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［摘　要］　 【目的】探讨中国荷斯坦牛脂肪酸脱氢酶２（ＦＡＤＳ２）基因编码区ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变对泌乳性能和乳中

脂肪酸组成的影响。【方法】以江苏某大型奶牛场８６５头中国荷斯坦牛为材料，用飞行时间质谱法对ＦＡＤＳ２基因编

码区ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变位点进行检测，并用最小二 乘 模 型 分 析 该 位 点 对 泌 乳 性 状 和 乳 中 脂 肪 酸 组 成 的 影 响。【结 果】

ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点有３种基因型：ＣＣ、ＣＴ和ＴＴ，优势基因型为 ＣＴ型，Ｃ基因为优势等位基因。关联分

析发现，该位点对日产奶量、体细胞评分（ＳＣＳ）及乳脂、乳糖、总固体含量５个性状的影响均达到显著水平（Ｐ＜０．０５），

对乳蛋白和乳中尿素氮含量的影响不显著（Ｐ＞０．０５）。多重比 较 表 明：ＣＣ型 个 体 日 产 奶 量 及 乳 糖、总 固 体 含 量 均 显

著低于ＴＴ型个体，而ＳＣＳ显著高于ＣＴ和ＴＴ型个 体；该 位 点 突 变 对 乳 中Ｃ１４：１、Ｃ１６：０、Ｃ１６：１、Ｃ１８：０、Ｃ１８：３等５
种脂肪酸含量和Ｃ１４、Ｃ１６和Ｃ１８不饱和指数的影响均达到极显著水平（Ｐ＜０．０１），ＴＴ基因型个体乳中Ｃ１６：１含量、

Ｃ１６和Ｃ１８不饱和指数极显著高于ＣＣ和ＣＴ型个体（Ｐ＜０．０１）。【结论】ＦＡＤＳ２基因编码区ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变对中

国荷斯坦牛泌乳性能和乳中脂肪酸组成有重要影响，ＴＴ基因型具有较高的日产奶量、总固体和Ｃ１６：１含量及Ｃ１６和

Ｃ１８不饱和指数。
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　　乳脂是牛奶重要的组成部分，乳脂的营养价值

主要决 定 于 乳 中 脂 肪 酸（Ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＦＡ）的 构 成。
脂肪酸按其饱和程度可分为饱和脂肪酸（Ｓａｔｕｒａｔｅｄ
ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＳＦＡ）、单 不 饱 和 脂 肪 酸（Ｍｏｎｏ　ｕｎｓａｔｕ－
ｒａｔｅｄ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＭＵＦＡ）和 多 不 饱 和 脂 肪 酸（Ｐｏｌｙ
ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＰＵＦＡ），按其链长度 可 分 为

长链脂肪酸（Ｌｏｎｇ　ｃｈａｉｎ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄｓ，ＬＣＦＡ，１３碳以

上）、中链脂肪酸（Ｍｉｄｄｌｅ　ｃｈａｉｎ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄｓ，ＭＣＦＡ，
含６～１２碳）和短链脂肪酸（Ｓｈｏｒｔ　ｃｈａｉｎ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄｓ，

ＳＣＦＡ，６碳以 下）［１］。研 究 发 现，普 通 牛 奶 中ＳＦＡ、

ＭＵＦＡ和ＰＵＦＡ的 含 量 比 通 常 为７０∶２５∶５［２］。
牛奶中不饱和脂肪酸以十八碳系列的脂肪酸为主，
主要有 油 酸 （Ｃ１８：１）、亚 油 酸 （Ｃ１８：２）、亚 麻 酸

（Ｃ１８：３），当 然 多 不 饱 和 脂 肪 酸 中 还 含 有 对 人 体 很

有益 的 花 生 四 烯 酸（Ｃ２０：４）和 二 十 二 碳 六 烯 酸

（Ｃ２２：６，简 称 ＤＨＡ）［２］。随 着 对 乳 脂 的 深 入 研 究，
乳中ＰＵＦＡ的营 养 保 健 作 用 及 其 对 乳 制 品 结 构 和

风味的影响作用开始受到人们的普遍关注。最近的

研究表明，ＰＵＦＡ具有促进动物生长发育、调控编码

脂类代谢相关基因的表达、抑制炎症反应及促进免

疫机能、提高动物的繁殖性能等作用［３］。牛奶中ＦＡ
的组成受到环境因素的影响，但更多地受内在因素

的影响，如物种、品种、基因、泌乳阶段、胎次、挤奶频

率等［４－６］。脂 肪 酸 脱 氢 酶（Ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ　ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓ，

