2016年度高等学校科学研究优秀成果奖（科学技术）推荐项目基本情况表
	项目名称
	中国主要黄牛遗传资源评价和产肉性状基因发掘及其应用

	申报奖种
	□自然科学奖  □技术发明奖  (科技进步奖   □成果专利奖

	主要完成单位
	西北农林科技大学、江苏师范大学、河南省动物卫生监督所、信阳师范学院

	主要完成人
	陈宏、雷初朝、黄永震、蓝贤勇、白跃宇、张春雷、房兴堂、
马云、党瑞华、周扬、李明勋、蔡含芳、刘梅、曹修凯、王昕

	项目简介
黄牛种质资源是养牛业现在与未来可持续发展的基石，因此，科学有效地保护地方黄牛种质资源并进行品种自主创新，对我国肉牛战略安全和产业可持续发展意义重大。培育产肉性状优良的肉牛品种是地方黄牛育种的主要目标。针对遗传资源评价关键技术和产肉性状基因发掘困难等制约因素，项目组历经19年协同攻关，从宏观到微观、核基因组到胞质基因组、父系到母系，系统深入地研究了中国地方黄牛遗传资源评价技术体系和基因资源高效发掘及利用的关键技术，其主要发现和发明如下：
1. 原创性研发并建立了中国地方黄牛遗传资源评价的关键技术体系，创新形成了中国黄牛遗传资源评价模式，全方位提出了黄牛遗传资源保护、改良和新品种培育的策略。
利用mtDNA、基因组微卫星、Y染色体荧光微卫星、Y-SNP、基因组重测序、CGH杂交、基因芯片等方法，系统评价了全国95%的地方黄牛品种资源；揭示52个黄牛品种具有极其丰富的遗传多样性和亲缘关系；发现7个母系支系（T1、T2、T3、T4、T5、I1和I2）、3个父系支系（Y1、Y2和Y3）及其明显的地理分布特征；发现中国部分地方黄牛群体拥有欧美著名肉牛品种的Y染色体基因组特征；率先构建了中国黄牛全基因组拷贝数变异图谱及分布规律；首次构建了中国黄牛全基因组重测序图谱，揭示南阳牛和秦川牛基因组丰富的变异，并构建了其全基因组SNP分布图谱；从分子水平揭示了中国地方黄牛独特的种质特性。创新建立了中国黄牛遗传资源的评价模式和关键技术体系，提出了全新的黄牛遗传资源保护、改良和新品种培育的策略，为我国黄牛开发利用提供了理论依据和技术支撑。
2. 发掘了中国主要黄牛品种产肉性状的关键功能基因，创建了黄牛基因资源高效利用和分子育种技术体系。
创建了肉牛高效产肉性状基因资源发掘、功能鉴定的技术体系，构建了中国黄牛不同发育阶段肌肉组织和肌内脂肪组织的转录组表达图谱、miRNA图谱、lncRNA图谱及甲基化图谱；发现中国地方黄牛全基因组具有2970个CNVR；首次发现黄牛出生后全基因组表达上调的基因1,885个，下调基因4,889个；在5个不同发育阶段肌肉组织和两个脂肪组织miRNA测序文库中，发掘了679个miRNAs，其中新miRNAs 125条；发现甲基化水平上调基因235个，下调基因143个，克隆并验证了48个中国黄牛优势、特色产肉性状基因；发掘了影响黄牛产肉性状的重要基因标记455个，其中83个基因的307标记位点在中国黄牛上首次发现，并创建了黄牛基因育种技术体系。
3. 集成创新了多基因聚合与平衡育种技术，培育了肉牛新品系，取得了显著的社会经济效益。
以中国主要黄牛品种为基础，构建了遗传效应优化的多基因聚合育种模型，集成创新了多基因聚合与平衡育种技术，选育了生长快、抗逆性强、产肉率高的肉牛新品系（群），其产肉性状显著提高，经多家单位牛群应用，取得了显著的社会经济效益。本项目建立的标记辅助育种体系，受到国内外肉牛遗传育种专家的高度评价，处于国际领先水平。
本项目为我国肉牛遗传资源保护、品种改良及新品种培育提供了理论与技术支撑，对我国肉牛业发展具有重要战略意义。


	知识产权类别
	项目名称
	申请号
	授权号(批准号)

	国家发明专利
	一种检测黄牛IGF2基因单核苷酸多态性的诊断试剂盒及其使用方法
	2013 1 0204434.9
	ZL 2013 1 0204434.9

	国家发明专利
	一种检测牛LXR基因多态性的方法
	2011 1 0136157.3
	ZL 2011 1 0136157.3

	国家发明专利
	一种验证CIDEC基因5端调控区单核苷酸多态性位点遗传效应的方法与应用
	2013 1000 3907.9
	ZL 2013 1000 3907.9

	国家发明专利
	一种检测黄牛PPARGC1A基因单核苷酸多态性的方法
	2012 1012 4717.8
	ZL 2012 1012 4717.8

	国家发明专利
	一种黄牛FBXO32基因单核苷酸多态性及作为分子标记的检测方法
	2012 1014 2252.9
	ZL 2012 1014 2252.9

	国家发明专利
	一种快速检测黄牛SIRT1基因SNP的RFLP方法
	2013 1016 9313.5
	ZL 2013 1016 9313.5


