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摘要: 黑素皮质素受体1 (melanocortin-1 receptor, MC1R)基因是控制动物黑色素合成的重要基因, 鸟类羽色的变

异与MC1R基因的变异有密切关系。棕背伯劳(Lanius schach)在我国东部沿海多地存在羽色多态现象, 有棕色型、

黑色型和黑色白边型的分化。为了探究MC1R基因与棕背伯劳色型分化的关系, 本研究对分布于广东省的3种色型

共计11只棕背伯劳的MC1R基因编码区进行单核苷酸多态性(SNPs)分析和氨基酸多态性分析。结果表明: (1) 11个

实验个体的MC1R基因序列共有4种单倍型, 其中黑色型和黑色白边型共享单倍型H3。(2) 3种色型棕背伯劳MC1R

基因编码区的第34–931位的899个碱基中共有47个碱基变异位点, 相对应的氨基酸序列共有18个变异位点, 这些

变异位点与黑色表型无对应关系。(3)黑色型与黑色白边型个体基因型在第268–303位编码区出现了36个碱基的缺

失, 对应着12个氨基酸的缺失, 该缺失与黑色表型相对应。因此推测棕背伯劳的黑化与MC1R基因碱基片段的缺失

密切相关。 
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Correlation between color polymorphism and the MC1R gene of Lanius 
schach 
Gang Ren1,2, En Li1, Shiye Zhao3, Yanqiong Jiang3, Shasha Wang2, Sixian Tang3*, Huijian Hu2* 
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Abstract: MC1R (melanocortin-1 receptor) is an important gene that controls melanin synthesis in animals. 
The variation of plumage color in birds is closely related to variation in the MC1R gene. Lanius schach 
exhibits color polymorphism that differentiates into brown, black, and white-remiged black morphs in many 
provinces along the east coast of China. In order to explore the relationship between genetic variation in 
MC1R and color polymorphism in Lanius schach in Guangdong, single nucleotide polymorphisms (SNPs) 
and amino acid polymorphisms in the coding region of the MC1R gene were analyzed in 11 Lanius schach 
individuals of three different color types. The results showed: (1) A total of 4 haplotypes in the MC1R gene 
sequences of 11 individuals, among which the black morphs and the white-remiged black morphs shared 
haplotype H3; (2) There were 47 base mutations in 899 bases of the coding region (34–931), and the 
corresponding amino acid sequence had a total of 18 mutation sites. These mutation sites did not correspond 
to the black phenotype; (3) The deletion of 36 bases in the 268–303 coding region of the black morph and the 
white-remiged black morph individual genotypes, resulting in the deletion of 12 amino acids. This deletion 
corresponded to the black phenotype. Therefore, we speculate that the melanism of Lanius schach is closely 
related to the deletion of the base fragment of the MC1R gene. 
Key words: Lanius schach; plumage polymorphism; MC1R gene 
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棕背伯劳(Lanius schach)隶属于雀形目伯劳科, 

