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摘 要：研究旨在探索CXCR1（Chemokine（C-X-C motif）receptor 1）基因编码区SNPs与荷斯坦牛泌乳性状以及

部分繁殖性状间关系。用飞行时间质谱法检测865头荷斯坦牛CXCR1基因编码区c.642 A>G、c.816 C>A、c.980 A>G
和c.1068 G>A 4个SNPs位点，同时收集采样牛2010年12月至2012年7月繁殖指标和2010年至2014年奶牛生产性

能测定（Dairy herd improvement，DHI）记录。采用多因素方差分析法分析CXCR1基因CDS区SNPs基因型与测定日产

奶量、乳脂率、乳蛋白率等泌乳性状和产犊间隔、产后首配泌乳天数、配种次数和妊娠泌乳天数关系。结果表明，

CXCR1-642 A>G 和CXCR1-980 A>G 对乳中体细胞评分（Somatic cell score，SCS）影响显著（P<0.05），c.642 A>G、

c.816 C>A、c.980 A>G 和 c.1068 G>A 对乳中乳脂率、蛋白率和总固体影响显著（P<0.05）。CXCR1-980 A>G 和

CXCR1-1068 G>A 位点AA型个体测定日产奶量显著高于AG和GG型（P<0.05），但CXCR1-980 A>G AA型乳蛋白

率、SCS和总固体显著低于AG和GG型（P<0.05）。CXCR1-816 C>A位点对产犊间隔影响达显著水平（P=0.033），AC
基因型个体产犊间隔显著低于AA型个体。而CXCR1-642 A>G、CXCR1-980 A>G和CXCR1-1068 G>A位点对产犊

间隔、产后首配泌乳天数、配种次数以及妊娠泌乳天数均无显著性关联（P>0.05）。CXCR1-980 A>G 和

CXCR1-1068 G>A 对荷斯坦牛产奶量和乳品质存在显著遗传效应，CXCR1 c.816 C>A 位点对产犊间隔影响显著。

CXCR1基因CDS区SNP可作为提高产奶量和乳品质、缩短产犊间隔候选分子标记之一。
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Abstract: The purpose of this study was to explore the association between the single nucleotide

polymorphisms (SNPs) in the coding region of CXCR1 (Chemokine (C-X-C motif) receptor 1) gene and
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奶牛泌乳性能由微效多基因控制，直接影响奶

牛生产效益。近年荷斯坦牛泌乳性状相关研究中，

马彦男等发现，GHR（Growth hormone receptor，生长

激素受体）基因F279Y突变对305 d产奶量、乳脂率

和乳蛋白率有显著影响[1]。张润锋等发现，IGFBP-
3（Insulin-like growth factor-binding protein-3，胰岛素

样生长因子结合蛋白3）BB型个体305 d产乳量显著

高于AA和AB型，BB型个体乳蛋白率和体细胞评分

显著低于AB型[2]。方远洋等通过 IL8（Interleukin-8，
白细胞介素 8）基因 3' UTR SNPs 与中国荷斯坦牛

泌乳性状关联分析发现，SNP 显著影响荷斯坦牛

305 d产奶量和乳脂率[3]。奶牛繁殖性状为奶牛经济

效益限制因素之一。早期育种目标以提高产奶量

为主，产奶量和繁殖力呈遗传负相关[4]，妊娠泌乳

天数、产犊间隔和配种次数等繁殖性状与奶牛产

奶量和生产性能直接相关，影响奶牛生产成本和效

益[5]。因此，奶牛繁殖性状为影响牛奶产量和质量

关键因素之一[6]。由于众多因素限制，365 d产犊间

隔理想模式难以实现。郭翔羽等学者对影响荷斯坦

奶牛繁殖性状非遗传因素展开大量研究[7-10]，为饲

养管理提供参考。

目前已有遗传因素对奶牛繁殖性状影响相关报

道。周妍研究发现Rad54L（Rad54 like，Rad 样）和

RRM1 （Ribonucleotide reductase catalytic subunit
M1，核糖核苷酸还原酶催化亚基M1）基因多态性

对配种天数和空怀天数等性状影响显著[11]。李鹏等

发现Leptin基因外显子2 E2FB区上102 bp处突变对

荷斯坦牛的产犊间隔影响显著 [12]。赵佳强等发现

FoxO1（Forkhead box protein O1）基 因 不 同 基 因

型对奶牛产犊间隔、空怀期以及初产日龄影响显

著，但对产犊到发情、犊牛初生重、配种次数影响

不显著[13]。

牛趋化因子受体1（Chemokine receptor 1，CXCR1）
基因定位于2号染色体，具有丰富多态性。CXCR1
可介导活化中性粒细胞，杀灭病原菌[14]。Bannerman
等研究表明，CXCR1基因及其突变与奶牛乳房炎和

