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　　摘要：为深入研究苏姜猪肝受体类似物质－１（Ｌｒｈ－１）基因的多态性及其与产仔数性状间相关性，依据 ＮＣＢＩ数
据库中猪Ｌｒｈ－１基因核酸序列设计２对引物，采用聚合酶链式反应 －单链构象多态性（ＰＣＲ－ＳＳＣＰ）方法对苏姜猪
Ｌｒｈ－１基因进行多态性检测。检测结果显示，引物Ｐ１ＰＣＲ扩增产物存在７种ＳＳＣＰ条带型，共有４个碱基突变位点，
分别为２７２８７６６２、２７２８７５９３、２７２８７５３５和２７２８７５１１位；引物 Ｐ２ＰＣＲ扩增产物存在２种 ＳＳＣＰ条带型，碱基突变位于
２７４２３０３８位；将扩增序列与猪Ｌｒｈ－１ＣＤＳ区进行比对分析，其中２７２８７６６２、２７２８７５９３和２７４２３０３８位的碱基突变位于
配体结合域（ＬＢＤ）区内，且突变均属同义突变，表明ＬＢＤ区对于Ｌｒｈ－１基因功能稳定具有重要作用；不同碱基突变位
点的基因频率经群体遗传学分析，除２７２８７５１１位点处于群体不平衡状态（Ｐ＜０．０５）外，其他位点均达群体平衡状态
（Ｐ＞０．０５）；Ｌｒｈ－１基因Ｐ１和Ｐ２扩增区ＳＳＣＰ不同类型苏姜猪第１胎和第２胎平均产仔数间无显著差异（Ｐ＞０．０５）。
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　　肝受体类似物质 －１（ｌｉｖｅｒｒｅｃｅｐｔｏｒｈｏｍｏｌｏｇ－１，Ｌｒｈ－１）
是核受体７个亚家族成员（ＮＲ０～ＮＲ６）中的第５个，该亚家
族包含 ４个不同成员，Ｌｒｈ－１是其中第 ２个，故也称其为
ＮＲ５Ａ２（ｎｕｃｌｅａｒｒｅｃｅｐｔｏｒｓｕｂｆａｍｉｌｙ５，ｇｒｏｕｐＡ，ｍｅｍｂｅｒ２）［１］。
Ｌｒｈ－１是动物机体中一种重要的核受体，Ｌｒｈ－１基因首次发
现于小鼠肝组织，现已在人、大鼠、马、鸡、羊、鱼、蛙、牛、猪等

生物体内均检测到，并已确认在动物早期胚胎发育、分化以及

物质代谢活动，如胆固醇代谢、胆汁酸动态平衡、激素生成等

过程中，Ｌｒｈ－１基因具有重要作用［２－１１，１８］。

苏姜猪是以姜曲海猪、枫泾猪、杜洛克猪为亲本，经过６
个世代继代选育培育而成的新品种。该品种具有血统来源丰

富、繁殖性能良好、肉质性状优良、适应性强等特点。本研究

采用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法首次进行苏姜猪Ｌｒｈ－１基因核酸序列

检测分析，以期获得苏姜猪Ｌｒｈ－１基因多态性及群体遗传分
布特点，并与产仔数性状间进行关联分析，为深入研究Ｌｒｈ－１
基因的结构特点及其与动物繁殖性状间的关系提供理论

依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
随机选取５０头经产苏姜种母猪，用酚－氯仿抽提法提取

耳组织ＤＮＡ，超纯水稀释至１００ｎｇ／μＬ，－２０℃保存备用。
１．２　Ｌｒｈ－１引物设计

根据ＧｅｎＢａｎｋ数据库中猪Ｌｒｈ－１基因序列ＪＱ＿５２７６５６．１、
ＮＭ＿００１２６７８９３．１、ＮＣ＿０１０４５２．３为依据，采用 Ｐｒｉｍｅｒｐｒｅｍｉｅｒｓ
５．０软件设计２对引物（表１）。

