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中国北方汉族男子FECH基因rs1787997多态与耐力运动敏感性的关联*☆

许亚丽1，胡 扬2，任志军3，温 辉4

Association between the rs1787997 polymorphism in FECH gene and motion sensitivity in men
of Han nationality in northern China

Xu Ya-li1, Hu Yang2, Ren Zhi-jun3, Wen Hui4

Abstract
BACKGROUND: There is association between gene polymorphism, motor ability and training sensitivity. Ferrochelatase (FECH)
is an enzyme that catalyses the terminal step in the biosynthesis of heme, which has been shown to interact with aerobic
performance.
OBJECTIVE: To investigate association of rs1787997 polymorphism of FECH gene and motion sensitivity in men of Han
nationality in northern China, and to explore a molecular marker in predicting endurance training response.
METHODS: Totally 102 healthy young male soldiers of Han nationality in northern China were recruited to undergo 18-week
5 000-m running with the intensity of 95%-105% anaerobic threshold, 3 times a week. The running economy was measured
before and after the protocol. The PCR-RFLP and gene sequencing was used to analyze the distribution of this polymorphism.
The association of the polymorphism with initial endurance capacity and endurance training response was analyzed.
RESULTS AND CONCLUSION: After 18-week 5 000-m running, the decreased degree of ventilation at RE in CC genetype was
higher than GG and CG genetypes significantly (P < 0.05). In the rs1787997 polymorphism of FECH gene, CC genetype has
higher training response in running economy and might be the genetic marker in predicting endurance training response.
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摘要

背景：基因多态性与人体的运动能力及运动训练敏感性存在关联。亚铁螯合酶是生物体中血红素合成的最后一个酶，与人

体有氧运动能力密切相关。

目的：探讨中国北方汉族男性亚铁螯合酶基因 rs1787997多态性与耐力训练敏感性的关联，寻找与有氧耐力训练效果有关

的分子标记。

方法：从 2003-01入伍的中国武装警察某部队的新兵中选取 102名中国北方汉族健康男性受试者，以 95%~105%个体无

氧阈强度进行 5 000 m跑训练，每周 3次，共 18周，训练前后测定跑节省化等指标。使用 PCR-RFLP和测序方法解析亚

铁螯合酶基因 rs1787997多态性的分布特征，并对该多态性与跑节省化进行关联性分析。

结果与结论：有氧耐力训练后，亚铁螯合酶基因 CC基因型受试者在跑节省化时的通气量下降幅度显著高于 GG基因型和

CG基因型(P < 0.05)。说明在亚铁螯合酶基因 rs1787997多态性中，CC基因型对提高跑节省化水平具有较高的训练敏感

性，可作为预测有氧耐力训练敏感性的分子标记。

关键词：亚铁螯合酶；基因多态性；有氧运动能力；跑节省化；分子标记；关联分析
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0 引言

