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ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因对不同羽色番鸭黑色素沉积的
遗传效应研究

陆艳凤， 张蕾， 孙国波， 段修军， 陈佳乐
（江苏农牧科技职业学院， 江苏 泰州　 ２２５３００）

摘要： 旨在探究不同羽色番鸭黑色素沉积的分子机理。 本研究以黑羽及白羽番鸭各 １００ 只为研究群体， 测定 ３００ 日龄番鸭血浆中酪氨酸酶

（ＴＹＲ）、 小眼畸形相关转录因子 （ＭＩＴＦ） 和刺鼠信号蛋白 （ＡＳＩＰ） 的活性及总黑色素含量， 并分析 ３ 个功能基因 （ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ） ｍＲＮＡ
表达对番鸭 ５ 个组织 （皮肤、 肝脏、 肾脏、 胸肌和腿肌） 黑色素沉积的遗传相关性。 结果： 黑羽番鸭血浆中的 ＴＹＲ 及 ＭＩＴＦ 活性、 总黑色素含量

极显著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， ＡＳＩＰ 活性则显著低于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 黑羽番鸭皮肤组织 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ 的 ｍＲＮＡ 表达量最高， 极显著高于

肝脏、 肾脏、 胸肌和腿肌 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 且显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 或极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１） 高于白羽番鸭。 除肝脏组织外， 黑羽番鸭各组织中 ＡＳＩＰ 的 ｍＲＮＡ
表达量均低于白羽番鸭， 且皮肤组织 ＡＳＩＰ 的 ｍＲＮＡ 表达量极显著低于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 黑羽番鸭皮肤、 肝脏、 腿肌组织的黑色素含量极显

著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肾脏和胸肌黑色素含量显著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 番鸭皮肤组织 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ 的 ｍＲＮＡ 表达量与其黑色素含量

呈极显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， ＡＳＩＰ 基因呈极显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 黑羽、 白羽番鸭皮肤组织中功能基因 ｍＲＮＡ 表达与黑色素沉积的回归方程

分别为 Ｙ１ ＝－１􀆰 ２７＋０􀆰 ４７Ｘ１＋０􀆰 ３８Ｘ２－０􀆰 ４１Ｘ３， Ｙ２ ＝－１􀆰 ０４－０􀆰 ４０Ｘ１－０􀆰 ３４Ｘ２＋０􀆰 ４８Ｘ３。 研究结果揭示 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因与黑色素沉积关系密切，
可作为调控黑色素沉积的关键基因， 用于开展番鸭羽色性状选育。
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　 　 禽类羽毛是由其表皮细胞衍生的角质化产物， 具

