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摘要：【目的】对牦牛 H-FABP 基因进行克隆和序列分析，以期为进一步开展牦牛该基因与其肉质性状的相关

分析，进行分子标记辅助选择以及基因定位、表达等研究提供理论基础。【方法】用特定引物对牦牛 H-FABP 基因

进行 PCR 扩增并进行 T-A 克隆和测序，在此基础上使用 RepeatMasker、DNAMAN4.0、BioEdit4.8.10、Clustal W1.81

等生物信息学软件进行序列分析。【结果】牦牛 H-FABP 基因(已在 NCBI 上登录，登录号为 DQ026674)由 4 个外显

子和 3个内含子组成，CDS 序列全长为 402 bp，前体氨基酸数为 133 个。4 个外显子大小分别为 73 bp、173 bp、

102 bp 和 54 bp；3 个内含子大小分别为 3 460 bp、1 892 bp 和 1 495 bp；外显子与内含子的连接区序列遵循通

常的基因组成规律。外显子和内含子个数与普通牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼各物种相同。

牦牛 H-FABP 基因序列中，重复序列所占比率为 13.07%。内含子Ⅰ含有 5个重复元件，包括 1个 SINE/Artiodactyls

元件、1个 SINE/MIR3 元件、1个 SINE/Bov-tA1 元件和 2 个 SINE/MIR 元件；内含子Ⅱ无重复元件；内含子Ⅲ有 3

个重复元件，其中 SINE/MIR 元件、LINE/L2 元件、SINE/Artiodactyls 元件各 1 个。SINEs 短重复序列所占比率

为 11.85%，哺乳动物分散性重复序列 MIRs 比率为 6.44%。LINEs 所占比率为 1.22%，小于 SINEs 元件。其中，LINE1、

BovB/Art2、L3/CR1 重复元件以及 LTR 类反转录元件和 DNA 转座子元件在牦牛该基因区域中不存在。不同物种间

在该基因编码区核苷酸序列和氨基酸序列上有较高的保守性。牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、小鼠、

鸡、斑马鱼各物种在 H-FABP 基因编码区核苷酸序列上同源性大小分别为 99.8%、97.8%、97.0%、92.8%、88.8%、

83.3%、83.1%、76.4%、68.7%；相应的氨基酸序列间同源性大小为 100%、96.9%、96.9%、92.4%、88.7%、85.7%、

85.7%、77.4%、69.9%。【结论】牦牛 H-FABP 基因由 4个外显子和 3个内含子组成，其中外显子 I、外显子Ⅱ、 外

显子Ⅲ 和外显子Ⅳ大小分别为 73 bp、173 bp、102 bp 和 54 bp，内含子 I、内含子Ⅱ和内含子Ⅲ大小分别为 3 460 

bp、1 892 bp 和 1 495 bp。牦牛该基因区域含有较为丰富的重复序列元件且外显子与内含子的连接区序列遵循通

常的基因组成规律。牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼 9个物种在 H-FABP 基因编码

区核苷酸及氨基酸序列上具有较高的保守性。 
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Abstract: 【Objective】The yak heart fatty acid-binding protein (H-FABP) gene was cloned and sequenced. This was then 

compared to the deduced amino acid sequence with the homologous H-FABP gene. It was also compared with the protein sequence 
of the H-FABPs in other species (including cow, sheep, goats, pigs, human, rats, mice, chicks and zebra-fish) retrieved from the 
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GenBank . These comparisons were performed in order to provide a theoretical foundation for further research of the correlation of 
yak H-FABP gene and meat quality, molecular breeding, location and expression.【Method】The yak H-FABP gene was amplified 
using particular primers, cloned by T-A method and sequenced, based on this the nucleotide and amino acid sequences among 
different species were compared and analyzed by RepeatMasker、DNAMAN4.0、BioEdit4.8.10、Clustal W1.81 i.e, bio-softs.【Result】
The number of exons and introns of yak H-FABP gene (GenBank Accession No: DQ026674) were as same as those in cow, sheep, 
goats, pigs, human, rats, mice, chicks and zebra-fish. They had 4 exons and 3 introns. The size of CDS sequence of the yak H-FABP 
gene, encoding 133 amino acid, was 402 bp. The size of exon I, exonⅡ, exonⅢ and exonⅣ was 73 bp, 173 bp, 102 bp and 54 bp 
respectively; while the size of intron I, intronⅡand intronⅢ was 3 460 bp, 1 892 bp and 1 495 bp respectively. The junction 
sequence of exons and introns of yak H-FABP gene was in accordance with the law of gene composition. The rate of the repetitive 
sequence was 13.07% in the nucleotide sequence of yak H-FABP gene. Five repetitive elements were found in the intronⅠ, including 
a SINE/Artiodactyls element, a SINE/MIR3 element, a SINE/Bov-tA1 element and two SINE/MIR elements. No repetitive element 
was found in intronⅡ. Three repetitive elements were found in intron3, including a SINE/MIR element, a LINE/L2 element and a 
SINE/Artiodactyls element. The rate of the repetitive sequence was 11.85% for SINEs, 6.44% for MIRs and 1.22% for LINEs 
respectively. In addition, LINE1, BovB/Art2, L3/CR1 repetitive elements, LTR anti-transcription element and DNA transposing 
element were not found in this sequence. The nucleotide sequence of the coding region and deduced amino-acid sequences among 
different species were quite conservative. The homology rates of nucleotide sequences of the coding region of H-FABP gene between 
the yak and cow, sheep, goat, pig, human, rat, mouse, chick and zebra-fish were 99.8%, 97.8%, 97.0%, 92.8%, 88.8%, 83.3%, 83.1%, 
76.4%, 68.7% respectively, while the homology rates of amino-acid sequences were 100%, 96.9%, 96.9%, 92.4%, 88.7%, 85.7%, 85.7%, 
77.4%, 69.9% respectively. 【Conclusion】The yak H-FABP gene had 4 exons and 3 introns. The size of CDS sequence of the yak 
H-FABP gene, encoding 133 amino-acid, was 402 bp. The size of exon I, exonⅡ, exonⅢ and exonⅣ was 73 bp, 173 bp, 102 bp 
and 54 bp respectively; while the size of intron I, intronⅡand intronⅢ was 3 460 bp, 1 892 bp and 1 495 bp respectively. There 
were many repetitive elements in the nucleotide sequence of yak H-FABP gene, and the junction sequence of exons and introns was 
accordance with the law of gene composition. The nucleotide sequences of the coding region and deduced amino acid sequences 
between yak and cow, sheep, goats, pigs, human, rats, mice, chicks and zebra-fish were quite conservative. 
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0  引言 

