

来源的蓝塘猪聚集为3类,其中主要的两类聚集在

图上方;小耳花猪在图中主要聚集为3类,其中一类

小耳花猪群体与陆川猪明显聚集,与PCA分析结果

一致;粤东黑猪聚集在图的中心位置,并能够按保种

场分别聚类。

NJ-Tree拓扑结构显示(图4),同一品种或同一

地区的猪种聚类在一起,瘦肉型猪和中国地方猪形

成了两个主要进化支。蓝塘猪、大花白猪以及小耳

花猪3个群体均远离瘦肉型猪。其中,蓝塘猪形成

了一个主要次级分支,有部分小分支与其他中国地

方猪相融合;大花白猪聚集于一个主要次级分支,在
分支上又形成了两个小分支;小耳花猪形成了3个

分支,有一部分小耳花猪与陆川猪聚集于同一分支,
这一结果与PCA图和 UMAP图中小耳花猪与陆

川猪聚集的结果一致;粤东黑猪的分支均靠近瘦肉

型猪,且介于中国地方型和瘦肉型群体之间,说明粤

东黑猪血缘可能受瘦肉型品种影响较大,与PCA结

果一致。
对每个群体随机抽取的10个样本进行 AD-

MIXTURE分析(图5),结果显示:当K=2(假定只

存在2个祖先血缘)时,瘦肉型猪与中国地方猪被分

配到两个不同的遗传背景中;在广东4类地方猪品

种中,粤东黑猪群体遗传背景的瘦肉型血缘成分明
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图3 UMAP图

Fig.3 UMAP
 

plot

图4 基于个体间遗传距离的NJ-tree
Fig.4 NJ-tree

 

based
 

on
 

genetic
 

distance
 

among
 

individuals

显高于其他3个品种,与PCA图及NJ-Tree图的结

果相符。K=3时,依据血缘成分组成可将瘦肉型

猪、部分华南地方猪、其他中国地方猪区分分开,其
中粤东黑猪主要遗传组成仍与中国地方猪一致,但
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与其他中国猪品种相比,瘦肉型猪血缘含量明显较

高。K=4时,杜洛克群体与其他瘦肉型猪分离,且
粤东黑猪中混入的瘦肉型猪血缘主要来自杜洛克群

体。K=6时,两个不同采样年份的乐家庄小耳花

猪聚集在一起,并与其他群体分离。K=3~7时,
小耳花猪-2023年壹号与陆川猪显著聚集,且该群

体几乎没有瘦肉型猪血缘渗入;粤东黑猪的血缘成

分较为复杂,含有大量瘦肉型猪血缘,其华南地方猪

血缘占比较低;蓝塘猪与大花白猪始终共享相似的

遗传 背 景,没 有 明 显 区 分。综 合 表 明,ADMIX-
TURE结果与其他分析结果一致。

图5 遗传结构ADMIXTURE图

Fig.5 ADMIXTURE
 

plot
 

of
 

genetic
 

structure

  对不同时间段采集自保种场群体的中国地方血

缘成分进行分析(表3),其中大花白猪-2023年新丰

(99.12%)和小耳花猪-2023年壹号(99.81%)的平

均 中 国 血 缘 比 例 最 高,蓝 塘 猪-2023 年 新 丰

(92.18%)、蓝塘猪-2023年紫金(90.70%)次之,且
两个蓝塘猪群体相较于2010年蓝塘猪的血缘情况

均提升;小耳花猪-2023年乐家庄(96.36%)的平均

中国地方猪血缘比例较2010年前后采样的小耳花

猪提升,但较同保种场的小耳花猪-2021年乐家庄

(97.77%)有所下降;粤东黑猪-2023年北礤的平均

血缘比例为69.37%,相较2023年采样的其他广东

地方猪品种最低,但相较于2015年以及2020年同

场的情况提升。

2.5 6个保种场家系构建分析

对广东4类地方猪6个保种场的现存群体使用

邻接法分别构建系统发育树,并通过拓扑结构进行

家系划分,其中北礤粤东黑猪群体(图6A)分为了

6个家系,新丰蓝塘猪群体(图6B)分为4个家系,
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  表3 广东地方品种猪血缘成分动态变化情况统计

