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鸡 Myf6基因遗传多态性及其遗传效应研究 
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2. 四川省畜牧科学研究院, 成都 610066;  
3. 大恒家禽育种有限公司, 成都 610066 

摘要: 采用测序和单链构象多态(SSCP)的方法分析了Myf6 基因在 5 个优质肉鸡纯系和 3 个杂交配套系中的遗传

分布、遗传变异及群体杂合性等群体遗传信息, 并分析了Myf6 基因对胴体性状及肉质性状的遗传效应。结果发

现该基因的CDS区域非常保守, 仅在外显子 1的 47位处发生点突变由G→A, 由于人工选育的原因, 该基因不同

基因型的分布在 2 个优质肉鸡纯系中偏离了Hardy-Weinberg平衡, 并且杂合度较低, 遗传一致性较高, 但在 3

个杂交配套系中仍都服从Hardy-Weinberg平衡, 杂合度较高, 达到了配套杂交的目的。野生型A基因可显著地提

高活重、屠体重、胸肌重和腿肌重(P <0.05), 同时也会降低肉的嫩度。具体地讲, A基因对增加活重、屠体重、

胸肌重和腿肌重的加性效应值分别为 45.54 g, 41.03 g, 6 g和 9.775 g; 对增加肌纤维直径和肌纤维密度的加性效

应值分别为 1.025 μm和−29.99 mm2。 
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Genetic diversity and genetic effects of Myf6 gene in chickens 
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Abstract: The population genetic information about genetic distribution, variation and heterozygosity of Myf6 gene in five 
purelines and three crossbreds of chicken was analyzed using PCR-SSCP. And the genetic effects of Myf6 gene on fiber 
density and partial carcass traits were investigated. Only one mutation G/A at base position 47 of the whole CDS was found 
among individuals in each line. The distribution of Myf6 genotype strayed off the Hardy-Weinberg equilibrium and the 
heterozygosity was low in two purelines but not in three crossbreds. The wild-type allele A had significant positive effects 
on live-weight, carcass-weight, breast-muscle-weight and leg-muscle-weight (P<0.05), but had negative effects on most of 
meat quality traits. The A allele had additive effects of increasing 45.54 g of the live-weight, 41.03 g of the carcass-weight, 
6 g of the breast-muscle-weight, 9.775 g of the leg-muscle-weight. The A allele had dominant effects of increasing 1.025 
μm of the diameter of muscle fiber, −29.99 mm2 of the density of muscle fiber. 
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生肌决定因子(MRFs)家族基因控制着肌细胞的
增殖和分化, 与肌纤维的数量和大小都有密切的关
系, 因而对肉质和风味都有着非常重要的作用, 该
基因家族编码 4 种不同的转录因子, 分别为MyoD, 
MyoG, Myf5, Myf6, 它们各自或协同控制着骨骼肌
生成很多方面的关键调节因子[1~4]。1989年Braun 等
根据人与小鼠生肌决定因子的同源性, 从人类胎盘
的骨骼肌cDNA文库中分离得到Myf6, 并且在 1990
年将Myf6 定位于人类第 12 号染色体上。根据
GenBank上公布的序列, 鸡的Myf6 基因位于 1 号染
色体, 其DNA序列长为 1 836 bp(NC_006088.2), 由
2个外显子和 2个内含子构成, 是该家族中的下游基
因, 直接影响着肌细胞的分化[5~7], 因此, Myf6基因
的遗传变异可能与鸡的胴体性状以及肉质性状都有

着密切的关系[8]。 
目前, 很多肉质方面的候选基因都得到了充分

的研究 [9,10], 而Myf6 作为其中的重要一员, 在鸡上

的研究却鲜有报道。本研究选择了 8 个优质肉鸡品
系作为试验对象, 用PCR-SSCP的方法对鸡Myf6 基
因CDS区进行SNPs(single nucleotide polymorphisms)
检测, 对该基因在各品系中的遗传分布及群体遗传
结构进行了研究, 并在此基础上进一步研究了Myf6
基因的遗传效应, 目的在于寻找与肉质等性状相关
的遗传标记 , 为优质肉鸡的分子育种提供理论   
依据。 

