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摘　要：为了明确肉质相关基因氟烷基因（犎犪犾）、酸肉基因（犚犖）和脂肪肥胖相关基因（犉犜犗）在国内外不同猪种群

体间的遗传变异特性，本研究以大约克、长白、杜洛克和金华猪等猪种群体为研究对象，应用ＰＣＲＲＦＬＰ技术分别

检测了犎犪犾、犚犖 和犉犜犗 基因的多态性，并分析了犉犜犗基因上２个多态位点ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ的遗传变

异情况。结果表明：（１）在杜洛克猪中发现了犎犪犾的基因型ＨａｌＮＨａｌｎ，其频率为０．１６６，但未发现基因型ＨａｌｎＨａｌｎ，

其它猪种群体中仅检测到了基因型ＨａｌＮＨａｌＮ；（２）在已检测的所有猪种群体中只检测到犚犖基因的ｒｎ／ｒｎ基因型，未

发现ｒｎ／ＲＮ和ＲＮ／ＲＮ基因型；（３）在犉犜犗的ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ位点上，金华猪呈现单态，其它猪种群体均呈现多态。

在犉犜犗的ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ位点上，４个猪种群体均呈现多态，３个外来猪种群体均以ＣＣ基因型频率较高，而金华猪则

以ＧＧ基因型频率较高。研究结果提示，由于犎犪犾基因在养猪生产中的利弊双重性，因此在某些猪种群体中仍然

存在较高频率的 ＨａｌＮＨａｌｎ 基因型。此外，结合犉犜犗基因的生理功能和已有的研究结果，可在特定的猪群中将其

作为影响猪肉质性状的候选基因。本研究发现犉犜犗的基因型分布在我国优良地方猪种金华猪与国外３个种猪群

间存在较大差异，为深入研究不同品种猪的肉质形成机理提供了基础数据。
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　　猪的肉质性状多数是数量性状，由多基因控制，

