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摘要：阿黑皮素原（Pro-opiomelanocortin，POMC）在动物采食和能量平衡调控中发挥重要作用，文章对绵

羊 POMC 基因外显子 3 进行扩增和测序，筛选多态性位点，并分析多态位点与湖羊和东弗里生×湖羊杂种

羊生长性状的相关性。测序后发现湖羊 POMC 基因外显子 3有 2 个单碱基突变（g.273 T/C和 g.456 G/A），

根据 273 位点处发生 T/C 突变，建立 PCR-RFLP 分析方法，并对 162 只湖羊和 130 只东湖杂种羊进行检测

分析。结果发现，在湖羊群体中检测到 TT（0.469）、TC（0.438）和 CC（0.093）3 种基因型，而在东湖杂

种羊群体中仅检测到 TT（0.754）和 TC（0.246）两种基因型。POMC 基因外显子 3 的 273 位点多态性与生

长性状的相关性研究结果显示：湖羊群体中 CC 基因型个体的 2 月龄断奶重、4 月龄尻高及 TC 基因型个体

4 月龄体长和管围均显著高于 TT 型个体（P<0.05）；CC 基因型个体的 4 月龄重、6 月龄重极显著高于 TT

和 TC 基因型个体（P<0.01）；CC 基因型个体的 4 月龄体高和体长极显著高于 TT 型个体（P<0.01），且显

著高于 TC 基因型个体（P<0.05）。此外，CC 型个体的管围极显著高于 TT 基因型个体（P<0.01）。东湖杂

种羊群体中 TC 基因型个体的 2 月龄断奶重、4 月龄重及 4 月龄体高、体长、胸深和管围都显著高于 TT 型

个体（P<0.05），TC 型个体的 6 月龄重极显著高于 TT 型个体（P<0.01）。研究结果表明，POMC 基因外显

子 3 与绵羊生长性状相关，C等位基因对体重及体尺性状的增加更有利。该结果为进一步探讨 POMC 基因

作为绵羊生长性状的辅助选育标记奠定了基础。 
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Abstract: Pro-opiomelancortin (POMC) plays important roles in the regulation of food intake and energy 

expenditure. The sheep exon 3 of gene POMC was amplified and sequenced by screening the DNA pools to select 

single nuclear polymorphisms and analyze the association with the growth traits. Two silent SNP mutations (g.273 

T/C and g.456 G/A) in Hu sheep were identified. PCR-restriction fragment length polymorphism (RFLP) was used 

to test the g.273 T/C and the association between the g.273 T/C polymorphism and some growth traits was 

analyzed in Hu sheep (n=162) and East Friesian × Hu crossbred sheep (n=130). The results showed that three 

genotypes, TT, TC and CC, were detected in Hu sheep with the frequencies of 0.469, 0.438 and 0.093, respectively. 

Two genotypes, TT and TC, were detected in East Friesian × Hu crossbred sheep with the frequencies of 0.754 and 

0.246, respectively. The association analysis showed that in Hu sheep the two-month weaning weight, four-month 

rump height of genotype CC and the four-month body length, cannon circumference of genotype TC were 

significantly higher than that of genotype TT (P<0.05); The four- and six-month weight of genotype CC were 

significantly higher than that of genotypes TT and TC (P<0.01); The four-month body height and body length of 

genotype CC were significantly higher than that of genotypes TT (P<0.01) and TC (P<0.05); The four-month 

cannon circumference of CC genotype was significantly higher than that of TT genotype (P<0.01). In East Friesian 

× Hu crossbred sheep the two-month weaning weight, four-month weight, body height, body length, chest depth 

and cannon circumference of genotype TC were significantly higher than that of genotype TT (P<0.05); The 

six-month weight of genotype TC was significantly higher than that of genotype CC (P<0.01). In conclusion, the 

exon 3 of gene POMC was associated with growth traits, and C allele was beneficial to the increase of body weight 

and body size traits of sheep, which potentially afford a good foundation for further study on POMC gene as aided 

breeding markers for growth traits in sheep.  
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阿黑皮素原（Pro-opiomelanocortin，POMC）是一个大分子的多蛋白激素前体，主要在