表１　苏姜猪Ｌｒｈ－１基因分析用引物序列、扩增区域及退火温度

引物 引物序列 产物位置 退火温度（℃）
Ｐ１ Ｆ：ＡＣＴＣＣＣＡＧＴＣＣＡＴＣＣＣＴＣ；Ｒ：ＧＴＧＣＣＡＴＴＴＡＧＴＣＡＴＣＴＴＴＧ ２７２８７４９１～２７２８７７１８ ５０
Ｐ２ Ｆ：ＡＴＴＣＡＧＡＡＧＴＣＡＴＧＧＡＧＡＴＡＴＴＧ；Ｒ：ＧＡＧＡＴＴＧＴＴＧＴＡＧＧＧＣＡＣ ２７４２２８５１～２７４２３０７７ ４７

　　注：产物位置依照ＮＣ＿０１０４５２．３序列选定。

１．３　ＰＣＲ－ＳＳＣＰ检测
依据表１中不同引物退火温度，进行样本 Ｌｒｈ－１基因

ＰＣＲ扩增。取５μＬＰＣＲ产物和１０μＬ变性剂［９８％甲酰胺、
０．０２５％二甲苯青、１０％甘油、１０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ（ｐＨ值８．０）、

０．０２５％溴酚蓝］，９８℃变性１０ｍｉｎ，迅速冰浴１０ｍｉｎ。变性
后产物在８％非变性聚丙烯酰胺 ∶甲叉双丙烯酰胺（２９∶１）
凝胶中电泳，之后银染显带，拍照分析。

１．４　ＰＣＲ产物测序
经ＳＳＣＰ电泳后，将不同条带型 ＰＣＲ产物送至上海基康

生物技术有限公司测序。

１．５　统计分析
试验数据用ＳＰＳＳ１３．０统计软件进行差异显著性检验

分析。依据哈迪 －温伯格定律检测相关基因频率群体平
衡性。
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２　结果与分析

２．１　Ｌｒｈ－１基因２对引物ＰＣＲ扩增结果
Ｌｒｈ－１基因２对引物Ｐ１和Ｐ２ＰＣＲ扩增产物经１％琼脂

糖凝胶电泳（图１），结果显示条带清晰，表明该２对引物的
ＰＣＲ扩增特异性好。将 ＰＣＲ扩增产物测序后，进行 ＮＣＢＩ数
据库ＢＬＡＳＴ分析，结果显示扩增产物与猪 Ｌｒｈ－１基因序列
有高度相似性，引物 Ｐ１和 Ｐ２ＰＣＲ扩增产物与ＪＱ＿７７３３３７．１、
ＪＱ＿６２７６５５．１和 ＮＭ＿００１２６７８９３．１序列覆盖区相似度分别为
９９％和９８％，表明本试验所扩增的核酸序列在Ｌｒｈ－１基因区。

２．２　ＳＳＣＰ分析
对Ｌｒｈ－１基因２对引物ＰＣＲ产物进行 ＳＳＣＰ分析，结果

显示均存在多态性。引物Ｐ１、Ｐ２ＰＣＲ扩增产物分别存在７、２
种ＳＳＣＰ条带类型（图２、图３）。

２．３　ＳＳＣＰ不同类型核酸序列分析
２．３．１　引物 Ｐ１ＰＣＲ－ＳＳＣＰ不同条带类型核酸序列分析　
将ＳＳＣＰ不同条带类型的引物 Ｐ１ＰＣＲ扩增产物序列与
ＮＣ＿０１０４５２．３进行比对分析，结果显示，不同 ＳＳＣＰ条带类型
核酸序列主要在 ＮＣ＿０１０４５２．３序列相应的 ２７２８７６６２、

