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猪犕犛犜犖基因的多态性和生长性状关联分析
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摘　要：基于肌肉生长抑制素（Ｍｙｏｓｔａｔｉｎ，犕犛犜犖）基因结构及功能研究报道，将其作为猪生长发育性状的候选基

因进行多态性检测与关联分析，旨在为猪分子遗传标记提供依据。本研究以长白猪、大白猪、杜长大、通城猪、莱芜

猪、五指山猪６个不同猪种基因组ＤＮＡ为模板，通过克隆测序鉴定 犕犛犜犖 基因启动子区、第１内含子区、第２内

含子区、第１外显子区、第２外显子区及３′ＵＴＲ区ＳＮＰｓ位点；以长白猪和杜长大２个试验猪群为材料，利用基质

辅助激光解吸飞行时间质谱法对 犕犛犜犖 基因进行ＳＮＰ分型。建立最小二乘法分析模型，利用ＳＡＳ软件分析数

据。结果表明：在６个猪种７６个个体中，共筛选出１６个ＳＮＰｓ，其中有４个位于启动子区，５个位于第１内含子，７

个位于第２内含子，在外显子１、外显子２和３′ＵＴＲ区域并未检测到ＳＮＰ位点。对犕犛犜犖 基因的４个ＳＮＰｓ位点

（Ｐ１、Ｐ３、Ｐ４、Ｐ５；其中Ｐ１、Ｐ３、Ｐ４位于启动子区，Ｐ５位于内含子１区）的生长性状关联分析显示，Ｐ４和Ｐ５２个位点

的多态性与猪生长性状显著相关（犘＜０．０５）。Ｐ４和Ｐ５２个位点具有作为分子标记辅助猪育种的潜在应用价值。
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　　肌肉生长抑制素（Ｍｙｏｓｔａｔｉｎ，ＭＳＴＮ）是ＴＧＦβ
超家族成员之一，最初由美国约翰霍普金斯大学医

