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猪微卫星多态与肌肉蛋白质含量关系的研究
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　　[摘　要 ]　利用 3 头大白猪和 7 头梅山猪为父母本建立了 F 2 参考家系。F 1 公猪 5 头, 母猪 23 头, 随机交配产

生 287 头 F 2 个体。根据美国肉畜研究中心 (U SDA 2M A RC)公布的猪遗传连锁图谱, 在 2 号染色体上隔一定距离选

取 7 个微卫星标记, 对 F 2 代 135 个个体进行扩增, 获得各标记位点基因型, 并测定了 F 2 代各个体背最长肌蛋白质

含量, 进行统计分析。结果表明, 微卫星座位的杂合度为 0. 439 3～ 0. 658 8, 多态信息含量为 0. 401 8～ 0. 584 8; 除

S0170 外, 其余 6 个微卫星座位各基因型之间肌肉中蛋白质含量无显著差异 (P > 0. 05)。S0170 BC 型肌肉中蛋白质

含量显著高于其他几种基因型。
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　　微卫星是存在于真核生物基因组中的大量高度

可变重复序列, 重复长度一般为 1～ 6 bp 不等, 在整

个基因组中均匀分布, 具有复等位性和共显性特

点[1 ]。与小卫星探针、R FL P 和 PA PD 等分子标记相

比, 微卫星具有数量大、分布广、分布均匀、多态性

强、准确度高和分析操作简便等优点, 被广泛用于基

因组连锁图构建、群体间亲缘关系分析、标记辅助选

择等方面[2 ]。

国内外学者在猪的微卫星应用于数量性状的标

记辅助选择方面做了大量的工作, 如 3 号染色体

SW 2427～ SW 251 区域与猪日增重、4 号染色体

S0101～ S0107 区域与背膘和腹脂、7 号染色体

S0064～ S0066 区域与胴体组成和初生重有很大关

系[3 ]等。赵书红等[4 ]发现, 12 号染色体上 SW 1350

极显著影响初生重、20 日龄重、45 日龄重及初生到

45 日龄平均日增重。苏玉虹等[5 ]把影响猪生后 60

日龄平均日增重的数量性状位点 (Q uan t ita t ive

T rait L ocu s,Q TL )定位于 2 号染色体。左波等[6 ]发

现猪 4 号染色体上有显著影响脂肪沉积的Q TL。屈

彦纯等[7 ]发现猪 2 号染色体上有显著影响活体估测

瘦肉率、眼肌高度和最长肌大理石纹的Q TL。姜勋

平等[8 ]利用 24 对微卫星对猪 1, 2, 6 号染色体上影

响肌肉中蛋白质的Q TL 进行扫描, 发现这 3 条染

色体上某些区段均存在影响肌肉中蛋白质的Q TL。

但除此之外, 国内外近 5 年内均无有关猪微卫星与

肌肉蛋白质含量关系的相关报道。

大白猪和梅山猪是当前猪生产中使用较多的 2

个重要猪品种。大白猪以生长快、胴体瘦肉率高而著

称。梅山猪与大白猪相比, 生长慢、胴体瘦肉率低, 但

肉质好、产仔多。本研究以大白猪和梅山猪杂交 F 2

代为对象, 探讨猪 2 号染色体上影响肌肉中蛋白质

含量的遗传标记, 以期为猪的育种和生产提供科学

依据。

1　材料与方法

1. 1　动　物

　　资源家系来源于由 3 头大白猪公猪和 7 头梅山

猪母猪交配产生的 F 1, 从 F 1 中选出 5 头公猪和 23

头母猪随机交配产生 287 头 F 2。随机选取其中的

135 头 F 2 育肥猪 (66 头公猪和 69 头母猪)。试验猪

饲养在中国猪育种中心 (武汉)。采用标准饲养方案,

每天饲喂 2 次, 自由饮水。育肥猪屠宰测定按标准方

法进行[9 ]。

1. 2　基因组DNA 制备和肌肉蛋白质含量的测定

屠宰前采集血样, 按文献 [ 10 ] 制备基因组

DNA。宰后取背最长肌, 用凯氏定氮法测定肌肉中

蛋白质含量[11 ]。

Ξ [收稿日期 ]　2003209226
[基金项目 ]　国家“973”重大基础研究项目 (G2000016105)
[作者简介 ]　毛永江 (1974- ) , 男, 贵州江口人, 讲师, 在读博士, 主要从事动物遗传育种研究。E2m ail: m yj1999@ sohu. com



