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摘要: 藏猪是我国特有的高原型地方猪种, 具有适应高海拔恶劣气候环境、抗病、耐粗、肉质鲜美等特点, 但

繁殖力低。文章以促卵泡素  亚基(FSH)、雌激素受体(ESR)、促乳素受体(PRLR)和视黄醛结合蛋白 4(RBP4)

等基因作为繁殖性状主要候选基因, 测定 76 头藏猪的基因型, 分析单基因和多基因合并对繁殖性状的影响效

应。结果说明, 在藏猪群体中, FSH、ESR 和 PRLR 基因不同基因型繁殖性状差异显著, 优良基因型分别为 BB、

BB 和 AA。藏猪 RBP4 基因只有 2 种基因型, 对繁殖性状影响不显著。FSH-ESR-PRLR 基因的合并优良基因型

为 BB-BB-AA, 多基因聚合效应高于单基因效应。 
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Abstract: Tibet pig is a unique native breed in the plateau of China, which has good adaptation to the harsh climate of 
high land and resistance to diseases and crude feeding. However, its reproductive rate is low. The objectives of this study 

were to search for the polymorphisms of estrogen receptor (ESR), follicle-stimulating hormone (FSH), prolactin receptor 

(PRLR), and retinol binding protein 4 (RBP4) in Tibet pig and to analyze the effects of these variants and their combination 

genotypes on reproductive traits. The results showed that the effects of FSH, ESR, and PRLR genes were significant in the 

Tibet pig population, and the effective genotypes of the three genes for reproductive traits were BB, BB, and AA, respec-
tively. There were two genotypes for RBP4 gene in Tibet pig, which did not have significant effect on the reproductive traits. 

The optical genotype of FSH-ESR-PRLR is BB-BB-AA, which is more effective on reproductive traits than any single gene 

in Tibet pig. 

Keywords: Tibet pig; reproductive traits; major gene; combined genotype of multi-genes 

藏猪是我国青藏高原独特的品种资源, 属放牧

饲养较原始的瘦肉型猪种, 对高原低氧、低温和粗

放的饲养环境具有较强的适应性, 沉脂能力强, 肉

质细腻, 风味独特, 素有“高原之珍”的美誉。但长
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期以来由于历史、社会、环境和科技等因素的影响, 

