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IGF1调控区微卫星座位对金华猪生长性能的影响 
赵晓枫1, 徐宁迎1, 胡晓湘2, 李宁2

1. 浙江大学动物科学学院, 杭州 310029; 
2. 中国农业大学农业与生物技术国家重点实验室, 北京 100094  

摘要: 类胰岛素生长因子IGF1 及其相关结合蛋白和跨膜受体IGFR在哺乳动物的生长过程中扮演着重要角色。

本文基于最小二乘法分析了IGF1 5′ 调控序列微卫星座位对金华猪初生重, 断奶重, 120 日龄重, 180 日龄重和出

生窝重等生长性状的影响。结果表明: 286/286 基因型对金华猪初生重有显著影响(P<0.05); 280/286 基因型对金

华猪开产后出生窝重影响显著(P<0.05), 进一步通过等位基因平均替代效应分析发现 274 bp和 286 bp等位基因

有利于提高初生重, 280 bp等位基因有利于第二胎出生窝重的提高。同时通过相关性分析发现金华猪开产母猪

出生窝重、总产仔数和产活仔数间的相关性极显著(P<0.01), 因此出生窝重的增加有利于提高金华猪的产仔性

能。 
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Effects of microsatellite in the regulatory region of IGF1 on growth 
traits in Jinhua swine 
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Abstract: Insulin-like growth factor 1 (IGF1) and its associated binding proteins and transmembrane receptors (IGFR) 
play an important role in the physiologic process of mammalian growth. The objectives of present work were to estimate the 
effects of microsatellite markers located in the 5′-regulatory region of the IGF1 on birth weight (BW), weaning weight 
(WW), weight at the 120th day, the 180th day and litter weight at birth (LWB) by the least square method in Jinhua pig. 
Significant effect was found for IGF1 genotype on BW (P<0.05), with positive effects associated with the 286/286 geno-
type, and 280/286 genotype on LWB in second parity (P<0.05). Furthermore, according to analysis of allele average sub-
stitution effect, alleles 274 bp and 286 bp was favourable for BW increase, allele 280 bp was favourable for LWB increase 
in the second parity. By correlation analysis, total number of birth, number of birth alive and LWB of the second parity in 
jin hua pig had highly significant correlation (P<0.01), therefore increasing LWB of the second parity could improve litter 
performance of Jinhua pig. 
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类胰岛素生长因子 1(IGF1)是类胰岛素生长因
子(IGF)家族中的一员[1,2], 猪胰岛素样生长因子 1是

由 70个氨基酸组成的单链碱性多肽,分子量为 7,649 
kDa[3], 该基因由 6个外显子和 5个内含子组成,全长
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80 kb[4]。其生物学功能主要是介导生长激素的促生

长作用[5]。IGF绝大部分由肝脏合成, 主要存在于血
液中, 其他组织, 如乳腺、卵巢、子宫、胎盘等也能
合成IGF。国内外遗传育种专家已把IGF1 作为影响
猪生长速度的候选基因, 研究其对猪肌肉生长的影

响作用, 为猪的选育改良提供新思路。 

在IGF1 座位上, 短串连重复序列(CA)n微卫星

被定位于IGF1 基因的 5′调控区[6], 该分子标记已经
被广泛应用于数量性状位点(QTL)相关研究。本研究
采用GENESCAN及GENOTYPER技术, 基于最小二
乘法分析了IGF1 的微卫星多态对金华猪生长性能
的影响, 并通过等位基因平均替代效应分析进一步
剖析等位基因对金华猪生长性能的效应。 

1  材料和方法 

1.1  样本基因组 DNA提取和性状测定 

实验动物血样来自浙江省金华市金华猪的 3 个
亚群体: 金华猪Ⅰ系血样(168头)采自浙江省金华种
猪场, 金华猪Ⅱ系血样(40 头)采自浙江省金华职业
技术学院牧场, 金华猪Ⅲ系血样(56 头)采自浙江省
东阳良种场。猪前腔静脉采血 5 mL, EDTA 抗凝冻
藏。用传统酚/氯仿抽提法提取基因组 DNA, 产物纯
度约在 80%～97%左右, TE溶解后稀释到终浓度 40 
ng/μL。相关性状测定记录由各场技术人员完成。 

