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摘要：【目的】研究猪肉嫩度性状候选基因-组织蛋白酶 B（cathepsin B，CTSB）和半胱氨酸蛋白酶抑制素 B

（cystatin B，CSTB）在体内不同组织、不同发育阶段的表达变化规律，为研究嫩度性状的遗传调控机理提供依

据。【方法】采用荧光探针 RT-PCR，定量分析 CTSB 和 CSTB mRNA 在两个品种猪的多个组织、多个发育时间点的表

达量。【结果】RT-PCR 结果表明，CTSB 和 CSTB mRNA 表达量最高的组织为肾脏，心肌和骨骼肌中表达丰度低，股

四头肌 CSTB mRNA 表达量极显著高于背最长肌。CTSB mRNA 表达量在 0～5 月龄长白猪和梅山猪背最长肌中表现出

先升高后降低的变化趋势，梅山猪峰值出现较早，并在 4 月龄后再次出现急剧上升。CSTB mRNA 表达量在梅山猪

中表现出生初期较高，随后逐渐降低的表达模式，长白猪的表达模式则为出生后表达量急剧升高，2 月龄达到峰

值，随后逐渐降低。2品种猪背最长肌组织 CTSB 和 CSTB mRNA 表达量表现出显著正相关。【结论】CTSB 和 CSTB mRNA

表达量受到组织、发育阶段和品种影响，2基因 mRNA 表达量呈显著正相关。 

关键词：猪；组织蛋白酶 B 基因（CTSB）；胱抑素 B基因（CSTB）；表达量；嫩度 
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Abstract: 【Objective】 The tissue- and developmental-specific expression of cathepsin B (CTSB) and cystatin B (CSTB) 
mRNA transcripts in porcine were studied in order to understand the genetic mechanism of tenderness traits. 【Method】 The 
expression of CTSB and CSTB mRNA in different tissues and different development phases were revealed by Taqman real-time PCR 
analyses. 【Result】 In adult pigs, CTSB mRNA and CSTB mRNA expression were widely detected in many tissues. The highest level 
of expression occurred in kidney and the lowest were in myocardium and skeletal muscle, respectively. The quadriceps femoris 
muscle had significantly higher CSTB mRNA expression than m. longissimus dorsi muscle (P＜0.01). The expression of CTSB 
mRNA in m. longissimus dorsi muscle increased first then decreased in 0-5-month-old of age of Landrace and Meishan pigs. The 
peak of expression occured earlier in Meishan than in Landrace. Continuously decreased expression patterns of CSTB mRNA were 
detected among different months in m. longissimus dorsi muscle of Meishan pig. And in Landrace pig the expression peaked at 2 
months of age, then decreased. 【Conclusion】 These results indicate that the expression of CTSB and CSTB mRNA are influenced by 
tissue, developmental phases and breed factors. There is a significant positive correlation between CTSB and CSTB mRNA 
expression. 
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0  引言 

