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摘 要：利用基因组重测序技术对湘佳黑鸡、湘佳白羽肉鸡、湘佳黄鸡 2 号、湘佳黑鸡 2 号、邵伯鸡群体进

行基因型分型和遗传结构分析，筛选出高质量的单核苷酸多态性(SNP)位点。基于 90 日龄体质量(BW90)和 70~90

日龄剩余采食量(RFI)性状的方差组分和育种值估计，发现选择“京芯一号”10K 位点子集估计的育种值准确性

在 0.915 以上。利用 QTLdb 数据库进行功能位点注释，筛选出 2 851 个与肉鸡经济性状相关的重要 SNP 位点。

最终得到 60 784 个高质量、高多态性的 SNP 位点，用于“湘芯一号”肉鸡 60K 液相育种芯片的设计。检测结

果表明，“湘芯一号”肉鸡 60K 液相育种芯片基因型一致性在 95%左右，个体和位点检出率均维持在 99%以

上，表明该育种芯片具有良好的基因组预测效果。 
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Abstract: This study employed genomic resequencing technology to analyze the genotype and the genetic structure of 
Xiangjia Black Chicken, Xiangjia White Broiler, Xiangjia Yellow Chicken No.2, Xiangjia Black Chicken No.2 and 
Shaobo Chicken populations, and to identify high-quality single nucleotide polymorphism(SNP) loci. Based on the 
variance components between 90 day old body weight(BW90) and 70 to 90 day old residual feed intake(RFI) and the 
breeding value estimations, it was found that the accuracy of breeding value estimations using the “Jingxin No.1” 10K 
SNP loci subset was above 0.915. Functional locus annotation using the QTLdb database led to the selection of 2 851 
significant SNP loci associated with economic traits of broilers. Ultimately, 60 784 high-quality and highly polymorphic 
SNP loci were identified for the design of the “Xiangxin No.1” broiler 60K liquid phase breeding chip. The detection 
results of the chip show that the genotype consistency of the “Xiangxin No.1” broiler 60K liquid phase breeding chip is 
around 95%, and both individual and locus detection rates are maintained above 99%, indicating that the breeding chip 
has good genomic prediction effects. 

                                                        
收稿日期：2024–10–08         修回日期：2024–10–28 
基金项目：湖南创新型省份建设专项(2021NK1011)；湖南省家禽产业技术体系项目(HARS–06) 
作者简介：贺喜(1977—)，男，湖南醴陵人，博士，教授，主要从事家禽营养、家禽种质资源保护与创新利用方向的研究，hexi111@126.com；

*通信作者，张海涵，博士，副教授，主要从事家禽遗传育种研究，zhhous@163.com 



   
   

2 湖南农业大学学报(自然科学版) http://xb.hunau.edu.cn 2024 年 12 月  

Keywords: broiler; liquid phase chip; molecular markers; whole genome selection; breeding 

 