但也存在主效基因。目前已明确的对肉质产生不良

影响的主效基因包括氟烷基因（犎犪犾）和酸肉基因

（犚犖）。其 中 携 带 有 氟 烷 基 因 隐 性 纯 合 子

（ＨａｌｎＨａｌｎ）的猪，一般具有较高的瘦肉率、生长速

度和饲料报酬，但易产生应激综合症，严重影响猪的

存活率和猪肉品质，导致猪的应激死亡和产生白肌

肉（ＰＳＥ肉）及黑干肉（ＤＦＤ肉）
［１］。而酸肉基因则

呈显性遗传，其中的等位基因 ＲＮ－可使猪肉最终

ｐＨ降低，猪肉加工后失重多、引起酸肉状态
［２］。这

２个肉质不良主效基因均已经在育种实践中成功应

用。脂肪肥胖相关基因犉犜犗（Ｆａｔｓｏ，ｆａｔｍａｓｓａｎｄ

ｏｂｅｓｉｔｙａｓｓｏｃｉｔａｔｅｄｇｅｎｅ）是２００７年新发现的与人

类肥胖相关的基因［３］，在人类和鼠上的研究表明该

基因在控制食欲和能量消耗方面具有重要作用［４６］。

ＦＴＯ在猪上的研究起步较晚，猪犉犜犗基因定位在

６号染色体上
［７］，这一染色体区域被认为是调控许

多脂肪性状的数量性状位点的区域［８］。猪犉犜犗

（ＧｅｎＢａｎｋＮＭ００１１１２６９２）的ｃＤＮＡ全长２８４８ｂｐ，

该序列与人和小鼠的ｃＤＮＡ 序列同源性分别为

８８％和８３％。在猪的肌肉、大脑、小脑、海马、肝脏、

肾脏和心脏等多个组织器官中均检测到了较高的

犉犜犗ｍＲＮＡ丰度
［９］。国外对猪犉犜犗 基因的遗传

变异与其肌内脂肪（ＩＭＦ）、肌间脂肪的沉积、大理石

评分、滴水损失及瘦肉率等猪肉品质性状关系的研

究已有零星报道［１０１１］，在意系杜洛克和巴克夏×约

克夏二元杂交猪群上的检测结果表明，猪犉犜犗 基

因的第３外显子和第４内含子的２个多态位点与肌

内脂肪和肌间脂肪的沉积存在相关关系［１２１５］。

因此，本研究旨在明确犎犪犾和犚犖 在具有不同

肉质的国内外不同猪种群体间的分布情况，并进一

步了解犉犜犗基因上与肉质相关的２个多态位点在

不同种群间的遗传变异特性，为不同品种猪的肉质

改良研究奠定基础，并为下一步利用标记辅助选择

（ＭＡＳ）进行早期选种提供依据。

１　材料与方法

１．１　样品收集

采用国内外具有不同肉质性状的４个猪种群体

为试验材料，其中中国地方猪种金华公猪２８头采自

浙江加华种猪有限公司；外来猪种大约克５８头（公

２０头，母３８头）、长白３２头（公１２头，母２０头）和

台系杜洛克７０头（公３０头，母４０头）均采自浙江省

农业科学院海宁科技牧场。前腔静脉采血２ｍＬ，

ＥＤＴＡ抗凝，－２０℃保存备用。

１．２　猪的基因组犇犖犃提取

按常规的酚氯仿法从全血中提取基因组

ＤＮＡ
［１６］，分别用紫外分光光度计和１％琼脂糖凝胶

电泳检测基因组 ＤＮＡ 的浓度和质量，稀释成５０

ｎｇ·μＬ
－１浓度作为ＰＣＲ扩增的模板。

１．３　引物合成与犘犆犚扩增

分别根据相关参考文献合成犎犪犾
［１７］、犚犖

［１８］和

犉犜犗
［１０１１］基因的引物（表１），引物序列由上海生物

工程技术服务有限公司合成。

ＰＣＲ分别扩增犎犪犾的６５９ｂｐ片段、犚犖 的２５８ｂｐ

片段及犉犜犗基因第３外显子２４０ｂｐ和第４内含子

３９７ｂｐ 的基因片段。ＰＣＲ 扩增反应体系均为

２５μＬ，模板ＤＮＡ约１００ｎｇ，２０ｐｍｏｌｄＮＴＰｓ，上下

游引物各２．５ｐｍｏｌ，１．５Ｕ 的犜犪狇ＤＮＡ聚合酶。

ＰＣＲ扩增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；然后３０个循

环，每个循环９４℃变性３０ｓ，退火（表１）３０ｓ，７２℃

延伸３０ｓ；最后７２℃延伸５ｍｉｎ。扩增产物用１．５％

的琼脂糖凝胶电泳检测。

１．４　犚犉犔犘试验

利用犎犺犪Ⅰ限制性内切酶酶切犎犪犾基因６５９ｂｐ

的扩增产物；犅狊狉ＢⅠ限制性内切酶酶切犚犖 基因

２５８ｂｐ的扩增产物；分别利用犜犪犻Ⅰ和犅狊狋ｕⅠ限制

性内切酶酶切犉犜犗 基因３９７和２４０ｂｐ的扩增产

物。酶切反应体系均为２０μＬ：其中ＰＣＲ扩增产物

为１０μＬ，限制性内切酶为４Ｕ，３７℃（犜犪犻Ⅰ限制性

７７６
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内切酶为６５℃）反应８ｈ。酶切产物用３％琼脂糖 凝胶电泳分析并确定基因型。

表１　犎犪犾、犚犖和犉犜犗基因犘犆犚犚犉犔犘分析选用的引物信息

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犳狅狉犘犆犚犚犉犔犘犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犎犪犾，犚犖犪狀犱犉犜犗犵犲狀犲狊

基因 Ｇｅｎｅ 扩增片段／ｂｐＳｉｚｅ 退火温度／℃ Ｔｍ 引物序列（５′３′）Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