有帮助飞翔、 保暖防水、 保护身体等方面的作用； 禽

类羽毛颜色较为丰富， 多与求偶、 传递信息、 生存保

护、 性能差异等有关［１］。 有研究表明， 除羽毛自身

结构和外界光照等因素外， 禽类羽毛颜色与黑色素表

达量有关［２］。 针对禽类羽色遗传的复杂性和不稳定

性， 国内外学者开展了羽色遗传机制、 羽色功能基因

表达等方面的深入研究， 酪氨酸酶 （ＴＹＲ） 是影响

黑色素生成的限速酶［３－４］， 直接影响具有复杂结构的

黑色素的生成， 且经细胞代谢和信息表达调控， 最终

干预皮肤组织的表皮及毛 （羽） 颜色［５］。 多位学者

研究发现 ＴＹＲ 基因与家禽的羽 （肤） 色性状呈显著

正相关［６－１０］。 刺鼠信号蛋白 （ＡＳＩＰ） 是黑色素形成

的重要调控基因， 可抑制 ＴＹＲ 活性或抑制其表达和

翻译， 影响黑色素的合成与沉积［１１－１４］。 研究表明家

禽 ＡＳＩＰ 基因表达抑制了黑色素的表达， 且与羽色性

状呈负相关［１５－１７］。 小眼畸形相关转录因子 （ＭＩＴＦ）
在黑色素的合成过程中也发挥重要作用［１８－１９］， 有研

究揭示 ＭＩＴＦ 基因影响家禽体内黑色素的沉积， 与家

禽羽色性状表达量关系密切［２１－２５］。 基于此， 本研究

在前期研究不同羽色番鸭基因组测序及差异基因筛选

的基础上， 结合现有文献研究， 筛选了其中的 ＴＹＲ、
ＭＩＴＦ 和 ＡＳＩＰ 这 ３ 个差异基因， 开展其在黑羽 （白
羽） 番鸭多组织中的遗传表达， 并分析其与黑色素

沉积的相关性， 旨在揭示番鸭羽色遗传机制， 为后期

开展羽色选育提供技术支撑。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验动物及样本采集

选择健康 ３００ 日龄的黑羽类型番鸭 （国家水禽

基因库）、 白羽类型番鸭 （望江温氏畜牧有限公司）
各 １００ 只， 饲养管理要求参照吉文林等［２６］ 制定的番

鸭标准执行。
随机挑选不同羽色类型番鸭各 ３０ 只 （公母各

半）， 禁食 ８～ １２ ｈ 后利用真空抗凝血管 （ＥＤＴＡ２Ｋ ／
抗凝剂） 从翅下静脉采集血液， 经 ３ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心

１０ ｍｉｎ， 获取血浆进行黑色素指标测定； 采血完毕

后， 全部屠宰， 各采集 ３ ～ ５ ｇ 的胸肌、 腿肌、 肝脏、
肾脏和皮肤组织样品， 液氮冻存 ５ ｈ 后转入－８０ ℃冰

箱保存， 用于实时荧光定量 ＰＣＲ （ＲＴ－ｑＰＣＲ） 基因

检测和黑色素含量测定。
１􀆰 ２　 主要试剂与仪器

ＥＬＩＳＡ 试剂盒、 总 ＲＮＡ 提取试剂盒、 荧光定量

试剂盒、 荧光定量引物及其他相关试剂耗材均购自生

工生物工程 （上海） 股份有限公司。 核酸电泳仪

（ＤＹＹ－６Ｃ） 购于北京六一生物科技有限公司， 低温

组织研磨仪 （ＪＸＦＳＴＰＲＰ－ＣＬ－２４Ｌ） 购于上海净信实

业发展有限公司， Ｑｕｂｉｔ 核酸蛋白定量仪 （Ｑｕｂｉｔ ４，
Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ） 购于赛默飞世尔科技 （中国） 有限公

司， Ａｇｌｉｅｎｔ 生物分析仪 （ ２１００） 购于安捷伦科技

（中国） 有限公司， 荧光定量 ＰＣＲ 仪 （ ＣＦＸ Ｄｕｅｔ
１２０１６２６５） 购于伯乐生命医学产品 （上海） 有限公

司， 凝胶成像系统 （ＢＩＯＴＯＰ ８５０） 购于上海胡珀生

物科技有限公司， 分光光度计 （Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００） 购

于赛默飞世尔科技 （中国） 有限公司， 多功能酶标

仪 （ＳｐｅｃｔｒａＭａｘ ｉ３ｘ） 购于美谷分子仪器 （上海） 有

限公司。
１􀆰 ３　 血浆功能基因活性和总黑色素含量测定

血浆中 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 的活性和总黑色素含

量的测定委托生工生物工程 （上海） 股份有限公司

进行检测。
１􀆰 ４　 样本 ＲＮＡ 提取

采用 ＴＲＩｚｏｌ 试剂提取黑羽、 白羽羽色类型番鸭

样本组织的 ＲＮＡ， 琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ 含量，
Ｑｕｂｉｔ 检测 ＲＮＡ 浓度， Ａｇｌｉｅｎｔ ２１００ 检测 ＲＮＡ 完

