
萧蓉， 姜薇薇， 王局东， 等． 拜城油鸡不同生长阶段脂肪代谢相关基因表达量与脂肪性状的相关性研究 ［Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０２６， ５８ （２）： １－１０．
ＸＩＡＯ Ｒ， ＪＩＡＮＧ Ｗ Ｗ， ＷＡＮＧ Ｊ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆａｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ－ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｆａｔ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ Ｂａｉｃｈｅｎｇ ｆａｔｔｙ
ｃｈｉｃｋｅｎ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０２６， ５８ （２）： １－１０．

拜城油鸡不同生长阶段脂肪代谢相关基因表达量与
脂肪性状的相关性研究

萧蓉， 姜薇薇， 王局东， 张海月， 孙杰∗

（石河子大学动物科技学院， 新疆 石河子　 ８３２０００）

摘要： 旨在探讨拜城油鸡不同生长发育阶段小肠型脂肪酸结合蛋白 （ Ｉ－ＦＡＢＰ）、 载脂蛋白 Ａ１ （ＡＰＯＡ１）、 微粒体甘油三酯转运蛋白 （ＭＴＴＰ）、
类微粒体甘油三酯转运蛋白 （ＭＴＴＰＬ）、 脂肪分化相关蛋白 （ＡＤＦＰ） 和过氧化物酶体增殖物激活受体 γ （ＰＰＡＲγ） 基因与脂肪性状的关系， 为

深入研究候选基因对脂肪性状的作用奠定基础。 采集拜城油鸡不同日龄 （１４、 ２８、 ５６、 ８４、 １１２ ｄ） 的胸肌、 腿肌、 肝脏、 腹脂、 背部脂肪和胸

部脂肪样品共 ３００ 份， 测定其脂肪性状和血脂指标， 采用实时荧光定量 ＰＣＲ 技术对拜城油鸡不同生长阶段各组织中 Ｉ－ＦＡＢＰ、 ＡＰＯＡ１、 ＭＴＴＰ、
ＭＴＴＰＬ、 ＡＤＦＰ 和 ＰＰＡＲγ 基因表达量进行检测。 结果： Ｉ－ＦＡＢＰ 基因在 １４ ｄ 的肝脏中表达量最高， ＰＰＡＲγ 基因在 １１２ ｄ 的肝脏中表达量最高，
ＡＰＯＡ１、 ＭＴＴＰＬ 基因在肝脏和肌肉中高表达， ＭＴＴＰ 基因在腹脂中高表达， ＡＤＦＰ 基因在胸部脂肪中高表达。 相关性分析表明， Ｉ－ＦＡＢＰ 基因表达

量与胸肌、 腿肌的肌内脂肪 （ＩＭＦ） 呈极显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 与胸部脂肪重呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其在腹脂、 背部脂肪和胸部脂肪中的

表达量与低密度脂蛋白 （ＬＤＬ） 呈显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ＭＴＴＰ 基因在肝脏中的表达量与甘油三酯 （ＴＧ） 呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其在胸部

脂肪中的表达量与 ＬＤＬ 呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ＭＴＴＰＬ 基因表达量与腿肌 ＩＭＦ 呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其在腹脂中的表达量与高密度脂蛋

白 （ＨＤＬ） 呈极显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）； ＰＰＡＲγ 基因在背部脂肪中的表达量与 ＬＤＬ 呈显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 结论： Ｉ－ＦＡＢＰ、 ＭＴＴＰ、 ＭＴＴＰＬ
和 ＰＰＡＲγ 基因在拜城油鸡脂肪性状的形成过程中发挥重要作用。
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ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎ （ＨＤＬ） （Ｐ＜０􀆰 ０１）． Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＰＰＡＲγ ｇｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｋ ｆａｔ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ
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　 　 拜城油鸡原产于新疆阿克苏地区拜城县周边， 属