２７２８７５９３、２７２８７５３５和２７２８７５１１这４个位点存在碱基差异。
通过将引物Ｐ１ＰＣＲ扩增产物与 ＮＭ＿００１２６７８９３．１序列进行
ＢＬＡＳＴ分析，可知 ２７２８７６６２与 ２７２８７５９３位点处于 ＣＤＳ区。
２７２８７６６２和２７２８７５９３位点碱基突变分别为 Ａ→Ｇ和 Ｃ→Ｔ，
且均为同义突变；２７２８７５３５和２７２８５１１位点则均为 Ａ→Ｇ的
突变（表２）。
２．３．２　引物 Ｐ２ＰＣＲ－ＳＳＣＰ不同基因型核酸序列分析　将
引物Ｐ２ＰＣＲ扩增的不同基因型产物序列与ＮＣ＿０１０４５２．３进
行比对分析，结果显示，在 ＮＣ＿０１０４５２．３序列对应的
２７４２３０３８位存在Ａ→Ｃ的同义突变（表３）。
２．３．３　苏姜猪Ｌｒｈ－１基因群体遗传分析　苏姜猪Ｌｒｈ－１基
因引物Ｐ１和 Ｐ２扩增区不同 ＳＳＣＰ型频率以及基因频率见
表４至表６，结果显示，引物Ｐ１扩增区ＳＳＣＰ－１和ＳＳＣＰ－５型
所占比率较高，在４个碱基突变位点中仅２７２８７６６２位点存在
３种基因型，另 ３个位点均缺少 １种纯合基因型。根据哈
迪－温伯格定律，对苏姜猪Ｌｒｈ－１基因引物 Ｐ１和Ｐ２扩增区
进行基因群体平衡性 χ２检验，结果表明，引物 Ｐ１扩增区
２７２８７６６２、２７２８７５９３、２７２８７５３５位点基因分布符合哈迪－温伯
格定律，处于群体平衡状态（Ｐ＞０．０５），２７２８７５１１位点基因分
布不符合哈迪 －温伯格定律，处于群体不平衡状态
（Ｐ＜０．０５）；引物Ｐ２扩增区基因分布符合哈迪 －温伯格定
律，处于群体平衡状态（Ｐ＞０．０５）（表７）。
２．３．４　Ｌｒｈ－１基因不同 ＳＳＣＰ型与产仔数间相关性分析　
根据生产记录对苏姜猪进行Ｌｒｈ－１基因不同ＳＳＣＰ型产仔数
统计分析（表８），结果表明，苏姜猪 Ｌｒｈ－１基因 Ｐ１和 Ｐ２扩
增区不同ＳＳＣＰ型第１胎和第２胎平均产仔数均无显著差异
（Ｐ＞０．０５）。

３　结论与讨论

Ｌｒｈ－１基因属核受体亚家族，主要表达于动物的肝脏、
性腺、胰腺等组织。Ｌｒｈ－１具有调节胆汁酸的平衡、类固醇
合成、胆固醇逆转运以及早期胚胎发育等功能。最近有研究

认为磷脂质是Ｌｒｈ－１潜在的配体。与其他配体激活转录因
子的核受体家族成员一样，Ｌｒｈ－１具有保守的 ＤＮＡ结合域
ＤＢＤ（ｎｕｃｌｅａｒｒｅｃｅｐｔｏｒ＿ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ＿ｌｉｋｅ）、可变的
Ｎ末端、绞链区和一个Ｃ端配体结合域ＬＢＤ（ｎｕｃｌｅａｒｒｅｃｅｐｔｏｒ＿
ｌｉｎｇａｎｄｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ＿Ｌｒｈ－１）［９－１１］。

猪Ｌｒｈ－１基因位于１０号染色体，其编码区 ＣＤＳ（ｃｏｄｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ）共有１３３２个碱基，可翻译成含４４３个氨基酸的蛋白
质，２个保守结合域 ＤＢＤ、ＬＢＤ分别位于第４０～８０、２０３～４４３
氨基酸区，ＤＢＤ区含２个Ｃ４型锌指结构，ＬＢＤ区含有３个特
殊识别位：第２３５～２４０、２４２～２４４、３２１、４２２～４２４、４２６～４２８、
４３０～４３１位氨基酸为同型二聚体界面位，也为多肽结合位；
第２４４、２４７～２４８、２８４～２８５、２８８、２９２、３０７、３１８、３２１～３２３、
３２６、３２９～３３０、４１５、４１８～４１９、４２２位氨基酸为配体结合位，
也为化学结合位；第２５６、２５９、２６３、２７３、２７６～２７７、２８０～２８１、
４３２～４３３、４３６～４３７位氨基酸为辅阻遏物识别位。
　　本研究通过 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法，首次对苏姜猪 Ｌｒｈ－１基
因序列ＬＢＤ区部分序列进行了多态性检测。引物Ｐ１ＰＣＲ扩
增区共检测到７种 ＳＳＣＰ条带型，其中相对较高的条带型为
ＳＳＣＰ－１型（２４％）和ＳＳＣＰ－５型（２６％），表明在苏姜猪群体
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表２　引物Ｐ１ＰＣＲ－ＳＳＣＰ不同条带类型核酸序列比对结果