ＦＡＤＳ）是一类能催化脂肪酸生成ＰＵＦＡ的关键酶，
包括ＦＡＤＳ１和ＦＡＤＳ２，其 中ＦＡＤＳ２，是 多 不 饱 和

脂肪酸合成 代 谢 途 径 中 关 键 的 限 速 酶。ＦＡＤＳ２可

催化２种必需脂肪酸亚油酸（ＬＡ，Ｃ１８：２）和α－亚麻

酸（ＡＬＡ，Ｃ１８：３）转化为γ－亚麻酸（ＧＬＡ，Ｃ１８：３）和

十八碳四烯 酸（Ｃ１８：４），并 进 一 步 脱 氢 形 成 长 链 多

不 饱 和 脂 肪 酸 （ＬＣ－ＰＵＦＡＳ），包 括 花 生 四 烯 酸

（Ｃ２０：４ｎ－６）、二十碳五烯酸（Ｃ２０：５ｎ－３）和二十 二 碳

六烯 酸（Ｃ２２：６ｎ－３）等［７－１０］。Ｎｗａｎｋｗｏ等［１１］、Ｎａ－
ｋａｙａｍａ等［１２］的 研 究 表 明，人ＦＡＤＳ２基 因ＳＮＰ突

变影响人体脂肪组织及血浆中ＰＵＦＡ的含量，从而

影响人类 健 康。最 近 人 类 全 基 因 组 关 联 分 析（Ｇｅ－
ｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｉｅｓ，ＧＷＡＳ）也 证 实 了

ＦＡＤＳ２基因对脂类代谢疾 病 的 作 用［１３－１５］。在 奶 牛

ＦＡＤＳ２研究 方 面，Ｉｂｅａｇｈａ－Ａｗｅｍｕ等［１６］对 加 拿 大

荷斯坦牛ＦＡＤＳ２基因ＳＮＰ多态性及其与乳中ＦＡ
含量进行了关联分析，结果发现ＦＡＤＳ２基因共有５
个ＳＮＰ突变，其中包括编码区ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ非同义

突变［１６］。在国内，仅见Ｚｈｕ等［１７］对鸡ＦＡＤＳ２基因

的相 关 研 究，未 见 其 他 物 种ＦＡＤＳ２基 因 的 研 究。
为此，本研究 对 中 国 荷 斯 坦 牛ＦＡＤＳ２基 因 编 码 区

ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变进行了检测，并分析了该突变对泌

乳性能和乳中脂肪酸组成的影响，以期为中国荷斯

坦牛泌乳性能的提高及针对乳中脂肪酸含量的分子

标记辅助选择提供参考依据。

１　材料与方法

１．１　采样及数据收集

于２０１１－０３－０５从江苏省某大型奶牛场采集中

国 荷 斯 坦 牛 血 样 共 ８６５ 头 份，尾 静 脉 采 血 １０
ｍＬ／头，酸性 柠 檬 酸 葡 萄 糖（Ａｃｉｄ　ｃｉｔｒａｔｅ　ｇｌｕｃｏｓｅ，

ＡＣＤ）抗凝，－２０℃冷 冻 保 存，备 用。采 样 时，同 时

选 择 体 况 评 分（Ｂｏｄｙ　ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ　ｓｃｏｒｅ，ＢＣＳ）相 近

（ＢＣＳ为（３．０±０．５）分）、无临床乳房炎、胎次在２～
３胎、处于泌乳中 后 期（产 奶１００～３００ｄ）的 中 国 荷

斯坦 牛 共３００头，在 进 行 奶 牛 群 生 产 性 能（Ｄａｉｒｙ
ｈｅｒｄ　ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ，ＤＨＩ）测 定 时，取 全 天 混 合 奶 样

（早、中、晚奶样体积比为４∶３∶３）１００ｍＬ，其中５０
ｍＬ送上海光明ＤＨＩ中心进行乳成分及乳中体细胞

数（Ｓｏｍａｔｉｃ　ｃｅｌｌ　ｃｏｕｎｔｓ，ＳＣＣ）测 定，另 外５０ｍＬ用

于实验室脂肪酸含量测定。牧场基本情况 如 下：全

场共有奶牛６　０００余头，其中成年泌乳奶牛近３　０００
头，散栏饲养，转 盘 式 挤 奶 大 厅 进 行 挤 奶，日 挤 奶３
次，采用全 混 合 日 粮（Ｔｏｔａｌ　ｍｉｘｅｄ　ｒａｔｉｏｎ，ＴＭＲ）饲
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喂。同时，收集采样牛只２０１０－２０１３年４个年度的

