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溆浦鹅肌肉生成抑制因子基因（犕犛犜犖）的克隆及其

表达量与日粮能量、血清犐犌犉犐和犌犎的关系研究
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摘　要：从溆浦鹅（Ｘｕｐｕｇｅｅｓｅ）的腿肌中抽提总ＲＮＡ，用两步法ＲＴＰＣＲ扩增出犕犛犜犖 基因的ｃＤＮＡ编码序列，

以ｐＧＥＭＴＶｅｃｔｏｒ为载体，将该片段克隆到大肠杆菌（犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻）中。通过筛选阳性克隆，双酶切鉴定后测

序；以犕犛犜犖 基因的克隆为基础，以β犪犮狋犻狀为内标，构建优化的半定量 ＲＴＰＣＲ方法，研究高、中、低（Ａ：１３．３８

ＭＪ／ｋｇ、Ｂ：１２．１３ＭＪ／ｋｇ、Ｃ：１０．８７ＭＪ／ｋｇ）３种不同能量对溆浦鹅２１和７０日龄２个时期肌肉组织犕犛犜犖 基因表达

的差异；同时用放免法测定２１、７０日龄的血清ＧＨ和ＩＧＦＩ浓度。结果表明：克隆的溆浦鹅犕犛犜犖 基因ｃＤＮＡ的

部分序列，其片段大小为１１２８ｂｐ，编码３７５个氨基酸组成的多肽，溆浦鹅与鸡、鸭、朗德鹅的核苷酸相似性分别为

９４％、９４％、９９％；推导氨基酸的相似性分别为９８％、９７％、９８％。２１日龄时，日粮能量水平对溆浦鹅 犕犛犜犖 表达

量的影响不显著；７０日龄时溆浦鹅犕犛犜犖 的表达量为Ｃ＞Ｂ＞Ａ。对于溆浦鹅２１～７０日龄阶段的生长，犕犛犜犖 基

因的表达量和血清ＩＧＦＩ的变化趋势基本一致；与血清ＧＨ含量之间并不存在很大关联，日粮能量对２１日龄后溆

浦鹅犕犛犜犖 基因的表达有影响。本研究为犕犛犜犖 基因在水禽中的进一步研究和应用打下了基础。
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　　肌肉生成抑制因子基因（犕犛犜犖，又称为ＧＤＦ

