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摘要: 利用 PCR 产物直接测序法, 对五指山猪、滇南小耳猪、香猪、梅山猪和大白猪共 60 个样本的 IGF2 基因

5＇调控区部分片段的单核苷酸多态性进行了研究。找到 13 个 SNP, 分别是: C5872T、C5888T、A5976G、C6010T、
T6029A、C6037T、C6043T、C6063T、C6112T、C6164T、G13520A、G13563A 和 G13669A。T6029A 为 T←→
A 碱基颠换, A5976G、G13520A、G13563A 和 G13669A 为 A←→G 转换, 其他均为 C←→T 转换。针对 13 个 SNP
位点得到 23 种组合基因型。统计各位点等位基因和基因型以及各组合基因型在总群体与各品种内的分布频率, 
发现 3 个小型猪在 A5976G、C6164T 和 G13669A 位点上的优势等位基因均分别为 G、T 和 A, 而梅山猪和大白

猪的优势等位基因均分别为 A、C 和 G; H19 型为 3 个小型猪的特征组合基因型, 而另两个猪品种为 H15 型。

同时对 123 头五指山猪 IGF2 基因 C5888T 位点进行了 PCR-RFLP 分析, 研究表明该位点 C 为优势等位基因

(0.8536), CC 为优势基因型(0.7235)。卡方检验表明该位点处于 Hardy-Weinberg 平衡状态。这些结果可为五指山

猪等小型猪的生长发育规律、矮小机制等方面的研究提供遗传学依据。 
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Abstract: Single nucleotide polymorphisms (SNPs) in partial 5′ regulatory region of the insulin-like growth factor 2 (IGF2) 
gene were studied by DNA sequencing in 60 pigs from the Wuzhishan, Diannan small-ear, Xiang, Meishan and Large White 
pig breeds. Thirteen SNP sites were detected, including one transversion at T6029A, 4 A←→G transitions (A5976G,  
G13520A, G13563A and G13669A) and 8 C←→T transitions (C5872T, C5888T, C6010T, C6037T, C6043T, C6063T, 
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C6112T, C6164T). These 13 SNPs formed 23 composite genotypes. The gene, genotype and composite genotype frequen-
cies of every SNP site in the whole group and in each breed were calculated. Results showed that the predominant allele in 3 
miniature pig breeds was G, T and A at A5976G, C6164T and G13669A sites respectively, but the A-C-G allele was pre-
dominant in Meishan and Large White breeds. Moreover, H15 and H19 were the characteristic composite genotype for the 
large versus the miniature breeds, respectively. In addition, the C5888T SNP was analyzed in 123 Wuzhishan pigs by the 
PCR-RFLP method. Results showed that the predominant allele was C, and the predominant genotype was CC. χ2-test re-
sults indicated that the Wuzhishan pig breed was at Hardy-Weinberg equilibrium with respect to this SNP. These results 
provide the miniature pig breeds such as the Wuzhishan pig with certain genetic references on the regulation of growth and 
development, and the mechanism of its dwarfism. 

Keywords: Wuzhishan pig; IGF2 gene; SNP; PCR-RFLP 

五指山猪是我国小型猪种中体型最小、体重最

轻、濒临灭绝的珍稀畜种, 具有抗逆性强、遗传稳
定、代谢率低等诸多特性。它的解剖学、生理学特

征及疾病发生机理等都与人类极其相似 ,具有重要
的经济和社会价值,可用于心血管病、皮肤烧伤和新
药评价等许多方面的研究与应用 ,是我国不可多得
的宝贵遗传资源 [1], 相关特色性状分子机理的探讨
已成为五指山猪等小型猪资源开发利用的客观   
要求。 

胰岛素样生长因子 2(insulin-like growth factor 2, 
IGF2)作为胰岛素样生长因子家族成员之一, 是一种
促细胞分裂多肽, 可介导生长激素发挥作用、刺激
培养细胞生长, 在发育中具有促生长的重要功能。
IGF2 基因是一种父本表达印记基因, 对肌肉生长
和分化有重要影响[2]。Jeon等[3]、 Nezer等[4]、de Koning
等 [5]分别选用不同猪品种做参考家系, 将一个影响
肌肉生长、脂肪沉积和心脏大小的数量性状位点

