
QB
斯贝福生物技术有限公司企业标准

Q/BZ 2022-0002

近交系大鼠 繁育与遗传质量控制

Inbred strain rat - Breeding and genetic quality control

2021-12-31发布 2022-01-01实施

斯贝福生物技术有限公司 发 布



Q/BZ 2022-0002

I

目录

前言.................................................................................................................................................................... II
1 范围................................................................................................................................................................. 1
2 规范性引用文件............................................................................................................................................. 1
3 术语和定义..................................................................................................................................................... 1
4 缩略语............................................................................................................................................................. 1
5 命名原则 ....................................................................................................................................................... 1
6 近交系的繁殖方法......................................................................................................................................... 2
7 近交系大鼠的遗传质量监测......................................................................................................................... 2
附录 A 近交系大鼠的 SNP遗传检测方法...................................................................................................... 4



Q/BZ 2022-0002

II

前言

为保障本公司生产和销售的近交系大鼠遗传质量，参照中国《实验动物 哺乳类实验动物的遗传质

量控制》标准，结合国内外文献和自主研发制定本标准，作为本公司规模化生产的近交系大鼠遗传标准，

其中的检测技术和方法将随企业的技术进步及产品质量的提升而做相应的改进。

……
本部分按照 GB/T 1.1—2020给出的规则起草。

本部分由斯贝福生物技术有限公司提出。

本部分由斯贝福生物技术有限公司组织实施。

本部分起草单位：斯贝福生物技术有限公司。

本部分主要起草人：战大伟，王妍，张晓晴，谢飞，陈红，陈振文
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近交系大鼠 繁育与遗传质量控制

1 范围

本标准规定近交系大鼠的遗传命名原则、繁殖方法和遗传质量标准。

本部分适用于近交系大鼠的遗传质量控制。

2 规范性引用文件

下列标准所包含的条文，通过在本部分中引用而构成为本部分的条文。凡是注日期的引用文件，仅

所注日期的版本适用于本部分。凡是不注日期的引用文件，其最新版本（包括所有的修改单）适用于本

部分。

GB 14923 实验动物 哺乳类实验动物的遗传质量控制

3 术语与定义

下列术语和定义适用于本部分。

3.1 近交系 inbred strain

经至少连续 20代的全同胞兄妹交配培育而成，品系内所有个体都可追溯到起源于第 20代或以后代

数的一对共同祖先。

经连续 20代以上亲代与子代交配和全同胞兄妹交配有等同效果。

近交系的近交系数（inbreeding coefficient）应大于 99%。

3.2 近交系亚系 substrain

由同一个近交系分离出来，具有和原来近交系不相同特性且其遗传基因能被固定下来的品系。

4 缩略语

下列缩略语适用于本文本。

PCR：聚合酶链式反应（Polymerase Chain Reaction）
SNP：单核苷酸多态性(Single Nucleotide Polymorphism)

5 命名原则

5.1 近交系

以大写英文字母或大写英文字母加阿拉伯数字命名，符号应简短。如 BALB、C57BL等。

5.2 亚系

亚系的命名方法是原品系名称后加一条斜线“/”再标以亚系符号。亚系符号可用数字表示，如：

DBA/1；可用育成人或实验室名的缩写英文名称表示，其中第一字母要大写，如：A/He、CBA/J；可用

数字加字母表示一个保持者不只有一个以上的亚系，如：C57BL/6J。

5.3 近交代数
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近交系的近交代数用大写英文字母Ｆ表示。例如当一个近交系的近交代数为 87代时，写成（F87）。

