
书书书

畜牧兽医学报　２０１３，４４（２）：１８１１８７

犃犮狋犪犞犲狋犲狉犻狀犪狉犻犪犲狋犣狅狅狋犲犮犺狀犻犮犪犛犻狀犻犮犪

民猪和大白猪背最长肌差异表达基因

的筛选与注释

张冬杰，刘　娣，汪　亮，何鑫淼，王文涛

（黑龙江省农业科学院畜牧研究所，哈尔滨１５００８６）

摘　要：为了筛选民猪和大白猪背最长肌中的差异表达基因，本研究采用高通量测序技术，构建了民猪（脂肪型）和

大白猪（瘦肉型）背最长肌组织的数字基因表达谱，对差异表达的数字基因进行了筛选与注释，并进行了ＧＯ和通

路的功能显著性富集分析。结果表明，民猪和大白猪分别获得５００００００多条可用的标签数据（Ｃｌｅａｎｔａｇ），其中拷

贝数大于１００的标签所占比例最高，分别为８８．６２％和８４．６２％；完全比对到正义链上，且１个标签仅比对到１个基

因的分别为２３５１７８８和２３８８１７５条。以大白猪为对照组，民猪与之相比，差异倍数在２倍以上的共有１０９８个基

因，其中４４个上调表达，１０５４个下调表达，有１１个基因只在民猪中表达，２５６个基因只在大白猪中表达，差异表达

基因中包括多个与肌内脂肪含量、脂类代谢、肉色、嫩度和肌肉生长发育相关的基因或转录子。民猪和大白猪分别

预测到了２３８５３个和３４７３１个定位在猪基因组不同位置的新转录本，其中包含存在１个碱基错配的标签。民猪

和大白猪之间的差异基因在细胞所处位置方面显著富集的条目有细胞质、膜旁细胞器、色素粒、水解性液泡、部分

细胞内等共计１８个；在基因分子功能方面显著富集的条目有蛋白结合和氧化还原酶活性２个；在参与的生物过程

方面显著富集的条目有对压力的应答、对活性氧的应答和羧酸代谢过程等１４个。显著富集的通路共计１１个，按

照犘值从小到大的顺序，溶酶体、ＰＰＡＲ信号通路和胆汁酸合成通路为差异最显著的３个通路。本研究结果可为

今后挖掘新基因和研究影响猪肉品质的遗传因素等提供理论依据。
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　　高通量测序技术（Ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ）也被称为下一代测序技术（Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒ

ａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ），可以同时对数百万个ＤＮＡ分子

进行测序，这使得对一个物种的转录子和基因组进

行细致全面的分析成为可能［１］。２０１１年 Ａ．Ｊ．

Ａｍａｒａｌ等通过大量的平行测序，从全基因组水平上

分析了人工选育对家猪遗传基础造成的影响，推测

大约有７％的基因组受到了人工选育的影响
［２］，Ｉｌ

ｌｕｍｉｎａ公司也通过高通量测序技术研发了猪的

ＳＮＰ６０基因分型芯片
［３］。全基因组测序完成后，首

先要面对的就是转录组研究，因为它是研究基因功

能及结构的基础和出发点。但是在大多数情况下，

研究人员更关注某一特定的生物过程、发育阶段或

处理后的基因表达变化情况。基因芯片技术曾在解

决这一问题中提供了有力的技术支持，但它只能检

测已知序列的特征，对于未知的序列无能为力。建

立在高通量测序基础上的数字化基因表达谱（Ｄｉｇｉｔ

ａｌｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇ，ＤＧＥＰ）分析弥补了基

因芯片的这一缺陷，可对任何生物整体转录活动进

行检测，并可发现新的转录子。２０１１年Ｘ．Ｊ．Ｌｉ等

人即通过ＤＧＥＰ分析筛选了影响猪脂肪沉积的关

键基因［４］。

背最长肌是人们研究和评价猪肉品质时最常用

到的实验材料，通常采集倒数第二、三肋骨处的肌肉

用于研究，测定指标包括肉色、大理石纹、失水率、

ｐＨ、滴水损失、嫩度等
［５］。民猪是我国优良的地方

猪种之一，在繁殖性能和猪肉品质方面均要显著优

于大白猪、长白猪等引进猪种。为了深入研究民猪

优良肉质性状的遗传机制，本研究采用高通量测序

技术，构建了民猪（脂肪型）和大白猪（瘦肉型）背最

长肌组织的数字化基因表达谱，并对两者之间的差

异基因进行了筛选与注释。

１　材料与方法

１．１　试验材料与测序

选择８月龄同期饲养的民猪和大白猪各３头，

屠宰，取背最长肌１０ｇ左右，－８０℃贮存，提取各

样品总ＲＮＡ，民猪和大白猪的总ＲＮＡ分别等量混

合，组成２个总ＲＮＡ池，送交北京华大基因有限公

司采用Ｓｏｌｅｘａ测序技术对样品进行测序。

１．２　数据整理与分析

１．２．１　原始数据的去杂　　测序所获得的原始序

列数据均带有一段３′接头序列，并且含有少量低质

量序列以及各种杂质成分，经过数据处理，得到可用

的干净的标签数据（Ｃｌｅａｎｔａｇ）。具体处理方法如

下：去除３′接头序列、去除空载读长、去除低质量标

签（含有未知碱基Ｎ的标签）、去除长度过小或过大

的标签，取长度为２１ｎｔ的标签、去除拷贝数为１的

标签（可能是测序错误）。

１．２．２　序列分布规律统计　　标签的拷贝数反映

了相应基因的表达量，可根据测得数据的分布情况

评估整体数据是否正常。根据拷贝数的多少分为如

下６类：２≤狀≤５、６≤狀≤１０、１１≤狀≤２０、２１≤狀≤

５０、５１≤狀≤１００、狀≥１００，分别统计每类中标签所占

２８１
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的比例。

１．２．３　标签的比对分析　　将测得结果与猪的参

考基因（ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｒｅｐｏｓｉｔｏｒｙ／Ｕｎｉ

Ｇｅｎｅ／Ｓｕｓ＿ｓｃｒｏｆａ／Ｓｓｃ．ｓｅｑ．ｕｎｉｑ．ｇｚ）进行比对，利

用软件检索 ｍＲＮＡ 上所有的 ＣＡＴＧ 位点，生成

ＣＡＴＧ＋１７ｎｔ碱基的参考标签数据库。将全部干

净的标签数据与参考标签数据库比对，最多允许１

个碱基错配，对其中比对到唯一１个基因的标签

（Ｕｎａｍｂｉｇｕｏｕｓｔａｇｓ）进行基因注释，统计每个基因

对应的原始标签数，然后对原始标签数做标准化处

理，获得标准化的基因表达量。标准化处理方法为：

每个基因包含的原始标签数／该样本中总标签数×

１００００００。

１．２．４　差异基因的筛选　　参照北京华大提供的

数字化基因表达谱差异基因检测方法，将 ＦＤＲ

（Ｆａｌｓｅｄｉｓｃｏｖｅｒｙｒａｔｅ）值设为≤０．００１，且差异倍数

在２倍及以上的基因定为差异表达基因，差异倍数

按照如下公式计算：ｌｏｇ２（民猪基因标准化后的表达

量／大白猪基因标准化后的表达量）。