子宫内膜炎等均存在显著相关[15-18]。周雷等通过中

国荷斯坦奶牛CXCR1基因外显子2多态性分析，发

现 291 C>T、333 C>T、337 A>G 和 365 C>T 4个突

变位点，并且发现CCCTGGCC基因型组合个体具有

低SCS和高产奶量优势[19]。本实验室前期对CXCR1
基因多态性和泌乳性状关联开展相关研究，发现

milk production traits and partial reproductive traits of Holstein cattle. 4 SNPs in the CXCR1 gene coding

region (c.642, A>G, c.816C>A, c.980A>G and c.1068G>A) were detected by time-of-flight mass

spectrometry. The recordings about calving intervals, days in milk at first breeding for every parity,

breeding times and days in milk after pregnancy of 865 cattle was were collected in a large dairy farm

from Dec. 2010 to July 2012. The DHI recordings were collected from 2010 to 2014. The association

among the SNPs and milk production traits, calving intervals, days in milk after first breeding, breeding

times and days in milk after pregnancy was analyzed by Multivariate analysis of variance. The results

showed that CXCR1-642 A>G and CXCR1-980 A>G had significant effects on SCS in milk (P<0.05),

c.642 A>G, c.816 C>A, c.980 A>G and c.1068 G>A had significant effects on fat percentage, milk

protein percentage and total solids in milk (P<0.05). For CXCR1-980 A>G or CXCR1-1068 G>A, the

daily milk yield of the individual with AA genotype was significantly higher than that of AG and GG (P<

0.05), but milk protein percentage, total solids and SCS was significantly lower than that of AG and GG

for CXCR1-980 A>G (P<0.05). CXCR1-816 C>A had significant effects on calving intervals (P=0.033),

the calving intervals of individuals with AC genotype are significantly shorter than that with AA genotype.

CXCR1-642 A>G, CXCR1-980 A>Ga and CXCR1-1068 G>A had no effect on calving intervals, days in

milk after first breeding, breeding times and days in milk after pregnancy (P>0.05). CXCR1-980 A>G or

CXCR1-1068 G>A had significant genetic effect. CXCR1 c.816C>A had significant effect on calving

interval. The SNPs in coding region of CXCR1 gene could provide reference for selective breeding

about improving the milk yield and quality and shortening calving interval in Chinese Holstein.

Key words: Holstein; CXCR1 gene; SNPs; milk production; reproductive trait
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CXCR1基因5' 侧翼区-1830位点和编码区783位点

