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摘要：运用实时荧光定量ＰＣＲ技术，检测ＩＧＦ２和Ｈ１９印记基因在长白猪和蓝塘猪中的表达水平．测定了１日龄和
１８０日龄２个阶段的基因在各组织中的转录表达水平，按照生长性状分组，对组间的表达差异进行了比较分析．分
析不同日龄长白、蓝塘猪各组织中ＩＧＦ２、Ｈ１９的表达量．结果显示，仔猪初生体质量大的组肝脏组织中ＩＧＦ２基因表
达水平显著高于初生体质量轻的组；１８０日龄猪皮脂厚的组脂肪组织的 ＩＧＦ２基因表达量高于皮脂薄的组；１日龄
仔猪肝脏、肌肉和胃组织中ＩＧＦ２表达量高于其他测定组织和１８０日龄的各组织；１８０日龄蓝塘猪肾脏组织中的
Ｈ１９表达量显著升高．
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　　胰岛素样生长因子 ２（Ｉｎｓｕｌｉｎｌｉｋｅｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ
２，ＩＧＦ２）作为胰岛素样生长因子家族成员之一，在
胎儿生长发育、肿瘤细胞增殖、肌肉生长和基因组印

迹等方面具有重要的调控作用，是影响猪胴体瘦肉

率和背膘厚度的重要候选基因之一．猪 ＩＧＦ２基因具
有部分印记效应［１］．研究发现，向背膘厚的遗传选择
会提高血浆 ＩＧＦ２浓度．公猪在 １５～２３周龄之间，
ＩＧＦ２浓度与背膘厚度呈负相关［２］，预示ＩＧＦ２可能是

调节脂肪沉积的主要因子之一．１９８６年 Ｆｌｏｒｉｎｉ等［３］

提出ＩＧＦ２是以浓度依赖的方式刺激肌纤维的增殖
和分化．

Ｈ１９基因位于ＩＧＦ２基因的下游，共有５个外显
子，外显子碱基序列长度约２３ｋｂ［４］．Ｈ１９基因为只
转录ＲＮＡ，不翻译成蛋白质的母方表达、父方缄默的
印记基因．Ｈ１９是以 ＲＮＡ的形式发挥生理功能
的［４］，一般认为Ｈ１９参与了ＩＧＦ２的表达调节 ［５６］．

本研究以瘦肉型品种长白猪和脂肪型品种蓝塘

猪为试验动物，运用实时荧光定量 ＰＣＲ技术，测定１
日龄和１８０日龄２个阶段猪的印记基因（ＩＧＦ２、Ｈ１９）
转录表达水平，观察其对主要内脏器官如肝脏、胃和

肌肉等发育的影响，以及与背膘厚度等主要生长性

状的关系，试图了解这２个基因对猪主要组织器官
发育调控及其作用机理，为猪繁殖和生长性状的研

究提供有益的探索．

１　材料与方法

１．１　材料
采取１日龄的长白、蓝塘猪（各６头，每个品种３

头公猪３头母猪）各组织和１８０日龄的长白、蓝塘猪
（各６头，每个品种３头公猪３头母猪，公猪在１５日
龄时阉割）各组织．
１．２　方法
１．２．１　猪的饲养与选择　本试验选用广东省东莞
市板岭原种猪场同期怀孕的６头蓝塘母猪和６头长
白母猪所产仔猪．饲养试验期从１～１８０日龄．试验
猪按照猪场常规饲养方法饲养管理．测定猪健康、生
长发育正常、无外形缺陷和遗传疾患．公猪均在 １５
日龄阉割，母猪不阉割，２８ｄ断奶．
１．２．２　屠宰测定、样品采集和分组　１日龄、１８０日
龄试验猪每品种各６头（公母各３头），宰前绝食１２
ｈ，仅供饮水．称体质量后，屠宰，取肝脏、肌肉、胃和
脂肪组织样，迅速保存到液氮中．

