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犎犉犃犅犘不同基因型对滇南小耳猪脂肪分解

代谢相关基因表达的影响
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摘　要：本研究旨在探讨不同犎犉犃犅犘 基因型滇南小耳猪肌内脂肪细胞脂类代谢相关基因的表达及其与肌内脂

肪细胞甘油三酯（Ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｏｌ，ＴＧ）含量的相关性。本研究利用试剂盒测定肌内脂肪细胞ＴＧ含量，采用ＲＴｑＰＣＲ

检测肌内脂肪细胞脂类分解代谢基因ｍＲＮＡ表达水平。结果显示：ＨＨ基因型个体的脂类分解代谢相关基因肉

碱脂酰转移酶１（Ｃａｒｎｉｔｉｎｅｐａｌｍｉｔｏｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ１，ＣＰＴ１）、脂蛋白酯酶（Ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｌｉｐａｓｅ，ＬＰＬ）和过氧化物酶体增

殖物激活受体γ（Ｐｒｅｏｘｉｓｏｍｅｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒａｃｔｉｖａｔｅｄｒｅｃｅｐｔｏｒγ，ＰＰＡＲγ）３种基因ｍＲＮＡ表达水平均显著高于ｈｈ基

因型个体（犘＜０．０５）；且犆犘犜１、犔犘犔、犘犘犃犚γ基因ｍＲＮＡ的表达量与肌内脂肪细胞ＴＧ含量呈正相关。不同 犎

犉犃犅犘 基因型影响滇南小耳猪肌内脂肪细胞中脂肪分解代谢相关基因的表达，ＨＨ基因型猪脂肪分解代谢相关基

因的表达量较高，可能脂类代谢活动更强，从而相对增加了肌内脂肪沉积。
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　　肌内脂肪（Ｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒｆａｔ，ＩＭＦ）是影响肉质