【研究意义】组织蛋白酶 B（cathepsin B，CTSB）
是动物体内重要的内源蛋白酶，属于木瓜蛋白酶超家

族（the papain superfamily）的半胱氨酸蛋白酶[1]，参

与溶酶体的蛋白质水解作用，与癌症、肿瘤、Ⅱ型糖

尿病等有关[2-3]。动物屠宰后从破裂的肌纤维溶酶体中

释放出的 CTSB 保持较高活性[4]，参与肌肉蛋白质水

解，对肉制品嫩度产生效应[5]。胱抑素 B（cystatin B，
CSTB）是一种重要的胞内组织蛋白酶抑制剂[6]，对多

种组织蛋白酶有较强的抑制作用[7]，是组织蛋白酶水

解系统的重要调控因子。自 Russo 等[8]提出 CTSB 和
CSTB 可作为肉质性状候选基因研究，目前已有多篇

报道了它们在嫩度[9-10]、蛋白质含量[11]、日增重[8]等性

状方面的遗传效应。因此利用分子生物学手段研究

CTSB 和 CSTB 的表达规律，对深入研究肉品嫩度性

状形成与调控具有重要意义。【前人研究进展】目前

已测定了 CTSB 和 CSTB 的 cDNA 序列[9-10]，对 CTSB 
和 CSTB 表达规律的研究主要集中在人和模式动物疾

病领域，如癌症[12-13]、癫痫[14]。研究表明 CTSB 和 CSTB
的表达在 mRNA 和蛋白质两个层次均受到多种因素

调控，表达量变化幅度较大。【本研究切入点】本试

验从猪 CTSB 和 CSTB mRNA 表达定量分析入手，对

二者的发育性变化、组织差异及表达量相关性进行研

究。【拟解决的关键问题】探明猪 CTSB 和 CSTB 
mRNA 的时空变化规律，为进一步探索遗传效应和调

控机制奠定基础，为猪肉嫩度性状候选基因的筛选和

鉴定提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

选用梅山猪和长白猪作为试验动物，选择个体发

育过程中的 6 个时间点（初生、1、2、3、4 和 5 月龄），

每个品种随机分配 4 头（2♂，2♀）全同胞仔猪到每个

时间点，共计 48 头。2 品种同一时间开始组建群体，

28 日龄断奶，营养水平和饲喂方式相同。在试验猪达

到相应时间点当天进行屠宰，采集倒数第 3～4 肋骨间

背最长肌样品。基因表达组织差异性分析选用 6 月龄

长白猪与梅山猪各 5 头，屠宰后及时采集肾脏、肠系

膜淋巴结、肝脏、十二指肠、皮下脂肪、脾脏、心肌、

股四头肌、腰大肌和背最长肌组织样品，浸泡于

RNAlater 试剂（Qiagen，Hilden，Germany）中，－80℃
保存用于基因表达量分析。总 RNA 抽提试剂 TRIZOL

购自 Invitrogen 公司；反转录试剂盒 RT reagents 与定

量 PCR 试剂 SYBR Premix Ex Taq 购自 TAKARA 公

司。 
1.2  总 RNA 的提取及反转录 

总 RNA 的提取按 TRIZOL 试剂手册操作，反转

录按 RT reagents 试剂盒说明书进行。 
1.3  引物、探针设计及序列确认 

荧光定量 PCR 引物及配套 Taqman 探针采用 ABI 
Primer Express 2.0 软件设计，引物及探针序列（表 1）。 

 
表 1  引物和探针序列 

Table 1  Sequences of the primers and probes 

基因  
Gene 

编号 
No. 

引物（探针）序列（5′→3′） 
Sequences of primers (probes)(5′→3′) 

CAT-FP1 GCC CTA CTC CAT CCC ACC 

CAT-RP1 TCG ATG CCA CAG TGA TCC T 

CAT-Probe FAM-AGACAAGCACTTCGGATGCAGCTCC
TAC-TAMRA 

CAT-FP2 TCT GCG AGC CTG GCT ACA C 

CTSB 

CAT-RP2 TCC GCC ATG ATC TCC TTC TC 

CYS-FP1 ATC GCC GAC AAG GTG AAG T 

CYS-RP1 CCT GCT TTT GTT GGT CTG GTA G 

CYS-Probe FAM-CGATGACAACTTCGTGCACCTTCGG-
TAMRA 

CYS-FP2 TGG CAG GAA CCT CTT CAT CAA 

CSTB 

CYS-RP2 GCG GGA GGC TTT CAA ACA 

β-actin-F1 GCG GTG GCC ATC TCG TT 

β-actin-R1 GAT CGT GCG CGA CAT CAA 

β - Probe HEX-TCG AAG TCC AGG GCC ACG TAG 
CAP-TAMRA 

β-actin-F2 CGG GAC CTG ACC GAC TAC CT 

β-actin 

β-actin-R2 GGC CGT GAT CTC CTT CTG C 

 
为了验证引物和探针结合区域序列的保守性，确

保引物和探针准确无误地结合到每一个样品的相应位

点，保证 RT- PCR 试验的精确性，利用 3 对外围引物

（编号 CAT-FP1、CAT-RP1；CYS-FP1、CYS -RP1；
β-actin-FP1、β-actin-RP1，表 1）分别对 CTSB、CSTB 
和 β-actin 的 RT- PCR 扩增片段进行外围扩增，扩增片

段包含了 RT- PCR 试验所涉及的完整序列，扩增产物

经柱式胶回收试剂盒（天根公司，北京）进行纯化回

收，克隆到 JM109 大肠杆菌中，送上海 Invitrogen 公

司测序，重复数为 3，包括了在 2 个品种群体内随机

挑选的 3 头个体。得到测序结果后利用 Bioedit 软件比

对各重复测序片段，确定引物与探针结合位点无变异、
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缺失、插入等现象发生，随后将确定的荧光定量 PCR
引物（编号 CAT-FP2、CAT-RP2；CYS-FP2、CYS –RP2；
β-actin-FP2、β-actin-RP2，表 1）及配套 Taqman 探针