８或者ｍｙｏｓｔａｔｉｎ），属于ＴＧＦβ家族。犕犛犜犖 基因

为 Ｍｃｐｈｅｒｒｏｎ等于１９９７年首次从小鼠骨骼肌中发

现，在小鼠胚胎生肌节区表达，具有抑制肌肉发育的

功能，成年后该基因继续表达［１２］。目前，犕犛犜犖 基

因也是研究者为了大幅度提高畜禽肌肉生长和瘦肉

率的首选基因［３］。研究水禽犕犛犜犖 基因的基本功

能对于水禽养殖业和水禽育种都具有实际意义。肌

肉生成抑制因子基因序列在不同物种间呈高度保

守，尤其是Ｃ末端，其功能为抑制肌肉生长。很多

研究者试图通过研究犕犛犜犖 基因来调控畜禽的肌

肉生长，目前已经克隆了小鼠、猪、牛、鸡、鹅等物种

的犕犛犜犖 基因的部分序列，但营养素对于该基因

表达调控影响的研究资料很少。动物生长发育也受

到内分泌和营养的调控，生长激素（ＧＨ）和类胰岛

素生长因子（ＩＧＦＩ）轴是激素和营养实现生长调控

的主要机制。研究表明，ＩＧＦ在动物生长发育过程

中既是ＧＨ发挥作用的最主要介导因子，又具有与

ＧＨ无关的独特作用
［４］。本试验首先克隆到溆浦鹅

犕犛犜犖 基因，然后设计在保证蛋白质需要情况下的

３种能量梯度日粮，通过检测犕犛犜犖 基因的两个阶

段的表达量和同时期的血清ＧＨ和ＩＧＦＩ的浓度，

研究关键日龄时 犕犛犜犖 基因的表达量，分析

犕犛犜犖 基因的表达与日粮能量和血清ＩＧＦＩ、ＧＨ

的相互联系，从而探讨 犕犛犜犖 基因的表达在溆浦

鹅生长发育早期的基本情况，试图找到一些相关的

联系，为未来在水禽大规模群体中进一步研究

犕犛犜犖 基因提供基础资料。

１　材料与方法

１１　材料

１．１．１　试验材料　取２１、７０日龄采食３种不同能

量饲料的溆浦鹅各３只，共计１８只，解剖后取其腿

肌组织，共计３６个样品。

１．１．２　 试验日粮和饲养试验 　 设计 Ａ、Ｂ、Ｃ

（１３．３８、１２．１３、１０．８７ＭＪ／ｋｇ）３种能量水平的日

粮，粗蛋白水平为２０％，其它指标参照ＮＲＣ（１９９４）

饲养标准［５］。饲料由华中农业大学饲料车间生产配

制。

　　溆浦鹅的饲养：０日龄时挑选出生重大致相同

的溆浦鹅９０只，分３栏饲养，每栏３０只。２１日龄

前采用架上平养，２２～７０日龄采用地面平养。每天

记录采食量，日增重，青饲料和精饲料按照１．５～２

∶１的比例饲喂。

１．１．３　酶和试剂　Ｔｒｉｚｏｌ购自Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司；

ＤＮＡ回收试剂盒购自上海生工；反转录酶、ｄＮＴＰ、

犜犪狇ＤＮＡ聚合酶及其缓冲液、ｐＧＥＭＴｖｅｃｔｏｒ试

剂盒均购自Ｐｒｏｍｅｇａ公司。

１．１．４　试验地点　动物试验在华中农业大学动物

科技学院肥肝鹅繁育基地进行；分子生物学试验在

华中农业大学农业部微生物国家重点实验室进行；

血清ＩＧＦＩ、ＧＨ的分析于华中农业大学水产学院进

行；其它常规分析在动物营养实验室进行。

１２　方法

１．２．１　总ＲＮＡ的抽提和ｃＤＮＡ第１链的合成　

取５０～１００ｍｇ肌肉样品按照Ｔｒｉｚｏｌ试剂盒说明书

（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司）抽提总ＲＮＡ，利用紫外分光光度

计和甲醛琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ 的质量和浓