性状的主要因素，研究表明，提高ＩＭＦ含量可以增

加肉的嫩度和风味，对肌肉组织的感官品质、食用品

质、加工及储藏性能等均有重要的影响［１３］。肌内脂

肪实质就是肌内脂肪细胞中的甘油三酯（Ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｏｌ，

ＴＧ），其含量受肌内脂肪细胞中脂肪合成与分解代

谢的调控［４］。

心型脂肪酸结合蛋白（Ｈｅａｒｔｔｙｐｅｆａｔｔｙａｃｉｄ

ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，ＨＦＡＢＰ）主要在心肌、骨骼肌和

乳腺组织中表达，参与细胞内脂肪酸运输，将脂肪酸

从细胞膜上运到脂肪酸氧化和甘油三酯及磷脂的合

成位置，犎犉犃犅犘 是目前公认的肌内脂肪沉积的侯

选基因。研究表明，有些猪 犎犉犃犅犘 基因存在

犕狊狆Ⅰ、犎犪犲Ⅲ和 犎犻狀ｆⅠ３个多态位点，这些多态

位点与ＩＭＦ含量存在相关性
［５６］。Ｗ．Ｈ．Ｌｉｎ等

［７］

研究了１０个品种猪 犎犉犃犅犘 基因的多态性，结果

在６个中国本地猪种中发现只有犎犻狀ｆⅠ多态位点，

而没有犕狊狆Ⅰ和犎犪犲Ⅲ多态性位点
［７］。Ｓ．Ｍ．Ｚｈａｏ

等［８］深入研究了不同犎犉犃犅犘 基因型乌金猪ＩＭＦ

沉积存在差异的分子机制，结果表明，肌肉组织中

犎犉犃犅犘犎犻狀ｆＩＨＨ基因型脂类合成代谢相关基

因ｍＲＮＡ含量和蛋白质表达水平显著高于其他基

因型，其ＩＭＦ含量也较高
［８］。但由于肌内脂肪主要

存在于肌内脂肪细胞中，因此有必要针对肌内脂肪

细胞，探讨不同 犎犉犃犅犘 基因型肌内脂肪沉积的

分子机理。

线粒体膜上的肉碱脂酰转移酶 （Ｃａｒｎｉｔｉｎｅ

ｐａｌｍｉｔｏｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ＣＰＴ）能催化脂酰基在肉碱

和辅酶Ａ之间的转移反应，ＣＰＴ１是脂酰辅酶Ａ转

入线粒体中进行脂肪酸β氧化的限速酶
［９］；脂蛋白

脂酶（Ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｌｉｐａｓｅ，ＬＰＬ）是脂质代谢中的关

键酶，可水解极低密度脂蛋白和乳糜微粒中的甘油

三酯，使之转变成相对分子质量较小的脂肪酸，以供

各种组织贮存和利用［１０］；过氧化物酶体增殖物激活

受体γ（Ｐｒｅｏｘｉｓｏｍｅｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒａｃｔｉｖａｔｅｄｒｅｃｅｐｔｏｒ

γ，ＰＰＡＲγ）是一类由配体激活的核转录因子，属于

细胞核受体超家族的成员，ＰＰＡＲγ不仅参与脂代谢

相关基因的表达调控，调节脂类代谢，同时在控制脂

肪储存和释放、维持机体能量平衡和调节胰岛素抵

抗等方面有重要作用［１１］。

滇南小耳猪是云南优良地方猪种，具有肌内脂

肪含量高，肉质鲜美的特性［１２］，但有关其肌内脂肪

沉积的机理研究较少。本研究以滇南小耳猪为研究

对象，采用ＲＴｑＰＣＲ方法检测不同犎犉犃犅犘 基因

型猪肌内脂肪细胞脂类分解代谢相关基因的表达水

平，分析其与肌内脂肪细胞ＴＧ含量的相关性，从分

子水平阐明滇南小耳猪肌内脂肪细胞ＴＧ合成的分

子机制，为进一步研究滇南小耳猪肌内脂肪沉积提

供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料

本实验室前期研究选取了１００头出生体重相

近、遗传背景相近、公母各半的滇南小耳猪，分别编

号，饲喂玉米—豆粕型配合日粮，自由饮水（饲粮组

成和营养水平见表１）。用抗凝管从猪的前腔静脉

采血１５ｍＬ，从全血中提取基因组ＤＮＡ，利用ＰＣＲ

ＲＦＬＰ方法（限制性内切酶犎犻狀ｆⅠ酶切ＰＣＲ产物）

检测各样品的犎犉犃犅犘 基因型，获得分别为 ＨＨ、

Ｈｈ、ｈｈ的３种基因型。在体重为６０ｋｇ左右时，选

择每个基因型中的８头猪，屠宰取背最长肌肌肉组

织样，放入含有ＰＢＳ和双抗的５０ｍＬ离心管中。

１．２　肌内脂肪细胞的分离

肌内脂肪细胞分离按照文献［１３］报道的方法进

行。具体为，将背最长肌（１０ｇ）分离并去除粘连组

织，在消化缓冲液中消化（２ｍＬ·ｇ
－１组织），缓冲液配

方为 Ｍ１９９、２ｍｇ·ｍＬ
－１小牛血清和２ｍｇ·ｍＬ

－１胶

原酶Ⅱ，水浴３７℃摇匀消化２ｈ。用２００和１００目２５

μｍ的尼龙滤网过滤分离细胞。滤出的细胞用

ＤＭＥＭ／Ｆ１２漂洗，然后１５００×犵离心１０ｍｉｎ。用

密度梯度离心的方法纯化滤液中的肌内脂肪细胞。

一部分保存于－８０℃冰箱，用于ＲＮＡ提取；一部分

用于ＴＧ含量测定。

１．３　总犚犖犃的提取

使用ＴＲＩｚｏｌＡ＋ Ｒｅａｇｅｎｔ（北京天根生化科技

有限公司）分别提取不同 犎犉犃犅犘 基因型样本肌

内脂肪细胞总ＲＮＡ
［１４］。提取的总ＲＮＡ通过琼脂

糖凝胶电泳检测其完整性，通过ＯＤ２６０ｎｍ／ＯＤ２８０ｎｍ测

定其浓度。ＲＮＡ储存在－８０℃冰箱中待用。

１．４　反转录

根据所测的浓度，取２μｇ总ＲＮＡ为模板，使用

ＥａｓｙＳｃｒｉｐｔＦｉｒｓｔＳｔｒａｎｄｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅｓｉｓＳｕｐｅｒＭｉｘ