人们缺乏对藏猪的保种和选育意识, 使其生长速度

慢、繁殖力低。这些不足掩盖了藏猪许多的优点, 尤

其是繁殖性能低严重制约着其产业化发展, 猪肉产

品远远不能满足高原地区内外的市场需求, 影响高

原畜牧业经济的发展。繁殖性能是受环境影响较大

的经济性状, 较宜采用分子标记选择育种, 然而目

前对藏猪分子遗传的研究主要是多态性分析[1, 2], 藏

猪群体中确认的影响繁殖性能的分子标记尚未见报

道。本文测定藏猪群体中雌激素受体(ESR)、促卵

泡素 亚基(FSH)、促乳素受体(PRLR)和视黄醛结

合蛋白 4(RBP4)4 个重要的繁殖性状主效候选基因

的基因型, 分析单基因标记和多基因聚合效应, 为

藏猪品种资源保存利用 , 以及分子育种提供依据 , 

对藏猪遗传选育和生产实践具有一定的指导意义。 

1  材料和方法 

1.1  样品和数据 

繁殖性状数据来自西藏农牧学院教学实习牧场

2007~2008 年品系选育性能测定记录。采集具有繁

殖性状记录的藏猪个体耳组织样, 共 76份。该地海

拔约 3 000 m, 属藏东南河谷地区, 为藏猪资源主要

分布区。 

1.2  方法 

1.2.1  DNA 提取 

采用常规的苯酚 /氯仿抽提法提取藏猪基因组

DNA, 20℃冷冻保存。 

1.2.2  引物设计 

根据猪 FSH[3]、ESR[4]、PRLR[5]和 RBP4[6]基因

的功能性多态位点, 应用 Primer Premier 5.0软件设

计引物, 引物信息见表 1。 

1.2.3  PCR扩增 

PCR 扩增体系为 25 μL, 其中 10×PCR buffer 

2.5 μL, 10 mml/L dNTP mix 2 μL, 20 pmol/μL的引物

各 0.5 μL, Taq DNA聚合酶(5 U/μL)0.5 μL, DNA模

板 1 μL, 加 ddH2O至 25 μL。PCR扩增条件: 95℃预

变性 5 min, 95℃变性 30 s, 55~60℃退火 30 s, 72℃延

伸 1 min, 36个循环; 再 72℃延伸 7 min, 4℃保持。 

1.2.4  酶切分型 

除 FSHβ基因扩增产物直接用 2%琼脂糖胶电泳

分型外, ESR、PRLR 及 RBP4 基因扩增产物分别用

PvuⅡ、AluⅠ及 MspⅠ内切酶进行酶切。反应体系

为 15 μL, 其中酶 0.5 μL, 10×buffer 1.5 μL, PCR产物

8 μL, 加 ddH2O至 15 μL。反应条件 37℃, 反应时间

4~6 h。酶切产物采用 10%聚丙烯酰胺凝胶电泳, 银

染显色分型。 

1.2.5  统计分析 

基因型分析用 POPGENE1.32 软件, 计算基因

型和基因频率 , 并进行哈迪-温伯格平衡适合性检

验。采用 SAS 软件 GLM 过程进行基因型与繁殖性

状的相关性方差分析, 模型如下:  

单基因效应方差分析 :  Yij=μ+Genetypei+随机

残差效应。 

多因素有互作方差分析: Y=μ+FSHβ 效应+ESR

效应+PRLR 效应+RBP4 效应+FSHβ*ESR 互作效应+ 

FSHβ*PRLR 互作效应+FSHβ*RBP4 互作效应+ESR* 

PRLR 互作效应+ESR*RBP4 互作效应+FSHβ*ESR* 

PRLR 互作效应+FSHβ*ESR*RBP4 互作效应+ESR* 

PRLR*RBP4互作效应+FSHβ*ESR*PRLR*RBP4互作

效应+随机残差效应。 

表 1  猪 ESR、FSHβ、PRLR和 RBP4基因多态位点引物信息 

基因名称 引物序列(5′→3′) 产物(bp) Tm(℃) 

F: ACTGGTCTATTCATCCTCTC 
FSH 

R: CCTTTAAGACAGTCAATGGC 
500/220 55 

F: CCTGTTTTTACAGTGACTTTTACAGAG 
ESR 

R: CACTTCGAGGGTCAGTCCAATTAG 
121 57 

F: CGTGGCTCCGTTTGAAGAACC 
PRLR 

R: CTGAAAGGAGTGCATAAAGCC 
163 57 

F: GAGCAAGATGGAATGGGTT 
RBP4 

R: CTCGGTGTCTGTAAAGGTG 
565 52 
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根据多因素有互作方差分析结果, 剔除效应不

明显的单基因和互作, 分析多基因合并基因型效应: 

Y=μ+FSHβ 效应+ESR 效应+PRLR 效应+FSHβ*ESR* 

PRLR互作效应+随机残差效应。 

2  结果与分析 

2.1  基因型分布 

藏猪 FSHβ、ESR、PRLR 和 RBP4 基因的基因

型检测见图 1, 其基因型分布见表 2。藏猪群体中

FSHβ基因出现 3种基因型, 其中 BB型频率最高, AA

型频率最低; A、B 等位基因频率分别为 0.3289 和

0.6711。ESR基因 PvuⅡ位点在藏猪群体中也呈现 3

种基因型, 其中 BB 型的频率最大, AA 型频率最低; 