6 近交系的繁殖方法

选择近交系动物繁殖方法的原则，是保持近交系动物的同基因性及其基因纯合性。

6.1 引种

作为繁殖用引种的近交系动物必须遗传背景明确，来源清楚，较完整的资料（包括品系名称、近交

代数、遗传基因特点及主要生物学特征等）。引种动物应来自国家实验动物种质资源中心近交系的基础

群（foundation stock）。

6.2 繁殖方法

近交系动物的繁殖分为基础群（foundation stock）、血缘扩大群（pedigree expansion stock）和生产

群（production stock）。当近交系动物生产供应数量不是很大的品系，不设血缘扩大群，仅设基础群和

生产群。基础群、血缘扩大群和生产群的繁育方式按照 GB 14923执行。

7 近交系大鼠的遗传质量监测

7.1 近交系大鼠的遗传质量标准

近交系动物必须符合以下要求：

7.1.1 具有明确的品系背景资料，包括品系名称、近交代数、遗传组成、主要生物学特性等，并能充分

表明新培育的或引种的近交系动物符合近交系定义的规定。

7.1.2 用于近交系保种及生产的繁殖系谱及记录卡应清楚完整，繁殖方法科学合理。

7.1.3 经遗传检测（SNP标记检测方法）质量合格。

7.2 近交系大鼠遗传质量监测方法

7.2.1 抽样

随机采取大鼠的血液、鼠尾或其他组织。

基础群留种动物的双亲均应进行遗传检测；各生产群体采取随机抽取非同窝成年动物雌雄各半，抽

样数量按照表 1规定执行。

表1 近交系大鼠遗传检测采样数量

雌鼠种群数量（只） 抽样数目（只）

<100 ≥6
≥100 群体数量×6%

7.2.2 检测方法

采用 SNP 遗传检测方法进行。具体方法按本标准附录 A进行。

7.2.3 结果判定

近交系大鼠采用 SNP分子标记位点特征进行评价，当品系内所有遗传检测个体的 SNP 位点基因分

型均一致、且均为单态/纯合子时，该群体判为合格；当 1个及以上位点出现基因分型不一致或为多态/
杂合子时，判为不合格。

7.2.4 不合格群体处理方法

发现不合格动物后要进行淘汰，并追溯其亲代实施遗传检测，如亲代亦存在遗传突变，淘汰其所有

后代动物。

7.2.6 检测频率
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近交系每年至少进行一次遗传质量检测。

7.2.7 出具报告

依据检测结果，出具检测报告。
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附 录 A
（规范性）

近交系大鼠的 SNP遗传检测方法

A.1 仪器设备

4℃和-20℃冰箱，低温高速离心机，水浴锅，感量为 0.0001g的分析天平，Nanodrop，PCR仪，电

泳仪和电泳槽，震荡仪，组织匀浆器，微波炉，凝胶成像仪等。

A.2 基因组 DNA的提取

取动物任意组织0.1 g或约2 mm鼠尾，用酚-氯仿萃取法或试剂盒提取基因组DNA。

A.3 SNP位点

选择位于大鼠20对常染色体和X染色体上的36个位点，作为遗传检测的SNP标记。

SNP分子标记的名称及SNP基因分型见表A1。
表 A1 近交系大鼠 SNP遗传检测位点信息

位点编

号

染色

体位

置

基因

分型
上游引物 下游引物

RGT-1 chr1 G/A 5'-gggACTCgAgTTgCACCATT-3' 5'-CCCAgggACCAAgCTAACTg-3'

RGT-2 chr1 C/T 5'-TgCACTTgggTCTgCTAgTg-3' 5'-CACggAgCTTTCACCTgAgT-3'

RGT-4 chr2 A/G 5'-gggCTATTTAgTgTggCTTCCT-3' 5'-CgggTgCTTCAggACTTTgT-3'

RGT-6 chr2 C/T 5'-ACAgTCAgCATgTAAgCCCC-3' 5'-AgCTATCCAACAgAAACCCCT-3'

RGT-8 chr3 G/C 5'-CTCCTCCCAgCTACTTTgCC-3' 5'-gCCAACTgTAgAggTCgCTT-3'

RGT-10 chr4 A/G 5'-CCgTTCTTTTCTCTCCCACCA-3' 5'-ACTCgAggAAgCTTggTgTC-3'

RGT-12 chr4 A/G 5'-TTTCCTTgggggAAATgggC-3' 5'-CTCAggTgggCTTTgAgAAgT-3'

RGT-14 chr5 G/T 5'-ACTgAgCCTTCATgTCCTCg-3' 5'-ACATACACAgCCACAACCTgT-3'

RGT-15 chr5 G/C 5'-gCCTACTTCCTgAgTgCgAg-3' 5'-TgCACTgCTgTACTCAACCT-3'

RGT-16 chr6 C/T 5'-gAgTgCCTgTCCCCCTAAAg-3' 5'-gACCAAgCAgggCACTATgT-3'

RGT-17 chr6 C/T 5'-ACTgTgTggTAgggggAAAg-3' 5'-AggggTACCCTgTggACTTTA-3'

RGT-18 chr7 A/G 5'-gCgggTTgACCATAAACACA-3' 5'-gggggTTAATCTggCTTCACA-3'

RGT-19 chr7 A/G 5'-gTgTAAggACTggCgAgCAT-3' 5'-AggAAggCTggggTAggTAT-3'

RGT-21 chr8 C/T 5'-CAAggACAACCCACCgAgAA-3' 5'-ACCAgATCCCTgAAAgCgTg-3'

RGT-23 chr8 A/G 5'-ggACAATgTTCggAggTCAgT-3' 5'-gTggAgACACTgggTgTTgA-3'

RGT-25 chr9 A/G 5'-ACgCTCTgCCTCAgAAgAAC-3' 5'-ggACTTACACTgAgTCgggC-3'

