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猪 a1-岩藻糖转移酶基因(FUT1) M857位点遗传变异 
分析 
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摘要: 肠毒素大肠杆菌 (ETEC) F18 是引起仔猪断奶后水肿和腹泻病的主要病原菌, a-1 岩藻糖转移酶(FUT1)基

因是 ECEC F18 侵染猪小肠的受体蛋白基因。利用 PCR-RFLP 方法检测了 1 个野猪以及 20 个中外家猪猪种(群)
共 696 个个体在 FUT1 基因开放阅读框架的 857 核苷酸位点的遗传变异, 结果表明: 在所有猪种中, 均未检测

到抗性的 AA 型纯合子, 在外来猪种杜洛克和约克夏、国内猪种临高猪和杂交猪种中检测到 AG 型杂合子, 外来

猪种中的皮特兰、长白猪以及除临高猪外的所有国内猪种和野猪均表现为极端的单态分布, 只有易感的 GG 基

因型。研究结果提示, 中国地方猪种不具备抵抗 ETEC F18 大肠杆菌的遗传基础, 与外来猪种确实存在差异, 这
种差异可能与各自不同的起源有关, ETEC F18 抗性基因可能起源于欧洲野猪; 并推测猪种的生长速度与 ETEC 
F18 大肠杆菌病的发生具有密切的关系。 
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Analysis of genetic variations at M857 locus of the a1-Fucosy- trans-
ferase (FUT1) ORF in pigs  
WU Sheng-Long1, BAO Wen-Bin1, JU Hui-Ping1, ZHU Guo-Qiang2, LI Bi-Chun1, 
CHEN Guo-Hong1  
1. College of Animal Science and Technology, Yangzhou University, Yangzhou 225009 China;  
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Abstract: Enterotoxigenic Escherichia coli F18 (ETEC F18) is the main pathogen that causes edema disease and 
post-weaning diarrhea in piglets, and a1-fucosytransferase (FUT1) gene has been identified as a receptor gene encoding the 
receptor for ETEC F18 bacteria. In this study, the method of PCR-RFLP was used to investigate the among 21 breeds in-
cluding one wild boar breed and 20 western commercial and Chinese native pig breeds (populations). The results showed 
that none of the individuals in all 21 breeds possessed the resistant AA genotype, the genetic polymorphisms of the FUT1 
locus were only detected in two western pig breeds (Duroc and Yorkshire), Lingao pig and hybrid pig breeds, while the wild 
boar and all the other Chinese pig breeds only possessed the susceptible GG genotype. The results indicated that Chinese 
native pig breeds, unlike western pig breeds, lack the genetic background on the resistance to ETEC F18 bacteria. This may 
be owe to their different origination, as the resistance gene to ETEC F18 might be originated from European wild boar. It 
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was also inferred that edema disease and post-weaning diarrhea caused by ETEC F18 had close relationship with the growth 
speed of pigs. 

Keywords: Escherichia coli F18; FUT1 gene; genetic variation   

在猪病中, 断奶前后仔猪腹泻和水肿病是由肠
毒素大肠杆菌 (Enterotoxigenic Escherichia coli, 
ETEC)F18引起的最常见的急性、致死性传染病, 该
病发病率和死亡率均较高 , 治愈率很低 [1]。ETEC 
F18 能否致病直接取决于仔猪小肠黏膜上皮细胞  
刷状缘有无与F18黏附素相应的受体, 即E. coli F18
受体(ETEC F18R)[2]。Vogeli等[3]研究表明, FUT1基
因是ETEC F18 受体蛋白基因, 位于猪染色体 6q11
区段, 开放阅读框(ORF)的长度为 1 098 bp; Meijer-
ink等[4]研究也表明, α1岩藻糖转移酶基因(FUT1)开
放阅读框架M307 和M857 处可存在G/A突变位点, 
并且均是G对A为显性, 即AA型 为ETEC F18R抗性
猪, GG型为敏感猪, 杂合子AG型也同样为敏感猪, 
Meijerink等[4]将FUT1 作为ETEC F18R的候选基因, 
在 250头的瑞士大约克、杜洛 克、汉普夏、皮特兰
等猪种中进行基因型测定, 依据测定结果通过适当
的选种选配, 成功实施了抗性育种。 

