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摘 要：为了研究大白猪芳香烃受体（AHR）多态性与生长性状的关联，采用高分辨率熔解曲线（HRM）分型技术进行了

基因分型，结合生长性状进行了相关性分析。提取 246头大白猪耳组织 DNA，进行混池测序，筛查多态性位点，针对发现

的多态性位点重新设计引物，利用HRM分型法对个体进行多态性检测，结合已测定的生长性能数据进行关联分析。结

果显示：检测到一个多态性位点 38 332 C>T，群体内存在 C和 T两个等位基因，CC、CT、TT三种基因型；χ2检验表明该位点

的基因型频率和等位基因频率在种群中分布差异显著，不符合Hardy-Weinberg平衡定律（P>0.05）；群体遗传学分析表明

该位点在所检测群体中处于中度多态（0.25≤PIC≤0.5）；关联分析发现该位点对 6月龄体重和日增重的影响较为显著（P<0.05）。
综上，AHR基因上的该位点多态性对大白猪的生长发育具有一定程度的影响，可为后续选育提供参考。

关键词：大白猪；芳香烃受体；多态性；生长性能；高分辨率熔解曲线

中图分类号：S828 文献标识码：A 文章编号：2096-5877（2022）04-0079-04
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Abstract：In order to explore the association between polymorphism of the aryl hydrocarbon receptor (AHR) and
growth traits in Large White, high resolution melting analysis（HRM）was used for genotyping, and correlation analy⁃
sis was carried out in combination with growth traits in this research. The DNA samples of the ear tissue from 246
Large White were extracted. After PCR amplification, the polymorphic sites in AHR were searched by mixed pool se⁃
quencing. The primers designed for the polymorphic loci were used to test for polymorphism by HRM, and the re⁃
sults were correlated with the growth traits data. The results showed that a mutation site 38,332 C>T, two alleles C
and T, and three genotypes CC, CT and TT were detected in the AHR gene. The χ2 suitability test showed that the
genotype frequency and allele frequency of this site were significantly different among the populations, which was
not consistent with the Hardy-Weinberg equilibrium law (P>0.05). According to population genetics analysis, this
site was moderately polymorphic (0.25≤PIC≤0.5). The mutation site of 38,332 C>T had a significant effect on the 6-
month-old body weight and average daily weight (P<0.05) in the association analysis with growth traits. In summary,
the mutation site of 38, 332 C>T in AHR gene had a certain influence on the growth and development of Large
White, which would provide a reference for Large White breeding.
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芳香烃受体（Aryl Hydrocarbon Receptor, AHR）
是一种配体激活的转录因子，在调节细胞色素
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p450的生理活性、介导环境有毒有害物质毒性等