(quantitative trait loci, QTL)定位在猪的 2号染色体
短臂末端, 猪IGF2 基因也位于此区域Chr 2p1.7[3] , 
并被作为该QTL的主要侯选基因 [3,4]。该基因由 10
个外显子和 9 个内含子组成, 外显子 7、8、9 编码
IGF2前体(prepro IGF2), 外显子 1~6和 4b为非编码
前导外显子(leader exon)。其中, 外显子 1、4、5、6 

分别对应该基因的 4 个启动子(P1-P4), 在不同生长
发育时期翻译出不同组成的蛋白质[6]。近年来, 有关
IGF2 基因在人、鼠、鸡和牛等的研究较多[7~12], 而
猪的相对较少[13~18], 尤其在五指山猪等小型猪上研
究甚少[17]。 

本文利用 PCR 产物直接测序法, 研究了五指山
猪、滇南小耳猪、香猪、梅山猪和大白猪 IGF2基因
5′调控区部分片段的单核苷酸多态性(Single Nucleo-
tide Polymorphism, SNP), 并对特定 SNP位点进行了
PCR-RFLP 分析, 以期寻找品种内和品种间的特征
SNP 和组合基因型及其与性状的相关性, 从而为五
指山猪等小型猪资源生长发育规律、矮小机制等方

面的研究提供遗传学依据。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集及基因组提取 

在 5 个猪品种中, 随机选取健康的 163 头猪(表
1), 剪取耳组织样, 置于 70%酒精中, 冰盒带回实验
室, 参考《分子克隆实验指南》[19]一书中的方法提

取基因组DNA, 溶于TE中, 用琼脂糖凝胶电泳和紫
外分光光度法双重检测DNA的纯度和浓度, 然后稀
释成 100 ng/μL浓度, −20℃保存备用。

表 1  实验材料来源 
Table 1  Source of experimental materials 

品种 
Breed 

样品采集地 
Source of samples 

个体数 
Number 

五指山猪 
Wuzhishan pig 

海南省农科院五指山猪原种场 
The Wuzhishan Pig Breeding Farm, Haikou, Hainan province 

123 

滇南小耳猪 
Diannan small-ear pig 

云南省西双版纳自治州 
Xishuang Banna, Yunnan province 

10 

香猪 
Xiang pig 

广西环江香猪原种保种场 
The Xiang Pig Breeding Farm, Huanjiang, Guangxi province 

10 

梅山猪 
Meishan pig 

上海交大农学院小型猪保种场 
The Miniature Pig  Breeding Farm,College of Agriculture,Shanghai Jiaotong University 

10 

大白猪 
Large white pig 

华南农业大学 
Supplied by South China Agricultural University 

10 
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1.2  引物设计与合成 

利用引物设计软件 Primer premier 5.0 和 Oligo 
6.68, 据 GenBank 中 IGF2 基因序列 (登录号 : 
AY044828), 设计特异性引物 2对:  

IGF2-1: Forword primer(PF): 5′-TGGGCAGCT- 
CACCTCTCAACAC-3′ 

Reverse primer(PR): 5′-CCCCGTGAGTCCTGC- 
GAGTG-3′ 

IGF2-2: Forword primer(PF): 5′-GCG-CCCTTC- 
ACCATCTCTCCAG-3′ 

Reverse primer(PR): 5′-AGCCCACCTGCACCC- 
AAACACT-3′ 

IGF2-1、IGF2-2 扩增片段理论大小分别为 443 
bp、326 bp, 对应参照序列分别为 5747-6189 位、
13426-13751位, 其中, IGF2-1涵盖外显子 1, IGF2-2
涵盖外显子 2。 

1.3  PCR扩增 

PCR扩增体系总体积 50 μL, 组成为: DNA模板
(50 ng/μL)6.0 μL, 10×PCR buffer(Mg2+ Free)5.0 μL, 
dNTP Mixture(各 2.5 mmol/L)4.0 μL, MgCl2(25 
mmol/L)2.5 μL, Ex Taq Polymerase(5 U/μL)0.5 μL, 
PF(10 pmol/L)1.0 μL, PR(10 pmol/L)1.0 μL, 无菌去
离子H2O 30 μL。 