整性。
１􀆰 ５　 ｃＤＮＡ 的合成

对获取的番鸭个体组织 ＲＮＡ 建立 ２０ μＬ 反转录

体系： ＲＮＡ （２ μｇ） ４ μＬ、 Ｏｌｉｇｏ ｄＴ－１８ （５０ μｍｏｌ ／ Ｌ）
２ μＬ、 ＲＮａｓｅ 抑制剂 （４０ Ｕ ／ μＬ） １ μＬ、 ５×Ｒｅａｃｔｉｏｎ
Ｂｕｆｆｅｒ ４ μＬ、 ｄＮＴＰｓ （１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ２ μＬ、 Ｍ －ＭｕＬＶ
１ μＬ、 无核酸酶的双蒸水 ６ μＬ， 混匀后进行 ＰＣＲ 反

应， 反应条件： ２５ ℃ ５ ｍｉｎ， ４２ ℃ ６ ｍｉｎ， ７０ ℃
１５ ｍｉｎ。 ｃＤＮＡ 在－２０ ℃保存备用。
１􀆰 ６　 ＲＴ－ｑＰＣＲ 检测

应用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５􀆰 ０ 软件设计引物， 引物委

托自生工生物工程 （上海） 股份有限公司合成 （表
１）。 以反转录得到的番鸭样本组织 ｃＤＮＡ 为模板， 进

行 ＲＴ－ｑＰＣＲ 检测。 反应体系为 ２０ μＬ： ２×ＲＴ－ｑＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ （ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ） １０ μＬ， ＰＣＲ 上下游引物

（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ） 各 １ μＬ， ＤＮＡ 模板 （＜１００ ｎｇ） １ μＬ，
０􀆰 １％ ＤＥＰＣ 水 ７ μＬ。 反应条件： ９５ ℃ ５ ｍｉｎ； ９５ ℃
１５ ｓ， ６０ ℃ ２０ ｓ， ７２ ℃ ４０ ｓ， 共 ４０ 个循环。
１􀆰 ７　 黑色素含量测定

获取的胸肌、 腿肌、 肝脏、 肾脏和皮肤组织的样
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品经 ４ ℃生理盐水漂洗并拭干， 称取 １０ ｍｇ 组织样，
加入 １ ｍＬ （ｓｏｌｕｅｎｅ－３５０ ∶ ｄｄ Ｈ２Ｏ 的体积比为 ９ ∶ １）
溶液中， １００ ℃水浴 ４５～６０ ｍｉｎ， 随后测定 ＯＤ５００值和

ＯＤ６５０值， 黑色素含量以 ＯＤ６５０ ／ ＯＤ５００比值统计， 具体

操作按照辛清武等［２５］检测方法进行。

表 １　 引物信息

基因名称 引物序列 （５′→３′） 产物大小 ／ ｂｐ

ＴＹＲ
Ｆ： ＣＣＡＡＧＴＡＣＡＡＧＧＣＴＣＴＧＣＧＡ
Ｒ： ＣＴＧＧＡＡＡＧＡＡＣＣＡＡＧＴＧＣＴＧＧ

２５８

ＭＩＴＦ
Ｆ： ＧＣＴＣＡＣＡＧＡＧＴＣＡＧＡＡＧＣＧＡ
Ｒ： ＴＡＴＴＣＣＡＧＣＧＣＡＴＡＴＣＣＧＧＧ

１５７

ＡＳＩＰ
Ｆ： ＧＧＡＧＧＴＣＡＡＧＧＡＧＡＡＡＧＧＴＴＴＴＧ
Ｒ： ＧＡＴＧＧＧＴＧＧＧＡＧＡＴＣＴＧＧＧＡ

２０９

β－ａｃｔｉｎ
Ｆ： ＣＴＣＴＧＡＣＴＧＡＣＣＧＣＧＴＴＡＣＴ

Ｒ： ＴＡＣＣＡＡＣＣＡＴＣＡＣＡＣＣＣＴＧＡＴ
３６２

１􀆰 ８　 数据统计与分析

应用 ＳＰＳＳ ２３􀆰 ０ 软件进行单因素数据间的 ｔ 检验

分析， 双变量相关性分析和逐步线性回归分析， Ｐ＜
０􀆰 ０５ 为差异显著， Ｐ＜０􀆰 ０１ 为差异极显著， 试验结果

以 “平均数±标准差” 表示。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 番鸭血浆功能基因活性及总黑色素测定分析

