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摘� 要: 采用 PCR�RFLP技术检测长白猪、大白猪以及长大杂种的 E SR 基因位点多态性, 并分析 ESR 各基因

型与繁殖性状的相关性。结果表明, 3个猪群在该位点均存在多态性, A 等位基因频率占有优势均在 0� 75 以上,

而 B等位基因频率较低, 均小于 0� 25。不同基因型与初产胎次、经产胎次母猪的各繁殖性状 (总产仔数、产活

仔数、初生窝重、断奶成活数) 呈 AA< AB< BB 趋势; 与总体胎次母猪的繁殖性状 (总产仔数、产活仔数、初

生窝重) 也呈 AA< AB< BB 趋势; 其中经产胎次及总体胎次的总产仔数基因型 AA 与 AB 之间差异显著 ( P <

0� 05)。
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Abstract: T he polymo rphism of ES R gene in Landrace, Larg e White and Landrace � Large White was detected by

using PCR�RFLP . The co rr elation betw een the genot ypes o f ES R gene and repr oductiv e tr aits w as analy zed. The

result indicated that ES R lo cus ex isted po lymo rphism in the 3 sw ine populations. The allele frequency w as higher

than 0� 75, and the B a llele frequency low er than 0� 25� The reproductiv e trait s ( T otal Number A live, or TNB;

Number Bo rn A live, o r NBA ; Bir th Weight, o r BW ; Number Born Weaning, o r NBW) of t he fir st and later parities

wer e affected by var ious genotype. T hey tended to be AA< AB< BB. In addition, the repr oductiv e tra its ( TNB,

NBA , and BW) of all par ities w ere also affected by various genotype with the same t rend, i. e. , AA < AB< BB.

The TNB of t he later parity and all par ities w as significantly different betw een AA and AB genotype ( P< 0� 05) .
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� � 猪的生产效率是养猪业的总体经济效益获得提

高的关键, 而产仔性能的高低直接影响猪的生产效

率, 因此, 产仔数这一重要经济性状一直倍受遗传

育种专家的重视。猪繁殖性状的遗传力很低, 只有

0� 1左右, 又属限性性状, 通过常规育种方法对猪

繁殖性状的遗传改良十分有限, 因此开发和利用选

育标记来提高猪的繁殖性能倍受育种学家的重视。

近年来, 随着分子生物学技术的迅速发展, 从分子

水平探讨影响猪产仔性能的机制成为可能, 为种猪

的遗传改良提供了新的机遇。

� � 雌激素受体 ( Est ro gen Recepto r, ES R) 是一

种配体激活转录因子家族中的核酸受体, 具有转录

调控蛋白质的功能, 影响着雌激素受体在雌性脊椎

动物组织的表达与调控
[ 1]
。结合了配体的 ES R 与

特定的 DNA 序列如雌激素应答元件 ( Est rogen

Response Elements, EREs) 相互作用可以改变雌
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激素基因的转录, 从而通过对雌性第二性征、繁殖

周期、生殖力、妊娠维持的影响, 在胚胎的生长发

育中起重要作用 [ 2- 3]。

� � 本研究采用 PCR�RFLP 的方法, 以福建光华

农牧开发有限公司种猪场生产中保持的外种猪 (长

白、大白及长大杂种) 为研究对象 [ 4] , 探讨 ESR

基因多态性及其对母猪繁殖性状的影响, 旨在对现

有种猪群进行高产系选育提供可靠的依据。

1 � 材料和方法

1� 1 � 试验材料
� � 所用血样采自福建光华农牧开发有限公司种猪

场, 其中长白 99头和大白 74头及其杂种长大母猪

123头, 共计 296 头。耳静脉采血, EDT A 抗凝,

置于- 20 � 保存, 苯酚- 氯仿抽提法提取猪基因组

DNA, TE 溶解, - 20 � 保存备用。
1� 2 � 引物设计
� � 根据文献报道[ 5]设计引物, 引物由上海生工

生物工程技术服务有限公司合成。引物序列如下:

PF: 5��CCT GTT T TT ACA GTG ACT TT T

ACA GAG�3�
PR: 5��CA C T TC GAG GGT CAG T CC AAT

TAG�3�
1� 3 � PCR扩增
� � 扩增总体系: 总体积为 20 �L, DNA 模板约

50~ 100 ng, 10 � PCR 缓冲液(含 Mg
2+
) 2� 0 �L,

dNT P 终浓度为 0� 6 mmo l � L - 1
, T aq DNA 聚合

酶 1� 0 U, 正反向引物各 0� 4 �mol � L - 1 , 加 dd

H 2O至 20 �L。

� � PCR程序: 94 � , 5 m in; 30 � ( 94 � , 30 s;

