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摘要: 用 PCR-SSCP 技术研究了涉及肉牛和奶牛共计 7 品种 HTR1B 基因的编码区和 3′侧翼区的多态性,以期为

牛性情的标记辅助选择积累数据。扩增得到 4 个片段, 有 3 个片段存在(SSCP)多态性。对不同的 SSCP 带型对

应片段进行测序, 共发现 6 个 SNP 多态位点(G205T、C507T、C546G、C744T、G816A 和 G942A)。各遗传群

体内 G205T、C744T、G816A 和 G942A 位点均处于 Hardy-Weinberg 平衡, 而 C507T 和 C546G 位点只有鲁西

牛处于 Hardy-Weinberg 平衡。奶牛 205T 等位基因频率显著高于其他肉牛品种(χ2 = 6.87)。奶牛 G205T 位点

多态信息含量为 0.25, 其余各位点在不同群体内均小于 0.10, 说明牛 HTR1B 基因较保守。  
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Molecular genetic characteristic of bovine HTR1B gene 
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Abstract: The aim of the present study was to identify and characterize polymorphisms within the coding region and the  
3′ flanking region of the bovine serotonin receptor 1B gene among different cattle breeds. Four DNA fragments were am-

plified by polymerase chain reaction and then used for polymorphism identification by SSCP. The fragments showing dif-
ferent SSCP patterns were sequenced. And a total of six SNPs (G205T, C507T, C546G, C744T, G816A and G942A) were 
detected. The SNPs were at Hardy-Weinberg equilibrium except C507T and C546G in all genetic population. The frequen-
cies of allele 205T of Holstein were much higher than that of the other six beef cattle populations. Almost the PIC of all 
SNPs were not more than 0.10 except that of G205T in Holstein cows, which indicated the bovine HTR1B gene was con-
served. 
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家畜性情是指家畜对管理者操作的反应, 主要
是恐惧反应[1]。在畜牧业生产中, 家畜的性情不仅影
响管理, 而且影响畜产品的产量和质量。性情温驯
的肉牛平均日增重[2,3]和屠宰率[4]均高于暴躁型 牛, 
并且肉质更细嫩[5] 此外, 紧张型牛易患病, 生产潜
力不能充分发挥, 生产成本较温驯型牛高。  

牛的性情是可遗传的, 但其分子遗传机制研究
很少[6]。5-羟色胺(HT)是哺乳动物行为调控的重要神
经递质, 它可以调控包括睡眠、恐惧、攻击、情绪
和采食等多种行为。HT发挥功能是通过其受体超家
族[7]。HT的 1B型受体(HTR1B)是其成员之一。HTR1B
存在于多个大脑区域内的神经元突触前体和后体中, 
可以调节 HT 和其他神经递质的分泌[8]。HTR1B 基
因缺失的小鼠攻击性增加[9,10], 焦虑行为减少[10]。人

类 HTR1B 基因的数个多态位点与酗酒、自杀和强 
迫症相关 [11]。另外 , HTR1B 基因的突变使人的体  
重[12,13]增加。由此可见 HRT1B可能在家畜的性情和
生长调控中发挥着重要作用。 

选取 6 个肉牛品种和 1 个奶牛品种共 673 头牛
作为材料, 应用 PCR-SSCP技术研究了 HTR1B基因
的多态性, 为牛性情性状的选择提供理论基础。 

1  材料和方法 
1.1  材料 

68 份秦川牛血样采自陕西秦川牛原种场, 240
份南阳牛血样采自河南南阳黄牛研究所原种场 , 
144 份郏县红牛血样采自河南郏县, 57 份鲁西牛血
样采自山东鲁西黄牛原种场, 61份晋南牛血样采自
山西运城, 43份安格斯牛血样采自陕西杨凌, 61份
荷斯坦奶牛血样采自陕西西安草滩农场。样品 ACD
抗凝, −80℃冻存。用酚氯仿抽提法提取基因组DNA, 
4℃保存。  

1.2  引物的设计和 PCR扩增  
根据 GenBank 中已发表的牛 HTR1B 基因序列

(XM_583895.2)设计引物 , 由上海生工生物工程技
术服务有限公司合成, 对牛的基因组进行扩增。引
物及片段信息见表 1。 

PCR扩增条件: 94℃预变性 5 min; 94℃变性 45 
s, 复性 40 s ,72℃延伸 40 s , 35个循环; 72℃延伸 10 
min; 4℃保存。产物用 1%琼脂糖凝胶电泳检测。  