由表 ２ 可知， 黑羽番鸭血浆中的 ＴＹＲ 活性、 ＭＩＴＦ
活性和总黑色素含量均极显著高于白羽番鸭 （Ｐ ＜
０􀆰 ０１）， ＡＳＩＰ 活性则是显著低于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ２　 不同羽色番鸭血浆功能基因活性及总黑色素对比分析

血浆中测定指标 黑羽番鸭 白羽番鸭

ＴＹＲ 活性 ／ （Ｕ·ｍＬ－１） ３３􀆰 ７０±３􀆰 ８４Ａ ２０􀆰 ３０±１􀆰 ８６Ｂ

ＭＩＴＦ 活性 ／ （Ｕ·ｍＬ－１） ４４􀆰 ３０±５􀆰 ２３Ａ ２７􀆰 ６０±２􀆰 ３７Ｂ

ＡＳＩＰ 活性 ／ （Ｕ·ｍＬ－１） ７􀆰 ８０±０􀆰 ５５ｂ ９􀆰 ４０±１􀆰 １５ａ

总黑色素 ／ （ｎｇ·ｍＬ－１） ５４４􀆰 ７０±５６􀆰 ４４Ａ ４１８􀆰 ５０±４７􀆰 ３６Ｂ

　 　 注： 同行数据肩标不同小写字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 不同

大写字母表示差异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。

２􀆰 ２　 ＴＹＲ 基因 ＲＴ－ｑＰＣＲ 的检测情况

在不同羽色类型番鸭的不同组织中 ＴＹＲ 基因的

ＲＴ－ｑＰＣＲ 表达结果差异较大 （图 １）。 在黑羽番鸭

中， 皮肤组织表达量极显著高于肾脏等其他 ４ 个组织

（Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肾脏与肝脏组织均极显著高于胸肌与腿

肌组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）； 在白羽番鸭中， 肾脏与肝脏组织

ＴＹＲ 基因 ｍＲＮＡ 表达量最高， 极显著高于胸肌与腿

肌组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 皮肤组织也显著高于胸肌与腿肌

组织 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 同时， 在相同组织中， ＴＹＲ 基因

ｍＲＮＡ 表达量也存在差异性， 黑羽番鸭胸肌与腿肌组

织显著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 黑羽番鸭皮肤、 肾

脏、 肝脏组织极显著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 黑羽

番鸭、 白羽番鸭 ＴＹＲ 基因 ｍＲＮＡ 表达量趋势分别为：
皮肤＞肾脏＞肝脏＞胸肌＞腿肌、 肾脏＞肝脏＞皮肤＞腿
肌＞胸肌， 同组织内 ＴＹＲ 基因表达量趋势为： 黑羽番

鸭＞白羽番鸭。

相同羽色类型不同组织间， 小写字母不同表示差异显著 （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）， 大写字母不同表示差异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１）； 不同羽色类型相

同组织间， ∗表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， ∗∗表示差异极显著 （Ｐ＜
０􀆰 ０１）。 下同。

图 １　 ＴＹＲ 基因在不同羽色番鸭组织中的表达

２􀆰 ３　 ＭＩＴＦ 基因 ＲＴ－ｑＰＣＲ 的检测情况

ＭＩＴＦ 基因在不同羽色类型番鸭不同组织中的

ｍＲＮＡ 表达情况与 ＴＹＲ 基因表达相似 （图 ２）。 黑羽

番鸭皮肤组织中 ＭＩＴＦ 基因 ｍＲＮＡ 表达量最突出， 极

显著高于其他 ４ 个组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肾脏组织极显著

高于肝脏组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肝脏组织极显著高于胸肌

与腿肌组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）； 白羽番鸭肾脏组织显著高于

皮肤和肝脏组织 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 极显著高于胸肌与腿肌

组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 皮肤组织显著高于肝脏组织 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 肝脏组织显著高于胸肌与腿肌组织 （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）。 不同品种的同一组织内也存在较大差异性，
黑羽番鸭皮肤、 肾脏中 ＭＩＴＦ 基因 ｍＲＮＡ 表达量极显