ＳＳＣＰ型
碱基突变位点

２７２８７６６２ ２７２８７５９３ ２７２８７５３５ ２７２８７５１１

ＳＳＣＰ－１型

ＳＳＣＰ－２型

ＳＳＣＰ－３型

ＳＳＣＰ－４型

ＳＳＣＰ－５型

ＳＳＣＰ－６型

ＳＳＣＰ－７型

表３　引物Ｐ２ＰＣＲ－ＳＳＣＰ不同基因型核酸序列比对结果

ＡＢ型 ＡＡ型

表４　苏姜猪Ｌｒｈ－１基因引物Ｐ１扩增区不同ＳＳＣＰ型频率

ＳＳＣＰ类型 数量（头） 频率

ＳＳＣＰ－１型 １３ ０．２６
ＳＳＣＰ－２型 １０ ０．２０
ＳＳＣＰ－３型 ４ ０．０８
ＳＳＣＰ－４型 １ ０．０２
ＳＳＣＰ－５型 １３ ０．２６
ＳＳＣＰ－６型 ４ ０．０８
ＳＳＣＰ－７型 ５ ０．１０
合计 ５０ １．００

中该区段的碱基差异较大，这可能与其源于多个猪品种的培

育史有关。对不同 ＳＳＣＰ型样本核酸序列检测分析，结果显
示共存在４处碱基突变位点，分别对应于 ＮＣ＿０１０４５２．３序列
的２７２８７６６２、２７２８７５９３、２７２８７５３５和２７２８７５１１位点，其中前２
个位点处于猪Ｌｒｈ－１基因 ＣＤＳ区。经分析，在２７２８７６６２位
点存在Ａ→Ｇ的碱基突变，位于密码子的最后１位，即由原
ＵＵＵ密码子变为ＵＵＣ，相对应的氨基酸均为苯丙氨酸，处于
猪Ｌｒｈ－１蛋白质氨基酸组成的第３４５位，未在特殊功能结合
位；在２７２８７５９３位点为Ｃ→Ｔ的碱基突变，也发生在密码子的
最后１位，即由原ＧＣＧ密码子变为 ＧＣＡ，相对应的氨基酸均
为丙氨酸，处于猪Ｌｒｈ－１蛋白质氨基酸组成的第３２２位，位
于配体结合位。然而，这 ２处碱基突变均为同义突变，对
Ｌｒｈ－１Ｐ结构及功能不会造成影响。引物 Ｐ２ＰＣＲ扩增区共
检测到２种 ＳＳＣＰ条带类型（ＡＡ型和 ＡＢ型），其中 ＡＡ型
（８４％）所占比例远高于ＡＢ型（１６％）。通过检测２种类型样
本的核酸序列得知，在对应的ＮＣ＿０１０４５２．３序列２７４２３０３８位
存在Ａ→Ｃ的碱基突变，该碱基位于密码子第３位，使原密码
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表５　苏姜猪Ｌｒｈ－１基因引物Ｐ１扩增区不同突变位点等位基因频率与基因型频率

基因突变位点

２７２８７６６２ ２７２８７５９３ ２７２８７５３５ ２７２８７５１１

等位基

因频率
基因型频率

等位基

因频率
基因型频率

等位基

因频率
基因型频率

等位基

因频率
基因型频率

Ｃ Ｄ ＣＣ ＣＤ ＤＤ Ｅ Ｆ ＥＥ ＥＦ Ｇ Ｈ ＧＧ ＧＨ Ｍ Ｎ ＭＭ ＭＮ
０．６２ ０．３８０．３４（１７）０．５６（２８）０．１０（５）０．９００．１００．８０（４０）０．２０（１０）０．９５０．０５０．９０（４５）０．１０（５）０．６９０．３１０．３８（１９）０．６２（３１）

