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猪 DECR1 基因 SNPs 筛选及其多态性分析  
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摘 要：以大白猪、长白猪和杜洛克 3个猪种共 327头为试验材料，对 2,4−dienoyl−CoA reductase 1(DECR1)基因
第 6至第 10外显子区域进行 SNPs筛选，分析 SNP突变位点的遗传多态性；采用比较基因组方法，根据人 DECR1 
基因全长序列设计引物，筛选猪 DECR1基因的 SNP，经 PCR−SSCP技术和测序检测，发现 Exon6和 Exon8区域
各存在 1个 SNP突变位点(C/T,C/G)，但 Exon6区域的 SNP突变是无义突变，而 Exon8的是错义突变；在对 Exon8 
SNP的遗传结构分析中，3个猪种中均检测到 CC、CG、GG 3种基因型，说明猪群在该位点均具有丰富的遗传多
态性。 
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Abstract: Three hundred and twenty seven Yorkshire, Landrace and Duroc pigs were analysed to screen the SNPs in 
6−10 Exon of mitochondrial 2,4-dienoyl-CoA reductase 1(DECR1) gene and analyse its genetic structure. The resluts 
showed: the primers were designed accroding to human DECR1 gene by means of genome comparison, 2 SNPs were 
screened out in Exon6 and Exon8 by PCR-SSCP method, but mutation in Exon6 loic belonged to nonsense mutation, 
mutation in Exon8 loci belong to missense mutation. The polymorphism of the SNP in Exon8 were studied and 3 
genotypes (CC, CG, GG) were tested in 3 breeds. There were abundant genetic polymorphism in Exon8 loci. 
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从 DNA水平对猪肉质性状进行研究，对猪的生
产和育种具有重要意义[1−2]。随着基因组学和 SNP
检测技术的发展，以及大量 SNP标记信息的涌现，
SNP已经成为基因组研究中越来越重要的领域[3]。线

粒体2,4−双烯酰辅酶A还原酶1基因(mitochondrial 2, 
4−dienoyl−CoA reductase1，DECR1)是进行不饱和脂
肪酸 β 氧化的关键酶，对猪脂肪的沉积具有重要的
调节作用，可能是影响猪肉质性状的重要基因或遗

传标记[4−6]。笔者采用 PCR−SSCP和直接测序的分子
技术，筛选猪 DECR1基因第 6至第 10外显子区域
的 SNP标记，并分析大白猪、长白猪和杜洛克 3个
猪种SNPs的遗传多态性，旨在为进一步分析DECR1
基因与猪肉质性状的关联打下基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验猪及样品采集 

试验猪共327头，其中，来自湖南正虹原种猪
场的大白猪171头、长白猪102头；来自湖南益阳农
科所种猪场的杜洛克猪54头。采样时取供试猪耳尖
组织，装入已灭菌的1.5 mL Eppendorf管中，置冰壶
中保存，带回实验室备用。猪基因组DNA的提取参
照文献[4]的方法进行。 

1.2  猪 DECR1 基因 SNP 位点的 PCR 扩增 

1.2.1  PCR 扩增引物的设计与合成 

目前猪DECR1基因的全长序列可能并未获得
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或暂未公布，而猪与人DECR1 基因序列的同源性
最高。人的DECR1 基因定位于8号染色体上的q21.3

区域，它包含10个外显子和9个内含子。为了筛查
所有的外显子区域，采用比较基因组方法，根据

GenBank 数据库中人的DECR1 基因 (序列号
NG_008042)全长序列设计引物，筛选猪DECR1基因
的SNP，共设计引物12对，引物序列的相关信息见
表1。引物由上海生工生物工程技术有限公司合成。 

表 1  PCR 扩增引物序列信息 

Table 1  Primers sequence for PCR amplification 

外显子 引物序列 退火温度/℃ 扩增片段位置/bp PCR产物大小/bp 
Exon6 

 
F: 5′−GAGCAGCATTTCTTTCTATT−3′ 
R: 5′−TTCCCTGAGCCACCAACTGT−3′ 60 40 490~40 651 161 

Exon8 
 

F: 5′−AAACCCGACACAACCTAATT−3′ 
R: 5′−GAAATAAACAACGCTTACTG−3′ 62 48 460~48 662 202 

1.2.2  PCR 扩增反应体系和程序 

PCR反应体系20 µL：10×Buffer 2 µL，25 
mmol/L MgCl2 2 µL，2 mmol/L dNTPs1.4 µL，10 
pmol/L正向引物0.6 µL，10 pmol/L反向引物0.6 µL，
ddH2O 11.3 µL，1 U/µL Taq DNA polymerase 1.6 
µL，100 ng/µL DNA 模板0.5 µL。 扩增反应程序为：
94 ℃预变性4 min；94 ℃变性30 s，退火30 s，退火
温度见表1，72 ℃延伸 36 s，共32个循环；72 ℃后
延伸6 min。2个SNP位点的扩增产物大小相差不大，
除退火温度外，其余反应程序基本相同。 

1.3  PCR 扩增产物检测和 PCR-SSCP 分析 

扩增产物检测：取10 µL PCR扩增产物，用0.8%
的琼脂糖凝胶电泳检测，以50 bp DNA markers为参
照，60～100 V恒压电泳30～60 min。 

SSCP分析：取3 µL PCR扩增产物，加入9 µL
上样变性缓冲液，充分混匀；将混合物于98 ℃变性
10 min后，迅速插入冰块中，放置10 min后，采用
聚丙烯酰胺凝胶电泳检测。 