著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 胸肌、 腿肌、 肝脏组织

显著高于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
２􀆰 ４　 ＡＳＩＰ 基因 ＲＴ－ｑＰＣＲ 的检测情况

由图 ３ 可知， 黑羽番鸭皮肤组织 ＡＳＩＰ 基因

ｍＲＮＡ 表达量显著高于肾脏组织 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 肾脏组

织极显著高于肝脏组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肝脏组织显著高

于胸腿肌组织 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 白羽番鸭皮肤组织 ＡＳＩＰ
基因 ｍＲＮＡ 表达量极显著高于其他 ４ 个组织 （Ｐ ＜
０􀆰 ０１）， 肾脏组织极显著高于肝脏组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１），
肝脏组织显著高于胸肌与腿肌组织 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 同一
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组织相比较， 仅有皮肤组织 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

表现为黑羽番鸭极显著低于白羽番鸭 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 其

余组织在不同羽色间差异不显著。 总体上， 白羽番鸭

组织中 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量高于黑羽番鸭。

图 ２　 ＭＩＴＦ 基因在不同羽色番鸭组织中的表达

图 ３　 ＡＳＩＰ 基因在不同羽色番鸭组织中的表达

２􀆰 ５　 黑色素在番鸭组织的沉积分析

由图 ４ 可知， 在同一羽色番鸭中， 黑色素含量最

高的为皮肤组织， 较低的为胸肌、 腿肌， 皮肤组织黑

色素含量极显著高于其他 ４ 个组织 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肝脏

和肾脏组织黑色素含量均极显著高于胸肌与腿肌

（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 相同组织比较， 黑羽番鸭皮肤、 肝脏、
腿肌组织的黑色素含量极显著高于白羽番鸭 （Ｐ ＜
０􀆰 ０１）， 胸肌组织黑色素含量则显著高于白羽番鸭

（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 总体上， 黑色素在番鸭各组织中的沉积

量基本趋势为： 皮肤＞肾脏和肝脏＞胸肌和腿肌。

图 ４　 不同羽色番鸭组织中的黑色素含量检测

２􀆰 ６　 黑羽番鸭功能基因表达与黑色素沉积相关性

通过对黑羽番鸭的 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 表达与黑

色素沉积的相关性分析 （表 ３）， 发现 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ 基

因 ｍＲＮＡ 水平与黑色素含量均呈正相关， ＡＳＩＰ 基因

ｍＲＮＡ 水平与黑色素含量均呈负相关。 肾脏、 皮肤组

织 ＴＹＲ 与 ＭＩＴＦ 基因 ｍＲＮＡ 水平与黑色素含量均存

在极显著正相关 （Ｐ ＜ ０􀆰 ０１）， 皮肤组织 ＡＳＩＰ 基因

ｍＲＮＡ 水平与黑色素含量存在极显著负相关 （Ｐ ＜
０􀆰 ０１）， 肝脏组织 ＴＹＲ 与 ＭＩＴＦ 基因的表达量与黑色

素含量均存在显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 胸肌、 肾脏组

织 ＡＳＩＰ 基因的表达量与黑色素含量均存在显著负相

关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ３　 黑羽番鸭功能基因 ｍＲＮＡ 表达与黑色素沉积的相关性