Table
 

3 Statistical
 

analysis
 

of
 

ancestral
 

composition
 

dynamics
 

in
 

Guangdong
 

local
 

pig
 

breeds

品种

Breed

最大值/%
Maxmun

最小值/%
Minmun

平均值/%
Average

标准差/%
Deviation

大花白猪
 

Large
 

Black-White
 

pig 100.00 57.90 94.33 7.18
大花白猪-2023年新丰

 

Large
 

Black-White
 

pig-2023
 

Xinfeng 100.00 91.94 99.12 1.19
蓝塘猪

  

Lantang
 

pig 100.00 77.53 98.64 3.14
蓝塘猪-2023年新丰

 

Lantang
 

pig-2023
 

Xinfeng 97.88 82.01 92.18 3.30
蓝塘猪-2023年紫金

 

Lantang
 

pig-2023
 

Zijin 100.00 80.22 90.70 4.84
小耳花猪

 

Small-Ear
 

Spotted
 

pig 99.65 68.75 80.35 6.62
小耳花猪-2021年乐家庄

 

Small-Ear
 

Spotted
 

pig-2021
 

Lejiazhuang 100.00 73.87 97.77 4.22
小耳花猪-2023年乐家庄

  

Small-Ear
 

Spotted
 

pig-2023
 

Lejiazhuang 100.00 71.50 96.36 6.83
小耳花猪-2023年壹号

 

Small-Ear
 

Spotted
 

pig-2023
 

Yihao 100.00 97.62 99.81 0.42
粤东黑猪-2015年北礤

 

Yuedong
 

Black
 

pig-2015
 

Beica 88.72 47.34 68.92 10.72
粤东黑猪-2020年北礤

 

Yuedong
 

Black
 

pig-2020
 

Beica 94.67 43.88 65.34 11.66
粤东黑猪-2023年北礤

 

Yuedong
 

Black
 

pig-2023
 

Beica 91.70 46.12 69.37 8.95

新丰大花白猪群体(图6C)分为5个家系,乐家庄小

耳花猪群体(图6D)分为8个家系,紫金蓝塘猪群体

(图6E)分为5个家系,壹号小耳花猪群体(图6F)
分为6个家系。

A.粤东黑猪-2023年北礤群体NJ-Tree图;B.蓝塘猪-2023年新丰群体NJ-Tree图;C.大花白猪-2023年新丰群体NJ-Tree;
D.小耳花猪-2023年乐家庄NJ-Tree;E.蓝塘猪-2023年紫金NJ-Tree;F.小耳花猪-2023年壹号NJ-Tree
A.NJ-tree

 

of
 

the
 

Yuedong
 

Black
 

pig-2023
 

Beica
 

population;
 

B.NJ-tree
 

of
 

the
 

Lantang
 

pig-2023
 

Xinfeng
 

population;
 

C.NJ-
tree

 

of
 

the
 

Large
 

Black-White
 

pig-2023
 

Xinfeng
 

population;
 

D.NJ-tree
 

of
 

the
 

Small-Ear
 

Spotted
 

pig-2023
 

Lejiazhuang
 

popu-
lation;

 

E.NJ-tree
 

of
 

the
 

Lantang
 

pig-2023
 

Zijin
 

population;
 

F.NJ-tree
 

of
 

the
 

Small-Ear
 

Spotted
 

pig-2023
 

Yihao
 

population
图6 6个群体基于个体间距离的NJ-tree
Fig.6 NJ-tree

 

based
 

on
 

individuals
 

distance
 

among
 

6
 

conservation
 

farms
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3 讨 论

中国拥有丰富的畜禽遗传资源,畜禽种质资源

的保护对维持本土遗传资源多样性、农业生态系统

的稳定具有重要意义[32]。本研究对2023年采集自

6个保种场的广东4类地方猪共488头猪的耳组织

样进行50K全基因组SNP芯片检测后,与已有公

共数据合并,形成一个包含2
 

144个猪种的群体,进
行遗传多样性和遗传结构的综合评估。

通过对41个品种进行近交系数(F)、平均连续

纯合片段(ROH)长度、观测杂合度(Ho)、期望杂合

度(He)、连锁不平衡(LD)长度以及基于 ROH 的

基因组近交系数(FROH)分析。其中,F 值越高的群

体可能存在基因固定化和遗传多样性减少的风险;