血红素是人体内具有重要功能蛋白质如血

红蛋白、肌红蛋白、线粒体细胞色素、过氧化

物酶、鸟苷酸环化酶、细胞色素P450酶等的辅

基，因此在运输和储备氧气、电子传递及能量

生成、抗氧化、细胞信号转导及药物代谢等方

面发挥重要功能。另外，血红素还参与珠蛋白

mRNA转录和翻译以及红系分化的调节等[1-4]。

如果体内血红素合成受限或缺乏，会导致血液

系统病症，如贫血和白血病，还引起线粒体功

能衰退、能量产生障碍和氧化应激增强等细胞

病理学变化[5]，因此血红素的代谢与机体的运动

能力尤其是耐力密切相关。

亚铁螯合酶(ferrochelatase，FECH)是生物

体中血红素合成的最后一个酶，催化亚铁离子

嵌入原卟啉Ⅸ形成血红素，主要存在于骨髓、

肝脏、血液的网状细胞和成纤维细胞中，如果

FECH缺乏或功能受损，会导致原卟啉在红细胞

内、肝内大量蓄积引发红细胞肝性卟啉病，对

机体造成极大损害[6-8]。因此，FECH活性与有

氧运动能力密切相关。

目前，该基因多态性与运动能力的关联性

研究国内外未见报道。研究选取位于第6内含子

中的rs1787997多态作为标记，观察该多态性与

有氧耐力训练敏感性的关联性，探寻预测有氧

运动能力的分子遗传学标记。
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1 材料和方法

设计：基因多态性研究。

时间及地点：受试者训练于2003-06/09
在天津武警某部队完成，分子生物学实验于

2008-01/12在北京体育大学运动分子生物学

实验室完成。

对象：选取102名中国北方(东北三省、河

北、山东等淮河以北平原地区)汉族健康男性

受试者，年龄(18.82±0.88)岁，身高(171.67±
5.83) cm，体质量(60.27±6.54) kg。均为中国

武装警察某部队的新兵(2003-01入伍，3月参

加实验)，且其双亲、祖辈双亲均为汉族，入

伍前均无系统运动训练史及家族史，体检合

格。实验取得了所有受试者的知情同意。

方法：

有氧耐力训练方案：受试者进行18周、每周

3次的5 000 m匀速跑训练。正式训练前先进

行2周适应性训练。第3周开始进行每周3次
5 000 m匀速跑，训练强度控制为95%个体通

气无氧阈时的心率±3次/min。从第12周开始以

105%个体通气无氧阈时的心率±3次/min的强

度运动。心率的控制由芬兰产的Polar心率表

实施。如因气候和军事行动等原因而被迫停

训，则择日补训。参加训练的士兵作息时间一

致，饮食条件一致，训练安排一致。同时，参

加训练的士兵不再进行额外的2 000 m以上的

长跑训练，只进行一般军事和力量训练。

跑节省化的测定：采用活动跑台逐级递增运

动负荷的方式测定跑节省化，坡度为0%。18
周训练前后各测定1次，使用德国产固定跑台

ERICH JAEGER Treadmill E6，德国产气体

代谢分析仪JAEGER oxygen analyer和德国

产心电监测仪HELLLGE SMS-181进行测定。

实验参照 Krahenbuhl的负荷标准，选取

12.0 km/h(33.3 m/s)作为“适宜的极限下负荷

速度”[9]。获取数据为：跑节省化状态下的摄

氧量绝对值、摄氧量相对值、心率、通气量等。

具体方法如下：①先让所有受试者试跑

3 min，以适应跑台的运动方式。②第1分钟：

速度逐渐增加到7.5 km/h，受试者从自然走步

移行为跑步，保持2 min。③第3分钟：速度增

至10.0 km/h，保持2 min。④第5分钟：速度

增至12.0 km/h，保持5 min。
利用气体代谢分析仪实时收集呼出气体，

计算运动中耗氧量，当耗氧量曲线达到没有变

化的稳定状态时，即可停止运动，此状态下的

摄氧量绝对值即为跑节省化值[10]。

以各指标训练前后数值的变化率即(训练

后-训练前)/训练前表示有氧耐力训练敏感性。

基因多态性分析：用Promega试剂盒提取全

血DNA，进行PCR扩增。使用Primer Premier
5.0软件自行设计引物，上游引物：5’-CTT
CAC AAC AAC AGA TGA CAG GT-3’，下游

引物：5’-AGT ATAAGA CGAAAG AAA GCC
CC-3’，经blast比对后具有很高的特异性。引

物由上海生工合成，PCR产物目的片段长度

243 bp。PCR扩增体系为15 μL：10×PCR
buffer 2 μL，25 mmol/L MgCl2 1.02 μL，dNTP
2 μL，5 μmol/L的上、下游引物各2 μL，Taq
酶 0.2 μL(5 U/μL)，DNA模板1 μL，双蒸水补