国内外大多数FUT1 基因的研究均集中在其
M307 位点的多态性分析[5~9], 然而对M857 位点的
研究相对较少。鉴于上述情况, 本研究有选择性地
系统分析研究了野猪和国内外 20 个家猪品种共计
696 个个体在FUT1 基因M857 位点的多态性, 并对
M857位点进行了克隆、测序, 从DNA水平进一步证
明对该位点多态性分析的可靠性, 旨在为抗病育种
提供详实的参考数据。 

1  材料和方法 
1.1  实验材料 

实验动物杜洛克猪、约克夏猪、长白猪和淮猪

采自安徽省农科院种猪场, 皮特兰猪采自常熟市畜
禽良种场, 梅山猪、枫泾猪、二花脸猪和苏太猪采
自江苏省苏州市苏太猪育种中心基因库, 东北民猪
和松辽黑猪采自吉林省农科院种猪场, 乐平花猪、
万安花猪和修水杭猪分别采自江西省乐平市、万安

县和修水县的畜牧良种场, 荣昌猪采自重庆市畜牧
科学研究院荣昌猪实验场, 临高猪采自海南省临高

县种猪场, 五指山猪采自海南省农科院五指山猪育
种中心, 藏猪采自西藏自治区林芝地区, 苏姜猪采
自江苏省姜堰市种猪场, 三元杂交猪采自江苏省扬
州市三元杂交瘦肉型猪繁殖场, 野猪采自安徽省金
寨县。每个个体采耳组织块约 1.0 g, 放入 1.5 mL的
Eppendoff管内于冰盒中取回实验室备用。 

1.2  组织 DNA提取 

猪耳组织DNA的提取采用常规酚 /氯仿抽提  
法[10]。 

1.3  引物设计和 PCR条件 

根据 GenBank 上公布的猪 FUT1 基因序列
L50534 设计引物, 正向: 5′- TTACCTCCAGCAG- 
GCTATGGAC -3′, 反向: 5′- ACCAGCAGCGCAAA- 
GTCCCTGAC -3′, 预期扩增片段为 174 bp。引物送
交上海基康生物技术有限公司合成。  

M857位点 PCR反应总体系 25 μL, 包括基因组
DNA (100 ng/μL) 2 μL, 10×buffer 2.5 μL, dNTP (2.5 
mmol/μL)混合物 2 μL, 引物 (5 pmoL/L) 各 2 μL, 
Taq 酶 (5 U/µL) 0.2 µL, 加灭菌蒸馏水补足至 25 
μL。M307位点 PCR扩增条件为: 94 ℃预变性 5 min, 
94 ℃变性 40 s, 56 ℃复性 40 s, 72 ℃延伸 45 s, 共进
行 30个循环, 然后 72 ℃后延伸 10 min, 最后放入 4 
℃保存备用。 

1.4  PCR产物酶切反应 

选用 AciⅠ对 PCR 产物进行消化, 酶切反应  
总体系为 10 μL, 包括 PCR 扩增产物 3 μL, 限制   
性内切酶 0.2 μL(10 U/μL), 10×buffer 1 μL, ddH2O 
5.8 μL, 置 37 ℃恒温反应 2 h后经 8％的聚丙烯酰胺
凝胶电泳银染分析。 

1.5  PCR产物克隆和序列测定 

采用 DNA Fragment Purification Kit 纯化得到
的 PCR 产物, 16℃条件下与 pMD18-T Vector 连接
12 h, 并转化至大肠杆菌 DH5α感受态, 筛选出阳性
重组菌后, 进一步抽提重组菌质粒 DNA, 经 BamH
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Ⅰ和 HindⅢ限制性内切酶双酶切后, 经 1.0％琼脂
糖电泳检测证实插入目的片段与预期的片断大小相