（北京全式金生物技术有限公司）进行反转录，体系

为２０μＬ。反应条件：４２℃反转录３０ｍｉｎ，８５℃加

热５ｍｉｎ以使反转录酶失活。反转录后的ｃＤＮＡ于

－２０℃保存。

８３８
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表１　日粮组成和营养水平

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆狅狊犻狋犻狅狀犪狀犱狀狌狋狉犻犲狀狋犾犲狏犲犾狊狅犳狋狉犻犪犾犱犻犲狋狊 ％

日粮组成Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ １５３０ｋｇ ３０６０ｋｇ

玉米Ｃｏｒｎ ５７．３６ ５６．２８

小麦麸 Ｗｈｅａｔｂｒａｎ ２２．４４ ２６．５５

豆粕Ｓｏｙｂｅａｎｍｅａｌ １５．８０ １３．４７

鱼粉Ｆｉｓｈｍｅａｌ １．３０ １．００

石粉Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ０．６５ ０．８８

磷酸氢钙ＣａＨＰＯ４ ０．９６ ０．３８

赖氨酸Ｌｙｓ ０．１９ ０．１４

复合预混料Ｐｒｅｍｉｘ １．００ １．００

食盐 ＮａＣｌ ０．３０ ０．３０

合计 Ｔｏｔａｌ １００．００ １００．００

营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔｌｅｖｅｌ

消化能／（ＭＪ·ｋｇ
－１）ＤＥ １２．５８ １２．０８

粗蛋白ＣＰ １３．８８ １２．１３

粗纤维ＣＦ ３．６１ ４．２８

钙Ｃａ ０．６０ ０．５５

磷Ｐ ０．５５ ０．４６

赖氨酸Ｌｙｓ ０．８７ ０．６７

蛋＋胱氨酸 Ｍｅｔ＋Ｃｙｓ ０．５０ ０．４１

苏氨酸 Ｔｈｒ ０．５８ ０．４９

色氨酸 Ｔｒｐ ０．１５ ０．１２

复合 预 混 料 组 成：ＺｎＳＯ４ ·Ｈ２Ｏ２．８％，ＭｎＳＯ４ · Ｈ２Ｏ

２．７４％，ＦｅＳＯ４·Ｈ２Ｏ４．０３％，ＣｕＳＯ４·５Ｈ２Ｏ６．００％，ＫＩ

０．４６％，Ｎａ２ＳｅＯ３ ０．６５％，ＶＡ０．０１％，ＶＤ３ ０．０１％，ＶＥ

０．４４％，ＶＫ０．０１％，ＶＢ１０．０１％，ＶＢ２０．０３％，泛酸０．０８％，烟

酸０．１０％，ＶＢ１２０．０５％，生物素０．１５％，叶酸０．０１％，胆碱

８．０％，沸石粉７４．４２％。消化能为计算值，其他值为测定值

Ｐｒｅｍｉｘｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ：ＺｎＳＯ４·Ｈ２Ｏ２．８％，ＭｎＳＯ４·Ｈ２Ｏ

２．７４％，ＦｅＳＯ４·Ｈ２Ｏ４．０３％，ＣｕＳＯ４·５Ｈ２Ｏ６．００％，ＫＩ

０．４６％，Ｎａ２ＳｅＯ３０．６５％，ＶＡ０．０１％，ＶＤ３０．０１％，ＶＥ

０．４４％，ＶＫ０．０１％，ＶＢ１０．０１％，ＶＢ２０．０３％，ｐａｎｔｏｔｈｅｎｉｃ

ａｃｉｄ０．０８％，ｎｉｃｏｔｉｎｉｃａｃｉｄ０．１０％，ＶＢ１２０．０５％，ｂｉｏｔｉｎ

０．１５％，ｆｏｌｉｃａｃｉｄ０．０１％，ｃｈｏｌｉｎｅ８．０％，ｃａｒｒｉｅｒ７４．４２％．

ＤＥｉｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｖａｌｕｅ，ｗｈｉｌｅｏｔｈｅｒｎｕｔｒｉｅｎｔｌｅｖｅｌｓａｒｅｍｅａｓ