A、B 等位基因频率分别为 0.2303 和 0.7697。PRLR

基因 AluⅠ位点出现 3 种基因型, 其中 AB型频率最

高, BB型最低; A、B等位基因频率分别为 0.5197和

0.4803。RBP4基因 MspⅠ位点在藏猪群体中只有 AA

和 AB 两种基因型, 等位基因 A 和 B 频率分别为

0.8618 和 0.1382。4 个基因的基因型分布均符合哈

迪温伯格平衡(P>0.05)。 

2.2  单基因效应 

对藏猪群体中 FSHβ、ESR、PRLR 和 RBP4 基

因的单基因效应进行分析, 其不同基因型繁殖性状

见表 3。对于 FSHβ基因, BB型个体繁殖性能各指标

均较高, 其一胎产仔数、一胎活仔数、一胎窝重、

一胎断奶仔猪数、一胎断奶窝重、二胎断奶仔猪数

和二胎断奶窝重均与AA型差异显著(P<0.05); 与AB

型相比, 也有显著较高的一胎窝重、一胎断奶仔数、

一胎断奶窝重、二胎活仔数、二胎断奶仔猪数和二

胎断奶窝重(P<0.05); 藏猪群体中ESR基因 BB型为

优良基因型, 其一胎产仔数、一胎活仔数、一胎窝

重、一胎断奶仔猪数、二胎活仔数、二胎断奶仔猪 

数显著高于 AA型(P<0.05)。对于 PRLR基因, AA型

藏猪繁殖性能各指标均较高, 与 BB型相比, 一胎产

仔数、一胎活仔数、一胎窝重、一胎断奶仔猪数、

一胎断奶窝重、二胎产仔数差异显著(P<0.05)。藏猪

群体中 RBP4 基因的 AA 型个体与 AB 型比较, 各繁

殖指标差异均未达显著水平(P>0.05)。 

2.3  多基因聚合效应 

用多因素有互作模型方差分析发现, 藏猪繁殖

性状指标受 FSHβ、ESR和 PRLR基因影响显著,  而

RBP4 单基因以及基因间的互作效应均未达显著水

平(P>0.05)(分析结果未列表)。因此在进行多基因合

并基因型效应分析时, 只选用了 FSHβ、ESR 和

PRLR 3个基因, 分析其对藏猪第一胎繁殖指标的影

响(表 4)。由表 4可见, 藏猪群体中 BB-BB-AA为 3个

基因的繁殖性状优良合并基因型, 与单基因效应分

析结果一致, 说明基因间互作较小。与 BB-BB-AA基

因型个体性状差异不显著的基因型还有 AB-BB-AA、

BB-BB-AB和 AB-AB-AA。 

3  讨 论 

国内外学者都很重视猪繁殖性状分子遗传的研

究, FSHβ、ESR、PRLR和 RBP4是目前报道的几个

最主要的繁殖性状主效候选基因[7]。赵要风等[8]发现

FSHβ 基因由于插入了一个长度为 292 bp 的逆转座

子造成了该基因位点的多态性, BB型为优良基因型, 

头胎总产仔数和活仔数比 AA 型分别高 2.53 头和

2.12 头。ESR 基因是较早发现与猪产仔数相关的标

猪窝产仔数多 1 头, 每一 B 等位基因决定 0.9 头/胎

的总产仔数[9]。在中国地方猪(二花脸和香猪)中也记, 

 

 
图 1  藏猪 FSHβ、ESR、PRLR、RBP4基因电泳分型结果 
A: FSH 基因琼脂糖凝胶电泳分型, 其中 1、7 为 AA 型, 4 为 BB 型, 2、3、5、6 为 AB 型; B: ESR 基因 PvuⅡ酶切电泳分型, 其中 1~4、6 为

BB 型, 5、7 为 AB 型; C: PRLR 基因 AluⅠ酶切电泳分型, 其中 3、5~7、9 为 AA 型, 2、4 为 BB 型, 1、8 为 AB 型; D: RBP4 基因 Msp I 酶切电