PCR反应程序为: 95℃预变性 5 min; 94℃变性
40 s, IGF2-1 57℃或 IGF2-2 56℃复性 45 s, 72℃延伸
50 s, 32个循环; 最后 72℃延伸 5 min。PCR产物用
0.8%琼脂糖凝胶电泳检测。 

1.4  产物纯化及测序 

采用上海生工生物工程技术服务有限公司的

PCR 产物纯化试剂盒 , 参照其说明书 , 对获得的
PCR 产物进行纯化, 送北京诺塞基因组研究有限责
任公司测序。 

1.5  SNP位点筛查及其基因型判定 

利用 DNAMAN 5.2.2、Clustalx 1.83、BioEdit 
7.0.5、Chromas 2.23 等生物软件对所测序列进行校
正及分析, 确定 SNP 位点, 并判定基因型和组合基
因型。 

1.6  PCR-RFLP分析 

利用DNAMAN 5.2.2对IGF2-1基因片段进行酶
谱分析 , 发现C5888T位点恰为限制性内切酶Eco52
Ⅰ的识别位点 , 遂选此酶对该片段进行PCR-RFLP
分析。酶切体系及反应条件为 : Eco52Ⅰ酶 1.0 
μL(4-12 U/μL), 10×Eco52Ⅰ Basal Buffer 2.0 μL, 

0.1% BSA 2.0 μL, 产物约 1.0 μg, 加无菌去离子H2O
至 20 μL; 置Biometra Gradient PCR仪中 37℃反应
2.5 h, 10×Loading buffer终止反应, 1.5%琼脂糖凝胶
电泳检测判型。 

1.7  数据统计分析 

1.7.1  频率统计  

采用以下公式对各等位基因及基因型和组合基

因型频率进行计算:  
基因型频率=(基因型个体数/N)×100% 
基因频率=[2(ii)+(ij1)+ (ij2)+…+(ijn)]/2N 
其中:  i表示纯合复等位基因; j1…n表示与i共显

性的第 1到第n个等位基因; N为样本总数。 

1.7.2  酶切结果的卡方适合性检验  

根据C5888T位点等位基因频率计算该位点各
基因型频率的理论值, 然后计算χ2。其公式为:  

2
2

1

( )χ
r

i

Oi Ei
Ei−

−
= ∑  

其中: Ei为理论值; Oi为实际观察值; r为等位
基因型数。 

2  结果与分析 

2.1  PCR扩增及产物纯化 

通过 PCR 扩增, 产物用纯化试剂盒纯化, 电泳
检测结果为一条清晰的特异性条带(图 1, 图 2)。根
据DNA分子量标准DL 2000, 结合参考序列(登录号: 
AY044828)推断扩增片段大小分别为 443 bp 和 326 
bp, 与理论值相符。 

 

 
图 1  IGF2-1 产物琼脂糖凝胶电泳图 
1~9: PCR 产物; M: DNA Marker DL 2000。1~9: PCR products;  M: 
DNA Marker DL 2000) 
Fig. 1  IGF2-1 fragment by agarose gel electrophoresis 
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图 2  IGF2-2 产物琼脂糖凝胶电泳图 
1~9: PCR 产物;  M: DNA Marker DL 2000。1~9: PCR products; M: 
DNA Marker DL 2000) 
Fig. 2  IGF2-2 fragment by agarose gel electrophoresis 

2.2  SNP位点筛查 

将纯化的 PCR 产物进行直接测序, 每个片段均
获得 60 条序列, 逐条校正后截取可靠的中间区域, 
IGF2-1、IGF2-2片段分别得到长 355 bp、280 bp的
精确序列。利用 DNAMAN 5.2.2进行多重比对分析, 
结果在 IGF2-1上找到 10个 SNP位点, 为 C5872T、
C5888T、A5976G、C6010T、T6029A、C6037T、
C6043T、C6063T、C6112T 和 C6164T(图 3); 而在
IGF2-2 上仅找到 3 个 SNP 位点, 为 G13520A、
G13563A和 G13669A(图 4)。 