学院于１９９７年发现
［１］，是肌肉发育的关键基因，它

作为肌肉特异性的生长抑制因子，参与调控骨骼肌

的生长发育。成肌细胞在 犕犛犜犖 的作用下，聚集

在细胞周期的Ｇ０／Ｇ１阶段并停止生长
［２３］。在分化

培养基中，通过在成肌细胞中过表达 犕犛犜犖，能够

抑制多核肌管的形成［２］。猪胚胎期第２１～３５天可

以检测到犕犛犜犖 表达，第４９天该基因表达水平明

显提高，妊娠第１０５天时开始降低，出生后２周达到

最低水平［４］。毛亮等将犕犛犜犖 作为调节牦牛肌肉

发育的靶基因，建立了牦牛 犕犛犜犖 重组成熟肽高

效表达系统并纯化获得具有免疫原性的牦牛重组

犕犛犜犖 成熟肽，旨在提高牦牛产肉性能
［５］。唐大运

等为进一步探索 Ｍｙｏｓｔａｔｉｎ的调控机理，建立了肌

肉生长抑制素（Ｍｙｏｓｔａｔｉｎ，犕犛犜犖）基因沉默的成纤

维细胞系，为获得 犕犛犜犖 基因沉默的转基因羊奠

定基础［６］。李绍华等采用ＰＣＲＳＳＣＰ技术研究猪

犕犛犜犖 基因的第３外显子和第２外显子区域的

ＤＮＡ多态性，结果发现在这２个外显子中均存在多

态性［７］。同时，朱媛媛等采用ＰＣＲＳＳＣＰ技术在黄

颡鱼犕犛犜犖 基因第１内含子和第３外显子均检测

出多态性［８］。本研究将犕犛犜犖 作为猪生长发育性

状的候选基因进行了多态性检测与分析，旨在为猪

分子遗传标记提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验动物

收集整理来自６个不同猪种共７６个个体，其中

长白猪１８头、大白猪１２头、杜洛克猪１０头、通城猪

１２头、莱芜黑猪１２头、五指山猪１２头，用于犕犛犜犖

基因ＳＮＰｓ位点筛选。来自北京顺义猪场的６５头

长白猪和３０７头杜长大猪用于犕犛犜犖 基因ＳＮＰ分

型。其中，长白猪共６窝，每窝产仔数：１０、１０、１３、９、

１２和１１。杜长大猪共２７窝，每窝产仔数９～１５头

不等。采集耳组织放入７５％酒精中，－２０℃保存。

１．２　猪的基因组犇犖犃提取

猪耳组织中基因组ＤＮＡ提取按照常规苯酚

氯仿方法进行，１％琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度

计检测基因组的浓度和纯度，－２０℃保存。

１．３　引物设计

根据ＮＣＢＩ数据库所公布的的猪 犕犛犜犖 基因

序列（ＧｅｎＢａｎｋ：ＥＦ４９０９９０．１）及引物设计原则，利

用Ｏｌｉｇｏ６．０软件共设计了１２对引物（表１），使

ＰＣＲ反应扩增的长度在５００～１５００ｂｐ之间，相邻２

对引物所扩增的片段有３０～１５０ｂｐ左右的重叠序

列，确保所扩增的片段覆盖完整的 犕犛犜犖 基因序

列（５′ＵＴＲ和３′ＵＴＲ，２个内含子和３个外显子，总

长度为７６２６ｂｐ）。

１．４　犘犆犚扩增及产物回收

以上述ＤＮＡ为模板，根据设计好的１２对引物

进行ＰＣＲ，扩增目的片段，引物信息如表１所示。

扩增条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５８℃

退火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３０个循环；７２℃延伸１０

ｍｉｎ，４℃保存，总体积５０μＬ。

利用琼脂糖凝胶纯化回收试剂盒（北京百泰克

生物技术有限公司），回收纯化ＰＣＲ产物，具体操作

步骤参见试剂盒附带说明书。

１．５　连接、转化、阳性克隆鉴定及测序验证

上述纯化回收所得的线性目的片段与ｐＭＤ１８Ｔ

载体进行连接。连接反应体系为５μＬ，连接反应组

分：ＰＣＲ 回收产物２μＬ；ｐＭＤ１８Ｔ 载体０．５μＬ；

ＳｏｌｕｔｉｏｎＩ２．５μＬ。置于４℃，过夜连接。

连接产物转化ＤＨ５α感受态细胞，挑取单克隆，

选择初步鉴定为阳性克隆的菌液送上海英潍捷基有

限公司进行测序验证。

１．６　犕犃犔犇犐犜犗犉犕犛法犛犖犘分型及数据分析

利用基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱法对

犕犛犜犖 基因进行ＳＮＰ分型。对多态位点的等位基

因频率和基因型频率进行统计分析。建立最小二乘

法分析模型（模型Ｉ和模型ＩＩ），利用ＳＡＳ（Ｖｅｒｓｉｏｎ

９．０）软件对试验猪群的多态位点的基因型或合并基

因型与生长性状进行关联性分析。统计分析模型：

４６０１
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表１　用于犘犆犚扩增的引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犳狅狉犘犆犚狉犲犪犮狋犻狅狀狊

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｒｉｍｅｒｓ

扩增长度／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｌｅｎｇｔｈ

扩增区域

Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｇｉｏｎ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｐｒ１
ＧＣＣＣＴＣＴＧＧＴＣＡＡＡＴＧＡＧＡＡＡＣＴＧＧＣ

