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兔 GHR基因单核苷酸多态性及其与屠宰性状的相关性 
邓小松, 万洁, 陈仕毅, 王彦, 赖松家, 蒋美山, 徐敏 

四川农业大学动物科技学院, 雅安 625014  

摘要: 采用 PCR-SSCP 技术和 DNA 测序的方法, 对比利时兔、天府黑兔、齐卡巨型兔、哈尔滨白兔以及加利

福尼亚兔 5 个肉兔品种的生长激素受体(Growth hormone receptor, GHR)基因进行单核苷酸多态性分析。结果发

现了 2 个单核苷酸多态位点, 分别位于外显子 10 的 705(T→C)和 810 (C→T)。通过最小二乘分析 SNPs 及其与

屠宰性状的关系发现, 基因型 AA 和 MM 所对应的活重、全净膛、屠宰率最小二乘均值都显著低于基因型 BB

和 NN(P<0.05)。但各基因型饲料转化率最小二乘均值差异不显著(P>0.05)。由此可以初步推断, GHR 基因是影

响兔体重和屠宰率等屠宰性状的主要候选基因。 
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The correlations between polymorphism of growth horm- one re-
ceptor gene and butcher traits in rabbit 

DENG Xiao-Song, WAN Jie, CHEN Shi-Yi, WANG Yan, LAI Song-Jia, JIANG Mei-Shan, 
XU Min 

Animal Science and Technological College, Sichuan Agricultural University, Ya’an 625014, China 

Abstract: Five rabbit populations (Belgian hare, Tianfu black rabbit, Great line of Zika rabbit, Harbin white rabbit, and Cali-
fornia rabbit) were used to analyze the polymorphism of growth hormone receptor (GHR) gene by PCR-SSCP. Results indi-
cated that there were two mutation sites (C705T and C810T) in the 5 populations. The least square analyses showed that the 
live weight, visceraste weight, and slaughter percentage of AA and MM genotypes were significantly lower than BB and NN 
genotypes (P<0.05). In contrast, the GHR polymorphism had no significant difference for least squares means of feed trans-
formation efficiency (P>0.05). It suggested that GHR gene may be a candidate gene responsible for butcher trait in rabbit. 

Keywords: rabbit; GHR gene; PCR-SSCP; butcher traits   

生长激素(Growth hormone, GH)是调节动物生
长、发育等代谢过程中的重要内分泌因子, 对动物
体的影响主要表现为能显著提高生长速度, 促进肌
肉生长, 降低脂肪含量。GH发挥作用的第一步必须
与靶细胞膜表面的生长激素受体 (Growth hormone 

receptor, GHR)结合, 由 GHR 介导将信号传入细胞
内从而产生一系列的生理效应。GHR是细胞因子受
体超家族成员之一 ,它通过二聚体的形式和生长激
素相结合 ,制约生长激素作用的发挥  [1, 2]。组织中 
GHR量的多少、功能的正常与否将影响 GH生理效
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应的发挥 ,如性连锁矮小鸡的生长迟缓症状就是因
为 GHR 基因异常导致动物组织中 GHR 数量显著减
少甚至缺乏所致[3]。有关 GHR的研究一直是国内外
研究的热点, 并已取得了显著的进展。 

兔的 GHR首次于 1987年被 Leung等[13]从兔肝

脏 cDNA 文库中克隆得到, 但对其定位及其结构、
功能等研究还没有进一步开展。如果 GHR 基因碱
基序列发生突变就可能会影响到 GH正常功能的发
挥, 从而影响到产肉、产毛等许多形状。因此, 将 
GHR 基因作为候选基因来研究其与屠宰性状的关
系, 对兔的育种有很大的实践意义。 