分析发现, C5872T 和 C5888T 位于外显子 1 上
游 , A5976G 位于外显子 1, C6010T、T6029A、
C6037T、C6043T、C6063T、C6112T和 C6164T位 

 
图 3  IGF2-1 片段 SNP 位点测序图谱 
Fig. 3  Chromatograms of the SNP sites in IGF2-1 fragment 

 
于内含子 1, G13520A、G13563A和G13669A均位于
外显子 2。13个SNP位点均表现为二等位基因, 其中, 
除T6029A为颠换外, 其他 12 种全为转换, 这与SNP
方法自身特点相一致[21]。在 12种转换中, A5976G、
G13520A、G13563A和G13669A属于A←→G转换 , 
而其他 8 种均为C←→T转换。对参考序列进一步分
析发现, IGF2-1片段GC含量为 70.7%, 属于GC富集
区; 所以推测IGF2-1 片段C←→T转换频率较高可能
与该段序列的GC含量高有关, 因为在GC含量高的
区域, 尤其在CpG岛C碱基常处于甲基化状态, 能自
发地脱氨基从而替换为T[21]。 

 

图 4  IGF2-2 片段 SNP 位点测序图谱 

Fig. 4  Chromatograms of the SNP sites in IGF2-2 
fragment 
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2.3  组合基因型判定及频率统计 

针对所找到的 13个 SNP位点, 按各位点对应参
考序列位置的先后将其组合到一起, 纯合位点用单
碱基表示, 杂合位点用 N 表示, 各位点的 N 仅代表
该位点的杂合状态, 得到 23种组合基因型, 分别为: 
CCGCTCCTTTAGA 型 、 CCGCTCCTTTNGA 型 、

NCGCTCCTNNNNA 型 、 NCGCTNCTTTNGA 型 、

NCGCTTCTTTNGA 型 、 NCNCNCNNTTNGA 型 、

NCNCTCCTTCNGN 型 、 NCNCTCCTTNNGN 型 、

NCNCTCNNTTNGN 型 、 NNGCTNCTTTGGA 型 、

NNNCTCNCTTGNN 型 、 NNNCTCNNTTGGN 型 、

TCACNCNNTNGGN 型 、 TCACNCTCTTGGN 型 、

TCACTCCTTCGGG 型 、 TCACTCTCTTGGN 型 、

TCATTCTCTCGGA 型 、 TCGCTNCTNNGNA 型 、

TCGCTTCTTTGGA 型 、 TCNCTCNNNTGNN 型 、

TCNCTNCTTNGGN 型 、 TCNCTNNNTTGGA 型 和

TCNCTNNNTTGGN型, 分别命名为: H1—H23型。并
利用 Excel 软件统计各组合基因型在各品种内及总
群体中的分布频率(表 2)。 

这些组合基因型反映了IGF2基因虽在第 7、8、
9外显子区域比较保守[6], 但在 5′端调控区域仍具有
一定的多态性。分析可知, 不同组合基因型在总群
体中的频率不同; 不同猪品种中, 出现的组合基因
型种类和数目不同 ,  同一组合基因型的频率也不
同。在总群体中, H15型频率最高, 为 0.183; H19型
次之 , 频率为 0.150; 之后是H4 型 , 频率刚好为
0.100; 其余组合基因型频率均低于 0.100, 位于
0.017和 0.083之间。在五指山猪、滇南小耳猪、香
猪、梅山猪和大白猪中分别出现 13种、5种、7种、
5种和 2种组合基因型, 说明这 2个片段在五指山猪
多态性较国内其他猪种高, 这可能与五指山猪样本
相对较大有关, 但总体说来, 国内猪种比国外猪种
偏高, 这与欧江涛等 [22]的研究一致。在五指山猪中 