一致。用 RV-M和 M13-47通用引物对鉴定的阳性克
隆 5′端和 3′进行测序。 

生 174 bp的片段, 与被消化片段形成杂合子就形成
了带型Ⅱ。 

 

 

2  结果与分析 

2.1  PCR扩增 

21个猪种 696个个体在M857位点的 PCR扩增
产物经 10％的聚丙烯酰胺凝胶电泳检测见图 1, 为
174 bp, 与预期的扩增片段大小相一致。  

 图 2  FUT1 基因 M857 扩增产物 AciⅠ酶切图  

 

M：pUC19 DNA/Msp (Ⅰ HpaⅡ)标准分子量; 1~3, 6~8：GG型; 4, 5：AG型。 
Fig. 2  PCR amplified products of FUT1 gene digested by   
AciⅠ 
M was pUC19 DNA/MspⅠ(HpaⅡ) marker; 1−3, 6−8: GG; 4, 5: AG. 

 

2.3  FUT1基因 M857的序列测定结果和分析 

在M857位点处, 由于该位点未找到 AA型纯合
子, 随机挑选 3个 GG型个体和 6个 AG型个体进行
克隆和测序, 结果发现 M857 处 GG 型个体碱基为
C, 6个 AG型个体在该位点处碱基 C突变成 T (图 3); 
在其他位点处序列与 GenBank报道的一致。从上述
FUT1基因 M857序列测定表明 M857处存在 C/T突
变, 而并非 A/G突变。 

 
图 1  FUT1 基因 M857 扩增产物   
M: pUC19 DNA/MspⅠ(HpaⅡ)标准分子量。             
Fig. 1  PCR amplified products of FUT1 gene  
M: pUC19 DNA/MspⅠ(HpaⅡ)Markers 

2.4  各猪种 FUT1基因 M857的基因频率和基因型
频率 

 

2.2  M307的 PCR-RFLP分型 

根据 21 个猪种 M857 位点带型的测试和分析, 
各猪种基因型频率和基因频率统计结果见表 1。 

FUT1 基因 M857 扩增产物经限制性内切酶
AciⅠ酶切后仅产生 2 种带型, 其基因型分别定义为
GG 和 AG, 带型Ⅰ为 136 bp/38 bp, 带型Ⅱ为 174 
bp/136 bp/38 bp(图 2)。带型Ⅰ说明等位基因 G存在
一个 AciⅠ酶切位点, 扩增产物能被 AciⅠ完全消化; 
当该位点发生点突变后, 由于酶切位点的消失仅产 

在所有检测的猪种中, 均未检测到 AA 型纯合
子, 只有在外来猪种杜洛克和约克夏中检测到 AG
型杂合子, 外来猪种中的皮特兰、长白猪以及除临
高猪外的所有国内猪种和野猪均未发现 AA、AG型 

 
 

 
 

图 3  GG和AG基因型M857处突变的测序峰图  
Fig. 3  The mutation at M857 locus in GG and AG genotype 
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表 1  各猪种 FUT1 基因 M857 的基因型频率及其等位基因频率 
Table 1  Genotype frequencies and allele frequencies of FUT1 gene in various pig breeds 

基因型频率 Genotype frequency 
                                                                         

基因频率 Allele frequency 
                                                           猪种 