方面发挥着重要作用 [1-2]。在免疫学研究领域，肠

道上皮内广泛存在的淋巴细胞会因 AHR或 AHR
配体的缺乏而受到损伤，引起上皮细胞损伤和免

疫激活能力异常 [3]。AHR还具有调控细胞生理过

程、细胞因子分泌水平、异常增殖、卵巢发育等功

能 [4-5]。目前 AHR基因在生猪领域主要集中在产

仔数方面的研究 [6-7]，其多态性是否与生长性状相

关缺乏研究。
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大白猪作为引进的优良猪种，具有生长快、饲

料转化率高、瘦肉率高等优点，并且适应性好，在

我国大部分区域都能饲养 [8]。种猪引进后需要进

行持续选育，以防止其退化。分子育种技术可在

早期利用分子标记技术对个体进行评价，这就需

要快速诊断个体的基因型。高分辨率熔解曲线

（High Resolution Meltanalysis, HRM)分型是利用

不同碱基导致的熔解曲线差异来区分基因型，具

有成本低、效率高、特异性好等优点，为基因分型

提供了技术手段 [9-10]。

本研究以引进的大白猪为研究对象，利用

HRM对 AHR基因的多态性开展检测，结合生长性

状数据进行关联分析，以期为大白猪的分子育种

提供素材。

1 材料和方法

1.1 实验材料

采集 246头具有生长性能测定数据的大白猪

耳组织，用于基因组DNA提取。

1.2 主要试剂及仪器

基因组 DNA提取试剂盒购自 Axygene公司，

Taq MasterMix购自 Takara公司，LightCycler® 480
HRM Master Mix购自Roche公司。

1.3 基因组DNA提取及浓度质量检测

按照试剂盒说明书提取耳组织基因组DNA，
测定浓度和评价DNA质量后稀释，-20 ℃保存。

1.4 引物设计

根据AHR序列（NM_001303026.1），利用Primer⁃
表 1 PCR和HRM检测引物

基因

AHR

HRM-AHR

引物序列（5'→3'）
F:TCTCAAAGTTCATGGTTCCCACT
R:GAGGACAACCAAAAGGCACG
F:TTTATCTCTGCCCTGCTT

R:GCCAACTACTGTATTCATTCA

退火温度（℃）
56.5

50.7

产物大小（bp）
964

81

延伸时间（s）
29

30

Premier 5设计引物。针对多态性位点区域，利用

Beacon Designer 7设计HRM引物。引物序列见表1。
1.5 PCR扩增

在 20 µL PCR反应体系中加入 2×Taq Master⁃
Mix10 µL、上下游引物各 0.5 µL、DNA模板 1 µL、
ddH2O 8 µL。94 ℃预变性 5 min，然后按照 94 ℃变
性 30 s，退火（温度见表 1）30 s，72 ℃延伸 15 s的程

序进行 34个循环，72 ℃最终延伸 8 min，4 ℃保存。

利用1%琼脂糖凝胶电泳对扩增产物进行鉴定。

1.6 高分辨率熔解曲线分析

在 20 µL反应体系中加入 2×FastStart TaqDNA
混合物 10 µL、上下游引物各 1 µL、DNA 模板 1
µL，MgCl2 2 µL，ddH2O 5 µL。 95 ℃ 预变性 10
min，然后按照 95 ℃ 变性 10 s,退火（温度见表 1）
30 s，72 ℃ 延伸 30 s的程序进行 55个循环。最后

95 ℃ 1 min，40 ℃ 1 min，65 ℃ 10 s，每 1 ℃收集信

号 25次，最终 40 ℃冷却 10 s。利用 HRM分析软

件分析熔解结果。

1.7 统计分析

1.7.1 多态性统计分析

多态性位点的基因频率及基因型频率采用

Excel进行分析，期望杂合度（expected heterozygos⁃
ity，He）、观测杂合度（observational heterozygosity，
Ho）、有效等位基因数（effective allele number, Ne）

和多态信息含量（polymorphic information content,
PIC）等群体遗传学参数利用 SPSS Statistics进行分

析，χ2检验是否符合Hardy-Weinberg平衡定律。

1.7.2 数据统计分析

利用单因素方差分析统计个体基因型与生长

性状的关联性，邓肯氏法（Duncan's）分析显著性。

2 结果与分析

2.1 PCR扩增结果

电泳结果显示，获得了预期大小的片段（图1）。

2.2 测序验证

将多个个体的PCR产物进行混池测序，在第 10
外显子检测到多态性位点38 332 C>T，对部分个体进

注：M为Marker DL2000，1、2、3为 AHR基因 PCR产物

图 1 大白猪 AHR基因 PCR扩增产物
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行测序，发现存在TT、CT和CC三种基因型（图2）。
2.3 HRM基因分型

对大白猪个体进行 HRM基因分型，获得了

CC、CT和 TT基因型的预期集合（图 3）。

2.4 大白猪AHR基因的多态性分析

在所测定的群体中，CT型个体最多，C为优势

基因，突变位点 χ²>χ20.05(2)，表明该位点未处于

Hardy-Weinberg 平衡状态 (P<0.05)（表 2）。该多
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←CC 

图 2 AHR基因测序峰图

 

CT 
CC 

TT 

图 3 利用HRM对大白猪 AHR基因进行分型

表 2 基因 AHR的基因频率和基因型频率

基因

AHR

注：χ20.05(2)=5.991，χ20.01(2)=9.21

样本量（头）

246

基因型频率

TT
0.142
(35)

CT
0.634
(156)

CC
0.224
(55)