肉蛋兼用型的地方品种， 具有体态肥美、 肉品质优

良、 耐寒、 耐粗饲、 抗病力和抗逆性强等特性， 因皮

肤和肌肉间有一层脂肪而得名［１－２］。 脂肪性状是畜禽

肉品质评价的重要指标， 脂肪沉积量和沉积部位是影

响畜禽的胴体组成、 肉色和嫩度等肉质性状的关键因

素［３］。 因此， 探究脂肪代谢相关基因与脂肪性状之

间的关系对改善肉品质具有重要的作用。
诸多研究证明， 小肠型脂肪酸结合蛋白 （ Ｉ －

ＦＡＢＰ）、 载脂蛋白 Ａ１ （ＡＰＯＡ１）、 微粒体甘油三酯

转运蛋白 （ＭＴＴＰ）、 类微粒体甘油三酯转运蛋白

（ＭＴＴＰＬ）、 脂肪分化相关蛋白 （ＡＤＦＰ） 和过氧化物

酶体增殖物激活受体 γ （ＰＰＡＲγ） 基因是影响畜禽脂

肪代谢的候选基因［４－８］， 而拜城油鸡相关基因表达量

的变化与脂肪性状之间是否有相关性的研究鲜见报

道。 为此， 本研究以拜城油鸡为研究对象， 测定其在

不同日龄 （１４、 ２８、 ５６、 ８４、 １１２ ｄ） 的脂肪性状和

血脂指标， 并采用实时荧光定量 ＰＣＲ 技术对拜城油

鸡不同生长阶段各组织 （胸肌、 腿肌、 肝脏、 腹脂、
背部脂肪和胸部脂肪） 中 Ｉ－ＦＡＢＰ、 ＡＰＯＡ１、 ＭＴＴＰ、
ＭＴＴＰＬ、 ＡＤＦＰ 和 ＰＰＡＲγ 基因表达量进行检测， 探

讨拜城油鸡不同生长阶段脂肪代谢相关基因表达量与

脂肪性状的相关性， 为推动拜城油鸡育种进程提供理

论依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

在相同的饲养管理条件下， 选取不同日龄 （１４、
２８、 ５６、 ８４、 １１２ ｄ） 的拜城油鸡公鸡 （购自新疆诺

奇拜城油鸡发展有限公司） 各 １０ 只， 禁食 １２ ｈ 后颈

静脉放血屠宰并采集胸肌、 腿肌、 肝脏、 腹脂、 背部

脂肪和胸部脂肪样品于液氮中储存备用， 测定全净膛

重， 以及胸部、 背部、 腹部和肌胃外的脂肪重量， 并

计算腹脂率。 同时采血 ５ ｍＬ， 取血清装入离心管中

置于－２０ ℃冰箱保存。
腹脂率＝ （腹脂重＋肌胃外脂肪重） ／全净膛重×

１００％。 　

１􀆰 ２　 肌内脂肪 （ＩＭＦ） 含量测定

采用索氏抽提法， 石油醚提取试验鸡各日龄胸肌

和腿肌内的脂肪并测定 ＩＭＦ 含量。
１􀆰 ３　 血脂指标测定

采用南京建成生物工程研究所有限公司的试剂盒

分别测定血清中甘油三酯 （ＴＧ）、 总胆固醇 （ＴＣ）、
高密度脂蛋白 （ ＨＤＬ） 和低密度脂蛋白 （ ＬＤＬ）
含量。
１􀆰 ４　 引物设计

根据 ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 的 鸡 Ｉ － ＦＡＢＰ、 ＡＰＯＡ１、
ＭＴＴＰ、 ＭＴＴＰＬ、 ＡＤＦＰ、 ＰＰＡＲγ 和 ＧＡＰＤＨ 基因序

列， 采用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５􀆰 ０ 设计引物， ＮＣＢＩ 在线对

比后由新疆有康生物科技有限公司合成， 引物序列见

表 １。
１􀆰 ５　 总 ＲＮＡ 的提取和反转录

采用北京全式金生物技术有限公司的 ＴＲＩｚｏｌ®

Ｒｅａｇｅｎｔ 试 剂 盒 提 取 组 织 样 品 中 总 ＲＮＡ， 并 用

Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ （ Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， 美国） 测定其浓