ＧＡＧＣＴＧＴＴＴＣＣＡＧＧＣＧＡＡＧＴＴ
１３４８

启动子

外显子１
５５．０

Ｐｒ２
ＧＧＴＧＴＧＧＣＡＡＧＴＴＧＴＣＴＣＴＣ

ＣＴＣＴＴＴＴＣＣＣＴＣＣＴＡＣＴＴＡＣ
６２０

外显子１

内含子１
５５．２

Ｐｒ３
ＡＣＧＡＣＧＧＡＡＡＣＧＡＴＣＡＴＴＡＣ

ＣＡＴＴＣＡＧＧＣＴＡＴＣＴＣＡＡＡＡＣ
１２５７ 内含子１ ５５．２

Ｐｒ４
ＧＣＴＴＡＣＡＡＴＧＡＣＡＧＣＡＴＧＧ

ＡＧＡＣＡＣＴＧＴＧＧＡＧＧＡＡＣＡＴＣ
３１４ 内含子１ ５６．４

Ｐｒ５
ＡＧＴＴＧＣＴＣＡＧＴＧＴＧＴＣＴＣＧＴ

ＴＧＴＡＧＧＡＧＴＣＴＴＧＡＣＧＧＧＴＣＴ
６００

内含子１

内含子２
５６．４

Ｐｒ６
ＡＧＡＣＣＣＧＴＣＡＡＧＡＣＴＣＣＴＡＣ

ＧＧＴＴＴＴＡＡＣＡＣＡＣＴＴＧＧＣＡＣ
６６２

外显子２

内含子２
５６．４

Ｐｒ７
ＴＡＣＴＴＧＣＴＣＴＴＣＴＧＧＴＴＣＡＴＣＴＣ

ＣＣＴＧＣＣＣＣＡＡＴＣＴＴＴＴＣＣＴＣＣＡＴ
５２９ 内含子２ ６０．０

Ｐｒ８
ＡＴＧＧＡＧＧＡＡＡＡＧＡＴＴＧＧＧＧＣＡＧＧ

ＡＧＣＡＴＣＧＡＧＡＴＴＣＴＧＴＴＧＡＧＴＧ
７７６

内含子２

外显子３
５７．６

Ｐｒ９
ＡＣＡＣＡＣＣＡＡＡＡＡＧＡＴＣＣＡＧＧＡＧ

ＡＴＴＣＡＣＣＡＧＡＡＣＡＣＡＡＧＧＡＧ
６６６ 外显子３３′ＵＴＲ ５９．９

Ｐｒ１０
ＣＡＴＧＣＣＴＧＧＡＧＴＡＴＧＣＴＡＣＡＧＴ

ＣＡＣＣＡＧＣＣＡＴＴＣＡＧＣＣＴＡＴＴＧ
５０４ ３′ＵＴＲ ５３．４

Ｐｒ１１
ＣＡＡＧＴＴＣＣＣＡＴＴＣＣＴＡＴＴＣ

ＣＡＴＴＣＡＣＡＴＴＡＴＡＣＡＧＣＣＡＴＣ
６７３ ３′ＵＴＲ ５６．４

Ｐｒ１２
ＧＡＴＧＧＣＴＧＴＡＴＡＡＴＧＴＧＡＡ

ＡＡＡＧＣＡＡＣＣＴＡＡＣＣＡＧＡＡＣ
４９２ ３′ＵＴＲ ５５．０

　　模型Ⅰ：狔犻犼犽犾 ＝μ＋犅犻＋犛犼＋犌犽＋犲犻犼犽犾 ；

模型ＩＩ：狔犻犼犽犾犿 ＝μ＋犅犻＋犛犼＋犌犪犽＋犌犫犾＋（犌犪犽

×犌犫犾）＋犲犻犼犽犾犿 。

模型Ⅰ用来分析单个多态位点的基因型效应对

体重的影响，模型ＩＩ用来分析２个多态位点的基因

型效应对体重的影响。其中，狔为表型性状（初生重

和２１日龄断奶重）的观察值；μ为群体的均值；犅犻为

第犻个品种的效应；犛犼 为性别犼的效应；犌犽 为基因

型犽的效应；犌犪犽为犪位点基因型犽的效应；犌犫犾为犫

位点基因型ｌ的效应；犌犪犽×犌犫犾为ａ位点ｋ基因型和

ｂ位点ｌ基因型间的互作效应；犲为随机残差。

２　结　果

２．１　犕犛犜犖基因犛犖犘狊位点筛选

利用所设计的１２对引物，分别对６个猪种，共

７６个个体犕犛犜犖 基因进行ＰＣＲ扩增和测序分析。

共筛选出１６个ＳＮＰｓ位点，如表２所示，其中４个

ＳＮＰｓ位点位于５′ＵＴＲ区，５个ＳＮＰｓ位点位于第１

内含子，７个ＳＮＰｓ位点位于第２内含子。然而，在

犕犛犜犖 基因外显子和３′ＵＴＲ区均未检测到多态位

点的存在。

对所筛选出的ＳＮＰｓ位点在所研究的群体中进

行统计分析发现：在所检测的６个品种７６个个体

中，Ｐ１多态位点出现在长白猪、杜洛克猪和通城猪

中；Ｐ２多态位点出现在长白猪、大白猪和通城猪中；

Ｐ４和Ｐ５位点出现在通城猪和五指山猪中，且每个