ＤＨＩ记录，包括 牛 号、测 定 日 期、日 产 奶 量、乳 中 体

细胞数及乳脂、乳蛋白、乳糖、总固体含量（以质量分

数表示）和乳中尿素氮含量等指标，共收集到采样牛

只ＤＨＩ记录２６　６８８条。

１．２　ＦＡＤＳ２基因编码区ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变的检测

采用常规酚氯仿法提取奶牛血液基因组ＤＮＡ，

ＴＥ溶解，取部分ＤＮＡ样品稀释至１００ｎｇ／μＬ，－２０
℃保存备用。

根据ＧｅｎＢａｎｋ公 布 的 牛 的ＦＡＤＳ２基 因ＤＮＡ
序 列 （ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号：ＢＣ１２３７３５．１）， 参 考

Ｉｂｅａｇｈａ－Ａｗｅｍｕ等［１６］对 加 拿 大 荷 斯 坦 牛ＦＡＤＳ２
基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ检测到的ＳＮＰ位点信息，采用飞

行时间质谱法进行检测（仪 器 型 号：ＭａｓｓＡＲＲＡＹ?

ＭＡＬＤＩ－ＴＯＦ　Ｓｙｓｔｅｍ，Ｓｅｑｕｅｎｏｍ，Ｉｎｃ．，ＵＳＡ）。为

保证ＳＮＰ分析结 果 的 可 靠 性，对 其 中４０个 样 本 重

复测定２次，结果表明该方法ＳＮＰ分型结果准确性

为１００％。飞行时间质谱法主要利用了基质辅助激

光解 吸 电 离 飞 行 时 间 质 谱 （Ｍａｔｒｉｘ－Ａｓｓｉｓｔｅｄ　Ｌａｓｅｒ
Ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ／Ｉｏｎｉｚａｔｉｏｎ　Ｔｉｍｅ　ｏｆ　Ｆｌｉｇｈｔ　Ｍａｓｓ　Ｓｐｅｃ－
ｔｒｏｍｅｔｒｙ，ＭＡＬＤＩ－ＴＯＦ　ＭＳ）技 术，其 主 要 检 测 过

程如下：向ＰＣＲ扩 增 的 产 物 中 加 入 特 异 的 延 伸 引

物，在ＳＮＰ位点上 延 伸１个 碱 基；将 前 述 制 备 好 的

样品分析物与芯片基质共结晶，置入质谱仪的真空

管中，并激发强激光，基质分子通过辐射所吸收的能

量，使基质晶体升华，从而导致核酸分子解吸附并转

变为亚稳态离子，因离子质荷比率不同进而在非电

场漂移区内得以分离，最终在真空小管中飞行到达

检测器。该套 ＭａｓｓａＲＲＡＹ?ＳＮＰ分型检测的质谱

范围为５　０００～８　５００ｕ，检测重复性＞９９％。

１．３　脂肪酸的测定

脂肪酸测定在采样后３个月内完成。根据我国

婴幼儿食品和乳品中脂肪酸的测定（ＧＢ　５４１３．２７－
２０１０）［１８］标准，用 气 相 色 谱 仪（美 国 Ａｇｉｌｅｎｔ７８９０Ａ，
色谱柱为ＤＢ－２３，３０ｍ×０．２５ｍｍ×０．２５μｍ）检测，
检测时升温程序见文献［１９］。以３７种脂肪酸甲酯

混标（Ｓｉｇｍａ公司）作为标准品，对样品中所有脂 肪

酸进行定量分析。

１．４　数据统计分析

用遗 传 学 软 件Ｓｈｅｓｉｓ进 行 常 规 群 体 遗 传 学 统

计分析（包 括 基 因 频 率、基 因 型 频 率、Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎ－
ｂｅｒｇ平 衡 检 测 等）［２０］。利 用 一 般 线 性 模 型 分 析

ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变对泌乳性状的影响，
模型如下：

Ｙ＝μ＋ＹＳ＋Ｐ＋Ｌ＋ＣＳ＋Ｇ＋ｅ。
式中：Ｙ 为测定日产奶量等泌乳性状的观察值，μ为

群体均值，ＹＳ为年季效应，Ｐ为胎次效应，Ｌ为泌乳

阶段效应（每１００ｄ划分为一个泌乳阶段），ＣＳ为泌

乳牛本胎次产犊季节效应，Ｇ为ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ基因型

效应，ｅ为残差效应。统计分析采用ＳＰＳＳ软件（Ｖｅｒ
１６．０）完成，用ＬＳＤ法 对 不 同 基 因 型 个 体 泌 乳 性 状

进行多重比较。根据当地气候特点，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－次年２月为冬季。在进行数据关联分析时，
为保证结果的可靠性，将项目不完整的ＤＨＩ数据剔

除，然后在剩余数据中选取满足泌乳时间为产后第

７天到第３６０天、日产奶量为５～６０ｋｇ／头、乳 脂 率

为２％～７％、乳 蛋 白 率 为２％～６％、ＳＣＣ为（１～
９　９９９）×１０３　ｍＬ－１（分析时将ＳＣＣ利用如下公式转

换为体 细 胞 评 分（Ｓｏｍａｔｉｃ　ｃｅｌｌ　ｓｃｏｒｅ，ＳＣＳ）：ＳＣＳ＝
ｌｂ（ＳＣＣ／１００）＋３）的ＤＨＩ，最终获得２０　５３２条数据。

ＦＡＤＳ２基因多态性对乳中脂肪 酸 组 成 影 响 的

分析模型如下：

Ｙ＝μ＋Ｌ＋Ｐ＋Ｇ＋ｅ。
式中：Ｙ 为原料乳脂肪酸的含量，其他字母意义如前

所述。由 于 部 分 牛 个 体 乳 中 体 细 胞 数 大 于５０万

ｍＬ－１，初步认定其 患 有 隐 性 乳 房 炎，在 进 行 关 联 分

析时 删 除 这 部 分 个 体 的 数 据，最 后 用 于 ＦＡＤＳ２
基因ＳＮＰ多态 与 脂 肪 酸 含 量 分 析 的 个 体 数 为２７５
头。用ＬＳＤ法比 较 不 同 基 因 型 间 脂 肪 酸 含 量 差 异

的显著 性。Ｃ１４、Ｃ１６、Ｃ１８和Ｃ２０不 饱 和 指 数 计 算

公式 如 下：Ｃ１４ 不 饱 和 指 数＝Ｃ１４：１／（Ｃ１４：０＋
Ｃ１４：１）×１００％，Ｃ１６ 不 饱 和 指 数 ＝ Ｃ１６：１／
（Ｃ１６：０＋ Ｃ１６：１）×１００％，Ｃ１８ 不 饱 和 指 数 ＝
（Ｃ１８：１＋Ｃ１８：２＋Ｃ１８：３）／（Ｃ１８：０＋Ｃ１８：１＋
Ｃ１８：２＋Ｃ１８：３）×１００％，Ｃ２０不 饱 和 指 数＝Ｃ２０：０／
（Ｃ２０：０＋Ｃ２０：３＋Ｃ２０：４）×１００％。

２　结果与分析

２．１　ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变情况

奶牛ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位 点 有２种 等

位基因：Ｃ和Ｔ，其中Ｃ为优势等位基因，其等位基

因频率为０．５９２；存 在３种 基 因 型：ＣＣ、ＣＴ和 ＴＴ，
其中ＣＴ为优势基因型，其基因型频率为０．４８４。χ

２

检验表明，该群体ＦＡＤＳ２基因型分布处于 Ｈａｒｄｙ－
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平 衡 状 态 （Ｐ＞０．０５）。经 比 对 分 析，

ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变导致ＦＡＤＳ２基

因外显子７第２９４位氨基酸序列从丙氨酸（Ａｌａ）变
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化为缬氨酸（Ｖａｌ）。

２．２　ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变对泌乳性

能及ＳＣＳ的影响

由表１可知，ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点对

日产奶量、ＳＣＳ及乳脂、乳糖、总固体含量５个性状

的影响均达到显著水平（Ｐ＜０．０５），ＣＣ型个体日产

奶量及 乳 糖、总 固 体 含 量 均 显 著 低 于 ＴＴ 型 个 体

（Ｐ＜０．０５），而ＳＣＳ显 著 高 于 ＣＴ 和 ＴＴ 型 个 体

（Ｐ＜０．０５）；该 位 点 对 蛋 白 和 乳 中 尿 素 氮 含 量 的 影

响不显著（Ｐ＞０．０５）。
表１　中国荷斯坦牛ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变对泌乳性能及ＳＣＳ的影响