（探针编号 CAT-Probe；CYS- Probe；β- Probe，表 1）
送上海基康生物公司进行合成。 
1.4  反应体系及条件 

所用 RT- PCR 系统为 iCycler iQ Real-Time PCR 
Detection System（Bio-Rad，CA，US）。扩增体系为：

PremixEx TaqTM（2×）12.5 µl；上游引物（10 µmol·L-1）

1 µl；下游引物（10 µmol·L-1）1 µl；荧光探针（10 
µmol·L-1）0.8 µl；灭菌蒸馏水加至总体积 25 µl。 

反应条件：95℃ 10 s；95℃ 5 s 40 个循环；60℃ 20 
s 40 个循环。每一循环第二步结束时进行荧光信号收

集。每个待测样品设置 3 个重复，对得到的 3 个 Ct
值取算术平均值，以备带入公式进行计算。 
1.5  标准曲线的建立 

利用真空旋转蒸发冷冻干燥仪（Genevac，英国）

将淋巴结组织 cDNA 浓缩为 1/100 体积，随后用 EASY 
Dilution（TaKaRa，大连）依次梯度稀释成 1×100～

1×10-9个浓度（10倍梯度稀释），选择1×10-3～1×10-9

共 7 个浓度为标准品，标准品反应条件同上，设置 3
个重复。基线由 iQ5 软件（Bio-Rad，CA）自动设置，

标准曲线由软件自动分析，得到斜率和扩增效率。  
1.6  数据处理 

根据系统自动分析的 CTSB、CSTB 以及 β-actin 标

准曲线的斜率可得 PCR 扩增效率（E），E=10(-1/slope) [15-16]，

将 E 值和 Ct 值代入下列公式计算 CTSB 表达量的相

对值 RE： 
RE=（E ref）

Ct ref/（E target）
Ct target [17] 

其中 Eref为内参基因的扩增效率，Ct ref 为某一样

品的内参基因 Ct 值；与之对应 Etarget为目的基因的扩

增效率，Ct target 为同一样品目的基因 Ct 值。将 RE
数据经对数转换[17-18]后由 SAS 9.0 软件进行单因素方

差分析或相关分析。 

2  结果与分析 

2.1  总 RNA 抽提 

采用 TRIZOL Reagent 进行各组织样本总 RNA 的

抽提结果（图 1），可见明显的 3 组条带，依次是 5 s 
rRNA、18s rRNA、28s rRNA，其中 28s 条带亮度大约

为 18s 条带的 2 倍，5 s 条带亮度较低、边缘模糊。同

时利用核酸蛋白检测仪（SmartSpecTM Plus，Bio-Rad）
对所抽提总 RNA 进行吸光度检测，样品 A260/A280 为

1.86～1.97，说明总 RNA 样品完整、降解较少、质量

良好，可用于进一步实验操作。 
 

 
 
KY：肾脏；ML：肠系膜淋巴结；LR：肝脏；DM：十二指肠；SA：皮

下脂肪；SN：脾脏；MM：心肌；QF：股四头肌；PM：腰大肌；LD：

背最长肌 
KY: Kidney; ML: Mesenteric lymph node; LR: Liver; DM: Duodenum; SA: 
Subcutaneous adipose; SN: Spleen; MM: Myocardium; QF: Quadriceps 
femoris; PM: Psoas major; LD: Longissimus dorsi 

 

