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摘 要 硬脂酰辅酶A去饱和酶(stearyl-CoA desaturase, SCD)是牦牛(Bos grunniens)体内单不饱和脂肪酸

(monounsaturated fatty acid, MUFA)生物合成的关键酶，对脂质合成和氧化的动态平衡调节过程有着重要

的作用。为探索青海高原型牦牛SCD基因多态性及其与生长性状的关联性，通过DNA测序法进行基因

的多态性分析，应用连锁不平衡分析和一般线性模型(general linear model, GLM)进行关联性分析。结果

表明，SCD基因第 3内含子上存在 2个SNP (g.6614C>A和 g.6660C>T)，其中 g.6614C>A上存在 2种基因

型，g.6660C>T上存在 3种基因型；χ2检验表明，g.6614C>A处于哈代温伯格(Hardy-Weinberg)平衡状态，

g.6660C>T处于不平衡状态，且g.6614C>A为低度多态(PIC＜0.25)，g.6660C>T为中度多态(0.50＞PIC＞
0.25)。与生长性状关联性分析发现，g.6614C>A位点上CA基因型的体重、体高、体斜长和管围显著高于

CC基因型(P＜0.05)，而胸围与CC基因型差异不显著。g.6660C>T位点上TT基因型个体的体长与CT和

CC基因型差异不显著，体重、体高和胸围显著高于CC和CT基因型(P＜0.05)，管围极显著高于CC基因

型(P＜0.01)。单倍型和连锁不平衡分析发现2个位点存在4种单倍型，位点间不存在强连锁性(r2=0.027)。

组合单倍型分析发现，H1H3为最优组合单倍型。综上，SCD基因多态性与青海高原型牦牛的部分生长性

状相关，可作为牦牛分子标记辅助选择的候选基因，本研究为提高牦牛选种效率提供参考。
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Abstract Stearyl-CoA desaturase (SCD) is the key enzyme of monounsaturated fatty acid biosynthesis,

which plays an important role in the lipid synthesis and oxidation dynamic balance. To explore the qinghai

plateau yak SCD gene polymorphism and its correlation with growth traits, DNA sequencing method was used

for gene polymorphism analysis,linkage disequilibrium analysis and the method of general linear model were

used for correlation analysis. The results showed that there were 2 SNPs in SCD gene (g. 6614C＞A and

g.6660C＞T), there were 2 genotypes in g.6614C＞A and 3 genotypes in g.6660C＞T. χ2 test showed that the

g.6614C＞A balanced in the Hardy Weinberg lattice state, g.6660C＞T was in a state of imbalance. g.6614C＞

A was low polymorphic (PIC＜0.25), and g.6660C＞T was moderately polymorphic (0.50＞PIC＞0.25). And
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青海高原型牦牛(Bos grunniens)分布于海拔3 500

