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绵羊犆犛１基因的克隆及在凉山半细毛羊

不同组织中的表达

苏强强，吴登俊

（四川农业大学动物科技学院 动物遗传育种研究所，雅安６２５０１４）

摘　要：旨在研究绵羊犆犛１基因序列及其蛋白质的结构与功能以及其在不同组织中的表达情况，进而预测其与肉

质性状的关联性。Ｃａｌｓａｒｃｉｎｓ（Ｃａｌｃｉｎｅｕｒｉｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｓａｒｃｏｍｅｒｉｃｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＳ）家族是一个与钙调神经磷酸酶（Ｃａｌｃｉ

ｎｅｕｒｉｎ，ＣａＮ）相结合的肌纤维特异表达蛋白新成员，犆犛１基因是与畜禽肉质性状密切相关的重要候选基因。本研

究根据牛、人和鼠犆犛１基因ｍＲＮＡ，应用比较基因组学技术成功克隆了绵羊犆犛１基因全长ｃＤＮＡ，对序列及编码

的氨基酸进行生物信息学分析。结果显示，该基因ｃＤＮＡ全长９５１ｂｐ，完整的开放阅读框（ＯＲＦ）为７９～８７２ｂｐ，编

码２６４个氨基酸。氨基酸序列中存在３个保守结构域，蛋白质二级结构以无规卷曲和α螺旋为主，富含疏水区，存

在多个磷酸化位点和１个蛋白激酶Ｃ（ＰｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅＣ，ＰＫＣ）的磷酸化位点。通过实时荧光定量ＲＴＰＣＲ技术分

析犆犛１基因在凉山半细毛羊部分组织中的表达情况。结果表明：犆犛１基因主要在凉山半细毛羊的心脏和背肌中

表达，１５ｄ在心脏的表达量最高，极显著高于其它各组织（犘＜０．０１）；在心脏和背肌中，犆犛１基因的表达量随着年

龄的增长而减少，其中在６０ｄ时心脏中的表达量最高。研究结果为绵羊的肉质性状改善提供科学依据。
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犓犲狔狑狅狉犱狊：犆犛１ｇｅｎｅ；ｃＤＮＡｃｌｏｎｅ；ｔｉｓｓｕｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ；ｏｖｉｎｅ

　　羊肉的是人类蛋白质的主要来源之一，其组成

单位是肌纤维，与肉质性状存在相关性。尤其是其

使用品质直接受肌肉组织学特性的影响。肌纤维分

为慢肌纤维（红肌纤维）和快肌纤维（白肌纤维）Ⅱａ、

Ⅱｂ及Ⅱｘ型。肌肉中红肌纤维（慢反应纤维）所占

比例越大，白肌纤维（快反应纤维）所占比例越小，肌

肉品质相对就越好［１２］。在分子水平上研究肌纤维

的特异性，有助于阐明羊慢肌纤维和快肌纤维形成与

转化的机理，为羊肌肉品质的遗传改良提供理论依

据。

Ｃａｌｓａｒｃｉｎｓ（Ｃａｌｃｉｎｅｕｒｉｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｓａｒｃｏｍｅｒｉｃ

ｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＳ）家族是一个与钙调神经磷酸酶（Ｃａｌｃｉ

ｎｅｕｒｉｎ，ＣａＮ）相结合的肌纤维特异表达蛋白新成

员，现已发现 Ｃａｌｓａｒｃｉｎｓ包含有 Ｃａｌｓａｒｃｉｎ１（又名

ＭＹＯＺ２、Ｃ４ｏｒｆ５、ＣＳ１）、Ｃａｌｓａｒｃｉｎ２（又名 ＭＹＯＺ１、

ＦＡＴＺ
［３］、ＣＳ２）和 Ｃａｌｓａｒｃｉｎ３

［４］（又名 ＭＹＯＺ３、

ＣＳ３）。犆犛１基因主要在心肌和骨骼肌慢肌纤维中

特异表达，而犆犛２和犆犛３只在骨骼肌快肌纤维中

特异表达［５６］。研究表明ＣＳ家族不仅是Ｚ线组成

的结构蛋白，而且在信号转导和调节酶活性中也具

有重要作用，它不仅在成熟的心肌和骨骼肌细胞中

表达，同时也在胚胎发育和分化过程中的其它组织

中有表达［７］。通过对犆犛１基因敲除小鼠的研究发

现，犆犛１能够抑制 ＣａＮ 的活性，当肌肉细胞缺乏

犆犛１基因时，ＣａＮ的信号通路增强，慢肌纤维数量

明显增加，引发肌肉肥大症状等一系列相关基因的

表达上调，但没有明显的心肌肥大症状［８］。

ＣＳ家族对骨骼肌Ｚ线的形成和信号通路的调

控具有重要意义［９］，同时其可以同该调节酶催化的

亚单位相互作用，诱导细胞内信号传导，调节快慢骨

骼肌纤维之间的转化［５］。然而在羊上，研究比较少，

甚至序列还尚未存在。本试验主要运用比较基因组

学，从羊的肌肉组织中克隆犆犛１序列并测序，同

时，利用ＲＴＰＣＲ技术检测犆犛１基因在凉山半细

毛羊不同年龄、不同组织中的表达情况，为进一步研

究该基因的结构与功能奠定了基础。

１　材料与方法

１．１　实验材料

在凉山州布拖县梁山半细毛羊核心育种场采集

成年绵羊的背肌、心脏样，置于液氮中冻存，用于克

隆犆犛１基因。ＲＴＰＣＲ定量分析的样品是在大群

体中随机选择健康的１５、６０、１０５、１６０、１９５和２４０ｄ

凉山半细毛羊各３只屠宰，在屠宰过程中，立即采取

心脏、背肌、肝脏、大脑４个组织样置于液氮中保存。

所采取的样品带回实验室后于－８０℃冰箱保存，用

于后续试验。

１．２　方法

１．２．１　总ＲＮＡ提取和ｃＤＮＡ第一链的合成　　

取１００ｍｇ组织样在液氮中研磨之后，采用 Ｔｒｉｚｏｌ

法提取总 ＲＮＡ。按照 ＲｅｖｅｒｓｅＴｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅＭ

ＭＬＶ反转录试剂盒（ＴａＫａＲａ公司）进行反转录反

应，反应体系总体积为２０μＬ，包括５×ＥｘＳｃｒｉｐｔ

ＴＭＢｕｆｆｅｒ４μＬ，ｄＮＴＰ Ｍｉｘｔｕｒｅ１μＬ，ＯｌｉｇｏｄＴ

Ｐｒｉｍｅｒ１μＬ，ＲＴａｓｅＭＭＬＶ０．５μＬ，ＲＮａｓｅＩｎｈｉｂｉ

ｔｏｒ０．５μＬ，ＴｏｔａｌＲＮＡ４μＬ，ＲＮａｓｅＦｒｅｅｄＨ２Ｏ９μＬ。