1.4  DECR1 基因突变位点的测序分析 

猪DECR1 基因外显子的扩增产物经纯化后，
送上海生工生物工程有限公司进行直接测序，并用

DNA Star6.0进行序列分析。 

1.5  统计分析 

SNP突变位点的基因型频率和基因频率、遗传
纯合度、遗传杂合度、有效等位基因数、多态信息

含量计算参见文献[7]。 

2  结果与分析 

2.1  猪与 4个不同物种 DECR1 基因的同源性 

根据GenBank中猪、牛、小家鼠、褐家鼠、人
等5个物种的DECR1 基因mRNA序列，运用DNA 

Star 6.0序列分析软件进行同源性分析，发现猪与
牛、小家鼠、褐家鼠、人的序列同源性分别为89.7%、
82.5%、81.6%、89.8%，同源性都非常高。 

2.2  猪 DECR1 基因 SNP 的筛选结果 

经筛查，外显子6(Exon6)和外显子8(Exon8)处
各存在1个SNP突变。 

2.3  猪 DECR1 基因 Exon6 和 Exon8 扩增产物检测

及其 PCR-SSCP 分析结果 

针对外显子6和外显子8所设特异性引物，按其
扩增条件和反应程序进行PCR扩增，得到目标片段
的大小分别为161、202 bp。PCR-SSCP分析结果表
明，只在Exon6(图1)和Exon8区域(图略)各发现了1
个SNP突变。 

  
1  CC；2，4，5  CT；3  TT。 

图 1  Exon6 PCR-SSCP 聚丙烯酰胺凝胶电泳图谱 

Fig.1  PCR-SSCP PAGE patterns of Exon6 

2.4  猪 DECR1 基因 Exon6 和 Exon8 的测序结果 

猪DECR1基因Exon6(图略)和Exon8(图2)的测序 

 
CC型 

 
GG型 

图 2  Exon8 的 SNP 部分测序图 
Fig.2  Sequencing maps of SNP in Exon8 locus 
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结果表明，Exon6、Exon8 SNP位点分别是C/T、C/G
突变。 

2.5  猪 DECR1 基因突变位置的氨基酸变化 

将测序结果与网上公布的猪DECR1 基因外显
子6 到外显子10 的CDS序列进行比对，发现在739 
bp处外显子6 区域有C−T 突变的多态位点，但其编
码的氨基酸没有变化，属于无义突变；在867 bp处
外显子8区域有1个C−G 突变产生的多态性位点，
而其编码的氨基酸由丙氨酸Ala(C)突变为甘氨酸
Gly(G)，是错义突变。 

2.6  猪 DECR1 基因 Exon8(C/G)突变位点的多态性 

由于猪DECR1基因Exon6(C/T)位点属于无义
突变，故不再进行遗传多态性研究，只研究

Exon8(C/G)位点的遗传多态性。由表2可见，在大
白猪、长白猪和杜洛克3个猪种中，都是CC基因型
频率最高，为优势基因型，其次是CG型，GG型频
率最低。3个猪种都是C等位基因为优势基因。 

表 2  DECR1 基因 Exon8 突变位点的遗传多态性 

Table 2  Genetics polymorphisms of DECR1 gene Exon8 

个体数/头  基因型频率/% 基因频率/% 
品种 

CC CG GG CC CG GG C G 

大白 90 58 23 52.63 33.92 13.45 69.59 30.41

长白 65 29  8 63.73 28.43 7.84 77.94 22.06

杜洛克 31 17  6 57.41 31.48 11.11 73.15 26.85

由表3可见，3个猪种的遗传杂合度均低于0.5；
长白猪的有效等位基因数最高，大白猪的最低；各

猪种的多态信息含量均为0.3～0.4。 

表 3  不同品种 Exon8 突变位点的多态性 

Table 3  Analysis of polymorphism of Exon8 locus in different breed 

品种 
有效等位 
基因数 

遗传 
杂合度

遗传 
纯合度 

多态信息 
含量 

杜洛克 1.905 9 0.475 3 0.524 7 0.362 3 

长白 1.984 6 0.496 1 0.503 9 0.373 5 

大白 1.767 6 0.434 3 0.565 7 0.329 6 

3  结论与讨论 

运用 DNA Star6.0序列分析软件，分析猪与牛、
小家鼠、褐家鼠、人等的 DECR1基因的同源性，结
果表明，猪与人 DECR1 基因的同源性高达 89.8%。
这为采用比较基因组方法，利用人 DECR1的全基因
组序列设计引物，筛选猪 DECR1 基因的 SNP 提供
了基础。共设计了 12对引物，对猪 DECR1 基因第

6 至第 10 个外显子区域进行 SNPs 筛选，但只有 5
对引物能扩增出较理想的目的片段，其他引物扩增

失败的原因可能是：①人 DECR1 基因与猪 DECR1
基因的同源性虽然非常高，但是所设引物处所在区

域的同源性不高。②PCR 反应条件优化不够，产生
了较多的非特异性条带。 
检测发现的2个SNP突变中，只有Exon8的是错

义突变，且在大白猪、长白猪和杜洛克3个猪种中
都具有丰富的遗传多态性，这为分析DECR1基因与
猪肉质等经济性状的关联提供了很好的理论基础，

对提高养猪生产水平具有重要意义[8−9]。  
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