图 1  总 RNA 琼脂糖凝胶电泳 

Fig. 1  Result of total RNA 

 
2.2  Real-time PCR 标准曲线的建立 

采用模板为 1×10-3～1×10-9 7 个浓度梯度的标

准 cDNA 分别进行 CTSB 、CSTB 和 β-actin 定量 PCR
反应，得到 Real-time PCR 标准曲线，曲线拟合度（R2）

为 0.997～0.999，扩增效率为 93.6%～104.3%，效率

及拟合度均良好，可用于表达量定量分析。      
2.3  CTSB 和 CSTB mRNA 在不同组织间的表达量差异 

采用相对定量方案，引入内参基因 β-actin 矫正初

始细胞数、RNA 提取效率等不可控制因素，归一化起

始组织量。将 10 头 6 月龄长白猪和梅山猪的不同组织

相对定量数据代入公式计算后得到 CTSB 和 CSTB 
mRNA 在不同组织中的表达规律（图 2）。由图可见，

CTSB mRNA 在肾脏、肝脏和淋巴节中表达量极高，

在十二指肠、皮下脂肪和脾脏中表达量较高，而在心

肌和骨骼肌中表达量低，并且在 3 处不同部位的骨骼

肌间无显著差异。CSTB mRNA 在肾脏、十二指肠和

淋巴节中表达量极高，在皮下脂肪中表达量极显著低

于前者（P＜0.01），但仍属高水平表达，在肝脏和脾

脏中表达量进一步降低，在心肌和骨骼肌中表达量低，

在 3 处不同部位的骨骼肌中，股四头肌组织 CSTB 
mRNA 表达量极显著的（P＜0.01）高于眼肌，腰大肌

表达量居于二者之间。 
2.4  CTSB 和 CSTB mRNA 表达时序变化规律 

不同月龄长白猪与梅山猪背最长肌组织 CTSB 和

CSTB 表达量（图 3）。CTSB mRNA 表达量在长白猪

与梅山猪 0～4 月龄发育过程中表现出先升高后降低 
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KY: 肾脏; ML: 肠系膜淋巴结; LR: 肝脏; DM: 十二指肠; SA: 皮下脂肪; SN: 脾脏; MM: 心肌; QF: 股四头肌; PM: 腰大肌; LD: 背最长肌 
KY: Kidney; ML: Kesenteric lymph node; LR: Liver; DM: Duodenum; SA: Subcutaneous adipose; SN: Spleen; MM: Myocardium; QF: Quadriceps femoris; 
PM: Psoas major; LD: Longissimus dorsi 
a：CTSB mRNA 组织分布；b：CSTB mRNA 组织分布。不同组织上相同的大写字母之间表示差异不显著（P＞0.05）; 不同大写字母代表差异极显著

（P＜0.01）; Y 轴以对数刻度表示 
a: Tissue distribution of porcine CTSB mRNA; b: Tissue distribution of porcine CSTB mRNA. Values with the same letters were not significantly different 
between tissues (P＞0.05); Values with the different capital letters were significantly different at the level of 0.01; Ordinate marked by logarithmic calibration 

 

图 2  猪 CTSB 和 CSTB 组织分布 

Fig. 2  Tissue distribution of porcine CTSB and CSTB mRNA 

 

 
 
a：CTSB mRNA 表达量发育性变化规律；b：CSTB mRNA 表达量发育性变化规律。同一品种不同日龄相同字母之间表示差异不显著（P＞0.05）；不

同大写字母和小写字母分别代表差异极显著（P＜0.01）和显著（P＜0.05）。*和**分别表示同一日龄不同品种差异极显著（P＜0.01）和显著（P＜
0.05） 
a: Developmental expression of porcine CTSB mRNA; b: Developmental expression of porcine CSTB mRNA. Values with the same letters were not 
significantly different between ages for the same breed (P＞0.05); Values with the different small and capital letters were significantly different at the level of 
0.05 and 0.01, respectively. *and ** mean significantly different between the two pig breeds at the same age at the level of 0.05 and 0.01 respectively 

 

图 3  猪 CTSB 和 CSTB mRNA 表达量发育性变化规律 

Fig. 3  Developmental expression of porcine CTSB and CSTB mRNA 

 
的变化趋势，长白猪表达量峰值较高，出现在 3 月龄

发育阶段，梅山猪表达量峰值出现稍早，在 2 月龄发

育阶段。4 月龄以后，2 品种猪 CTSB mRNA 表达量表

现出不同的变化趋势，长白猪表达量持续降低，梅山

猪表达量又表现出急剧升高的趋势，并超过发生在 2
月龄的第一个峰值。CSTB mRNA 表达量在梅山猪中

表现出生后早期表达量较高，随着个体发育逐渐降低

的变化趋势，而在长白猪背最长肌组织中则表现出现

升高后降低的变化趋势，在出生早期表达量较低，随

后快速增长，到二月龄出现表达峰值，然后逐月降低，

到五月龄时已降低到初生时的水平，与梅山猪同月龄

表达量水平一致。 
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2.5  CSTB 与 CTSB 表达量的相关性 