度。检测后的总ＲＮＡ置于－８０℃冰箱保存或者立

即进行反转录。进行反转录时，按照Ｐｒｏｍｅｇａ公司

提供的反应条件进行，反转录酶为 ＭＭＬＶＲＴ，引

物为 Ｏｌｉｇｏｄ（Ｔ），总反应体系为２５μＬ，体系为

ＲＮＡ３μＬ，Ｏｌｉｇｏｄ（Ｔ）１μＬ，５×ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，

ｄＮＴＰｓ５μＬ，ＭＭＬＶＲＴ１μＬ，Ｒｎａｓｉｎ０．５μＬ，

ＤＥＰＣＨ２Ｏ９．５μＬ，其中ＲＮＡ和Ｏｌｉｇｏｄ（Ｔ）混和

后先７０℃变性５ｍｉｎ，冰浴２ｍｉｎ，后与体系中其它

物质混合，室温放置５ｍｉｎ，４２℃保温１ｈ，ＲＴ产物

于－２０℃保存备用。

１．２．２　引物设计　根据已报道的鹅 犕犛犜犖 的序

列（登录号为 ＡＦ４４０８６２）设计３对引物，用于扩增

犕犛犜犖 基因ｃＤＮＡ全长，上游引物Ｐ１位于１～２２

碱基处，下游引物Ｐ２位于１１０９～１１２８碱基处；另

外设计１对半定量ＲＴＰＣＲ引物，上游引物Ｐ３位

于２３９～２５８碱基处，下游引物Ｐ４位于８１９～８３８碱

基处；根据报道的鹅β犪犮狋犻狀设计内标引物Ｐ５、Ｐ６，

Ｐ５位于９４６～９６５碱基处，Ｐ６位于１４２１～１４４０碱

基处。

　 　Ｐ１：５′ＡＴＧＣＡＡＡＡＧＣＴＡＧＣＡＧＴＣＴＡＴＧ

３８５
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３′，

　　Ｐ２：５′ＴＣＡＴＧＡＧＣＡＣＣＣＧＣＡＡＣＧＡＴ３′；

　　Ｐ３：５′ＴＴＴＴＡＣＣＣＡＡＡＧＣＴＣＣＴＣＣＡ３′，

　　Ｐ４：５′ＴＧＧＡＴＴＣＴＧＴＣＧＡＧＴＧＣＴＣＡ３′；

　　Ｐ５：５′ＡＡＧＧＡＣＣＴＧＴＡＣＧＣＣＡＡＣＡＣ３′，

　　Ｐ６：５′ＧＡＣＡＣＣＧＡＧＧＧＡＧＣＡＧＡＧＡＡ３′。

　　引物全部由上海生工合成，使用前全部稀释到

２０μｍｏｌ／ｍＬ。

１．２．３　聚合酶链式反应（ＰＣＲ）　扩增ＰＣＲ反应在

ＭａｓｔｅｒｇｒａｄｉｅｎｔＰＣＲ 仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司）进行。

ＰＣＲ反应体系如下：灭菌水３４μＬ，Ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，

ＭｇＣｌ２４μＬ，ｄＮＴＰｓ４μＬ，上下游引物各１μＬ，ｃＤ

ＮＡ１μＬ，总体积５０μＬ。３个反应条件分别为：（１）

扩增全长条件：９５℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５０℃４０ｓ，

７２℃９０ｓ，３０个循环；７２℃１０ｍｉｎ；４℃保存；（２）半

定量ＲＴＰＣＲ扩增 犕犛犜犖 片段条件：９５℃５ｍｉｎ；

９４℃３０ｓ，５８℃４０ｓ，７２℃４５ｓ，３０个循环；７２℃１０

ｍｉｎ；４℃保存；（３）内标β犪犮狋犻狀 扩增条件：９５℃ ５

ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，６０℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，２８个循环；