1  材料和方法 

1.1  实验材料 

以四川畜牧科学研究院和大恒家禽育种公司培

育的 S01、S02、S03、S05、D99等 5个优质肉鸡纯
系以及 S01×S10、S01×S05、S01×D993 个优质肉鸡
杂交系为材料, 每个品系各取 30只, 公母各半。S01
系: 青脚白皮, 体型高大, 公鸡红羽或红麻羽, 母鸡
羽毛麻色。生长快, 产蛋量高, 抗病力强, 肌苷酸和
肌内脂含量高 , 肌纤维密度高 , 肉质鲜嫩风味佳 ; 
S02 系: 黑脚乌皮, 体型较大, 公鸡红黑羽, 母鸡深
麻色羽, 体型外貌整齐。生长速度较快, 产蛋量较高, 
肌纤维密度高, 肉质鲜嫩; S03 系: 黄脚白皮, 体型
大呈方形, 公鸡红羽, 母鸡黄麻羽。生长速度快, 产
蛋量较高, 抗病力强; S05 系: 青脚白皮, 体型较大, 
公鸡羽毛棕红色, 母鸡麻羽。生长速度较快, 产蛋量
较高, 肌纤维密度高, 鸡肉低脂细嫩; D99 系: 青脚

白皮, 体型较大, 公鸡黄羽, 母鸡黄麻羽, 羽毛紧凑, 
体型外貌整齐。生长速度较快, 产蛋量高, 抗逆性强。 

各品系均来自四川畜牧科学研究院和大恒家禽

育种有限公司, 采取同样的饲养管理方式。90 日龄
全部进行屠宰, 测定相关性能, 采血, EDTA 抗凝, 
置于冰盒, 带回实验室。 

1.2  性能测定 

屠宰按照国家家禽育种委员会制订的《家禽生

产指标名称和计算方法》现场进行, 同时记录屠宰
性状, 屠宰性状包括: 活重(g)、屠体重(g)、全净膛
重(g)、半净膛重(g)、胸肌重(g)、腿肌重(g)、腹脂重
(g)和皮下脂肪厚(mm)。在屠宰的同时, 选取左侧胸
大肌的肌肉组织, 为减少取样的误差, 尽量以肌束
为单位, 分别沿肌束的垂直方向和顺肌纤维方向切
取 3 cm×2 cm大小的肉样, 浸入 10 %的中性甲醛溶
液, 常规石蜡包埋组织切片。每个样制作 3 张切片, 
H-E染色。共选取 60根肌纤维进行肌纤维直径的计
算, 取平均值, 肌纤维密度按每平方毫米的肌纤维
根数进行统计。常规营养成分、氨基酸以及肌苷酸

的测定均在四川农业大学动物营养研究所进行。 

1.3  引物设计和 PCR扩增 

根据 Myf6 的 DNA 序列 (GenBank 登录号 : 
NC_006088.2), 用 Premer5.0和 Oligo6.0结合设计鸡
Myf6 基因特异引物。本次实验预期扩增 Myf6 基因
的 CDS区 562 bp长的片段, 结果仅发现 1个突变位
点, 在此仅列出该位点的引物序列为: 

Upper: 5'-CGGCTCCTATTTCTTCTAC-3'; 
 Lower: 5'-CGACTTTCTCTTGCAGGTTTT-3' 
该位点的扩增片段长度为 244 bp。  
PCR 扩增总体积为 10 μL, PCR扩增体系的组

成为 2×Taq PCR MasterMix 5 μL、ddH2O 3.4 μL、
引物(10 pmol/μL) 各 0.3 μL、模板DNA(50 ng/μL)1 
μL。PCR 扩增程序: 预变性 94℃ 5 min; 94℃30 s, 
60.5℃ 30 s, 72℃ 1 min, 35个循环; 最后 72℃继续
延伸 8 min。 PCR产物用 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 结
束后用UVP凝胶成像系统分析检测扩增结果。 

1.4  SSCP分析 

2 μL PCR 产物经 98℃变性 10 min, 迅速插入
冰中, 使之保持变性状态。12%非变性聚丙烯酰胺凝
胶(Acr:Bis=29:1)电泳。10 V/cm 电泳 10~11 h 后, 
银染显色。 
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1.5  测序 

经 PCR-SSCP 分析后, 取 2 个不同基因型纯合
个体的 PCR扩增产物在上海英骏生物技术有限公司
进行纯化和测序, 然后与鸡的染色体组序列进行序
列比对。 