脑垂体、下丘脑弓状核、髓质及一些外周组织（如免疫系统、皮肤）中合成[1~4]。POMC转

录后经激素原转换酶PC-1、PC-2作用，在特定组织生成生物活性多肽，包括黑素皮质素、

促肾上腺皮质激素（ATCH）、β-内啡肽、α-促黑素细胞激素（Melanophore stimulating hormone，

MSH）、β-MSH及γ-MSH
[5, 6]。POMC神经元主要通过其分解产物MSH与脑中黑素皮质素受

体作用调节采食和能量平衡[2,7]。此外，POMC在应激反应、色素沉着、体温调节、繁殖和

免疫机能等方面也发挥重要的调控作用[8, 9]。有报道称POMC基因敲除小鼠由于缺乏α-MSH

而表现暴食和肥胖[10]，体内过表达POMC mRNA显著降低肥胖鼠的体重和褐色脂肪组织质

量[11]。人POMC基因定位于2p23.3，在营养物质进食量的数量性状基因座（Quantitative trait 

locus，QTL）（2p22）[12]、血清瘦素水平QTL（2p21）[13]和肥胖QTL
[14]附近，编码267个氨

基酸，由3个外显子和2个内含子组成。研究表明，POMC基因突变可引起人早发性肥胖[15~17]。 

绵羊POMC基因虽然已经被克隆[18]，但关于POMC基因的多态性及其与生长性状相关性

的研究尚未见报道。因此，本研究对湖羊和东湖杂种羊POMC 基因外显子3进行了克隆和测

序，寻找多态性位点，并分析其与生长性状的相关性，以期检测到与生长性状密切相关的分

子标记，从而为绵羊分子标记辅助育种提供实验依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

162只湖羊公羊和 130 只东弗里生羊×湖羊（东湖杂种羊）公羊体重、4月龄体尺指标

由上海永辉种羊场提供，所有实验羊均按国际 NRC标准由专人统一饲养。每个个体取耳组

织样于冻存管中，置冰盒中带回实验室，-20℃保存。 

1.2  方法 

1.2.1组织样 DNA提取 

耳组织样的 DNA提取采用酚/氯仿抽提法，TE buffer溶解后，-20℃保存。 

1.2.2  POMC 基因外显子 3扩增 

参照绵羊 POMC基因外显子 3 序列（GenBank登录号：NM_001009266.1）设计引物，

上、下游引物序列分别为 5’-GATCGAGAACCCCCGGAAGTACGT-3’和

5’-TCTCTTCGTGGGCGTTTTCGATGA-3’。PCR 反应总体系 20 µL，其中含模板 DNA 60 ng，

Taq聚合酶（5 U/µL）0.2 µL，dNTP（10 mmol/L）0.4 µL，引物（10 µmol/L）各 0.6 µL，



MgCl2（25 mmol/L）1.6 µL，10×缓冲液 2 µL，加灭菌蒸馏水至 20 µL。PCR反应程序：94℃

预变性 5 min；94℃变性 30 s，65℃复性 30 s，72℃延伸 36 s，35个循环；最后 72℃延伸 10 

min。PCR产物经 1%琼脂糖凝胶电泳，溴化乙锭（EB）染色，检测扩增结果。 

1.2.3  多态位点测序筛选 

将 25只湖羊随机分成 5组（n=5），取等量 DNA 混合，将 5个混合 DNA进行 PCR扩

增，电泳纯化后的 PCR 产物送上海美吉生物医药科技有限公司测序。 