中国拥有丰富的地方鸡种质资源，这为推动肉

鸡育种技术的进步提供了宝贵的遗传基础[1]。但传

统的表型选择育种方法在应对复杂性状遗传改良

时具有一定局限性[2]。肉鸡的生长速度、饲料转化

率、屠宰率及肉质等数量性状通常受多基因控制，

并受到环境因素的显著影响[3–5]。采用传统方法进

行育种，难以在短期内精准鉴定这些复杂性状的遗

传变异，育种效率难以提高[6]。在此背景下，基因

组育种技术的出现为肉鸡遗传改良提供了新的工

具和策略。基因组选择(genomic selection)通过利用

全基因组范围内的遗传标记，结合数量性状基因座

(QTL)的关联分析，能够在育种的早期阶段对复杂

性状进行精确预测[7]。这一技术大大突破了传统育

种中依赖表型选择的局限性，为提高育种效率、缩

短育种周期提供了有力支持[8]。基因组关联分析

(GWAS)进一步强化了基因组选择的应用，它通过

在大规模群体中检测基因型与表型的关联，揭示与

重要经济性状相关的关键基因区域[9]。 
单核苷酸多态性(SNP)芯片技术是基因组选择

的核心工具，通过高通量的基因分型检测，能够快

速识别动物群体中的遗传变异，助力发掘与复杂性

状相关的 QTL 位点[10]。目前，固相 SNP 芯片已被

广泛应用于畜禽的基因组选择与育种研究。2011
年，荷兰瓦赫宁根大学根据两个商业化肉鸡和两个

商业化蛋鸡品系的重测序数据开发出鸡 60K SNP 芯

片。2013 年，美国安伟捷公司和英国罗斯林研究所

联合利用 24 个鸡品种的基因组重测序数据，开发

出第一款鸡 600K SNP 芯片，但由于缺少中国地方

鸡种基因组变异信息，在中国地方鸡种的育种中有

一定的局限性。2017 年，中国农业科学院北京畜牧

兽医研究所根据来源广泛的中外鸡种自主设计研

发“京芯一号”鸡 55K 芯片，该芯片适用于中外鸡种，

与经济性状关联度强，在地方鸡种的育种中应用较

为广泛。然而，固相芯片的开发与应用成本较高，

且不同品种群体间的连锁不平衡(LD)程度差异较

大，导致芯片位点更新较慢，难以满足不同群体的

个性化需求[11]。因此，研究人员开始寻求一种灵活、

低成本且更高效的解决方案。 
液相 SNP 芯片技术因其独特优势，正逐渐成为

育种研究的优选工具之一。基于靶向测序技术的液

相芯片，通过液相捕获特定基因组片段进行测序，

能够实现针对特定性状或群体的精准定制[12]。与传

统的固相芯片相比，液相芯片不仅成本更低，检测

通量更高，且位点设计灵活，可以根据育种需求快

速更新和调整 SNP 位点分布[13]。这些优势使液相

芯片能够更好地适应不同育种群体，尤其是在多品

种肉鸡复杂性状的研究中，液相芯片的应用前景十

分广阔。 
笔者对湖南 5 个商用肉鸡品种的基因组进行重

测序，利用不同质控标准筛选出高质量 SNP 位点，

同时结合数据库和已知功能位点集合，对现有“京

芯一号”鸡 55K 芯片中的高质量填充位点和育种值

预测位点进行筛选，整合形成“湘芯一号”肉鸡 60K
液相育种芯片。此外，利用检出率、杂合率和位点

利用率等指标对其基因组预测效果进行了评估。 

1 材料与方法 

1.1 样本采集 

选用湖南湘佳股份有限公司的湘佳黑鸡(SM)、
湘佳白羽肉鸡(RW)、湘佳黄鸡 2 号(YF2)、湘佳黑

鸡 2 号(BF2)和邵伯鸡(SB)等 5 个肉鸡品种(包含 10
个品系)(表 1)，通过翅静脉采集总计 2 961 只个体

的血液，使用商用试剂盒(FastPure Blood DNA 
Isolation Mini Kit V2，南京诺唯赞生物科技股份有限 

表 1 用于芯片设计及效果验证的肉鸡品种及数量信息 
Table 1 The breed and quantity information of broiler chicken 

samples used for chip design and effectiveness 

verification in this study 

品种 品系 
样本 

总量/只 
重测序 

数量 
芯片测序 

数量 
湘佳黑鸡 SM–S1 1 301 10 836(“京芯一号”) 

455(“湘芯一号”) 
 SM–S2 1 381 10 672(“京芯一号”) 

699(“湘芯一号”) 
湘佳白羽肉鸡 RW–G 30 30 — 

 RW–Y 30 30 — 

湘佳黄鸡 2 号 YF2–D 39 39 — 

 YF2–S 38 38 — 

湘佳黑鸡 2 号 BF2–D 24 24 — 

 BF2–S 40 40 — 

邵伯鸡 SB–Y 39 39 — 

 SB–S 39 39 — 
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公司)提取基因组 DNA，DNA 样本经 NanoDrop 2000
检测后，质量浓度为 50~100 ng/μL 且 OD260 nm/ OD280 nm