1.2  实验方法 

1.2.1  PCR 扩增  

PCR扩增反应体系为 15 μL, 反应体系组成为
40 ng基因组DNA, 1×PCR buffer, 1.5 mmol/L MgCl2, 
0.2 pmol/L dNTP和 5 U Taq酶,正反向引物各 0.2 
μmol/L(该微卫星荧光引物由美国猪基因组计划提
供), 其中正向 5′ 端标有 6-FAM亚磷酸酰胺。PCR
反应条件为: 94℃预变性 5 min, 然后进行程序为: 
94℃变性 40 s, 55℃复性 40 s, 72℃延伸 40 s, 30个循
环, 最后是 72℃延伸 7 min, 4℃保存; 利用 2%浓度
琼脂糖凝胶电泳检测。 

1.2.2  微卫星 PCR 扩增产物的检测分析  

用灭菌去离子水将PCR扩增产物稀释 20～30倍, 
取少量的稀释产物, 加入等量的上样缓冲液, 上样
前 94℃变性 5 min, 取出后立即插置于冰上。变性
的PCR产物用 4.5%的聚丙烯酰胺凝胶在ABI377 序
列分析仪GS-Run-36C-2400-module下电泳 3 h, 收集
胶图像。应用GenescanTM3.0软件进行收集数据、泳

道线校正、分子量内标校正和迁移片断大小测量 , 
后用Genotyper TM2.0软件进行基因分型。 

1.2.3  统计处理  

群体内群体间等位基因频率和基因型频率计算

方法采用Weir(1996)提出的方法 [7], 基因及基因型
在遗传群体间比较采用卡方检验。利用SAS9.0软件
GLM模型采用最小二乘法估计基因型对生长和繁殖
性状的效应。基因频率低于 0.01的等位基因排除于
统计分析。统计模型采用Yi =μ + αi + ei 其中Yi为性状

测定值, μ 为总体平均数, αi为基因型效应值, ei为随

机误差。 
由于微卫星是共显性的, 为了进一步剖分研究

等位基因的效应, 我们对IGF1 平均等位基因的替代
效应利用软件SAS9.0采用回归分析法进行统计分析, 
等位基因 280 bp作为被替代等位基因。统计模型采
用 Yij = μ + g1mij + g2nij+ eij 其中Yi 为性状测定值, 
μ为群体平均数, mij, nij为IGF1基因型中每个等位基
因所占比例的值, g1, g2 为相应的偏回归系数, ei为

随机误差。并对金华猪开产母猪出生窝重、总产仔

数和产活仔数间的相关性进行了统计分析。 

2  结 果 

2.1  基因频率和基因型频率 

在金华猪上 IGF1 微卫星的 7 种等位基因(252, 
256, 264, 274, 280, 282和 286 bp)被检测出。排除低
频率(P<0.01)的等位基因, 金华猪在全群中 280/280
与 280/286基因型频率较高(表 1), 分别达到 0.3902, 
0.4470; 在各亚群中 , 金华猪Ⅰ系 : 280/280 与
286/286基因型频率为 0.3550, 0.4497; 金华猪Ⅱ系: 

280/280与 286/286基因型频率达到 0.4, 0.5; 金华猪
Ⅲ系: 280/280与 280/286基因型频率达到 0.4909, 0.4; 
在全群和各亚群中 274/274, 274/280和 274/286基因
型个体数极少 : 在全群中分别占 0.0189, 0.0265, 
0.0114; 且亚群中只在金华猪Ⅰ系中检测出 , 其余
亚群均未发现。从等位基因频率来看, 金华猪全群
及各亚群中等位基因 280 和 286 频率都较高(表 2), 
且等位基因 280 频率显著高于等位基因 286 及 274
频率(P<0.05)。 

2.2  微卫星 IGF1多态对金华猪生长性状的影响 

采用一般线性模型分析微卫星 IGF1 不同基因
型对金华猪初生重、断奶重、120 日龄重和 180 日 
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表 1  微卫星 IGF1 基因型频率在各系及全群分布情况 
Table 1  Genotype frequencies of SSR IGF1 obtained for the three lines and for the whole populations 

遗传群体 Group 
标记 Marker 基因型 Genotype 

Line1 Line2 Line3 Whole 

IGF1 microsatellite 274/274 0.0296 0 0 0.0189 

 274/280 0.0414 0 0 0.0265 

 274/286 0.0176 0 0 0.0114 

 280/280 0.3550 0.4 0.4909 0.3902 

 280/286 0.4497 0.1 0.4 0.4470 

 286/286 0.1065 0.5 0.0727 0.0985 

 
表 2  微卫星 IGF1 基因频率各系及全群分布情况 
Table 2  Allele frequencies of SSR IGF1 obtained for the three lines and for the whole populations 