犎犪犾 ６５９ ５８
Ｆ：ＴＣＣＡＧＴＴＴＧＣＣＡＣＡＧＧＴＣＣＴＡＣＣＡ

Ｒ：ＡＴＴＣＡＣＣＧＧＡＧＴＧＧＡＧＴＣＴＣＴＧＡＧ

犚犖 ２５８ ５８
Ｆ：ＧＧＡＧＣＡＡＡＴＧＴＧＣＡＧＡＣＡＡＧ

Ｒ：ＣＣＣＡＣＧＡＡＧＣＴＣＴＧＣＴＴ

犉犜犗

２４０ ６０
Ｆ：ＴＧＣＡＧＡＴＴＧＡＧＡＣＣＡＴＣＣＡＧ

Ｒ：ＴＣＴＴＣＣＣＣＡＴＧＣＣＡＡＡＧＴＡＧ

３９７ ６０
Ｆ：ＡＣＡＧＧＣＣＣＴＧＡＡＧＡＧＧＡＡＡＧ

Ｒ：ＡＧＴＡＡＣＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＧＴＧＧ

１．５　数据统计和分析

分别统计不同猪种群体犎犪犾、犚犖 及犉犜犗基因

ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ位点的基因型频率和等位

基因频率，并对犉犜犗基因上２个多态位点的基因型

频率分布使用ＰＯＰＧＥＮＥ３．１统计分析软件进行

ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡χ
２和Ｇ２ 检验。利用ＳＰＳＳ１７．０

对犉犜犗基因上２个多态位点的基因型进行不同猪种

群体间的卡方检验（ＣｈｉｓｑｕａｒｅＴｅｓｔ）。

２　结　果

２．１　不同猪种群体全血基因组犇犖犃提取及犎犪犾、

犚犖和犉犜犗基因的犘犆犚扩增结果

　　不同猪种群体全血基因组 ＤＮＡ 提取结果经

１％的琼脂糖凝胶电泳检测，基因组ＤＮＡ的大小在

２３ｋｂ左右，且基因组ＤＮＡ的完整性较好（图１）。

犎犪犾和犚犖基因，及犉犜犗基因上的ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ

和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ２个多态位点的扩增产物经１．５％琼脂

糖凝胶电泳检测，分别在６５９、２５８、３９７和２４０ｂｐ左右

出现１条清晰、特异性较好的ＤＮＡ条带（图２）。

１～４．大约克猪；５～８．长白猪；９～１２．杜洛克猪；１３～１６．金华猪；Ｍ．ＤＮＡ 相对分子质量标准λＨｉｎｄⅢ

ｄｉｇｅｓｔｍａｒｋｅｒ

１４．ＬａｒｇｅＹｏｒｋｓｈｉｒｅｐｉｇ；５８．Ｌａｎｄｒａｃｅｐｉｇ；９１２．Ｄｕｒｏｃｐｉｇ；１３１６．Ｊｉｎｈｕａｐｉｇ；Ｍ．λＨｉｎｄⅢｄｉｇｅｓｔＤＮＡｍａｒｋｅｒ
图１　不同猪种群体全血基因组犇犖犃提取的琼脂糖电泳图

犉犻犵．１　犃犵狉狅狊犲犵犲犾犻犿犪犵犲狅犳犫犾狅狅犱犵犲狀狅犿犻犮犇犖犃狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋狆犻犵犫狉犲犲犱狊

８７６
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１～４．６５９ｂｐ犎犪犾基因ＰＣＲ扩增产物；５～８．２５８ｂｐ犚犖 基因ＰＣＲ扩增产物；９～１２．３９７ｂｐ犉犜犗基因ＰＣＲ扩增

产物；１３～１６．２４０ｂｐ犉犜犗扩增ＰＣＲ产物；Ｍ．ＤＮＡ相对分子质量标准 ＤＬ２０００

１４．６５９ｂｐ犎犪犾ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ；５８．２５８ｂｐ犚犖ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ；９１２．３９７ｂｐ犉犜犗ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ；１３１６．２４０ｂｐ