为 1.8~2.0 的 DNA 样品被用于后续分析。 

1.2 “湘芯一号”肉鸡 60K 液相育种芯片的设计 

通过整合 5 个肉鸡品种重测序检测获得的 SNP
数据集、“京芯一号”芯片中筛选得到填充效果良好

的 SNP 位点以及 QTLdb 数据库中与性状关联的候

选位点，形成“湘芯一号”液相芯片的 SNP 位点集。 

1.2.1 重测序数据位点的挑选 

DNA 质控后，共有来自 5 个肉鸡品种的 296 个

个体 DNA 被用于构建文库，并利用华大测序平台

(DNBSEQ–T7)对捕获文库进行 PE150 测序。测序生

成的原始数据经过质控处理，使用 fastp(v0.20.1)软件

去 除 接 头 污 染 和 低 质 量 的 reads 。 随 后 ， 利 用

BWA(v0.7.17)软件将 clean reads 与鸡参考基因组

(GRCg7b)进行比对，并使用 GATK(v4.1.9)软件对测

序结果进行 SNP 变异位点检测，从而获得变异位点

的基因型数据。接着，使用 PLINK(v1.09)软件对重

测序个体的基因型数据进行质控，剔除符合以下标

准的 SNP 位点：哈迪–温伯格平衡检验 P < 1×10–5，

次等位基因频率(MAF)<0.05，位点缺失率和个体缺

失率大于 90%。利用质控后的重测序 SNP 数据对 5

个肉鸡品种进行群体结构分析。首先，使用 PLINK

进行主成分分析(PCA)，并通过 R(v4.2.1)对前 2 个主

成分进行可视化展示。使用 VCF2Dis–1.47 程序将变

异 调 用 格 式 (VCF) 文 件 转 换 为 关 系 矩 阵 。 利 用

FastME(v2.0)软件推断各品种间的系统进化关系。使

用 iTOL(v6.7.4)软件对推断结果进行可视化。为了确

保 SNP 位点在染色体上的均匀分布，采用以下过滤

标准对所有个体的全基因组 SNP 位点进行初步筛

选：MAF≥0.15，位点缺失率< 0.05，杂合率≤0.35，

测序深度≥10。针对每个品系再次进行筛选，筛选

标准为 MAF≥0.1，位点缺失率<0.5。 

1.2.2 功能位点的筛选 

通过 Chicken QTLdb 数据库(https://www.ani 

malgenome.org/QTLdb/chicken)注释与鸡胸肌率、腿

肌率、腹脂率和 70~90 日龄剩余采食量(RFI)等 4 个

性状相关的 QTL 区域，以此作为“湘芯一号”液相 SNP

芯片的候选位点集合。同时，选择与鸡生长发育及

脂肪代谢相关的 FGF5/6/7、ADFP 和 PLIN 等[14–16]

作为候选功能基因，将其位点纳入候选集合。 

1.2.3 “京芯一号”55K 芯片数据位点的挑选 

利用从中国农业科学院北京畜牧兽医研究所

家禽育种团队惠赠的“京芯一号”SNP 芯片，对湘佳

黑鸡 S1 系和 S2 系共 1 508 个个体进行基因分型。

对 SNP 基因型数据按照 MAF≥0.05、位点缺失率

<0.1 的标准进行质控后，挑选出探针设计合格的

SNP 位点。在各染色体上划分 30K、20K、10K、

5K 的窗口，从每个窗口中随机挑选不重复的 5 次

位点，形成 5 组随机的 30K、20K、10K、5K 密度

的位点子集，共 20 组。以 S2 系个体样本数(n=672)