Breeds 
数量 

Number AG GG A G 

杜洛克 Duroc pig 32 6(0.188) 26(0.812) 0.094 0.906 

约克夏 Yorkshire pig 31 11(0.355) 20(0.645) 0.178 0.822 

皮特兰 Pietrain pig 18 0(0.000) 18(1.000) 0.000 1.000 

长白猪 Landrace pig 28 0(0.000) 28(1.000) 0.000 1.000 

二花脸 Erhualian pig 19 0(0.000) 19(1.000) 0.000 1.000 

枫泾猪 Fengjing pig 23 0(0.000) 23(1.000) 0.000 1.000 

梅山猪 Meishan pig 50 0(0.000) 50(1.000) 0.000 1.000 

淮 猪 Huai pig 35 0(0.000) 35(1.000) 0.000 1.000 

乐平花猪 Leping spotted pig 35 0(0.000) 35(1.000) 0.000 1.000 

修水杭猪 Xiushuihang pig 36 0(0.000) 36(1.000) 0.000 1.000 

万安花猪 Wanan spotted pig 31 0(0.000) 31(1.000) 0.000 1.000 

临高猪 Lingao pig 31 9(0.290) 22(0.710) 0.145 0.855 

东北民猪 Northeast min pig 14 0(0.000) 14(1.000) 0.000 1.000 

荣昌猪 Rongchang pig 26 0(0.000) 26(1.000) 0.000 1.000 

松辽黑猪 Songliao black pig 19 0(0.000) 19(1.000) 0.000 1.000 

五指山猪 Wuzhishan pig 30 0(0.000) 30(1.000) 0.000 1.000 

藏 猪 Tibetan pig 42 0(0.000) 42(1.000) 0.000 1.000 

苏姜猪 Sujiang pig 32 2(0.000) 30(1.000) 0.063 0.937 

苏太猪 Sutai pig 98 5(0.051) 93(0.949) 0.025 0.975 

三元杂交猪 Hybrid pig 40 24(0.600) 16(0.400) 0.300 0.700 

亚洲野猪 Asian wild boar 26 0(0.000) 26(1.000) 0.000 1.000 

 
个体, 全部为 GG型个体, 呈极端偏态分布。临高猪
和杂交猪种均检测到 AG型和 GG个体。 

3  讨 论 

对本研究 21个猪种中的 FUT1基因开放阅读框
857 bp位点的多态性进行分析, M857位点经 AciⅠ
酶切后仅产生两种不同的酶切片段, 其中外来猪种
中杜洛克和约克夏同时存在 AG 和 GG 两种基因型; 
国内地方猪种中, 临高猪表现得较为特殊, 31 个临
高猪中有 9 个个体存在 AG 型, 其余猪种均仅存在
GG 型, 这一结果与晏学明等[6,7]在研究 M307 时检
测到国内地方猪种中除临高猪外均仅存在 GG 型相
一致。对于临高这一猪种在研究该基因时所表现的

特殊性以及 M307 和 M857 两位点间是否存在一定
的相关还是值得探讨的问题。  

M857 位点只有在外来猪种杜洛克和约克夏中
检测到AG型杂合子, 外来猪种中的皮特兰、长白猪

以及除临高猪外所有的国内地方猪种均未发现AA型
纯合子和AG型杂合子 , 均为GG型纯合子 , 呈极端
偏态分布。晏学明 [11]对外来猪种和国内地方猪种

FUT1 基因M857 位点研究中也发现, 所有的国内地
方猪种均不存在AA基因型和AG基因型, 全部为GG
基因型, 呈极端偏态分布; 而外来猪种M857 位点基
因具有多态型, 均检测到AA基因型。晏学明 等[6,7]、

施启顺等[8]和刘月环[9]等人分别对杜洛克、皮特兰、

约克夏、长白猪和汉普夏等对 5 个外来猪种和几十
个国内地方猪种M307 位点的研究中, 发现所有的
地方猪种均未检测到AA型个体 , 而且除临高猪外 , 
所有的国内地方猪种均未发现AG型个体 , 全部为
GG型, 呈极端偏态分布, 而杜洛克、皮特兰、约克
夏和长白猪等外来猪种中M307 位点基因具有多态
性。这与本研究M857 位点的结果一致, 可见M307
位点和M857 位点在外来猪种中具有多态性, 但在
中国地方猪种中没有AA基因型存在。 
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对 M857 位点克隆和测序的结果发现, 该位点
存在 C/T 突变, 突变的结果导致氨基酸由精氨酸变
为色氨酸, Meijerink 等[4]在国外猪种中发现该位点