１．２．５　反义转录本与新转录本分析　　统计能比

对到基因反义链的标签，推测这样的基因可能存在

正义反义（Ｓｅｎｓｅａｎｔｉｓｅｎｓｅ）调控方式。将不能比对

到参考基因和线粒体基因组的标签比对到核基因

组，给出标签能唯一比对上的核基因组区域，判断相

关区域是否存在未发现的新转录本。

１．２．６　ＧＯ功能显著性富集分析　　把所有差异

表达基因向ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ数据库的各条目映射，

计算每个条目的基因数目，然后应用超几何检验，找

出与整个基因组背景相比，在差异表达基因中显著

富集的ＧＯ条目，其计算公式为：

犘＝１－∑
犿－１

犻＝０

犕

（ ）犻
犖－犕

狀－（ ）犻
犖

（ ）狀
其中，犖 为基因组中具有 ＧＯ 注释的基因数

目；狀为犖 中差异表达基因的数目；犕 为基因组中

注释为某特定ＧＯ条目的基因数目；犿 为注释为某

特定ＧＯ条目的差异表达基因数目。计算得到的犘

值通过 Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ校正之后，以校正后的犘 值≤

０．０５为阈值，满足此条件的ＧＯ条目定义为在差异

表达基因中显著富集的ＧＯ条目。

１．２．７　通路显著性富集分析　　以ＫＥＧＧ通路为

单位，找出与整个基因组背景相比，在差异表达基因

中显著性富集的通路。计算公式与ＧＯ功能显著性

富集分析相同，其中 犖 为具有通路注释的基因数

目；狀为犖 中差异表达基因的数目；犕 为芯片中注

释为某特定通路的基因数目；犿 为注释为某特定通

路的差异表达基因数目。犙≤０．０５的通路定义为在

差异表达基因中显著富集的通路（犙表示错误比例，

犙＝犞／犚，其中，犚代表所挑选的差异基因个数，犞 代

表没有差异表达的基因个数，即假阳性结果）。

１．２．８　测序饱和度分析　　根据测序数据产出量

和基因比对的量进行饱和度分析，检验随着测序量

的增加检测到的基因是否随之上升。

２　结　果

２．１　测序质量评估

通过对成年民猪和大白猪背最长肌组织进行高

通量测序，分别获得原始标签数为５９６３８０２和

５９０６１７４条，将原始序列经过去杂处理后，民猪和

大白猪所获得的可用于分析的序列标签数分别为

５８１９３２１和５７１０３５０条，分别占总标签数的９７．５８％

和９６．６８％，说明测序获得的序列质量较高。

２．２　可用于分析的序列标签拷贝数分布统计

从表１可以看出，拷贝数大于１００的标签数占

总标签数比例最高，而拷贝数介于６和１０之间的标

签数占总标签数比例最低，２品种间的分布规律相

似，无显著差异。

表１　可用于分析的序列标签拷贝数的分布

犜犪犫犾犲１　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狊犲狇狌犲狀犮犲狋犪犵犮狅狆狔狀狌犿犫犲狉狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊

狊狋狌犱狔

拷贝数（狀）

Ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒ

民猪 Ｍｉｎｐｉｇ

标签数

Ｎｏ．ｏｆｔａｇ

比例／％

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

大白猪 Ｙｏｒｋｓｈｉｒｅｐｉｇ

标签数

Ｎｏ．ｏｆｔａｇ

比例／％

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

２≤狀≤５ １２２０７６ ２．１０ １６４３１５ ２．８８

６≤狀≤１０ ７５２８３ １．２９ ９７７３１ １．７１

１１≤狀≤２０ １００２７６ １．７２ １２７３７４ ２．２３

２１≤狀≤５０ １７８８８８ ３．０７ ２４２３３３ ４．２４

５１≤狀≤１００ １８５９２５ ３．１９ ２４６５３６ ４．３２

狀≥１００ ５１５６８７３ ８８．６２ ４８３２０６１ ８４．６２

２．３　可用于分析的序列标签的比对统计

参考基因组数据库共有基因５１２７０个，其中带
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有ＣＡＴＧ位点的基因４６４７２个，占总数的９０．６４％，