为 填 充 群 体 ， S1系 (n=836) 为 参 考 群 体 。 使 用

Beagle5.4 软件进行基因型填充，至探针设计合格的

位点密度水平后，将基因型数据转化为数字编码，

并计算填充位点与真实位点的皮尔逊相关性系数，

以评估基因型填充准确性。同时，测量湘佳黑鸡 S2

系肉种鸡(n=672)的 90 日龄体质量(BW)并计算

70~90 日龄剩余采食量(RFI)。针对每组位点子集，

使用平均信息约束最大似然法(AIREML)对 BW90

和 RFI 两个性状进行方差组分估计，并通过 GBLUP

模型[17]预测基因组育种值，评估不同子集下对育种

值估计的准确性。所有计算均使用 HIBLUP 天权

(v1.3.1)完成。 

合并所有候选位点集合，并对位点之间的间隙

进行填补，确保物理位置分布均匀，最终形成“湘

芯一号”液相芯片的 SNP 位点集合。这些 SNP 位点

集合交由华智生物技术有限公司基于靶向测序基

因分型技术(cGPS)完成探针合成及芯片生产。 

1.3 “湘芯一号”肉鸡 60K 液相育种芯片基因组预

测效果的评估 

随机挑选湘佳黑鸡重测序个体中的 12 个个体，

使用“湘芯一号”芯片进行基因型检测，并对其分型

质量进行评估。此外，利用“湘芯一号”60K 液相芯

片和“京芯一号”55K 芯片分别对湘佳黑鸡 S1 系群

体进行基因分型，统计其检出率、杂合率和位点利

用率等，评估其质量。 
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2 结果与分析 

2.1 基于重测序数据和功能位点的SNP位点的挑选 

对 SM、RW、YF2、BF2 和 SB 这 5 个肉鸡品

种的全基因组进行重测序，质控后共获得 7 458 883

个 SNP 位点。对重测序数据进行主成分分析的结果

(图 1)表明，第一主成分(PC1)和第二主成分(PC2)

的贡献率分别为 21.86%和 18.49%。湘佳黑鸡(SM)

个体在 PCA 图上紧密聚集，品系之间未表现出明

显的分层现象； RW、YF2、BF2 和 SB 品种的不

同品系表现出一定的群体分层，其中 SB 的 2 个品

系之间的遗传距离最远。系统进化树进一步展示了

5 个品种不同品系之间的亲缘关系：这些品系可以

清晰地划分为 10 个分支，其中 SM 群体与 BF2 群

体之间存在部分血缘混杂； RW 群体的 2 个品系存

在较多的基因混杂；其他品系则分别形成独立的分

支(图 2)。经过群体内和品系内质控筛选，最终保留

了 179 406 个 SNP 位点用于后续探针设计。对成功

设计探针的 172 930 个 SNP 位点进行功能注释，结

合 Chicken QTLdb 数据库，选择了鸡胸肌率、腿肌

率、腹脂率和 RFI 这 4 个性状作为主要关注的目标

性状，从中筛选出 2 851 个功能位点。此外，与鸡生

长发育及脂肪代谢相关的 RB1、CHAT、MBL2、PPARγ

和 PCSK1 基因中的 61 个位点(表 2)被纳入候选集合。 

      
–0.10    –0.05    0.00     0.05     0.10     0.15 

PC1(21.86%) 

图 1 重测序样本肉鸡群体的主成分分析 
Fig.1 Principal compoment analysis of the resequenced sample 

of broiler chicken population   

 
图 2 “湘芯一号”芯片开发肉鸡群体的系统进化树 

Fig.2 Phylogenetic tree of broiler chicken populations using the 

“Xiangxin No.1” chip  

表 2 “湘芯一号”芯片功能位点数量 
Table 2 The number of functional sites on the“Xiangxin No.1”chip 