反转录条件为３７℃１５ｍｉｎ，８５℃５ｓ。

１．２．２　ＰＣＲ扩增　　参考牛和小鼠的犆犛１基因

序列（ＧｅｎＢａｎｋ登陆号分别为 ＮＭ＿００１０１５６７６和

ＡＹ０１３２９６），用软件ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０在保守区

设计１对引物（引物名Ｐ１，引物信息见表１），以ｃＤ

ＮＡ第一链为模板进行 ＰＣＲ，反应体系总体积为

５０μＬ，包括引物各１．５μＬ，模板２．５μＬ，Ｍａｓｔｅｒ

Ｍｉｘ２５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１９．５μＬ。ＰＣＲ条件为：９４℃

３０ｓ、５６℃４５ｓ、７２℃６０ｓ，３８个循环。ＰＣＲ产物

经琼脂糖凝胶电泳检测，对目的条带进行回收克隆

测序并分析。

１．２．３　实时荧光定量ＰＣＲ　　根据ＰＣＲ扩增得

到的ｃＤＮＡ 全序列设引１对犆犛１荧光定量引物

（引物Ｐ２，引物信息见表１）和１对内参基因犌犃犘

犇犎引物（引物名Ｐ３，引物信息见表１），荧光定量

ＰＣＲ采用２５μＬ反应体系：包括第一链ｃＤＮＡ１μＬ，

ＳＹＢＲ ＲｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ
ＴＭ（ＴａＫａＲａ公司）１２．５μＬ，

上下游引物各０．５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１０．５μＬ，使用伯乐

ｉｑ５荧光定量ＰＣＲ仪进行定量分析。每个样品犆犛１

的表达均以犌犃犘犇犎为对照，优化处理后犆犛１基因

的最佳反应条件为：９５℃预变性１０ｓ；９５℃变性

１０ｓ，５６℃退火３０ｓ，４０个循环。扩增完成后，启动

熔解曲线测试程序，以此判断扩增过程特异性。

ＰＣＲ过程中，用１μＬ灭菌水代替ｃＤＮＡ样品作为
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阴性对照。每个样品检测做３管平行试验。同时，

将ｃＤＮＡ用ＥＡＳＹＤｉｌｕｔｉｏｎ（ＴａＫａＲａ公司）依次稀释

成１×１００～１×１０
－９１０个浓度（１０倍梯度），反应条件

同上，制作标准曲线，得到斜率和扩增效率。根据系

统自动分析荧光信号将其转化为基因的起始拷贝数

犆狋值，根据各样品的犆狋值，计算其起始模板拷贝数。

表１　引物序列、退火温度及目的片段长度

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲，犪狀狀犲犪犾犻狀犵狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲犪狀犱犪犿狆犾犻犳犻犲犱犳狉犪犵犿犲狀狋犾犲狀犵狋犺