【本研究的重要意义】心脏脂肪酸结合蛋白（heart 
fatty acid-binding protein，H-FABP）是一种低分子量

胞浆蛋白，由 H-FABP 基因所编码，主要在畜禽的心

肌、骨骼肌和乳腺中表达。目前，对多种畜禽的研究

表明，H-FABP 基因可作为影响畜禽肌内脂肪含量和

肉质性状的侯选基因[1~6]。牦牛作为青藏高原及其毗邻

的高山、亚高山地区的“特有”牛种，是一种“全能”

家畜[7]，品种间和品种内具有丰富的遗传多样性，是

进行肉产品开发的优良畜种[8,9]。牦牛肉质性状是其主

要的经济性状之一。通过对其肉质性状功能基因的研

究，可为进一步开展牦牛该基因与其肉质性状的相关

分析，进行分子育种以及基因定位、表达等研究提供

理论基础。【前人研究进展】当前，已有多种畜禽的

H-FABP 基因被相继克隆和定位，并进行了多态性与

肌内脂肪含量的相关分析。Gerbens 等 [1]通过与人

H-FABP cDNA 噬菌斑杂交，分离出了含猪 H-FABP 基

因的 λ 噬菌体，确定了猪 H-FABP 基因的结构特征并

将其定位在猪 6 号染色体上。在此基础上，他还对 983
头杜洛克猪各基因型与肌内脂肪含量（IMF）和背膘

厚（BFT）的作用进行了相关分析，表明不同基因型

组合其肌内脂肪含量（IMF）可相差 15%，其中单倍

体 aa/dd/HH 与高肌内脂肪含量（IMF）有关[2]。Zhang
等[3]对大鼠 H-FABP 基因进行了克隆和序列结构分

析，表明大鼠 H-FABP 基因由 4 个外显子和 3 个内含

子组成，共编码 133 个氨基酸，通过荧光原位杂交

（FISH）技术将其定位于 5q36。Calvo 等[4]采用基因

组步移技术对绵羊 H-FABP 基因进行了克隆并将其定

位于 2号染色体遗传标记CSRD2115与BM2113之间，

在对 4 个绵羊品种(Ovis aries)和欧洲摩弗伦(Mouflon)
羊的H-FABP基因外显子Ⅱ和内含子Ⅲ各发现一SNPs
多态位点。王启贵[5]等对鸡 H-FABP 基因外显子Ⅱ163 
bp 序列进行了克隆和序列比较分析, 表明鸡与猪该基

因序列同源性达 68%, Northern 杂交表明鸡该基因只

在脂肪组织中表达。武峰等[6]对牛 H-FABP 基因内含

子Ⅱ进行了 PCR-RFLP 分析，发现一个 HaeIII-RFLP
多态位点。在利用最小二乘法拟合线性模型对不同分 
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子标记基因型效应值间肉品质大理石花纹和嫩度性状

差异显著性检验中，发现牛 H-FABP 基因中的 h 等位

基因，尤其是 hh 纯合基因型对牛肉嫩度剪切力值有较

大的影响。【本研究切入点】普通牛肉质性状的基因效

应分析研究已有一些报道[10,11]。但对牦牛肉质性状的研

究，目前还局限于对其组织学和生化水平的研究[12~16]，

对其肉质性状相关功能基因的研究国内外尚未见报

道。【拟解决的关键问题】本研究在对九龙牦牛H-FABP
基因克隆、测序的基础上，结合 GenBank 中刊登的普

通牛、绵羊、山羊、人、猪、大鼠、小鼠、鸡、斑马

鱼等物种相应基因序列进行了序列比对分析。以期为

进一步开展牦牛 H-FABP 基因与其肉质性状的相关分

析，进行分子标记辅助选择、基因定位、表达以及牦

牛与其它物种间系统进化研究提供一定的理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验动物及血样采集 

选取健康成年的九龙牦牛(2 头),颈静脉采血置

于冰瓶带回实验室，-20℃保存备用。 
1.2  酶和试剂 

饱和酚、氯仿、酒精、蛋白酶 K、EDTA、Tris-Base、 

硼酸、IPTG、X-gal、氨卞青霉素、DNA Marker 2000、
λ-EcoT14Idigest、琼脂粉、ExTaq DNA 聚合酶（250U）

等均购自大连宝（TakaRa）生物工程有限公司；小量

胶回收试剂盒购自 Omega 公司；小量质粒提取试剂盒

购自 Promega 公司。 
1.3  菌株和质粒载体 

E.coli JM109由成都天泰生命科技有限公司提供；

pMD18-T Vector（T-载体，50 µg·μl-1）购自大连宝

（TakaRa）生物工程有限公司。 
1.4  基因组 DNA 的提取 

牦牛血液基因组 DNA 的提取采用酚-氯仿提取法

提取[17]。 
1.5  引物的设计、合成及稀释 

参考普通牛 H-FABP 基因 cDNA 序列（GenBank 
Accession No:X12710）及绵羊 H-FABP 基因部分序列

（GenBank Accession No:AY157617 和 AY156516），
应用引物设计软件 primer premier 5.0、Oligo 6.0 设计

3 对引物（表 1），使 3 对引物扩增的片段间不但有重

叠，且尽可能使引物序列分布于普通牛和绵羊该基因

保守区内，从而保证测序后能完全拼接得到牦牛

H-FABP 基因预期片段。 
 
表 1  牦牛 H-FABP 基因扩增引物及扩增范围 

Table1  Primers and the respective size of amplified DNA fragment of the H-FABP gene in the yak 

代号 
Number 

引物 
Primers 

扩增范围(以普通牛 cDNA 序列为参照) 
Amplified DNA fragment size (take the cDNA sequence of cow H-FABP 
gene as reference) 

1 号 
No.1 

上游引物（PF）: 5′ TCTCTGTCGTCTTTCCCAACC3′ 
Forward primer : 5′ TCTCTGTCGTCTTTCCCAACC3′ 
下游引物（PR）: 5′ CATCTGCTGTGGTCTCATCG3′ 
Reverse primer: 5′ CATCTGCTGTGGTCTCATCG3′ 

从 11nt 到 278nt(包括该基因 5′-侧翼区部分序列、第一外显子、第一内含

子和第二外显子部分序列) 
From 11nt to 278nt(include the partial 5′-flanking region, exonI, intronI and 
partial exonⅡsequence) 

2 号 
No.2 

上游引物（PF）: 5′GGTTTTGCTACCAGGCAGGT3′ 
Forward primer: 5′ GGTTTTGCTACCAGGCAGGT3′ 
下游引物（PR）: 5′ GTCCATTCCACTTCTGCAC3′ 
Reverse primer: 5′ GTCCATTCCACTTCTGCAC3′ 