项目 功能位点来源 染色体 位点数量/个 

关键性状 腿肌率 QTL 2、14 2 
 胸肌率 QTL 1、4、6、7、9 1 476 
 腹脂率 QTL 

 
3、8、13、14、15、 
19、26、27、28 

1 021 
 

 RFI QTL 5、7、10、19 1 544 
候选基因 RB1 1 31 
 CHAT 6 14 
 MBL2 6 11 
 PPARγ 12 4 
 PCSK1 Z 1 

 

2.2 基于“京芯一号”55K 芯片数据的 SNP 位点 

使用“京芯一号”SNP 芯片对湘佳黑鸡 S1 系

(n=836)和 S2 系(n=672)的肉种鸡群体进行基因型

检测，最终获得 55 023 个 SNP 基因型数据。经过

基因组版本转换、质控和探针设计后，保留了 35 260
个合格位点。在此基础上，采用滑窗方法在各染色

体上随机挑选这些合格位点，形成不同密度的位点

子集。以 S2 系为填充群体，S1 系为参考群体，将

20 组位点子集填充至 35.26K 密度水平，并计算其

基因型填充的准确性。基因型填充结果(表 3)表明，

不同密度位点子集的填充准确性存在差异：当位点

密度为 5K 时，平均填充准确性(82.6%)最低；而当

位点密度为 30K 时，平均填充准确性(97.2%)最高。

试验结果显示，填充准确性随着位点密度的增加而
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提升，且不同随机位点组合对填充准确性的影响较

小。当位点密度为 10K 时，5 组随机位点子集的基

因型填充准确性均可达到 91%以上。基于位点密度

最小化的原则，认定“京芯一号”芯片中用于液相芯

片开发的最合适位点密度为 10K。 

表 3 “京芯一号”不同密度位点子集基因型填充准确性 
Table 3 Genotype imputation accuracy for subsets of “Jingxin No.1” loci with different densities 

位点密度 
基因型填充准确性/% 

组 1 组 2 组 3 组 4 组 5 平均值 

5K 82.5 82.5 82.9 82.6 82.7 82.6 
 10K 91.5 91.5 91.6 91.5 91.6 91.5 
 20K 95.4 95.4 95.4 95.4 95.4 95.4 
 30K 97.2 97.2 97.2 97.2 97.3 97.2 

基因型填充准确性为将基因型数据转化为数字编码，计算其填充位点与真实位点的皮尔逊相关性系数。  
对肉鸡 BW90 和 RFI 性状的方差组分及育种值

估计的结果(表 4)表明，不同密度位点子集估计的湘

佳黑鸡 S1 系肉种鸡 BW90 的遗传力为 0.27~0.45，

GBLUP 模型估计的 BW90 育种值准确性为 0.69~ 
0.84。总体来看，随着位点密度的增加，BW90 性

状的 GBLUP 基因组育种值准确性逐渐提升。当位

点密度增加至 30K 时，GBLUP 估计的准确性基本

稳定在 0.81 左右。然而，在 10K–2 位点组合下，

BW90 性状的 GBLUP 估计准确性可达 0.80。此外，

针对 RFI 性状，不同位点子集对湘佳黑鸡 S1 系肉

种鸡的遗传力估计范围为 0.04~0.29，GBLUP 估计

的育种值准确性则为 0.28~0.63。同样地，随着位点

密度的增加，RFI 性状的 GBLUP 估计的育种值准

确性呈上升趋势。在位点密度为 10K 时，RFI 性状

的 GBLUP 估计的育种值准确性的均值为 0.51，与

20K(0.50)和 30K(0.52)密度下的准确性基本相当。虽

然 10K–2 位点组合的准确性略低(0.42)，但相较其他

密度水平，仍表现出较好的估计准确性。因此，综

合 2 个性状的 GBLUP 估计准确性，选取 10K–2 位

点组合作为“湘芯一号”液相芯片的优选位点。 

表 4 “京芯一号”不同位点子集的基因组育种值估计 
Table 4 Genomic estimations of breeding values for different locus subsets of “Jingxin No.1” 