犉犜犗ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ；Ｍ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ２０００
图２　犎犪犾、犚犖及犉犜犗基因犘犆犚扩增产物的琼脂糖电泳图

犉犻犵．２　犃犵狉狅狊犲犵犲犾犻犿犪犵犲狅犳犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狅犳犎犪犾，犚犖犪狀犱犉犜犗犵犲狀犲狊

２．２　犎犪犾、犚犖 和犉犜犗 基因犘犆犚扩增产物的酶切

结果

　　若犎犪犾基因未发生突变，犎犺犪Ⅰ限制性内切酶可

将６５９ｂｐ长度的犎犪犾ＤＮＡ片段切为４９３和１６６ｂｐ

２条带，即 基 因 型 为 ＨａｌＮＨａｌＮ。如果基因型为

ＨａｌｎＨａｌｎ，由于扩增产物不能被 犎犺犪Ⅰ内切酶识

别，对ＰＣＲ产物不能酶切，所以只得到６５９ｂｐ１条

带。而对于杂合子 ＨａｌＮＨａｌｎ，酶切电泳时可得到

６５９、４９３和１６６ｂｐ３条带。不同猪种血液样本

ＤＮＡ的扩增产物经犎犺犪Ⅰ限制性内切酶酶切的部

分电泳结果见图３。

１、２、４．ＨａｌＮＨａｌＮ 基因型；３、５～８．ＨａｌＮＨａｌｎ 基因型；

Ｍ．ＤＮＡ相对分子质量标准ＤＬ２０００

１，２，４． ＨａｌＮＨａｌＮ；３，５８． ＨａｌＮＨａｌｎ； Ｍ． ＤＮＡ

ｍａｒｋｅｒＤＬ２０００

图３　犎犪犾基因犘犆犚产物的酶切电泳图

犉犻犵．３　犃犵狉狅狊犲犵犲犾犻犿犪犵犲狅犳犱犻犵犲狊狋犻狅狀狅犳犎犪犾犵犲狀犲

同样，犚犖 基因使用犅狊狉ＢⅠ酶切后，ｒｎ／ｒｎ基因

型被酶完全切开，出现２１８和４０ｂｐ２条特异性条

带；杂合子ＲＮ／ｒｎ基因型则被内切酶不完全酶切，

出现２５８、２１８和４０ｂｐ３条带；ＲＮ／ＲＮ基因型则完

全不能被酶切开，形成１条带。不同猪种血液样本

ＤＮＡ的扩增产物经犅狊狉ＢⅠ限制性内切酶酶切的部

分电泳结果见图４。

１～７．ｒｎ／ｒｎ基因型；８．犚犖 基因ＰＣＲ产物；Ｍ．ＤＮＡ相

对分子质量标准 ＤＬ５０１

１７．ｒｎ／ｒｎ；８．犚犖ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ；Ｍ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ５０１
图４　犚犖基因犘犆犚产物的酶切电泳图