基因 Ｇｅｎｅ 用途Ｕｓｅ
引物名称

Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

引物序列Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

（５′３′）

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

片段长度／ｂｐ

Ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈ

犆犛１ ＰＣＲ Ｐ１
Ｆ：ＣＡＴＣＣＡＴＡＧＴＣＣＡＴＣＴＣＣＡＧＴＣＴ

Ｒ：ＡＧＴＧＧＣＴＴＴＧＣＣＡＧＴＡＡＧＴＡＧＡＡ
５６ ９５３

犆犛１
荧光定量
（ＲＴＰＣＲ）

Ｐ２
Ｆ：ＡＧＧＡＣＡＡＧＧＧＡＴＧＧＧＡＧＧＡ

Ｒ：ＡＡＧＣＣＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣＧＡＣＡＧＧ
５２．１ １４０

犌犃犘犇犎
荧光定量
（ＲＴＰＣＲ）

Ｐ３
Ｆ：ＴＴＧＧＡＴＧＡＡＡＣＧＧＧＡＧＴＧＧ

Ｒ：ＣＣＧＴＣＣＡＣＣＴＴＴＴＧＴＴＧＴＴＧ
５９．５ １２７

１．２．４　统计分析　　用ＤＮＡｍａｎ６．０软件进行序

列拼接和同源性分析，用ＮＣＢＩ在线Ｂｌａｓｔ软件进行

序列比对，用 ＮＣＢＩ在线ＣＤＳｅａｒｃｈ工具进行蛋白

质保 守 结 构 分 析，利 用 ＧＯＲ ＩＶ 和 ＥｘＰＡＳｙ

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ在线软件预测蛋白质二级结构，用 Ｎｅｔ

ＰｈｏｓＫ１．０Ｓｅｒｖｅｒ在线软件预测蛋白激酶Ｃ磷酸化

位点，用ＮｅｔＰｈｏｓ２．０Ｓｅｒｖｅｒ在线软件预测磷酸化

位点。利用荧光定量ＰＣＲ分别检出各目的基因和

内参基因的 犆狋值后，设置相同的阈值线，采用

２－△△Ｃｔ法计算ｍＲＮＡ的相对表达量，用ＳＡＳ８．２软

件的 ＧＬＭ 程序进行最小二乘均值分析和多重比

较，结果以“最小二乘均值±标准差”表示。

２　结　果

２．１　绵羊犆犛１基因转录本犮犇犖犃序列

提取的总ＲＮＡ经琼脂糖凝胶电泳，显示有明

显的２８Ｓ、１８Ｓ、５Ｓ３个条带（图略），表明总ＲＮＡ提

取质量较好，用提取后纯化的总ＲＮＡ为模板，用引

物Ｐ１经ＲＴＰＣＲ扩增获得大小为９５１ｂｐ的ｃＤＮＡ

部分片段（图１）。

图１　犆犛１基因犮犇犖犃序列犘犆犚电泳图

犉犻犵．１　犆犛１犵犲狀犲犮犇犖犃狊犲狇狌犲狀犮犲犻狀犘犆犚犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊

用ＤＮＡｍａｎ６．０软件进行序列拼接，得到长度

为９５１ｂｐ的绵羊犆犛１基因全ｃＤＮＡ序列，将序列

提交ＧｅｎＢａｎｋ（登录号：ＨＭ６２８５７９）。序列分析表

明，该基因全ｃＤＮＡ序列含７８ｂｐ的５′ＵＴＲ和７９ｂｐ

的３′ＵＴＲ，完整的开放阅读框为７９～８７２ｂｐ，长度为

７９３ｂｐ，编码２６４个氨基酸。

２．２　犆犛１基因氨基酸序列分析

用ＤＮＡｍａｎ软件进行蛋白质分析表明，该蛋

白质分子量为３０ｋｕ，理论等电点为６．９９。氨基酸

一致性分析显示，该蛋白质序列与牛、人和鼠蛋白质

序列的一致性分别为９７．９９％、９０．２７％和８７．５８％。

利用ＧＯＲＩＶ和ＥｘＰＡＳｙＰｒｏｔＳｃａｌｅ在线软件预测

蛋白质二级结构表明，无规卷曲占总氨基酸数目的

６０．９８％，α螺旋为２８．７９％，其余１０．２３％的氨基酸

组成了延伸主链，并富含疏水区域。ＮｅｔＰｈｏｓ２．０

Ｓｅｒｖｅｒ预测磷酸化位点结果：７个苏氨酸磷酸化位点

分别位于氨基酸残基１０７、１１１、１４１、１９０、２３５、２４９和

２５３位，７个丝氨酸磷酸化位点分别位于１６、５１、６５、

１１６、１５０、２２７和２３１位和４个酪氨酸磷酸化位点分别

位于６８、７５、１４７和１８２位（图２）。用 ＮｅｔＰｈｏｓＫ１．０

Ｓｅｒｖｅｒ预测蛋白激酶Ｃ（ＰｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅＣ，ＰＫＣ）磷酸

化位点，结果发现１个特异性ＰＫＣ磷酸化位点，为位

于１５８位（分数：０．８０）的苏氨酸。

２．３　荧光定量检测犆犛１基因在凉山半细毛羊组织

中的表达情况

２．３．１　常规ＰＣＲ检测　　不同组织的总ＲＮＡ，经

过ＲＴＰＣＲ扩增，用１％的琼脂糖凝胶电泳检测都

有清晰的犆犛１基因扩增条带，其片段大小与预期
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的一致。结果表明：犆犛１基因在所选择的４个组织