位点子集 
加性遗传方差 残差方差 遗传力 

GBLUP 育种值 
准确性 

BW90 RFI BW90 RFI BW90 RFI BW90 RFI 

5K–1 4 514.43±1 502.58  7.14±4.93 6 714.69±1 535.47 49.15±6.56 0.32 0.13 0.71 0.47 

5K–2 5 352.28±1 551.04  6.48±5.28 5 427.89±1 550.51 44.82±6.51 0.37 0.11 0.76 0.47 

5K–3 3 805.51±1 516.37  2.12±4.39 6 692.69±1 490.18 51.90±6.15 0.27 0.04 0.69 0.28 

5K–4 4 211.71±1 492.51  5.86±4.73 5 942.87±1 485.24 50.09±6.24 0.29 0.10 0.72 0.43 

5K–5 4 204.69±1 500.97  6.28±4.78 5 674.73±1 474.97 50.62±6.57 0.29 0.11 0.72 0.44 

10K–1 5 218.15±1 785.09 11.65±5.92 5 468.65±1 686.69 44.23±6.93 0.36 0.21 0.75 0.55 

10K–2 6 451.03±1 824.77  5.74±5.46 4 582.70±1 737.46 49.85±7.38 0.44 0.10 0.80 0.42 

10K–3 5 846.43±1 864.16  4.20±5.56 4 975.27±1 701.28 46.46±7.34 0.41 0.07 0.78 0.39 

10K–4 6 409.62±1 747.71 11.82±6.10 5 980.55±1 724.09 44.26±7.20 0.45 0.21 0.77 0.56 

10K–5 6 518.45±1 790.41 16.37±6.33 7 138.70±1 801.09 39.46±6.79 0.45 0.29 0.75 0.63 

20K–1 4 600.17±1 965.17  6.47±6.34 4 251.67±1 945.09 47.05±8.29 0.32 0.11 0.77 0.45 

20K–2 5 891.54±1 974.33 11.03±6.46 4 363.56±2 000.00 45.50±7.98 0.41 0.20 0.80 0.54 

20K–3 4 110.09±1 994.19  7.10±6.20 2 128.83±1 945.45 48.22±8.29 0.28 0.12 0.84 0.46 

20K–4 6 129.35±1 974.09 15.27±7.00 5 846.26±2 014.57 40.57±7.55 0.43 0.27 0.76 0.61 

20K–5 3 888.88±1 927.99  6.32±6.11 2 376.78±1 985.60 48.56±8.11 0.27 0.11 0.82 0.44 

30K–1 5 302.14±2 141.58  9.02±6.17 4 121.86±2 125.64 45.73±7.87 0.37 0.16 0.79 0.50 
30K–2 5 384.22±2 119.88  9.17±6.53 3 313.11±2 106.42 47.86±8.22 0.37 0.16 0.82 0.50 
30K–3 4 624.40±2 115.04  9.49±6.60 2 499.24±2 102.51 47.34±8.26 0.32 0.17 0.83 0.51 
30K–4 5 231.38±2 159.75 11.66±6.74 3 219.80±2 132.90 44.57±7.98 0.36 0.21 0.82 0.55 
30K–5 4 691.23±2 120.33  9.93±6.63 3 174.21±2 141.21 46.86±8.25 0.33 0.17 0.81 0.52 
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2.3 “湘芯一号”肉鸡 60K 芯片的位点分布 

合并上述所有候选位点集合，并对位点之间的

间隙进行填补，确保物理位置分布均匀，最终形成

“湘芯一号”液相芯片的 SNP 位点集合。“湘芯一号”
芯片位点包含 2 851 个性状相关的功能位点和 61

个候选基因功能位点，总计 60 784 个高质量、高

多态性的 SNP 位点，均匀覆盖整个基因组的各条

染色体。肉鸡“湘芯一号”60K 液相芯片的各染色体

SNP 位点数量如图 3 所示，SNP 位点分布密度如

图 4 所示。 

 
                   1   2  3  4  5  6  7  8  9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 38 39 W Z 