1.3  PCR-SSCP法检测单核苷酸多态 

5 μL PCR 产物和 5 μL的上样缓冲液(98%甲酰
胺、0.025%溴酚蓝、0.025%二甲苯青、10 mmol/L 
EDTA (pH8.0)、10%甘油), 98℃变性 10 min, 迅速插
入冰中, 放置 5 min, 使之保持单链状态。样品在 12%
非变性聚丙烯酰胺凝胶中电泳。电泳结束后, 进行
银染显带。最后进行单链构象多态性(SSCP)分析。 

1.4  PCR产物的克隆和测序 

将 PCR产物在 2%的琼脂糖凝胶中电泳并回收, 
直接在 ABI3730自动测序仪上双向测序。将测序结
果提交 http: //www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST 网站比
较, 以检测 SNP位点。 

1.5  数据统计 

采用 PopGene软件进行群体遗传分析。 

2  结果与分析 
2.1  PCR-SSCP序列分析 

H1 片段表现 2 种 SSCP 基因型(H1-A 和 H1-B) 
(图 1)。序列分析显示: H1 片段具有 2 种等位基因
(205G和 205T)。H1-A为纯合型, H1-B为杂合型。
与序列 XM_583895 进行比对发现在该序列对应的
第 205 碱基位置发生颠换 G>T。该突变导致其编码
的氨基酸序列由天冬氨酸突变为丝氨酸。 

 
表1  PCR引物信息 
Table 1  Primers for polymerase chain reaction (PCR) amplification 

片段名称 
Fragment name 

片段位置* 
Fragment position 

引物序列 
Primer pairs 

复性温度(°C) 
Tm 

H1 165～449 5′-CCGCCGAGGAGTACATTTACCA-3′ 
5′-CCGACGACAGCCATAAGTCACAG-3′ 

64 

H2 421～803 
5′-GGTGGTCTGTGACTTATGGCTGTC-3′ 
5′-CGGTTCTGTTGGGCGTCTGT-3′ 

65 

H3 781～1151 
5′-GAAACAGACGCCCAACAGAA-3′ 
5′-TGATGAGGGAGTTGAGATAGCC-3′ 

68 

H4 992～1257 
5′-AAAGCCACCAAGACCCT-3′ 
5′-AGGCGACCCCATTGTA-3′ 

61 

*  指在 XM_583895.2的位置。  
*: Correspond to the position of XM_583895.2. 
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图 1  不同片段 SSCP 带型 
a: H1; b: H2; c: H3。  
Fig. 1  Electrophoretic patterns of fragments. 
a: Banding pattern of H1 SSCP; b:Banding pattern of H2 SSCP; c:Banding pattern of H3 SSCP. 

 
表2  H1片段基因型和等位基因频率 
Table 2  Distribution of genotype and allele frequencies of different polymorphisms within H1 fragment 

基因型频率 
Genotype frequencies 

 

 

等位基因频率 
Allele frequencies 

 
群 体 

Populations 
样本数 

N 
H1-A H1-B χ2 205G 205T 

秦川牛Qinchuan 68 0.91 0.09 NS* 0.91 0.09 
南阳牛Nanyang 240 0.90 0.10 NS 0.90 0.10 
鲁西牛Luxi 57 1.00 0.00 － 1.00 0.00 
晋南牛Jinnan 60 1.00 0.00 － 1.00 0.00 
郏县红牛Jiaxian 144 0.92 0.08 NS 0.92 0.08 
安格斯Angus 43 0.98 0.02 NS 0.98 0.02 
荷斯坦Holstein 61 0.70 0.30 NS 0.70 0.30 

*: 适合度检验差异不显著, 凡给出数值的表示差异显著(df=1, χ2
0.01=6.64), 以下同。  

*: Means there is no difference, and values shown in this column means there are significant difference by Chi-square test (df=1, χ2
0.01=6.64)。  

 

表3  H2片段多态性基因型和等位基因频率 
Table 3  Distribution of genotype and allele frequencies of different polymorphisms within H2 fragment 

基因型频率 
Genotype frequencis 

 
 