度和纯度。 采用北京全式金生物技术有限公司的

ＰｅｒｆｅｃｔＳｔａｒｔ® Ｕｎｉ ＲＴ＆ｑＰＣＲ Ｋｉｔ 将 ＲＮＡ 反转录合成

ｃＤＮＡ。
１􀆰 ６　 实时荧光定量 ＰＣＲ

采用 ＳＹＢＲ ＧｒｅｅｎⅠ染料法进行实时荧光定量

ＰＣＲ 检测。 反应体系 （２０ μＬ）： ｃＤＮＡ 模板 １ μＬ，
ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １０ μＬ， 上下游引物各 １ μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ ７ μＬ。 反应程序： ９４ ℃预变性 ３０ ｓ； ９４ ℃变

性 ５ ｓ， 退火 （温度见表 １） １５ ｓ， ７２ ℃延伸 １０ ｓ， ４０
个循环。 每个样品进行 ３ 次独立重复试验， 并在每次

试验时增设阴性对照样本。 用 Ｅｘｃｅｌ 软件统计各样品

Ｃｔ 值， ２－ΔΔＣｔ法计算基因相对表达量。
１􀆰 ７　 数据统计与分析

采用 ＳＰＳＳ ２７􀆰 ００ 软件中 ＡＮＯＶＡ 程序进行单因素

方差分析， ＬＳＤ 法进行差异显著性检验， 结果采用

“平均值±标准差” 表示。 采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法对 １１２ ｄ 脂

肪代谢相关基因表达量与脂肪性状、 血脂指标进行相

关性分析， 以 Ｐ＜０􀆰 ０５ 为显著性标准。
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表 １　 引物序列信息

基因 基因序列号 　 　 引物序列 （５′→３′） 退火温度 ／ ℃

Ｉ－ＦＡＢＰ ＮＭ＿００１００７９２３􀆰 ２
Ｆ： ＣＴＧＧＣＴＧＡＴＧＧＧＡＣＴＧＡＡＣＴＴ
Ｒ： ＣＣＧＡＣＧＡＴＴＴＣＴＣＴＧＴＡＴＧＣＴ

５６

ＡＰＯＡ１ ＮＭ＿２０５５２５􀆰 ５
Ｆ： ＣＧＣＣＴＣＴＧＧＴＧＣＡＧＧＡＡＴＴ
Ｒ： ＴＴＧＡＣＡＡＡＡＧＡＡＴＧＧＣＡＡＡＧＣ

６０

ＭＴＴＰ ＮＭ＿００１１０９７８４􀆰 ３
Ｆ： ＣＡＧＧＡＧＧＧＡＴＧＧＡＧＴＴＣＡＧＣ
Ｒ： ＴＧＧＴＣＡＣＧＧＡＡＴＧＣＣＴＧＡＡＡ

５７

ＭＴＴＰＬ ＮＭ＿００１３２２８０４􀆰 ２
Ｆ： ＣＴＴＧＧＣＡＧＣＴＣＴＣＴＣＡＧＡＣＴ
Ｒ： ＧＴＧＴＴＴＣＡＣＣＴＣＣＴＧＣＡＧＴＣ

５７

ＡＤＦＰ ＮＭ＿００１０３１４２０􀆰 ２
Ｆ： ＧＡＴＧＧＴＴＡＴＣＣＴＴＣＧＴＧＧＴ
Ｒ： ＧＡＴＧＧＴＴＡＴＣＣＴＴＣＧＴＧＧＴ

５３

ＰＰＡＲγ ＮＭ＿００１００１４６０􀆰 ２
Ｆ： ＧＴＧＣＡＡＴＣＡＡＡＡＴＧＧＡＧＣＣ
Ｒ： ＣＴＴＡＣＡＡＣＣＴＴＣＡＣＡＴＧＣＡＴ

５３

ＧＡＰＤＨ ＮＭ＿２０４３０５􀆰 ２
Ｆ： ＴＧＧＣＡＴＣＣＡＡＧＧＡＧＴＧＡＧＣ
Ｒ： ＧＧＧＡＧＡＣＡＧＡＡＧＧＧＡＡＣＡＧＡＡ

５６

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同日龄拜城油鸡脂肪比重的比较

由表 ２ 可知， 拜城油鸡胸肌 ＩＭＦ、 腿肌 ＩＭＦ 均在

２８ ｄ 时显著高于 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 拜城油

鸡腹脂率在 ５６、 ８４ ｄ 时显著高于 １４、 １１２ ｄ （Ｐ ＜

０􀆰 ０５）； 拜城油鸡胸部脂肪重在 ２８ ｄ 时显著低于 ５６、
８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 拜城油鸡背部脂肪重随日龄