ｕｒｅｄｖａｌｕｅｓ

１．５　犚犜狇犘犆犚

所有基因的引物使用Ｐｒｉｍｅｒ５软件设计，目的

基因和内参基因（１８ＳｒＲＮＡ）的引物序列根据Ｇｅｎ

Ｂａｎｋ上猪的基因序列设计。反应体系为２０μＬ：模

板ｃＤＮＡ１μＬ、上游引物和下游引物（表２）各０．４

μＬ、ＳＹＢＲＧｒｅｅｎⅠ１０μＬ、ＤＥＰＣ处理水８．２μＬ。

ＲＴｑＰＣＲ条件优化，反应程序为：９５℃ 预变性３０

ｓ；９５℃ 变性５ｓ，退火３０ｓ，７２℃ 延伸３０ｓ，共４０

个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。犆犘犜１、犔犘犔 和

犘犘犃犚γ退火温度分别为６０、５５和５５℃。

将ＲＴｑＰＣＲ产物用柱式ＤＮＡ胶回收试剂盒

（上海生工生物工程有限公司）回收纯化。将回收得

到的目的片段进行１０倍梯度的稀释，共８个梯度，

制备定量标准品。检测稀释效果，要求标准曲线相

关系数犚＞０．９９。相对表达量的分析以１８Ｓ基因作

为内参基因，通过参照基因表达水平校正待测样本

中目标基因的相对表达量。然后将各样品的Ｃｔ值

与标准曲线进行比较得出其起始模板拷贝数，将此

结果保存并输入到Ｅｘｃｅｌ表中进行后续分析。

１．６　犜犌含量测定

用甘油三酯试剂盒（北京北化康泰临床试剂有

限公司）测定肌内脂肪细胞中的甘油三酯浓度，操作

方法严格按照试剂盒说明书执行。

１．７　数据分析

试验结果用方差分析（ＬＳＤ检验）进行显著性

检验，相关分析使用Ｐｅａｒｓｏｎ检验。

２　结　果

２．１　犚犖犃的提取

提取的总ＲＮＡ通过１％琼脂糖凝胶电泳检测，有

清晰、完整的３条带（图１），ＯＤ２６０ｎｍ／ＯＤ２８０ｎｍ值为１．８～

２．０，总 ＲＮＡ浓度较高，达到８．７～１３．６μｇ·μＬ
－１

（表３），符合逆转录要求。

图１　总犚犖犃琼脂糖凝胶电泳

犉犻犵．１　犜狅狋犪犾犚犖犃犪犵犪狉狅狊犲犵犲犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊

２．２　不同 犎犉犃犅犘 基因型样本犆犘犜１、犔犘犔 和

犘犘犃犚γ基因犿犚犖犃的表达量及犜犌含量

　　由图２可以看出，ＨＨ 基因型个体的犆犘犜１、

犔犘犔和犘犘犃犚γ基因ｍＲＮＡ表达量及ＴＧ含量均

为最高，Ｈｈ基因型个体次之，ｈｈ基因型个体最低。

并且 ＨＨ 基因型个体的犆犘犜１基因 ｍＲＮＡ的表

９３８
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达量显著高于ｈｈ基因型个体（犘＜０．０５）；ＨＨ 和