存在羽色多态的现象, 有棕色型、黑色型及过渡色

型的分化(江燕琼等, 2008)。对于黑色型的分类地位

曾有过较大的争议, 一种观点认为黑色型是一个独

立的种, 即黑伯劳(L. fuscatus), 另一种观点则认为

它是棕背伯劳的一种色型(赵正阶, 2001)。随着研究

的深入, 不再将黑伯劳作为一个独立的物种(郑光

美, 2017)。 

Zhang等(2007)通过基于线粒体Cyt b和COI基

因序列的系统发育分析, 研究了亚洲8种伯劳的分

类地位, 发现黑伯劳是棕背伯劳的一个变异类群, 

二者为同一个物种。江燕琼等(2008)研究表明棕背

伯劳棕色型和黑色型各身体量度无显著差异, 黄进

文等(2009)研究指出两种色型棕背伯劳的窝卵数、

卵的度量值以及发育上皆无显著差异, 雏鸟15日龄

前的生长曲线, 除尾长渐进值有显著差异外其他均

无显著差异。赵世烨等(2010, 2015)发现两色型的平

均家域面积、日平均活动时间区间和时间长度均无

显著差异; 在对巢址选择的研究中发现, 巢的生态

测量值无显著差异, 不同交配型(黑色型–黑色型, 

黑色型–棕色型和棕色型–棕色型)巢址选择的主要

影响因子皆无显著差异。以上研究均不支持把黑伯

劳划分为一个独立的种。 

鸟类的羽色性状由许多基因控制, 目前研究较

多的主要有黑素皮质素受体1 (melanocortin-1 recep-

tor, MC1R)基因、刺鼠信号蛋白基因(ASIP)、黑素亲

和素(MLPH)、溶质载体家族(SLC24A5、SLC45A2)、

酪氨酸酶家族(TYR、TYRP1、TYRP2)等, 各基因间

相互作用形成了不同的羽毛颜色(张静等, 2015)。其

中MC1R基因是研究皮毛色素沉积的常用候选基因

(许华伟等, 2012), 也被认为是影响鸡羽色性状的主

要基因(何艺平等, 2014)。因此本研究选取MC1R基

因来探究棕背伯劳出现羽色多态现象的原因。 

黑素皮质素受体1 (MC1R)是G蛋白耦合受体家

族成员, 长度一般为310个氨基酸左右(人类317个, 

鸡314个), 其基因序列只有一个外显子, MC1R蛋白

有 7个跨膜结合域 , 为最小的G蛋白耦合受体

(Chakraborty et al, 1999; Derelle, 2013)。MC1R对动

物体色的形成起着重要的作用, MC1R基因的变异

可引起动物黑色素形成的变化以及毛色/羽色的变

异(董飙等, 2017)。Theron等(2001)对野生型蕉森莺

(Coereba flaveola)的研究发现, 错义突变Glu92Lys

在全黑色个体的MC1R基因中至少有1个等位基因, 

而在全黄羽色个体的MC1R基因中没有检测到此等

位基因。 Nadeau 等 (2006) 对日本鹌鹑 (Coturnix 

japonica)的研究发现, MC1R基因上Glu92lys突变引

起全黑色羽色的改变。 

综上所述, 鸟类的黑化现象与MC1R基因的变

异有密切关系。因此, 我们提出以下假设: 棕背伯

劳黑化现象是MC1R基因变异的结果。为此, 本研究

对不同色型棕背伯劳的MC1R基因进行测序, 对其

变异位点和单倍型进行分析, 并将测得的MC1R基

因序列翻译为氨基酸, 分析氨基酸的变异情况, 以

此验证我们的假设。 

 

1.1  实验动物 

本研究中棕背伯劳样本采自广东省海丰县公

平镇、联安镇、大湖镇, 共计20只, 3种色型(棕色型、

黑色型、黑色白边型), 详细采样信息见表1。抽取

血液加入抗凝剂肝素钠, –20℃低温保存备用。 

1.2  基因组DNA提取及检测 

基因组提取按TaKaRa公司Universal Genomic 

DNA Extraction Kit Ver3.0使用说明操作, 然后采用

0.8%的琼脂糖电泳初步检测浓度和纯度。 

1.3  引物设计 

利用Primer Premier 5.0软件, 在GenBank中随

机选择了蕉森莺、红原鸡(Gallus gallus)、侏儒鸟

(Lepidothrix coronata)、柠檬腰柳莺(Phylloscopus 

chloronotus)等物种的MC1R基因序列(序列号见表2), 

 
表1  棕背伯劳采样信息 
Table 1  Sampling information of Lanius schach 

地点 
Site 

色型 
Morph 

数量 
No. 

编号 
ID 

海丰县公平 
Gongping, Haifeng 
County 

棕色型 Brown 4 Z1, Z2, 
Z3, Z4 

 黑色型 Black  2 HS1, HS2

 黑色白边型  
White-remiged black  

4 HB1, HB2,
HB3, HB4

海丰县联安 
Lian’an, Haifeng County

棕色型 Brown  2 Z5, Z6 

 黑色型 Black 2 HS3, HS4

海丰县大湖 
Dahu, Haifeng County 

棕色型 Brown  3 Z7, Z8, Z9

 黑色型 Black  3 
HS5, HS6, 
HS7 

1  材料和方法 
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设计了1、2两对兼并引物, 扩增棕背伯劳MC1R基因

外显子部分序列片段, 获得部分序列后将第2对引

物改进为第3对(引物碱基序列及扩增片段长度见表

3), 引物由上海英骏生物技术有限公司合成。 

1.4  PCR扩增反应体系与程序 

PCR反应总体积为25.2 μL, TakaRa LA. Taq 

(5 U/μL) 0.2 μL、10 × LA. Taq Buffer (Mg2+ plus) 