犉犻犵．４　犃犵狉狅狊犲犵犲犾犻犿犪犵犲狅犳犱犻犵犲狊狋犻狅狀狅犳犚犖犵犲狀犲

本研究利用犅狊狋ｕⅠ和犜犪犻Ⅰ２种限制性内切酶

分别对犉犜犗基因的第３外显子和第４内含子的基

因片段进行酶切。利用犅狊狋ｕⅠ酶切ＰＣＲ产物后，

犉犜犗的基因型及相应酶切片段长度分别为 ＣＧ：

２４０／１５６／８４ｂｐ，ＧＧ：１５６／８４ｂｐ，ＣＣ：２４０ｂｐ；利

用犜犪犻Ⅰ酶切ＰＣＲ产物后，犉犜犗 的基因型及相应

酶切片段长度分别为 ＴＧ：３９７／２７５／１２２ｂｐ，ＧＧ：

２７５／１２２ｂｐ，ＴＴ：３９７ｂｐ。不同种猪血液样本

ＤＮＡ的扩增产物经犅狊狋ｕⅠ和犜犪犻Ⅰ２种限制性内

９７６
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切酶酶切的部分电泳结果见图５和图６。

１、２、５、６．ＣＣ基因型；３、４、８．ＣＧ基因型；７．ＧＧ基因

型；Ｍ．ＤＮＡ相对分子质量标准 ＤＬ５０１

１，２，５，６．ＣＣ；３，４，８．ＣＧ；７．ＧＧ；Ｍ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ５０１
图５　犉犜犗基因犵．２７６犌＞犜位点犘犆犚产物的酶切电泳图

犉犻犵．５　犃犵狉狅狊犲犵犲犾犻犿犪犵犲狅犳犱犻犵犲狊狋犻狅狀犪狋犵．２７６犌＞犜狊犻狋犲狅犳

犉犜犗犵犲狀犲

１～３、７．ＴＴ基因型；４、８．ＧＧ基因型；５、６．ＴＧ基因型；

Ｍ．ＤＮＡ相对分子质量标准 ＤＬ５０１

１３，７．ＴＴ；４，８．ＧＧ；５，６．ＴＧ；Ｍ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ５０１
图６　犉犜犗基因和犮．５９４犆＞犌位点犘犆犚产物酶切电泳图

犉犻犵．６　犃犵狉狅狊犲犵犲犾犻犿犪犵犲狅犳犱犻犵犲狊狋犻狅狀犪狋犮．５９４犆＞犌狊犻狋犲狅犳

犉犜犗犵犲狀犲

２．３　等位基因和基因型频率

经分析，在犎犪犾基因的犎犺犪Ⅰ酶切位点上，在

所检测的７０头台系杜洛克群体中发现了氟烷基因

的杂合子 ＨａｌＮＨａｌｎ，其基因型频率为０．１６６，但未

发现纯合的隐性氟烷基因 ＨａｌｎＨａｌｎ；在已检测的大

约克、长白和金华猪等种猪群体中只存在纯合的显

性氟 烷 基 因 ＨａｌＮＨａｌＮ，未 发 现 ＨａｌＮＨａｌｎ 及

ＨａｌＮＨａｌｎ的基因型。在犚犖 基因的犅狊狉ＢⅠ酶切位

点上，在已检测的大约克、长白、杜洛克和金华猪等

４个种猪群体中均只存在ｒｎ／ｒｎ的隐性纯合子，未

检测到ＲＮ／ＲＮ和ＲＮ／ｒｎ的基因型。

各猪种犉犜犗基因上ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ

位点的ＰＣＲＲＦＬＰ基因型频率及等位基因频率的

统计结果见表２。在ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ位点上，金华猪只

出现ＧＧ型１种基因型，大约克、长白和杜洛克等３

个种猪群体均出现ＧＧ、ＧＴ和ＴＴ３种基因型，而

且都表现为等位基因Ｔ的频率较高。在ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ

位点上，４个猪群都出现ＣＣ、ＣＧ和ＧＧ３种基因型。

４个中外猪种ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ多态

位点的ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ（ＨＤ）平衡状态分析结果见

表３。经χ
２ 和Ｇ２ 适合性检验的大约克、长白和杜

洛克３个国外猪种均在ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ多态位点处于

ＨＤ平衡状态（犘＞０．０５）。在ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ多态位点

上，大约克和杜洛克种猪群体表现出 ＨＤ平衡状态

（犘＞０．０５），而长白猪和金华猪在此位点处于不平

衡状态（犘＜０．０５）。

表２　犉犜犗基因犵．２７６犌＞犜和犮．５９４犆＞犌位点不同基因型频率及等位基因频率在不同猪种群间的分布

犜犪犫犾犲２　犌犲狀狅狋狔狆犲犪狀犱犪犾犾犲犾犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳犵．２７６犌＞犜犪狀犱犮．５９４犆＞犌狊犻狋犲狊犳狅狉狆狅狉犮犻狀犲犉犜犗犵犲狀犲犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狆犻犵犫狉犲犲犱狊