对荷斯坦牛305 d产奶量、乳脂和乳蛋白等影响显

著 [20]。另外奶牛临床乳房炎和子宫内膜炎均对其

繁殖性能影响显著，但目前尚未见有关CXCR1基

因与繁殖性状关联分析报道。因此，本文在检测

大量荷斯坦牛CXCR1基因CDS区 SNP基础上，收

集其泌乳性能相关生产记录及妊娠泌乳天数、产

犊间隔和配种次数等繁殖记录，对CXCR1基因编

码区不同连锁群 SNP 与荷斯坦牛泌乳性状作进一

步关联分析，分析其 SNP 与繁殖性状间关联性，

以期为荷斯坦牛繁殖性能分子选择育种提供参考。

1 材料与方法

1.1 样品与数据采集

2011年8月和2012年7月于江苏省大丰市上海

牛奶集团海丰奶牛场有限公司采集 78个公牛家系

905头荷斯坦牛血样，每头公牛后代数5~60。尾静

脉采血 10 mL，肝素钠抗凝，-20 ℃冷冻保存备

用。试验奶牛饲养管理条件相同，均参加奶牛群

体改良计划（Dairy Herd Improvement，DHI），每月

一次DHI测定，日挤奶3次，饲喂3次，美国博美

特 48 位转盘式挤奶。根据泌乳阶段制定日粮配

方，全混合日粮（Total Mixed Ration，TMR）饲喂。

收集采样牛2010~2014年DHI测定记录及相关系谱

信息，主要包括牛号、父号、测定日期、测定日

产奶量、乳脂率、乳蛋白率、乳糖、乳中干物质

量、乳中尿素氮及体细胞数。收集采样牛 2010年

12月至 2012年 7月繁殖相关指标：产犊间隔、产

后首配泌乳天数、配种次数和妊娠泌乳天数等。

1.2 DNA提取及SNP分型

奶牛血液基因组DNA提取采用常规酚氯仿法，

TE 溶解，取部分 DNA 样品稀释至 100 ng·μL-1，

-20 ℃保存备用。使用NanoUV-2000超微量紫外分

光光度计测定 DNA 浓度和纯度。DNA 检测完毕

后，取一部分稀释至100 ng·μL-1，-20 ℃备用，剩

余部分-80 ℃保存。由于 DNA 提取过程中部分样

品损失，最后用于SNP分析样本为865头。

根据王梦琦等牛 CXCR1 基因多态性检测结

果，直接挑选来自不同连锁群中 c.642 A>G、c.816
C>A、c.980 A>G和 c.1068 G>A四个位点，用飞行

时间质谱法检测各SNP基因型[21]。该系统主要利用

基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱（matrix-

assisted laser desorption ionization time-of-flight mass
spectrometry，MALDI-TOF MS）技术，检测过程主

要包括PCR反应、SAP处理、延伸反应、产物纯化

及检测等部分。检测结束后，用仪器自带分析软

件分析TYPER对试验结果，获得基因分型数据。

1.3 统计分析

用遗传学软件Shesis作常规群体遗传学统计分

析（包括基因频率、基因型频率、Hardy-Weinberg
平衡检测等）。

利用多因素方差分析法分析CXCR1 基因 SNP
对泌乳性能及乳中SCS影响，模型如下：

y=μ+b+n+s+p+l+cs+snp+e
其中：y为测定日产奶量、乳脂率、乳蛋白

率、乳糖、总固体、MUN及体细胞评分（SCS）性状

观察值；μ为总体均值；b为种公牛效应；n为生产

年度效应；s为生产季节效应；p为胎次效应（从第

1 胎到第 3 胎）；l为泌乳阶段效应，分为三个阶

段，即产犊后 7~100 d、101~200 d 和 200~365 d；
cs为泌乳牛各胎次产犊季节效应；snp为各基因

SNP 效应； e 为残差效应。采用 SPSS 软件（Ver
16.0）中 GLM（General Linear Model）分析， Duncan
法对各基因 SNP 不同基因型泌乳性状作多重比

较。根据当地气候特点，生产季节和产犊季节划

分如下：3~5月为春季，6~8月为夏季，9~11月为

秋季，12月~次年2月为冬季。

数据关联分析时，为保证结果可靠性，舍去

不完整数据，限定 DHI 测定日记录：泌乳时间为

产后第 7~365 天，测定日产奶量为 5~60 kg，测定

日乳脂率为 2%~6%，测定日乳蛋白率为 2%~5%，

乳糖为 3%~6%，总固体为 9%~18%，MUN 为 1~
25 g·100 mL-1，乳中体细胞数（×1000个·mL-1）为1~
9 999。统计分析时，先将乳中体细胞数（SCC）转换

为SCS，公式如下：SCS=log (SCC/100)2 +3，四舍五入保

留整数。关联分析时公牛数为 75头，有效群体为

865头，每个公牛后代数5~60，性状说明详见表1。
多因素方差分析模型分析 CXCR1 基因 c.642

A>G、c.816 C>A、c.980 A>G和 c.1068 G>A四个位

点不同基因型对荷斯坦牛产犊间隔、产后首配泌

乳天数、配种次数以及妊娠泌乳天数，模型如下：

Y=μ+P+G+e
式中，Y为产犊间隔、产后首配泌乳天数、

配种次数以及妊娠泌乳天数观察值，μ为群体均
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值，P为胎次效应值， G为基因型效应值，e为随

机误差。

为提高数据代表性和整齐性，限定分析数据：

正常产犊且健康牛，单胎。最终733头荷斯坦牛相

关繁殖指标数据用于关联分析，其中1胎牛58头，

2胎牛675头。

表1 泌乳性状及SCS描述性统计量

Table 1 Descriptive statistics of the milking traits and SCS

注：测定日产奶量（Test-day milk yield，TDMY）；乳脂率（Fat content，FC）；乳蛋白率（Protein content，PC）；SCS：体细胞评分（somatic
cell score）；乳糖（Lactose，LC）；总固体（Total solid，TS）；尿素氮（Milk Urea Nitrogen，MUN），下同。

Note: Test-day milk yield, TDMY; Fat content, FC; Protein content, PC; Somatic cell score, SCS; Lactose, LC; Total solid, TS; Milk Urea Nitrogen,
MUN, The same as below.