1.6  统计分析 

1.6.1  各品系基因分布的分析  

    根据电泳结果直接判断出每一个体的基因型 , 
计算各等位基因在各品系中的基因频率并运用卡方

检验和最大似然率法分别进行符合 Hardy-Weinberg
平衡的检验。 

1.6.2  群体遗传结构的分析  

   采用Alberta大学生物技术中心开发的PopGene 
32(Population Genetic Analysis, Version1.31)软件进
行Myf6基因在各品系内的遗传变异、群体杂合性及
群体遗传结构等分析。各参数的计算方法详见Nei
等的报道[11,12], 分析内容涉及:  

Myf6基因位点在各品系内的遗传变异: 基因的

观察等位基因数 (Na)、有效等位基因数 (Ne)、
Shannon’S信息指数(I);  

Myf6 基因位点的群体杂合性: 多态信息含量

(PIC)、群体纯合度(Homozygosty, Hom)、群体杂合
度(Heterozygosity, Het)、Wright’s固定指数(Fis)等。 

1.6.3  各种基因型与相关性状间的关联性分析  

   采用 SAS 统计软件(SAS Institute Inc, Version 
8.0)glm 程序进行最小二乘分析, 同时采用 reg程序
计算基因加性效应和显性效应。所采用模型为:  

Yijk = μ＋Li＋Gj＋Sk＋(Li×Gj)＋(Sk×Gj)＋eijk

其中: Yijk为性状表型值, μ为平均值; Li为品系效应; 
Gj为基因型效应(包括基因加性效应和显性效应; 

加性效应用−1, 0和 1分别代表AA、AB和BB基因型, 
显性效应用 1, −1和 1分别代表AA、AB和BB基因型); 

Sk为性别效应; (Li × Gj)为品系与基因型的互作效应; 
(Sk × Gj)为性别与基因型的互作效应; eijk为随机残差

效应。 

2  结果与分析 

2.1  PCR-SSCP检测结果 

用设计的引物对不同品系鸡的基因 DNA 进行扩
增, PCR产物用 1%琼脂糖检测。发现特异性扩增良

好, 片段长度与预期的相符, 可直接进行 SSCP 分
析。对该位点 PCR 产物进行 SSCP 分析, 结果该位
点表现出 3种基因型(命名为 AA、AB、BB)  (图 1)。 
 

 
 

图 1  Myf6基因不同基因型个体的 SSCP分析   
Fig. 1 SSCP analysis on PCR amplification in different indi-
viduals of Myf6 gene 
1、7: AB; 2、3、5: AA; 4、6: BB。 
 

2.2  不同基因型的纯合子个体的测序 

在该位点各取 2个纯合基因型的片段进行回收, 
并进行测序。测序结果表明, 多态性是由该段序列
中的 1个核苷酸的点突变造成的(图 2), 47位处发生
点突变由G→A(正向测序), 该位点位于第 1外显子内,  
该位点 AA型与 GenBank(Accession No: NC_006088.2)
中的一致, 定义为野生型; BB型定义为突变型。 

 

 
 

图 2  Myf6基因 SNP序列分析 
箭头处表示发生碱基替代的位置。 
Fig. 2  Sequence analysis on the isolated genotype of Myf6 gene  
Arrow denotes substitution. 
 

2.3  不同品系基因型和基因频率统计结果 

不同鸡种 Myf6 基因的基因型频率和基因频率
统计结果见表 1。在各个品系内, 对该位点而言, AA
基因型和 A等位基因频率明显地高于 BB基因型和 B
等位基因。用卡方检验和最大似然率法分别对各品

系内 Myf6 基因的基因型分布进行服从 Hardy- 
Weinberg平衡的检验。结果表明 3 个杂交系全都符
合 Hardy-Weinberg平衡, 可以看出在此育种过程中, 

杂交配套的针对性是很强的; 两种方法都证明该基
因在 S03 和 D99 两个纯系内均极显著的偏离了
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Hardy-Weinberg 平衡(P<0.01), 而其他 3 个纯系尚
未偏离 Hardy-Weinberg 平衡(P>0.05), 由此也可以
看出各个品系的选择力度及选育时间可能存在差

