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引言 

为了寻找与獭兔被毛密度高度相关的分子标记，本课题组在前期利用家兔全基因表达谱

芯片，筛选出了多种在不同被毛密度獭兔皮肤组织中差异表达的基因，部分参与细胞增殖、

分化、凋亡和迁移的基因表达水平发生了明显改变，如：MMP2、TGFβ、IGF-1B、BMP2、

CDK2、CCNA2 等，其中 MMP2 基因在毛密组獭兔皮肤组织中高表达，是毛稀组的 8.195

倍；CCNA2 基因在毛密组獭兔皮肤组织中低表达，是毛稀组的 0.143 倍[1-2]。本课题组选择

CCNA2 基因作为候选基因，进行了多态性分析，筛选出了 T549G 和 G748A 两个与獭兔被

毛密度相关的单核苷酸多态性位点，确定了与被毛密度相关的遗传标记基因型[3]。本试验拟

选择 MMP2 基因作为候选基因，对 MMP2 基因外显子 1 和 10 进行多态性分析。  

材料与方法 

分别设计并合成用于扩增MMP2基因外显子1和10的引物序列，外显子1:F:5'-AGT CTA 

GGC AAT CGA AAG AGC GGA CC-3'，R:5'-TCG GAA AGT TCG ACT CAA CTT GGC TC-3'；

外显子 10:F:5'-TTG GTC TGA TTT ATT TCA TTT CCA CTC GT-3'，R:5'-CAG TCT CCC AGG 

TGA CGC CCA TGT TT-3'。选择同日龄在相同条件下饲养管理的白色獭兔群，在 100 日龄

时测定其背中部被毛密度[4]，将兔群按被毛密度分为毛稀组和毛密组，每组选出 50 只獭兔，

组内公母各半，分别从 100 只獭兔的耳缘静脉采集血液样品，加入 EDTA·Na2 抗凝。提取血

液中的 DNA，分别进行 MMP2 基因外显子 1 和外显子 10 的 PCR 扩增和测序。 

结果与讨论 

经琼脂糖凝胶电泳鉴定表明，用血液 DNA 提取试剂盒从 96 只獭兔的血液样品中成功

抽提出 DNA，并分别扩增出了与目的基因片段长度相当（338bp 和 400bp）的扩增产物，回

收纯化PCR产物并进行序列测定，从测序结果中分别提取出每个序列中段长 156bp的MMP2

基因外显子 1 序列和 137bp 的 MMP2 基因外显子 10 序列，对序列进行比对后发现，96 只獭

兔的 MMP2 基因外显子 1 序列和外显子 10 序列均完全相同，未发现多态性位点。本课题组

后续将继续对 MMP2 基因的其它外显子进行多态性分析。 
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