56 � , 30 s; 72 � , 30 s) ; 72 � , 8 m in。1%琼脂

糖凝胶电泳检测。

1� 4 � 酶切鉴定
� � 酶切反应总体系为 20 �L: PCR产物 10 �L;

Pvu � 内切酶 5U ; 10 � 缓冲液 2� 0 �L; 加 dd

H 2O至 20 �L。放置 37 � 水浴 3~ 4 h; 用 8%非变

性聚丙烯酰胺 ( PA GE) 电泳检测酶切产物, 硝酸

银染色, 检测 PCR扩增产物的多态性, 根据带型

判断基因型。

1� 5 � 基因型分析
� � 经 PAGE 检测, 根据条带出现的数目和位置

确定 3种基因型, 有 120 bp 的条带, 命名为 AA

基因型; 有 120 bp、65 bp 和 55 bp 的命名为 AB

基因型; 有 65 bp和 55 bp的命名为 BB基因型。

1� 6 � 数据收集与分析
� � 用于基因型效应分析的母猪繁殖性状包括产活
仔数 ( NBA )、总产仔 ( TNB )、断奶成活数

( NBW)、初生窝重 ( BW) 等。采用方差分析的最

小二乘法, 使用 SPSS11� 5软件中的一般线性模型
( General Linear M o del, GLM ) 进行数据统计分

析。所用模型如下:

模型 1�Y= � + G j+ L k+ ejk , 模型 2�Y= � +

G j+ L k+ Pi+ ejki

� � 其中 Y: 性状观察值; �: 群体均值; G i: 基

因型效应; L k : 品种效应; Pi : 胎次效应; eijk : 随

机残差效应。其中模型 1用于初产分析, 模型 2用

于经产及所有胎次分析。

2 � 结果与分析

2� 1 � ESR基因酶切检测结果
� � 使用特异性引物对长白、大白及其长大杂种进

行了 PCR扩增, PCR 扩增所得目的带 ( 120 bp)经

Pvu 酶切后,出现了 3种带型 (图 1) : 120 bp 纯合

子 ( AA 型) ; 120 bp, 65 bp, 55 bp 杂合子 ( AB

型) ; 65 bp, 55 bp纯合子 ( BB 型) , 与预期结果

一致。

2� 2 � 3个猪群 ESR 基因频率及基因型频率

� � 对 3 个猪群 ESR 基因个体进行 PCR�Pvu�
RFLP 检测, 分型后计算出各品种的基因型频率和

基因频率 (表 1)。由表 1可以看出: 3个猪群中不

同基因型的分布极不平衡, AA 基因型在长白、大

白以及长大杂种猪群中占有优势, 其频率分别达到

0� 616 2、0� 554 1和 0� 666 7; 而 BB基因型在3个

猪群仅检测到 1 或 2 头, 所占频率很小, 为 0� 01
~ 0� 03。3个猪群中都是 A 等位基因频率占有优势

均在 0� 75以上, 而 B 等位基因频率较低。对表 1

结果进行显著性检验 ( t = 11� 170) , 不同猪种间
A、B等位基因频率存在极显著差异 ( P< 0� 01)。
2� 3 � ESR 基因多态位点与繁殖性状相关性分析

� � 对 ESR 基因多态位点与所有母猪繁殖性状进

行相关性分析 (表 2)。从表 2 可以看出, 该位点

多态性与初产胎次、经产胎次母猪的各繁殖性状

(总产仔数、产活仔数、初生窝重、断奶成活数)

呈 AA< AB< BB 趋势; 与总体胎次母猪的繁殖性

状 (总产仔数、产活仔数、初生窝重) 也呈 AA<

AB< BB趋势; 其中经产胎次及总体胎次的总产仔

数基因型 AA与 A B之间差异显著 ( P< 0� 05)。
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5﹑ 9为 AA 基因型, 1、2、3、4、6、7、11、12为 AB基因型, 8、10为 BB基因型,