基因名称
不同组织黑色素沉积

胸肌 腿肌 肝脏 肾脏 皮肤

ＴＹＲ ０􀆰 ２４９ ０􀆰 ２６６ ０􀆰 ５７７∗ ０􀆰 ５４８∗∗ ０􀆰 ７８２∗∗

ＭＩＴＦ ０􀆰 ３３４ ０􀆰 ３７６ ０􀆰 ５５３∗ ０􀆰 ７１２∗∗ ０􀆰 ８１３∗∗

ＡＳＩＰ －０􀆰 ５５２∗ －０􀆰 ３７１ －０􀆰 ２３０ －０􀆰 ６４９∗ －０􀆰 ７９３∗∗

　 　 注：∗∗表示极显著相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１），∗表示显著相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
下同。

２􀆰 ７　 白羽番鸭功能基因表达与黑色素沉积相关性

由表 ４ 可知， 不同组织 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

与黑色素沉积均呈负相关， 皮肤组织 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、
ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量与黑色素沉积呈极显著相关

（Ｐ＜０􀆰 ０１）， 肾脏组织 ＴＹＲ 基因 ｍＲＮＡ 表达量与黑色

素沉积呈极显著相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， ＭＩＴＦ 和 ＡＳＩＰ 基因

ｍＲＮＡ 表达量与黑色素沉积呈显著相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
３ 个基因肝脏组织 ｍＲＮＡ 表达量与黑色素沉积均呈显

著相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， ３ 个功能基因的肌肉组织 ｍＲＮＡ
表达与黑色素沉积相关性不显著。

表 ４　 白羽番鸭功能基因 ｍＲＮＡ 表达与黑色素沉积的相关性

基因名称
不同组织黑色素沉积

胸肌 腿肌 肝脏 肾脏 皮肤

ＴＹＲ ０􀆰 ３９３ ０􀆰 ３１７ ０􀆰 ５２４∗ ０􀆰 ７７３∗∗ ０􀆰 ７９３∗∗

ＭＩＴＦ ０􀆰 ４３３ ０􀆰 ２８９ ０􀆰 ５９９∗ ０􀆰 ６０２∗ ０􀆰 ８２７∗∗

ＡＳＩＰ －０􀆰 ３６６ －０􀆰 ３１６ －０􀆰 ６７８∗ －０􀆰 ６３４∗ －０􀆰 ８５３∗∗

２􀆰 ８　 番鸭皮肤组织中功能基因表达与黑色素沉积的

回归分析

　 　 由表 ５、 表 ６ 可知， 黑羽番鸭皮肤组织中的功能

基因 ｍＲＮＡ 表达量对黑色素沉积的回归方程为 Ｙ１ ＝
－１􀆰 ２７＋０􀆰 ４７Ｘ１＋０􀆰 ３８Ｘ２ －０􀆰 ４１Ｘ３， Ｒ２为 ０􀆰 ８４４ 达极显

著水平 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 白羽番鸭功能基因 ｍＲＮＡ 表达

·４· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２５　 Ｖｏｌ􀆰 ５７　 Ｎｏ􀆰 ９



量对黑色素沉积的回归方程为 Ｙ２ ＝ －１􀆰 ０４－０􀆰 ４０Ｘ１ －
０􀆰 ３４Ｘ２ ＋ ０􀆰 ４８Ｘ３， Ｒ２ 为 ０􀆰 ８１７ 达极显著水平 （ Ｐ ＜
０􀆰 ０１）。 以上构建的回归方程拟合效果好、 可信度

高， 对黑羽番鸭羽色选择具有统计学上的重要育种

意义。

表 ５　 黑羽番鸭功能基因 ｍＲＮＡ表达与黑色素沉积的回归分析

项目 参数估计 标准误 ｔ 值 Ｐ 值

常量 －１􀆰 ２７ ０􀆰 ０３ －７􀆰 ０８ ＜０􀆰 ０１
ＴＹＲ 表达量 （Ｘ１） ０􀆰 ４７ ０􀆰 ０８ ４􀆰 １４ ＜０􀆰 ０１
ＭＩＴＦ 表达量 （Ｘ２） ０􀆰 ３８ ０􀆰 ０４ ３􀆰 ５３ ＜０􀆰 ０１
ＡＳＩＰ 表达量 （Ｘ３） －０􀆰 ４１ ０􀆰 ０５ ４􀆰 ３５ ＜０􀆰 ０１