等位基因频率 
Allele frequencies 

 
群 体 

Populations 

样本数 
N 

H2-A H2-B H2-C χ2  H2-CC H2-TG 

秦川牛Qinchuan 68 0.93 0.03 0.04 41.84  0.94 0.06 

南阳牛Nanyang 240 0.98 0.01 0.01 204.42  0.98 0.02 

鲁西牛Luxi 57 0.96 0.04 0.000 NS  0.98 0.02 

晋南牛Jinnan 60 0.98 0.00 0.02 119.01  0.98 0.02 

郏县红牛Jiaxian 144 0.96 0.00 0.04 156.56  0.96 0.04 

安格斯Angus 43 1.00 0.00 0.00 −  0.98 0.02 

荷斯坦Holstein 61 0.967 0.016 0.016 39.66  0.97 0.03 

 
H2片段表现 3种 SSCP基因型(H2-A、H2-B和

H2-C)(图 2)。对该片段的核苷酸序列进行分析表明, 
该片段存在 2 种等位基因(H2-CC 和 H2-TG)。基因
型 H2-A和 H2-C为纯合型, H2-B为杂合型。与序列
XM_583895比对表明, H2片段在与该序列对应的第
507 和第 546 个碱基分别发生转换 (C>T)和颠换
(C>G), 突变未引起氨基酸序列改变。 

H3片段表现为 2种 SSCP基因型(H3-A和 H3- 

B) (图 3)。对该片段的核苷酸序列进行分析表明, 该
片段存在 2种等位基因(H3-CGG和 H3-TAA)。与序
列XM_583895比对表明, H2片段在与该序列对应的
第 744、816 和 942 位碱基分别发生了转换(C>T、
G>A和 G>A)。 

H4 片段表现为 1 种 SSCP 基因型。该片段的
序列与 XM_583895 对应位置完全一致 , 无多态
性。  
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表4  H3片段多态性基因型和等位基因频率 
Table 4  Distribution of genotype and allele frequencies of different polymorphisms within H3 fragment 

基因型频率 
Genotype frequencies 

等位基因频率 
Allele frequencies 群 体 

Populations 
样本数 

N 
H3-A H3-B χ2 H3-CGG H3-TAA 

秦川牛Qinchuan 68 1.00 0.00 −  1.00 0.00 
南阳牛Nanyang 240 0.98 0.02 NS 0.99 0.01 
鲁西牛Luxi 57 1.00 0.00 − 1.00 0.00 
晋南牛Jinnan 60 1.00 0.00 − 1.00 0.00 
郏县红牛Jiaxian 144 0.96 0.04 NS 0.98 0.02 
安格斯Angus 43 1.00 0.00 − 1.00 0.00 
荷斯坦Holstein 61 1.00 0.00 − 1.00 0.00 

  
 

表5  各片段的杂合度、有效等位基因数和多态信息含量 
Table 5  The He, Ne and PIC of different frangments 

H1  H2 H3 群 体 
Populations He Ne PIC He Ne PIC 

 

He Ne PIC 

秦川牛Qinchuan 0.09 1.09 0.08 0.03 1.12 0.10 0.00 1.00 0.00 

南阳牛Nanyang 0.10 1.11 0.10 0.00 1.03 0.02 0.02 1.02 0.02 

鲁西牛Luxi 0.00 1.00 0.00 0.04 1.04 0.03 0.00 1.00 0.00 

晋南牛Jinnan 0.00 1.00 0.00 0.00 1.03 0.03 0.00 1.00 0.00 

郏县红牛Jiaxian 0.08 1.08 0.07 0.00 1.09 0.08 0.04 1.04 0.06 

安格斯Angus 0.02 1.02 0.02 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 

荷斯坦Holstein 0.30 1.34 0.25 0.02 1.05 0.05 0.00 1.00 0.00 

 

2.2  HTR1B基因遗传多态性分析 

基因型频率和等位基因频率品种间差异很大

(表 2~表 4)。H1片段中, H1-A为优势基因型, 鲁西
牛和晋南牛群体中没有发现 H1-B 基因型, 而荷斯
坦奶牛的 205T等位基因频率显著高于其他群体(χ2 = 
6.87)。H2片段中, H2-A为优势基因型, 群体的突变
基因型频率都小于 0.05. H3片段中, H3-A为优势基
因型, 鲁西牛、晋南牛和安格斯牛只有 H3-A型。 