ROH长度和频率反映出个体近交程度和基因组重

组的情况[33,34];Ho、He 越高说明群体的遗传多样

性越丰富[23,35];本研究中使用的r0.32 是指r2≥0.3
时,两个位点之间的LD长度[24,36];此外,FROH 分析

表明敏感性和准确度优于基于谱系的F 值[24,31]。
因此,本研究将通过小提琴图呈现 FROH 分布情

况[26,37-39]。本 研 究 集 合 PCA、UMAP、ADMIX-
TURE假定血缘遗传结构以及 NJ-Tree进行群体

结构分析[30,40-42]。UMAP算法在高维数据的可视

化和分析上比传统方法表现更加优异[28,43]。
综合遗传多样性分析结果得出以上保种群体均

存在一定程度的近交。较高的近交程度可能是由于

我国畜禽保种大多采用闭锁繁殖的方式,限制了场

内猪群体与场外猪群体的基因交流。而高近交程度

增加遗传疾病风险并降低品种适应性,因此各保种

场需合理制定选配策略,选择不同家系个体进行交

配,并有计划地引入同一品种不同遗传背景的个体

以降低近交程度。
对血缘组成的分析显示,粤东黑猪-2023年北

礤群体受瘦肉型猪血缘影响较大,主要来源为杜洛

克猪。与2015年及2020年数据相比,北礤粤东黑

猪群体的中国猪血缘比例有所提升,但瘦肉型猪种

血缘依然较高。ADMIXTURE分析结果与黄树文

等[44]的报道一致。除粤东黑猪-2023年北礤群体

外,其余5个群体的分析结果均表明,其血缘靠近中

国地方猪种且远离瘦肉型猪种,血缘较纯,保种情况

良好。
对上述6个保种场的4个群体,本研究综合做

出以下保种建议:各保种场仍需加强保种工作;对于

北礤粤东黑猪群体应格外加强血缘提纯工作,同时

避免近交,可引入该保种场外的血缘纯度较高的粤

东黑猪群体血缘,从而降低近交程度并维持遗传多

样性;其余保种群体应注意降低近交程度,配种时需

区分家系,使用家系世代间轮流选配法,提高群体遗

传多样性的同时降低近交程度,并及时定期对群体

进行评估以便及时发现问题并调整保种策略。

4 结 论

本研究通过猪50K
 

SNP芯片分析了来自6个

保种场的广东4类地方猪(蓝塘猪、大花白猪、粤东

黑猪、小耳花猪)的遗传多样性、亲缘关系及种群结

构。结果显示,新丰板岭的大花白猪和蓝塘猪群体

近交程度极高,遗传多样性极低;乐家庄小耳花猪、
壹号小耳花猪和紫金东瑞蓝塘猪群体也存在一定程

度的近交,遗传多样性偏低。北礤粤东黑猪受瘦肉

型猪血缘影响较大,尤其是杜洛克血缘。为提高广

东地方猪的遗传健康与多样性,建议适当引入不同

遗传背景的纯种猪,实施定向交配策略,定期对群体

评估并进行遗传监测,加强保种群体管理的教育与

培训。

参考文献(References):
[1] WANG

 

Z
 

Y,ZHONG
 

Z
 

Q,XIE
 

X
 

F,et
 

al.Detection
 

of
 

runs
 

of
 

homozygosity
 

and
 

identification
 

of
 

candidate
 

genes
 

in
 

the
 

whole
 

genome
 

of
 

Tunchang
 

pigs[J].Animals,2024,14(2):201.
[2] 郭源梅,李龙云,赖昭胜,等.中国地方猪种利用现状

与展 望 [J].江 西 农 业 大 学 学 报,2017,39(3):

427-435.
GUO

 

Y
 

M,LI
 

L
 

Y,LAI
 

Z
 

S,et
 

al.Present
 

status
 

and
 

prospect
 

of
 

utilization
 

of
 

indigenous
 

pig
 

breeds
 

in
 

China [J]. Acta
 

Agriculturae
 

Universitatis
 

Jiangxiensis,2017,39(3):427-435.(in
 

Chinese)
[3] 谢水华,曾铨品.广东小耳花猪生产性能与杂交效果

的研究[J].养猪,2015(6):63-64.
XIE

 

S
 

H,ZENG
 

Q
 

P.Studies
 

on
 

Guangdong
 

Xiaoerhua
 

Swine
 

traits
 

performance
 

and
 

effect
 

of
 

crossbreed[J].Swine
 

Production,2015(6):63-64.(in
 

Chinese)
[4] 王塑天,孟繁明,李剑豪.广东猪种质资源利用与育种

生物技术 创 新[J].广 东 农 业 科 学,2020,47(12):