７２℃１０ｍｉｎ；４℃保存。扩增后产物用１．０％琼脂糖

凝胶电泳检测，紫外灯下观察。

１．２．４　犕犛犜犖 的克隆和鉴定　利用ＤＮＡ回收试

剂盒回收目的片段。回收后的目的片段在Ｔ４连接

酶的作用下与ｐＧＥＭＴ载体连接过夜，转化ＤＨ５α

大肠杆菌感受态细胞，涂布在含有氨苄青霉素、Ｘ

Ｇａｌ和ＩＰＴＧ的ＬＢ平板上进行蓝白斑筛选，挑取白

色单个菌落进行培养，小提质粒，命名为ｐＧＥＭＴ

ＭＳＴＮ，利用ＰＣＲ和双酶切（犌狊狋Ｉ和犈犮狉狅Ｉ）进行鉴

定后，阳性克隆送北京华大公司进行测序。

１．２．５　犕犛犜犖 序列分析　利用 ＮＣＢＩ网站上的

ｂｌａｓｔ进行序列对比分析、核苷酸和氨基酸序列的相

似性分析，利用 ＤＮＡｓｔａｒ等 ＤＮＡ 分析软件进行

犕犛犜犖 基因的序列分析。

１．２．６　不同能量水平对 犕犛犜犖 基因表达量的检

测　３种采食不同能量的溆浦鹅肌肉样品（２１、７０

日龄）采用１．２．１的方法提取总ＲＮＡ和反转录，利

用设计的鹅β犪犮狋犻狀引物Ｐ５、Ｐ６进行ｃＤＮＡ的定量

调整，得到片段大小为５００ｂｐ左右的目的条带，和

设计的相符，最后得到最佳的循环数为２８时，未到

平台期，可以作为衡量标准，通过改变扩增时反应体

系中ｃＤＮＡ的量把条带的亮度调整到相同的水平，

并把调整好的ｃＤＮＡ 的量用于下一步的半定量

ＲＴＰＣＲ检测；利用设计的 犕犛犜犖 基因部分序列

的引物Ｐ３、Ｐ４对获得的已经调整好的ｃＤＮＡ浓度

进行半定量ＲＴＰＣＲ检测，循环数为３０，得到片段

大小为６００ｂｐ左右的目的条带，和设计的相符。

ＰＣＲ扩增条件同１．２．３。

１．２．７　血清ＩＧＦＩ和ＧＨ的测定　屠宰取样前２ｈ

进行腿静脉采血，采血４ｍＬ直接注入抗凝管，后立

即于５℃３０００ｒ／ｍｉｎ离心１５ｍｉｎ，血清于－２０℃保

存待测。ＩＧＦＩ和ＧＨ的测定采用平衡饱和放射免

疫分析法（ＲＩＡ）。放免试剂盒购自天津九鼎医学生

物工程有限公司，方法按照其提供的使用说明书进

行，测定地点在华中农业大学水产学院，仪器为科大

创新股份有限公司中佳分公司生产的ＧＣ９１１γ放

射免疫计数器，ＧＣ１２００分析系统。

１３　数据处理

　　数据用珚狓±狊表示，显著性分析用ＳＰＳＳ１０．０中

ＯｎｅｗａｙＡｎｏｖａ模块的Ｄｕｎｃａｎ’ｓ分析。

２　结　果

２１　鹅 犕犛犜犖犮犇犖犃的扩增和重组质粒狆犌犈犕犜

犕犛犜犖的构建

　　采用 ＲＴＰＣＲ技术，从溆浦鹅腿肌中提取总

ＲＮＡ，利用设计的引物Ｐ１、Ｐ２扩增出长度为１１００

ｂｐ左右的片段。

　　片段回收后将其克隆到ｐＧＥＭＴ载体中，用

ＰＣＲ和双酶切进行鉴定。结果表明：扩增得到的片

段和设计的片段大小相符（图１）；将构建好的质粒

ｐＧＥＭＴＭＳＴＮ用犌狊狋Ｉ和犈犮狉狅Ｉ进行双酶切后，

得到３５００ｂｐ左右和６５０ｂｐ左右的２条ＤＮＡ片段

（图２）。对鹅犕犛犜犖 进行测序，并和已经发表的鸡

（ＡＦ０１９６２１）、鸭（ＡＦ４４０８６４）、朗德鹅（ＡＦ４４０８６２）

犕犛犜犖基因序列进行比对，结果表明：核苷酸同源

Ａ、Ｂ．ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆ犕犛犜犖；Ｍ．ＤＬ２０００

ｍａｋｅｒ

图１　犕犛犜犖的犚犜犘犆犚产物检测

犉犻犵．１　犚犜犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狅犳犕犛犜犖犌犲狀犲

４８５
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Ｍ１．ＤＬ１５０００ｍａｋｅｒ，Ｍ２．ＤＬ２０００ｍａｋｅｒ；