Ｔａｂｌｅ　１　Ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ　ＦＡＤＳ２ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ　ｏｎ　ＳＣＳ　ａｎｄ　ｍｉｌｋ　ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ　ｔｒａｉｔｓ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｈｏｌｓｔｅｉｎ
基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

ＤＨＩ记录数
Ｒｅｃｏｒｄｓ　ｎｕｍｂｅｒ

日产奶量／（ｋｇ·头－１）
Ｄａｉｌｙ　ｍｉｌｋ　ｙｉｅｌｄ

乳脂含量／％
Ｆａｔ　ｃｏｎｔｅｎｔ

乳蛋白含量／％
Ｐｒｏｔｅｉｎ　ｃｏｎｔｅｎｔ

ＣＣ　 ７　３４８　 ３１．９０±０．１２ｂ ４．２７±０．０１ａ ３．３５±０．０１
ＣＴ　 ９　７９５　 ３２．３６±０．１１ａ ４．２２±０．０１ｂ ３．３５±０．０１
ＴＴ　 ３　３８９　 ３２．３７±０．１９ａ ４．２７±０．０１ａ ３．３４±０．０１

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ＳＣＳ

乳糖含量／％
Ｌａｃｔｏｔｏｓｅ　ｃｏｎｔｅｎｔ

总固体含量／％
Ｔｏｔａｌ　ｓｏｌｉｄ　ｃｏｎｔｅｎｔ

乳中尿素氮含量／（ｍｇ·ｄＬ－１）
ＭＵＮ　ｃｏｎｔｅｎｔ

ＣＣ　 ２．０７±０．０２ａ ４．９３±０ｂ １３．７８±０．０２ｂ １２．１８±０．０４
ＣＴ　 ２．０１±０．０２ｂ ４．９５±０ａ １３．７５±０．０１ｂ １２．１４±０．０３
ＴＴ　 １．９６±０．０３ｂ ４．９６±０ａ １３．８４±０．０３ａ １２．２２±０．０６

　　注：同列数据后标不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

Ｎｏｔｅ：Ｄａｔａ　ｉｎ　ｅａｃｈ　ｃｏｌｕｍｎ　ｗｉｔｈ　ｌｏｗｅｒｃａｓｅ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５）．

２．３　ＦＡ的测定

本研究用气相色谱仪在原料乳 中 共 检 出２３种

ＦＡ（表２），其 中 棕 榈 酸（Ｃ１６：０）所 占 比 例 最 大

（２９．５６％），其次是油酸（Ｃ１８：１ｎ９ｃ，２４．３２％），再 次

是硬 脂 酸 （Ｃ１８：０）、豆 蔻 酸 （Ｃ１４：０）和 亚 油 酸

（Ｃ１８：２ｎ６ｃ），而长链多不饱和脂肪酸（Ｃ２０：３、Ｃ２０：４
和Ｃ２２：６）含量相对较少。就不饱和指数而言，Ｃ２０

的不饱和指数最高（（８８．１８±１．０６）％），其次为Ｃ１８
（（７０．１３±０．４１）％），Ｃ１４为（８．２２±０．２０）％，Ｃ１６
最低（（４．６６±０．２１）％）。ＳＦＡ、ＭＵＦＡ和ＰＵＦＡ的

比例 分 别 为６６．６８％，２７．４３％和５．８９％，ＳＣＦＡ、

ＭＣＦＡ和ＬＣＦＡ的比 例 分 别 为３．３０％，１７．１２％和

７９．５８％。

表２　中国荷斯坦牛原料乳中ＦＡ的组成

Ｔａｂｌｅ　２　Ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｅａｃｈ　ｍｉｌｋ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ　ｉｎ　ｒａｗ　ｍｉｌｋ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｈｏｌｓｔｅｉｎ ％

ＦＡ种类
Ｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＦＡ

比例
Ｒａｔｉｏ

ＦＡ种类
Ｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＦＡ

比例
Ｒａｔｉｏ

ＦＡ种类
Ｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＦＡ

比例
Ｒａｔｉｏ

Ｃ４：０　 ３．３０±０．０４ Ｃ１６：０　 ２９．５６±０．２２ Ｃ２０：３　 ０．１２±０．０１
Ｃ６：０　 ２．０３±０．０３ Ｃ１６：１　 １．４７±０．０８ Ｃ２０：４　 ０．０８±０．００
Ｃ８：０　 １．２１±０．０２ Ｃ１７：０　 ０．６６±０．０３ Ｃ２２：６　 ０．０２±０．００
Ｃ１０：０　 ２．７２±０．０５ Ｃ１７：１　 ０．２１±０．０１ ＳＦＡ　 ６６．６８±０．３８
Ｃ１１：０　 ０．０８±０．００ Ｃ１８：０　 １２．６８±０．２１ ＭＵＦＡ　 ２７．４３±０．２９
Ｃ１２：０　 ３．１４±０．０６ Ｃ１８：１ｎ９ｃ ２４．３２±０．２９ ＰＵＦＡ　 ５．８９±０．２４
Ｃ１３：０　 ０．１０±０．００ Ｃ１８：２ｔ ０．３５±０．０５ ＳＣＦＡ　 ３．３０±０．０４
Ｃ１４：０　 ９．９２±０．１３ Ｃ１８：２ｎ６ｃ ５．００±０．２５ ＭＣＦＡ　 １７．１２±０．３８
Ｃ１４：１　 ０．８８±０．０３ Ｃ１８：３　 ０．３９±０．０１ ＬＣＦＡ　 ７９．５８±０．３８
Ｃ１５：０　 １．０９±０．０２ Ｃ２０：０　 ０．１０±０．０１

　　注：ＳＦＡ．饱和脂肪酸；ＭＵＦＡ．单不饱和脂 肪 酸；ＰＵＦＡ．多 不 饱 和 脂 肪 酸；ＬＣＦＡ．长 链 脂 肪 酸；ＭＣＦＡ．中 链 脂 肪 酸；ＳＣＦＡ．短 链 脂 肪 酸。

表３同。

Ｎｏｔｅ：ＳＦＡ．Ｓａｔｕｒａｔｅｄ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ；ＭＵＦＡ．Ｍｏｎｏ　Ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ；ＰＵＦＡ．Ｐｏｌｙ　Ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ；ＬＣＦＡ．Ｌｏｎｇ　Ｃｈａｉｎ　Ｆａｔｔｙ

Ａｃｉｄ；ＭＣＦＡ．Ｍｉｄｄｌｅ　Ｃｈａｉｎ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ；ＳＣＦＡ．Ｓｈｏｒｔ　Ｃｈａｉｎ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ．Ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ｆｏｒ　Ｔａｂｌｅ　３．

２．４　ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变对乳中ＦＡ组

成及其不饱和指数的影响

由表３和表４可知，ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变对乳

中Ｃ１４：１、Ｃ１６：０、Ｃ１６：１、Ｃ１８：０、Ｃ１８：３等５种脂肪

酸含量和Ｃ１４、Ｃ１６、Ｃ１８不 饱 和 指 数 的 影 响 均 达 到

极显著水平（Ｐ＜０．０１），ＴＴ基因型个体乳中Ｃ１６：１

含量、Ｃ１６和Ｃ１８不饱和指数极显著高于ＣＣ和ＣＴ
型个体，但Ｃ１８：３含 量 极 显 著 低 于ＣＣ和ＣＴ型 个

体（Ｐ＜０．０１）；ＣＣ型个体乳中Ｃ１４：１、Ｃ１６：０含量及

Ｃ１４不饱和指数极显著高于ＣＴ型个体（Ｐ＜０．０１）；

ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ 位点突变对其他不同类型脂肪酸含量

及ＦＡ不饱和指数均无显著影响（Ｐ＞０．０５）。
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表３　中国荷斯坦牛ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变对乳中ＦＡ组成的影响

Ｔａｂｌｅ　３　Ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ　ＦＡＤＳ２ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ　ｏｎ　ｍｉｌｋ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄｓ　ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ　ｉｎ　ｒａｗ　ｍｉｌｋ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｈｏｌｓｔｅｉｎ ％

ＦＡ种类
Ｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＦＡ

ＣＣ基因型
ＣＣ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＣＴ基因型
ＣＴ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＴＴ基因型
ＴＴ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＦＡ种类
Ｔｙｐｅｓ　ｏｆ　ＦＡ