© 1994-2010 China Academic Journal Electronic Publishing House. All rights reserved.    http://www.cnki.net

1. 3　微卫星分型

根据美国肉畜研究中心 (U SDA 2M A RC) 公布

的猪遗传连锁图谱, 在 2 号染色体上选取 7 个相隔

一定距离的微卫星作为扩增对象。各微卫星引物序

列见表 1。PCR 反应体积为 20 ΛL , 其中包括 5. 0 ΛL

模 板 DNA , 0. 2 ΛL T aq 酶 ( 5 U öΛL ) , 1. 6 ΛL

dN T P s ( 2. 5 mmo löL ) , 每种引物 1. 0 ΛL ( 75

ngöΛL ) , 7. 6 ΛL ddH 2O , 1. 6 ΛL M gC l2 ( 25

mmo löL ) , 2. 0 ΛL 10×buffer。PCR 反应程序如下:

先 94 ℃变性 3 m in, 然后按下面程序进行 35 个循

环, 94 ℃ 1 m in, 56 ℃ 45 s, 72 ℃ 1 m in; 最后 72 ℃

5 m in。PCR 产物进行聚丙烯酰胺凝胶电泳, 银染后

分型。

表 1　微卫星引物序列

T able 1　T he p rim er sequence of m icro satellites

微卫星
M icro satellites

顺向引物序列
Fo rw ard p rim er sequences

反向引物序列
Reverse p rim er sequences

SW R 2516 GT GCA T TA TCGGGA GGTA T G A CCCT GTA T GA TA CT GTAA CTCT GG

SW 1201 CCAA CCAA CCAA CA GAAAA C CGGCA CT GGTAA CTCCAA T T

S0170 A GCTCT GA T TA GA CCCCTA GTCTA TAA GCCA CAA T GGGAA CTCCT TA C

SW 1883 CCA T T T GGGGTCA T T T T T T G CTA T T GGT GGTAAA GGA GCA GC

SW 1879 A GA CA CA T GCA CA T GT GT T T TA C A GCA T T T GT T TCT GGT TA CT T T TA G

SW 2192 T GGAAA TAA TCTCT GA GGA GGG CTA TA T GCCA T GGT T GCA GC

SW R 308 TCCA GTCCCT T GGTCTCT T G T TA GCCT GGGAA CT TCCA T G

1. 4　统计分析

用根井正利[12 ]提出的公式计算基因的杂合度,

多态信息含量 (Po lymo rph ic Info rm at ion Con ten t,

P IC)由Bo tstein 公式[13 ]计算:

P IC = 1 - ∑
n

i= 1
P 2

i - ∑
n- 1

i= 1
∑

n

j = i+ 1
2 (P iP j ) 2,

式中, P i, P j 分别为群体中第 i, j 个等位基因频率, n

为等位基因数。

用 SA S 软件的 GLM 过程计算猪肌肉中蛋白

质含量的均值和标准差, 比较不同性别和不同微卫

星位点基因型间的差异 (如果某个微卫星座位具有

某个基因型的个体数< 4 时, 该基因型不参加多重

比较统计, 在表中也未能列出)。

2　结果与分析

2. 1　各微卫星基因频率及杂合度

　　各微卫星基因频率、杂合度及多态信息含量见

表 2。由表 2 可以看出, 微卫星座位计算的杂合度

0. 439 3～ 0. 658 8, 群体基因杂合度均值为0. 551 5。

其中 SW 1201 等位基因数为 4 个, 杂合性最低, 而

SW R 2516 等位基因数为 3 个, 杂合性最高。多态信

息含量在 0. 401 8～ 0. 584 8, 群体均值为0. 478 8。

各微卫星座位多态信息含量变化规律与杂合性变化

规律一致。
表 2　微卫星座位的杂合度和多态信息含量

T able 2　T he heterozygo sity and P IC of m icro satellite loci

微卫星
M icro satellite

等位基因数
A llelic num ber

基因频率
Gene frequency

杂合度
H eterozygo sity

多态信息含量
P IC

SW R 2516 3 0. 275, 0. 400, 0. 325 0. 658 8 0. 584 8

SW 1201 4 0. 725, 0. 154, 0. 107, 0. 014 0. 439 3 0. 401 8

S0170 3 0. 204, 0. 575, 0. 221 0. 578 9 0. 515 0

SW 1883 3 0. 115, 0. 571, 0. 314 0. 562 1 0. 486 6

SW 1879 3 0. 614, 0. 336, 0. 050 0. 507 6 0. 420 0

SW 2192 3 0. 450, 0. 500, 0. 050 0. 545 0 0. 441 5

SW R 308 3 0. 479, 0. 439, 0. 082 0. 571 3 0. 477 0

平均 A verage 3. 142 9 0. 551 5 0. 478 8

2. 2　不同性别肌肉中蛋白质含量

群体肌肉蛋白质含量平均为 0. 241 1±0. 031,

其中公猪蛋白质含量为 24. 52% , 母猪为 23. 86% ,

公猪比母猪高 0. 66 个百分点, 但两者间无显著差异

(P > 0. 05)。这表明在分析猪肌肉中蛋白质含量时,

可不考虑性别效应。

2. 3　不同微卫星位点各基因型肌肉中蛋白质含量

从不同微卫星位点基因型肌肉中蛋白质含量及

显著性检验结果 (表 3) 可以看出, 除 S0170 外, 其余

6 个微卫星位点各基因型之间肌肉中蛋白质含量无

显著差异 (P > 0. 05)。S0170 BC 型肌肉中蛋白质含

量最高, 显著高于其他几种基因型。

61 西北农林科技大学学报 (自然科学版) 第 32 卷



© 1994-2010 China Academic Journal Electronic Publishing House. All rights reserved.    http://www.cnki.net

表 3　不同微卫星基因型肌肉中蛋白质

含量及显著性检验

T able 3　T he p ro tein con ten t of m uscle fo r differen t

m icro satellite geno types and the sign ifican t test

位点
L oci

基因型
Geno2
type

样品数
Samp le

N o.

蛋白质含量ö%
P ro tein con ten t

SW R 2516

AA 12 0. 234 0±0. 031 5

AB 26 0. 241 8±0. 018 2

A C 24 0. 233 2±0. 038 8

BB 18 0. 244 6±0. 033 2

BC 44 0. 246 1±0. 027 4

CC 8 0. 240 0±0. 051 7

SW 1201

AA 69 0. 238 2±0. 025 5

AB 34 0. 238 7±0. 030 9

A C 21 0. 250 5±0. 038 7

S0170

AA 4 0. 232 1±0. 021 4b

AB 36 0. 235 0±0. 027 2b

A C 9 0. 235 4±0. 016 6b

BB 32 0. 241 5±0. 030 3b

BC 50 0. 247 5±0. 036 5a

SW 1883

AB 25 0. 247 2±0. 029 2

A C 7 0. 233 0±0. 019 9

BB 34 0. 243 9±0. 037 6

BC 58 0. 236 5±0. 029 5

CC 8 0. 252 9±0. 023 6

SW 1879

AA 45 0. 244 3±0. 030 1

AB 61 0. 240 2±0. 030 4

A C 10 0. 246 0±0. 029 8

BB 12 0. 239 9±0. 039 1

BC 4 0. 214 8±0. 035 0

SW 2192

AA 24 0. 234 1±0. 017 2

AB 65 0. 244 9±0. 035 2

BB 29 0. 241 1±0. 035 8

BC 10 0. 234 6±0. 015 1

SW R 308

AA 32 0. 248 8±0. 042 0

A C 54 0. 243 6±0. 028 9

AD 11 0. 231 1±0. 016 3

CC 24 0. 234 8±0. 027 6

CD 10 0. 234 5±0. 015 3

　　注: 标不同字母者表示差异显著 (P < 0. 05)。

N o te: D ata w ith differen t letters indicate they differ sign ifican t2

ly (P < 0. 05).