位点

Ｌｏｃｉ
品种Ｂｒｅｅｄ

供试动物头数

Ｎｕｍｂｅｒ

基因型频率

Ｇｅｎｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＴＴ ＴＧ ＧＧ

等位基因频率

Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｔ Ｇ

ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ

大约克ＬａｒｇｅＹｏｒｋｓｈｉｒｅ ５８ ０．６７２４ ０．２５８６ ０．０６９０ ０．８０１７ ０．１９８３

长白Ｌａｎｄｒａｃｅ ３２ ０．５６２５ ０．２８１３ ０．１５６３ ０．７０３１ ０．２９６９

杜洛克 Ｄｕｒｏｃ ７０ ０．４１４３ ０．４１４３ ０．１７１４ ０．６２１５ ０．３７８５

金华猪Ｊｉｎｈｕａ ２８ ０ ０ １．００００ ０ １．００００

ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ

大约克ＬａｒｇｅＹｏｒｋｓｈｉｒｅ ５８ ０．０６９０ ０．３４４８ ０．５８６２ ０．２４１４ ０．７５８６

长白Ｌａｎｄｒａｃｅ ３２ ０．１２５０ ０．１２５０ ０．７５００ ０．１８７５ ０．８１２５

杜洛克 Ｄｕｒｏｃ ７０ ０．１７１４ ０．４２８６ ０．４０００ ０．３８５７ ０．６１４３

金华猪Ｊｉｎｈｕａ ２８ ０．６７８６ ０．１４２９ ０．１７８６ ０．７５００ ０．２５００

０８６
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表３　犉犜犗基因犵．２７６犌＞犜和犮．５９４犆＞犌在不同猪种群中的犎犪狉犱狔犠犲犻狀犫犲狉犵平衡状态分析

犜犪犫犾犲３　犎犪狉犱狔犠犲犻狀犫犲狉犵犲狇狌犻犾犻犫狉犻狌犿犪狋犵．２７６犌＞犜犪狀犱犮．５９４犆＞犌狊犻狋犲狊狅犳犉犜犗犵犲狀犲犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狆犻犵犫狉犲犲犱狊

品种

Ｂｒｅｅｄ

ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ

χ
２ 犘 Ｇ２ 犘

ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ

χ
２ 犘 Ｇ２ 犘

大约克ＬａｒｇｅＹｏｒｋｓｈｉｒｅ ２．２５６６ ０．１３３０ ２．０１５１ ０．１５５７ ０．２６４９ ０．６０６８ ０．２５６８ ０．６１２３

长白Ｌａｎｄｒａｃｅ ３．７９７１ ０．０５１３ ３．６０４６ ０．０５７６ １２．２５４６ ０．０００４ ９．７６５２ ０．００１８

杜洛克 Ｄｕｒｏｃ １．１２５７ ０．２８８７ １．１１７２ ０．２９０５ ０．７４１０ ０．３８９３ ０．７３６８ ０．３９０７

金华猪Ｊｉｎｈｕａ ! ! ! ! １１．６６６９ ０．０００６ １０．５５４１ ０．００１２

—表示该位点为单态，没有计算χ
２ 值；．犘 ＜０．０５

—Ｉｎｄｉｃａｔｅｔｈｅｌｏｃｉｉｓｓｉｎｇｌｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ，ｎｏχ
２ｖａｌｕｅ；．犘 ＜０．０５