位点仅具有显性纯合子和杂合子，而未检测到隐性

纯合子；Ｐ６位点出现于长白猪和莱芜猪中；Ｐ７、Ｐ１０

和Ｐ１３位点仅出现在五指山猪中，且Ｐ１０位点等位
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基因Ｇ在五指山猪中具有相对较高的频率；Ｐ１５位

点在所检测的７６个个体中，其碱基 Ａ的数目在所

分析的个体中有所差异，即使在同一品种内，不同个

体间的Ａ碱基的数目也是不同；Ｐ１６多态位点仅出

现在莱芜猪和通城猪中。

表２　犕犛犜犖基因多态位点在不同品种间的分布

犜犪犫犾犲２　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犕犛犜犖狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋犫狉犲犲犱狊

位点

Ｓｉｔｅ

所在位置／ｂｐ

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

突变位点

Ｍｕｔａｔｉｏｎ

长白猪

Ｌａｎｄｒａｃｅ

大白猪

ＬａｒｇｅＷｈｉｔｅ

杜洛克猪

Ｄｕｒｏｃ

莱芜猪

Ｌａｉｗｕ

通城猪

Ｔｏｎｇｃｈｅｎｇ

五指山猪

Ｗｕｚｈｉｓｈａｎ

Ｐ１ ４３５（５′ＵＴＲ） Ａ→Ｇ Ａ／Ｇ Ａ Ｇ Ａ Ｇ Ａ

Ｐ２ ４４７（５′ＵＴＲ） Ａ→Ｇ Ａ／Ｇ Ａ／Ｇ Ａ Ａ Ａ／Ｇ Ａ

Ｐ３ ５４３（５′ＵＴＲ） Ｇ→Ａ Ｇ Ｇ Ｇ／Ａ Ｇ Ｇ Ｇ

Ｐ４ ８７９（５′ＵＴＲ） Ｔ→Ａ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ／Ａ Ｔ／Ａ

Ｐ５ １７３５（Ｉｎｔｒｏｎ１） Ｇ→Ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ／Ａ Ｇ／Ａ

Ｐ６ ２０９９（Ｉｎｔｒｏｎ１） Ｃ→Ｔ Ｃ／Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ／Ｔ Ｃ Ｃ

Ｐ７ ２８８２（Ｉｎｔｒｏｎ１） Ｔ→Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ／Ｃ

Ｐ８ ２９７０（Ｉｎｔｒｏｎ１） Ｃ→Ｔ Ｃ／Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ

Ｐ９ ３０１３（Ｉｎｔｒｏｎ１） Ａ→Ｇ Ｇ／Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ

Ｐ１０ ５１７３（Ｉｎｔｒｏｎ２） Ａ→Ｇ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ／Ｇ

Ｐ１１ ５２５８（Ｉｎｔｒｏｎ２） Ｔ→Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ

Ｐ１２ ５３８０（Ｉｎｔｒｏｎ２） Ｃ→Ｔ Ｃ Ｃ Ｔ／Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ

Ｐ１３ ５４７９（Ｉｎｔｒｏｎ２） Ｔ→Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ／Ｃ

Ｐ１４ ５５２０（Ｉｎｔｒｏｎ２） Ａ→Ｇ Ａ Ａ Ｇ／Ａ Ａ Ａ Ａ

Ｐ１５ ５５６７～５５８２（Ｉｎｔｒｏｎ２） ＰｏｌｙＡ 数目在个体间存在差异２～５个碱基

Ｐ１６ ５７６２（Ｉｎｔｒｏｎ２） Ｔ→Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ／Ｃ Ｔ／Ｃ Ｔ

２．２　质谱法犛犖犘分型

由于Ｐ２位点的引物与其他位点对应的引物无

法同时进行多重ＰＣＲ反应，依据所筛选的１６个

ＳＮＰｓ位点在 犕犛犜犖 基因ＤＮＡ序列上的位置，本

研究选取了Ｐ１、Ｐ３、Ｐ４、Ｐ５、Ｐ６、Ｐ７、Ｐ８、Ｐ９和Ｐ１０共

９个位点（其中Ｐ１、Ｐ３和Ｐ４位于启动子区，Ｐ５、Ｐ６、

Ｐ７、Ｐ８和Ｐ９位于第１内含子区，Ｐ１０位点位于第２

内含子区），利用 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ法分析６５头长

白猪和３０７头杜长大猪的９个多态位点的基因型。

结果表明：在所选择的９个ＳＮＰｓ位点中，Ｐ１、Ｐ３、

Ｐ４和Ｐ５位点在长白猪和杜长大猪２个群体内呈多

态现象，而Ｐ６、Ｐ７、Ｐ８、Ｐ９和Ｐ１０位点在所分析的２

个群体中无多态现象（数据略）。

２．３　多态位点的关联性分析

２．３．１　生长性状统计　　对长白猪和杜长大猪２

个品种初生重和２１日龄断奶重进行统计分析，数据

以“平均数±标准差”来表示，统计结果如表３。

２．３．２　等位基因频率和基因型频率　　对ＳＮＰｓ

分型结果进行统计分析，计算ＳＮＰｓ位点在长白猪

和杜长大猪中的等位基因频率和基因型频率。

表３　猪初生重和２１日龄断奶重统计分析结果

犜犪犫犾犲３　犛狋犪狋犻狊狋犻犮犪犾狉犲狊狌犾狋狊狅犳犫犻狉狋犺犪狀犱狑犲犪狀犻狀犵狑犲犻犵犺狋狅犳狆犻犵狊

品种

Ｂｒｅｅｄ

个体数

Ｎｕｍｂｅｒ

初生重／ｋｇ

Ｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ

２１日龄断奶重／ｋｇ

２１ｄａｙｓｗｅａｎｉｎｇｗｅｉｇｈｔ

长白猪 ６５ １．３５±０．３０ ５．８５±１．２４

杜长大猪 ３０７ １．４３±０．３１ ６．０６±１．２５

４个ＳＮＰｓ位点在２个群体中的等位基因频率

和基因型频率统计结果如表４所示：在长白猪和杜

长大猪中，Ｐ１多态位点均出现ＡＡ、ＡＧ、ＧＧ３种基

因型，在长白猪中，等位基因 Ｇ 的频率较高，为

０．５４６，在杜长大猪中，等位基因 Ｇ的频率较高，为

０．８０３；Ｐ３多态位点在长白猪中具有ＡＡ、ＡＧ和ＧＧ

３种基因型，等位基因 Ａ的频率较高，为０．５３１，在

大白杜长大猪中具有ＡＧ和ＧＧ２种基因型，等位

基因Ｇ的频率较高，为０．８９７；Ｐ４多态位点在长白

猪和杜长大猪中仅具有ＴＴ和ＴＡ２种基因型，等

位基因Ｔ在长白猪和杜长大猪中均具有非常高的
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基因频率，分别为０．９５４和０．９９３；Ｐ５多态位点在长