目前, 很多研究者已开始对 GHR 基因多态性
展开了研究。Parmentier 等[4]研究发现 GHR 基因对
家畜的生长、胴体性状和泌乳性状来说是重要的候

选基因; Blott 等[5]在牛的 GHR8 基因中发现 T/A 
替代, 这一突变对荷斯坦奶牛和娟姗牛牛乳年产量
和乳成分有明显的影响。Curi 等[6]发现 GHR 基因
调节区 L/S 替代影响肉牛的生长,体重明显增加。
秦巧梅等[7]报道基因型 AB、BC 所对应的 12 月龄
体重最小二乘均值显著高于基因型  CC 所对应的
最小二乘均值。赵高锋等 [8]对秦川牛 GHR 基因 
SNPs 研究中发现的 AB 基因型效应在部分生长性
状上高于其他基因型。大量资料表明 GHR基因对家
畜的生长、泌乳、胴体等性状有显著影响。本文以

GHR 基因为候选基因, 利用 PCR-SSCP 技术研究了
兔 GHR 基因外显子 10 的遗传变异, 试图找  到一
些多态位点, 为兔的分子生物学选种提供依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

实验肉兔由四川农业大学良种兔场提供, 共 220
只, 其中哈尔滨白兔 31只(公兔 14只, 母兔 17只天府
黑兔 50只(公兔 26只, 母兔 24只)、比利时兔 33只(公
兔 16只、母兔 17只)、齐卡兔 68只(公兔 36只, 母兔
32只)、加利福尼亚兔 38只(公兔 18只, 母兔 20只)。

饲养全阶段由专人管理, 管理及营养水平一致, 自
由采食, 达到适宜上市体重和日龄时屠宰。结合屠
宰测定进行采样, 屠宰后取少许肝脏, 立即放入冰
盒低温保存。带回实验室后采用酚-氯仿抽提法提取
基因组 DNA，溶于 TE 溶液中，−20℃保存。 

1.2  方法 

1.2.1  引物设计和 PCR 扩增  
根据 GenBank 发布的 GHR 基因序列(GenBank

登录号: AF1015252), 通过软件 Oligo 6.0 设计, 由
上海英骏生物公司合成引物(表 1)。 

PCR 扩增体系为: 模板 DNA(50~100 μg/μL) 0.5 
μL; 正向引物(10 μg/μL)0.4 μL; 反向引物(10 μg/μL) 
0.4 μL; Taq-Master Mixture(包含了 dNTP, MgCl2, 10× 
buffer) 5 μL, 加超纯水至总反应体积为 10 μL。反应程
序为: 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 55℃或 59℃
复性30 s, 72℃延伸45 s, 共35个循环; 最后再72℃延
伸 6 min; 4℃保存。PCR产物在 1%琼脂糖凝胶中电泳, 
结束后用凝胶成像系统分析检测扩增结果。 

1.2.2  SSCP 分析 

5 μL PCR产物加 2 μL上样缓冲液(98%甲酰胺、
0.025%溴酚蓝、0.025%二甲苯氰、10 mmol/L 的
EDTA(pH: 8.0、2%甘油), 99℃变性 10 min, 然后冰
浴 5 min, 使之保持变性状态。变性后 PCR 产物在
10%非变性聚丙烯酰胺凝胶(Acr︰Bis=29︰1)中电
泳。150 V电泳 8~10 h后, 银染显色。 

1.2.3  统计分析 
根据固定效应模型, 调用 SAS 8.0软件包 GLM

过程分析基因型效应对性状测定值的影响, 分别采
用 LSMEAN 进行最小二乘分析 , MEANS 进行
Duncan多重比较。统计分析模型为:  

Yijk = μ + Gi + Lj +Sk+ (GL) i j + Eijk 

其中: Yijk=性状测定值, μ =群体均值, Gi=基因型效
应, Lj=兔群效应, Sk=性别效应 (k=1,2), (GL) i j=基
因型与兔群的交互效应 ,  E i j =随机残差效应。 

 

表 1  PCR 扩增所用引物序列、产物长度以及复性温度 
Table 1  Primer sequences, PCR product sizes and Tm 

引物 
Primer 

引物序列  
Primer sequences(5′→3′) 

产物长度 
Product length(bp) 

最佳复性温度 
Annealing temperature (℃) 

    

引物 1 
Primer1 

Upper: TTACGCCCAGGTTAGTAGCA 
Lower: CTCGGCAGTAGTGGTAAGGCT 

273 59 

    