Ｈｈ基因型个体的犔犘犔基因 ｍＲＮＡ的表达量均显

著高于ｈｈ基因型个体（犘＜０．０５）；ＨＨ基因型个体

的犘犘犃犚γ基因 ｍＲＮＡ的表达量显著高于 Ｈｈ和

ｈｈ基因型个体（犘＜０．０５），Ｈｈ基因型个体也显著

高于ｈｈ基因型个体（犘＜０．０５）；ＨＨ基因型个体肌

内脂肪细胞ＴＧ含量显著高于 Ｈｈ和ｈｈ基因型个

体（犘＜０．０５）。

表２　犘犆犚引物参数

犜犪犫犾犲２　犘犪狉犪犿犲狋犲狉狊狅犳狆狉犻犿犲狉狆犪犻狉狊狌狊犲犱犳狅狉犘犆犚

基因名称

Ｇｅｎｅｎａｍｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

产物长度／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｌｅｎｇｔｈ

ＧｅｎＢａｎｋ登录号

ＧｅｎＢａｎｋｎｕｍｂｅｒ

１８Ｓ
Ｆ：ＧＣＧＧＣＴＴＴＧＧＴＧＡＣＴＣＴＡ

Ｒ：ＣＴＧＣＣＴＣＣＴＴＧＧＡＴＧＴＧ
５５

１９４

（６０８～８０２）
ＮＲ＿０４６２６１．１

犆犘犜１
Ｆ：ＡＴＧＧＴＧＧＧＣＧＡＣＴＡＡＣＴ

Ｒ：ＴＧＣＣＴＧＣＴＧＴＣＴＧＴＧＡＧ
６０

３２１

（６８１～１００１）
ＡＹ１８１０６２

犘犘犃犚γ
Ｆ：ＧＡＴＴＴＣＴＣＣＡＧＣＡＴＴＴＣＣＡ

Ｒ：ＧＣＴＣＴＴＣＧＴＧＡＧＧＴＴＴＧＴＴ
５５

１８４

（２７０～４５３）
ＤＱ４３７８８４

犔犘犔
Ｆ：ＡＡＣＴＴＧＴＧＧＣＴＧＣＣＣＴＡＴ

Ｒ：ＧＡＣＣＣＴＣＴＧＧＴＧＡＡＴＧＴＧ
５５

３６７

（４５３～８１９）
Ｘ６２９８４

表３　总犚犖犃浓度

犜犪犫犾犲３　犜犺犲犮狅狀犮犲狀狋狉犪狋犻狅狀狅犳狋狅狋犪犾犚犖犃

基因型 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ 样品数Ｓａｍｐｌｅｎｕｍｂｅｒ 总ＲＮＡ浓度／（μｇ·μＬ
－１）ＣｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆｔｏｔａｌＲＮＡ

ＨＨ ８ ８．６８１ ８．７６６ ９．３２１ １１．２２３ １３．５４７ ９．７５３ ９．７５３ １０．５６３

Ｈｈ ８ ９．８７７ １２．３６４ １１．４５３ ９．６４５ ８．４５７ ９．７６４ １０．３７５ ８．４７５

ｈｈ ８ ９．３７５ １０．４６７ １３．６４７ １０．３６４ ９．４７８ ９．７３２ １２．８３６ １１．６７４

图中的字母不同表示差异显著（犘＜０．０５），相同则差异不显著（犘＞０．０５）

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｆｉｇｕｒｅｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＜０．０５），ｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｉｎｆｉｇｕｒｅｍｅａｎｓ

ｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＞０．０５）

图２　肌内脂肪细胞中犆犘犜１、犔犘犔和犘犘犃犚γ基因犿犚犖犃的表达量和犜犌含量

犉犻犵．２　犿犚犖犃犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀狅犳犆犘犜１，犔犘犔犪狀犱犘犘犃犚γ犪狀犱狋犺犲犮狅狀狋犲狀狋狅犳犜犌犻狀犻狀狋狉犪犿狌狊犮狌犾犪狉犪犱犻狆狅犮狔狋犲

２．３　犆犘犜１、犔犘犔和犘犘犃犚γ基因 犿犚犖犃表达量与

犜犌含量的相关性

　　由表４可以看出，犆犘犜１、犔犘犔和犘犘犃犚γ基因

的ｍＲＮＡ表达量与ＴＧ含量分别呈强、中度、强正

相关关系（狉＞０．７、０．３＜狉＜０．７、狉＞０．７）；犆犘犜１与

犔犘犔以及犆犘犜１与犘犘犃犚γ基因的ｍＲＮＡ的表达量

０４８
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均存在强正相关关系（狉＞０．７）；犔犘犔与犘犘犃犚γ基因