齐至15 μL。PCR扩增条件为：95 ℃预变性

5 min，95 ℃变性30 s，62 ℃退火30 s，72 ℃

延伸30 s，35个循环；最后72 ℃延伸7 min。
经2%琼脂糖凝胶电泳分离，荧光染料染色检

测PCR产物。应用限制性片段长度多态分析

PCR产物，限制性内切酶为BcnⅠ，反应体系

为8 μL：10×T Buffer 0.7 μL，双蒸水2.8 μL，
BcnⅠ1U，PCR产物3.5 μL，37 ℃水浴5 h。

主要观察指标：跑节省化时的摄氧量绝对

值、摄氧量相对值、心率、通气量等。

统 计 学 分 析 ： 应 用 Finetti软 件 计 算

Hardy-Weinberg平衡；训练前数据的正态分布

情况用K-S检验方法。符合正态分布，基因型

之间各生理指标的初始值及基因型之间的训

练敏感性采用单因素方差分析。不符合正态分

布或方差不齐，采用非参数检验。所有数据处

理均采用SPSS 11.5软件包完成，P < 0.05为
差异具有显著性意义。

2 结果

2.1 参与者数量分析 纳入的102名受试者均

进入结果分析。

2.2 rs1787997多 态 性 解 析 及 分 布 特 征

FECH基因rs1787997多态位点的PCR产物经

BcnⅠ限制性内切酶消化后共得到3种条带：有

酶切位点的纯合型有193 bp和50 bp两种条带

(为CC型，50 bp条带很短，已经跑出胶外)，没
有酶切位点纯合型为243 bp一种条带(为GG
型)，而杂合型有243 bp、193 bp和50 bp三种

条带(为CG型)。
电泳图及测序图见图1，2。
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经统计，rs1787997多态性在受试者人群中的分布

为：CC基因型共21人，分布频率为21%，CG基因型共

53人，分布频率为52%，GG基因型为28人，分布频率

为27%。经计算，基因型分布符合Hardy-Weinberg平衡

(χ2=0.19，df=1，P > 0.05)，所以具有群体代表性。

2.3 受试者的基线资料 依据PCR-RFLP琼脂糖凝胶

分型将受试者分为：CC基因型、CG基因型和GG基因

型3组。有氧耐力训练前，各基因型在年龄、身高、体

质量指数间差异无显著性意义(P > 0.05)，但在体质量方

面CG基因型明显高于GG基因型(P < 0.05)，见表1。由

于课题组有专门分析基因多态性与体成分指标的关联

性研究，因此在此不予分析和讨论。

2.4 rs1787997多态性与有氧耐力训练前后跑节省化

的关联分析 有氧耐力训练前，CC型的跑节省化时的

通气量初始值显著性高于CG型和GG型(P < 0.05或P <
0.01)；其余指标的初始值在各基因型间差异无显著性意

义(P > 0.05)。
有氧耐力训练后，CC型的跑节省化时的通气量下

降幅度显著性高于GG型(P < 0.05)；其余指标的初始值

在各基因型间差异无显著性意义(P > 0.05)，见表2。

3 讨论

有氧运动有利于提高心肺功能和机体的适应能力，

除改善心脏结构、优化心脏功能、还能改善肌肉结构、

提高肌肉质量，使Ⅰ型和Ⅱa型肌纤维增粗、数量增加，

使线粒体能量代谢水平得以加强[11-13]。有氧运动能力与

人体的健康关系最为密切，也是其他身体素质的基础，

并且对运动员来说，有氧运动能力不但是体能类项目必

须具备的能力和素质，也是提高训练效果和比赛成绩的

重要保障。

有氧运动能力在很大程度上受遗传因素影响，因

此，有氧运动对不同的个体产生的训练效果也不同，其

中包括有氧运动对人体有氧能力和胰岛素敏感性的提

高等各个方面[14-15]。而进一步研究发现，引起不同人群

运动能力及运动训练敏感性的差异与基因多态性有

关[16]。通过基因多态性的研究，不仅可为全民健身人群

制定个性化运动处方提供依据，而且可将运动员选拔提

高到分子水平，还可为个性化训练方案的制定提供分子

指标。

实验首次报道了FECH基因rs1787997多态性在中

国北方汉族人群中的分布特点，并发现经18周耐力训练

后，三种基因型的跑节省化相关指标均出现下降，说明

受试者均出现机能节省化现象，但不同基因型间的变化

幅度存在明显不同，其中CC型的跑节省化时的通气量

下降幅度显著性高于其他两种基因型，表现出较高的训

练敏感性。

表 1 受试者的基线资料
Table 1 Baseline data of the participants

(
_

)