134-143.
WANG

 

S
 

T,MENG
 

F
 

M,LI
 

J
 

H.Utilization
 

of
 

porcine
 

germplasm
 

resources
 

in
 

Guangdong
 

and
 

4745

-135-



 12期 程昕琰等:基于50K
 

SNP芯片评估广东省四类地方猪保种群体的遗传结构

innovation
 

of
 

breeding
 

biotechnology[J].Guangdong
 

Agricultural
 

Sciences,2020,47(12):134-143.(in
 

Chinese)
[5] 肖 俊,余海乐,李镇养,等.广东小耳花猪在不同地

区适应性及生产性能分析[J].养猪,2021(2):61-63.

XIAO
 

J,YU
 

H
 

L,LI
 

Z
 

Y,et
 

al.Analysis
 

of
 

adaptability
 

and
 

production
 

performance
 

of
 

Guangdong
 

small-ear
 

spotted
 

pigs
 

in
 

different
 

regions
[J].Swine

 

Production,2021(2):61-63.(in
 

Chinese)

[6] 孟 欣.我国猪的地方品种保护现状及对策[J].中国

畜牧业,2023(17):50-51.
MENG

 

X.Current
 

situation
 

and
 

countermeasures
 

of
 

local
 

pig
 

breeds
 

protection
 

in
 

China[J].China
 

Animal
 

Industry,2023(17):50-51.(in
 

Chinese)
[7] 王 晨,马 宁,郭春和,等.基于SNP芯片分析的蓝

塘猪遗传群体结构[J].广东农业科学,2018,45(6):

110-115.

WANG
 

C,MA
 

N,GUO
 

C
 

H,et
 

al.Population
 

structure
 

of
 

Lantang
 

pig
 

evaluated
 

using
 

SNP
 

chip
[J].Guangdong

 

Agricultural
 

Sciences,2018,45(6):

110-115.(in
 

Chinese)
[8] 陈倩倩,刘兴隆,凌欣华,等.粤东黑猪种质资源开发

利用现状与对策分析[J].广东饲料,2023,32(12):

11-13.
CHEN

 

Q
 

Q,LIU
 

X
 

L,LING
 

X
 

H,et
 

al.Development
 

and
 

utilization
 

strategies
 

of
 

germplasm
 

resources
 

of
 

eastern
 

Guangdong
 

black
 

pigs[J].Guangdong
 

Feed,

2023,32(12):11-13.(in
 

Chinese)
[9] 广东省农业厅,广东省畜牧兽医局,广东省畜禽遗传

资源委员会.广东省地方畜禽遗传资源志[M].
 

广

州:广东科技出版社,2018.
Guangdong

 

Provincial
 

Department
 

of
 

Agriculture,

Guangdong
 

Provincial
 

Animal
 

Husbandry
 

and
 

Veterinary
 

Bureau,Guangdong
 

Provincial
 

Livestock
 

and
 

Poultry
 

Genetic
 

Resources
 

Committee.
Guangdong

 

provincial
 

local
 

livestock
 

and
 

poultry
 

genetic
 

resources[M].Guangzhou:Guangdong
 

Science
 

and
 

Technology,2018.(in
 

Chinese)

[10] VIGNAL
 

A,MILAN
 

D,SANCRISTOBAL
 

M,et
 

al.
A

 

review
 

on
 

SNP
 

and
 

other
 

types
 

of
 

molecular
 

markers
 

and
 

their
 

use
 

in
 

animal
 

genetics[J].Genet
 

Sel
 

Evol,2002,34(3):275.
[11] 钟梓奇,谢鑫峰,王子轶,等.分子标记在畜禽保种中

应用的研究进展[J].中国畜禽种业,2024,20(3):

3-10.
ZHONG

 

Z
 

Q,XIE
 

X
 

F,WANG
 

Z
 

Y,et
 

al.Research
 

progress
 

on
 

the
 

application
 

of
 

molecular
 

markers
 

in
 

livestock
 

and
 

poultry
 

conservation[J].The
 

Chinese
 

Livestock
 

and
 

Poultry
 

Breeding,2024,20(3):3-10.
(in

 

Chinese)
[12] WANG

 