引物 2 
Primer2 

Upper: AACCAGGAGGACATTTACATC 
Lower: GGACATCAAAGAAAGGCTAT 

253 55 
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2  结果与分析   

2.1  PCR扩增 

以基因组 DNA为模板，用引物 1、2扩增 GHR基
因两个片段, 产物用 1.5%的琼脂糖凝胶检测, 扩增片
段与目的片段大小一致且特异性好(图 1), 可以直接进
行 SSCP分析。 
 

 
 
图 1 引物 1(A) 和引物 2(B)PCR 扩增产物电泳图 
1~7: PCR产物; M: DL2000 marker。 
Fig. 1  Agarose gel (1%) image of PCR product of primer 
1(A) and primer 2(B) 
1−7: PCR product; M: DL2000 marker. 

 
2.2  SSCP检测结果 

利用非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进行 GHR 基
因 1、2引物扩增产物的 SSCP检测。发现两对引物
扩增产物均呈现出多态性。引物 1和引物 2扩增产物
的 SSCP检测结果见图 2和图 3, 从图中均可以看到 3
种带型, 分别定义为 AA、AB、BB和 MM、MN、NN。 

2.3  测序结果 

在 SSCP中呈现多态的 PCR产物送至上海英骏
公司直接测序, 进一步证实了多态位点的存在(图 4
和图 5)。将测序结果与 GenBank上的序列结果在软
件 SeqMan 中进行比对。结果发现存在 705(T→C)
和 810(C→T)两处突变。 

 
 

图 2  引物 1 PCR 扩增产物 SSCP 检测 
1, 2: AB杂合型; 3, 6: AA纯合型; 4, 5: BB纯合型。  
Fig. 2  SSCP analysis on the PCR product of primer 1 
1, 2: AB heterozygote; 3, 6: AA homozygote; 4, 5: BB homozygote.  
 

 
 

图 3  引物 2 PCR 扩增产物 SSCP 检测 
1, 5: NN纯合型; 3, 4, 6: MM纯合型; 2: MN杂合型。 
Fig. 3  SSCP analysis on the PCR product of primer 2 
1, 5: NN homozygote; 3, 4, 6: MM homozygote; 2: MN heterozygote. 
 

 
 

图 4  705 位点 AB 型和 AA 型测序图谱 
Fig. 4  The sequence map of AB and AA genotype in 705 locus   
 

 
 
图 5  810 位点 NN 型和 MM 型测序图谱 
Fig. 5  The sequence map of NN and MM genotype in 810 
locus 
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2.4  各品种 2个位点的基因型频率与基因频率分析 

根据 SSCP检测结果, 统计全部GHR基因型与等
位基因的频率分布见表 2。由表 2可以看出, 705位点
的 AA 型频率在哈尔滨白兔、天府黑兔、加利福利亚
兔中高于其他两种基因型, 齐卡兔杂合子 AB型频率高
于两种纯合子; 810位点有相同的情况。从基因频率来
看, 整个群体A和M基因都明显高于B和N基因频率。 

2.5  GHR 基因的杂合度、有效等位基因数和多态
信息含量 

所研究的 2对引物在 5个兔群体的遗传特性分析
见表 3。从表 3数据可以看出, 5个兔群的多态信息含
量(PIC)均表现为中度多态。PIC > 0.50 为高度多态, 
0.25 < PIC < 0.50 为中度多态, PIC < 0.25为低度多态。 

2.6  基因型效应分析 

应用所列出的固定模型对 GHR 外显子 10 的 3
种基因型所对应的生长指标进行最小二乘均值差异 

显著性检验(表 4和表 5)。由表 4可见, 705 SNP位
点中的基因型 AA 所对应的饲料转化率最小二乘均
值最高为 6.0087, 基因型BB所对应的饲料转化率最
小二乘均值次之为 5.7317, 基因型 AB 所对应的饲
料转化率最小二乘均值最低为 5.1765; 3种基因型对
应的饲料转化率最小二乘均值差异不显著。而活重、