χ2检验显示, 各遗传群体 H1 片段和 H3 片段多
态位点均处于Hardy-Weinberg平衡状态, 而H2位点
只有鲁西牛处于 Hardy-Weinberg平衡。 

各片段的杂合度、有效等位基因数和多态信息

含量见表 5。各位点的杂合度均很低, 只有奶牛的
H1片段超过 0.10。而有效等位基因数均接近于 1.00。 
各多态片段的多态信息含量除荷斯坦 H1 片段为
0.25外, 其余各品种各片段均小于 0.25, 为低度多态。  

3  讨 论 

关于人和模式动物HTR1B基因功能和分子遗传
特性的研究很多[9~11]。结果显示, 人和小鼠 HTR1B
基因存在很多与行为有关的单核苷酸多态位点。牛

的 HTR1B基因位于 9号染色体。本文首次研究了牛
HTR1B 基因的多态性, 共发现 6 个单核苷酸多态位
点, 但其等位基因的突变频率均很低, 说明 HTR1B
基因比较保守。其中 205G>T突变, 导致了第 69位Ala
突变为Ser。该突变位于HTR1B受体的第一跨膜区, 它
属于高度保守的 7tm_1 区。其他物种与牛 HTR1B 
69Ser 对应位置的氨基酸残基均为 Ala, 表明该位点
的突变很可能影响牛 HTR1B受体的功能。 

奶牛的 205T等位基因频率显著大于其他品种。
很多实验证明人和小鼠HTR1B基因的突变会导致其
行为的改变[9~11]。并且, Schutz等[13]将 1个与牛性情
相关的 QTL定位于牛的 9号染色体上。而人们在选
育奶牛的过程中会将性情纳入选择, 因此奶牛这些
等位基因频率的升高有可能是由人工选择造成的。

如果以上推测成立, 那么 HTR1B很可能是参与性情
调控的重要基因。 

所研究位点大多处于Hardy-Weinberg平衡状态, 
这可能是由于这些位点所处的选择压较小。传统肉

牛选育的重点在生长速度和屠宰性状以及繁殖性状, 
很少涉及性情指标。近年来, 随着消费者对畜产品
品质要求的提高, 和动物福利的提出, 已有学者开
展畜禽性情的 QTL定位研究[14~16]。 
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第十四次全国动物遗传育种学术讨论会将在武汉召开 
 

根据中国畜牧兽医学会动物遗传育种学分会理事会的

决定，第十四次全国动物遗传育种学术讨论会暨理事会换届

选举会议将于 2007年 10月 8日至 11日在武汉召开。 届时

将汇集国内外从事动物遗传育种教学、科研和实践的专家、

学者及技术人员，展示目前国内外本领域最前沿的研究进展

和成果。 本次会议将主要收集研究论文摘要且不公开出版，

目的在于让各位研究者提供最新的研究成果供会议交流的

同时，不影响在专业杂志上发表自己的研究成果。 

征文为涵盖动物遗传育种领域的最新研究进展、研究

报告、经验交流、研究简报。（1）数量遗传学、群体遗传

学、生化遗传学、细胞遗传学、免疫遗传学、发育遗传学、

进化遗传学及其在动物育种中的应用；（ 2）分子遗传学、

基因组学、蛋白组学及其在动物育种中的应用；（3）畜禽、

水生动物、特种经济动物、实验动物的遗传改良；（4）动

物遗传资源的评估、保护、利用（杂种优势利用、开发利用）

与创新；（5）电子计算机、生物信息与系统生物学、繁殖

生物技术等新技术及其在动物遗传育种中的应用；（6）动

物遗传育种、生物信息及相关课程的教学法研究。 

本次征文须是未曾在国内外公开发表过的学术论文

（被其他学术会议录用过但该会议无正式出版物的仍可

提交，但应注明被哪个会议录用）。以研究报告为主，除

特约稿外，一般不受理综述性文章。以摘要形式出版。每

篇论文摘要字数不超过 1,500 字。 征集论文截止时间为

2007年 7月 31日。 

请尽量通过电子邮件提交，邮件主题请用“第一作者姓

名+单位名称”格式，收件人地址：animalmeeting@gmail. 

com和 zhumengjin@yahoo.com.cn。  

会议秘书组联系人 范盛先，朱猛进 （华中农业大学

动物科技学院）电话：027-87282091 

E-mail：animalmeeting@gmail.com， zhumengjin@yahoo. 
com.cn 

(朱猛进) 
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