1.2.4  PCR-RFLP 分析 

根据测序结果选择 273 bp处的多态位点，建立 PCR-RFLP 检测方法，设计一对引物扩

增湖羊及东湖杂种羊 POMC 基因 TaaI位点上游 75 bp、下游 343 bp，共 418 bp的序列，上

游引物序列： 5’-AGCAGCCGCTGACTGAGAA-3’，下游引物序列：

5’-GCCTCTGCCACCAGACCAT-3’。PCR 反应总体系 20 µL，含模板 DNA 60 ng，Taq聚合

酶（5 U/µL）0.2 µL，dNTP（10 mmol/L）0.4 µL，引物（10 µmol/L）各 0.6 µL，MgCl2（25 

mmol/L）1.6 µL，10×缓冲液 2 µL，加灭菌蒸馏水至 20 µL。PCR 反应程序：94℃预变性 5 min；

94℃变性 30 s，62℃复性 30 s，72℃延伸 30 s，35个循环；最后 72℃延伸 7 min。PCR 产物

经 1%琼脂糖凝胶电泳，溴化乙锭（EB）染色，检测扩增结果。 

用 Taa I对 PCR 扩增产物进行酶切。酶切反应体系 16 µL，含 PCR产物 5 µL，TaaI（10 

U/µL）0.5 µL，10×Buffer Tango 1 µL，灭菌蒸馏水 9.5 µL。65℃酶切 3 h。2%琼脂糖凝胶电

泳检测酶切产物，EB染色，培清 JS-780全自动凝胶成像分析仪进行拍照分析。 

1.2.5  数据分析 

湖羊和东湖杂种羊群体不同基因型的体重及 4月龄体尺数据分别用 SPSS13.0软件的

One-Way ANOVA和 Independent-Samples T Test进行关联分析，各指标以平均值±标准差

（Mean±SD）表示，P<0.05 为差异显著，P<0.01 为差异极显著。 

2  结果与分析 

2.1  POMC基因片段的扩增及测序筛选 SNP 

对湖羊 POMC 基因外显子 3进行 PCR扩增，在 500～750 bp间出现一条特异性条带与

预期结果（575 bp）一致。测序结果显示，在 POMC 基因外显子 3的 273 bp处出现 T/C单

碱基突变，在 456 bp处出现 G/A 突变（图 1）。经分析 273 bp处 T/C突变处于 TaaI酶切位

点内。 



     

g.273 T/C                        g.456 G/A 

图 1 POMC基因外显子 3单碱基突变 

2.2  PCR-RFLP检测方法的建立 

针对 273 bp处的 T/C单碱基突变设计特异性引物，对湖羊和东湖杂种羊共 292 个个体

DNA 进行 PCR扩增，在 250 bp和 500 bp之间得到一条特异性条带（图 2A），与预期结果

一致。用限制性内切酶 TaaI对 PCR 扩增产物进行消化，以 PCR产物作为对照，如果 PCR

产物在该碱基处为 T，则 PCR产物切不开；如果 PCR 产物在该碱基处为 C，经 TaaI酶切为

343 bp和 75 bp两个片段；如为杂合，经 TaaI酶切为 418 bp、343 bp和 75 bp3条片段（图

2B）。将部分检测结果和 DNA 测序对比，结果二者完全一致。 

 

                                              A 

 