2 μL、dNTP Mixture (4 × 2.5 mM) 4 μL、上游引物

(10 pmol/μL) 2 μL、下游引物(10 pmol/μL) 2 μL、模

板DNA (100 ng/μL) 1 μL、ddH2O 14 μL。 

反应程序为: 95℃预变性5 min; 94℃ 1 min,   

68–53℃ (每个循环降1℃) 1 min, 72℃ 1 min, 共16

个循环; 94℃ 1 min, 54℃ 1 min, 72℃ 1 min, 共14

个循环; 最后72℃延伸10 min。 

1.5  PCR扩增产物的检测及测序分析 

用琼脂糖凝胶对扩增产物进行初步检测, 将符

合预期结果的PCR产物经纯化、回收后送公司进行

测序。将测序所得基因序列经DNASTAR (DNA-

STAR Inc.)软件包编辑后, 通过NCBI网站的Blast进

行相似性检测, 确定该实验得到了棕背伯劳的MC1R

基因序列。用CLUSTALX软件统计出该序列的变异 
 
表2  引物设计所用的参考基因信息 
Table 2  Reference genetic information used in primer design 

物种名  
Species 

基因序列号 
GenBank accession no. 

分类地位 
Taxonomic status 

蕉森莺 
Coereba flaveola 

AF362605.1 雀形目 Passeriformes
裸鼻雀科 Thraupidae

红原鸡 
Gallus gallus 

NM_001031462.1 鸡形目 Galliformes 
雉科 Phasianidae 

侏儒鸟 
Lepidothrix coronata 

XM_017816335.1 雀形目 Passeriformes
侏儒鸟科 Pipridae 

柠檬腰柳莺 
Phylloscopus 
chloronotus 

AY308751.1 雀形目 Passeriformes
莺科 Sylviidae 

 
表3  扩增棕背伯劳MC1R基因的引物序列 
Table 3  The primer for MC1R gene amplification of Lanius 
schach 

引物 
ID 

引物序列 
Primer sequence 

扩增片段长度
Amplified  
fragment length 
(bp) 

1 Upper 5′-AAYRCCAGYGAGGGCAACCA-3′ 
Lower 5′-CTACCAGGAGCACRKCACCAC-3′ 

903  

2 Upper 5′-GAGCCCTSGAAYRCCAGYGAG-3′ 
Lower 5′-KCACCACCTCCCGCAGCGTC-3′ 

898  

3 Upper 5′-GAGCCCTSGAAYGCCAGCGAG-3′ 
Lower 5′-GCACCACCTCCCGCAGCGTC-3′ 

898  

位点和单倍型, 利用MEGA X将测序得到的片段翻

译为氨基酸序列。将唐纳雀 (Tangara cucullata) 

MC1R基因序列作为参照与本实验结果一起分析, 

用于对比查看棕背伯劳MC1R基因变异情况和相对

应的氨基酸变异情况。 

 

2.1  PCR扩增产物电泳图 

PCR产物经0.8%琼脂糖凝胶电泳检测, 结果见

图1。Marker为DL2000, 1–5为棕背伯劳MC1R基因

PCR扩增产物。 

2.2  测序结果 

将测序所得基因序列与NCBI中的蕉森莺、红原

鸡、侏儒鸟的mRNA进行比对, 有长度为899 bp的序

列能够匹配, 且相似性均在90%以上, 认定该片段

为基因外显子。实验成功扩增出的11个棕背伯劳的

目的基因序列中确定共有4种单倍型, 其中棕背伯

劳棕色型的3个个体(Z3、Z4、Z6)享有同一单倍型

(H1); 6个黑色型个体(HS1、HS2、HS3、HS5、HS6、

HS7)具有3个单倍型(H2、H3、H4), 2个黑色白边型

个体(HB1、HB2)与黑色型共享单倍型H3。 

基因序列比较结果显示在3种色型棕背伯劳的

MC1R基因编码区第34–931位899个碱基中, 共有47

个碱基变异位点。但这些突变位点与表型未显示出

必然的联系。所有的黑色型与黑色白边型个体的

MC1R基因序列在第268–303位出现碱基片段缺失

现象(表4), 该缺失与色型存在对应关系。棕背伯劳

MC1R基因各单倍型的碱基组成见表5。 

2.3  氨基酸变异情况 

将测序得到的MC1R基因序列翻译为氨基酸, 

结果显示在4种单倍型中共有18个氨基酸位点的变 
 

 
 

图1  棕背伯劳MC1R基因扩增片段电泳图(M: DL2000; 1–5: 
PCR产物) 
Fig. 1  Electrophoresis of amplified fragment for MC1R gene 
of Lanius schach (M: DL2000; 1–5: PCR products) 

2  结果 
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表4  棕背伯劳MC1R基因变异位点 
Table 4  Variable sites of MC1R gene haplotypes in the Lanius schach 

单倍型  变异位点 Variable sites 

Halotype 41 45 63 69 85 88 119 134 219 237 

1 C T C C G G G C C G 

H1 . T . . . . . . . . 