遗传群体 Group 标记 
Marker 

等位基因 
Allele Line1 Line2 Line3 Whole 

IGF1 microsatellite 274 0.059a 0.000b 0.000b 0.038a

 280 0.601Aa 0.650Aa 0.691Aa 0.627Aa

 286 0.340Ba 0.350Ba 0.273Ba 0.328Ba

注: a与 b之间表示群内差异显著; A与 B之间表示群间差异显著。 
Note: A, B: Significantly different allele frequencies within line; a, b: Significantly different allele frequencies between lines. 
 
龄重的效应。结果表明(表 3), 基因型除了 280/280,
其他基因型对金华猪初生重有显著提高的效应

(P<0.05), 对断奶重、120 日龄重和 180 日龄重则无
显著的影响。 

2.3  微卫星 IGF1多态对金华猪出生窝重的影响 

采用一般线性模型分析微卫星 IGF1 不同基因
型对金华猪初产、2 胎、经产和所有胎次的出生窝
重效应。结果表明(表 4), 基因型 280/286、 286/286
对金华猪 2 胎的出生窝重有显著提高的作用
(P<0.05), 对其他胎次则无显著的影响。 

2.4  微卫星 IGF1等位基因平均替代效应 

由上面结果知 IGF1 对初生重及第二胎出生窝
重影响显著, 我们对这两个性状进行了 IGF1等位基
因平均替代效应的剖分。结果表明 : 对于初生重 , 
274 bp 和 286 bp 两等位基因的平均替代效应达到
极显著 (P< 0.01), 且都是正效应(图 1)。对于第二胎
出生窝重, 274 bp和 286 bp两等位基因的平均替代
效应达到显著 (P< 0.05), 且都是负效应 (图 2)。因
此, 274 bp和 286 bp等位基因对初生重, 280 bp等位
基因对第二胎出生窝重这两种性状分别是有利的。 

 
表 3  微卫星 IGF1 基因型对金华猪生长性状的效应 
Table 3  The effect of SSR IGF1 Genotype on Jinhua swine growth trait 

初生重 

Birth weight 
 

 

断奶重 

Weaning weight 
120日龄重 

120 DW 

 
 

180日龄重 
180 DW IGF1 SSR 

平均数 
Mean 

标准误
SD 

个数 
N 

 
 
平均数 
Mean 

标准误
SD 

个数
N 

平均数
Mean 

标准误
SD 

个数 
N 

 
 
平均数 
Mean 

标准误
SD 

个数
N 

274/274 1.0000a 0.0500 3 0 0 0 30.8333 2.9297 3 0 0 0 

274/280 0.8875a 0.2428 4 13.5000 0 2 28.8750 3.8379 4 49.7500 4.5962 2 

280/280 0.6269 0.1481 13 12.0417 1.2695 12 28.6538 1.8187 13 44.5833 3.3360 12 

280/286 0.8620a 0.2468 25 12.8409 1.9110 22 31.3125 3.4320 24 46.7273 4.2081 22 

286/286 0.9178a 0.3185 9 13.8125 2.3290 8 31.6667 2.8831 9 48.0000 5.6844 9 

Total 0.8243 0.2550 54 12.8295 1.8582 44 30.5094 3.1676 53 46.5444 4.4221 45 

注: a之间表示平均数差异不显著。 
Note: a: Significantly different allele frequencies between the means. 
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表 4  微卫星 IGF1 基因型对金华猪生长性状的效应 
Table 4  The effect of SSR IGF1 genotype on Jinhua swine litter weight at birth 

初产 First parity  2胎 Second parity 经胎 Late parity  所有胎次 All parity 
IGF1 SSR 

平均数 
Mean 

标准误
SD 

个数 
N 

 
 
平均数 
Mean 

标准误
SD 

个数
N 

平均数
Mean 

标准误
SD 

个数 
N 

 
 
平均数 
Mean 

标准误
SD 

个数
N 

275/275 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

275/280 7.78 4.18 3 7.34b 5.22 4 9.125 5.76 2 7.88 4.39 9 

280/280 6.06 2.84 17 6.21b 2.67 15 9.59 2.90 23 7.58 3.26 55 

280/286 10.74 12.18 24 8.75a 1.83 22 12.94 17.59 56 11.52 14.35 102

286/286 6.49 3.46 5 8.99a 3.16 4 9.28 3.31 14 8.62 3.37 23 

Total 8.50 8.97 49 7.80 2.80 45 11.51 13.71 95 9.85 10.92 189

a b: 平均数差异显著。 
a b: Significantly different allele frequencies between the means. 