染色体编号 

图 3 “湘芯一号”60K 液相芯片位点数量 
Fig. 3 Number of SNPs in the “Xiangxin No.1” 60K liquid chip   

物理位置/Mb 
                  0          22         44          66         88         110        132        154        176        196 

    
图 4 “湘芯一号”60K 液相芯片 SNP 位点的分布密度 
Fig. 4 Density of SNPs in the “Xiangxin No.1” 60K liquid chip  

2.4 “湘芯一号”肉鸡 60K 育种芯片基因组预测效

果评估 

随机挑选湘佳黑鸡重测序个体中的 12 个个体，

使用“湘芯一号”芯片进行基因型检测，并对其分型

质量进行评估。结果(表 5)表明，“湘芯一号”芯片的 
 

平均每个个体的测序量为 2.54 Gb，平均位点测序

深度为 129.11 倍，测序深度超过 10 倍的位点比例

在“湘芯一号”芯片中的平均值为 98.78%，而重测序

的平均比例为 60.80%。该芯片与重测序数据相比，

基因型一致率平均达到 95.19%。 
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表 5 “湘芯一号”芯片测序与基因组重测序基因分型

数据的比较 
Table 5 Comparison between “Xiangxin No.1” liquid chip data 

and genome resequencing and genotyping data 

编号 
测序深度/倍 10×以上位点占比/% 

一致率/% 
“湘芯一号” 重测序 “湘芯一号” 重测序 

R–1 115.70 10.82 98.72 58.35 94.78 

R–2 118.74 10.92 98.67 59.16 95.04 

R–3 120.47 13.04 98.71 74.73 96.38 

R–4 141.39 10.42 98.85 55.20 94.66 

R–5 127.57  9.87 98.83 48.14 93.25 

R–6 122.90 11.55 98.73 62.00 95.07 

R–7 137.98 11.40 98.85 63.33 95.60 

R–8 123.89 11.42 98.76 63.32 95.61 

R–9 136.20 11.48 98.80 63.93 95.84 

R–10 145.43 11.87 98.82 67.50 95.81 

R–11 133.47 10.47 98.73 56.29 95.22 

R–12 125.63 10.72 98.74 57.69 94.97 

平均值 129.11 11.17 98.78 60.80 95.19 
 
利用“湘芯一号”60K 液相芯片(n=455)和“京芯

一号”55K 芯片(n=836)分别对湘佳黑鸡 S1 系群体进

行基因分型。“湘芯一号”的基因型数据注释情况如

表 6 所示。 
“湘芯一号”总位点数为 60 784，平均检出率为

99.63%，平均杂合率为 0.35，平均 MAF 为 0.27，质 
 

表 6 “湘芯一号”芯片位点注释 
Table 6 Annotations of the “Xiangxin No.1” chip site 

注释类型 位点数/个 

3'端非编码区域变异 1 599 

5'端非编码区域变异 878 

5'端非编码区提前起始密码子获得型变异 259 

基因间区 14 598 

基因内变异 512 

内含子变异 29 538 
非编码转录本外显子变异 20 
非编码转录变异 1 
同义变异 695 
错义变异 227 
基因上游区域变异 9 508 
基因下游区域变异 2 743 
剪接区域变异 5 
剪接区域变异和内含子变异 116 
剪接区域变异和非编码转录本外显子变异 13 
剪接区域变异和同义变异 21 
错义变异和剪接区域变异 5 
剪接接收体变异和内含子变异 2 
剪接供体变异和内含子变异 1 