共有标签１７５９３３条，其中清楚的可用于分析的标签

共１６４９０８条，占总数的９３．７３％。将测得的民猪和

大白猪可用于分析的标签分别比对到参考基因组数

据库，其中民猪完全比对到正义链的１个标签，比对

到１个基因的共计２３５１７８８条，占总数的４０．４１％，

大白猪为２３８８１７５条，占总数的４１．８２％；在民猪

上，１个标签比对到基因组１个位置的为３５４２７２

条，占总数的６．０９％，大白猪为４９６８０３条，占总数的

８．７０％；没有比对上的标签，民猪为３７９４４９条，占总

数的６．５２％，大 白 猪 为 ４５７８１２ 条，占 总 数 的

８．０２％。

２．４　差异表达基因及部分功能基因的表达

通过对民猪和大白猪背最长肌２个ＲＮＡ池的

高通量测序，并进行差异基因筛选，结果发现，以大

白猪为对照组，民猪与之相比，差异倍数在２倍以上

的共有４４个表达上调基因，１０５４个表达下调基因，

其中，有１１个基因只在民猪中表达，２５６个基因只

在大白猪中表达。

有很多转录因子和基因与肌内脂肪沉积、骨骼

肌发育以及肌肉嫩度、肉色等相关，为了研究这些相

关基因在民猪和大白猪背最长肌基因表达谱中的情

况，本研究在前人研究的基础上，选择了１９个基因

进行分析，具体分析结果见表２。

表２　民猪和大白猪背最长肌１９个基因表达情况

犜犪犫犾犲２　犈狓狆狉犲狊狊犻狅狀犾犲狏犲犾狅犳１９犵犲狀犲狊犻狀犾狅狀犵犻狊狊犻犿狌狊犱狅狉狊犻犿狌狊犮犾犲狅犳犕犻狀狆犻犵犪狀犱犢狅狉犽狊犺犻狉犲狆犻犵

基因名称

Ｇｅｎｅ

基因符号

Ｓｙｍｂｏｌ

标准化后的基因表达量

Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌ

大白猪

Ｙｏｒｋｓｈｉｒｅｐｉｇ

民猪

Ｍｉｎｐｉｇ

差异倍数

Ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ

基因功能

Ｇｅｎｅｆｕｎｃｔｉｏｎ

肌球蛋白重链 犕犢犎犆 １．５８ ０．０１ －７．３０３ 肌纤维类型［６］

Ⅰ型兰尼定受体 犚犢犚犐 ２２２２．２８ １２９４．４８ －０．７７９ 肌肉生长发育［７］

脂肪细胞定向分化因子１ 犃犇犇１ ６．８３ ４．１２ －０．７２９ 肌内脂肪含量［８］

脂肪酸合成酶 犉犃犛 ０．３５ ０．０１ ３．１２９ 肌内脂肪含量［９］

肌细胞生成素 犕狔狅犌 １．５８ ０．３４ －２．２１６ 终止成肌细胞的增殖［１０］

脂蛋白酯酶 犔犘犔 ５．０８ １．０３ －２．３０２ 脂类代谢［１１］

真核细胞翻译起始因子 犲犐犉４Ｅ １１．７３ ６．０１ －０．９６５ 起始蛋白质翻译［１２］

脂肪酸结合蛋白 犉犃犅犘４ ３．８５ ０．３４ ３．５０１ 肌间脂肪［１３］

钙蛋白酶抑制蛋白 犆犃犛犜 １６．２９ １０．１４ －０．６８４ 肌肉嫩度［１４］

钙蛋白酶１ 犆犃犘犖１ １．２３ ０．０１ －６．９４２ 肌肉嫩度［１５］

活化转录因子４ 犃犜犉４ ９９７．４９ １７３５．６ ０．７９９ 脂肪和能量代谢［１６］

组织蛋白酶Ｂ 犆犜犛犅 １９１．０６ ２３．５４ －３．０２１ 参与肌肉蛋白质水解，影响肌肉嫩度［１７］

肌红蛋白 犕犫 １４８１．３５ ３９９．８７ －１．８８９ 肉色［１８］

血红蛋白 犎犫 ０．３５ ０．０１ －５．１２９ 肉色［１８］

胰岛素样生长因子结合蛋白３ 犐犌犉犅犘３ ０．０１ ０．３４ ５．０８７ 肌肉生长发育［１９］

胰岛素样生长因子结合蛋白５ 犐犌犉犅犘５ １３．１３ ７．７３ －０．７６４ 肌肉生长发育［１９］

胰岛素样生长因子２受体 犐犌犉２Ｒ ０．０１ ０．３４ ５．０８７ 肌肉生长发育［１９］

小窝蛋白１ 犆犪狏１ １７１．２７ ２６．８１ ２．６７５ 脂肪在肌细胞中的沉积［２０］

抑肌素 犕犛犜犖 １．７５ １．８９ ０．１１１ 抑制肌肉生长［２１］

２．５　反义转录本与新转录本预测结果

民猪能比对到基因反义链的标签为６５５８条，

占可用于分析标签总数的０．１１％，大白猪比对到基

因反义链的标签为８５２８条，占可用于分析标签总

数的０．１５％。民猪和大白猪分别预测到了２３８５３

和３４７３１个定位在猪基因组不同位置的新转录本，

其中包括含有１个碱基发生错配的标签。

２．６　犌犗功能显著性富集分析

ＧＯ总共有３个本体（Ｏｎｔｏｌｏｇｙ），包括基因的

分子功能、所处的细胞位置和参与的生物过程。民
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猪和大白猪之间的差异基因在细胞所处位置方面显