从 125nt 到 347nt(包括第二外显子部分序列、第二内含子和第三外显子

部分序列) 
From 125nt to 347nt(include partial exonⅡ, intronⅡ and partial exonⅢ 
sequence) 

3 号 
No.3 

上游引物（PF）: 5′ GTGCAGAAGTGGAATGGACA3′ 
Forward primer : 5′ GTGCAGAAGTGGAATGGACA3′ 
下游引物（PR）: 5′ AAAATGAGGCAATCTGGTGC3′ 
Reverse primer: 5′ AAAATGAGGCAATCTGGTGC3′ 

从 329nt 到 523nt(包括第三外显子部分序列、第三内含子、第四外显子

和 3′-侧翼区部分序列) 
From 329nt to 523nt(include partial exonⅢ, intronⅢ, exonⅣ and partial 3′- 
flanking region sequence) 

引物稀释前对其进行瞬间离心，后加入一定量的

超纯水，使其终浓度为 20pmol·μl-1。充分涡悬 1～2 
min，-20℃保存备用。 
1.6  牦牛 H-FABP 基因的 PCR 扩增 

引物 1：PCR 反应在 25 μl 体系中进行：10×ExTaq 
Buffer（Mg2+Free）2.5 μl，MgCl2 （25 mmol·L-1）1.5 μl，
dNTP（2.5 mmol·L-1）2 μl，上游引物（10 pmol·L-1）1 

μl，下游引物（10 pmol·L-1）1 μl，模板 DNA（25 ng·μl-1） 
1 μl，ExTaq 酶（5U·μl-1）0.6 μl，超纯水 15.4 μl。 

PCR 扩增按以下程序进行：94℃预变性 4 min；
94℃变性 1 min，57.5℃退火 1 min，72℃延伸 4 min，
35 个循环；最后 72℃延伸 5 min；4℃保存。产物用

1%琼脂糖凝胶电泳，EB 染色并用凝胶成像系统检测。 
引物 2：PCR 反应在 25 μl 体系中进行：10×ExTaq  



1642                中  国  农  业  科  学    39 卷 

 

Buffer（Mg2+Free）2.5 μl，MgCl2（25 mmol·L-1）1.5 μl，
dNTP（2.5mmol·L-1）2 μl，上游引物（10pmol·L-1）1 μl，
下游引物（10 pmol·L-1）1 μl，模板 DNA（25 ng·μl-1）

1 μl，Ex Taq 酶（5U·μl-1）0.5 μl，超纯水 15.5 μl。 
PCR 扩增按以下程序进行：94℃预变性 4 min；

94℃变性 1 min，54℃退火 1 min，72℃延伸 2 min，
30 个循环；最后 72℃延伸 5 min；4℃保存。产物用

1%琼脂糖凝胶电泳，EB 染色并用凝胶成像系统检测。 
引物 3：PCR 反应在 25 μl 体系中进行：10×ExTaq 

Buffer（Mg2+Free）2.5 μl，MgCl2（25 mmol·L-1）1.4 μl，
dNTP（2.5 mmol·L-1）2 μl，上游引物（10 pmol·L-1）1 
μl，下游引物（10 pmol·L-1）1 μl，模板 DNA（25ng·μl-1） 
1 μl，ExTaq 酶（5U·μl-1）0.6 μl，超纯水 15.5 μl。 

PCR 扩增按以下程序进行：94℃预变性 4 min；
94℃变性 1 min，56.5℃退火 1 min，72℃延伸 2 min，
35 个循环；最后 72℃延伸 5 min；4℃保存。产物用

1.5%琼脂糖凝胶电泳，EB 染色并用凝胶成像系统检

测。 
1.7  牦牛 H-FABP 基因 PCR 产物的克隆 

对牦牛 H-FABP 基因 PCR 产物参照小量胶回收

试剂盒说明书进行胶回收纯化，回收的目的片段与

pMD18-T 载体于 16℃恒温金属浴中反应连接 10 h；
将连接产物转化到 E.coli JM109 感受态宿主菌中培

养；再将菌液涂布在含有 X-Gal 底物、IPTG 诱导物和

氨苄青霉素（Ampr）的固体 LB 平板上，利用蓝白斑

遗传学筛选法筛选；用灭菌牙签挑取白色单一菌落，

在含氨卞青霉素（Ampr）的 LB 液体培养基中培养并

提取质粒，将构建的重组质粒通过 PCR 法转化子鉴

定，以确保克隆成功。 
1.8  测序、序列结构分析 

将纯化后的阳性重组质粒用 ABI-100 型全自动

DNA 测序仪使用 M13 通用引物以及合成引物进行测

序，测序结果用 DNAMAN4.0 生物软件进行拼接得到

目的序列。牦牛 H-FABP 基因的序列结构主要通过与

GenBank 中普通牛、绵羊、猪等物种相应基因序列的

比 对 分 析 进 行 确 定 ； 重 复 序 列 的 分 析 通 过

RepeatMasker （ http://woody.embl-heidelberg.de/repea 
tmask/）在线分析软件完成；与 GenBank 中其它物种

的序列比较分析由 DNAMAN4.0、BioEdit4.8.10、
Clustal W1.81 等生物软件及序列处理在线工具包 
（http://www.bio-soft.net/sms/index. html）综合运用完

成。 

2  结果与分析 

2.1  牦牛 H-FABP 基因的 PCR 扩增 

参照 DNA 分子量标准、普通牛 H-FABP 基因

cDNA 序列（GenBank Accession No:X12710）、绵羊

H-FABP 基 因 部 分 序 列 （ GenBank Accession 
No:AY156516、AY157617）及测序结果，得知：（1）
引物 1 PCR 扩增产物大小为 3 728 bp（图 1），包括牦

牛 H-FABP 基因 5′-侧翼区部分序列（36 bp）、第 1 外

显子（73 bp）、第 1 内含子（3 460 bp）和第 2 外显子

部分序列（159 bp）；（2）引物 2 PCR 扩增产物大小为

2 115 bp（图 2），包括牦牛 H-FABP 基因第 2 外显子

部分序列（168 bp）、第 2 内含子（1 892 bp）和第 3
外显子部分序列（55 bp）；（3）引物 3 PCR 扩增产物

大小为 1 690 bp（图 3），包括牦牛 H-FABP 基因第 3
外显子部分序列（66 bp）、第 3 内含子（1 495 bp）、
第四外显子（54 bp）和 3′-侧翼区部分序列（75 bp）。 
2.2  牦牛 H-FABP 基因重组子的鉴定 