X
 

P,ZHANG
 

H,HUANG
 

M,et
 

al.Whole-

genome
 

SNP
 

markers
 

reveal
 

conservation
 

status,

signatures
 

of
 

selection,and
 

introgression
 

in
 

Chinese
 

Laiwu
 

pigs[J].Evol
 

Appl,2021,14(2):383-398.
[13] BOSSE

 

M,MEGENS
 

H
 

J,MADSEN
 

O,et
 

al.Using
 

genome-wide
 

measures
 

of
 

coancestry
 

to
 

maintain
 

diversity
 

and
 

fitness
 

in
 

endangered
 

and
 

domestic
 

pig
 

populations[J].Genome
 

Res,2015,25(7):970-981.
[14] DIAO

 

S
 

Q,HUANG
 

S
 

W,XU
 

Z
 

T,et
 

al.Genetic
 

diversity
 

of
 

indigenous
 

pigs
 

from
 

South
 

China
 

Area
 

revealed
 

by
 

SNP
 

array[J].Animals,2019,9(6):361.
[15] HLONGWANE

 

N
 

L,HADEBE
 

K,SOMA
 

P,et
 

al.
Genome

 

wide
 

assessment
 

of
 

genetic
 

variation
 

and
 

population
 

distinctiveness
 

of
 

the
 

pig
 

family
 

in
 

South
 

Africa[J].Front
 

Genet,2020,11:344.
[16] PENG

 

Y
 

B,CAI
 

X
 

Y,WANG
 

Y
 

Z,et
 

al.Genome-
wide

 

analysis
 

suggests
 

multiple
 

domestication
 

events
 

of
 

Chinese
 

local
 

pigs[J].Anim
 

Genet,2022,53(3):

293-306.
[17] 袁 娇,徐国强,周 翔,等.基于SNP芯片监测通城

猪的 保 种 效 果[J].畜 牧 兽 医 学 报,2022,53(8):

2514-2523.
YUAN

 

J,XU
 

G
 

Q,ZHOU
 

X,et
 

al.SNP
 

chip-based
 

monitoring
 

of
 

population
 

conservation
 

effect
 

of
 

Tongcheng
 

pigs[J].Acta
 

Veterinaria
 

et
 

Zootechnica
 

Sinica,2022,53(8):2514-2523.(in
 

Chinese)
[18] CENDRON

 

F,MASTRANGELO
 

S,TOLONE
 

M,et
 

al.Genome-wide
 

analysis
 

reveals
 

the
 

patterns
 

of
 

genetic
 

diversity
 

and
 

population
 

structure
 

of
 

8
 

Italian
 

local
 

chicken
 

breeds[J].Poult
 

Sci,2021,100(2):

441-451.
[19] AL-MAMUN

 

H
 

A,CLARK
 

S
 

A,KWAN
 

P,et
 

al.
Genome-wide

 

linkage
 

disequilibrium
 

and
 

genetic
 

diversity
 

in
 

five
 

populations
 

of
 

Australian
 

domestic
 

sheep[J].Genet
 

Sel
 

Evol,2015,47:90.
[20] LIU

 

Z,SUN
 

H,LAI
 

W,et
 

al.Genome-wide
 

re-
sequencing

 

reveals
 

population
 

structure
 

and
 

genetic
 

diversity
 

of
 

Bohai
 

Black
 

cattle[J].Anim
 

Genet,2022,

53(1):133-136.
[21] WANG

 

X
 

P,ZHANG
 

H,HUANG
 

M,et
 

al.Whole-

genome
 

SNP
 

markers
 

reveal
 

conservation
 

status,

signatures
 

of
 

selection,and
 

introgression
 

in
 

Chinese
 

Laiwu
 

pigs[J].Evol
 

Appl,2021,14(2):383-398.
[22] PURCELL

 

S,NEALE
 

B,TODD-BROWN
 

K,et
 

al.