m以上的高寒地区，是一个数量较大、分布范围较

广、生产性能较优的优秀地方类群(刘军, 2011)。牦

牛为藏区牧民提供了肉、乳、毛绒等畜产品，是重要

的生活和经济来源。但牦牛养殖以传统放牧为主，

出栏周期长和商品率低成为制约青海牦牛产业发

展的重要因素(Xiong et al., 2013)。因此，牦牛生长

性状选育工作的开展成为其产业发展的重要方向。

硬脂酰辅酶 A 去饱和酶 (stearyl-CoA desatu‐

rase, SCD)是一种在内质网上控制饱和脂肪酸向不

饱和脂肪酸转换的含铁关键酶。SCD将底物棕榈

酰CoA (C16∶0)和硬脂酰CoA (C18∶0)分别转换为

棕榈油酰CoA (C16∶1)和油酰基CoA (C18∶1)，能催

化生产绝大多数的共扼亚油酸(Enoch, Strittmatter,

1978)。哺乳动物的SCD主要存在于动物的肝脏和

乳腺当中，最早在老鼠(Muroidea)肝脏中被发现

(Thiede et al., 1986)。在牛(Bovine)体内，SCD基因位

于26号染色体，序列长17 088 bp，CDS长1 080 bp，

转录 cDNA长 5 287 bp，共编码 359个氨基酸(Jun,

2003; Campbell et al., 2001)。张静静等(2013)利用

SNP芯片技术对484头中国西门塔尔牛SCD1基因

进行检测分析，发现有7个SNP位点存在遗传多态

性，关联分析表明，这些位点可以用于肉牛育种的

标记辅助选择。唐慧等(2018)在对'蜀宣花牛'、'巴

山牛'和'安杂牛'研究中发现，SCD基因表达直接影

响油酸和棕榈油酸的生成，从而调控着单不饱和脂

肪酸的合成进程，进而对不饱和脂肪酸(unsaturat‐

ed fatty acid, UFA)的沉积发挥作用。王冰冰等

(2017)发现 SCD基因在肌肉组织中的表达量与棕

榈油酸(C161)、油酸(C181)、亚油酸(C182)含量呈显

著和极显著正相关。Wang等(2020)对 0.5和 2.5岁

牦牛的背最长肌及其相邻肌间脂肪组织进行全转

录组分析，发现 SCD的表达动态与肌内脂肪(intra‐

muscular fat, IMF)沉积的增加趋势一致，表明 SCD
在 IMF沉积中起正向调节作用。李涛等(2019)发

现SCD基因是影响脂肪酸合成的重要候选基因。

鉴于 SCD基因在牛脂质代谢方面所具有的重

要作用，本研究利用DNA测序技术，检测该基因在

青海高原型牦牛中的多态性，并分析其与生长性状

的关联性，以期为青海高原型牦牛的选育选种提供

理论依据。

1 材料与方法

1.1 实验动物

本实验随机选择442头同等放牧条件下30~36

月龄健康的牦牛(Bos grunniens)，采样地点为青海省

祁连县，所有样本均采集自尾颈静脉，采集后置于

抗凝采血管中，-80 ℃保存备用。同时，现场测定

所有实验牛只的生长发育指标，包括体重、体斜长、

体高、管围以及胸围，其生长性状的测定严格按照

蓝贤勇(2004)方法进行。

1.2 基因组DNA提取和检测

采用血液基因组DNA提取试剂盒(天根, 北京)

提取血液DNA，使用NanoDrop 2000分光光度计(赛

默飞世尔科技, 美国)检测DNA浓度及纯度，确保样

品DNA浓度大于50 ng/μL，OD260/OD280处于1.8~2.0。

1.3 引物设计

根据 GenBank 公布的牦牛 SCD 序列 (Gene‐

growth character correlation analysis found that the body weight, body height, body oblique length and tube

circumference of CA genotype at g.6614C＞A locus were significantly higher than those of CC genotype (P＜
0.05), but there was no significant difference in chest circumference between CA genotype and CC genotype.

g. 6660C＞T site of TT genotype individuals had no significant difference with CT and CC genotype,

individuals weight, body height and chest circumference of TT genotype were significantly higher than CC

and CT genotype (P＜0.05), while TT genotype tube circumference was extremely significantly higher than

CC genotype (P＜0.01). Haplotype and linkage disequilibrium analysis showed that there were 4 haplotypes

in the 2 loci, and there was no strong linkage between the 2 loci (r2=0.027). The combined haplotype analysis

showed that H1H3 haploid type was the optimal combination. In conclusion, SCD gene polymorphism was

related to some growth traits of Qinghai plateau yak, which can be used as candidate genes for marker-assisted

selection in yaks. This study provides reference for improving yak breeding.

Keywords Plateau Yak; Stearyl-CoA desaturase gene (SCD); DNA sequencing; Growth traits
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bank No. 102280846)，利用 Primer Premier 5.0软件

设计引物，引物序列为：

F：5'-ATGTGGTCCTGAGACTTGAA-3'

R：5'-TTAATTGGCTTAGGTAGTTCAG-3'