2 结果与分析

2.1 基因（型）频率分布

利用飞行质谱法对 865 头奶牛群体 CXCR1 基

因 CDS 区 4 个 SNP 位点分型，基因频率、基因型

频率分布及 Hardy-Weinberg 平衡检验结果见表 2。

CXCR1-642、CXCR1-816、CXCR1-980 和 CXCR1-
1068 4个SNP位点优势基因型分别为GG、CC、GG
和GG型，频率分别为0.580、0.466、0.607和0.658，
各位点优势等位基因分别为G、C、G和G，频率分

别为 0.758、0.688、0.784和 0.811。CXCR1基因CDS
区4个SNP位点均处于Hardy-Weinberg平衡状态。

胎次
Parity

1
2
3

合计Total

DHI记录数
Records number

7 018
6 741
6 797
20 556

测定日产奶量（kg）
TDMY

29.06±0.08
33.06±0.12
34.62±0.16
32.21±0.07

乳脂率（%）
FC

4.14±0.01
4.36±0.01
4.24±0.01
4.25±0.01

乳蛋白（%）
PC

3.34±0.01
3.38±0.01
3.32±0.01
3.35±0.01

SCS
2.03±0.02
1.82±0.02
2.22±0.02
2.02±0.01

乳糖（%）
LC

5.01±0.01
4.94±0.01
4.86±0.01
4.95±0.01

总固体（%）
TS

13.49±0.01
14.05±0.02
13.80±0.02
13.77±0.01

尿素氮（g·100 mL-1）
MUN

10.94±0.03
12.52±0.04
13.80±0.04
12.17±0.02

表2 CXCR1基因CDS区４个SNP位点等位基因、基因型频率及H-W平衡检验

Table 2 Frequencies of genotypic, allelic, H-W test 4 SNP in the CDS of CXCR1 gene

SNPs或单倍型
SNPs or haplotypes

CXCR1-642

CXCR1-816

CXCR1-980

CXCR1-1068

基因型
Genotype

AA
AG
GG
AA
AC
CC
AA
AG
GG
AA
AG
GG

基因型频率
Genotypic frequency

0.064
0.356
0.580
0.089
0.445
0.466
0.038
0.355
0.607
0.036
0.306
0.658

个体数
No.
55
308
502
77
385
403
33
305
521
31
265
569

等位基因
Allele

A
G

A
C

A
G

A
G

基因频率
Allelic frequency

0.242
0.758

0.312
0.688

0.216
0.784

0.189
0.811

平衡检验X2值
X2 value for H-W test

0.698

1.219

2.023

0.001

2.2 CXCR1 基因CDS区SNP与泌乳性能关联分析

CXCR1基因CDS区SNP位点不同基因型泌乳性

能平均数与标准差见表3。方差分析表明，CXCR1-
642 对乳脂率、蛋白率、总固体影响极显著（P<
0.01），对 SCS 和乳中尿素氮含量影响显著（P<

0.05），对日产奶量和乳糖无显著影响（P>0.05）。多

重比较表明，AA型乳中乳脂率、蛋白率、总固体

显著高于AG和GG型（P<0.05），GG型乳中乳脂率

和总固体显著低于 AA 和 AG 型，AG 型 MUN 含量

显著高于AA和GG型（P<0.05）。
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CXCR1-816 对乳脂率、蛋白率、乳糖和总固