泳分型, 其中 1、4、6 为 AB 型, 2、3、5、7 为 AA 型。M: DL2000 Marker。 
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表 2 藏猪 ESR、FSHβ、PRLR和 RBP4基因的基因型频率分布 

基因型频率 基因频率 
基因 样本数 

AA AB BB A B 
χ2值 

FSHβ 76 0.1448 0.3684 0.4868 0.3289 0.6711 2.2595 

ESR 76 0.0789 0.3026 0.6185 0.2303 0.7697 1.7966 

PRLR 76 0.2237 0.5921 0.1842 0.5197 0.4803 2.4472 

RBP4 76 0.7237 0.2763 0 0.8618 0.1382 1.8497 

注: 表中数值为平均值±标准误, 同组列内肩标无相同字母表示差异显著(P<0.05)。 

 

表 3  藏猪 FSHβ、ESR、PRLR 和 RBP4基因不同基因型对繁殖性状的影响 

第一胎 第二胎 
基因 

基因型 

(个体数) 产仔数 活仔数 窝重 断奶仔数 断奶窝重 产仔数 活仔数 窝重 断奶仔数 断奶窝重

AA(11) 5.27±0.26b 4.82±0.27b 3.69±0.20b 4.45±0.28b 22.04±1.34b 6.33±0.58a 6.00±0.58a 4.37±0.95a 5.00±0.43b 24.73±1.83b

AB(28) 6.07±0.16a 5.50±0.17a 3.92±0.13b 4.86±0.18b 22.88±0.82b 7.11±0.23a 6.26±0.23b 4.88±0.38a 5.74±0.17b 27.83±0.73bFSHβ 

BB(37) 6.46±0.14a 5.84±0.15a 4.32±0.11a 5.62±0.15a 28.25±0.72a 7.56±0.20a 6.96±0.20a 4.87±0.33a 6.52±0.15a 32.79±0.64a

            

AA(6) 5.33±0.37b 4.67±0.37b 3.47±0.28b 4.33±0.40b 22.57±2.09a 6.33±0.60a 5.00±0.56b 3.97±0.90a 4.92±0.48b 26.57±2.40a

AB(23) 5.91±0.19a 5.26±0.19b 4.00±0.14a 4.96±0.21a 24.83±1.07a 7.38±0.29a 7.00±0.27a 5.69±0.43a 6.08±0.23a 30.30±1.16aESR 

BB(47) 6.36±0.13a 5.83±0.13a 4.20±0.10a 5.38±0.14a 25.99±0.75a 7.35±0.19a 6.61±0.17a 4.57±0.28b 6.23±0.15a 30.61±0.75a

            

AA(17) 6.59±0.22a 5.88±0.22a 4.35±0.16a 5.59±0.23a 27.56±0.19a 7.73±0.30a 7.00±0.31a 4.89±0.49a 6.45±0.26a 31.26±1.28a

AB(45) 6.09±0.14a 5.62±0.14a 4.16±0.10a 5.24±0.14a 25.60±0.73a 7.31±0.19a 6.59±0.19a 4.96±0.30a 6.00±0.16a 30.09±0.79aPRLR 

BB(14) 5.79±0.25b 5.00±0.25b 3.52±0.17b 4.43±0.26b 21.97±1.31b 6.57±0.38b 6.14±0.39a 4.31±0.62a 6.00±0.33a 29.46±1.60a

            

AA(55) 6.09±0.13a 5.51±0.13a 4.07±0.09a 5.13±0.14a 25.29±0.70a 7.34±0.18a 6.74±0.18a 4.95±0.27a 6.11±0.15a 30.22±0.72a

RBP4 
AB(21) 6.29±0.21a 5.71±0.21a 4.12±0.15a 5.29±0.22a 25.60±0.13a 7.17±0.30a 6.25±0.30a 4.54±0.47a 6.08±0.25a 30.42±1.22a