                                           B 

图 2 绵羊 POMC基因片段 PCR 扩增电泳图（ A）及 TaaI酶切电泳分析（B） 



2.4  POMC基因群体遗传学分析 

2.4.1  基因频率及基因型频率在绵羊群体中的分布 

在湖羊群体中检测到 3种基因型，以 TT 型居多，TC 型次之，CC 型最少；在东湖杂种

羊群体中仅检测到 TT 和 TC 两种基因型，且 TT型多于 TC 型。在两个群体中，T 等位基因

的频率均高于 C 等位基因，T 等位基因为优势基因（表 1）。 

2.4.2  遗传特性分析 

基因座位在两个群体中的多态信息含量、杂合度、有效等位基因数及 χ
2检验见表 1。此

多态位点在湖羊群体中为中度多态（0.25<PIC<0.5），而在东湖杂种羊群体中表现为低度多

态（PIC<0.25），表明该多态位点在湖羊群体中存在较强的选择潜力。该基因座位在两个群

体中均显著偏离 Hardy-Weinberg 平衡（P<0.05）。 

表1 POMC基因群体遗传学分析 

2.5  不同基因型对体重及 4月龄体尺的影响 

2.5.1  不同基因型对湖羊体重及 4 月龄体尺性状的影响 

POMC基因 273 bp处 T/C突变与湖羊体重及体尺性状相关性分析见表 2。结果表明：

在湖羊群体中 CC基因型个体的 2月龄断奶重、4月龄尻高及 TC 基因型个体 4月龄体长和

管围均显著高于 TT型个体（P<0.05）；CC基因型个体的 4月龄重、6月龄重极显著高于 TT

和 TC 基因型个体（P<0.01）；CC基因型个体的 4月龄体高和体长极显著高于 TT 型个体

（P<0.01），且显著高于 TC 基因型个体（P<0.05）。此外，CC 型个体的管围极显著高于 TT

基因型个体（P<0.01）。而其他 4月龄体尺指标，3种基因型差异不显著（P>0.05）。 

2.5.2  不同基因型对东湖杂种羊体重及 4 月龄体尺性状的影响 

POMC基因 273 bp处 T/C突变与东湖杂种羊生长性状的相关性分析见表 3。在东湖杂

种羊群体中 TC 基因型个体的 2月龄断奶重、4月龄重及 4月龄体高、体长、胸深和管围都

群体 

  

基因型频率 

  

等位基因频率 

  

多态信

息含量

（PIC） 

杂合

度

（He） 

有效等

位基因

数（Ne） 

χ2 

（P值） 

TT TC CC T C 

湖羊 

  

0.469 

(76/162) 

0.438 

(71/162) 

0.093 

(15/162) 
0.688 0.312 0.337 0.429 1.752 P<0.05 

东湖杂种羊 

  

0.754 

(98/130) 

0.246 

(32/130) 

0.000 

(0/130) 
0.877 0.123 0.192 0.216 1.275 P<0.05 



显著高于 TT 型个体（P<0.05），TC 型个体的 6月龄重极显著高于 TT 型个体（P<0.01），而

初生重和其他 4月龄体尺指标二者差异不显著（P>0.05）。 

表 2 湖羊 POMC基因不同基因型的生长性状值 

性状 

  

基因型  (Mean ± SD) 

TT TC CC 

2月龄断奶重 (kg) 17.063±2.994b 17.410±3.236 18.850±3.455a 

4月龄重 (kg)  24.041±3.878B 24.793±3.634B 27.706±3.904A  

6月龄重 (kg)  37.970±3.575B 38.800±2.894B 42.600±2.468A  

4月龄体高 (cm)  55.970±0.843B 57.810±0.744b 62.000±1.871Aa  

4月龄体长 (cm)  60.850±4.768Bb 63.250±3.398ba 66.780±5.069Aa  

4月龄胸围 (cm)  70.410±5.229 71.340±4.512 73.000±5.454 

4月龄胸深 (cm)  27.820±3.070 27.590±2.284 29.560±3.712 

4月龄腰角宽 (cm)  10.650±1.952 11.000±1.626 11.560±2.242 

4月龄尻高 (cm)  55.740±4.508b 55.810±3.788 58.890±3.723a  

4月龄管围 (cm)  7.410±0.857Bb 7.940±0.801a 8.330±1.225A  

注: 同行不同小写字母上标的平均值间差异显著 (P＜0.05)，不同大写字母上标之间差异极显著(P<0.01)，

下同。 

 

表 3 东湖杂种羊 POMC基因不同基因型的生长性状值 

性状 

  

基因型   (Mean ± SD) 