全净膛、屠宰率、熟肉率所对应的基因型 AA 最小
二乘均值都显著低于基因 BB 最小二乘均值 (P< 
0.05)。由表 5 可以看出: 基因型 MM 所对应的饲料
转化率最小二乘均值显著最高为 6.0087, 基因型NN
所对应的饲料转化率最小二乘均值次之为 5.7317, 
基因 MN 所对应的饲料转化率最小二乘均值最低为
5.1765; 但是 3种基因型差异都不显著。活重、全净
膛、屠宰率所对应的基因型 MM最小二乘均值都显
著低于基因 NN最小二乘均值(P<0.05)。而熟肉率所
对应的基因型 MM 最小二乘均值都显著高于基因

NN最小二乘均值(P<0.05)。 
 
表 2  5 个兔品种中 GHR 基因多态性位点的基因和基因型频率 
Table 2  Gene frequency and genotype frequency of GHR gene in five rabbit breeds  

位点 
Locus 

基因型、基因频率 
Genotype frequency 
and gene frequency 

哈尔滨白兔 
Harbin white rabbit

天府黑兔 
Tianfu rabbit

比利时兔 
Belgian rabbit 

齐卡兔 
Zika rabbit 

加利福尼亚兔 
California rabbit 

AA 0.4839 0.44 0.4848 0.3529 0.4474 
AB 0.4194 0.4 0.3939 0.5147 0.3158 
BB 0.0968 0.16 0.1212 0.1324 0.2368 
A 0.6935 0.64 0.6818 0.6103 0.6053 

705 SNP 

B 0.3065 0.36 0.3182 0.3897 0.3947 
  

     

MM 0.6451 0.4 0.5455 0.3382 0.3947 
MN 0.2903 0.4 0.3636 0.3971 0.3684 
NN 0.0645 0.2 0.0909 0.2647 0.2368 
M 0.7903 0.6 0.7273 0.5368 0.5789 

810 SNP 

N 0.2097 0.4 0.2727 0.4632 0.4211 

 
表 3  多态位点在 5 个兔群体中的遗传特性 
Table 3  Genetic characteristics of polymorphism locus in five rabbit populations 

引物 
Primer 

遗传指标 
Parameter 

哈尔滨白兔 
Harbin white rabbit 

天府黑兔 
Tianfu rabbit

比利时兔 
Belgian Hares

齐卡兔 
Zika rabbit 

加利福尼亚兔 
California rabbit 

Ho 0.5749 0.5392 0.5661 0.5243 0.5222 
He 0.4251 0.4608 0.4339 0.4757 0.4778 
Ne 1.7394 1.8546 1.7664 1.9072 1.9151 

引物 1 
Primer1 

PIC 0.3494 0.3679 0.3471 0.3671 0.3518 
  

     

Ho 0.6686 0.52 0.6033 0.5027 0.5125 
He 0.3314 0.48 0.3967 0.4973 0.4875 
Ne 1.4957 1.9231 1.6575 1.9892 1.9514 

引物 2 
Primer2 

PIC 0.3550 0.3743 0.3071 0.3750 0.3750 

Ho: 遗传纯合度; He: 遗传杂合度; Ne: 有效等位基因数; PIC: 多态信息含量。 
Ho: Homozygosity; He: Heterozygosity; Ne: Effective number of alleles; PIC: Polymorphism information content. 
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表 4  705 SNP 位点不同基因型与各屠体性状间最小二乘均值及标准误 
Table 4  Least squares mean and standard error of 705 SNP site genotypes and carcass traits 

基因型 Genotype 性状 
Traits AA (94) AB(93) BB(33) 

饲料转化率(%) 
Transformation efficiency of feed 

6.0087±0.7205A 5.1765±0.4446A 5.7317±0.7857A 
    

活重(kg) 
Body weight 

2.4009±0.0716B 2.4584±0.0442A 2.4784±0.0781A 
    

全净膛(kg) 
Visceraste weight 

1.1113±0.0409B 1.1575±0.0252A 1.1732±0.0446A 
    

屠宰率(%) 
Slaughter percentage 

0.4648±0.0086B 0.4725±0.0053A 0.4760±0.0094A 
    

熟肉率(%) 
Cooked-meat percentage 0.6312±0.0183B 0.6146±0.0113AB 0.6356±0.0200A 

注: 右上角标注不同大写字母者表示差异显著(P < 0.05); 括号内为该基因型个体数。 
Notes: Different capital letters mean significant difference at 0.05 levels. The numbers in the brackets are the individuals that belong to the 
respective genotypes. 
 