利用蓝白斑遗传学筛选法用灭菌牙签从含有

X-Gal 底物、IPTG 诱导物和氨苄青霉素（Ampr）的固

体 LB 平板上挑取白色单一菌落，在含氨卞青霉素

（Ampr）的 LB 液体培养基中培养并提取质粒，将提

取的重组质粒及培养菌液通过 PCR 法重组子鉴定（图

4）。使用特异引物 1、2、3 对含有质粒的阳性菌液进

行 PCR 扩增，电泳结果显示，均出现目的片段。结合

测序结果进一步证明目的片段已克隆成功。 
 

 

 
N 泳道为 λ-EcoT14I digest；1～7 泳道为引物 1 PCR 产物，大小均为 3 728 
bp 
N. Molecular weight standard λ-EcoT14I digest；1-7. PCR products with 
primer 1, the size is 3 728 bp 

 
图 1  引物 1 PCR 产物的 1% 琼脂糖凝胶电泳图 

Fig. 1  PCR products with primer 1 on 1% agrose gel 
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M 泳道为 DNA Marker 2000；N 泳道为 λ-EcoT14I digest；1~5 泳道为引

物 2 PCR 产物，大小均为 2 115 bp 
M. Molecular weight standard Marker 2000；N. Molecular weight standard 
λ-EcoT14I digest；1-5. PCR products with premier 2, the size is 2 115 bp 

 
图 2  引物 2 PCR 产物的 1% 琼脂糖凝胶电泳图 
Fig. 2  PCR products with primer 2 on 1% agrose gel 

 
N 泳道为 DNA Marker 2000，自下而上分别为 2 000 bp、1 000 bp、750 bp、
500 bp、250 bp、100 bp；7 泳道为 λ-EcoT14I digest，自下而上分别为

19 329 bp、7 743 bp、6 223 bp、4 254 bp、3 472 bp、2 690 bp、1 882 bp、
1 489 bp、925 bp、421 bp、74 bp；1~6 泳道为引物 3 PCR 产物，大小均

为 1 690 bp 
N. Molecular weight standard Marker 2000, the size is 2 000 bp, 1 000 bp, 
750 bp, 500 bp, 250 bp, 100 bp from down to up respectively; 7:Molecular 
weight standard λ-EcoT14I digest , the size is 19 329 bp, 7 743 bp, 6 223 bp, 
4 254 bp, 3 472 bp, 2 690 bp, 1 882 bp, 1 489 bp, 925 bp, 421 bp, 74 bp 
from down to up respectively; 1-6. PCR products with primer 3, the size is 1 
690 bp 

 
图 3  引物 3 PCR 产物的 1.5% 琼脂糖凝胶电泳图 

Fig. 3  PCR products with primer 3 on 1.5% agrose gel 
 
2.3  牦牛 H-FABP 基因的结构 

通过将牦牛 H-FABP 基因 3 个克隆片段拼接后与

普通牛 H-FABP 基因 cDNA 序列、绵羊 H-FABP 基因

部分序列以及猪 H-FABP 基因部分序列（GenBank 
Accession No:Y16180）的比对分析确定了牦牛

H-FABP 基因外显子和内含子序列及其大小，结果显 

 
 
 
M 泳道为 λ-EcoT14I digest; 2,6 泳道为阴性对照;1,5 泳道为引物 2 菌液

PCR产物,大小为 2 115 bp；3,7 泳道为引物 1 菌液 PCR产物,大小为 3 728 
bp；4 泳道为引物 3 菌液 PCR 产物，大小为 1 690 bp 
M. Molecular weight standard λ-EcoT14I digest; 2, 6. PCR without template; 
1, 5. PCR amplification with primer 2 and transformed bacteria as template, 
the size is 2115bp; 3,7. PCR amplification with primer 1 and transformed 
bacteria as template, the size is 3728bp; 4. PCR amplification with primer3 
and transformed bacteria as template, the size is 1 690 bp 

 
图 4  牦牛 H-FABP 基因 3片段重组子鉴定 

Fig. 4  Identification of recombinant plasmids on the three 

amplified fragments of yak H-FABP gene by PCR 

 

示，在拼接的牦牛 H-FABP 基因 7 360 bp 序列

（GenBank Accession No:DQ026674）中，包括牦牛该

基因的全部外显子和内含子序列以及部分 5′-侧翼区、

3′-侧翼区序列。牦牛该基因外显子和内含子数与普通

牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼

各物种相同，都是由 4 个外显子和 3 个内含子组成。

其中，4 个外显子大小分别为 73 bp、173 bp、102 bp
和 54 bp，外显子Ⅰ包含起始密码子 ATG，外显子Ⅳ

含有终止密码子 TGA；内含子Ⅰ、内含子Ⅱ和内含子

Ⅲ大小分别为 3 460 bp、1 892 bp 和 1 495 bp。使用

BioEdit 生物软件对牦牛 H-FABP 基因 mRNA 序列进

行推导，发现起始密码子 AUG 上游（即 5′-方向）的

第 3 个核苷酸是腺嘌呤（即-3A），紧跟在 AUG 后面

的核苷酸序列是鸟嘌呤（即+4G），这不仅与“Kozak
序列”（即 A/GNNAUGG）特征一致，也与大多数真

核生物起始密码子所具有的结构特征（即 ANNAUGN
和 GNNAUGPu）一致。结合这一特征以及与其它多

个物种基因序列的比较分析，推测牦牛 H-FABP 基因

CDS 序列全长为 402 bp，前体氨基酸数为 133 个氨基

酸。 
通过对牦牛、绵羊、猪 3 个物种该基因外显子和

内含子连接处序列进行比较分析，结果显示，牦牛与

绵羊两物种外显子与内含子的连接处序列完全相同，
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而与猪稍有差异，但均表现出较高的保守性，3 个物

种外显子与内含子的连接处序列都基本上与通常的规

律相一致[18]，即：外显子/GTPuAG 内含子和内含子

PyPyPyNCAG/N（表 2）。 
 
表 2  牦牛、绵羊、猪 H-FABP 基因外显子和内含子连接处序列分析 

Table 2  Comparison of junction sequences of exons and introns of the H-FABP gene between yak and sheep, pig  

牦牛 Yak 绵羊 Sheep 猪 Pig 外显子 
Exon 
 
 

5′-拼接供点 
5′-splicing donor  
site 

3′-拼接受点 
3′-splicing acceptor  
site 

5′-拼接供点 
5′-splicing donor  
site 

3′-拼接受点 
3′-splicing acceptor  
site 

5′-拼接供点 
5′-splicing  
donor site 

3′-拼接受点 
3′-splicing  
acceptor site 

1 TTCACC/atggtg cactcg/GTGAGG TTCACC/atggtg cactcg/GTGAGG CTCACC/atggtg caattg/GTGAGG 
2 CCTCAG/gtgtcg gtcaag/GTGAGT CCTCAG/gtgtcg gtcaag/GTGAGT CCTCAG/gtgtgg gtcaag/GTGAGT 
3 CCACAG/tccatc attctg/GTAAGA CCACAG/tccatc attctg/GTAAGA CCACAG/tccatt atcctg/GTAAGA 
4 TTCCAG/acactc gcatga/CCTGCC TTCCAG/acactc gcatga/CCTGCC TTCCAG/acactc gcatga/CCTGCC 

