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摘要：对Ｇｅｎｂａｎｋ中野猪的线粒体ＤＬｏｏｐ区的基因序列进行了ＳＮＰ分析及分子进化树构建。结果表明：黑龙江野

猪线粒体ＤＮＡ的ＤＬｏｏｐ区全长１１４５ｂｐ，Ａ＋Ｔ含量（６１．３％）明显高于Ｇ＋Ｃ含量（３８．７％）；发现了９３个多态位

点，界定了２０种单倍型，野猪ｍｔＤＮＡＤＬｏｏｐ区核苷酸多样性为０．０２５５３，单倍型多样性为０．９９５，平均核苷酸差异

数为１５．４４３；黑龙江野猪与意大利和瑞典野猪亲缘关系最近，与马来西亚野猪的亲缘关系最远，推测黑龙江野猪含

有欧洲野猪血统。
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　　在线粒体ＤＮＡ上存在一个独特的ＤＬｏｏｐ环结

构，它位于ｔＲＮＡＰｒｏ和ｔＲＮＡＰｈｅ的基因之间，是整

个线粒体基因组序列和长度变异最大的区域，其进化

速度最快［１］。近些年来，人们对不同物种的ＤＬｏｏｐ区

的遗传多样性进行了大量的分析，主要用于研究物种

的起源和进化以及种内种群间的系统进化分析，同时

探讨物种在进化过程中可能发生的变异情况。

野猪（犛狌狊狊犮狉狅犳犪）是家猪的野生原种，杂食、喜

爱群居，在分类学上属于动物界、脊索动物门、哺乳

纲、偶蹄目、猪科、猪属、野猪种。全球至今已记录的

野猪有１１个亚种，其中６个来自欧洲，中国仅存１种

７亚种
［２］。黑龙江省内存在的野猪，按地理位置分应

属于东北亚种（犛狌狊狊犮狉狅犳犪狌狊狊狌犮狌狊）下的东北白胸野

猪，但目前还没有定论，所以仍被大家称为黑龙江野

猪。该研究欲通过对黑龙江野猪线粒体ＤＬｏｏｐ区

序列的生物信息学分析，对其起源、进化及分类提供

一定的参考信息。

１ 材料与方法
以克隆测序的黑龙江野猪ＤＬｏｏｐ区序列为源

序列（ＥＵ３３３１６３．１），采用ＢＬＡＳＴ法进行序列比对，

从Ｇｅｎｂａｎｋ网站中搜索到６５条相关序列
［３］。逐个

验证后，将家猪的序列部分删掉，保留野猪的序列，

剩余序列为２１条（包括源序列），序列信息见表１。

用ＤＮＡＭＡＮ、ＣｌｕｓｔａｌＸ、Ｐｒｉｍｅｒ５．０和ＤＮＡｓｐ软件

进行序列对齐、ＳＮＰｓ检测及等位基因型分析，最后

使用ＭＥＧＡ软件构建分子进化树。

表１ 野猪的ＤＬｏｏｐ序列信息

产地 ＧｅｎＢａｎｋ登录号 产地 ＧｅｎＢａｎｋ登录号 产地 ＧｅｎＢａｎｋ登录号

福建野猪１ ＥＦ５４５５７１ 韩国野猪１ ＤＱ２６８５３０ 韩国野猪４ ＡＹ４２９４５７

福建野猪２ ＥＦ５４５５７０ 韩国野猪２ ＤＱ２０７７５５ 韩国野猪５ ＤＱ２０７７５４

福建野猪３ ＥＦ５４５５６９ 韩国野猪３ ＤＱ２０７７５３ 韩国野猪６ ＤＱ２７４１１０

云南野猪１ ＥＦ５４５５６８ 台湾野猪 ＤＱ５３４７０７ 江西野猪 ＥＦ５４５５７９

云南野猪２ ＥＦ５４５５８５ 意大利野猪 ＡＦ３０４２０１ 吉林野猪 ＥＦ５４５５８０

云南野猪３ ＥＦ５４５５８６ 越南野猪 ＥＦ５４５５８４ 马来西亚野猪 ＥＦ５４５５９２

瑞典野猪 ＡＦ３０４２０３ 黑龙江野猪 ＥＵ３３３１６３ 肯尼亚疣猪 ＤＱ４０９３２７

　　注：１～６代表了同一产地的不同个体

２ 结果与分析
２．１　黑龙江野猪线粒体ＤＬｏｏｐ区的序列分析结果

黑龙江野猪的线粒体ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）总长

１６５８１ｂｐ，其中ＤＬｏｏｐ区的全序列长度为１１４５ｂｐ，