表 ６　 白羽番鸭功能基因 ｍＲＮＡ表达与黑色素沉积的回归分析

项目 参数估计 标准误 ｔ 值 Ｐ 值

常量 －１􀆰 ０４ ０􀆰 ０３ －６􀆰 ５９ ＜０􀆰 ０１
ＴＹＲ 表达量 （Ｘ１） －０􀆰 ４０ ０􀆰 ０５ ３􀆰 ７２ ＜０􀆰 ０１
ＭＩＴＦ 表达量 （Ｘ２） －０􀆰 ３４ ０􀆰 ０３ ３􀆰 ９４ ＜０􀆰 ０１
ＡＳＩＰ 表达量 （Ｘ３） ０􀆰 ４８ ０􀆰 ０７ ４􀆰 ８８ ＜０􀆰 ０１

３　 讨论

羽色是家禽育种的重要遗传性状， 对其遗传机制

的研究有助于特色家禽产品的开发， 也对禽类起源及

演化具有重要意义。 羽色遗传受复杂的信号网络调

控， 羽色形成与色素沉积关系密切， 黑色素在羽色表

达过程中发挥了重要作用［２７］， 已知的番鸭羽色相关

基因位座有 １０ 个［２８］， 陈星等［２９］ 还列出了 １３ 个与鸭

色素合成的相关基因。 本文研究的 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、
ＡＳＩＰ 基因包含在其中， 但控制鸭羽色的主效 （关

键） 基因仍有待进行深入挖掘和鉴定。
３􀆰 １　 血浆黑色素指标分析

通过测定黑羽及白羽番鸭的血浆 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、
ＡＳＩＰ 活性和总黑色素含量， 黑羽番鸭血浆 ＴＹＲ 活

性、 ＭＩＴＦ 活性极显著高于白羽番鸭， ＡＳＩＰ 活性显著

低于白羽番鸭； 血浆总黑色素含量也极显著高于白羽

番鸭。 本试验结果番鸭血浆 ＴＹＲ 与 ＭＩＴＦ 的活性与总

黑色素含量成正比， ＡＳＩＰ 活性与总黑色素含量成反

比， 与徐志强等［４］ 研究结果一致， 也符合黑羽番鸭

裸露皮肤 （如胫色） 为黑色， 而白羽番鸭则为白色

或肉色的外貌特征。
３􀆰 ２　 功能基因的多组织表达分析

基因表达一般具有显著的组织特异性以及种质特

异性， 这与细胞所处的发育阶段、 功能部位以及细胞

种类有关， 从而导致其内部基因开放程度存在差异

性， 造成了生物体各种性状出现差异［３０］。 本研究分

析了 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 在不同羽色番鸭

５ 个组织部位的差异表达情况， 结果表明基因表达存

在组织差异性， 其中黑羽番鸭皮肤组织 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ
基因 ｍＲＮＡ 表达量极显著高于其他 ４ 个组织， 白羽