基因频率

T
0.459

C
0.541

χ²

17.36

态性位点 Ne均接近于 2，PIC均在 0.25~0.5，说明

处于中度多态（表 3）。
表 3 基因 AHR的多态性检测

基因

AHR

注：PIC<0.25，低度多态；0.25≤PIC≤0.5，中度多态；PIC>0.5，高
度多态

纯合度

0.502
杂合度

0.498
有效等位基因数

1.992
多态信息含量

0.374

2.5 大白猪 AHR基因的多态性与生长性状关联

分析

将不同基因型个体的生长性状指标进行统计

和显著性分析，发现该多态性位点对 6月龄体重、

日增重指标具有显著的影响（P<0.05），对于其他

指标无显著影响（P>0.05）（表 4）。
3 讨 论

目前对 AHR基因的研究多集中在医学领域，

尤其是免疫与肿瘤领域 [11-13]。在畜牧领域，研究

发现猪发情周期的卵泡期和黄体期在生殖和神经

内分泌组织中均可检测到 AHR的表达，并且存在

一定的表达水平差异性，说明 AHR参与猪的生殖

功能的调节 [14]。研究表明，在大白猪和长白猪群

体中 AHR基因的拷贝数存在变异，且该变异与产

仔数、活仔数显著相关，因此，AHR基因上可能含

有潜在的分子遗传标记 [15]。但 AHR基因上是否存

在与生产性能相关的分子标记尚不明确。

表4 AHR基因第10外显子38 332 C>T多态性与生长性

能的关联分析

指标

出生重（kg）
20天重（kg）
断奶重（kg）

2月龄体长（cm）
2月龄体高（cm）
2月龄体重（kg）
6月龄体重（kg）
6月龄体长（cm）
6月龄体高（cm）
日增重（kg）

注：同行数据后小写字母不同表示差异显著（P<0.05），小写

字母相同或无字母标注表示差异不显著（P>0.05）

基因型

CC
1.508±0.065
5.390±0.124
7.669±0.176
71.90±1.153
41.33±0.834
21.85±1.255
116.9±1.083a
117.7±1.700
72.60±1.333
0.648±0.089a

CT
1.497±0.068
5.355±0.126
7.706±0.183
71.83±1.114
41.58±0.903
21.98±2.181
114.5±1.018ab
117.4±1.695
72.57±1.290
0.635±0.090ab

TT
1.494±0.704
5.400±0.128
7.661±0.192
72.24±1.226
41.15±0.972
21.85±1.326
112.1±1.124b
117.7±1.594
72.27±1.376
0.618±0.086b



82 东 北 农 业 科 学 47卷

本研究在混池测序基础上，通过HRM技术对

大白猪 AHR基因特定位点的多态性进行了分析，

进而结合大白猪生长性状测定数据开展了关联分

析，在第 10外显子 38 332处检测多态性位点（C>
T），CT基因型个体在所检测的群体中是优势基因

型个体，C为优势等位基因。群体遗传学分析显示

该突变位点未处于 Hardy-Weinberg平衡状态 (P<
0.05)，说明位点受选择压力较大，可能发生了过

遗传漂变；该多态性位点的纯合度（Ho）与杂合度

（He）十分接近，表明该位点具有较高的遗传均匀

性，高水平的杂合度数值说明等位基因间的差异

较大，遗传丰富度较高。在检测群体中 AHR上的

该多态性位点的有效等位基因数接近 2，表明该

等位基因分布比较均匀，PIC值介于 0.25与 0.5之
间，表明该多态性属于中度多态，因此具有一定

的遗传潜力，可以承受持续的人工选择压力。关

联性分析显示，AHR基因上的该多态性位点对于

6月龄体重和日增重的影响较为显著（P<0.05），
而 6月龄是目前白猪出栏的时间，从具体的测定

数据来看，TT型个体测定值小于 CT型和 CC型个

体，因此利用该位点可以在出栏体重和日增重指

标方面进行早期选择，逐渐提高等位基因的频

率。该多态性位点对仔猪出生重、断奶重、2月龄

和 6月龄体长体高等指标未发现显著影响（P>
0.05）。
4 结 论

在大白猪 AHR基因第 10外显子发现 38 332
C>T多态性位点，该位点对于 6月龄大白猪体重

和日增重具有较为显著的影响（P<0.05），对其他

生长性状未发现显著影响（P>0.05），该位点可能

是潜在的影响猪肉生长性状的分子标记位点。
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