的增长呈上升趋势， 在 １１２ ｄ 时显著高于 ２８、 ５６ ｄ
（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 其余各时间点间差异均不显著 （ Ｐ ＞
０􀆰 ０５）。

表 ２　 不同日龄拜城油鸡脂肪比重的比较

指标 １４ ｄ ２８ ｄ ５６ ｄ ８４ ｄ １１２ ｄ

胸肌 ＩＭＦ ／ ％ ５􀆰 ０６±０􀆰 ８４ａｂ ６􀆰 １９±０􀆰 ６５ａ ４􀆰 ２４±２􀆰 ０２ｂ ４􀆰 ３４±０􀆰 ４０ｂ ４􀆰 ００±０􀆰 ７０ｂ

腿肌 ＩＭＦ ／ ％ ７􀆰 ７７±０􀆰 ２６ａｂ ９􀆰 ６１±３􀆰 １６ａ ５􀆰 ５８±０􀆰 ６７ｂ ６􀆰 ０２±０􀆰 ６２ｂ ５􀆰 ４２±０􀆰 ３０ｂ

腹脂率 ／ ％ １􀆰 ３１±０􀆰 ６７ｂ ２􀆰 ５３±１􀆰 １９ａｂ ３􀆰 ８１±１􀆰 ０９ａ ４􀆰 ２６±１􀆰 ５５ａ ２􀆰 ０１±２􀆰 ２２ｂ

胸部脂肪重 ／ ｇ — ０􀆰 ９６±０􀆰 ６６ｂ ６􀆰 ０８±１􀆰 ６３ａ ５􀆰 ７２±３􀆰 １９ａ ４􀆰 ４８±４􀆰 ６４ａ

背部脂肪重 ／ ｇ — ０􀆰 １０±０􀆰 ００ｂ １􀆰 ３２±１􀆰 ０７ｂ ４􀆰 ３８±２􀆰 ４７ａｂ ６􀆰 ０４±６􀆰 ９３ａ

　 　 注： 同行数据肩标不同字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 下同。

２􀆰 ２　 不同日龄拜城油鸡血脂指标的比较

由表 ３ 可知， 拜城油鸡 ＴＧ 浓度在 １４ ｄ 时显著高

于 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 拜城油鸡 ＴＣ 浓度在 ８４、 １１２ ｄ
时显著高于 １４、 ２８ 和 ５６ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 １４ ｄ 时显

著高于 ２８、 ５６ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 拜城油鸡 ＨＤＬ 浓度在

１４ ｄ 时显著高于 ２８、 ５６ 和 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 拜城油

鸡 ＬＤＬ 浓度在 １４ ｄ 时显著高于 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 其余各时间点间差异均不显著 （Ｐ＞０􀆰 ０５）。

表 ３　 不同日龄拜城油鸡血脂指标的比较 ｍｍｏｌ ／ Ｌ　

指标 １４ ｄ ２８ ｄ ５６ ｄ ８４ ｄ １１２ ｄ

ＴＧ ０􀆰 ８０±０􀆰 １２ａ ０􀆰 ７１±０􀆰 １５ａｂ ０􀆰 ７７±０􀆰 １９ａｂ ０􀆰 ５６±０􀆰 １４ｂ ０􀆰 ６５±０􀆰 １９ａｂ

ＴＣ ２􀆰 ８７±０􀆰 ２９ｂ １􀆰 ３２±０􀆰 ５７ｃ １􀆰 ９３±０􀆰 ６３ｃ ４􀆰 ７６±０􀆰 ５９ａ ４􀆰 ２９±０􀆰 ８４ａ

ＨＤＬ ５􀆰 ８４±１􀆰 ４７ａ ４􀆰 ２４±０􀆰 ５２ｂ ４􀆰 ４１±０􀆰 ３３ｂ ４􀆰 ２６±０􀆰 ７４ｂ ５􀆰 ２５±０􀆰 ７９ａｂ

ＬＤＬ ３􀆰 ３０±０􀆰 ８５ａ ２􀆰 ７５±０􀆰 ７７ａｂ １􀆰 ７６±０􀆰 ２９ｂ １􀆰 ９６±０􀆰 ８８ｂ １􀆰 ６０±０􀆰 ２８ｂ
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２􀆰 ３　 不同日龄拜城油鸡脂肪代谢相关基因在各组织