白猪和杜长大猪中具有ＧＧ和ＧＡ２种基因型，等

位基因 Ｇ 在这２个群体中的频率很高，分别为

０．９５４和０．９９３。

表４　犕犛犜犖基因４个不同多态位点的基因频率和基因型频率

犜犪犫犾犲４　犃犾犾犲犾犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊犪狀犱犵犲狀狅狋狔狆犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳犕犛犜犖犵犲狀犲犻狀犳狅狌狉犱犲犳犳犲狉犲狀狋狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊

位点

Ｓｉｔｅ

品种

Ｂｒｅｅｄ

个体数

Ｎｕｍｂｅｒ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＧＧ ＡＧ ＡＡ Ｇ Ａ

Ｐ１
长白猪 ６５ ０．２３１ ０．６３１ ０．１３８ ０．５４６ ０．４５４

杜长大猪 ３０７ ０．６３２ ０．３４２ ０．０２６ ０．８０３ ０．１９７

Ｐ３

ＧＧ ＡＧ ＡＡ Ｇ Ａ

长白猪 ６５ ０．１０８ ０．７２３ ０．１６９ ０．４６９ ０．５３１

杜长大猪 ３０７ ０．７９５ ０．２０５ ０ ０．８９７ ０．１０３

Ｐ４

ＴＴ ＴＡ ＡＡ Ｔ Ａ

长白猪 ６５ ０．９０８ ０．０９２ ０ ０．９５４ ０．０４６

杜长大猪 ３０７ ０．９８７ ０．０１３ ０ ０．９９３ ０．００７

Ｐ５

ＧＧ ＡＧ ＡＡ Ｇ Ａ

长白猪 ６５ ０．９０８ ０．０９２ ０ ０．９５４ ０．０４６

杜长大猪 ３０７ ０．９８７ ０．０１３ ０ ０．９９３ ０．００７

２．３．３　基因型与体重的相关　　利用最小二乘法

分别对Ｐ１、Ｐ３、Ｐ４和Ｐ５位点的多态性与猪初生重

和２１日龄断奶重进行关联性分析。不同基因型对

应的初生重和２１日龄断奶重用最小二乘均数来表

示。关联分析结果显示：Ｐ１和Ｐ３２个位点的基因

型效应与猪初生重和２１日龄断奶重均无显著相关

性（犘＞０．０５），Ｐ４和Ｐ５２个位点则表现出显著相关

（犘＜０．０５）（数据略）。

对于Ｐ４和Ｐ５多态位点：如表５所示，Ｐ４位点

在２个群体中，ＴＴ基因型个体和ＴＡ基因型个体

间的初生重和２１日龄差异显著（犘＜０．０５），ＴＡ基

因型个体的初生重和２１日龄断奶重分别比ＴＴ基

因型个体重０．２６和０．５７ｋｇ。Ｐ５位点在２个群体

中，ＧＡ基因型个体和ＧＧ基因型个体间的初生重

和２１日龄断奶重差异显著（犘＜０．０５）ＧＡ基因型个

体的初生重和２１日龄断奶重分别比ＧＧ基因型个

体重０．２６和０．５７ｋｇ。

Ｐ１和Ｐ４合并基因型分析结果如表６所示，Ｐ１

和Ｐ４合并基因型效应与猪初生重和２１日龄断奶重

均无显著相关性（犘＞０．０５）。

Ｐ４和Ｐ５合并基因型分析结果如表６所示，在

所研究分析的２个群体中，由于Ｐ４和Ｐ５位点的基

因型呈完全连锁，因此在２个群体中仅检测到２种