5745

-136-



畜 牧 兽 医 学 报 55卷 

PLINK:a
 

tool
 

set
 

for
 

whole-genome
 

association
 

and
 

population-based
 

linkage
 

analyses[J].Am
 

J
 

Hum
 

Genet,2007,81(3):559-575.
[23] 孙 浩,王 振,张 哲,等.基于基因组测序数据的

梅山猪保种现状分析[J].上海交通大学学报:农业科

学版,2017,35(4):65-70.
SUN

 

H,WANG
 

Z,ZHANG
 

Z,et
 

al.Exploring
 

the
 

current
 

situation
 

of
 

conservation
 

of
 

Meishan
 

pigs
 

based
 

on
 

genome
 

sequencing
 

data[J].Journal
 

of
 

Shanghai
 

Jiaotong
 

University: Agricultural
 

Science,2017,35(4):65-70.(in
 

Chinese)
[24] SLATKIN

 

M.Linkage
 

disequilibrium—understanding
 

the
 

evolutionary
 

past
 

and
 

mapping
 

the
 

medical
 

future
[J].Nat

 

Rev
 

Genet,2008,9(6):477-485.
[25] WANG

 

Y,DONG
 

R
 

L,LI
 

X,et
 

al.Analysis
 

of
 

the
 

genetic
 

diversity
 

and
 

family
 

structure
 

of
 

the
 

Licha
 

black
 

pig
 

population
 

on
 

Jiaodong
 

Peninsula,Shandong
 

Province,China[J].Animals,2022,12(8):1045.
[26] JIANG

 

Y,LI
 

X
 

J,LIU
 

J
 

L,et
 

al.Genome-wide
 

detection
 

of
 

genetic
 

structure
 

and
 

runs
 

of
 

homozygosity
 

analysis
 

in
 

Anhui
 

indigenous
 

and
 

Western
 

commercial
 

pig
 

breeds
 

using
 

PorcineSNP80k
 

data[J].BMC
 

Genomics,2022,23(1):373.
[27] YANG

 

J,LEE
 

S
 

H,GODDARD
 

M
 

E,et
 

al.GCTA:a
 

tool
 

for
 

genome-wide
 

complex
 

trait
 

analysis[J].Am
 

J
 

Hum
 

Genet,2011,88(1):76-82.
[28] MCINNES

 

L,HEALY
 

J,MELVILLE
 

J.UMAP:

uniform
 

manifold
 

approximation
 

and
 

projection
 

for
 

dimension
 

reduction[Z].arXiv:1802.03426,2018.
[29] ALEXANDER

 

D
 

H,NOVEMBRE
 

J,LANGE
 

K.Fast
 

model-based
 

estimation
 

of
 

ancestry
 

in
 

unrelated
 

individuals[J].Genome
 

Res,2009,19(9):1655-1664.
[30] DADOUSIS

 

C,MUÑOZ
 

M,ÓVILO
 

C,et
 

al.
Admixture

 

and
 

breed
 

traceability
 

in
 

European
 

indigenous
 

pig
 

breeds
 

and
 

wild
 

boar
 

using
 

genome-
wide

 

SNP
 

data[J].Sci
 

Rep,2022,12(1):7346.
[31] 刘德武,杨关福,李加琪,等.用RAPD标记分析6个

品种猪的群体遗传结构[J].畜牧兽医学报,2002,33
(1):18-22.
LIU

 

D
 

W,YANG
 

G
 

F,LI
 

J
 

Q,et
 

al.Analysing
 

genetic
 

construction
 

of
 

six
 

pig
 

breeds
 

using
 

RAPD
 

marker
[J].Acta

 

Veterinaria
 

et
 

Zootechnica
 

Sinica,2002,33
(1):18-22.(in

 

Chinese)

[32] 马 烨,刘玉强,吴煜伟,等.基于全基因组重测序检

测中国地方猪的体型选择信号[J].中国畜牧兽医,

2024,51(8):3438-3446.
MA

 

Y,LIU
 

Y
 

Q,WU
 

Y
 

W,et
 

al.Detection
 

of
 

body
 

shape
 

selection
 

signals
 

in
 

Chinese
 

indigenous
 

pigs
 

based
 

on
 

whole
 

genome
 

resequencing[J].China
 

Animal
 

Husbandry
 

&
 

Veterinary
 

Medicine,2024,51
(8):3438-3446.(in

 

Chinese)
[33] KIRIN

 

M,MCQUILLAN
 

R,FRANKLIN
 

C
 

S,et
 

al.

Genomic
 

runs
 

of
 

homozygosity
 

record
 

population
 

history
 

and
 

consanguinity[J].PLoS
 

One,2010,5
(11):e13996.

[34] WU
 

X
 

D,ZHOU
 

R,WANG
 

Y
 

L,et
 

al.Genome-wide
 

scan
 

for
 

runs
 

of
 

homozygosity
 

in
 

Asian
 

wild
 

boars
 

and
 

Anqing
 

six-end-white
 

pigs[J].Anim
 

Genet,2022,53
(6):867-871.