突变为 A/G, 氨基酸改变为精氨酸到谷氨酸, 与本
研究的结果不一致。这也表明中国猪种和国外猪种

抗病性状的遗传基础可能存在差异。该位点的变  
异是否在中国猪种中具有普遍性 , 还有待进一步 
验证。 

本实验结果和相关研究均表明中国地方猪种均

不具备抵抗ETEC F18大肠杆菌的遗传基础, 我们认
为这种差异并非由于众多中国地方猪种FUT1 基因
研究中所分析的猪种以及每个猪种所包括的猪数量

均偏少, 或每个猪种所测猪群血源太窄, 而是由于
在抵抗ETEC F18 大肠杆菌病的遗传基础上与外来
猪种确实存在差异。中国地方猪种起源于亚洲野猪, 
外来猪种起源于欧洲野猪 [12,13], 本试验亚洲野猪全
部为GG型, 呈极端偏态分布; 中国地方猪种与外来
猪种FUT1基因M857遗传背景的差异也可能与这种
不同的起源有关, 本试验虽然未能获得欧洲野猪的
样本, 但有理由相信ETEC F18抗性基因可能起源于
欧洲野猪。 

国内近 10 个省份ETEC F18 大肠杆菌病(主要 
诱发仔猪水肿病)的流行病学调查结果表明, 外来猪
种和含外血的杂种猪发病率高于国内地方品种   
猪 [14], 这种普遍现象一方面进一步证实抵抗ETEC 
F18 大肠杆菌病的遗传基础上与外来猪种确实存在
差异 , 另一方面似乎与中国地方猪种不具备抵抗
ETEC F18大肠杆菌的遗传基础这一事实不符。本研
究初步推测, 猪种的生长速度与ETEC F18大肠杆菌
病的发生具有密切的关系, 猪种较高的生长速度往
往伴随着较高发病率的产生, 国内外养猪生产实践
中生长速度快的仔猪发病率高于生长速度慢的仔猪

这一事实充分证实了这个推断。在长期的进化过程

中, FUT1 基因可能发生突变, 在外来猪种长期的培
育和选择过程中, 外来猪种更侧重生长速度的提高
和改良, 针对生长速度的高度人工选择, 往往引发
水肿病发病率的快速上升, 猪种为了适应这种高强
度的选择压力, 致使A基因的基因频率上升; 而国内
地方猪种在进化和形成过程中受到的生长速度方面

的选择压力很小, 生长速度普遍较低, 虽然不具有
抗性基因, 但ETEC F18大肠杆菌病的发病率仍然明
显低于国外生长速度较快的猪品种。 

在养猪生产实践中, 为了克服地方猪种生长速

度较慢这一缺点, 近年来已大量引入外来猪种进行
杂交改良, 杂交后代在生长速度提高的同时, 水肿
病的发病率也会随之提高, 尽管近年来养猪生产中
营养条件和环境条件已得到大大改善, 但是在这种
情况下, 全国猪水肿病的发病率仍然呈逐年上升趋
势[14]。究其原因, 主要是因为养猪生产中, 国内地方
猪种的比例呈逐年下降趋势, 杂交猪种和外来猪种
的饲养规模不断扩大, 目前已占我国养猪生产的主
导地位。可见, 虽然在生产实践中可以通过控制诱
发猪水肿病发生的诸多因素, 使之在一定程度上降
低F18 大肠杆菌病的发生率, 但提高抗性基因A的基
因频率仍然十分必要。中国地方猪种普遍生长速度

较慢 , 猪水肿病的发病率很低 , 因此 , 不需要针对
FUT1基因而改变中国地方猪种固有的遗传结构。但
在商品化养猪生产中, 例如在三元杂交猪的生产中, 
建议引进外来猪种时应当选用FUT1 基因AA型纯合
子作为第一父本和终端父本, 针对这种基因型进行
标记辅助选择和标记辅助选配, 培育出专门化的抗
病配套系, 进而从遗传基础上降低猪水肿病的发病
率。 
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