长度为 623 bp，退火温度 50.9 ℃，扩增区域为

第三内含子，引物由上海生工生物工程技术服务有

限公司负责合成。

1.4 PCR扩增

PCR反应体系(25.0 μL)包括 12.5 μL Mix混合

液(天根, 北京)：含有核酸染料的 dNTPs、Taq DNA

聚合酶、10×Buffer，ddH2O 10.1 μL，10 μmol/L上下

游引物各 0.7 μL，DNA 1.0 μL。反应程序为：95 ℃

预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，50.9 ℃退火 30 s，

72 ℃延伸 30 s，进行 34 个循环，最后 72 ℃延伸

10 min；PCR 结束后 4 ℃保存。PCR 扩增产物用

0.8%的琼脂糖凝胶电泳检测。

1.5 突变位点检测

检测合格的PCR产物送至上海生工生物工程

技术服务有限公司进行测序，测序结果使用DNA‐

STAR 7.1软件进行对比分析，寻找突变位点。

1.6 数据统计分析

根据基因型统计分析结果计算基因型、等位基

因频率、遗传杂合度(He)、有效等位基因数(Ne)和多

态信息含量(PIC)。采用 SPSS 21.0 软件对 SCD基

因多态性位点在牦牛群体中的基因型分布进行卡

方检验，χ2＜χ20.05说明该位点处于Hardy-Weinberg

平衡状态；χ20.05≤χ2＜χ20.01时为Hardy-Weinberg不平

衡状态；χ20.01≤χ2时为Hardy-Weinberg极度不平衡状

态。使用Haploview 3.32软件对SCD基因2个SNP

位点进行连锁不平衡分析及单倍型分析，并对不同

基因型与生长性状间的关联性进行分析。由于环

境和年龄因素的影响，采用固定模型分析基因型效

应对生长性状的影响。

固定模型：Yij=μ+Gi+Aj+Eij
式中，Yij：个体表型记录；μ：群体均值；Gi：标记

基因型效应；Aj：年龄效应；Eij：随机误差。

2 结果与分析

2.1 SCD基因多态位点的遗传学分析

牦牛SCD基因序列全长13 321 bp，含有6个外

显子和5个内含子。通过测序分析发现，SCD基因

第3内含子上存在2个SNP，分别命名为g.6614C＞

A (图 1A）和 g.6660C＞T (图 1B)，其中 g.6614C＞A

上存在 2种基因型，分别为CC和CA，g.6660C＞T

上存在3种基因型，分别为CC，CT和TT。

如表 1 所示，g.6614C＞A 和 g.6660C＞T 位点

CC均为优势基因型，C为优势等位基因。χ2检验表

明，g. 6614C＞A 处于 Hardy Weinberg 平衡状态，

g.6660C＞T处于不平衡状态，且 g.6614C＞A为低

度多态(PIC＜0.25)，g.6660C＞T 为中度多态(0.50

＞PIC＞0.25)。

2.2 SCD基因SNP位点基因型与牦牛生长性状的

关联性分析

将牦牛的5个生长性状指标分别与SCD基因突

变位点的基因型进行关联分析。结果显示(表 2)，

g.6614C＞A位点上CA基因型的个体生长性状表

现最优，其体重和体高极显著高于CC基因型(P＜
0.01)，而胸围与CC基因型差异不显著。g.6660C＞

T位点上TT基因型个体生长性状表现最优，其体

长与CT和CC基因型差异不显著，TT基因型个体

的体重、体高和胸围显著高于CC和CT基因型(P＜
0.05)，管围极显著高于CC基因型(P＜0.01)，CT基

因型与CC基因型的生长性状无显著差异。

2.3 SCD基因SNP位点的单倍型和连锁不平衡分析

对SCD基因的2个SNP位点进行单倍型分析，

共检测到 4 种单倍型，分别为 Hap1~Hap4 (表 3)。

其中单倍型Hap3的发生频率最高，达到 0.658，其

次，为单倍型Hap4和单倍型Hap1，发生频率分别

为0.218和0.100，而单倍型Hap2的发生频率最低，

为0.024。

通过连锁不平衡分析发现，2个SNP位点两两

间的 r2值小于0.330 (表4)。基于 r2值大于0.330，反

映两者间具有较强的连锁不平衡效应原则，因此，

本研究发现的2个SNP位点间不存在强的连锁性。

2.4 SCD基因SNP位点组合单倍型对高原型牦牛

生长性状的影响

经分析得出，SCD基因中2个SNP位点共有12

种组合单倍型，将发生频率低于5.0%的8种合并基

因型定义为其他类型，并进行删除(表 5)。将其余

的组合单倍型进行关联性分析后发现，组合单倍型
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H1H3个体的体重、体高和体斜长极显著高于组合单