　　注：括号内的数字为个体数。

表６　苏姜猪Ｌｒｈ－１基因引物Ｐ２扩增区等位基因频率与基因型频率

等位基因频率 基因型频率

Ａ Ｂ ＡＡ ＡＢ
０．９２ ０．０８ ０．８４（４２） ０．１６（８）

　　注：括号内的数字为个体数。

表７　苏姜猪Ｌｒｈ－１基因引物Ｐ１和Ｐ２扩增区

各基因群体平衡性χ２检验

引物Ｐ１扩增区突变位点 引物Ｐ２扩增区
突变位点

２７２８７６６２ ２７２８７５９３ ２７２８７５３５ ２７２８７５１１ ２７４２３０３８
０．９１ ０．６２ ０．１４ ９．１８ ０．３８

　　注：表示差异显著（Ｐ＜０．０５），χ２２，０．０５＝５．９９。

表８　引物Ｐ１、Ｐ２不同ＰＣＲ－ＳＳＣＰ类型苏姜猪第１、２胎平均产仔数

引物 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ型 第１胎平均
产仔数（头）

第２胎平均
产仔数（头）

Ｐ１ ＳＳＣＰ－１ ９．９２±１．６１ １０．０８±２．７５
ＳＳＣＰ－２ １０．９０±３．２１ １２．２０±２．２５
ＳＳＣＰ－３ １１．２５±２．２２ １０．２５±３．４０
ＳＳＣＰ－４ １２．００±０．００ １４．００±０．００
ＳＳＣＰ－５ １０．６９±３．８６ １１．０８±２．６１
ＳＳＣＰ－６ ９．２５±３．８６ １２．２５±４．５７
ＳＳＣＰ－７ ８．２０±２．４９ １０．６０±２．３０

Ｐ２ ＡＢ ８．６３±３．３８ １１．４３±３．３１
ＡＡ １０．５５±２．８０ １１．０５±２．７３

　　注：同行数据后未标字母者表示在α＝０．０５水平上差异不显著。

子ＣＧＧ变为ＣＧＵ，相对应的氨基酸均为精氨酸，属同义突变，
未对Ｌｒｈ－１基因结构及功能造成影响，进一步体现 Ｌｒｈ－１
基因ＬＢＤ区域的保守性和功能重要性［１，１８］。对于 ＬＢＤ区其
他未扩增区段以及ＤＢＤ区核酸序列是否也存在碱基突变情
况，将在日后的研究中进一步检测分析。

　　苏姜猪群体中引物Ｐ１扩增区４个突变位点仅２７２８７６６２
位点存在３种基因型（ＣＣ、ＣＤ、ＤＤ），其他３个突变位点均缺
少１种纯合型，引物Ｐ２扩增区也缺少１种纯合型。经基因群
体遗传平衡分析，除引物 Ｐ１扩增区２７２８７５１１位点未达群体
平衡（Ｐ＜０．０５）外，其他 ４个碱基突变位点均达群体平衡
（Ｐ＞０．０５），此现象可能与苏姜猪有针对性的选择培育有关，
但在群体中未检测到部分位点的纯合型个体则可能与其他基

因或性状存在关联影响，有待深入研究。

Ｌｒｈ－１基因在动物卵巢卵泡颗粒细胞和妊娠黄体细胞
中通过调控 ＳＲ－ＢＩ和 ＣＹＰ１９基因的表达，进而调控雌激素
的生物合成；敲除小鼠 Ｌｒｈ－１基因，可影响卵巢卵泡排卵功
能。这些现象均表明Ｌｒｈ－１基因与动物繁殖机能有重要相
关性［９，１１－１７，１９］。本研究将 Ｌｒｈ－１基因引物 Ｐ１和 Ｐ２扩增区

不同ＳＳＣＰ类型与苏姜猪产仔数进行关联分析，结果表明，不
同ＳＳＣＰ类型与第１、２胎产仔数间均无显著影响（Ｐ＞０．０５）。
但从引物Ｐ１扩增区４个碱基突变位点的杂合情况看，苏姜猪
第１胎ＳＳＣＰ－７型平均产仔数相对最低，为８．２０±２．４９头，
其４个碱基突变位点均为纯合型，而其他ＳＳＣＰ型至少有１个
碱基突变位点为杂合型，表明引物Ｐ１扩增区相应碱基突变位
点的杂合可能有助于产仔数性状的提升。引物 Ｐ２扩增区２
种基因型在第１、２胎产仔数性状上也未达到显著差异水平
（Ｐ＞０．０５），但相对而言，苏姜猪 ＡＡ型平均产仔数高于 ＡＢ
型，表明２７４２３０３８位点碱基的突变可能不利于产仔数性状的
提升。
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雷公山山区放牧山羊 ＡＣＣ１ｍＲＮＡ的组织分布
杨家大１，陈　祥２，龙威海２，冯文武２，丁　玫２