Ａ．Ｆｒａｇｍｅｎｔｓｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙ犌狊狋Ⅰａｎｄ犈犮狉狅Ⅰ

图２　狆犌犈犕犜犕犛犜犖的双酶切检测

犉犻犵．２　犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狉犲犮狅犿犫犻狀犪狀狋狆犾犪狊犿犻犱

犫狔犲狀狕狔犿犲犱犻犵犲狊狋犻狅狀

性与鸡为９４％，与鸭为９４％，与发表的朗德鹅（犃狀狊

犲狉犪狀狊犲狉）序列为９９％；推导氨基酸同源性与鸡为

９８％，与鸭为９７％，与发表的朗德鹅序列比较为

９８％。

２２　溆浦鹅内标β犪犮狋犻狀基因浓度的调整

　　对提取的总ＲＮＡ进行反转录得到的ｃＤＮＡ用

引物Ｐ５、Ｐ６进行扩增，此时ｃＤＮＡ的用量为１μＬ，

在２８个循环后进行的琼脂糖凝胶电泳，通过Ｉｍａｇｅ

ＭａｓｔｅｒＶＤＳｓｏｆｔｗａｒｅ进行分析后进行扩增体系中

ｃＤＮＡ浓度调整，目的是使内标β犪犮狋犻狀浓度达到一

致。通过对扩增体系的ｃＤＮＡ浓度调整后再进行

ＰＣＲ扩增进行确认，电泳结果见图３，对图３进行分

析后表明内标β犪犮狋犻狀的浓度基本一致，可以采用调

整后的ｃＤＮＡ 浓度对 犕犛犜犖 基因进行半定量检

测。

１～９．不同的ｃＤＮＡ样品的β犪犮狋犻狀扩增产

物情况

图３　内标β犪犮狋犻狀的浓度检测

犉犻犵．３　犚犜犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狅犳β犪犮狋犻狀

２３　不同日粮能量状况下２１和７０日龄不同性别

溆浦鹅犕犛犜犖基因的表达量

　　利用调整后的ｃＤＮＡ浓度和设计的犕犛犜犖 基

因的引物Ｐ３、Ｐ４进行ＰＣＲ扩增。溆浦鹅每个能量

处理组进行半定量ＲＴＰＣＲ的样品数量均为３个，

共计１８个样品。扩增产物用１．０％琼脂糖凝胶电

泳测定，由于本试验采用的方法不能对 犕犛犜犖 基

因表达量进行精确定量，通过ＩｍａｇｅＭａｓｔｅｒＶＤＳ

ｓｏｆｔｗａｒｅ分析完所有的电泳图片后，得出具有代表

性的以下图片，可以对 犕犛犜犖 基因表达量的高低

进行定性分析。最后得到不同能量组溆浦鹅

犕犛犜犖 基因２１和７０日龄的表达量图谱（图４、５）。

Ａ、Ｂ、Ｃ表示３种不同能量日粮饲喂下获得的

ｃＤＮＡ在浓度调整一致后的扩增片段．图５同

图４　溆浦鹅犕犛犜犖基因２１日龄的表达量

犉犻犵４　犡狌狆狌犵犲犲狊犲犕犛犜犖犵犲狀犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犪狋２１

犱犪狔狊

图５　溆浦鹅犕犛犜犖基因７０日龄的表达量

犉犻犵．５　犡狌狆狌犵犲犲狊犲犕犛犜犖犵犲狀犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犪狋７０犱犪狔狊

　　通过ＩｍａｇｅＭａｓｔｅｒＶＤＳｓｏｆｔｗａｒｅ对图片进行

分析后，得出图６。从图６可以发现，在２１日龄时，

采食３种不同能量的溆浦鹅的犕犛犜犖 基因在２１日

龄时的表达量高于该基因在７０日龄的表达量；同时

也可以发现，２０～７０日龄期间采食Ａ组日粮的溆浦

鹅犕犛犜犖 基因表达量降低的幅度最大，而采食Ｂ、Ｃ

２种日粮的溆浦鹅犕犛犜犖 基因表达量略有降低。

图６　溆浦鹅犕犛犜犖基因２１、７０日龄表达量分析

犉犻犵．６　犡狌狆狌犵犲犲狊犲犕犛犜犖犵犲狀犲犈狓狆狉犲狊狊犻狅狀犪狋２１，７０犱

２４　３种不同能量组溆浦鹅体重以及血清犐犌犉犐

和犌犎水平的测定

５８５
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　　溆浦鹅２１、７０日龄体重、血清ＩＧＦＩ和ＧＨ测 定数据见表１。