本试验中所有样品均同时分析了 CSTB 和 CTSB
两基因的 mRNA 表达量。结合 2 部分数据，通过绘制

散点图发现 2品种发育过程中肌肉组织CTSB与CSTB
相对表达量间均存在线性相关趋势（图 4）。进一步

采用直线相关分析了 2 基因 mRNA 表达量间关系。结

果表明，在长白猪 0～5 月龄发育过程中背最长肌组织

CTSB和CSTB mRNA表达量呈现极显著正相关（r=0.655，
P＜0.0001），在梅山猪 0～5 月龄发育过程中 2 基因

mRNA 表达量相关程度稍低（r=0.306，P=0.049）。

 

 
 
 

a：长白猪；b：梅山猪   a: Changbai pig; b: Meishan pig 

 

图 4  CTSB 与 CSTB 相对表达量散点图 

Fig. 4  Scatter plot of relative CSTB and CTSB expression 

 

3  讨论 

CTSB mRNA 的组织分布是相关疾病研究的热

点，主要集中在病变组织和正常组织、患者与健康个

体的比较，针对不同正常组织、器官的比较研究较少。

Segundo 等[19]采用斑点杂交和 Northern 杂交的方法研

究了褐家鼠（rattus norvegicus）CTSB mRNA 在体内

各组织的表达情况，发现该基因在肾脏和脾脏中高水

平表达，在肺脏和大脑中表达量偏低，在心肌中低水

平表达。本试验结果与其结果相一致。NCBI UniGene
数据库利用现有的猪 EST 数据，通过同源比对找出与

目的基因同源的 ESTs，并统计这些 ESTs 在总体中所

占的比例，用其代表基因 mRNA 的表达丰度，建立了

相应基因的电子表达谱[20]，其中本试验结果与 CTSB 
电子表达谱基本一致，CTSB 和 CSTB mRNA 在肾脏、

肝脏、淋巴结和脾脏中都呈高水平表达，在心脏和肌

肉中表达水平较低。Stauber 等[21]报道小鼠各肌肉组织

中 CTSB 活性是有明显差异的，活性高低顺序为心肌

＞比目鱼肌（soleus）＞平滑肌＞趾长伸肌（extensor 
digitorum longus），提示 CTSB 在不同部位肌肉组织

中有可能存在表达差异。本试验选择 3 处不同部位、

嫩度差异明显的肌肉，测定 CTSB mRNA 表达量，结

果未检测到显著差异，说明 3 处肌肉的 CTSB 转录水

平一致，但并不排除蛋白水平表达量出现差异的可能，

进一步的研究需要选择更多部位的肌肉组织，并利用

蛋白表达测定和酶学手段进行分析。 
CTSB mRNA 发育阶段表达量变化研究较少，现

有的研究主要涉及胚胎发育早期。Betchet 等[22]研究发

现，牛胚胎发育早期成肌细胞融合形成肌管的过程中，

CTSB 活性和 mRNA 转录水平维持在较高状态，而进

一步形成肌纤维以后其活性与 mRNA 转录水平均显

著降低；Bechet等[23]对牛胚胎中后期肌肉组织中CTSB
表达规律进行了研究，发育 80～250 日龄间 CTSB 活

性和 mRNA 转录水平均显著降低，表明 CTSB 表达量

受到发育阶段影响，胚胎发育早期 CTSB 的高表达可

能与肌细胞重塑有关。本试验测定不同品种猪生后发

育阶段 CTSB mRNA 在背最长肌组织中的表达量，发

现长白猪与梅山猪在发育过程中均表现出先升高后降

低的变化趋势，生后早期表达量较少，随后显著升高，

这可能与肌肉组织生长快、新陈代谢快有关，随着肌

肉生长的放缓表达量也逐渐降低，这种表达模式与

NCBI UniGene CTSB 电子表达谱一致[20]。梅山猪表达
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量峰值出现稍早，可能与地方猪种发育较早[24]，肌肉

生长高峰出现较早有关。梅山猪表达量在 4 月龄以后

急剧升高的机理还有待进一步研究分析。 
CSTB mRNA 表达量在各组织间极显著差异，表

明 CSTB 的转录受到组织特异性因素控制。Pennacchio
等 [25]采用 Northern 杂交方法研究了小家鼠（mus 
musculus）CSTB mRNA 在体内 8 个组织的表达情况，