H1和 H19型频率最高, 均为 0.150; 滇南小耳猪 H2
和 H19 型最高, 均为 0.200; 香猪 H19 型最高, 为
0.400; 梅山猪 H21 型最高, 为 0.400, H15 型次之, 
为 0.300; 大白猪 H15型最高, 为 0.800。H1型、H2 
型和H10型仅出现在五指山猪和滇南小耳猪中, H21
型仅出现于香猪和梅山猪中, 同时某些组合基因型
仅出现于一个猪品种中, 这些特有组合基因型可能
与某些特异性状或品种特性有关。此外, H15型仅出
现于梅山猪和大白猪中, 频率分别为 0.300和 0.800, 
为优势组合基因型; 而 H19 型仅出现在 3 个小型猪
中, 频率分别为 0.150、0.200 和 0.400, 也为优势组
合基因型, 它们是否与猪的矮小性状有关, 有待进
一步深入分析及验证。 

2.4  SNP位点基因及基因型频率统计 

根据测序图谱、DNAMAN5.2.2比对结果及组合
基因型统计结果, 利用 Excel 软件统计各位点基因
型在各品种内及总群体中的分布频率, 并根据基因
型频率计算各等位基因频率(表 3)。 

在总群体中, 不同 SNP 位点优势基因型和优势
等位基因种类及频率大小均有不同程度的差别 , 
C5872T、C5888T、A5976G、C6010T、T6029A、
C6037T、C6043T、C6063T、C6112T、C6164T、
G13520A、G13563A和 G13669A位点的优势基因型
分别是 TT、CC、GG、CC、TT、CC、CC、TT、TT、
TT、GG、GG和 AA型, 频率分别为 0.566、0.916、
0.483、0.983、0.933、0.550、0.783、0.783、0.933、
0.600、0.650、0.917和 0.533; 优势等位基因分别是
T、C、G、C、T、C、C、T、T、T、G、G和 A, 频
率分别为 0.725、0.925、0.608、0.983、0.967、0.690、
0.867、0.858、0.967、0.692、0.792、0.958和 0.675。
同一 SNP 位点的各优势基因型及等位基因种类及     
频率大小在不同猪品种间也有不同程度的差别 , 

 

表 2  各品种内及总群体中部分组合基因型的分布频率 
Table 2  Partial composite genotype frequencies in each breed and in the whole group 

组合基因型 
Composite genotype 

五指山猪 
Wuzhishan pig 

滇南小耳猪 
Diannan small-ear pig

香猪 
Xiang pig 

梅山猪 
Meishan pig 

大白猪 
Large white pig 

总群体 
Whole group 

H1 0.150 0.100 0.000 0.000 0.000 0.067 
H2 0.050 0.200 0.000 0.000 0.000 0.050 
H4 0.050 0.300 0.100 0.100 0.000 0.100 
H11 0.050 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 
H12 0.050 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 
H15 0.000 0.000 0.000 0.300 0.800 0.183 
H19 0.150 0.200 0.400 0.000 0.000 0.150 

注: 详细原始数据可向作者索取。 
Note: All original data can be obtained from the authors. 
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表 3  各品种内和总群体中部分 SNP 位点基因与基因型频率 
Table 3  Allele and genotype frequencies of several SNP sites in each breed and in the whole group 

位点 
SNP sites 

基因及基因型 
Alleles and genotypes

五指山猪
Wuzhishan pig 

滇南小耳猪 
Diannan small-ear pig

香  猪
Xiang pig

梅山猪 
Meishan pig 

大白猪 
Large white pig 

总群体 
the whole 

group 
CC 0.800 0.900 1.000 1.000 1.000 0.916 
TT 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067 
CT 0.200 0.100 0.000 0.000 0.000 0.017 
C 0.900 0.950 1.000 1.000 1.000 0.925 

C5888T 
(5′Flanking) 

T 0.100 0.050 0.000 0.000 0.000 0.075 
AA 0.050 0.100 0.100 0.300 1.000 0.267 
GG 0.650 0.900 0.600 0.100 0.000 0.483 
AG 0.300 0.000 0.300 0.600 0.000 0.250 
A 0.200 0.100 0.250 0.600 1.000 0.392 

A5976G 
(Exon1) 