中的定量表达

２􀆰 ３􀆰 １　 Ｉ－ＦＡＢＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

由图 １ 可知， 拜城油鸡 Ｉ－ＦＡＢＰ 基因在胸肌和腿

肌中的表达量均在 ２８ ｄ 时显著高于 １４、 ５６、 ８４ 和

１１２ ｄ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 在 １４ ｄ 时显著高于 ５６、 ８４ 和

１１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 肝脏中的表达量随日龄的增加呈

下降趋势， 在 １４ ｄ 时显著高于其余各时间点 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）； 腹脂、 背部脂肪和胸部脂肪中的表达量均在

２８ ｄ 时显著高于其余各时间点 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

相同组织不同日龄比较， 不同小写字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 下同。

图 １　 不同生长阶段拜城油鸡 Ｉ－ＦＡＢＰ 基因在各组织中的表达变化

２􀆰 ３􀆰 ２　 ＡＰＯＡ１ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

由图 ２ 可知， 拜城油鸡 ＡＰＯＡ１ 基因在胸肌中的

表达量随日龄的增加呈增加、 降低、 增加趋势， 在

５６ ｄ 时显著高于其余各时间点 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腿肌和

肝脏中的表达量均在 １１２ ｄ 时显著高于其余各时间点

（Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腹脂和背部脂肪中的表达量均在 ２８ ｄ 时

显著高于 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 １１２ ｄ 时显

著高于 ５６、 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 胸部脂肪中的表达量在

５６ ｄ 时显著高于 ２８、 ８４ 和 １１２ ｄ （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 在

１１２ ｄ 时显著高于 ２８、 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

图 ２　 不同生长阶段拜城油鸡 ＡＰＯＡ１ 基因在各组织中的表达变化

２􀆰 ３􀆰 ３　 ＭＴＴＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

由图 ３ 可知， 拜城油鸡 ＭＴＴＰ 基因在胸肌中的表

达量在 ２８、 ８４ ｄ 时显著高于 １４、 ５６ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 在 １１２ ｄ 时显著高于 １４、 ５６ ｄ （Ｐ＜ ０􀆰 ０５），
在 ５６ ｄ 时显著高于 １４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腿肌中的表达

量在 ２８ ｄ 时显著高于 １４、 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （ Ｐ ＜

０􀆰 ０５）， 在 ８４ ｄ 时显著高于 １４、 ５６ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 肝

脏中的表达量在 ８４ ｄ 时显著高于 １４、 ２８、 ５６ 和１１２ ｄ
（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 在 ２８ ｄ 时显著高于 １４、 ５６ ｄ （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）； 腹脂中的表达量在各时间点间均存在显著差

异 （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 其表达量大小依次是 ５６ ｄ ＞ ８４ ｄ ＞
１１２ ｄ＞２８ ｄ； 背部脂肪中的表达量在 ２８、 ８４ ｄ 时显
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著高于 ５６、 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 胸部脂肪中的表达量

在 ５６、 １１２ ｄ 时显著高于 ２８、 ８４ ｄ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 在

８４ ｄ 时显著高于 ２８ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

图 ３　 不同生长阶段拜城油鸡 ＭＴＴＰ 基因在各组织中的表达变化

２􀆰 ３􀆰 ４　 ＭＴＴＰＬ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

由图 ４ 可知， 拜城油鸡 ＭＴＴＰＬ 基因在胸肌中的

表达量在 １１２ ｄ 时显著高于 １４、 ２８ 和 ８４ ｄ （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）， 在 １４、 ５６ ｄ 时显著高于 ２８、 ８４ ｄ （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）， 在 ８４ ｄ 时显著高于 ２８ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腿肌中