番鸭皮肤组织 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量极显著高于其

他 ４ 个组织， ３ 个基因组织间 ｍＲＮＡ 表达量总体趋势

为： 皮肤＞肝脏， 肾脏＞胸肌， 腿肌； 基因表达存在

种质特异性， 黑羽番鸭 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ 基因 ｍＲＮＡ 表达

量显著或极显著高于白羽番鸭， 除皮肤组织外的 ４ 个

组织中黑羽番鸭 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量与白羽番鸭

差异不显著。
郑嫩珠等［２０］、 辛清武等［２５］ 研究了家禽多组织

ＭＩＴＦ 基因 ｍＲＮＡ 表达， 其研究结果均显示各组织中

ＭＩＴＦ 基因 ｍＲＮＡ 表达量总体趋势为： 皮肤＞肾脏＞肝
脏＞肌肉， 这与本文的 ＭＩＴＦ 基因组织间 ｍＲＮＡ 表达

规律基本一致。 徐志强等［４］ 研究发现武定乌骨鸡

ＴＹＲ 基因 ｍＲＮＡ 表达量总体趋势为： 皮肤＞肾脏＞肝
脏＞肌肉， 与本文的测定结果基本吻合。 冉金山等［１７］

研究鸡黑素皮质素 １ 受体 （ＭＣ１Ｒ）、 ＴＹＲ 和 ＡＳＩＰ 的

多态性及组织表达情况， ＭＣ１Ｒ、 ＴＹＲ 基因表达量与

ＡＳＩＰ 基因相反， 认为 ＡＳＩＰ 基因与 ＭＣ１Ｒ、 ＴＹＲ 基因

存在互为抑制作用， 本文中测定的 ＴＹＲ 和 ＡＳＩＰ 基因

组织 ｍＲＮＡ 表达结果也基本印证了这一结论。 由此

可见， ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ 及 ＡＳＩＰ 基因作为影响家禽黑色素

沉积的关键基因， 在羽色形成和表达过程中发挥重要

作用， 有助于为深入探究家禽羽色性状辅助选择提供

技术依据。
３􀆰 ３　 功能基因表达与黑色素沉积的相关性分析

家禽乌质性状的黑色素具有抗氧化和抗病性等作

用［３１］， 借助黑色素沉积开展家禽羽色与肉质方面的

选用研究已成为家禽育种的主要领域之一。 本文测定

了皮肤、 肾脏、 肝脏、 胸肌、 腿肌这 ５ 个组织的黑色

素含量， 除肾脏外的 ４ 个组织， 黑羽番鸭黑色素含量

显著高于白羽番鸭。 同时， 对上述组织测定数据进行

关联分析发现， 黑色素含量与 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ 基因

ｍＲＮＡ 表达量呈正相关， 与 ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

呈负相关， 且仅皮肤组织 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因

ｍＲＮＡ 表达量与其黑色素含量呈极显著相关， 胸肌、
腿肌组织则相关性不显著， 这与辛清武等［２５］、 Ｌｉ
等［９］、 郑嫩珠等［２０］ 研究的相关结论一致。 黑羽、 白

羽番鸭皮肤组织中功能基因 ｍＲＮＡ 表达量与黑色素

沉积的回归方程分别为 Ｙ１ ＝ －１􀆰 ２７＋０􀆰 ４７Ｘ１ ＋０􀆰 ３８Ｘ２ －
０􀆰 ４１Ｘ３和 Ｙ２ ＝ －１􀆰 ０４－０􀆰 ４０Ｘ１ －０􀆰 ３４Ｘ２ ＋０􀆰 ４８Ｘ３， Ｒ２分

别为 ０􀆰 ８４４ 和 ０􀆰 ８１７， ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因对番鸭

黑色素沉积作用影响较大， 是潜在的可进行番鸭羽色

选育的功能基因。 因此， 本研究结果显示， ＴＹＲ 和
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ＭＩＴＦ 基因表达上调对黑羽番鸭体内黑色素沉积具有

正向调控作用， ＡＳＩＰ 表达上调不利于番鸭体内黑色

素的沉积。

４　 结论

本研究测定了不同羽色类型番鸭血浆及组织中的

黑色素含量指标， 揭示了 ＴＹＲ、 ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因的

ｍＲＮＡ 表达量存在组织差异性和种质差异性； 发现

ＴＹＲ 和 ＭＩＴＦ 基因的 ｍＲＮＡ 表达量与其黑色素含量呈

不同程度的正相关， ＡＳＩＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量与其黑

色素含量呈负相关， 且回归分析显示 ３ 个功能基因对

黑色素沉积具有较大的决定作用， 表明可将 ＴＹＲ、
ＭＩＴＦ、 ＡＳＩＰ 基因作为调控黑色素沉积的关键基因，
为深入开展番鸭羽色选育提供研究依据。
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