胴体质量、皮脂肪厚度和背膘厚度等指标的测

定参照《ＧＢ／Ｔ８４６７—１９８７瘦肉型种猪性能测定技术
规程》．

试验猪按平均初生体质量、肝质量、胴体质量分

别分为质量大、小组，按平均胸围宽度分为宽、窄组，

按皮脂肪厚度、背膘厚度分别分为厚、薄组．出生长
白猪体质量 （１９８±０１３）ｋｇ设为初生体质量大
组，体质量（１４０±００６）ｋｇ设为初生体质量小组，
肝质量（５７７５±０３２）ｋｇ设为肝质量大组，肝质量
（４２．３３±０．９０）ｋｇ设为肝质量小组，胸围宽（２９．６７±
０．３３）ｃｍ设为胸围宽组，胸围（２５３３±０８８）ｃｍ设为
胸围窄组，胴体质量（１０８３３３±４９１０）ｇ设为胴体
质量大组，胴体质量（８３３００±４６６７）ｇ设为胴体质
量小组．出生蓝塘猪体质量（０８１±００２）ｋｇ设为初
生体质量大组，体质量（０７０±００７）ｋｇ设为初生体
质量小组．１８０日龄长白猪皮脂肪（２８０±０１３）ｃｍ
设为皮脂肪厚组，皮脂肪（２４０±００８）ｃｍ设为皮脂
肪薄组，背膘（１９６９±１１８）ｍｍ设为背膘厚组，背
膘（１６５２±０３３）ｍｍ设为背膘薄组．１８０日龄蓝塘
猪皮脂肪（４６９±０２６）ｃｍ设为皮脂肪厚组，皮脂肪
（４１６±００７）ｃｍ设为皮脂肪薄组，背膘（２６４８±
００４）ｍｍ设为背膘厚组，背膘（２４７６±０５１）ｍｍ
设为背膘薄组，胴体质量（３７２７±１７９）ｋｇ设为胴
体质量大组，胴体质量（３２１３±１０１）ｋｇ设为胴体
质量小组，胸围（８８００±１５３）ｃｍ设为胸围宽组，胸
围（８２６７±０６７）ｃｍ设为胸围窄组．
１．２．３　ＲＮＡ抽提和反转录　总ＲＮＡ的提取采用天
根公司试剂盒，依据说明书进行．该试剂盒在抽提过
程中已经对其中的ＤＮＡ进行处理．以便进行后续试
验．
１．２．４　引物的设计与合成　根据猪ＩＧＦ２、Ｈ１９基因
的ＤＮＡ序列以及 βａｃｔｉｎ基因的 ｃＤＮＡ序列（ＡＹ
５５００６９），用 ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５０软件设计定量 ＰＣＲ
引物．所有目的基因的引物均是跨外显子设计，ＩＧＦ２
跨７、８外显子，Ｈ１９跨２、３外显子．引物序列信息如
表１所示．引物由生工生物工程（上海）有限公司
合成．
１．２．５　实时荧光定量 ＰＣＲ　实时荧光定量 ＰＣＲ扩
增总体系为２５μＬ，组成为 ＳＹＢＲ!

ＧｒｅｅｎＩＲｅａｌｔｉｍｅ
ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２μＬ，ＦｏｒｗｏｒｄＰｒｉｍｅｒ（１０μｍｏｌ／Ｌ）
０４μＬ，ＲｅｖｅｒｓｅＰｒｉｍｅｒ（１０μｍｏｌ／Ｌ）０４μＬ，ｃＤＮＡ模
板１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１１２μＬ．反应程序为：９５℃预变性
６０ｓ；９５℃变性１５ｓ，６０℃退火１５ｓ，７２℃延伸１５ｓ，
８３℃读板４５ｓ，循环４０次．
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表１　荧光定量ＲＴＰＣＲ引物序列信息
Ｔａｂ．１　ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｏｆｒｅａｌｔｉｍｅｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲ

目的基因 引物序列５′３′　　　　　　 产物长度／ｂｐ ｔ／℃ 登录号

βａｃｔｉｎ
Ｆ：ＣＣＡＣＧＴＴＡＣＴＡＣＣＴＴＣＴＴＣＴＣ
Ｒ：ＴＧＡＴＣＴＣＣＴＴＣＴＧＣＡＴＣＣＴＧＴ

１３３ ６０ ＡＹ５５００６９

ＩＧＦ２
Ｆ：ＧＣＴＣＧＴＣＴＴＣＴＴＧＧＣＣＴＴＧ
Ｒ：ＣＣＧＧＣＣＴＧＣＴＧＴＴＧＴＡＧＴＴ

１３１ ６０ Ｘ５６０９４

Ｈ１９
Ｆ：ＴＴＣＣＴＴＧＧＡＧＧＣＴＧＴＴＣＴＧＣＴ
Ｒ：ＡＣＧＧＴＴＴＣＴＣＡＴＴＴＴＧＣＣＴＴＴＡＣ

１１０ ６０ ＡＹ０４４８２７

１．２．６　数据统计分析　同品种不同日龄间样本数
据和同日龄不同品种间样本数据的差异，运用独立

样本ｔ检验分析．试验数据以平均值 ±标准误表示，
用Ｅｘｃｅｌ统计．

采用△△Ｃｔ法来度量 ＩＧＦ２和 Ｈ１９基因的表达
水平．具体方法是每个样品的 Ｃｔ均值减去对应样品
的βａｃｔｉｎ基因Ｃｔ均值，然后以同一品种某一组织作
为参照，同理得到参照样品△Ｃｔ值，用其他样品组织
的△Ｃｔ值减去参照样品组织的△Ｃｔ值得到各组织的
△△Ｃｔ值，即△△Ｃｔ＝其他样品△Ｃｔ－参照样品
△Ｃｔ，最后将每个组织相对参照组织的表达量表示
为２－△△Ｃｔ．

２　结果与分析
２．１　同一猪种不同性状的基因表达差异分析

用△△Ｃｔ法来度量ＩＧＦ２基因在长白仔猪肌肉、
肝脏、胃组织中表达差异，见表２．以初生体质量、肝
质量、胸围宽以及胴体质量分组，长白仔猪肝脏ＩＧＦ２
基因ｍＲＮＡ表达量，由表２可见组间差异显著（Ｐ＜
００５），质量大的组显著高于质量小的组，宽组显著
高于窄组．肌肉和胃组织的 ＩＧＦ２基因 ｍＲＮＡ表达
量，组间差异均不显著（Ｐ＞００５）．

表２　初生长白仔猪ＩＧＦ２基因表达差异分析（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．２　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＩＧＦ２ｏｆｎｅｗｂｏｒｎＬａｎｄｒａｃｅ
ｐｉｇｓ

组别
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 胃组织

初生体质量大组 ０．６７８±０．２６１ａ ０．８６９±０．１２３ａ ０．０６４±０．０２０ａ
初生体质量小组 ０．４４２±０．２０７ａ ０．３４１±０．１３３ｂ ０．３７７±０．３１２ａ
肝质量大组 ０．６７７±０．２６１ａ ０．８６９±０．１２３ａ ０．０６４±０．０２０ａ
肝质量小组 ０．４４２±０．２０６ａ ０．３４１±０．１３３ｂ ０．３７７±０．３１２ａ
胸围宽组 ０．６７８±０．２６１ａ ０．８６９±０．１２３ａ ０．０６４±０．０２０ａ
胸围窄组 ０．４４２±０．２０７ａ ０．３４１±０．１３３ｂ ０．３７７±０．３１２ａ
胴体质量大组 ０．６７８±０．２６１ａ ０．８６９±０．１２３ａ ０．０６４±０．０２０ａ
胴体质量小组 ０．４４２±０．２０７ａ ０．３４１±０．１３３ｂ ０．３７７±０．３１２ａ

　１）表中数据为平均值±标准误，ｎ＝３，同列相同性状比较，
同列数据后凡是有一个相同小写字母者，表示差异不显著

（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

　　用△△Ｃｔ法来度量ＩＧＦ２基因在蓝塘仔猪肌肉、
肝脏、胃组织中表达差异，结果表明初生蓝塘仔猪肝

脏ｍＲＮＡ表达量以初生体质量分组，组间差异显著
（Ｐ＜００５），体质量大的组显著高于体质量小的组，
详见表３．其他分组的各组织间的表达量差异均不显
著（Ｐ＞００５）．

表３　初生蓝塘仔猪ＩＧＦ２基因表达差异分析（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．３　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＩＧＦ２ｏｆｎｅｗｂｏｒｎＬａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

组别
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 胃组织

初生体质量大组 ０．４８２±０．２３９ａ ０．５６５±０．０９９ａ ０．３５６±０．１７４ａ

初生体质量小组 ０．８２８±０．１４９ａ ０．０２８±０．０１７ｂ ０．６４９±０．２８６ａ

　１）表中数据为平均值±标准误，ｎ＝３，同列数据后凡是有

一个相同小写字母者，表示差异不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

　　１８０日龄长白猪，以皮脂厚度、背膘厚度分组，分
析组间ＩＧＦ２基因在肌肉、肝脏及脂肪的表达差异，
结果显示肌肉中ＩＧＦ２基因的表达量，皮脂薄组高于
皮脂厚组，背膘薄组高于背膘厚组；肝脏的表达量，