著富集的条目有１８个，主要有细胞质、膜旁细胞器、

胞内膜旁细胞器、色素粒、水解性液泡、部分细胞内

等；在基因分子功能方面显著富集的条目有２个，一

个是蛋白结合（Ｐｒｏｔｅｉｎｂｉｎｉｎｇ），另一个是氧化还原

酶活性，供体为含硫基，受体为ＮＡＤ或ＮＡＤＰ（Ｏｘ

ｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｃｔｉｎｇｏｎａｓｕｌｆｕｒｇｒｏｕｐｏｆ

ｄｏｎｏｒｓ，ＮＡＤｏｒＮＡＤＰａｓａｃｃｅｐｔｏｒ）；在参与的生

物过程方面显著富集的条目共计１４个，排在前３位

的分别为对压力的应答、对活性氧的应答和羧酸代

谢过程。

２．７　通路显著性富集分析

民猪和大白猪背最长肌间差异表达基因显著富

集的通路共计７个，通路信息如表３所示。

表３　民猪和大白猪间差异基因显著富集的７个通路

犜犪犫犾犲３　犈狀狉犻犮犺犲犱７狆犪狋犺狑犪狔狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犵犲狀犲狊（犇犈犌狊）犫犲狋狑犲犲狀犕犻狀狆犻犵犪狀犱犢狅狉犽狊犺犻狉犲狆犻犵

编号

Ｎｕｍｂｅｒ

通路名称

Ｐａｔｈｗａｙｎａｍｅ

通路中有注释的差显

基因数目

ＮｕｍｂｅｒｏｆＤＥＧｓｗｉｔｈ

ｐａｔｈｗａｙａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

犙值

犙ｖａｌｕｅ

通路ＩＤ号

ＰａｔｈｗａｙＩＤ

通路注释

Ｐａｔｙｗａｙａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

１
溶酶体

Ｌｙｓｏｓｏｍｅ
３１ ０．００７８ ｋｏ０４１４２

参与细胞膜上细胞表面分子与受体

的调节以及抵御细胞外侵害

２
ＰＰＡＲ信号通路

ＰＰＡＲｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ
２３ ０．００７８ ｋｏ０３３２０

参与调节脂类代谢、机体免疫、

细胞分化及细胞凋亡等

３
基本的胆汁酸合成

Ｐｒｉｍａｒｙｂｉｌｅａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
８ ０．０２５３ ｋｏ００１２０ 合成胆汁酸

４
内吞作用

Ｅｎｄｏｃｙｔｏｓｉｓ
４５ ０．０２５３ ｋｏ０４１４４ 将细胞外物质转运入细胞内

５
过氧化物酶体

Ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ
２０ ０．０２５３ ｋｏ０４１４６ 参与脂肪酸的β氧化、解毒

６
氧化磷酸化

Ｏｘｉｄａｔｉｖｅｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ
２５ ０．０２５３ ｋｏ００１９０

有机物包括糖、脂、氨基酸等在分

解过程中释放能量，驱动ＡＴＰ合成

７
帕金森症

Ｐａｒｋｉｎｓｏｎ＇ｓｄｉｓｅａｓｅ
２７ ０．０３６１ ｋｏ０５０１２ 帕金森病

２．８　测序饱和度分析

当测序量达到２Ｍ以上时，检测到的基因数目

趋于饱和，两者间没有差异（图１）。

图１　饱和度分析

犉犻犵．１　犜犺犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狊犪狋狌狉犪狋犻狅狀
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３　讨　论