表１　２１、７０日龄溆浦鹅体重、血清犐犌犉Ⅰ和犌犎分析

犜犪犫犾犲１　犡狌狆狌犵犲犲狊犲狑犲犻犵犺狋，犌犎犪狀犱犐犌犉犐犻狀狊犲狉狌犿犪狋２１，７０犱犪狔狊

项目Ｉｔｅｍ 日龄 Ｄａｙｓ Ａ Ｂ Ｃ

体重 Ｗｅｉｇｈｔ／ｇ
２１日龄 ７４０．１７±１１２．９８ ７１４．７１±１８５．４６ ７９５．００±１０１．１０

７０日龄 ３４４５．００±５３１．２２ ３０２１．４０±２６０．２３ ３０６４．００±３１９．６１

ＩＧＦＩ／（ｎｇ／ｍＬ）
２１日龄 １３４．３８±４９．５１ １２７．７９±５．８４ ９７．９１±６．９４

７０日龄 １０７．１５±３４．９５ １１６．１３±１６．２７ １２２．４２±５．６８

ＧＨ／（ｎｇ／ｍＬ）
２１日龄 ０．３８±０．０２ａｂ ０．２６±０．０３ａ ０．８０±０．０９ｂ

７０日龄 １．４１±０．２３ａ １．７１±０．０９ｂ １．７０±０．２２ｂ

Ａ、Ｂ、Ｃ表示高、中、低３种不同能量；同行小写字母不同表示差异显著（犘＜０．０５），无字母表示差异不显著（犘＞０．０５）

　　从表１可以看出，２１、７０日龄体重，３种能量组

差异不显著；对于２１日龄来说，溆浦鹅Ｃ组平均体

重最高，Ｂ组平均体重最低；对于７０日龄来说，采食

日粮能量最高的Ａ组体重最大，比采食中等能量日

粮的Ｂ组体重高１２．３０％。

　　对于溆浦鹅血清ＩＧＦＩ浓度来说，２１和７０日

龄，３组间差异不显著（犘＞０．０５）。除Ｃ组外，血清

ＩＧＦＩ浓度呈下降趋势，其中Ａ组的下降趋势大于

Ｂ组下降趋势，这和相应的犕犛犜犖 基因表达量变化

趋势是相同的。

　　对于溆浦鹅血清 ＧＨ 浓度来说，２１日龄时，Ｂ

组和Ｃ组差异显著（犘＜０．０５），其中Ｃ组ＧＨ浓度

最高，７０日龄时，Ａ 组和Ｂ、Ｃ２组差异显著（犘＜

０．０５）。

３　讨　论

　　本试验通过ＲＴＰＣＲ的方法从溆浦鹅的腿肌

ｃＤＮＡ中扩增出 犕犛犜犖 基因，将其克隆到ｐＧＥＭ

Ｔ载体，经过转化后小提质粒进行ＰＣＲ和双酶切鉴

定后测序。测序结果表明犕犛犜犖 的ｃＤＮＡ序列共

１１２８个核苷酸，编码３７５个氨基酸。和其它物种进

行序列比较，同源性很高，特别是Ｃ端同源性超过

９９％。ＭｃＰｈｅｒｒｏｎ等１９９７年用小鼠保守的Ｃ末端

ｃＤＮＡ为探针筛选其它物种的骨骼肌ｃＤＮＡ文库

的序列分析时，发现 犕犛犜犖 在不同物种之间十分

保守，就Ｃ端而言，人、小鼠、大鼠、猪、鸡和火鸡的

同源性为１００％
［１］，本试验的序列分析和 ＭｃＰｈｅｒ

ｒｏｎ的结论相同。

　　本试验通过不同能量日粮对溆浦鹅前２１和７０

日龄２个阶段进行研究，发现前２１日龄犕犛犜犖 基

因的表达量差异不明显；７０日龄时表达量差异较

大。对于７０日龄溆浦鹅，能量水平最低（１０．８７

ＭＪ／ｋｇ）组 ＭＳＴＮｍＲＮＡ表达量最高，能量水平适

中（１２．１３ＭＪ／ｋｇ）组表达量其次，能量最高（１３．３８

ＭＪ／ｋｇ）的组表达量最低。这个结果说明日粮能量

的高低对于２２～７０日龄溆浦鹅的生长和犕犛犜犖 基

因表达有一定影响。胡兰等以大骨鸡为材料对

犕犛犜犖 基因进行 ＲＴＰＣＲ检测发现，ＭＳＴＮ ｍＲ

ＮＡ在孵化时表达最低，孵化后１周时处于更低水

平，到第２周表达水平升高，到４～６周龄又呈下降

趋势［６］。本试验结果说明，溆浦鹅 犕犛犜犖 基因在

第３周不同能量处理组的表达量差异不显著，但是

明显高于第１０周的表达量，和胡兰的结论是类似

的［６］。

　　禽类ＩＧＦＩ可能具有与哺乳动物不同的其他生

物学作用。ＩＧＦＩ在动物生长发育中起着重要的调

节作用，营养调控ＩＧＦⅠ的机制目前仍不完全清

楚。外源注射ＩＧＦＩ可以降低胴体脂肪含量，但对

体增重可能没有明显的促进作用。通过遗传选育培

育出的高生长速度的现代肉鸡，其ＩＧＦＩ的合成与

分泌量反而下降［７］。同时，ＧＨ 对动物的生长发育

没有直接作用［８］。ＩＧＦＩ对蛋白质不足的反应比

ＧＨ更加敏感。本试验采用的日粮粗蛋白为２０％，

可以满足溆浦鹅生长需要，试验设计消除了蛋白质

对ＩＧＦＩ和ＧＨ 的影响后，２１和７０日龄得到的血

清ＧＨ 和ＩＧＦＩ对于解释生长情况的变化是可行

的。本试验结果表明，溆浦鹅 犕犛犜犖 基因表达量

和日粮能量、血清ＩＧＦＩ含量存在一定的关系。对

于溆浦鹅２１～７０日龄阶段的生长，犕犛犜犖 基因的

表达量和血清ＩＧＦＩ的变化是基本一致的，两者是
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否存在相互影响还没有具体资料可以参考。这个结

果和 Ｇｕｅｒｎｅｃ等提出的营养供给可以同时影响

犕犛犜犖 和ＩＧＦＩ的 ｍＲＮＡ 水平的结果是类似

的［９］。

　　本试验结果表明，溆浦鹅生长后期的血清ＩＧＦ

Ｉ含量的变化情况和 犕犛犜犖 基因表达量变化情况

呈相同的趋势，可以通过其中的１个来判断另外一

个的变化情况，且２２～７０日龄此阶段的犕犛犜犖 基

因表达量与日粮能量也有关系。溆浦鹅犕犛犜犖 基

因表达量和血清ＧＨ含量之间并不存在很大关联。
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