G 0.800 0.900 0.750 0.400 0.000 0.608 
CC 0.000 0.100 0.000 0.400 0.800 0.217 
TT 0.850 0.900 0.900 0.100 0.000 0.600 
CT 0.150 0.000 0.100 0.500 0.200 0.183 
C 0.075 0.100 0.050 0.650 0.900 0.308 

C6164T 
(Intron1) 

T 0.925 0.900 0.950 0.350 0.100 0.692 
GG 0.000 0.000 0.000 0.300 0.800 0.184 
AA 0.700 1.000 0.700 0.100 0.000 0.533 
GA 0.300 0.000 0.300 0.600 0.200 0.283 
G 0.150 0.000 0.150 0.600 0.900 0.325 

G13669A 
(Exon2) 

A 0.850 1.000 0.850 0.400 0.100 0.675 
注: 详细原始数据可向作者索取。 
Note: All original data can be obtained from the authors. 
 
C5888T、C6010T、T6029A、C6043T、C6063T、
C6112T、G13563A共 7个位点在 5个猪品种中的优
势基因型和优势等位基因频率均一致, 这些位点可
能与猪 IGF2 基因的基本生物学功能有关; C5872T
和 G13520A共 2个位点在 5个猪品种中的优势等位
基因频率一致, 但优势基因型不完全一致; C6037T
位点在香猪中的优势基因型为 TT型, 优势等位基因
为 T, 而在其他 4个猪品种均与之不同。 

A5976G、C6164T和 G13669A共 3个位点在小
型猪和梅山猪与大白猪 2 品种间有一定差异 : 
A5976G位点在 3个小型猪中优势基因型均为GG型, 
频率分别为 0.650、0.900和 0.600, 优势等位基因均
为 G, 频率分别为 0.800、0.900 和 0.750, 而在梅山
猪和大白猪中优势基因型分别为 AG和 AA型, 频率
分别为 0.600和 1.000, 优势等位基因均为A, 频率分
别为 0.600和 1.000; C6164T位点在 3个小型猪品种
中优势基因型均为 TT 型, 频率分别为 0.850、0.900
和 0.900, 优势等位基因均为 T, 频率分别为 0.925、
0.900 和 0.950, 而在梅山猪和大白猪中优势基因型
分别为 CT和 CC型, 频率分别为 0.500和 0.800, 优
势等位基因均为 C, 频率分别为 0.650 和 0.900; 
G13669A 位点在 3 个小型猪品种中优势基因型均为
AA型, 频率分别为 0.700、1.000和 0.700, 优势等位 

基因均为 A, 频率分别为 0.850、1.000 和 0.850, 在
梅山猪和大白猪中优势基因型分别为 GA 和 GG 型, 
频率分别为 0.600 和 0.800, 优势等位基因均为 G, 
频率分别为 0.600和 0.900。这 3个 SNP位点是否与
猪的矮小性状有关, 还需进一步研究。 

2.5  PCR-RFLP分析 

IGF2-1基因C5888T位点存在C←→T碱基变异, 
为 Eco52Ⅰ的识别位点(CGGCCG), 片段可切成 142 
bp和 301 bp两个部分, 结果可检测到 3种带型, 1条
为 TT型, 2条为 CC型, 3条为 CT杂合型(图 5)。 

 
图 5  C5888T 位点 Eco52Ⅰ酶切图 
Fig. 5  Eco52Ⅰ Digestion of PCR products at SNP C5888T
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表 4  C5888T 位点 Eco52Ⅰ酶切基因型及等位基因频率 
Table 4  Genotype and allele frequencies at the C5888T site according to Eco52Ⅰdigestion 

基因型频率 
Genotype frequencies 

等位基因频率 
Allele frequencies 五指山猪(123) 

Wuzhishan pig(123) TT CT CC T C 
χ2

 0.0163(2) 0.2602(32) 0.7235(89) 0.1464 0.8536 0.2094 

 
统计 123头五指山猪 IGF2基因在 C5888T位点的基
因型分布频率及等位基因频率(表 4)。结果显示, 该
位点 CC型个体数最多, 高达 89 个, 频率为 0.7235, 
为优势基因型; CT杂合型次之, 数目为 32个, 频率
为 0.2602; 而仅发现 2 个样本为 TT 型 , 频率为
0.0163; C为优势等位基因, 频率为 0.8536。卡方适
合性检验 (P>0.05)表明五指山猪在该位点处于
Hardy-Weinberg平衡状态。 