２．４　犉犜犗在猪种群体间的遗传变异关系

对各猪种犉犜犗基因ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ

位点的ＰＣＲＲＦＬＰ基因型分布进行卡方检验的差

异显著性结果见表４和表５。在ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ位点

上，长白和大约克、杜洛克猪之间的卡方值均无显著

差异（犘＞０．０５），而杜洛克与大约克猪之间表现出

显著差异（犘＜０．０５），金华猪与外来的３个猪种两

两之间均在犘＜０．０１的水平上表现出极显著差异。

在ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ位点上，大约克与杜洛克、长白猪之

间的卡方值无显著差异（犘＞０．０５），而长白与杜洛

克猪之间表现出极显著差异（犘＜０．０１），金华猪与

其它３个猪种两两之间也均在犘＜０．０１的水平上

表现出极显著差异。

表４　犉犜犗基因犵．２７６犌＞犜位点不同基因型在不同猪种群

体间的分布卡方检验表

犜犪犫犾犲４　犆犺犻狊狇狌犪狉犲狋犲狊狋狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀犪狋犵．２７６犌＞犜

狊犻狋犲狅犳犉犜犗犵犲狀犲犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狆犻犵犫狉犲犲犱狊

长白

Ｌａｎｄｒａｃｅ

杜洛克

Ｄｕｒｏｃ

金华

Ｊｉｎｈｕａ

大约克ＬａｒｇｅＹｏｒｋｓｈｉｒｅ ２．００４ ８．８７８ ７０．０６０

长白Ｌａｎｄｒａｃｅ ２．１２１ ４９．９５５

杜洛克 Ｄｕｒｏｃ ５６．８４０

．犘＜０．０５，．犘＜０．０１。下同

．犘＜０．０５，．犘＜０．０１．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

３　讨　论

猪品种的遗传特征是在一定的自然和社会条件

下，通过人们不断选育而形成的。但环境的改变和

人为选育的影响，品种遗传多样性也会发生一些变

化。据调查，不同猪种 犎犪犾基因的频率不同，大约

克氟烷基因的频率约为０．１，长白猪约为０．２，杜洛

克约为０．０２，而我国地方猪种不含隐性氟烷基因或

频率极低［１９］。本试验中，在长白、大约克和金华猪

等３个猪种群体中均未发现隐性氟烷基因的纯合子

和杂合子，但在台系杜洛克猪种群体中却发现了较

高频率的氟烷基因杂合子的存在。这主要是由于氟

烷基因杂合型与正常猪相比，其饲料利用率高、胴体

产量和胴体瘦肉率高［２０］，这种差异可能在台系杜洛

克猪种中表现的极为突出，从而通过人为选育得到

合理利用的结果。而在大约克和长白猪中，由于携

带有氟烷基因杂合子的猪种生产性能和产肉性能与

正常猪相比差异不显著或者在生产过程中容易发生

猪热应激综合症，而得到了净化和剔除。据报道，在

我国的地方猪种中，大多数品种不存在隐性氟烷基

因或频率很低，但部分品种也存在隐性氟烷基因且

频率较高，如民猪［２１］，不过至今未见在金华猪上发

现隐性氟烷基因的报道。

表５　犉犜犗基因犮．５９４犆＞犌位点不同基因型在不同猪种群

体间的分布卡方检验表

犜犪犫犾犲５　犆犺犻狊狇狌犪狉犲狋犲狊狋狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀犪狋犮．５９４犆＞犌

狊犻狋犲狅犳犉犜犗犵犲狀犲犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狆犻犵犫狉犲犲犱狊

长白猪

Ｌａｎｄｒａｃｅ

杜洛克

Ｄｕｒｏｃ

金华

Ｊｉｎｈｕａ

大约克ＬａｒｇｅＹｏｒｋｓｈｉｒｅ ５．３２４ ５．５０４ ３５．９１９

长白Ｌａｎｄｒａｃｅ １１．６５０２２．０６２

杜洛克 Ｄｕｒｏｃ ２３．８７９
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犚犖 基因也是影响猪肉质性状的一个主效基