合并基因型 ＴＴＧＧ和 ＴＡＧＡ，而合并基因型效应

与Ｐ４或Ｐ５单个多态位点的基因型效应是一致的：

合并基因型ＴＴＧＧ个体和ＴＡＧＡ基因型个体之间

的初生重和２１日龄断奶重差异显著（犘＜０．０５），

ＴＡＧＡ基因型个体的初生重和２１日龄断奶重分别

比ＴＴＧＧ型个体重０．２６和０．５７ｋｇ。

表５　犕犛犜犖基因犘４位点和犘５位点多态性与体重的关联性分析

犜犪犫犾犲５　犘狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊犪狀犱犫狅犱狔狑犲犻犵犺狋犪狊狊狅犮犻犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犕犛犜犖犵犲狀犲犻狀犘４犪狀犱犘５狊犻狋犲

多态位点

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

个位数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

初生重／ｋｇ

Ｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ

２１日断奶重／ｋｇ

２１ｄａｙｓｗｅａｎｉｎｇｗｅｉｇｈｔ

Ｐ４
３６２ ＴＴ １．３８±０．０２ｂ ５．９３±０．１１ｂ

１０ ＴＡ １．６４±０．１０ａ ６．５０±０．４８ａ

Ｐ５
３６２ ＧＧ １．３８±０．０２ｂ ５．９３±０．１１ｂ

１０ ＧＡ １．６４±０．１０ａ ６．５０±０．４８ａ

同列数据后所标字母相异表示差异显著（犘＜０．０５），所标字母相同表示差异不显著（犘＞０．０５）。下同

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＜０．０５），ｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅ

ｍｅａｎｓｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＞０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ
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表６　犘１和犘４位点、犘４和犘５位点合并基因型对体重的最小二乘均数

犜犪犫犾犲６　犜犺犲犾犲犪狊狋狊狇狌犪狉犲犿犲犪狀狊狅犳狋犺犲犮狅犿犫犻狀犪狋犻狅狀犵犲狀狅狋狔狆犲狊犳狅狉犘１犪狀犱犘４狊犻狋犲狊，犘４犪狀犱犘５狊犻狋犲狊犻狀犫狅犱狔狑犲犻犵犺狋

合并基因型

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

个体数

Ｎｕｍｂｅｒ
初生重／ｋｇＢｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ ２１日龄断奶重／ｋｇ２１ｄａｙｓｗｅａｎｉｎｇｗｅｉｇｈｔ