皮脂厚组高于皮脂薄组；脂肪的表达量，皮脂厚组高

于皮脂薄组，背膘薄组高于背膘厚组；差异均不显著

（Ｐ＞００５）．详见表４．

表４　１８０日龄长白猪ＩＧＦ２基因表达差异分析（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．４　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＩＧＦ２ｏｆ１８０ｄａｙｓＬａｎｄｒａｃｅ

ｐｉｇｓ

组别
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 脂肪

皮脂肪厚组 ０．１２３±０．０６５ａ ０．７９０±０．１４１ａ ０．２５８±０．００１ａ

皮脂肪薄组 ０．３７５±０．０１４ａ ０．６７１±０．１５０ａ ０．１３６±０．２８２ａ

背膘厚组 ０．２８０±０．０１０ａ ０．７３０±０．１４１ａ ０．２５８±０．１１１ａ

背膘薄组 ０．４７０±０．１３０ａ ０．７３２±０．１６１ａ ０．４３６±０．２８１ａ

　１）表中数据为平均值 ±标准误，ｎ＝３，同列相同性状比

较，同列数据后凡是有一个相同小写字母者，表示差异不显

著（Ｐ＞００５，ｔ检验）．
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　　１８０日龄蓝塘猪，以皮脂厚度、背膘厚度、胴体质
量和胸围宽度分组，分析组间 ＩＧＦ２基因在肌肉、肝
脏和脂肪的表达差异，结果显示肌肉中 ＩＧＦ２基因的
表达量，胸围宽组显著高于胸围窄组（Ｐ＜００５）；肝
脏中的表达量，皮脂肪厚组显著高于皮脂肪薄组

（Ｐ＜００５）；脂肪中的表达量，背膘厚组和胴体质量
大组显著高于背膘薄组和胴体质量小组（Ｐ＜００５）．
见表５．

表５　１８０日龄蓝塘猪ＩＧＦ２基因表达差异分析（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．５　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＩＧＦ２ｏｆ１８０ｄａｙｓＬａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

组别
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 脂肪

皮脂肪厚组 ０．４４５±０．２２７ａ０．４３２±０．２８３ａ０．５５１±０．３６７ａ

皮脂肪薄组 ０．５６０±０．０４１ａ０．０７４±０．０３０ｂ０．１７１±０．３６７ａ

背膘厚组 ０．３８４±０．１８６ａ０．８０２±０．０３８ａ０．５５０±０．３６７ａ

背膘薄组 ０．５６２±０．２３８ａ０．４２４±０．２２８ａ０．１７１±０．０３６ｂ

胴体质量大组 ０．３８４±０．１８６ａ０．０８２±０．０３８ａ０．５５０±０．３６７ａ

胴体质量小组 ０．５６２±０．２３８ａ０．４２４±０．２２８ａ０．１７１±０．０３６ｂ

胸围宽组 ０．７１０±０．１５０ａ０．１１０±０．０３０ａ０．１６３±０．０５１ａ

胸围窄组 ０．１７０±０．０１９ｂ０．４００±０．０３０ａ０．４２９±０．２８６ａ

　１）表中数据为平均值±标准误，ｎ＝３，同列相同性状比较，

同列数据后凡是有一个相同小写字母者，表示差异不显著

（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

２．２　各基因在相同时期不同猪种的表达量差异分
析

２．２．１　ＩＧＦ２基因　由表６可见，１日龄的长白、蓝
塘猪以猪品种分组，ＩＧＦ２基因在肝脏、胃组织和肌肉
组织的表达量组间差异不显著（Ｐ＞００５）．

表６　１日龄长白、蓝塘猪的 ＩＧＦ２基因表达量差异分析

（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．６　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＩＧＦ２ｏｆｎｅｗｂｏｒｎＬａｎｄｒａｃｅ

ａｎｄＬａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

猪品种
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 胃

长白 ０．６５９±０．１５０ａ０．７２０±０．１２３ａ０．６２５±０．１５８ａ

蓝塘 ０．７１０±０．０７８ａ０．６７４±０．１２９ａ０．５７９±０．１６１ａ

　１）表中数据为平均值±标准误，ｎ＝６，同列数据后凡是有

一个相同小写字母者，表示差异不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

　　由表７可见，１８０日龄长白、蓝塘猪以猪品种分
组，ＩＧＦ２基因在胃组织的表达量，长白猪显著高于蓝
塘猪（Ｐ＜００５）．肌肉、肝脏和脂肪组织ＩＧＦ２基因表
达量组间差异不显著（Ｐ＞００５）．