使用RepeatMasker在线分析软件对牦牛该基因序

列进行重复序列分析，结果表明，在该基因序列中，

重复序列所占比率为 13.07%。内含子Ⅰ含有 5 个重复

元件，包括 1 个 SINE/Artiodactyls 元件、 1 个

SINE/MIR3 元件、1 个 SINE/Bov-tA1 元件和 2 个

SINE/MIR 元件；在内含子Ⅱ中没发现重复元件的存

在；内含子Ⅲ有 3 个重复元件，即 SINE/MIR 元件、

LINE/L2 元件、SINE/Artiodactyls 元件各 1 个。总体

而言，SINEs 短重复序列所占比率为 11.85%，哺乳动

物分散性重复序列 MIRs 比率为 6.44%；LINEs 包括

LINE1、LINE2、BovB/Art2 以及 L3/CR1 家族，它所

占比率远小于 SINEs 元件，为 1.22%；但在牦牛该基

因区域中没有发现 LINE1、BovB/Art2、L3/CR1 重复 

元件以及 LTR 类反转录元件和 DNA 转座子元件。 
2.4  牦牛与其它物种间 H-FABP 基因编码区核苷酸序

列比较分析 

用 DNAMAN 生物软件，将牦牛 H-FABP 基因全

编码区核苷酸序列与 GenBank 中普通牛、绵羊、山羊、

猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼 9 个物种相应基因

序列进行序列比对（图 5），计算不同物种核苷酸序列

间的同源性大小（表 3）。各物种 H-FABP 基因编码区

核苷酸序列比较结果表明，牦牛与普通牛、绵羊、山

羊、猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼各物种间同源

性大小分别为 99.8%、97.8%、97.0%、92.8%、88.8%、

83.3%、83.1%、76.4%、68.7%。

 
牦牛 Yak          ATGGTGGACGCCTTCGTGGGTACCTGGAAGTTAGTGGACAGCAAGAATTTCGATGACTAC     60 

普通牛 Cow        ------------------------------------------------------------     60 

绵羊 Sheep        ------------------------------------------------------------     60 

山羊 Goat         ------------------------------------------------------------     60 

猪 Pig            ----------------c---c---------c-----------------------------     60 

人 Human          -----------t---c----c---------c-----------------------------     60 

大鼠 Rat          ----c---------t--c------------c-------------------t---------     60 

小鼠 Mouse        ----c---------t--c------------c-------------------t---------     60 

鸡 Chick          --------a--g--------c---------c-g-----t-cggcc-----------g---     60 

斑马鱼 Zebra-fish  ----ca-----t--ta-c--c--g-----c--gaa---g-----------------g---     60 
      ************************************************************ 

牦牛 Yak          ATGAAGTCACTCGGTGTCGGTTTTGCTACCAGGCAGGTGGGCAATATGACCAAGCCTACC    120 

普通牛 Cow        ------------------------------------------------------------    120 

绵羊 Sheep        ----------------------------------------c-------------------    120 

山羊 Goat         ----------------------------------------c------------a------    120 

猪 Pig            ---------a-t-----g--------c-------------c---c---------------    120 

人 Human          -----------------g----------------------c--gc---------------    120 

大鼠 Rat          -----------------g--c-----c-----a-----c-ct-gc-----------g---    120 

小鼠 Mouse        -----------------g--c-----c-------------ct-gc--------------t    120 

鸡 Chick          ------g-gt-g--g--g--c-----c---------a---c-ggcc-------a--c---    120 

斑马鱼 Zebra-fish  -----agg-a-t-----t--c-----c--gc-t--a--t-c------------a--c--a    120 
           ************************************************************ 

牦牛 Yak          ACAATCATCGAAGTGAATGGGGACACAGTCATCATAAAAACACAAAGCACCTTCAAGAAC    180
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普通牛 Cow        ------------------------------------------------------------    180 

绵羊 Sheep        ------------------------------------------------------------    180 

山羊 Goat         --------t---------------------------------------------------    180 

猪 Pig            ---------------------------a------------------------------g-    180 

人 Human          ------------aa-----------ttc---c-c----------c---------------    180 

大鼠 Rat          --------t--gaa---------t--ca---c------g-----c--t------------    180 

小鼠 Mouse        --c--------gaa---c-----t--ta---c------g--------t------------    180 

鸡 Chick          --c--------g---g----c----ag-cg-cgg-g--g--c--t---------------    180 

斑马鱼 Zebra-fish  --c------tccaa-g-g--t---gttt---cac-t-----cgtc-----t-----atc-    180 
           ************************************************************ 

牦牛 Yak          ACAGAGATCAGCTTCAAGCTGGGAGTCGAGTTCGATGAGACCACAGCAGATGACAGGAAA    240 

普通牛 Cow        ------------------------------------------------------------    240 

绵羊 Sheep        -----------------------------------------------------------g    240 

山羊 Goat         --------------------------------------------g--------------g    240 

猪 Pig            --------------------------g-----t--------a-----------------g    240 

人 Human          --------------t---t----g--g--------------a-----------------g    240 

大鼠 Rat          --------------tc----------a-----t--c---gt------------------g    240 

小鼠 Mouse        ----------a---tc--------a-a--------c---gtg------------c----g    240 

鸡 Chick          ----------------------at-ag-----------------g--c---------c-t    240 

斑马鱼 Zebra-fish  -----a----at-----a-------ag-----------------t---------c-a---    240 
      ************************************************************ 

牦牛 Yak         GTCAAGTCCATCGTGACGCTGGATGGCGGCAAACTTGTCCACGTGCAGAAGTGGAATGGA    300 

普通牛 Cow       ------------------------------------------------------------    300 

绵羊 Sheep       -----------------a------------------------------------------    300 

山羊 Goat        -----------------a-----------------------------a------------    300 

猪 Pig           -----------t-----a--------a---------------c-----------------    300 

人 Human         -----------t-----a--------a--g--------t---c-------a---g-c--g    300 

大鼠 Rat         --------gg-------a-----c--a--------g-----t------------g-c--g    300 

小鼠 Mouse       --------ac-g-----------c--a--------ca----t--------------c--g    300 

鸡 Chick         ---------t-g--c-a---a-----a-----g--g------------------g----g    300 