（１．凯里学院环境与生命科学学院，贵州凯里５５６０１１；
２．贵州大学高原山地动物遗传育种与繁殖省部共建教育部重点实验室，贵州贵阳５５００２５）

　　摘要：为了揭示雷公山山区放牧山羊乙酰辅酶Ａ羧化酶１（ＡＣＣ１）ｍＲＮＡ表达的组织分布规律，使用ＴａｑＭａｎ实时
荧光定量技术对黔东南小香羊、贵州白山羊、贵州黑山羊、黔北麻羊和南江黄羊的肝、肾、心、肺、背最长肌、半膜肌以及

皮下脂肪组织中ＡＣＣ１基因的ｍＲＮＡ表达水平进行测定。结果表明，黔东南小香羊、黔北麻羊、南江黄羊ＡＣＣ１ｍＲＮＡ
均主要在皮下脂肪中表达，其水平分别为３９１９．５４５６、９００．５５６８、１５５０．５５９２；贵州黑山羊ＡＣＣ１ｍＲＮＡ主要在肝脏内
表达，其水平为 ２３６７．４２５８；贵州白山羊 ＡＣＣ１ｍＲＮＡ主要在肌肉组织和肝脏中表达，其水平分别为背最长肌
４２０１１０９，心３５１．４３６１，半膜肌２６８．０３１１，肝２００．４１４１。在皮下脂肪和肝脏，贵州白山羊ＡＣＣ１ｍＲＮＡ的表达水平都
明显低于其他品种。由此可见，雷公山山区放牧山羊ＡＣＣ１ｍＲＮＡ主要在皮下脂肪和肝脏中表达。
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　　雷公山山区位于贵州省东南部，草场面积约１．３万ｈｍ２，
牧草种类多，工业污染少，非常适合发展生态养羊业。目前，

当地人们仍沿用传统放牧的养羊方式，山羊生长过程中沉淀

的风味物质多，羊肉质量好。乙酰辅酶 Ａ羧化酶（ａｃｅｔｙｌ－
ＣｏＡｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ，ＡＣＣ）是一类在脂肪代谢过程中起重要作用
的生物素包含酶，催化乙酰辅酶Ａ羧化生成丙二酸单酰辅酶
Ａ。该酶广泛存在于植物、动物、酵母、真菌、细菌、古细菌等
生物体内［１］。在动物体内，乙酰辅酶 Ａ羧化酶有乙酰辅酶 Ａ

羧化酶 α（ａｃｅｔｙｌ－ＣｏＡｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅａｌｐｈａ，ＡＣＣα，别称 ＡＣＣ１）
和乙酰辅酶Ａ羧化酶β（ａｃｅｔｙｌ－ＣｏＡｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅｂｅｔａ，ＡＣＣβ，
别称ＡＣＣ２）２种类型，这２种酶由不同的基因编码，分子量分
别为２６５、２８０ｋｕ。ＡＣＣ１主要存在于乳腺、脂肪组织和肝脏
的细胞液内，由它催化产生的丙二酸单酰辅酶 Ａ主要用于合
成脂肪酸，是脂肪酸合成时二碳单位的供体；而ＡＣＣ２主要分
布在心脏、肌肉组织和肝脏的线粒体外膜上，由它催化产生的

丙二酸单酰辅酶Ａ主要用于调节肉碱棕榈酸穿梭体［２－３］。有

研究表明，敲除ＡＣＣ２基因的小鼠体内丙二酸单酰辅酶 Ａ的
含量低，导致脂肪酸的合成减少，氧化分解加快，脂肪组织和

肝脏中堆积的脂肪减少，肝糖原含量下降［４］；因此，乙酰辅酶

Ａ羧化酶可调节脂肪酸的生物合成和“β－”氧化［５］，影响机

体脂肪的代谢、沉积，进而影响背膘厚等肉质性状。然而，现

有资料对家畜ＡＣＣ１的研究多集中在基因多态性与泌乳性能
的关联［６－１０］以及基因启动子方面［１１－１２］，鲜见ＡＣＣ１基因表达
及其与肉质性状关系的研究；因此，本研究主要对雷公山山区
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