表７　１８０日龄长白、蓝塘猪的 ＩＧＦ２基因表达量差异分析

（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．７　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＩＧＦ２ｏｆ１８０ｄａｙｓＬａｎｄｒａｃｅａｎｄ

Ｌａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

猪品种
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 胃 脂肪

长白 ０．１９５±０．１２５ａ０．２４２±０．０３１ａ０．２９５±０．１０６ａ０．０９３±０．０３８ａ

蓝塘 ０．１１３±０．０３５ａ０．０８１±０．０１９ａ０．１２０±０．０１６ｂ０．３２２±０．１５６ａ

　１）表中数据为平均值±标准误，ｎ＝６，同列数据后凡是有

一个相同小写字母者，表示差异不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

２．２．２　Ｈ１９基因　由表８可见，１日龄长白、蓝塘猪
以猪品种分组，基因 Ｈ１９在各组织的表达量差异不
显著（Ｐ＞００５）．

表８　１日龄长白、蓝塘猪的 Ｈ１９基因表达量差异分析

（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．８　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＨ１９ｏｆｎｅｗｂｏｒｎＬａｎｄｒａｃｅａｎｄ

Ｌａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

猪品种
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 胃

长白 ０．３１６±０．１５０ａ０．３８８±０．１２６ａ０．４０３±０．１５２ａ

蓝塘 ０．４１７±０．１７８ａ０．４２０±０．１４０ａ０．３８５±０．０４８ａ

　１）表中数据为平均值 ±标准误，ｎ＝６，同列数据后凡是有

一个相同小写字母者，表示差异不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

　　由表９可见，１８０日龄长白、蓝塘猪以猪品种分
组，Ｈ１９基因在各组织的表达量差异不显著（Ｐ＞
００５）．

表９　１８０日龄长白、蓝塘猪的 Ｈ１９基因表达量差异分析

（２－△△Ｃｔ）１）

Ｔａｂ．９　ＴｈｅｍＲＮＡｌｅｖｅｌｓｏｆＨ１９ｏｆ１８０ｄａｙｓＬａｎｄｒａｃｅａｎｄ

Ｌａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

猪品种
ｍＲＮＡ表达量

肌肉 肝脏 胃 脂肪

长白 ０．５１８±０．２０４ａ ０．５９２±０．１１３ａ ０．４７７±０．０６５ａ ０．５９０±０．１４３ａ

蓝塘 ０．５５５±０．１４４ａ ０．５４５±０．１０５ａ ０．５００±０．１２６ａ ０．４１７±０．１３０ａ

　１）表中数据为平均值±标准误，ｎ＝６，同列数据后凡是有

一个相同小写字母者，表示差异不显著（Ｐ＞００５，ｔ检验）．

２．３　各基因的组织表达量
用ＳＹＢＲＧｒｅｅｎＩ实时荧光定量 ＰＣＲ技术分析

不同日龄长白、蓝塘猪各组织中ＩＧＦ２、Ｈ１９基因的表
达量，结果见图１、图２．
　　图１显示，ＩＧＦ２基因在１日龄的长白和蓝塘猪
各组织中均有不同程度的表达，其中肝脏、肌肉和胃
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组织表达量高于其他测定组织；除了长白猪的肾脏组

织外，在１８０日龄的长白和蓝塘猪各组织的ＩＧＦ２基因
的表达量都比１日龄相应品种猪组织有降低，且肝脏、
肌肉和胃组织中的表达量较１日龄时明显降低．

图中误差线为标准误；柱上凡有一个相同小写字母者，表示同一组织不同日龄间差异不显著（Ｐ＞００５），柱上凡有一个相同大写字母者，表示

同一组织不同日龄间差异极不显著（Ｐ＞００１），ｔ检验．

图１　长白、蓝塘猪ＩＧＦ２基因的各组织表达量

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｍＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＩＧＦ２ｏｆＬａｎｄｒａｃｅａｎｄＬａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

　　图２显示 Ｈ１９基因 ｍＲＮＡ在１日龄的长白猪
各组织中均有不同程度的表达；１８０日龄的长白猪
的肠和肾脏组织 Ｈ１９基因 ｍＲＮＡ表达量较１日龄
的降低，其余测定组织的表达均高于１日龄的．蓝