斑马鱼 Zebra-fish --------tg-ta-a--tt-a-----a--g--gt-gt-g--t--t-----a---g-c--t    300 
     ************************************************************ 

牦牛 Yak         CAAGAGACATCACTTGTGCGGGAAATGGTTGACGGGAAACTCATTCTGACACTCACCCAT    360 

普通牛 Cow       -----------------------g------------------------------------    360 

绵羊 Sheep       --------------------------a--g------------------------------    360 

山羊 Goat        --------------------------a---------------------------------    360 

猪 Pig           ---------a-g-----t------c-a-----t-----------c---------------    360 

人 Human         --------ca-------------gc-aa----t--a--------c--------------c    360 

大鼠 Rat         --g-----ta-g---aca------c-aag---t-----------c-----t---------    360 

小鼠 Mouse       --g------a----aacta----gc-a-----------------c-----t-----t---    360 

鸡 Chick         a-g--------g--a--------gc--aag--t-----gt-g--------t------atg    360 

斑马鱼 Zebra-fish a-------ga-c--gc----a---g-cag----aat--c----c------gt-g--a-t-    360 
          ************************************************************* 

牦牛 Yak         GGCACTGCAGTTTGCACTCGTACTTACGAGAAACAGGCATGA                      402 

普通牛 Cow       ------------------------------------------                      402 

绵羊 Sheep       ----g---g--c---------------------g--------                      402 

山羊 Goat        ----g---g--c---------------------g--------                      402 

猪 Pig           ----g---------------c------------g--------                      402 

人 Human         --------------------c-----t------g--------                      402 

大鼠 Rat         ----a--tg--ga-------g-----------gg----g---                      402 

小鼠 Mouse       ----g--tg--ga-------g-----t-----gg----g---                      402 

鸡 Chick         ----ac-tg--c-c---c--c--c--t-----ggcat---ag                      402 

斑马鱼 Zebra-fish ---gacatc--c-c---a--acac----t----gca-a--a-                      402 

 

 图 5  牦牛与 9个物种 H-FABP 基因核苷酸序列编码区多序列对位排列 

Fig. 5  Alignment of nucleotide sequences of encoding region of H-FABP gene between yaks and 9 species 
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表 3  牦牛与 9 个物种间 H-FABP 基因核苷酸序列编码区同源性大小(%) 

Table 3  Homology of nucleotide sequences of encoding region of H-FABP gene between yaks and 9 species (%) 

物种 
Species 

牦牛 
Yak 

普通牛 
Cow 

绵羊 
Sheep 

山羊 
Goat 

猪 
Pig 

人 
Human 

大鼠 
Rat 

小鼠 
Mouse 

鸡 
Chick 

斑马鱼 
Zebra-fish 

牦牛 Yak 100          
普通牛 Cow 99.8 100         
绵羊 Sheep 97.8 97.5 100        
山羊 Goat 97.0 96.8 98.8 100       
猪 Pig 92.8 92.5 93.5 92.8 100      
人 Human 88.8 89.1 89.1 88.3 91.3 100     
大鼠 Rat 83.3 83.1 84.6 84.3 85.6 84.8 100    
小鼠 Mouse 83.1 83.3 84.1 83.3 84.3 83.6 91.8 100   
鸡 Chick 76.4 76.6 77.1 76.9 76.9 76.4 74.4 73.4 100  
斑马鱼 Zebra-fish 68.7 68.4 68.9 68.9 68.7 70.1 67.9 66.7 68.2 100 

 

2.5  牦牛与其它物种 H-FABP 氨基酸序列间比较分析 

利用 BioEdit 生物软件对牦牛及普通牛、绵羊、

山羊、猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼 10 个物种

H-FABP 基因编码区序列进行氨基酸序列推导，用

Clustal W 生物软件对其进行多序列对位排列（图 6），

并计算各物种氨基酸序列间同源性大小（表 4）。结

果表明，牦牛与普通牛 H-FABP 氨基酸序列间同源性

最高，为 100%。与绵羊、山羊同源性都为 96.9%；与

猪、人分别为 92.4%、88.7%；与大鼠、小鼠都为 85.7%；

与鸡、斑马鱼分别为 77.4%、69.9%。 
 

牦牛 Yak        MVDAFVGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVGNMTKPT TIIEVNGDTV IIKTQSTFKN TEISFKLGVE 70 

普通牛 Cow      MVDAFVGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVGNMTKPT TIIEVNGDTV IIKTQSTFKN TEISFKLGVE 70 

绵羊 Sheep      MVDAFVGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVANMTKPT TIIEVNGDTV IIKTQSTFKN TEISFKLGVE 70 

山羊 Goat       MVDAFVGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVANMTKPT TIIEVNGDTV IIKTQSTFKN TEISFKLGVE 70 

猪 Pig          MVDAFAGTWK LVDSKNFDDY MKSIGVGFAT RQVANMTKPT TIIEVNGDTI IIKTQSTFKS TEISFKLGVE 70 

人 Human        MVDAFLGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVASMTKPT TIIEKNGDIL TLKTHSTFKN TEISFKLGVE 70 

大鼠 Rat        MADAFVGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVASMTKPT TIIEKNGDTI TIKTHSTFKN TEISFQLGVE 70 