体影响达极显著水平（P<0.01），对蛋白率影响达显

著水平（P<0.05），对日产奶量、SCS、MUN无显著

影响（P>0.05）。多重比较表明，CC 型个体乳脂

率、和乳糖显著高于AA型（P<0.05），总固体含量

显著高于AC型（P<0.05），AC型乳蛋白率显著低于

AA型（P<0.05）。
CXCR1-980对日产奶量、乳蛋白率、SCS和总

固体影响达极显著水平（P<0.01），对乳脂率和乳糖

影响达显著水平（P<0.05），对MUN无显著影响（P>
0.05）。多重比较表明，AA型个体日产奶量显著高

于AG和GG型（P<0.05），但乳蛋白率、SCS和总固

体显著低于AG和GG型（P<0.05），AG型乳脂率和

显著高于AA型（P>0.05），GG型个体乳糖含量显著

高于AA和AG型（P<0.05）。
CXCR1-1068位点对日产奶量、乳脂率、蛋白

率、乳糖和总固体影响达极显著水平（P<0.01），对

MUN无显著影响（P>0.05）。多重比较表明，AA型个

体日产奶量、总固体显著高于AG和GG型（P<0.05），
GG型个体乳脂率、乳蛋白率和乳糖显著低于AA和

AG型（P<0.05），AA型个体显著高于GG型（P<0.05）。
2.3 CXCR1 基因CDS区SNP与繁殖性能关联分析

CXCR1 基因编码区多态性对荷斯坦牛产犊间

隔、产后首配泌乳天数、配种次数以及妊娠泌乳天

数影响如表4所示。其中，CXCR1-816位点对产犊

间隔影响达显著水平（P<0.05），AC基因型个体产

犊间隔（383.52±2.56 d）显著低于AA基因型个体

（397.24±6.31 d）。CXCR1-816位点对产后首配泌乳

天数、配种次数以及妊娠泌乳天数无显著性影响。

CXCR1-642、CXCR1-980 和 CXCR1-1068 对产犊

间隔、首配泌乳天数、配种次数以及怀孕泌乳天数

影响均未达显著水平（P>0.05）。
表4 CXCR1基因CDS区SNP位点不同基因型部分繁殖性能比较

Table 4 Comparison of partial reproductive performance between different genotypes in SNP locus of

CXCR1 gene CDS region (Mean±SD)

SNPs

c.642

c.816

c.980

c.1068

基因型
Genotype

AA
AG
GG

Total
P

AA
AC
CC

Total
P

AA
AG
GG

Total
P

AA
AG
GG

Total
P

样本数
N
46
274
453
773

70
341
362
773

31
275
463
769

30
234
509
773

产犊间隔（d）
calving intervals

383.26±8.17
391.12±3.27
387.57±2.43
388.61±1.90

0.404
397.24±6.31a
383.52±2.56b
391.74±3.01ab
388.61±1.90

0.033
383.55±6.73
389.17±3.24
388.12±2.47
388.61±1.9

0.162
382.00±10.75
391.57±3.57
387.69±2.29
388.61±1.9

0.580

产后首配泌乳天数
Days in milk at
first breeding
68.91±1.71
68.74±0.62
69.70±0.65
69.32±0.45

0.588
67.73±1.23
70.27±0.81
68.72±0.53
69.32±0.45

0.145
70.13±2.01
69.00±0.90
69.44±0.51
69.32±0.45

0.839
69.13±1.63
68.74±0.69
69.59±0.60
69.32±0.45

0.858

2.96±0.4
2.60±0.11
2.62±0.10
2.64±0.02

0.640
2.31±0.20
2.60±0.11
2.73±0.11
2.64±0.07

0.674
2.48±0.30
2.65±0.13
2.65±0.09
2.64±0.07

0.513
2.40±0.25
2.80±0.14
2.57±0.09
2.64±0.07

0.619

配种次数
breeding times

妊娠泌乳天数
Days in milk after

pregnancy
129.22±18.02
117.57±4.62
115.65±3.48
117.60±2.86

0.453
106.75±7.15
112.48±3.39
123.78±4.96
117.60±2.86

0.700
108.74±8.91
118.18±5.00
118.06±3.68
117.60±2.86

0.184
123.37±12.04
124.53±6.38
113.44±3.07
117.6±2.86

0.927
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3 讨论与结论

3.1 CXCR1 基因CDS区SNPs对泌乳性能影响

CXCR1在诱导中性粒细胞趋化物、IL8及生长

相关基因等趋化物引起炎症反应中发挥重要作

用。CXCR1 基因呈高度多态性 [22]。官久强等分析

470头中国荷斯坦牛CXCR1基因编码区多态性，在

CXCR1基因编码区共发现6个SNPs，其中位点735
（C>G）、816（C>A）、819（A>G）与SCS、产奶量关联

达极显著水平（P<0.01）[23]。Leyva-Baca 等研究 330
头加拿大荷斯坦公牛发现-1768（T>A）位点对 SCS
影响达极显著水平（P<0.01）[24]。Goertz 等对 739 头