H2 C T . . . . . . . . 

H4 C T . . . . . . . . 

H3 G C G T A A A T T A 

  243 268–303 321 333 359 362 375 378 379 381 

 G . C G C T C G T C 

 . . . . . T . . . . 

 . ─ . . . T . . . . 

 . ─ . . . T . . . . 

 T ─ T C T C G C G G 

  384 408 411 414 438 465 468 474 496 504 

 G T C G C C G C G G 

 . . . . . . . . . . 

 . . . . . . . . . . 

 . . . . . . . . . . 

 T C T T T G C G A A 

  513 527 529 535 552 556 579 623 628 675 

 C T C G T G C T G G 

 . C . . . . . T . . 

 . . . . . . . T . . 

 . . . . . . . T . . 

 T T T A C A T C A A 

  680 681 682 711 732 828 885 931     

 C T G G G C T A     

 . . . . . . . .     

 . . . . . . . .     

 . . . . . . . .     

 T C A C A T C C     

* 1号单倍型为唐纳雀作为外群的MC1R基因的序列(GenBank登录号: AF362606.1)。与单倍型H3相同的碱基用“.”表示, 268–303的碱基序列均

为: CTGGCGGAGATGCTCTTCATGCTGCTGCTGGAGCAC, 与之相同的用“.”表示, 缺失碱基片段用“ ”‒ 表示。 
Haplotype 1 is the sequence of MC1R gene of Tangara cucullata as an outgroup (GenBank accession no. : AF362606.1). The same base as haplotype 
H3 is denoted by “.”. The base sequence of 268–303 is CTGGCGGAGATGCTCTTCATGCTGCTGCTGGAGCAC, and the same is denoted by “.” , 
and the missing fragment is denoted by ‒. 

 
表5  棕背伯劳MC1R基因各单倍型的碱基组成 
Table 5  The nucleotide frequencies of the halotypes (%) from 
MC1R gene sequences of Lanius schach 

 T(U) C A G 

H1 22.9 35.7 16.7 24.6 

H2 23.1 35.7 16.7 24.5 

H4 23.1 35.7 16.7 24.5 

H3 22.7 36.2 16.8 24.2 

均值 Average 22.9 35.9 16.7 24.5 

异, 这些变异位点与黑色表型并无对应关系, 其中

第121位和第208位的氨基酸变异仅出现在单倍型

H3中。在H2、H3、H4三种单倍型的第90–101位有

12个氨基酸缺失, 这一片段的缺失与黑色表型存在

对应关系(表6)。 

 

黑素皮质素受体1 (MC1R)基因是控制动物黑 

3  讨论 
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表6  棕背伯劳MC1R氨基酸变异位点 
Table 6  Variable sites of MC1R in the Lanius schach 

单倍型  
Halotype 

氨基酸变异位点 Amino acid variable sites 

14 21 29 30 40 45 90–101 120 121 127 

1 S H G G S A LAEMLFMLLLEH T L F 

H1 . . . . . . LAEMLFMLLLEH . L . 

H2 S . . . . . ─ . L . 

H4 S . . . . . ─ . L . 

H3 W Q S S N V ─ M P V 

  166 176 179 186 208 210 227 228 311   

 V V A V M A T A T   

 . . . . M . . . .   

 . . . . M . . . .   

 . . . . M . . . .   

 I V T I T T I T P   

* 1号单倍型为唐纳雀。与单倍型H3相同用“. ”表示, 缺失片段用“ ”‒ 表示。 
Haplotype 1 is the sequence of amino acid of Tangara cucullata. The same as haplotype H3 is denoted by “.”. The missing fragment is denoted by “ ”‒ . 