小鼠 Mouse      MADAFVGTWK LVDSKNFDDY MKSLGVGFAT RQVASMTKPT TIIEKNGDTI TIKTQSTFKN TEINFQLGIE 70 

鸡 Chick        MVEAFVGTWK LVDTANFDEY MKALGVGFAT RQMAGLTKPT TIIEVDGDKA TVKTHSTFKN TEISFKLDEE 70 

斑马鱼Zebra-fish MADAFIGTWN LKESKNFDEY MKGIGVGFAT RQVANMTKPT TIISKEGDVF TLKTVSTFKS TEINFKLGEE 70 

                *  ** ***  *    *** * **  ****** **    **** ***   **     ** ****  *** * *  * 

牦牛 Yak        FDETTADDRK VKSIVTLDGG KLVHVQKWNG QETSLVREMV DGKLILTLTH GTAVCTRTYE KQA 133 

普通牛 Cow      FDETTADDRK VKSIVTLDGG KLVHVQKWNG QETSLVREMV DGKLILTLTH GTAVCTRTYE KQA 133 

绵羊 Sheep      FDETTADDRK VKSIVTLDGG KLVHVQKWNG QETSLVREIV DGKLILTLTH GSAVCTRTYE KEA 133 

山羊 Goat       FDETTADDRK VKSIVTLDGG KLVHVQKWNG QETSLVREIV DGKLILTLTH GSAVCTRTYE KEA 133 

猪 Pig          FDETTADDRK VKSIVTLDGG KLVHLQKWNG QETTLVRELV DGKLILTLTH GSAVCTRTYE KEA 133 

人 Human        FDETTADDRK VKSIVTLDGG KLVHLQKWDG QETTLVRELI DGKLILTLTH GTAVCTRTYE KEA 133 

大鼠 Rat        FDEVTADDRK VKSVVTLDGG KLVHVQKWDG QETTLTRELS DGKLILTLTH GNVVSTRTYE KEA 133 

小鼠 Mouse      FDEVTADDRK VKSLVTLDGG KLIHVQKWNG QETTLTRELV DGKLILTLTH GSVVSTRTYE KEA 133 

鸡 Chick        FDETTADDRH VKSLVKLDGG KLVHVQKWDG KETSLVRELK DGKLILTLTM GNVVSTRTYE KAS 133 

斑马鱼Zebra-fish FDETTADDRK VKSVITLDGG KLLHVQKWDG KETTLLREVS DNNLTLTLTL GDIVSTRHYV KAE 133 

                *** *****  ***   **** ** * *** *  ** * **   *  * ****  *    ** *  *   

 

相同氨基酸以“*”标出，差异氨基酸以斜体表示 

 “*”indicates the same amino-acid among species, italic letters indicate the different amino-acid among species 

 

图6  牦牛与9个物种H-FABP氨基酸序列间多序列对位排列 

Fig. 6  Alignment of amino-acid sequences of H-FABP between yaks and 9 species
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表 4  牦牛与 9 个物种 H-FABP 氨基酸序列间同源性（%） 

Table 4  Alignment of amino-acid sequences of H-FABP between yaks and 9 species (%) 

物种 
Species 

牦牛 
Yak 

普通牛 
Cow 

绵羊 
Sheep 

山羊 
Goat 

猪 
Pig 

人 
Human 

大鼠 
Rat 

小鼠 
Mouse 

鸡 
Chick 

斑马鱼 
Zebra-fish 

牦牛 Yak 100.0          
普通牛 Cow 100.0 100.0         
绵羊 Sheep 96.9 96.9 100.0        
山羊 Goat 96.9 96.9 100.0 100.0       
猪 Pig 92.4 92.4 94.7 94.7 100.0      
人 Human 88.7 88.7 89.4 89.4 90.2 100.0     
大鼠 Rat 85.7 85.7 87.2 87.2 86.4 89.4 100.0    
小鼠 Mouse 85.7 85.7 87.9 87.9 87.2 85.7 93.9 100.0   
鸡 Chick 77.4 77.4 78.1 78.1 75.1 78.1 78.9 75.9 100.0  
斑马鱼 Zebra-fish 69.9 69.9 70.6 70.6 72.1 72.9 74.4 72.9 69.1 100.0 

3  讨论 

3.1  牦牛 H-FABP 基因的结构特征 

本研究通过对牦牛 H-FABP 基因 3 个克隆片段的

拼接得到了全长为 7 360 bp 的基因序列，结果表明，

牦牛的 H-FABP 基因由 4 个外显子和 3 个内含子组成。

其中，外显子 I、外显子Ⅱ、外显子Ⅲ 和外显子Ⅳ大

小分别为 73 bp、173 bp、102 bp 和 54 bp，内含子 I、
内含子Ⅱ和内含子Ⅲ大小分别为 3 460 bp、1 892 bp
和 1 495 bp。外显子和内含子数以及外显子的大小与

其它物种一致，但内含子大小同其它物种差异较大。

进一步分析表明，牦牛 H-FABP 基因的起始密码子

AUG 上游（即 5′-方向）的第 3 个核苷酸是腺嘌呤（即

-3A），紧跟在 AUG 后面的核苷酸是鸟嘌呤（即+4G），

这与“Kozak 序列”（即 A/GNNAUGG）特征一致，也

符合大多数真核生物起始密码子所具有的结构特征

（即 ANNAUGN 和 GNNAUGPu）。该基因的外显子

和内含子连接区序列也同绵羊的连接区序列完全相

同，外显子与内含子的连接区序列遵循通常的基因组

成规律，即：外显子 /GTPuAG… 内含子和内含

子…PyPyPyNCAG/N[18]。这些结果说明本研究得到的

牦牛 H-FABP 基因的结构是正确可靠的。 
前人研究表明，所有哺乳动物基本有 4 种不同的

重复序列：（1）SINEs 短重复序列；（2）LINEs 长重

复序列；（3）LTR 类反转录元件的重复序列；（4）DNA
转座子。Calvo 等[2]在对绵羊 H-FABP 基因进行遗传变

异分析中，发现在其内含子Ⅰ有 2 个 SINE/MIR 元件，

而在内含子Ⅲ发现有 2 个 SINE/MIR 元件、1 个

LINE/L2 元件和 1 个 SINE/Artiodactyls 元件，且这些

重复元件在绵羊中高度保守。同时，他还发现在

SINE/Artiodactyls 元件后含有一 19 个 A 碱基组成的

PolyA 区域。Kaukinen等[19]研究发现 SINE/Artiodactyls
元件与 Poly(AC)微卫星标记有一定关联。在对人相应

基因的研究中发现，LINE/L2元件保守，4个SINE/MIR
元件部分保守，而不存在 SINE/Artiodactyls 元件，有

SINE/Alu 重复元件的存在。本研究在对牦牛该基因序

列的重复序列元件分析中，发现在内含子Ⅰ中有 5 个

重复元件，内含子Ⅱ没有重复元件，内含子Ⅲ有 3 个

重复元件。通过牦牛与绵羊、人该基因内含子内重复

序列的比较分析可以发现，尽管牦牛与绵羊、人 3 物

种在该基因内含子内（除内含子Ⅱ）均含有多个 SINEs
短重复序列和 LINEs 重复序列，不存在 LTR 类反转录

元件重复序列和 DNA 转座子元件，但 3 物种所含重

复序列元件的数目和类型还是有一定差异，如牦牛与

绵羊都含有 SINE/Artiodactyls 元件，而在人该基因内

含子中无该元件的存在，取而代之的是 Alu 重复元件。

同时，牦牛在内含子Ⅰ比绵羊多 3 个 SINE 重复元件

（包括 1 个 SINE/Artiodactyls 元件、1 个 SINE/MIR3
元件和 1 个 SINE/Bov-tA1 元件），内含子Ⅲ比绵羊少

1 个 SINE/MIR 元件。这在一定程度上说明，牦牛该

基因区域含有比绵羊、人更丰富的 SINEs 短重复序列。

这种差异是否具有种属特异性，有待进一步验证。 
3.2  牦牛 H-FABP 基因编码区核苷酸序列与其它物种

的比较 

在牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、

小鼠、鸡、斑马鱼 9 个物种间 H-FABP 基因编码区核

苷酸序列比对中，发现牦牛与普通牛、绵羊、山羊、

猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼的编码区核苷酸序

列间同源性达 68.7%～99.8%。其中，牦牛与普通牛间

的同源性最高，达 99.8%；与绵羊、山羊、猪相应序

列间同源性都超过了 92%。这表明牦牛与 9 个物种间

特别是与普通牛、绵羊、山羊、猪间在该基因编码区
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核苷酸序列间具有较高的保守性。尽管如此，牦牛与