[35] LIU
 

Y
 

G,CHEN
 

S
 

L,LI
 

B
 

F.Assessing
 

the
 

genetic
 

structure
 

of
 

three
 

Japanese
 

flounder
 

(Paralichthys
 

olivaceus)
 

stocks
 

by
 

microsatellite
 

markers[J].
Aquaculture,2005,243(1-4):103-111.

[36] MUÑOZ
 

M,BOZZI
 

R,GARCÍA-CASCO
 

J,et
 

al.

Genomic
 

diversity,linkage
 

disequilibrium
 

and
 

selection
 

signatures
 

in
 

European
 

local
 

pig
 

breeds
 

assessed
 

with
 

a
 

high
 

density
 

SNP
 

chip[J].Sci
 

Rep,

2019,9(1):13546.
[37] KELLER

 

M
 

C,VISSCHER
 

P
 

M,GODDARD
 

M
 

E.

Quantification
 

of
 

inbreeding
 

due
 

to
 

distant
 

ancestors
 

and
 

its
 

detection
 

using
 

dense
 

single
 

nucleotide
 

polymorphism
 

data[J].Genetics,2011,189(1):

237-249.
[38] FORUTAN

 

M,ANSARI
 

MAHYARI
 

S,BAES
 

C,et
 

al.Inbreeding
 

and
 

runs
 

of
 

homozygosity
 

before
 

and
 

after
 

genomic
 

selection
 

in
 

North
 

American
 

Holstein
 

cattle[J].BMC
 

Genomics,2018,19(1):98.
[39] 刘家鑫,魏 霞,邓天宇,等.绵羊全基因组 ROH 检

测及候选基因鉴定[J].畜牧兽医学报,2019,50(8):

1554-1566.
LIU

 

J
 

X,WEI
 

X,DENG
 

T
 

Y,et
 

al.Genome-wide
 

scan
 

for
 

run
 

of
 

homozygosity
 

and
 

identification
 

of
 

corresponding
 

candidate
 

genes
 

in
 

sheep
 

populations
[J].Acta

 

Veterinaria
 

et
 

Zootechnica
 

Sinica,2019,50
(8):1554-1566.(in

 

Chinese)

[40] AGGARWAL
 

D,WARNE
 

B,JAHUN
 

A
 

S,et
 

al.
Genomic

 

epidemiology
 

of
 

SARS-CoV-2
 

in
 

a
 

UK
 

university
 

identifies
 

dynamics
 

of
 

transmission[J].
Nat

 

Commun,2022,13(1):751.
[41] ALI

 

A,MARGETTS
 

B
 

M,ZAINUDDIN
 

A
 

A.

Exploration
 

of
 

the
 

Principal
 

Component
 

Analysis
 

(PCA)
 

approach
 

in
 

synthesizing
 

the
 

diet
 

quality
 

of
 

the
 

malaysian
 

population[J].Nutrients,2020,13
(1):70.

6745

-137-



 12期 程昕琰等:基于50K
 

SNP芯片评估广东省四类地方猪保种群体的遗传结构

[42] MUÑOZ
 

M,BOZZI
 

R,GARCÍA
 

F,et
 

al.Diversity
 

across
 

major
 

and
 

candidate
 

genes
 

in
 

European
 

local
 

pig
 

breeds[J].PLoS
 

One,2018,13(11):e0207475.
[43] BECHT

 

E,MCINNES
 

L,HEALY
 

J,et
 

al.
Dimensionality

 

reduction
 

for
 

visualizing
 

single-cell
 

data
 

using
 

UMAP[J].Nat
 

Biotechnol,2019,37(1):

38-44.

[44] 黄树文,张 哲,陈赞谋,等.广东省现有5个地方猪

种基于SNP芯片的遗传多样性分析[J].中国畜牧杂

志,2018,54(6):33-37.
HUANG

 

S
 

W,ZHANG
 

Z,CHEN
 

Z
 

M,et
 

al.Genetic
 

diversity
 

analysis
 

of
 

five
 

Cantonese
 

indigenous
 

pigs
 

based
 

on
 

SNP
 

chip[J].Chinese
 

Journal
 

of
 

Animal
 

Science,2018,54(6):33-37.(in
 

Chinese)
(编辑 郭云雁)

7745

-138-