 
色素合成的重要基因(Takeuchi et al, 1996)。MC1R

基因在蕉森莺、雪雁(Anser caerulescens)、短尾贼鸥

(Stercorarius parasiticus)和红脚鲣鸟(Sula sula)中都

显示出了点突变和表型黑化的对应关系, 并且当个

体带有突变位点的等位基因数量多时, 其黑化程度

更高(Theron et al, 2001; Mundy et al, 2004; Baião et al, 

2007)。当然, 并不是所有物种中表型毛色变化都与

MC1R基因显示相关性, 例如, 柳莺属(Phylloscopus)

的部分鸟类以及蓝冠娇鹟(Lepidothrix coronata)等

物种中表型的黑化未显示出与MC1R基因变化的相

关性(MacDougall-Shackleton et al, 2003; Cheviron et 

al, 2006)。在本研究的结果中, 棕背伯劳MC1R基因

编码区的47个碱基变异位点分散分布在4种单倍型

之中, 其分布与3种色型并不存在明显对应关系。将

碱基序列翻译为氨基酸序列, 共发现18个氨基酸变

异位点, 这些位点与黑色表型也无明显的对应关系, 

所以推测棕背伯劳的黑化与单个碱基位点变异并

无直接联系。 

有研究显示MC1R基因长度的改变会对物种的

毛色表型产生影响。Eizirik等(2003)认为在美洲虎

(Panthera onca)和细腰猫(Herpailurus yaguarondi)

的MC1R基因第二跨膜区域出现的15 bp和24 bp的

片段缺失是与其黑化表型相关的。在金头狮面狨

(Leontopithecus chrysomelas)的黑化表型个体中同

样检测到与细腰猫相同的24 bp (8个氨基酸)的缺失

(Mundy & Kelly, 2003)。这些研究表明MC1R基因的

缺失在部分物种中与黑化表型相关。本研究在黑色

及黑色白边型个体中都检测到了MC1R在第268– 

303位出现碱基片段缺失的等位基因, 缺失片段长

度为36 bp, 对应12个氨基酸的缺失, 而在棕色型个

体中并未发现这些碱基片段的缺失, 这些缺失与棕

背伯劳黑化表型具有对应关系。根据该结果推测棕

背伯劳的黑化与该碱基片段缺失密切相关。 

此外, 由垂体分泌的促黑素细胞激素(α-MSH)

作为信号分子与黑素细胞膜上的MC1R结合形成复

合物, 是黑色素形成过程的重要一环(封竣淇等 , 

2017)。而黑色型棕背伯劳和黑色白边型的MC1R有

12个氨基酸的缺失(缺失序列为LAEMLFMLLLEH), 

这一缺失可能会影响α-MSH与MC1R的结合。为此, 

我们初步推断: 由于缺失的氨基酸片段位于MC1R

的第二至第三跨膜区, 该跨膜区结构域在进化上相

当保守, 此位置对于MC1R的功能有重要影响, 因

此该氨基酸片段的缺失可能导致MC1R功能的改变, 

促进了促黑素细胞激素(α-MSH)与MC1R的结合 , 

导致cAMP水平升高, 使酪氨酸酶合成增多, 催化

酪氨酸转化为多巴, 导致真黑色素的释放, 最终形

成黑色的羽色表型。 

黑色型个体与黑色白边型个体有单倍型共享, 

而与棕色型无共享, 这说明黑色型及黑色白边型与

棕色型的羽色基因存在较为明显的差异, 也说明了

黑色白边型可能是黑色型的一种突变。对氨基酸位

点变异情况进行分析, 发现有两个氨基酸变异位点
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仅出现在单倍型H3中, H3是黑色型和黑色白边型

共享的单倍型, 因此推测这两个氨基酸位点的变异

可能与黑色白边型的分化有关。 

对于棕背伯劳出现色型分化的原因, 江燕琼等

(2008)认为与海岸线的变化有关, 因为广东沿海部

分地区有多种色型棕背伯劳并存的现象, 而在广东

山地森林分布区域, 如岭南和连州等地均未观察到

黑色型的分布, 且黑色白边型仅在沿海海丰县被发

现。根据相关资料, 棕背伯劳黑色型多分布于中国浙

江、福建、广东以及越南等沿海地区(图2)(赵正阶, 

2001; 钟平华等, 2009), 是否是沿海的特殊环境导

致了黑色型和黑色白边型的分化, 还有待后续进一

步扩大地理覆盖范围来进行探讨。有研究者在云南

发现白化的棕背伯劳(胡力生等, 2008), 棕背伯劳的

黑化和白化是否存在联系, 也有待于进一步的探索。 

致谢：感谢广东省生物资源应用研究所丁志锋和张

文穗在前期数据收集和论文修改方面提供的帮助。 
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