各物种间在该基因编码区也有一定差异。在牦牛与普

通牛的 H-FABP 基因编码区序列比对中，在 324 位发

生一次碱基转换(A←→G)。与绵羊对应序列相比共发

生了 5 次碱基转换和 4 次碱基颠换。与山羊序列相比，

共有 9 次碱基转换和 3 次碱基颠换。与猪相应序列比

较，共发生 17 次转换和 12 次颠换。与人相应序列比

较，共发生 28 次转换和 17 次颠换。与大鼠相比，共

发生 44 次转换和 23 次颠换。与小鼠相比，共发生 43
次转换和 25 次颠换。与鸡相比，共发生 48 次转换和

47 次颠换。与斑马鱼相比，共发生 59 次转换和 67 次

颠换。从上述分析可以看出，随着牦牛与普通牛、绵

羊、山羊、猪、人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼各物种

编码区核苷酸序列间同源性水平的降低，牦牛与各物

种间碱基变异数也随之增加。牦牛与各物种序列间碱

基变异类型均表现为碱基转换和颠换，未发生碱基插

入和缺失以及倒位现象。在碱基颠换类型中，主要表

现为 A 与 C、G 与 C 的碱基颠换方式，而 A 与 T、G
与 T 两种颠换方式相对较少。同时，牦牛与各物种间

的碱基变异多发生在密码子第 3 位，其次是第 1 位，

最少发生在第 2 位，符合分子进化的中性学说。牦牛

与各物种在该基因核苷酸序列上的这些差异说明，牦

牛与各物种虽然在 H-FABP 基因核苷酸水平上具有较

高的保守性，但由于各物种起源、进化历史和选育程

度的不同，造就了它们在 DNA 水平上的差异，这为

从 DNA 水平上研究牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪、

人、大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼 9 个物种间起源、进化

关系提供了一定的理论基础。 
3.3  牦牛 H-FABP 氨基酸序列与其它物种的比较 

牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、小

鼠、鸡、斑马鱼 9 个物种 H-FABP 氨基酸序列比较结

果显示，牦牛与各物种间同源性大小分别为 100%、

96.9%、96.9%、92.4%、88.7%、85.7%、85.7%、77.4%、

69.9%。总体看来，牦牛与各物种 H-FABP 氨基酸序

列间保守性水平都较高。 
牦牛与普通牛虽然在核苷酸水平上同源性为

99.8%，但氨基酸水平上的同源性达 100%，这说明发

生在牦牛与普通牛该基因编码区序列 324 位点的碱基

转换(A←→G)为同义突变，也进一步说明牦牛与普通

牛作为亲缘关系较近的两个牛种，虽然在该基因核苷

酸水平上有一定差异，但在氨基酸水平上无差异，其

核苷酸序列上的差异不影响编码蛋白的结构组成。这

提示，既然牦牛与普通牛该基因蛋白质序列组成相同，

那么该基因在两个物种间的基因表达调控方式也有可

能相同。可以利用两物种中任一物种在该基因方面取

得的研究成果，而运用于另一物种该基因的表达调控

研究当中，来加速其研究进程。樊宝良等 [20]在对牦牛

与普通牛 κ-酪蛋白基因第Ⅳ外显子序列的比较分析中

发现，牦牛与普通牛虽然在核苷酸水平上同源性达

99%，但在氨基酸水平上无差异，这与本研究结果一

致。而欧江涛等 [21]在对牦牛与普通牛 GH 基因的序列

比较研究中发现，牦牛与普通牛在 GH 基因的核苷酸

和氨基酸水平上均有一定差异，同源性都为 99%。这

也说明，牦牛与普通牛这两个物种在不同的功能基因

核苷酸水平上的差异并非与其氨基酸水平上的差异相

一致。这也许不仅与牦牛和普通牛的起源、进化历史

相关，也可能与不同的功能基因在牦牛与普通牛中的

进化速率有关。 
牦牛与绵羊、山羊氨基酸序列间的同源性均为

96.9%。其中在 34、109、122、132 位牦牛为 G、M、

T、Q，而绵羊与山羊分别为 A、I、S、E。与猪氨基

酸序列相比，在 6、24、34、50、60、95、104、109、
121、132 位牦牛分别为 V、L、G、V、N、V、S、M、

T、Q，而猪依次为 A、I、A、I、S、L、T、L、S、E。
与此同时，牦牛与大鼠、小鼠、鸡、斑马鱼各物种氨

基酸序列间的同源性依次变小，呈现出与其相应核苷

酸水平上差异的一致性。这说明，除普通牛之外，牦

牛与其它各物种间不仅在该基因的核苷酸水平上有差

异，而且在相应的蛋白水平上亦有一定差异。同时，

这种不同水平上的差异，与其亲缘关系的远近基本表

现出一致性。基于牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪在

基因的核苷酸水平和蛋白水平上有很高的同源性这一

基础，作者认为，可以利用人类基因组计划和动物基

因组计划的研究资料，来开展牦牛与普通牛、绵羊、

山羊、猪等近缘物种间的比较基因组学研究。充分利

用在其它物种研究方面所取得的理论研究成果来加速

牦牛这一物种的科学研究进展是一种行之有效的捷

径。 

4  结论 

4.1  牦牛 H-FABP 基因由 4 个外显子和 3 个内含子组

成，其中外显子 I、外显子Ⅱ、外显子Ⅲ和外显子Ⅳ

大小分别为 73 bp、173 bp、102 bp 和 54 bp，内含子 I、
内含子Ⅱ和内含子Ⅲ大小分别为 3 460 bp、1 892 bp
和 1 495 bp。外显子与内含子的连接区序列遵循通常

的基因组成规律，即：外显子/GTPuAG…内含子和内
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含子…PyPyPyNCAG/N。牦牛该基因区域含有较为丰

富的重复序列元件。 
4.2  牦牛与普通牛、绵羊、山羊、猪、人、大鼠、小

鼠、鸡、斑马鱼 9 个物种在 H-FABP 基因编码区核苷

酸及氨基酸序列上具有较高的保守性，但也存在一定

差异。 
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