异。就检验效率而言, 两种方法在此基本一致, 并

无优劣之分。 

2.4  Myf6 基因在不同品系内的遗传变异及中性选
择分析 

多态信息含量及遗传杂合度等指标是度量群体

遗传变异的重要参数, 多态信息含量以及遗传杂合
度越低, 表明遗传一致性越高。由表 2可知, 除纯系
S02外, 各品系的多态信息含量均在 0.25与 0.5之间, 
该位点属于中度多态性。就群体杂合度而言, 3个杂
交系的杂合度较高, 均位于期望值左右, 而 5 个纯
系中, 除 S05外杂合度均偏低, 遗传一致性较高, 纯
系 S05 的杂合度是所有品系中最高的, 初步推断其

选育时间较短。通常当杂合子观察频率大于随机交

配情况下的预期频率时, 固定指数为负值, 若存在

近交效应时, 杂合子频率的观察值减小, 则固定指

数为正。本实验中除 S05 外, 各个纯系均存在近交

效应, 这与杂合度分析的结果基本一致。 

分子进化的中性理论认为自然群体中分子水平

上的遗传变异在很大程度上是中性的, 各种变异的

存在与否完全决定于遗传漂变和净化选择作用。对

实验中遗传变异情况的进化形式进行中性选择分

析。先计算各群体在该基因座位上杂合度的观察值, 
再根据中性理论进行样本含量为 1 000 的模拟群体
的遗传变异预测。由表 2 可知, 观察值与预测值间
存在显著水平的变异(P<0.05), 表明该基因在进化
过程中并不遵循中性选择模式。即在进化历史中各

品系受到选择的作用。 

 

表 1  Myf6基因在不同品系间的遗传分布 
Table 1  The genetic distribution of Myf6 gene among different breeds 

基因型分布 
Genotype distribution 

                                         

等位基因频率 
Allele frequency 

                                  

适合性检验法 
Chi-square 

                             

似然率检验法 
Likelihood ratio test 

                                     

品系 
Lines 

检测个数 
Number 

AA AB BB A B χ2值 P G2值 P 

S01 29 18 8 3 0.7586 0.2414 2.0816 0.1491 1.8953 0.1686 
S02 28 21 5 2 0.8393 0.1607 3.7993 0.0513 2.9428 0.0863 
S03 29 16 6 7 0.6552 0.3448 9.1568 0.0025 9.1341 0.0025 
S05 29 8 19 2 0.6034 0.3966 3.5938 0.0580 3.8268 0.0504 
D99 28 16 6 6 0.6786 0.3214 7.8644 0.0050 7.6636 0.0056 
S01×S10 30 11 14 5 0.6000 0.4000 0.0602 0.8062 0.0600 0.8064 
S01×S05 30 14 14 2 0.7000 0.3000 0.2697 0.6036 0.2785 0.5977 
S01×D99 30 12 15 3 0.6500 0.3500 0.2029 0.6524 0.2060 0.6499 
总计 Total 233 116 87 30 0.6845 0.3155 4.4167 0.0356 4.3201 0.0377 

 

表 2  Myf6基因等位基因位点的群体杂合性及中性选择分析 
Table 2  The heterozygosity analysis and the Ewens-Watterson test for neutrality of Myf6 gene loci in different breeds 

观察值 
Observed values

                           

Levene’s期望值 
Expected values 

                          

期望值 
Expected values

品系 
Lines 

基因

个数 
Num-

ber 
群体纯

合度 
Hom 

群体杂

合度
Het 

群体纯

合度 
Hom 

群体杂

合度 
Het 

Nei’s
期望杂

合度
H 

多态信

息含量
PIC 

有效等位

基因数
Ne 

Effective 
number of 

alleles 

固定 
指数 

Wright’s 
fixation 
index 
(Fis) 