 

 
图 1  对初生重微卫星 IGF1 等位基因平均替代效应 
Fig. 1  Average substitution effect of IGF1 alleles for BW 

 
图 2  对第二胎出生窝重微卫星 IGF1 等位基因平均替代

效应 
Fig. 2  Average substitution effects of IGF1 alleles for LWB of 
second parity 

2.5  开产母猪出生窝重、总产仔数和产活仔数间的
相关性分析 

相关分析表明开产母猪所产仔猪出生窝重与总

产仔数显著正相关 (P<0.01)(表 5), 相关系数达到
0.951; 开产母猪所产仔猪出生窝重与产活仔数显著
正相关(P<0.01)相关系数达到 0.875。 
 
表 5  开产母猪出生窝重、总产仔数和产活仔数间的相关

系数 
Table 5  The correlation coefficient between the traits litter 
weight birth (LWB), total number birth (TNB) and number 
birth alive (NBA) following parity of sows 

Trait LWB TNB NBA 

LWB 1 0.951** 0.875**

TNB  1 0.823**

NBA   1 

**: 相关系数达到极显著 (P<0.01)。 
**: Correlation coefficient had highly significance (P<0.01). 

3  讨 论 

由于所用的引物不同, 本文中的IGF1 微卫星等
位基因大小与一些文献对该位点研究所得到的片段

大小不同[8]。本文中 286 bp 等位基因相当于一些文
献资料中的 201 bp等位基因。具此换算发现金华猪
IGF1微卫星的 274和 280等位基因在梅山猪、欧洲
野猪和皮特兰猪上尚未见到报道。并且 , 金华猪
IGF1微卫星所表现出的低重复数和一些研究如Behl
等[9]报道的该位点使用相同引物扩增结果存在差异, 
这主要是由微卫星在滑动复制进化过程中所产生的
[10]。  

由本文结果可知IGF1 微卫星对金华猪各性状
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有不同的效应, 对其初生重有显著影响而在生长后
期影响不显著, 对金华猪第二胎的出生窝重有显著
影响 , 而对其初产和经产出生窝重都无显著影响 , 
这和Andréa Pozzi Pereira [11]在肉牛中研究结果很相

似, 他发现IGF1 微卫星对肉牛初生重有显著影响, 
但是对肉牛后期生长过程确无显著影响。究其原因

是动物机体中不同时期 IGF1 水平差异造成的 , 
Buonomo [12]发现初生小猪血清中IGF1 水平显著高
于其他时期, Carroll [13]也报道了当仔猪出生时, 血
清中IGF1水平达到最高。有趣的是, 本研究IGF1微
卫星不仅影响同一世代的初生重, 并且对该世代后
代的出生窝重也有显著影响, 这更加说明了血液中
的IGF1水平差异的重要作用。但李加琪等[14]研究发

现IGF1 基因的遗传效应分析说明该基因对断奶后
日增重有显著的遗传影响, 这与本文研究结果存在

差异, 就其原因可能是两方面的, 一是本文研究的

是 IGF1 调控区微卫星多态, 其效应与该基因的

PCR-RFLP多态有所区别, 其次是所选用的研究猪

种不同, 正如周杰等[15]报道的IGF1 基因表达存在
着品种间差异。另外, 根据相关性分析(表 5), 发现
金华猪开产母猪出生窝重、总产仔数和产活仔数间

的相关性极显著(P < 0.01), 出生窝重的提高可以间
接的提高开产母猪产仔性能。因此在金华猪的后期

选育中, 我们可以有目的对影响金华猪出生窝重的
等位基因进行选择以提高其产仔性能。 

微卫星标记近几年发展非常迅速, 其可变的遗

传基础非常容易识别, 因而在群体生物学研究中逐

渐代替 RFLP、RAPDS 等遗传标记而成为一种非常
有效的遗传标记。并且基于多重 PCR技术应用的大
规模基因组扫描工作 GENESCAN, 使得微卫星基因
型判别具有高通量高精度高效率的特性。因此, 基
于以上技术, 这种候选基因调控区的微卫星标记也
可以作为一种后期进行标记辅助选育的一种高效实

用的遗传标记。 
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