表 5  810 SNP 位点不同基因型与各屠体性状间最小二乘均值及标准误 
Table 5  Least squares mean and standard error of 810 SNP site genotypes and carcass traits 

基因型 Genotype 性状 
Traits MM (96) MN (82) NN (42) 

    

饲料转化率(%) 
Transformation efficiency of feed 

6.6969±0.7702A 4.7451±0.5467A 5.4748±0.9246A 

    

活重(kg) 
Body weight 

2.4079±0.0765B 2.5082±0.0543A 2.4215±0.0919A 

    

全净膛(kg) 
Visceraste weight 

1.1288±0.0437B 1.1696±0.0310A 1.1436±0.0525A 

    

屠宰率(%) 
slaughter percentage 

0.4681±0.0092B 0.4688±0.0065A 0.4763±0.0111A 

    

熟肉率(%) 
Cooked-meat percentage 

0.6319±0.0196B 0.6519±0.0139AB 0.5976±0.0235A 

注: 右上角标注不同大写字母者表示差异显著(P < 0.05); 括号内为该基因型个体数。 
Notes: Different capital letters mean significant difference at 0.05 levels. The numbers in the brackets are the individuals that belong to the 
respective genotypes. 

3  讨 论 

肉兔有较好的肉用性能 , 深受广大农户的欢
迎。研究影响生长性状的基因对我国地方肉兔品种

向肉用方向培育有重要意义。以前的研究表明, GHR
基因可以作为影响肉用性状的候选基因。Hale[11]在

安格斯牛群中发现 GHR启动区的(TGn)微卫星多态, 
其纯合基因型对安格斯牛的断奶重和胴体重都有明

显影响。 
众所周知, 多态信息含量(PIC)、杂合度(H)和有

效基因数(Ne)都可用来度量群体内遗传变异, 其值
的高低反映了群体内个体的均质度, 数值越高, 遗
传变异大, 选择潜力越大。从前面的分析结果可以
看出, 在位点杂合度、位点间有效等位基因数和位
点间多态信息含量方面, 5个兔群的遗传多态性都处

于中度多态, 说明在兔群的培育改良中可以加强人
工选择的强度。 

Stasio等[12]研究了牛 GHR10 基因 257 bp的多
态性, 并分析了该基因突变与肉的产量和质量的关
系, 所分析的皮埃蒙特牛 14个外部特性和 4个肉质
特征, 统计结果该基因突变对生长、体尺以及肉质
结构影响并不显著。而本研究发现, 在 705 SNP 和
810 SNP位点上, AB和 MN基因型个体在所研究的
各项指标的群体均值(活重、全净膛、屠宰率和熟肉
率)上高于其他基因型。与秦巧梅等[7]、赵高锋等[8]

对几种肉牛 GHR10基因 SNPs研究结果相同。多重
比较结果显示, 活重、全净膛、屠宰率 3 项指标上, 
AB和 MN型个体与 AA和 MM型个体差异达显著水
平 (P<0.05), 而 饲 料 转 化 率 则 为 不 显 著 水 平
(P>0.05)。 从本实验所测定指标中我们可以看出，
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不同基因型个体的生长发育水平存在差异, 可能是
因为GHR基因的表达产物与生长激素(GH)结合, 对
动物生长发育、新陈代谢起重要调控作用。 

综上所述, 本研究发现 GHR 基因的变异与活
重、全净膛、屠宰率有显著的相关, 但有关这方面
的结果在其他文献中报道较少 , 这为继续研究兔
GHR基因的功能奠定了良好的基础。结合该基因的
功能和本研究得到的结果, 推断该基因的变异影响
肉兔的屠体性状, 因此可以建议将其作为影响肉兔
屠宰性状特别是肉质性状方面的分子标记。 
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