中均有表达（图３）。

图２　绵羊犆犛１蛋白的磷酸化位点

犉犻犵．２　犆犛１狆狉狅狋犲犻狀狆犺狅狊狆犺狅狉狔犾犪狋犻狅狀狊犻狋犲狊犻狀狊犺犲犲狆

１．肝脏；２．心脏；３．背肌；４．大脑；Ｍ．ＤＮＡ相对分子质

量标准ＤＬ２０００

１．Ｌｉｖｅｒ；２ Ｈｅａｒｔ；３．Ｂａｃｋ ｍｕｓｃｌｅ；４．Ｂｒａｉｎ；Ｍ．

ＤＬ２０００ｍａｒｋｅｒ

图３　犆犛１基因在组织中的表达

犉犻犵．３　犆犛１犵犲狀犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋犻狊狊狌犲狊

２．３．２　组织表达情况　　对１５ｄ的凉山半细毛羊

组织中犆犛１基因的表达情况进行检测，结果显示，

以背肌为对照，心脏的表达量最高，与背肌的表达量

差异极显著（犘＜０．０１），心脏的表达量极显著高于

大脑和肝脏（犘＜０．０１），大脑与肝脏之间差异不显

著（犘＞０．０５，表２）；背肌中犆犛１基因随着年龄的增

加表达量呈现下降趋势，以１５ｄ时为对照，６０ｄ时

的表达量相对较高，１０５ｄ极显著低于６０ｄ的表达

量（犘＜０．０１），６０ｄ的表达量极显著低于１５ｄ（犘＜

０．０１），１９５与２４０ｄ之间的差异不显著（０．０５＜犘＜

０．１）；心脏中犆犛１基因随着年龄的增加表达量也

有下降的趋势，以１５ｄ时为对照，６０ｄ时的表达量

最高，１０５ｄ极显著低于６０ｄ的表达量（犘＜０．０１），

６０ｄ的表达量极显著高于１５ｄ（犘＜０．０１），１９５与

２４０ｄ之间的差异也极显著（犘＜０．０１，表３）。

表２　犆犛１基因在凉山半细毛羊不同组织中的相对表达量

犜犪犫犾犲２　犜犺犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀狅犳犆犛１犵犲狀犲犻狀狋犻狊狊狌犲狊犻狀犔犻犪狀犵狊犺犪狀

犛犲犿犻犳犻狀犲犠狅狅犾狊犺犲犲狆

心脏

Ｈｅａｒｔ

背肌

Ｂａｃｋｍｕｓｃｌｅ

肝脏

Ｌｉｖｅｒ

大脑

Ｂｒａｉｎ

５．５４６±

０．０９１Ｃ

１．０００±

０．０００Ａ

０．００３±

０．００１Ｂｂ

０．００８±

０．００２Ｂｂ

同行上标大写字母不同表示差异极显著（犘＜０．０１），大写字母

相同，小写字母不同表示差异显著（０．０１＜犘＜０．０５），大写字

母相同，小写字母相同表示差异不显著（犘＞０．０５）。下同

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗ ｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（犘＜０．０１），ｔｈｅｓａｍｅｕｐ

ｐｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒａｎｄｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇ

ｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（０．０１＜犘＜０．０５），ｔｈｅｓａｍｅｕｐｐｅｒｃａｓｅｌｅｔ

ｔｅｒｓａｎｄｔｈｅｓａｍｅｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＞０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

表３　犆犛１基因在凉山半细毛羊不同年龄段背肌和心脏中的相对表达量

犜犪犫犾犲３　犜犺犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀狅犳犆犛１犵犲狀犲犻狀犫犪犮犽犿狌狊犮犾犲犪狀犱犺犲犪狉狋犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲狊狅犳犔犻犪狀犵狊犺犪狀犛犲犿犻犳犻狀犲犠狅狅犾狊犺犲犲狆

组织 Ｔｉｓｓｕｅ １５ｄ ６０ｄ １０５ｄ １６０ｄ １９５ｄ ２４０ｄ

背肌Ｂａｃｋｍｕｓｃｌｅ １．０００±０．０００Ａａ０．５８０±０．０６７Ｂｂ０．１６０±０．０２２Ｄｄ ０．４５３±０．０２０Ｃｃ０．０７４３±０．０１６Ｄｅ０．０８４±０．０２０１Ｄｄｅ

心脏 Ｈｅａｒｔ １．０００±０．０００ＢＣｂｃ４．０７９±０．１６２Ａａ１．１５８±０．０５８ＢＣｂ０．９４０±０．０６１Ｄｄ １．２４２±０．０８４Ｂｂ ０．８８３±０．１４２Ｃｃ