因，该基因呈显性遗传，可导致猪肉最终ｐＨ 降低，

加工后引起酸肉状态，且使肌肉滴水损失增加约

２０％，肌肉的净化损失增加约２５％。犚犖 基因首次

发现于汉普夏猪，在美国该猪种中其显性等位基因

（犚犖）的频率可高达０．６３
［２２］。此外，在长白、和大约

克猪中也都检测到了一定频率的 ＲＮ显性等位基

因，特别是在中国地方猪种岔路黑猪中发现其等位

基因频率可达０．３７
［２３］。但在本研究中，长白猪、大

约克和台系杜洛克等３个外来猪种群体酸肉基因的

基因型均为ｒｎ／ｒｎ隐性纯合，未发现犚犖 显性等位

基因，说明在长期的选种选育过程中犚犖 基因明显

受到了人为定向的淘汰。此外，目前很多育种公司

已将改善肉质作为育种的主要目标之一，从而也进

一步降低了酸肉基因的分布。而且，本次试验也并

未在金华猪群中检测到犚犖 显性等位基因，也未见

类似报道。有可能是金华猪本身就不存在犚犖 基

因，但由于本试验样本量偏小，因此该结果尚需进一

步验证。

肌内脂肪和肌间脂肪含量已成为评价猪肉品质

的重要指标，其沉积与机体的能量代谢密切相关。

而犉犜犗基因具有控制机体能量消耗的作用，国外

已有大量报道证实犉犜犗 基因的单核苷酸多态性

（ＳＮＰ）与儿童和成年人的肥胖有着很强的相关

性［２４］。在猪上的研究发现犉犜犗基因的２个多态位

点ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ和ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ与肌内脂肪和肌间脂

肪的沉积呈显著相关。已有的研究报道表明在

犉犜犗的ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ位点上，大约克、长白、大白、汉

普夏和皮特兰等猪种群体中都呈现多态，但梅山猪

上只表现单态，均为ＧＧ型
［１１］。与此相一致，在本

试验中已检测的大约克、长白和杜洛克猪种群体中

均在ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ位点上表现为多态，而中国地方猪

种金华猪则表现为单态，同样均为ＧＧ型。在犉犜犗

的ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ位点上，本试验中已检测的３个外来

猪种大约克、长白和杜洛克猪及中国地方猪种金华

猪均呈现多态，但３个外来猪种中等位基因Ｃ的频

率较高，而中国地方猪种金华猪的等位基因Ｇ频率

较高。ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡状态分析结果表明在

ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ这个多态位点上，３个外来猪种群体均

处于ＨＤ平衡状态，这可能是由于这几个群体在适

应性方面具有遗传优势，并在长期进化和选择过程

中达到了平衡状态。而在ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ这个多态位

点上，长白猪和金华猪则处于 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ不

平衡状态，可能是由于长白猪和金华猪在长期进化

过程中受到人为选育的影响造成的，特别是在金华

猪的选育上，肉质一直被作为一个极为重要的经济

性状而不容忽视。但由于本试验选取的几个猪群的

样本量均较小，因此该结果仍需要在大群体中进行

检验和验证。

４　结　论

在台系杜洛克猪种群体中发现了较高频率的氟

烷基因杂合子存在，但在长白猪、大约克和金华猪中

均未发现隐性氟烷基因的纯合子及杂合子，该研究

结果表明犎犪犾基因在养猪生产中的利弊双重性，因

此在某些种猪群体中仍存在较高频率。而在已检测

的国内外４个猪种群体中，酸肉基因均为ｒｎ／ｒｎ隐

性纯合。在犉犜犗基因的ｇ．２７６Ｇ＞Ｔ位点上，除金

华猪表现为单态外，其它３个外来猪种均表现为多

态；而在犉犜犗的ｃ．５９４Ｃ＞Ｇ位点上，已检测的４个

猪种均呈现多态，但金华猪的等位基因 Ｇ频率较

高，而其它３个外来猪种等位基因Ｃ的频率较高。

提示犉犜犗基因在国内外不同种猪群体间的这种差

异极有可能是其肉质性状形成的遗传背景之一。
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