德国荷斯坦奶牛研究表明，CXCR1 基因 735（G>
C）、-1768（T>A）位点对SCS影响不显著（P>0.05）[25]。

本试验侧重于 CXCR1基因CDS区位点 SNP与泌乳

性能关联分析。结果表明，CXCR1-642 A>G 和

CXCR1-980 A>G 对乳中 SCS 影响显著，c.642 A>G、

c.816 C>A、c.980 A>G 和 c.1068 G>A 对乳中乳脂

率、蛋白率和总固体影响显著。CXCR1-980 A>G
和CXCR1-1068 G>A位点AA型个体日产奶量显著

高于AG和GG型。Pighetti等对CXCR1基因全长的

多态性分析表明，该基因呈高度多态，但各SNP间

连锁程度较高 [22]。其中 980A>G 属于第 2 连锁群，

与 CDS 区 995A>G、 5' 端 -481 C>T、 -465 A>
T、-182 C>T及3' 端97 A>G共6个SNP位点完全连

锁，且980 A>G和995 A>G均属于非同义突变，AA
变化分别为K327R和H332R。另外，与 980A>G 连

锁 5' 端-481 C>T、-465 A>T、-182 C>T 由于 SNP
突变导致转录因子结合位点突变，或基因3' 端SNP
突变导致与之结合miRNA活性发生变化，改变基

因和蛋白表达量，影响对乳房炎易感性。CXCR1
基因4个SNP位点对乳脂率、乳蛋白率和总固体含

量影响同理。

3.2 CXCR1基因CDS区SNPs对繁殖性能影响

奶牛繁殖是奶牛生产和延续泌乳前提，其性

状为复杂遗传和环境因素综合作用结果，遗传力

较低，不同品种、资料来源、分析方法等对遗传

参数估计影响较大。其中，环境因素与牧场饲养

管理相关，可通过科学方法改善。遗传因素只能

通过选择育种改善，分子育种是有效手段之一，

特别是对低遗传力性状[13]。本试验通过分析CXCR1
基因 SNPs不同基因型对产犊间隔、产后首配泌乳

天数、配种次数和妊娠泌乳天数影响，评估

CXCR1 基因对荷斯坦牛部分繁殖性状效应，结果

表明，CXCR1-816位点对产犊间隔影响显著。

奶牛产犊间隔由奶牛空怀期和奶牛妊娠期共

同决定。妊娠期变化范围较小，空怀期为决定产

犊间隔主因。叶东东等研究发现，不同胎次荷斯

坦牛产犊间隔差异极显著[27]。为排除胎次等其他非

遗传因素影响，本试验选取牧场1~2胎荷斯坦牛分

析CXCR1基因多态性对部分繁殖性能影响，其中

产犊间隔仅针对 2胎牛（1胎牛只无记录）。本研究

中，CXCR1-816 位点 AC 基因型个体产犊间隔为

383.52±2.56 d，显著低于 AA基因型个体（397.24±
6.31 d）。CXCR1基因在机体免疫中发挥重要作用，

CXCR1基因与临床乳房炎、子宫内膜炎以及难产等

常见疾病等显著相关，疾病发生导致荷斯坦牛产犊

间隔加长[18, 27]。官永强研究发现，CXCR1-816 AC和

CC基因型个体牛奶体细胞评分（Somatic cell score，
SCS）显著低于 AA 基因型个体，说明 AC 基因型

较AA基因型个体对临床乳房炎抗性较好，不易患

病[28]。临床乳房炎不仅显著影响产奶量，且生产中

临床乳房炎荷斯坦牛治疗期间无法配种，延长产

犊间隔。本研究发现AC型个体产犊间隔显著低于

AA型个体，与上述研究及原因分析相符。CXCR1-
642、CXCR1-980 和 CXCR1-1068 对产犊间隔、首

配泌乳天数、配种次数以及怀孕泌乳天数无显著

性影响。CXCR1-816 位点对产犊间隔影响显著，

AC基因型个体产犊间隔显著低于AA基因型个体。

CXCR1基因CDS区部分 SNPs可为提高产奶量和乳

品质、缩短产犊间隔分子标记辅助选择育种提供
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