BMI: body mass index; aP < 0.05, vs. CG type group

Group n Age (yr) Height (cm) Weight (kg) BMI (kg/m2)

CC type 21 19.05±0.81 171.48±5.55 60.90±5.43 20.71±1.65
CG type 53 18.87±0.88 172.58±5.99 61.19±6.98 20.48±1.72
GG type 28 18.57±0.92 170.07±5.53 58.09±6.24a 20.05±1.58

Figure 1 Electrophoresis results of FECH gene rs1787997
polymorphism (50 bp strip is very short and runout of
gel)

图 1 亚铁螯合酶基因 rs1787997多态基因分型电泳图(50 bp
条带较短，已经跑出胶外)

Marker: DL2000

2 000 bp

1 000 bp
750 bp

500 bp

250 bp

100 bp

Figure 2 Sequence diagram of single nucleotide
polymorphism rs1787997 of FECH gene in 3
genotypes

图 2 亚铁螯合酶基因 rs1787997多态基因分型测序图

a: Homozygous CC b: Heterozygous CG c: Homozygous GG

表 2 亚铁螯合酶基因 rs1787997多态性与跑节省化的关联
Table 2 Association between rs1787997 and running economy

(
_

x±s)

RE: running economy; HR: heart rate; VE: ventilation volume; VO2: oxygen
uptake volume; rVO2: relative oxygen uptake volume; aP < 0.05, bP < 0.01,
vs. CC type group

Item
Gene type

CC (n=21) CG (n=53) GG (n=28)

Before training
RE/HR
RE/VE
RE/VO2
RE/rVO2

Sensitivity
△RE/HR
△RE/VE
△RE/VO2
△RE/rVO2

170.05±11.11
81.92±10.56

2 746.29±196.21
45.23±2.85

-0.04±0.04
-0.18±0.08
-0.09±0.06
-0.10±0.05

166.47±9.49
75.32±9.88a

2 699.36±282.11
44.39±3.47

-0.03±0.04
-0.14±0.11
-0.07±0.07
-0.09±0.07

169.75±10.19
72.38±9.23b

2 613.11±265.09
45.20±4.25

-0.02±0.05
-0.11±0.11a
-0.08±0.05
-0.10±0.05
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在评价有氧运动能力方面，跑节省化具有出色的应

用价值，是目前公认的描述亚极限负荷运动的心肺功能

的最佳指标，对运动成绩的贡献率高于最大摄氧量，并

且在评价有氧耐力训练的敏感性方面较最大摄氧量有

更明显的可塑性[17]。跑节省化是受试者在给定的次最大

负荷跑速下运动时的氧耗水平。实验结果表明，CC基
因型通过耐力训练后，出现更显著的机能节省化现象，

即在完成相同负荷的训练时，所需通气量较训练前出现

明显下降。肺的通气与换气功能是影响人体吸氧能力的

先决因素，并有研究表明，人类最大有氧能力的个体变

异中，有76%归因于遗传作用，而通气敏感度70%归于

遗传作用[18]。因此，CC基因型与有氧耐力敏感性存在

关联。

目前，有关FECH基因多态性与运动能力的研究未

见报道，rs1787997多态性与有氧耐力训练效果存在关

联的可能机制是：①FECH为血红素合成的最后一个酶，

直接决定血红素的质量，而血红素又是血红蛋白、肌红

蛋白、线粒体细胞色素等与氧气转运、利用及能量产生

直接相关的血红素类蛋白的辅基，对心肺功能有直接的

影响。②该多态位点位于第6内含子中，可能会影响到

FECH mRNA的异常剪接，而使其mRNA稳定性改变，

最终使该酶的活性出现变化，由此不同基因型间表现出

不同的通气功能训练敏感性。

总之，实验发现FECH基因rs1787997多态与跑节

省化训练敏感性存在关联，可作为预测有氧耐力训练敏

感性的分子标记。在后续研究中，课题组将通过更多的

评定指标体系在分子和基因水平上更深层次的探讨该

基因多态性与有氧运动能力的关联机制。
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