3　讨论与结论

用微卫星对猪生长性状和肉质性状进行基因定

位研究的报道较多。W ang 等[14 ]用美国 Iow a 州立大

学的参考家系 (梅山或民猪与美国猪杂交)研究 4 号

和 7 号染色体Q TL 的分布情况, 发现 4 号染色体存

在显著影响断奶重、平均日增重、眼肌面积及肉色的

Q TL , 7 号染色体上有显著影响背膘厚、肉色、肉硬

度、出生重的Q TL。M ilan 等[15 ]用梅山猪与大白猪

杂交的 F 2 代群体研究发现, 生长速度Q TL 定位于

4 号和 7 号染色体上。M alek 等[16, 17 ]利用覆盖猪全

部基因组的 125 对微卫星, 对由 2 头巴克夏和 9 头

约克夏杂交的 525 头 F 2 代群体进行全基因组扫描,

寻找与猪生长和肉质性状有关的Q TL , 发现 16 条

染色体上有显著影响生长性状的Q TL , 并定位于

1～ 4, 6～ 9, 11, 13～ 14 和 X 染色体上; 同时 16 条染

色体上有显著影响肉质性状的Q TL , 并定位于 1～

2, 4～ 8, 10～ 15, 17～ 18 和X 染色体上。N ezer 等[18 ]

对由皮特兰和长白猪建立的资源家系进行全基因组

扫描, 发现 2 号染色体上有显著影响瘦肉率和脂肪

沉积的Q TL , 7 号染色体上有显著影响平均日增重

和胴体长的Q TL , 此外, 显著影响脂肪沉积的Q TL

还存在于 1, 7 和 13 号染色体。本研究结果表明,

S0170 显著影响肌肉中蛋白质含量,BC 型肌肉中蛋

白质含量显著高于其他几种基因型, 这为猪肉质性

状的选种提供了一个可选择的指标。但由于在国外

文献中未查到有关猪微卫星与肌肉蛋白质含量的相

关报道, 因此无法与其进行比较。

姜勋平等[8 ]利用基因组扫描法发现, 1 号染色

体的 SW 1332 和 SW 2130 之间、2 号染色体的

SW R 2516 和 SW 1201 之间、6 号染色体的 SW 322

和 SW 607 之间有影响肌肉中蛋白质含量的Q TL

(SW R 2516 和 SW 1201 在 2 号染色体上的位置分别

为 0 和 44. 8) , 而 S0170 在 2 号染色体上的相对位

置为 59. 5。这说明影响肌肉中蛋白质的Q TL 不仅

可能存在于多条染色体上, 而且在同一条染色体上

也可能存在多个位点。为了找出影响猪肌肉中蛋白

质的全部Q TL , 应增加微卫星数量, 进行全基因组

扫描研究。
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Study on rela t ion sh ip betw een po lym o rph ism s of m icro sa te llite

and p ro te in percen tage of m u scle in sw ine
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Abstract: A resou rce popu la t ion w as developed by in tercro ss w ith th ree L arge W h ite and seven M eis2
han p igs. 287 F 2 offsp ring w ere bo rn by random m ating from five boars and tw en ty th ree sow s. T he genom e

DNA of 135 F 2 offsp ring w ere amp lif ied and typed by seven selected m icro satellites on ch romo som e 2, ac2
co rd ing to the linkage2m ap of p ig from Am erican M eat A n im al R esearch Cen ter (U SDA 2M A RC). T he p ro2
tein con ten t w as detected from m u scle. T he resu lts show that the heterozygo sity of seven m icro satellite loci

w as from 0. 439 3 to 0. 658 8. T he Po lymo rph ic Info rm at ion Con ten t (P IC) w as from 0. 401 8 to 0. 584 8.

N o sign if ican t effects w ere ob served betw een p ro tein con ten t and differen t geno type of m icro satellite loci

excep t S0170. T he p ro tein con ten t of BC w as sign if ican t ly h igher than o thers fo r S0170 (P < 0. 05).
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