倍型H1H1和H2H3 (P＜0.01)，与H1H2差异不显著，

H1H3的胸围和管围极显著高于H1H1 (P＜0.01)，同

H1H2和H2H3差异不显著。因此，H1H3为本实验群

体中最为优秀组合单倍型。

3 讨论

SCD基因可以通过影响不饱和脂肪酸的代谢

来影响动物体内膜脂和贮脂的不饱和程度，进一步

影响细胞信号转导以及细胞膜的流动性，最终对生

物生长和发育产生广泛的生理作用。王桂芝等

(2013)对崂山奶山羊SCD基因的研究中，检测到新

突变位点 I346位于内含子上，对产奶量存在极显著

影响。有关研究表明，奶山羊的产奶量与生长性状

呈正相关，故而内含子上的突变位点也影响崂山奶

山羊的生长性状。陈忠琦(2010)对崂山奶山 SCD
基因研究中发现在奶山羊的生长性状方面，E-3.1

和E-3.2基因座的突变对关中奶山羊的体长有显著

影响，VV基因型个体和G1G1基因型个体的体长

分别显著高于VM和A1G1型个体，证明 SCD基因

碱基突变对关中奶山羊的体长有一定的影响。朴

政玉等(2019)对延边黄牛 SCD基因C1022T多态位

点中研究发现，TT 基因型体重显著高于 CC 基因

型。本研究中 SCD第 3内含子上的 g.6614C＞A和

g.6660C＞T 2个位点同牦牛的部分生长性状显著

相关，其在g.6660C＞T位点上TT基因型个体的体

重、体高和胸围显著高于CC和CT基因型，这与前

人的研究结果相似。该研究结果表明，此位点可以

作为基因相关的遗传标记来改善牦牛的生长性能。

蔡原等(2015)对'早胜牛'及其杂交群体 SCD基

因研究发现，其外显子 5c.878C＞T位点发生了CT

的突变，检测到2种基因型(CC和CT)和2个等位基

因(C和T)，且5个类群多态信息含量均处于中度多

态水平。本研究中，对 SCD基因 g.6660C＞T位点

的检测结果进行分析发现，3种基因型分别为CC、

CT和TT，而g.6614C＞A位点的检测结果进行分析

表1 牦牛SCD基因遗传多态性分析

Table 1 Genetic polymorphism analysis of SCD gene in yak

位点

Loci

g.6614C>A (SCD)

g.6660C>T (SCD)

基因型频率/% (样本数)

Genotypic frequencies (Number of samples)

等位基因频率/%

Allelic frequencies

CC

75.11 (332)

59.28 (262)

CA

24.89 (110)

TT

7.69 (34)

C

87.56

75.79

A

12.44

χ2

8.9274

4.4064

PIC

0.1942

0.2996

He

0.2179

0.3670

Ne

1.2786

1.5797

PIC：多态信息含量；He：期望杂合度；Ne：有效等位基因数；PIC＞0.5为高度多态；0.25＜PIC＜0.5为中度多态；PIC＜0.25为

低度多态；χ20.05=5.991；χ20.01=9.21

PIC: Polymorphism information content; He: Heterogosity; Ne: Number of effective alleles; PIC＞0.5: High diversity; 0.25＜PIC
＜0.5: Moderate diversity; PIC＜0.25: Low diversity

CT

33.03 (146)

T

24.21

表2 SCD不同基因型对牦牛生长性状的影响

Table 2 Effect of different genotypes of SCD on growth traits in yak

位点

Loci

g.6614C>A

P
g.6660C>T

P

基因型(样本数)

Genetype (Sample number)

CC (332)

CA (110)

CC (262)

CT (146)

TT (34)

体重/kg

Body weight

134.83±15.80B

145.73±22.17A

0.000

135.69±16.84b

139.40±19.23ab

143.79±21.84a

0.016

体高/cm

Withers height

97.59±5.39B

101.15±6.49A

0.000

98.14±570b

98.51±5.85b

100.97±6.90a

0.030

体斜长/cm

Body length

103.34±8.84b

108.01±9.37a

0.012

103.73±9.78

105.67±8.47

105.38±7.83

0.109

胸围/cm

Chest circumference

134.16±12.66

139.78±15.51

0.104

134.08±13.08a

137.25±13.99ab

139.61±14.79a

0.015

管围/cm

Circumference

14.85±0.98b

15.33±1.01a

0.011

14.85±1.04b

15.13±0.88ab

15.21±1.56A

0.008

数值为“平均数±标准差”；不同小写字母表示差异显著(P＜0.05)，不同大写字母表示差异极显著(P＜0.01)；下同

Data in the table are“Mean±SD”; The different lowercase letters of the same column indicated significant difference (P＜
0.05); while the different capital letters indicated extremely significant difference (P＜0.01); The same as below
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发现2种基因型为CC和CA型，未检测到AA基因