注: 表中数值为平均值±标准误, 同组列内肩标无相同字母表示差异显著(P<0.05)。 

 
表 4  藏猪群体中 FSHβ-ESR-PRLR基因合并基因型对繁殖性状的影响 

FSHβ-ESR-PRLR(个体数) 第一胎产仔数 第一胎活仔数 第一胎窝重 第一胎断奶仔数 第一胎断奶窝重

AA-AB-AB(3) 4.33±0.43** 4.33±0.42** 3.53±0.31* 4.33±0.43** 21.63±2.17** 

AA-BB-AA(3) 5.67±0.43** 5.33±0.42* 4.20±0.31ns 5.00±0.43** 24.00±2.17** 

AA-BB-AB(3) 5.67±0.43** 5.00±0.42** 3.67±0.31* 4.00±0.43** 18.13±2.17** 

AB-AA-AB(4) 5.00±0.37** 4.25±0.36** 3.03±0.26** 3.75±0.37** 19.43±1.88** 

AB-AB-AA(2) 7.00±0.52ns 6.00±0.52ns 4.70±0.37ns 5.50±0.52ns 25.00±2.66* 

AB-AB-AB(3) 6.33±0.43ns 5.67±0.42ns 4.33±0.31ns 5.00±0.43** 22.40±2.17** 

AB-AB-BB(2) 4.50±0.52** 4.00±0.52** 2.65±0.37** 3.50±0.52** 17.80±2.66** 

AB-BB-AA(3) 7.33±0.43ns 7.00±0.42ns 4.70±0.31ns 6.67±0.43 31.43±2.17ns 

AB-BB-AB(8) 6.38±0.26ns 6.13±0.26ns 4.41±0.19ns 5.38±0.26* 24.99±1.33** 

AB-BB-BB(6) 5.83±0.30** 5.00±0.30** 3.43±0.22* 4.17±0.30** 19.33±1.53** 

BB-AB-AA(4) 6.50±0.37ns 5.50±0.36* 4.15±0.26ns 5.25±0.37* 26.10±1.88* 

BB-AB-AB(7) 6.29±0.29* 5.71±0.28ns 4.23±0.20ns 5.43±0.28* 28.14±1.42ns 

BB-BB-AA(3) 7.33±0.43 6.67±0.42 4.73±0.31 6.33±0.43ns 32.23±2.17 

BB-BB-AB(16) 6.50±0.18ns 6.00±0.18ns 4.41±0.13ns 5.88±0.19ns 28.61±0.94ns 

BB-BB-BB(4) 6.25±0.37ns 5.50±0.36* 3.98±0.26ns 5.00±0.37** 26.13±1.88* 

注: 同列内以均值最大的数据为对照(黑体表示), *表示与对照差异显著(P<0.05), **差异极显著(P<0.01), ns差异不显著(P>0.05)。 
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在 50%梅山猪血缘的合成系中, BB 型比 AA 型的 