的ｍＲＮＡ表达量为中度正相关关系（０．３＜狉＜０．７）。

表４　犆犘犜１、犔犘犔和犘犘犃犚γ基因犿犚犖犃表达量与犜犌含量

的相关性

犜犪犫犾犲４　犆狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犫犲狋狑犲犲狀犜犌犮狅狀狋犲狀狋犪狀犱狋犺犲犆犘犜１，犔犘犔

犪狀犱犘犘犃犚γ犿犚犖犃犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀

ＴＧ 犆犘犜１ 犔犘犔 犘犘犃犚γ

ＴＧ １

犆犘犜１ ０．８０３ １

犔犘犔 ０．５７９ ０．７３９ １

犘犘犃犚γ ０．８５１ ０．７４３ ０．５９３ １

狉＞０表示正相关。狉＜０．３为弱相关；０．３＜狉＜０．７为中度相

关；０．７＜狉＜１．０为强相关

狉＞０ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ．狉＜０．３ｓｔａｎｄｓｆｏｒｗｅａｋ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；０．３＜狉＜０．７ｓｔａｎｄｓｆｏｒｍｏｄｅｒａｔｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ；

０．７＜狉＜１．０ｓｔａｎｄｓｆｏｒｓｔｒｏｎｇｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

３　讨　论

ＩＭＦ是沉积在肌肉内的脂类，主要由ＴＧ、膜脂

（主要是磷脂）和胆固醇等组成，其中，ＴＧ占绝大多

数［３，１５１６］。国外猪种肌肉的ＩＭＦ含量较低，为２％

左右［５］，本研究所测滇南小耳猪背最长肌ＩＭＦ含量

在６％以上，明显高于国外品种。并且犎犉犃犅犘 基

因的纯合子ＨＨ基因型猪ＩＭＦ含量最高，ｈｈ基因

型猪最低，这与Ｓ．Ｍ．Ｚｈａｏ和Ｓ．Ｈ．Ｌｅｅ等
［８，１７］的报

道基本一致。

脂肪酸的分解代谢发生在线粒体基质中，但长

链脂肪酸必须在胞液中活化为脂酰辅酶Ａ，并借助

于一种小分子的脂酰基载体—肉碱来实现其转移。

存在于线粒体膜上的ＣＰＴ，催化乙酰基在肉碱和辅

酶 Ａ 之间的转移反应
［１８１９］。ＣＰＴ 有 ＣＰＴ１ 和

ＣＰＴ２２种抗原性不同的同工酶，分别存在于线粒

体内膜的外侧面与内侧面。位于线粒体外膜的

ＣＰＴ１主要催化肉毒碱和乙酰辅酶Ａ合成乙酰基

肉碱，而位于线粒体内膜的ＣＰＴ２则催化乙酰基肉

碱和辅酶Ａ反应释放乙酰辅酶Ａ
［２０２１］，而ＣＰＴ１是

脂肪酸氧化的限速酶。本研究的结果表明，犎犉犃犅犘

基因ＨＨ基因型个体肌内脂肪细胞中犆犘犜１基因

ｍＲＮＡ的表达量较高，且与ＴＧ含量呈强正相关，这

可能是因为犆犘犜１基因的 ｍＲＮＡ表达量升高，促

进乙酰基转化为乙酰基肉碱，在ＣＰＴ２协同下释放

乙酰辅酶Ａ，乙酰辅酶Ａ参与合成长链脂肪酸，以

甘油三酯的形式蓄积在细胞中，增加ＩＭＦ的沉积。

ＬＰＬ是脂质代谢中的关键酶。其主要功能是

水解极低密度脂蛋白 （Ｖｅｒｙｌｏｗ ｄｅｎｓｉｔｙｌｉｐｏｐ

ｒｏｔｅｉｎ，ＶＬＤＬ）和乳糜微粒（Ｃｈｙｌｏｍｉｃｒｏｎ，ＣＭ）中