RGT-27 chr10 C/T 5'-ACAgCTgTCTTCgCTggATg-3' 5'-TgATTTCAgggCAgAgCCAA-3'

RGT-28 chr10 C/T 5'-TACgAATggAgCACAACCCC-3' 5'-gCAggTgTgTggAACTCAgA-3'

RGT-29 chr11 G/T 5'-AACACggCTgTCTAgCCAAA-3' 5'-ATCAgCgTCTACTggAACCg-3'

RGT-30 chr11 A/G 5'-CACATgCgCAgAgAACATgg-3' 5'-gAAgCTgggCAATCCAAACg-3'

RGT-32 chr12 C/T 5'-TAgCgCTgCACTTCCTTgTC-3' 5'-gggAgCAACTAggggTAgCA-3'

RGT-33 chr12 C/T 5'-TggCCgCTgTACACACTAAC-3' 5'-TTTAggATgCCTggTggTgg-3'

RGT-35 chr13 C/T 5'-CCCCACCCAgTTTggCTTAT-3' 5'-ATTgCAgTCACCCACCCTTT-3'
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RGT-36 chr13 A/G 5'-AACgCCATTTCTCAggAggg-3' 5'-gACCCCAgCTgTggATTgAA-3'

RGT-37 chr14 A/G 5'-CCTgTgATgCTTACCTCCCA-3' 5'-CTgAgACgCTCCTTTCTggC-3'

RGT-38 chr14 A/G 5'-CAgCCCTCTTCAgCCTACAg-3' 5'-TCTCAAACgAgACggCACAA-3'

RGT-40 chr15 C/T 5'-TgggACATgATgCTTggACA-3' 5'-TgTgAgCTgAgCCAACACTT-3'

RGT-41 chr15 A/G 5'-CCAgTCACCCACTgTCACTC-3' 5'-gggCTTACCCgACACTgTTA-3'

RGT-42 chr16 G/T 5'-AgCAgCTgAgTTggTCgATg-3' 5'-CCCCCACCTCCCTAgAAgTTA-3'

RGT-45 chr17 A/G 5'-AAgAgATgCggCAACggTAA-3' 5'-CCACTgTCTCAgCTTgggAg-3'

RGT-46 chr17 A/G 5'-CCCAggAgTTCAAAgCCTgAT-3' 5'-AgAAAggCACCgTgAgACAg-3'

RGT-48 chr18 C/T 5'-CATgggAAAACCAAgCgCAg-3' 5'-TCATgCTTTgAgCTgACCgA-3'

RGT-50 chr20 C/T 5'-gCAgAgTCCAgCCACTgTTT-3' 5'-CCACATCAgTCTCTTCCggC-3'

RGT-52 chr20 G/T 5'-TTTACggAAgCCgTgTCCTC-3' 5'-AgggAgATgTggTgATCggA-3'

RGT-53 chr X C/T 5'-CAggAggCAATgggAAAAAgC-3' 5'-CTgCAAgTTTggTgATCCgTg-3'

RGT-54 chr X C/T 5'-ATgCCCATATggTCTgCCAC-3' 5'-AAgACgggTCAAAgTgAggC-3'

A.4 PCR扩增

A.4.1 PCR扩增的体系

PCR总反应体积为 20 μL，其中含 2×PCR Mix：2 μL，上下游引物（100 pmol/μL）各 1 μL，基因

组 DNA：1 μL，纯水（ddH2O）：7 μL。PCR反应程序为：95 ℃预变性，5 min；95 ℃变性，30 s；退

火温度 60 ℃，30 s；72 ℃延伸，45 s；30个循环；72 ℃继续延伸 7 min；扩增产物 4 ℃保存。

A.4.2 PCR产物的检测

5 μL PCR产物，经 1％的琼脂糖凝胶电泳以及凝胶成像系统拍照检测扩增结果。

A.4.3 扩增产物测序

剩余 PCR 产物进行 Sanger测序或 TA克隆测序；若采用 TA克隆测序，则使用 50 μL 的扩增体系

进行 PCR产物胶回收。

A.5 SNP结果的判读与统计分析

用 SnapGene软件读取和比对位点的测序峰图，扫描结果可出现两种波形：一种为纯合基因型，只

有一个主波；另一种为杂合基因型，有两个主波，以 AA、BB和 AB等形式记录每一个样本每一个位

点的 SNP 基因型。

A.6 结果判定

近交系大鼠采用 SNP分子标记位点特征进行评价，当品系内所有遗传检测个体的 SNP 位点基因分

型均一致、且均为单态/纯合子时，该群体判为合格；当 1个及以上位点出现基因分型不一致或为多态/
杂合子时，判为不合格。

A.7 结果报告

根据判定结果对被检测近交系大鼠群体出具检测报告。