 
控后芯片位点的利用率达 91.44%；“京芯一号”平均

检出率为 99.01%，平均杂合率为 0.30，平均 MAF
为 0.25，位点利用率为 76.53%(表 7)。与“京芯一号”
相比，“湘芯一号”的总位点数更多，且其位点检出

率、个体检出率和位点利用率都更高。 

表 7 “湘芯一号”与“京芯一号”的对比 
Table 7 Comparison between “Xiangxin No.1” chip and “Jingxin No.1” chip 

芯片 个体数 总位点数/个 位点检出率/% 个体检出率/% 位点杂合率 MAF 质控后位点 位点利用率/% 

“湘芯一号” 455 60 784 99.63 99.63 0.35 0.27 55 584 91.44 

“京芯一号” 836 55 013 99.01 99.01 0.30 0.25 42 099 76.53 

位点检出率为基因分型成功位点数与芯片总位点数的比值；个体检出率为某一位点成功分型的个体数与参加基因型检测的总个体数

的比值；位点利用率为质控后位点数与芯片总位点数的比值。  

3 讨论 

笔者开发了“湘芯一号”60K 液相 SNP 芯片，并

对湘佳黑鸡的基因型进行分型，结果表明，该芯片

在检测准确性和位点利用率方面维持在较高的水

平，液相芯片的基因型一致率达到 95.19%，显示出

在大规模基因组选择中的应用潜力。液相芯片凭借

其灵活的设计和更新能力，可以更好地适应不同群

体的遗传多样性，尤其在位点覆盖和多态性检测方

面表现出色[18–19]。本研究结果进一步证实了液相芯

片的优势，随着 SNP 位点密度的增加，芯片的填充

准确性显著提升，当位点密度达到 10K 时，育种值 

预测准确性已接近最大，说明这一密度足以支持复

杂性状的遗传改良[20]。 
在 BW90 和 RFI 性状的遗传力及育种值估计中

发现，BW90 性状的遗传力为 0.27~0.45，GBLUP
模型的育种值预测准确性在 0.69 至 0.84 之间；RFI
性状的遗传力较低，为 0.04~0.29，但随着 SNP 密

度的增加，育种值预测准确性逐渐提升。这些结果

与以往的研究结论[21–23]一致，即复杂性状如体重和

饲料转化率受到多基因控制，且对育种环境的依赖

性较大。通过使用合理的 SNP 密度，可以在保证预

测准确性的同时降低成本，使得该芯片在大规模育

种中的应用更具经济效益。 
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在功能位点注释方面，通过 Chicken QTLdb 数

据库筛选了 2 851 个与胸肌率、腿肌率、腹脂率和

RFI 等 4 个性状相关的功能位点，覆盖了多个与肉

鸡生产性状密切相关的 QTL 区域[24]。这些功能位

点为未来的遗传研究提供了方向，尤其是在脂肪沉

积、肌肉发育等关键经济性状上，能够帮助育种者

在早期选择中进行更有效的决策[25–27]。这些结果与

国内外相关研究结果一致，进一步验证了液相芯片

在提高基因组选择效率方面的价值[28–32]。 
总体而言，“湘芯一号”液相 SNP 芯片在基因型

分型、功能位点注释以及育种值预测准确性上表现

出优势。通过高质量的 SNP 位点覆盖和灵活的位点

选择策略，该芯片展现了在肉鸡遗传改良中的广泛

应用潜力。未来，随着液相芯片技术的进一步优化

和推广，其在地方优质肉鸡育种中的作用将更加突

出，为提升育种效率、降低成本提供重要的技术支

持[32–34]。 

4 结论 

通过对湖南 5 个肉鸡品种的基因组重测序筛选

出高质量 SNP 位点，并结合功能位点和“京芯一

号”SNP 位点的筛选，开发了“湘芯一号”肉鸡 60K
液相育种芯片。“湘芯一号”肉鸡 60K 液相育种芯片

的应用和效果评估表明，该芯片在基因型一致性和

检出率等方面维持在较高的水平。 
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