型，原因可能是与选择群体的规模有关，也可能是

遗传漂变的结果。青海高原型牦牛群体中 2 个

SNP位点的C等位基因频率均高于T等位基因频

率，为优势等位基因。唐红杰 (2014)、Orru 等

(2011)、施雪奎(2011)在对青海高原型牦牛 SCD基

因上的 2个SNP位点研究发现，C等位基因频率均

高于T等位基因频率为优势等位基因，与本研究结

果一致。g.6660C＞T位点在青海高原型牦牛群体

中处于哈德温伯格非平衡状态，可能是由于错义突

变造成的表型变异经过人工选育而造成的结果。

g.6660C＞T 位点的多态信息含量处于中度多态

(0.50＞PIC＞0.25)，说明该位点多态性丰富，而哈

德温伯格非平衡状态则说明该位点正处于人工选

育的压力当中。

关于SCD基因多态性研究发现，牛SCD基因的

变异主要集中在第 5外显子上且存在一处错义突

变，而并未发现关于牦牛第3内含子上突变位点的

研究。Medrano等(1999)以'荷斯坦奶牛'、'娟珊奶牛'

和'瑞士褐牛'3个品种为研究对象，对SCD基因进行

SNP扫描发现 8个 SNP位点，其中第 5外显子的 3

个SNP连锁不平衡，只有1个编码不同的氨基酸为

Ala (等位基因 C)→Val (等位基因 T)。王小龙等

(2014)对中国荷斯坦奶牛SCD基因研究中发现762

表3 牦牛SCD基因突变位点单倍型分析

Table 3 Haplotype Analysis of SCD Gene Mutation Site
in yak

单倍型

Haplotype

Hap1

Hap2

Hap3

Hap4

g.6614C>A

A

A

C

C

g.6660C>T

C

T

C

T

频率

Frequency

0.100

0.024

0.658

0.218

表4 SCD基因突变位点连锁不平衡分析

Table 4 Analysis of SCD mutation site linkage disequilib⁃
rium in yak

位点 Site

6614C>A~6660C>T

D'

0.196

表5 SCD基因突变位点组合单倍型与生长性状关联性分析

Table 5 Correlation analysis of SCD mutation site diplotypes and growth traits in yak

组合单倍型(个数)

Combined haplotype (Number)

H1H1 (244)

H1H2 (80)

H1H3 (66)

H2H3 (33)

体重/kg

Body weight

132.92±14.50C

142.85±21.16Ab

146.77±25.20A

137.74±17.30bC

体高/cm

Withers height

97.21±5.10B

100.54±6.46A

100.85±6.47A

97.97±5.59B

体斜长/cm

Body length

102.58±9.97C

106.71±8.68Ab

110.11±11.37A

104.66±7.36bC

胸围/cm

Chest circumference

132.28±11.78B

138.76±15.08A

138.56±16.82a

136.96±13.34a

管围/cm

Circumference

14.70±1.03B

15.23±0.97a

15.28±0.97A

15.10±0.85a

图1 g.6614C>A基因型(A)和g.6660C>T基因型(B)测序图

Figure 1 g.6614C>A genotype (A) and g.6660C>T genotype (B)

A B

Genotype CC

Genotype CA

Genotype CC

Genotype CT

Genotype TT

r2

0.002
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和 878两位点均处于连锁不平衡状态。连锁不平

衡是关联分析的前提和基础，其决定了关联分析的

精度和所用标记的数量和密度(董俊杰, 2021)。本

研究中通过单倍型和连锁不平衡分析发现 2个位

点存在 4种单倍型，位点间不存在强的连锁性(r2=
0.027)，检测结果与前人研究不一致，可能的原因是

所选研究对象不同和SNP位点不一样，致使检测结

果有所差异。

4 结论

本研究通过DNA检测技术在 SCD基因上第 3

内含子中发现了 2 个 SNP 位点，其与青海高原型

牦牛的部分生长性状显著相关，经分析H1H3为优

势组合单倍型。因此，可以将 SCD基因作为牦牛

部分生长性状的分子遗传标记，应用在牦牛分子

标记辅助育种中，对加快牦牛产业的发展有重要

的理论意义。
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