的ＴＧ，使之转变成相对分子质量较小的脂肪酸，以

供各种组织贮存和利用［１０］。这一过程通常发生在

肌肉和脂肪组织，所有哺乳动物这２个组织中的

ＬＰＬ都能表现出很高的活性
［２２］。本研究结果表明，

犎犉犃犅犘 基因 ＨＨ 基因型个体肌内脂肪细胞中

犔犘犔基因 ｍＲＮＡ的表达量较高，且与 ＴＧ含量呈

中度正相关，可能是由于ＬＰＬ在血管内皮表面，将

血液循环运输来的ＣＭ 和 ＶＬＤＬ水解为 ＴＧ
［２３］。

此外，ＬＰＬ还能控制肌内脂肪合成过程中脂肪和肌

肉组织中ＴＧ的分配
［２４］。总之，犎犉犃犅犘 基因 ＨＨ

基因型猪肌内脂肪细胞中高的ＴＧ含量可能是由于

ＬＰＬ通过调控肌肉组织中ＴＧ的含量而实现的。

ＰＰＡＲγ是ＰＰＡＲ家族中最具有脂肪专一性的

亚型，是体内脂肪形成的必需转录因子。ＰＰＡＲγ是

一类由配体激活的核转录因子，属于细胞核受体超

家族的成员，它与类维生素Ａ类Ｘ受体形成异二聚

体，再结合于特异性ＤＮＡ序列上而活化靶基因
［２５］。

这些靶基因编码的蛋白参与脂肪细胞的分化和脂肪

沉积。大部分ＰＰＡＲγ的目标基因直接参与脂肪合

成途径，包括ＬＰＬ，脂肪酸结合蛋白，乙酰辅酶Ａ合

成酶和脂肪酸转运蛋白等。由于ＰＰＡＲγ是一个调

控脂肪代谢相关基因表达的转录因子，大量的研究又

证实犘犘犃犚γ基因在很多动物中与脂肪的分化有关，

因此该基因可能与猪ＴＧ的生成有关，是影响ＴＧ的

一个候选基因［２６２８］。本研究结果表明，犎犉犃犅犘 基

因ＨＨ基因型猪肌内脂肪细胞中犘犘犃犚γ基因的

ｍＲＮＡ表达量较高，且与ＴＧ含量呈强正相关，可能

是由于ＰＰＡＲγ活化编码参与脂肪细胞的分化和脂肪

沉积的蛋白的靶基因，间接增加ＴＧ的沉积。

ＣＰＴ１是脂酰辅酶 Ａ转入线粒体进行脂肪酸

β氧化的限速酶；ＬＰＬ 是脂质代谢中的关键酶；

ＰＰＡＲγ是体内调控与脂肪代谢有关的基因表达的

必需转录因子。犎犉犃犅犘 基因 ＨＨ 基因型猪

犆犘犜１、犔犘犔和犘犘犃犚γ３个基因ｍＲＮＡ的表达量

显著高于ｈｈ基因型猪（犘＜０．０５）；犆犘犜１与犔犘犔

以及犆犘犜１与犘犘犃犚γ基因ｍＲＮＡ的表达量间均

为强正相关，这表明这些基因之间是相互联系，共同

参与肌内脂肪细胞中ＴＧ含量的调节，具体可能是

ＰＰＡＲγ信号通路调控着犆犘犜１基因，同时活化肌内

脂肪细胞分化和脂肪沉积靶基因，如促进犔犘犔基因

ｍＲＮＡ表达，从而增加肌内脂肪细胞中ＴＧ含量。

总之，犎犉犃犅犘 基因 ＨＨ 基因型猪犆犘犜１、

１４８
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犔犘犔和犘犘犃犚γ３个基因 ｍＲＮＡ表达水平均显著

高于ｈｈ基因型猪（犘＜０．０５）；且犆犘犜１、犔犘犔 和

犘犘犃犚γ基因ｍＲＮＡ的表达量与肌内脂肪细胞ＴＧ

含量呈正相关。本研究结果说明，不同 犎犉犃犅犘

基因型影响滇南小耳猪肌内脂肪细胞中脂肪分解代

谢相关基因的表达，ＨＨ基因型猪脂肪分解代谢相

关基因的表达量较高，可能其脂类代谢活动更强，从

而相对增加了肌内脂肪沉积。
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