约占所测核苷酸总长的８．１２％。其中Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ碱

基的平均含量分别为３３．６％、２７．７％、２４．８％和

１４．０％，Ａ＋Ｔ含量（６１．３％）明显高于Ｇ＋Ｃ含量

（３８．７％）。

利用ＣｌｕｓｔａｌＸ软件对２１头野猪的ｍｔＤＮＡＤ

Ｌｏｏｐ序列进行同源序列比对，界定了２０种单倍型

（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ），发现了９３个多态位点，其中转化和颠
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换发生的比例见表２。１１个地区的野猪ｍｔＤＮＡＤ

Ｌｏｏｐ区核苷酸多样性（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）π为：

０．０２５５３，单倍型多样性（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）Ｈｄ

为：０．９９５，平均核苷酸差异数（Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ）ｋ为：１５．４４３。

表２　转换和颠换发生的比例

碱基 Ａ Ｔ Ｃ Ｇ

Ａ － ２．３３ ２．０９ ８．５８

Ｔ ２．８２ － ２５．５３ １．１７

Ｃ ２．８２ ２８．４７ － １．１７

Ｇ ２０．６１ ２．３３ ２．０９ －

　　注：黑体数字为转换发生的比例，其它数字为颠换发生的比例

２．２ 基于ＤＬｏｏｐ区序列构建的分子进化树

使用ＭＥＧＡ４．０软件构建了基于野猪ＤＬｏｏｐ

区序列的分子进化树，使用肯尼亚疣猪作为外类群。

采用了邻接法（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建了分子进

化树（见图１）。可以看出，来自同一地区的野猪，基

本上都聚在同一分支下，黑龙江野猪与意大利和瑞

典野猪的亲缘关系最近，与马来西亚野猪的亲缘关

系最远。

图１ 分子进化树

３ 结论与讨论
通过试验分析了５个国外野猪种和６个中国不

同地区野猪种的遗传多样性，同时参考了前人的研

究结果，最终发现，该研究中所涉及到的野猪群体内

Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ的含量与前人的研究结果基本一致，均是

Ａ＋Ｔ的含量明显高于Ｃ＋Ｇ的含量，但是所检测到

的单倍型和核苷酸多样性均明显高于已有的研究结

果［４］。推测产生这一结果的原因是前人均是在同一

猪种内进行研究，而该试验综合了世界各地的野猪

种，所以结果中所体现的遗传多样性要明显高于已

有的研究结果。

在以肯尼亚疣猪ＤＬｏｏｐ区基因组作为外类群

构建的ＮＪ和ＭＥ树显示，整个猪科动物中，最为古

老并靠近外类群的是马来西亚野猪，因此可以将其

当作次一级的外类群，可看作是当今猪种中最古老

的、目前欧亚大陆猪种的先祖。而黑龙江野猪并没

有像预期的那样，与吉林野猪聚在一类，而且同福建

和云南等地的野猪亲缘关系也较远，反而是同意大

利和瑞典野猪的亲缘关系最近，据此推测，可能是因

为黑龙江省与前苏联毗邻而居，而前苏联有部分领

土位于欧洲，所以黑龙江野猪很可能存在欧洲野猪

的血统。
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