Ｐ１ Ｐ４

ＧＧ ＴＴ ２０９ １．４４±０．０３ ５．９３±０．１４

ＧＡ ＴＴ １３８ １．３５±０．０３ ５．９５±０．１４

ＧＡ ＴＡ ８ １．４２±０．１１ ６．０４±０．５８

ＡＡ ＴＴ １４ １．３５±０．０８ ５．９１±０．４１

ＡＡ ＴＡ ３ １．５０±０．２２ ６．９７±０．９１

Ｐ４ Ｐ５

ＴＴ ＧＧ ３６２ １．３８±０．０２ｂ ５．９３±０．１１ｂ

ＴＡ ＧＡ １０ １．６４±０．１０ａ ６．５０±０．４８ａ

３　讨　论

３．１　犕犛犜犖基因犛犖犘狊

迄今为止，有报道称在Ｔｅｘｅｌ绵羊犕犛犜犖 基因

３′ＵＴＲ区域存在一个ＳＮＰ位点，ｍｉＲ１和ｍｉＲ２０６

通过调节该突变靶位点［９１０］进而导致了Ｔｅｘｅｌ绵羊

体重显著增加。本研究通过对猪犕犛犜犖 基因ＳＮＰ

位点扫描，发现其３′ＵＴＲ区没有突变。犕犛犜犖 基

因３′ＵＴＲ序列是否在同一物种或不同物种间具有

与编码序列同样地高度保守性，还有待于进一步研

究分析。

３．２　转录因子结合位点的预测

本研究利用ＴＦＳＥＡＲＣＨ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｒｃ．

ｊｐ／ｒｅｓｅａｒｃｈ／ｄｂ／ＴＦＳＥＡＲＣＨ．ｈｔｍｌ）转录因子结合

位点预测工具，对多态位点突变前后转录因子结合

位点的变化进行预测。虽然Ｐ１位点Ａ→Ｇ的突变

增加１个Ｅｖｉ１转录因子结合位点，但Ｐ１位点并非

处于功能性或保守区域，属于沉默突变，而Ｐ１位点

的关联性分析也证实了该突变属于沉默突变。Ｐ２

位点Ａ→Ｇ的突变导致增加了１个ｖＭｙｂ转录因

子结合位点，ｖＭｙｂ的前体是ｃＭｙｂ，ｖＭｙｂ在细

胞内能够编码一个瞬时核蛋白，通过自身及其前体

ｃＭｙｂ实现对肌肉细胞生长分化的抑制
［１１］。Ｐ３和

Ｐ４位点突变分别导致减少和增加了２个ＣｄｘＡ转

录因子的结合位点。作为一个同源异形盒基因，

ＣｄｘＡ参与 Ｍｙｆ５的表达调控，促进肌肉的生长发

育，而利用 ＭＡＴＩＮＳＰＥＣＴＯＲ软件对Ｐ４多态位点

突变前后转录因子结合位点的变化进行预测发现，

该位点突变打断了１个 ＭＳＸ１转录因子的结合位

点［１２］，ＭＳＸ１与成肌调控因子 ＭｙｏＤ、Ｐａｘ３等发生

作用，调控骨骼肌细胞的分化过程［１３］。

３．３　猪犕犛犜犖基因多态性与体重的关联性分析

对所检测出的４个ＳＮＰ位点的多态性与猪初

生重和２１日龄断奶重进行关联性分析，结果表明：

Ｐ１位点多态性与猪初生重和２１日龄断奶重无显著

相关性（犘＞０．０５），Ａ．Ｓｔｉｎｃｋｅｎｓ等发现Ｐ１位点并

非位于已知的功能性或者保守区域内，可能是一个

沉默突变而不会对基因的表达产生影响［１４］。

Ｐ４位点在２个群体中呈现多态性，具有ＴＴ和

ＴＡ２种基因型。牛和猪 犕犛犜犖 基因在该位点同

样具有多态性［１５１６］。本研究发现，Ｐ４位点等位基因

Ａ出现于长白猪、大白猪、通城猪和五指山猪中，并

且长白猪和大白猪 Ａ等位基因频率相对通城猪和

五指山小型猪要低。与此同时，在长白猪和杜长大

猪２个群体中，该位点从未检测到ＡＡ基因型
［１７］。

本研究利用最小二乘法对Ｐ１、Ｐ３、Ｐ４和Ｐ５位

点的多态性与猪初生重和２１日龄断奶重进行关联

性分析，结果发现：Ｐ４和Ｐ５位点多态性与猪初生重

和２１日龄断奶重均存在显著相关性（犘＜０．０５），２

个位点的杂合子ＴＡ和ＧＡ均为优势基因型，而野

生基因型ＴＴ和ＧＧ均为劣势基因型；Ｐ４和Ｐ５位

点的合并基因型分析发现，ＴＡＧＡ为优势基因型，

ＴＴＧＧ为劣势基因型，两者的初生重和２１日龄断

奶重差异显著（犘＜０．０５），且在上述２个模型中，性

８６０１



　７期 刘晓琴等：猪犕犛犜犖 基因的多态性和生长性状关联分析

别和品种效应对体重没有显著影响。

犕犛犜犖 基因Ｐ４和Ｐ５２个位点的多态性与猪

生长性状显著相关（犘＜０．０５），具有作为分子标记

辅助猪育种的潜在应用价值，但是这２个位点通过

哪些机制参与调控了犕犛犜犖 基因功能的发挥以及

２个多态位点的基因型是否呈完全连锁，还有待于

进一步研究证实。
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