３．１　高通量测序数据的初步分析

本研究通过高通量测序获得的猪背最长肌组织

的总标签数 （约５７５００００条）要高于已知的猪脂肪

组织的检测结果（约３５０００００条）
［４］，但低于猪肺组

织的检测结果（约７２０００００条）
［２２］。由于目前可用

于参考的猪其他组织的测序结果还很有限，无法得

出肯定的结论，但根据已有的检测结果推测，不同组

织由于其发育和所行使的生理功能不同，所含的基

因数目相差较大，但在基因拷贝数方面，三者均为拷

贝数大于１００的标签数占总标签数比例均最高。

编码蛋白的基因是细胞生命过程的主要控制

者，但近年研究表明，非编码ＲＮＡ也广泛的参与细

胞转录或翻译水平的调控，这其中就包括反义链转

录产物［２３］。如果测得的标签能比对到基因的反义

链，则暗示该基因的反义链也包含转录本，该基因可

能存在正反义（Ｓｅｎｓｅａｎｔｉｓｅｎｓｅ）的调控方式。全基

因组范围内的天然反义链转录产物在各种动物和植

物中都有报道，包括人类、小鼠、大鼠、鸡、果蝇、线

虫、水稻、拟南芥和酵母等。科学家通过对转录元件

重叠率的分析，预测反义链转录产物在动物中占

５％～２９％，在植物中占７％～９％
［２４］。本研究中，在

民猪和大白猪背最长肌中预测到的反义链转录本仅

为０．１％左右，可见，猪背最长肌中虽然存在正反

义（Ｓｅｎｓｅａｎｔｉｓｅｎｓｅ）的调控，但并不占主要调控位

置，仍以编码蛋白调控为主。

３．２　部分差显基因或转录子的表达分析

本研究共获得了１０９８个差异表达基因，其中

还包括部分未知基因，因数据量庞大，很难对每个基

因进行细致的分析和探讨。因此，我们选择了１９个

可能与脂类代谢、肌内脂肪沉积、肉色、嫩度等性状

相关的基因进行比对和分析，结果发现，其中有８个

基因在两者间表达差异不显著，１１个差异显著。民

猪与大白猪相比，一个显著特点就是“肉香”，而决定

“肉香”的一个关键指标就是肌内脂肪含量，在１１个

差显基因中有３个与脂肪沉积相关的基因，即

犉犃犛、犉犃犅犘４和犆犪狏１。虽然有研究表明，犉犃犛表

达水平的升高能够显著地增加甘油三脂在体内的沉

积而导致肥胖，但陈杰等人在对苏太猪的研究中发

现，犉犃犛基因的表达水平与肌内脂肪含量之间并无

显著相关［９］，但在本研究中，民猪犉犃犛的表达水平

要显著高于大白猪。犉犃犅犘４和犆犪狏１是２个表达

量与肌内脂肪含量显著正相关的基因，本研究结果

与前人相似，即脂肪型民猪犉犃犅犘４和犆犪狏１的表

达水平要显著高于瘦肉型大白猪。

３．３　犌犗和通路分析

ＧＯ和ＫＥＧＧ数据库分别是为了注释基因功

能和研究基因作用通路而开发的。在本研究中，结

合ＧＯ功能富集分析和通路富集分析对高通量测序

技术获得的脂肪型猪与瘦肉型猪背最长肌间差异表

达基因数据进行了生物信息学分析。结果发现，在

细胞定位方面二者间显著富集的条目较多，但相对

集中，多集中在各种细胞器、细胞核、还有各种膜上；

在对另外２个本体进行差异基因的富集分析时发

现，差异基因主要富集在氧化代谢方面，而且在后续

的通路分析中，也检测到了如过氧化物酶体和氧化

磷酸化这样的代谢通路，这说明在民猪和大白猪背

最长肌中，存在显著差异的是一些基础的氧化代谢

通路及其相关基因，而并不是我们最初设想的那些

可影响肌内脂肪沉积、肉色、嫩度等的相关基因及调

控通路。

在差异显著的通路中，我们发现了１个与调节

脂类代谢显著相关的ＰＰＡＲ信号通路，这说明民猪

和大白猪的背最长肌中，脂类代谢的差异主要还是

因为ＰＰＡＲ信号通路上一些相关基因表达水平的

差异。民猪与大白猪相比，除了犚犡犚 基因表达水

平升高外，其他如犔犡犚α、犃犆犛、犆犘犜２等２０余个基

因的表达水平均出现下降，该结果可为下一步研究

脂类代谢及筛选主效功能基因提供参考。

猪是人类较为理想的医学模型，通过建立与人

类疾病相似的猪医学模型，研究疾病发生的基因调

控或作用机制，可为人类疾病防治提供科学依据。

本研究中发现了２７个在帕金森症通路中差异表达

的 基 因，其 中 包 括 狆犪狉犽犻狀
［２５］、犘犐犖犓１

［２６］ 和

犔犚犚犓２
［２７］等已知的与帕金森病相关的基因，这也

预示着我们可以考虑通过构建帕金森病猪模型，来

研究该病的致病机理以及开发临床用药等。

４　结　论

本研究筛选到了多个与肌内脂肪沉积相关的功

能基因，同时也发现了１个与调节脂类代谢显著相

关的ＰＰＡＲ信号通路，初步揭示了民猪与大白猪间

肌肉组织的性状差异原因。
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