３　讨　论

ＮＣＢＩ数据库显示，牛、人和小鼠等物种的犆犛１

基因的ｃＤＮＡ序列已经被克隆。而该基因的ｃＤＮＡ

序列在绵羊上至今还未见报道。本试验参考牛和小

鼠犆犛１基因ｍＲＮＡ序列，利用比较基因组学技术成

功克隆了绵羊犆犛１基因ｃＤＮＡ全序列，并提交至

ＧｅｎＢａｎｋ获得登录号为 ＨＭ６２８５７９。序列同源性分

析表明，犆犛１基因在大多数哺乳动物中表达，而在果

蝇和非哺乳动物中不表达，不同哺乳动物犆犛１基因

ｃＤＮＡ保守性比较稳定。说明该基因是哺乳动物肌

细胞的一个重要组成部分［１０］。利用ＤＮＡＭＡＮ软件

将绵羊ＣＳ１氨基酸序列与人、牛和鼠的ＣＳ１蛋白相

比发现它们的同源性很高，分别为９０．２７％、９７．９９％
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和８７．５８％，由此可见ＣＳ１蛋白在哺乳动物中相当保

守。ＣＳ１蛋白共有３个结构区域，含有２个α螺旋区

域，中间是１个富含Ｇｌｙ的区域，其Ｎ端和Ｃ端的氨

基酸序列比较保守，中间的氨基酸变化较大［６］。由此

表明，人、鼠、牛和绵羊的犆犛１基因是同一个祖先趋

势分化而来的，具有相似的生物学功能。

磷酸化是蛋白质生物合成后活性调节的一种化

学修饰方法，是控制酶活性的重要步骤，许多情况

下，磷酸化的蛋白质酶活性大大提高，而有些情况

下，磷酸化后酶活性下降甚至消失。本试验通过生

物信息学软件预测表明，ＣＳ１蛋白存在１７个苏氨

酸磷酸化位点，没有丝氨酸磷酸化位点和酪氨酸磷

酸化位点，并且有１个特异性蛋白激酶Ｃ（ＰＫＣ）磷

酸化位点。这些磷酸化位点也许同ＣＳ１蛋白参与

的信号通路有关。

本研究利用实时荧光定量ＲＴＰＣＲ检测了犆犛１

基因在凉山半细毛羊各组织中的表达情况，结果显

示，犆犛１基因在所选择的凉山半细毛羊４个组织中

都有表达，研究表明，犆犛１基因可能通过与钙调神

经磷酸酶结合调节其活性，参与肌细胞内由Ｃａ２＋调

控的信息传递功能，从而调控其它相关基因的表达，

在肌纤维的分化和发育过程中发挥重要的作用，在

肌肉和心脏中尤为突出［３］。同年龄段不同组织中，

犆犛１基因在肌肉和心脏中的表达量要高于内脏其

他组织，内脏各组织间表达差异也较大，这可能与基

因本身的功能有关，对犆犛１基因在猪不同组织中表

达情况的研究也得出类似结论，揭示出犆犛１基因在

不同物种间组织内表达具有某种程度的一致性；而随

着年龄的增长犆犛１基因在相同组织中的表达量减

少，这可能与肌纤维发育规律有关［１１］。相关报道证

实，畜禽出生后肌肉量的增加主要靠已有纤维的卫星

细胞相互融合而使纤维膨大［１２］，肌纤维的组织学特

性与肌肉量直接相关，随着年龄的增长，肌纤维分化

加粗，直径增大，肌肉量增加，嫩度降低［１３１４］，进而影

响肉质风味。结合本研究可以推知肌纤维分化可能

与犆犛１基因在体内的表达量密切联系。

４　结　论

本研究初步完成了犆犛１基因的克隆和序列的

生物信息学分析，并讨论了该基因在凉山半细毛羊

各组织和各时期的表达情况，下一步将对ＣＳ１蛋白

及结合的蛋白的功能，维持细胞结构的稳定性以及

影响其结合蛋白对钙离子的结合功能，钙离子浓度

的变化与控制肌纤维分化的因子的内在联系，进一

步影响与其相关的调控通路，共同参与骨骼肌快慢

肌纤维的形成与转化进行深入研究。
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