M 为 pU C19 DNA/ Msp ( H p a � ) 标记

图 1 � Pv u � 酶切检测结果

Fig� 1� Pvu � enzymatic digestion test result

表 1� 3 个猪群体 E SR 基因频率及基因型频率

Table 1 � Genotype distribution and allele frequency of ESR in 3 pig lines

品种
基因型频率 基因频率

AA AB BB A B

长白 0� 6162( 61/ 99) 0�3737( 37/ 99) 0� 0101( 1/ 99) 0�8031 0�1969

大白 0� 5541( 41/ 74) 0�4189( 31/ 74) 0� 0270( 2/ 74) 0�7636 0�2364

长大杂种 0� 6667( 82/ 123) 0� 3171( 39/ 123) 0� 0163( 2/ 123) 0�8252 0�1748

表 2� E SR 基因多态位点与繁殖性状相关分析

Table 2� Correlation between polymorphism of ESR gene and reproductive traits

基因型 胎数 总产仔数 产活仔数 初生窝重 断奶成活数

AA 157 9� 614 � 0� 234 8� 605 � 0� 230 11� 937 � 0� 497 8�579 � 0� 194

初产 AB 85 9� 821 � 0� 321 8� 614 � 0� 316 11� 642 � 0� 683 8�795 � 0� 274

BB 5 10� 035 � 0� 255 9� 600 � 1� 289 14� 220 � 2� 716 6�600 � 1� 047

AA 411 10� 153 � 0� 148a 9� 467 � 0� 134 13� 915 � 0� 297 9�127 � 0� 098

经产 AB 264 10� 727 � 0� 184b 9� 792 � 1� 024 13� 887 � 0� 368 9�061 � 0� 121

BB 7 11� 286 � 1� 132ab 9� 553 � 0� 174 17� 343 � 2� 236 9�143 � 0� 693

AA 570 10� 004 � 0� 125a 9� 239 � 0� 117 13� 369 � 0� 257 8�974 � 0� 089

总体胎次 AB 345 10� 501 � 0� 161b 9� 510 � 0� 150 13� 351 � 0� 329 8�980 � 0� 115

BB 12 10� 917 � 0� 863ab 9� 833 � 0� 803 16� 042 � 1� 738 8�083 � 0� 575

� � 注:同一列上标不同小写字母表示差异显著( P< 0� 05)。

3 � 讨 � 论

3� 1 � 基因频率在不同猪种的分布状况
� � 兰旅涛和叶昌辉等报道[ 6- 7]

, 外来品种 (长

白、大白) B 等位基因频率分别为 0� 21、0� 30 及
0� 08、0� 24; Wu等报道[ 8] , 长白猪 B等位基因频

率为 0� 12; 柳淑芳等报道 [ 3] , 长白猪 B等位基因

频率 为 0� 08。 Drogemul ler 和 Nogueral 等 报

道
[ 9 - 10]

, 德国和西班牙长白猪 B 等位基因频率都

低于 0� 1。本试验结果表明 ESR 基因在大白、长

白及长大杂种母猪中都存在多态性, 分别出现

AA、AB和 BB 3种基因型, 其基因频率及基因型

频率各不相同。从本研究的检测结果来看, 大白、

长白及长大杂种母猪 ES R 基因座中 AA 基因型占

有优势, 罕有 BB 基因型; B 等位基因频率较低

(低于 0� 25) , A 等位基因频率较高且占有绝对优
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势, 这一结果与上述研究结果基本相符。Wei

等
[ 11]
报道了欧美大白猪 B等位基因频率为 0� 55~

0� 75, 高于本试验结果, 原因可能是 Wei等研究

的大白猪群属 PIC公司, 该公司从 1994年就开始

采用 ESR 基因进行标记辅助选择, 从而使这个控

制猪产仔数的优势等位基因 B 得到提高。从另一

方面也说明, 本研究所用种猪可能缺乏系统性选择

和培育。

3� 2 � 各基因型与不同猪种繁殖性状间的关系
� � 国内外许多研究者将 ESR 基因作为影响产仔

数的主效基因, 其相关研究结果都表明, 无论是中

国地方猪种还是外国猪种, BB 型是优良基因型,

B等位基因是优势基因
[ 6- 8, 12- 14]

。本研究中, 以长

白、大白及长大杂种为研究对象, 通过对 ESR 基

因对头胎母猪和经产胎次母猪繁殖性状进行效应分

析, 发现该位点 BB 基因型总产仔数、产活仔数、

初生窝重、断奶成活数均优于 AB、AA 基因型,

AB基因型优于 AA 基因型 ( AA < AB< BB 趋

势) , 其中经产胎次及总体胎次的总产仔数基因型

AA与 AB 之间差异显著 ( P < 0� 05) , 但 AA 或

AB与 BB之间差异并不显著, 造成的可能原因是

BB基因型个体在所检测的数目较少。从本研究性

状关联分析的初步结果来看, B等位基因有助于提

高母猪的繁殖性能, 尤其是产仔性能的提高, 这与

前人报道的结果基本相符。

� � 从本研究所得出的初步结果来看, 3个猪群 B

等位基因频率均较低, 在今后的种猪选育工作中,

可以有目的地选留 BB或 AB基因型母猪进入育种

核心群, 提高优势等位基因 B 的频率, 进一步提

高种猪的繁殖性状, 为现代养猪业带来巨大的经济

效益。但是, 由于各品种的遗传背景、各猪场的管

理方式等条件不同, 不能仅通过目前 ESR 基因的

研究现状和本实验的研究结果, 而凭借 ES R 基因

型来选种。
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