信息指数 
Shannon's 
Informa-

tion index 

观察值
F 

Ob-
served 

F F SE 

S01 58 0.7241 0.2759 0.6273 0.3727 0.3662 0.2992 1.5779 0.2468 0.5527 0.6338 0.7909 0.0263
S02 56 0.8214 0.1786 0.7253 0.2747 0.2698 0.2334 1.3694 0.3381 0.4409 0.7302 0.7822 0.0269
S03 58 0.7931 0.2069 0.5402 0.4598 0.4518 0.3498 1.8243 0.5421 0.6442 0.5482 0.7859 0.0269
S05 58 0.3448 0.6552 0.5130 0.4870 0.4786 0.3641 1.9179 −0.3689 0.6716 0.5214 0.7891 0.0273
D99 56 0.7857 0.2143 0.5558 0.4442 0.4362 0.3411 1.7738 0.5088 0.6279 0.5638 0.7918 0.0266
S01×S10 60 0.5333 0.4667 0.5119 0.4881 0.4800 0.3648 1.9231 0.0278 0.6730 0.5200 0.7876 0.0274
S01×S05 60 0.5333 0.4667 0.5729 0.4271 0.4200 0.3318 1.7241 −0.1111 0.6109 0.5800 0.7879 0.0271
S01×99 60 0.5000 0.5000 0.5373 0.4627 0.4550 0.3515 1.8349 −0.0989 0.6474 0.5450 0.7953 0.0257
总计 Total 466 0.6266 0.3734 0.5672 0.4328 0.4319 0.3386 1.7602 0.1354 0.6234 0.5681 0.8481 0.0289
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Shannon 信息指数是衡量群体间分化水平的测
度, 可度量一个随机交配群体在品种选育过程中所
受选择、变异和遗传漂变的合并影响。在所检测的

各品系中, 品系 S02(0.4409)的信息指数最低, 其他
各品系的值都较高, 整个试验群体的总体平均信息
指数较高, 达 0.6234。信息指数高表明各实验群体
的遗传变异性较高, 有较大的育种潜力, 该检测结

果与群体杂合度的分析基本一致。 

2.5  各种基因型与生产性能的相关研究 

由表 3 可知, Myf6 基因部分基因型对活体重、
屠体重、胸肌重和腿肌重等胴体性状都有显著性影

响(P<0.05), 其中 AA型为野生型, 该基因型的活重、
屠体重、胸肌重和腿肌重均显著高于突变型 BB型和
杂合型 AB型(P<0.05), 并且以增重的正向加性效应 
为主。但对于半净膛率、全净膛率、腹脂率、胸肌

率、腿肌率、腹脂重和皮脂厚等性状都未造成显著

性影响(P>0.05), 其加性效应和显性效应也较弱。 
Myf6基因部分基因型对肌纤维密度和肌纤维直

径两嫩度指标有显著性影响(P<0.05), AA型和 AB型
的肌纤维密度均显著低于 BB 型(P<0.05), 该基因对
增加肌纤维密度的加性效应和显性效应分别为

−29.99 和−21.18, 而 AA 型和 AB 型的肌纤维直径均
显著高于 BB 型(P<0.05), 其增加肌纤维直径的加性

效应和显性效应分别为 1.025和 0.835。该基因的各
基因型对 3 个风味和鲜味指标肌内脂肪含量、肌苷
酸含量、谷氨酸含量都没有显著性的影响(P>0.05), 
其加性效应和显性效应也较弱。 

3  讨 论 

3.1  Myf6基因遗传分布与变异 

由于目前在鸡中尚没有发现从分子水平上研究

Myf6 基因的变异与产肉量及肌肉嫩度的关系, 本研
究利用 PCR-SSCP技术和 DNA测序寻找鸡 Myf6基
因的 SNPs 位点, 并于该基因第 1 外显子内的 47 位
发现了G→A突变, 然后以此位点为标记, 应用软件
POPGENE32 分析了该基因在 5 个优质肉鸡纯品系
和 3 个杂交配套系中的遗传分布、群体杂合性以及
选择变异情况, 该位点的等位基因 A 的分布占绝对
优势, 并且在 5个纯系中主要以纯合子存在, S03和
D99 两个纯系均极显著偏离 Hardy-Weinberg 平衡
(P<0.01), 而且群体杂合度均较低, 但 5 个纯系仍
属于中度多态性, 因此还具有选择潜力, 在 3 个杂
交配套系中 A 的纯合子与杂合子分布比较平均, 基
因分布都符合 Hardy-Weinberg平衡, 而且群体杂合

度都较高, 可见配套杂交的效果是明显的。
 
表 3 Myf6基因不同基因型对生产性状的影响 
Table 3  Effect of different genotypes of Myf6 gene on production traits 

基因型 Genotype 性状 
Traits AB BB AA P 

加性 
效应 

a 

显性 
效应 

d 

活重(LW)/g 
屠体重(CW) /g 
半净膛率(EP)/% 
全净膛率(WEP)/% 
胸肌重(BW)/g 
胸肌率(BP) /% 
腿肌重(LMW)/g 
腿肌率(LMP) /% 
腹脂重(AW) /g 
腹脂率(AP) /% 
皮脂厚(CFT)/mm 
肌纤维密度(FD)/mm2