表明该 mRNA 在肝脏、肾脏中高水平表达，在脾脏呈

中等水平表达，在骨骼肌、肺脏和大脑中低水平表达，

本试验结果与上述研究相一致，但在心肌组织中检测

出了 CSTB 的高水平表达，这可能是由物种因素造成

的。在 3 处不同部位骨骼肌中，股四头肌 CSTB mRNA
表达量最高，理论上该部位肌肉中组织蛋白酶被抑制

程度较高，屠宰后蛋白水解程度低，因而会表现出较

低的嫩度，此前对相邻部位的股二头肌的试验佐证了

这一点[26]。但仅利用 CSTB 表达量来判断不同部位肌

肉的嫩度表现是远远不够的，因为不同部位肌肉间组

织结构、肌纤维构成等差异较大，嫩度受到这些因素

的影响较大，宰后蛋白水解往往是嫩度的次要因素。

刘家忠等报道，腰大肌和背最长肌等肌肉中结缔组织

即胶原的含量较低，如腰大肌胶原的含量仅为股二头

肌、半键肌的 1/2[26]。本试验中嫩度最高的腰大肌CSTB 
表达量反而略高于相对较硬的背最长肌，其原因也可

能就是这点。 
关于 CSTB mRNA 发育阶段表达变化方面的研究

未见报道。本试验地方猪种梅山猪表现为出生后初期

较高，随后平缓降低；而长白猪则表现为出生后表达

量急剧升高，2 月龄达到峰值，随后逐渐降低的趋势。

分析 NCBI UniGene CSTB 电子表达谱[20]，可见在新

生儿阶段 CSTB mRNA 表达量有急剧增加的过程，其

表达变化模式与梅山猪一致，而长白猪此表达量急剧

增加的过程可认为是向后推迟到 2 月龄，这可能与瘦

肉型猪种与脂肪型猪种间肌肉组织生长发育规律差异

有关。 
胱抑素作为组织蛋白酶的高效可逆抑制因子，对

调节体内组织蛋白酶表达量或活性具有重要作用。在

正常组织内组织蛋白酶和胱抑素处于一种动态平衡的

状态，以发挥组织蛋白酶正常生理功能的同时不会产

生不必要的蛋白水解[6]。在肿瘤等病变组织内二者的

动态平衡被打破，导致癌细胞的侵袭和转移[27-28]。本

试验所检测的样本中 CSTB 和 CTSB 两基因的 mRNA
表达量表现出显著的正相关，印证了组织蛋白酶与胱

抑素动态平衡的存在。相关程度的品种差异可能与长

白猪 0～5 月龄发育过程中两基因表达量变化幅度相

对较高，动态调控机制作用明显有关，同时说明该调

控作用受品种因素影响。相对较低的相关程度说明

CSTB 和 CTSB 二者间的抑制调控关系并非是单一对

应，广泛存在的 CSTC、CSTA 等其它胱抑素也全面参

与胞内 CTSB 的活性抑制[29]，另外 CSTB 最早是作为

一种组织蛋白酶 B 的特异性抑制因子被发现[30]，但随

后的研究发现它对组织蛋白酶 B、D、H、S 甚至植物

体内的木瓜蛋白酶都有较强的抑制作用[7]，因此如果

能在线性模型中考虑更多的酶与抑制因子，就可能会

发现更全面的相关关系，更深入的分析二者间的相互

调控的机制。 

4  结论 

4.1  CTSB 和 CSTB mRNA 表达量受组织因素影响。

二者在肾脏和淋巴结等组织中高丰度表达，在心肌和

骨骼肌表达丰度较低。CSTB 表达量在不同部位的骨

骼肌间表现出极显著差异，但不能作为评判肌肉嫩度

的标准； 
4.2  CTSB 和 CSTB mRNA 表达量受到发育阶段和

品种因素影响。CTSB mRNA 表达量在 0～5 月龄长白

猪和梅山猪背最长肌中表现出先升高后降低的变化趋

势，梅山猪峰值出现较早，并在 4 月龄后再次出现急

剧上升趋势；CSTB mRNA 表达量在 0～5 月龄地方猪

种梅山猪中表现出生后初期较高，随后逐渐降低的表

达模式；而长白猪的表达模式则为出生后表达量急剧

升高，2 月龄达到峰值，随后逐渐降低； 
4.3  猪背最长肌组织中 CTSB 和 CSTB mRNA 表达

量表现出显著的正相关，相关程度具有品种差异性。 
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