ＣＣ基因型
ＣＣ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＣＴ基因型
ＣＴ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

ＴＴ基因型
ＴＴ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ

Ｃ４：０　 ３．３２±０．０６　 ３．２９±０．０６　 ３．２９±０．１３ Ｃ１８：１ｎ９ｃ ２３．５７±０．５０　 ２４．７７±０．４０　 ２４．４８±０．７２
Ｃ６：０　 ２．０８±０．０５　 ２．０１±０．０５　 ２．０２±０．０８ Ｃ１８：２ｔ ０．２７±０．０１　 ０．４３±０．１０　 ０．２７±０．０２
Ｃ８：０　 １．２５±０．０４　 １．２０±０．０３　 １．１９±０．０５ Ｃ１８：２ｎ６ｃ ４．５７±０．３４　 ４．９４±０．３６　 ６．３１±０．７９
Ｃ１０：０　 ２．８３±０．０８　 ２．６９±０．０８　 ２．５５±０．１３ Ｃ１８：３　 ０．３９±０．０２Ａ ０．４１±０．０１Ａ ０．３３±０．０３Ｂ
Ｃ１１：０　 ０．０８±０．０１　 ０．０７±０．００　 ０．０８±０．０１ Ｃ２０：０　 ０．０９±０．０１　 ０．１±０．０１　 ０．１２±０．０２
Ｃ１２：０　 ３．３０±０．１０　 ３．０８±０．０９　 ２．９７±０．１５ Ｃ２０：３　 ０．１４±０．０１　 ０．１２±０．０１　 ０．０９±０．０１
Ｃ１３：０　 ０．１０±０．０１　 ０．１０±０．００　 ０．１０±０．０１ Ｃ２０：４　 ０．０７±０．０１　 ０．０７±０．０１　 ０．１０±０．０１
Ｃ１４：０　 １０．１８±０．２０　 ９．８３±０．２０　 ９．５８±０．２６ Ｃ２２：６　 ０．０１±０．０１　 ０．０１±０．００　 ０．０３±０．０２
Ｃ１４：１　 １．００±０．０６Ａ ０．７７±０．０２Ｂ ０．９８±０．０８Ａ ＳＦＡ　 ６７．６６±０．６２　 ６６．５６±０．５４　 ６４．６７±０．９３
Ｃ１５：０　 １．０９±０．０３　 １．１１±０．０３　 １．０２±０．０３ ＭＵＦＡ　 ２６．９２±０．４９　 ２７．５４±０．４２　 ２８．２８±０．６５
Ｃ１６：０　 ３０．６８±０．３７Ａ ２８．７９±０．２９Ｂ ２９．６７±０．５６ＡＢ　ＰＵＦＡ　 ５．４１±０．３３　 ５．９０±０．３５　 ７．０５±０．７６
Ｃ１６：１　 １．５６±０．１３Ｂ １．２３±０．０５Ｂ ２．１６±０．４１Ａ ＳＣＦＡ　 ３．３２±０．０６　 ３．２９±０．０６　 ３．２９±０．１３
Ｃ１７：０　 ０．６０±０．０２　 ０．７１±０．０６　 ０．６０±０．０２ ＭＣＦＡ　 １８．１４±０．６３　 １６．９６±０．５２　 １５．１９±１．０５
Ｃ１７：１　 ０．２０±０．０１　 ０．２１±０．０１　 ０．２１±０．０２ ＬＣＦＡ　 ７９．２０±０．４２　 ８０．７３±１．０３　 ８６．２３±１．０５
Ｃ１８：０　 １１．９７±０．３７Ｂ １３．４７±０．２９Ａ １１．４１±０．４２Ｂ

　　注：同行数据后标不同大写字母表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

Ｎｏｔｅ：Ｄａｔａ　ｉｎ　ｅａｃｈ　ｒｏｗ　ｗｉｔｈ　ｕｐｐｅｒｃａｓｅ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｖｅｒｙ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）．

表４　中国荷斯坦牛ＦＡＤＳ２基因ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点突变对脂肪酸不饱和指数的影响

Ｔａｂｌｅ　４　Ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ　ＦＡＤＳ２ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ　ｏｎ　ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ　ｉｎｄｅｘｅｓ　ｏｆ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄｓ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｈｏｌｓｔｅｉｎ

基因型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

样本量
Ｎ

Ｃ１４不饱和指数
Ｃ１４ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ

ｉｎｄｅｘ

Ｃ１６不饱和指数
Ｃ１６ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ

ｉｎｄｅｘ

Ｃ１８不饱和指数
Ｃ１８ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ

ｉｎｄｅｘ

Ｃ２０不饱和指数
Ｃ２０ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ

ｉｎｄｅｘ
ＣＣ　 ９４　 ９．０６±０．４４Ａ ４．７７±０．３６Ｂ ７０．５３±０．７５Ｂ ９０．３５±１．６４
ＣＴ　 １４４　 ７．４３±０．１８Ｂ ４．１０±０．１５Ｂ ６９．１２±０．５６Ｂ ８７．９４±１．４４
ＴＴ　 ３７　 ９．１５±０．６１Ａ ６．５２±１．１２Ａ ７３．０８±０．９０Ａ ８６．９２±３．４６

　　注：同列数据后标不同大写字母表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

Ｎｏｔｅ：Ｄａｔａ　ｉｎ　ｅａｃｈ　ｃｏｌｕｍｎ　ｗｉｔｈ　ｕｐｐｅｒｃａｓｅ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｖｅｒｙ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０１）．

３　讨　论

一般而言，牛奶中ＳＦＡ主要在乳腺组织中通过

从头途径合成，而不饱和脂肪酸（Ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ　ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｓ，ＵＦＡ）除部分从奶牛日粮中获得外，机体自身

合成 也 是 其 重 要 来 源 之 一，尤 其 是ＰＵＦＡ。ＰＵＦＡ
对机体构成以及正常生理功能的维持（特别是脂类

代谢）有着非常重要的作用。Δ６脂肪酸脱氢酶对于

ＰＵＦＡ合成至关重要［１６］。
从本研究结果来看，ＦＡＤＳ２ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ位点

优势等位基因频率与Ｉｂｅａｇｈａ－Ａｗｅｍｕ等［１６］对加拿

大荷斯坦牛的报道结果（Ｃ等位基因频率为０．５９７）
差异不大。从关联分析结果来看，本研究ｃ．９０８Ｃ＞
Ｔ位点突变对日产奶量、ＳＣＳ及乳脂、乳糖、总固体

含量５个性 状 的 影 响 均 达 到 显 著 水 平，ＴＴ型 个 体

拥有较高的产奶量及乳脂、乳糖和总固体含量，且乳

中ＳＣＳ也 较 低，为 有 利 的 基 因 型。同 时，该 位 点 突

变对乳中Ｃ１４：１、Ｃ１６：０、Ｃ１６：１、Ｃ１８：０、Ｃ１８：３等５
种脂肪酸含量 和Ｃ１４、Ｃ１６、Ｃ１８不 饱 和 指 数 的 影 响

均达到极显著水平（Ｐ＜０．０１），ＴＴ基因型个体乳中

Ｃ１６：１含 量 及Ｃ１６和Ｃ１８不 饱 和 指 数 极 显 著 高 于

ＣＣ和ＣＴ型 个 体。而Ｉｂｅａｇｈａ－Ａｗｅｍｕ等［１６］认 为，
该位点对乳中脂肪酸含量无显著影响，与本研究结

果不同，其原因可能与采样、测定时间、群体 遗 传 基

础等差异有关。
本 研 究 结 果 初 步 表 明，ＦＡＤＳ２基 因 编 码 区

ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ突变对 中 国 荷 斯 坦 牛 泌 乳 性 能 有 显 著

影响，对乳中脂肪酸含量和部分脂肪酸不饱和指数

有极显著影响，但 由 于 原 料 乳 中ＦＡ测 定 的 样 本 量

相对较少，所得结果需要在更大群体中验证。因此，
有必要对大 样 本 奶 牛 群 体 进 行 每 月 一 次 的 跟 踪 测

定，并在不同基因型乳腺细胞系验证其基因功能。

４　结　论

中国荷斯坦牛ＦＡＤＳ２基因编码区ｃ．９０８Ｃ＞Ｔ
突变对泌乳性能及乳中脂肪酸含量和部分脂肪酸不

饱和指数有 重 要 影 响，ＴＴ基 因 型 具 有 较 高 的 日 产

奶量、乳脂和总固体含量、Ｃ１６：１含量及Ｃ１６和Ｃ１８
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不饱和指数，可作为影响中国荷斯坦牛乳中脂肪酸

组成和泌乳性能的主效基因加以利用。
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