塘猪的 Ｈ１９基因 ｍＲＮＡ表达量除肠组织的为１日
龄高于１８０日龄外，其余测定组织的均为１８０日龄
的表达量高于１日龄的表达量；其中肾脏组织的显
著升高．

图中误差线为标准误；柱上凡有一个相同小写字母者，表示同一组织不同日龄间差异不显著（Ｐ＞００５），柱上凡有一个相同大写字母者，表示

同一组织不同日龄间差异极不显著（Ｐ＞００１），ｔ检验．

图２　长白、蓝塘猪Ｈ１９基因的各组织表达量

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｍＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＨ１９ｏｆＬａｎｄｒａｃｅａｎｄＬａｎｔａｎｇｐｉｇｓ

３　讨论

实时荧光定量 ＰＣＲ技术是在 ＰＣＲ技术基础上
发展起来的一种高度灵敏的核酸定量技术．与传统
ＰＣＲ相比，实时定量 ＰＣＲ能够更加快速、灵敏，并有
效地对核酸进行定量检测．为排除残留 ＤＮＡ对定量
结果的影响，除了在ＲＮＡ抽提的过程中用 ＤＮＡ酶 Ｉ
对样品进行了处理，本试验所有引物均是跨外显子

设计．本试验采用βａｃｔｉｎ作为内参照基因，以此来消
除ＲＮＡ提取效率、逆转录及扩增效率的差异，从而
得到了准确可靠的结果．

ＩＧＦ２基因内含子多态性位点的基因型间脂肪沉
积和背膘厚差异显著［７９］；ＩＧＦ２基因外显子多态性位
点的基因型间初生质量和背膘厚差异显著［１０］；表明

ＩＧＦ２是影响脂肪沉积性状的候选基因．本试验中，以
背膘厚度和皮脂厚度分组，１８０日龄的长白和蓝塘猪
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的肌肉组织中 ＩＧＦ２基因的表达量都呈现一致的趋
势，与背膘厚度和皮脂厚度均呈现负相关，和前人结

果相一致［２］，再次提示ＩＧＦ２可能是调节脂肪沉积的
因子之一．无论是长白还是蓝塘猪在１８０日龄后肌
肉、肝脏和胃组织中ＩＧＦ２基因的ｍＲＮＡ表达量都显
著下降，说明 ＩＧＦ２在猪早期的肌肉组织、肝脏和胃
的生长发育方面起着重要的作用．Ｓｔｉｎｃｋｅｎｓ等［１１］研

究长大猪出生后４、８、１６和２６周龄时不同肌肉组织
的ＩＧＦ２基因的ｍＲＮＡ表达量的发育性变化，结果表
明，从４～２６周龄，全部基因型的肌肉组织，其表达
量均出现下降趋势．以上研究进一步验证了本研究结
果的可靠性．本试验中１日龄和１８０日龄长白和蓝塘
猪的肠、肾脏和心脏等组织的 ＩＧＦ２基因的 ｍＲＮＡ表
达量无显著的差异，这与侯冠等［１２］研究显示五指山

猪８种组织从３０～１５０日龄ＩＧＦ２基因的表达量随着
日龄的增加呈逐渐下降的趋势的结果不甚一致，这是

否因品种不同导致的，还有待进一步的验证．
Ｈ１９基因是与 ＩＧＦ２呈相互印记的一个基因．

Ｈ１９基因的母方表达可以通过抑制母源染色体得到
转录而降低 ＩＧＦ２的含量．当 Ｈ１９基因失活后，雌性
胎儿出生时的体质量比正常胎儿高２７％［１３］．试验结
果显示１８０日龄的长白猪各组织中Ｈ１９基因的 ｍＲ
ＮＡ表达量与１日龄相比除肠和肾脏组织中的表达
量降低外，其他组织的表达量均上升，与 Ｔｈｏｒｖａｌｄｓｅｎ
等［１４］研究所说的胎儿中高表达出生后表达受到显著

抑制不一致，结果有待进一步验证．１８０日龄的蓝塘
猪各组织中Ｈ１９基因的ｍＲＮＡ表达量与１日龄相比
除肠组织的表达量降低外，其他组织的表达量均上

升，其中以肾脏组织的上升最为显著．推测其可能参
与蓝塘猪的肾脏成年后的生理变化，可能是蓝塘猪

与长白猪繁殖性能差异的原因之一．
综上所述，本研究通过比较长白猪和蓝塘猪不

同发育时期 ＩＧＦ２、Ｈ１９基因的表达变化，证实 ＩＧＦ２、
Ｈ１９基因对猪脂肪沉积和生长发育有一定的影响，
为ＩＧＦ２和Ｈ１９基因作为分子育种标记基因用于分
子辅助育种提供了有益的探索．
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