发现 BB型比 AA型猪头胎总产仔数高 3.37头, 活仔

数高 3.58[10]。Van Rens 等[11]认为猪 PRLR 基因 AA

型母猪在排卵数、胎儿数、产仔数、卵巢重、子宫

性状和胎盘性状等都显著高于 AB 和 BB 型母猪, A

等位基因有利于提高母猪繁殖性能。李婧[12]等、阮

征等 [13]和严隆盛等 [14]也报道在某些中国地方猪(民

猪和二花脸)也表现 AA 型母猪比 BB 型有较高的总

产仔数和活仔数。RBP4基因在猪的妊娠关键时期表

达, 在胚胎发育过程中起重要作用[15, 16]。Rothschild

等[6]发现 RBP4 基因 AA 型与 BB 型总产仔数高 0.50

头, 活产仔数高 0.26 头; 孙延晓等[17]也报道有类似

的结果。但这些候选基因的基因型与繁殖性能相关

的研究, 也有不同的报道, 认为基因型间无显著差

异或相反的差异[18~22]。原因可能是基因的效应受遗

传背景的影响, 在某些品种群中影响显著的主效基

因或分子标记, 在另外的群体中不一定会表现相同

的作用, 需要经过验证后才能用于本群体的分子育

种实践。本研究在藏猪群体中发现 FSHβ、ESR 和

PRLR 基因对猪繁殖性状影响显著, 优良基因型分

别为 BB、BB 和 AA, 分别比对应等位基因纯合基因

型个体第一胎产仔数高 1.19、1.03 和 0.80 头, 这些

标记可用于藏猪品种的分子育种。而 RBP4基因, 可

能由于藏猪群体中只有 AA和 AB 两中基因型, 基因

型间繁殖性状差异不显著。 

基因聚合这一设想最早由 Yadav 等[23]在研究芥

菜抗病和抗逆性状改良时提出, 简单定义是将分散

在不同的个体、品种或品系中的理想基因聚合到同

一个基因组中。基因聚合是动物分子育种的目的 , 

也是分子育种的技术手段。考虑到基因间复杂的相

互作用, 所以有必要对要聚合的基因进行合并基因

型效应分析。多基因聚合效应并不是各基因型效应

简单地相加, 以一胎产仔数这个性状为例, FSHβ 基

因 BB型比 AA型平均多 1.19头, ESR基因 BB型比

AA型平均多 1.03头, PRLR基因 BB型比 AA型平均

多 0.80 头 , 而优良合并基因型 BB-BB-AA 比

AA-AB-AB多 3.00头, 效应高于单个基因型的效应。

本研究藏猪样本中具有优良合并基因型 BB-BB-AA

的个体仅 3头, 占 3.95%, 其他较好的合并基因型还

有 AB-BB-AA型 3头(占 3.95%)、BB-BB-AB型 16头

(21.05%)和 AB-AB-AA 型 2 头(占 2.63%), 比例均不

高, 说明对于这几个主效基因藏猪繁殖性状还有较

大的选择空间。 
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综合信息 

 

北方遗传资源的保护与利用研讨会将在呼和浩特召开 
 

我国幅员辽阔, 由于地理及气候的差异而形成了南北方各具特点遗传资源。遗传资源的保护与合理利用是人类社

会可持续发展的必要措施之一。为此, 中国遗传学会拟于 2010年 8月在内蒙古呼和浩特市召开主题为“北方遗传资源

的保护与利用”研讨会。会议将邀请我国遗传学及其相关研究领域的专家和学者, 就近年来国内外遗传学最新研究进展

和我国北方遗传资源保护与利用进行研讨和交流。希望通过本次研讨会, 促进我国遗传资源的保护与利用, 欢迎从事遗

传学及其相关学科的学者与研究生踊跃参加。 

1. 主办单位 

中国遗传学会、黑龙江省遗传学会、吉林省遗传学会、辽宁省遗传学会、内蒙古遗传学会、北京市遗传学会、天

津市遗传学会、河南省遗传学会、 河北省遗传学会、山西省遗传学会 

2. 承办单位 

内蒙古自治区科学技术协会、内蒙古大学生命科学学院  

3. 征文内容 

遗传资源的保护与利用、医学遗传学、动物遗传学、植物遗传学、微生物遗传学、分子遗传学及基因组学等领域

的研究进展。论文摘要(500—1000字)或全文, 格式参考《国际遗传学杂志》稿约(genetics.hrbmu.edu.cn)。 

征文截止日期：2010年 6月 31日。 

4. 会议时间、地点  

会议时间：2010年 8月中旬(具体日期见第二轮通知) 

会议地点：内蒙古呼和浩特市 

5. 报名及论文摘要发送邮箱：nmgycxh@sohu.com 

其它具体适宜详情见第二轮通知。 
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