TT TC 

初生重 (kg) 2.869±0.265 2.993±0.404 

2月龄断奶重(kg) 13.379±2.575b 15.280±3.904a 

4月龄重 (kg) 20.633±3.314b 22.952±4.665a 

6月龄重 (kg) 27.894±3.767B 33.295±7.579A 

4月龄体高(cm) 53.200±3.494b 55.590±6.329a 

4月龄体长 (cm) 51.940±3.840b 55.000±6.461a 

4月龄胸围(cm) 69.800±6.515 70.440±7.392 

4月龄胸深(cm) 28.590±1.419b 29.190±1.469a 

4月龄腰角宽(cm) 12.970±1.291 13.190±1.281 

4月龄尻高(cm) 54.950±3.202 56.090±3.306 

4月龄管围 (cm) 7.450±0.741b 7.940±1.014a 

3 讨 论 



大量研究表明，POMC 基因在动物采食和能量平衡调控中起重要作用。张春雷等[19]研

究发现在牛 POMC 基因的 3’侧翼区存在 3个连锁存在的 SNPs（811845 C/T、811821 T/C 和

811797 A/G），且与 6月龄体重和 0~6月龄平均日增重显著相关。Bai等研究发现鸡 POMC

基因 C495T突变与四周龄骨盆宽和两周龄体重显著相关，与 12周龄胸深极显著相关[20]。而

绵羊 POMC基因多态性及其与生长性状相关性的研究尚未见报道。 

本研究以 POMC基因为候选基因，结合 DNA 池 PCR 扩增产物测序方法，新发现了绵

羊 POMC 基因外显子 3有 2个多态位点，即 273 bp处 T/C 和 456 bp处的 G/A突变。分析

发现 273 bp处 T/C 突变产生限制性内切酶 TaaI识别位点，据此建立 PCR-RFLP 检测方法，

对湖羊和东湖杂种羊两个群体进行检测。结果在湖羊群体中检测到 3种基因型，在东湖杂种

羊群体中仅发现 TT和 TC两种基因型。在东湖杂种羊群体中未检测到 CC基因型的原因，

可能是 T基因是优势基因，CC基因型频率过低，研究的样本量较少，不足以筛查出此基因

型。该基因座位在湖羊群体中表现中度多态，在东湖杂种羊群体表现低度多态，说明其在湖

羊群体中具有较强的选择潜力，且该多态位点在两个群体中均未达到 Hardy-Weinberg 平衡。

由于 456 bp处的 G/A 突变引物不易设计，即使用人为创造酶切位点的方法也不能找到合适

的限制性内切酶。因此，该位点还需探索其他的检测方法来进行进一步的研究。 

本研究分析了 273 bp 处 T/C 突变不同基因型与两个绵羊群体的体重及体尺性状之间的

关联性。湖羊群体单因素方差分析的结果表明，CC基因型个体体重、4月龄体高、体长、

尻高、管围及 TC基因型个体的 4月龄体长和管围均显著高于 TT基因型个体；东湖杂种羊

群体独立样本 t检验分析的结果显示，TC基因型的 2 月龄断奶重、4月龄重及 4月龄体高、

体长、胸深和管围均显著高于 TT 型，TC型的 6月龄重极显著高于 TT型。综合两个群体的

分析结果可以发现该位点与体重及体尺有一定的相关性，C等位基因对体重及体高、体长、

管围等体尺性状的增加更有利，表明该位点可以作为影响绵羊生长性状候选多态位点进行更

为深入的研究。273位点 T/C 突变是无义突变，虽然无义突变不能引起氨基酸的变化，但是

它可能与编码区中其他突变相连锁或者通过修正 RNA 的加工、蛋白质的翻译及折叠过程而

影响基因的转录效率，从而引起生产性状的表型差异[21,22]。 

此外，POMC 基因还参与体脂分布的调控。Baker等[23]的研究表明，人 POMC基因突

变与衡量体脂分布指标的腰臀比例存在极显著相关性。因体脂分布能够影响肉的品质，所以

体脂分布已成为畜禽育种工作者密切关注的问题。本研究未涉及肉品质指标，POMC 基因

是否会影响绵羊肉品质还有待于进一步研究。 
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