3  讨 论 

3.1  SNP位点筛查 

猪IGF2基因作为一个影响肌肉生长、脂肪沉积
和心脏大小等性状的侯选基因, 其SNP多态性及其
与生长发育性状相关性已成为重要研究方向之一。

Nezer等[4]、Knoll等[14]、van Laere等[13]、Vykoukalova
等 [18]、刘桂兰等 [15]、刘鑫等 [16]针对不同猪品种对

IGF2基因的外显子 2、内含子 2、3、7和 8进行了
多态性研究, 发现了 4 处单碱基变异和多个NciⅠ酶
切位点 ; 刘德武 [17]采用变性高效液相色谱技术

(DHPLC), 用 12 对引物对猪IGF2 基因进行了SNP筛查, 
找到 21处SNP位点, 并构建了SNP图谱。 

本研究采用PCR产物直接测序法, 在IGF2 基因
外显子 1 上游部分序列、内含子 1 和内含子 2 部分
序列以及外显子 1、2 序列进行了筛查, 找到 13 个
SNP位点, 即C5872T、C5888T、A5976G、C6010T、
T6029A、C6037T、C6043T、C6063T、C6112T、
C6164T、G13520A、G13563A和G13669A。其中
C5872T 、C6037T、G13520A和G13669A位点与刘
德武[17]的研究一致, 其他位点均为首次报道, 它在
一定程度上反映了采用直接测序法对基因小片段进

行SNP筛查的优越性。 

3.2  特征标记分析 

由于五指山猪等小型猪在医学及实验动物化方

面的潜在价值 , 近年来对其种质特性的研究较多 , 
其中矮小机制的研究倍受关注。本研究以五指山猪

为重点, 选取滇南小耳猪、香猪、梅山猪和大白猪
作对照, 采用 PCR 产物直接测序法对 5 个猪品种

IGF2基因 5＇调控区部分片段进行了系统的 SNP筛
查, 研究尚属首次。在对各个 SNP 位点分析的基础
上, 又从组合基因型的角度对多个 SNP 位点进行总
体研究, 涉及信息含量更多, 对于数量性状的研究
更贴近实际, 但由于在传代过程中存在性状分离的
可能, 因此, 本课题组现正着手从单体型角度做进
一步分析。 

该研究通过对 13个 SNP位点和 23种组合基因
型的综合分析, 获得与猪的矮小机制可能存在一定
联系的 2个组合基因型和 3个 SNP位点, 即 H15和
H19型及 A5976G、C6164T和 G13669A位点。其中, 
H19 和 H15型分别为小型猪和梅山猪与大白猪的特
征组合基因型, 在 A5976G、C6164T和 G13669A位
点, 小型猪的优势等位基因分别为 G、T和 A, 而梅
山猪与大白猪的优势等位基因均分别为 A、C 和 G, 
与小型猪截然不同。 

3.3  PCR-RFLP分析 

对 123头五指山猪研究发现, IGF2基因C5888T
位点C为优势等位基因, CC为优势基因型。卡方检验
表明该位点处于Hardy-Weinberg平衡状态。而王苏
[20]选择RsaⅠ和HaeⅢ酶分别对五指山猪SLA-DQB
基因第 2 外显子进行酶切 , 结果均不处于
Hardy-Weinberg平衡。这可能与该猪种基因纯合度
低、受到外来猪种遗传改良的影响和人工选择有关, 
在遗传资源的保护与开发利用中值得注意。至于

C5888T位点是否与五指山猪的生长性状紧密相关 , 
还有待进一步深入分析, 有关个体的早期生长性状
正在测定中。此外 , 其他SNP位点的PCR-RFLP和
PCR-SSCP研究也正在进行 , 这些研究将为五指山
猪生长发育规律和矮小机制等方面奠定坚实的遗传

学基础。 
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