肌纤维直径(FDM)/um 
肌内脂肪含量(IMF)/% 
肌苷酸含量(IMP)/% 
谷氨酸含量(GLU)/% 

1867.98±10.88 a

1669.10±11.87 a

92.79±0.24 
77.12±0.24 

199.67±1.61 a

13.87±0.09 
290.82±3.50 a

20.17±0.20 
39.61±1.63 

2.77±0.11 
3.80±0.09 

877.87±20.66 a

36.57±0.80 a

5.38±0.49 
1.52±0.06 

10.73±0.57 

1832.73±13.65 b

1621.53±14.88 b

92.74±0.30 
76.95±0.31 

192.15±2.02 b

13.64±0.11 
282.25±4.39 ab

19.99±0.25 
38.59±2.04 

2.74±0.14 
3.79±0.11 

886.68±15.02 a

36.38±0.58 a

5.33±0.36 
1.58±0.05 

10.98±0.42 

1776.90±22.91 c

1587.04±24.98 b

93.45±0.50 
77.84±0.51 

187.67±3.39 b

13.57±0.18 
271.27±7.37 b

19.61±0.41 
43.86±3.42 

3.18±0.24 
3.74±0.18 

937.85±12.98 b

34.52±0.51 b

5.39±0.31 
1.61±0.04 

11.65±0.36 

<0.0001 
<0.0001 
0.2104 
0.2036 

<0.0001 
0.3172 

<0.0001 
0.2943 
0.1325 
0.1532 
0.1834 

<0.0001 
<0.0001 
0.3415 
0.2311 
0.2045 

45.54 
41.03 
−0.33 
−0.36 

6 
0.15 

9.775 
0.28 

−2.125 
−0.205 

0.03 
−29.99 
1.025 
−0.005 
−0.045 
−0.46 

10.29 
−6.54 
−0.38 
−0.53 
−1.52 
−0.08 
1.205 

0.1 
−3.145
−0.235

0.02 
−21.18
0.835 
−0.055
0.015 
−0.21 

注: 同一行间字母不同表示差异显著(P＜0.05); a = (AA-BB)/2; d = AB-(AA+BB)/2。 

Notes: Different letters mean significant difference at 0.05 level; a = (AA-BB)/2; d = AB-(AA+BB)/2. 
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3.2  关于 Myf6基因在各品系内的选择变异 

在 5 个纯系的组建过程中, 该基因受到了人工

选择的影响, 并不遵循中性选择模式, 使得其纯合

度较高, 遗传一致性也较高, 但同时也存在着一定

的近交效应, 可能是由于其规模所限, 因此在继续

选育的过程中, 最好能再扩大基础群[13]。在 3 个杂
交配套系中, 该基因也受到了人工选择的影响, 但

方向恰好相反, 通过配套杂交使其杂合度较高, 近

交效应除在S01×S10 品系内还有微弱影响外, 在另
外两个杂交配套系内已经消失。 

3.3  Myf6基因多态性对生产性能的遗传效应 

在各品系对 3 种基因型和胴体、肉质等性状进
行了最小二乘分析, AA型个体的肌纤维直径、活体
重、屠体重、胸肌重和腿肌重均显著高于 BB 型个
体(P<0.05), 而 BB 型个体的肌纤维密度显著高于
AB 型和 AA 型个体(P<0.05)。据此可以推断: Myf6
基因的 PCR-SSCP 多态性位点与鸡的肌纤维密度和
直径以及部分胴体性状有一定的相关性。 

分析Myf6 基因不同基因型对肉质和胴体性状
的影响, 可以得出, Myf6的A基因具有使肌纤维生长
更充分 , 肌纤维变粗的作用 , A基因还具有提高活
重、屠体重、胸肌重和腿肌重, 降低腹脂重、腹脂
率和肌纤维密度等效应。这可能与Myf6基因在肌肉
生成的早期表达 , 参与早期肌肉分化的作用有   
关[6, 14]。通过对优质鸡的研究发现, Myf6基因主要以
加性作用方式发挥作用, 但由于所研究的群体规模
有限, Myf6 基因所引起的性状差异及作用方式在不
同的群体中也可能不完全相同。 
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