的表达量随日龄的增加呈先降低后升高趋势， 在

１１２ ｄ 时显著高于其余各时间点 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 肝脏中

的表达量在 ５６ ｄ 时最高， 且显著高于其余各时间点

（Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腹脂中的表达量在各时间点间均存在显

著差异 （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 其表达量大小依次是 １１２ ｄ ＞
５６ ｄ＞８４ ｄ＞２８ ｄ； 背部脂肪中的表达量在 ８４ ｄ 时显著

高于 ２８、 ５６ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 ５６、 １１２ ｄ 时显

著高于 ２８ ｄ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）； 胸部脂肪中的表达量在

５６ ｄ 时显著高于 ２８、 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

图 ４　 不同生长阶段拜城油鸡 ＭＴＴＰＬ 基因在各组织中的表达变化

２􀆰 ３􀆰 ５　 ＡＤＦＰ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

由图 ５ 可知， 拜城油鸡 ＡＤＦＰ 基因在胸肌中的表

达量随日龄的增长呈下降趋势， 在 １４ ｄ 时显著高于

２８、 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 ２８、 ５６ 和 ８４ ｄ
时显著高于 １１２ ｄ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）； 腿肌中的表达量在

１４ ｄ 时显著高于 ２８、 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在

２８、 ５６ ｄ 时显著高于 ８４、 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 肝脏中

的表达量在 ５６ ｄ 时最高， 且显著高于其余各时间点

（Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腹脂中的表达量在 ５６ ｄ 时显著高于 ２８、
８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 在 ２８ ｄ 时显著高于 ８４、
１１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 背部脂肪中的表达量在 ２８ ｄ 时最

高， 且显著高于其余各时间点 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 胸部脂肪

中的表达量在 ５６、 １１２ ｄ 时显著高于 ２８、 ８４ ｄ （Ｐ＜
０􀆰 ０５）。
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图 ５　 不同生长阶段拜城油鸡 ＡＤＦＰ 基因在各组织中的表达变化

２􀆰 ３􀆰 ６　 ＰＰＡＲγ 基因 ｍＲＮＡ 表达量

由图 ６ 可知， 拜城油鸡 ＰＰＡＲγ 基因在胸肌中的

表达量随日龄的增加呈先降低后升高趋势， 在 １１２ ｄ
时显著高于其余各时间点 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腿肌中的表达

量在 １１２ ｄ 时显著高于 １４、 ２８、 ５６ 和 ８４ ｄ （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）， 在 ２８ ｄ 时显著高于 １４、 ５６ 和 ８４ ｄ （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）； 肝脏中的表达量在 １１２ ｄ 时显著高于 １４、 ２８、
５６ 和 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 ５６ ｄ 时显著高于 １４、 ２８ 和

８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 腹脂中的表达量在各时间点间均存

在显著差异 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其表达量大小依次是 ５６ ｄ＞
１１２ ｄ＞２８ ｄ＞８４ ｄ； 背部脂肪中的表达量在 ２８ ｄ 时显

著高于 ５６、 ８４ 和 １１２ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 ８４、 １１２ ｄ 时

显著高于 ５６ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 胸部脂肪中的表达量在

１１２ ｄ 时显著高于 ２８、 ５６ 和 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在 ２８ ｄ
时显著高于 ５６、 ８４ ｄ （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

图 ６　 不同生长阶段拜城油鸡 ＰＰＡＲγ基因在各组织中的表达变化

２􀆰 ４　 拜城油鸡脂肪代谢相关基因表达量与脂肪性状

的相关性分析

　 　 由表 ４ 可知， Ｉ－ＦＡＢＰ 基因表达量与胸肌 ＩＭＦ、
腿肌 ＩＭＦ 呈极显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 与胸部脂肪

重呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ＭＴＴＰＬ 基因表达量与

腿肌 ＩＭＦ 呈显著负相关 （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）； 而 ＡＰＯＡ１、
ＭＴＴＰ、 ＡＤＦＰ 和 ＰＰＡＲγ 基因表达量与脂肪性状的相

关性均未达到显著水平 （Ｐ＞０􀆰 ０５）。

２􀆰 ５　 拜城油鸡脂肪代谢相关基因表达量与血脂指标

的相关性分析

　 　 由表 ５ 可知， Ｉ－ＦＡＢＰ 基因在腹脂、 背部脂肪和

胸部脂肪中的表达量与 ＬＤＬ 呈显著正相关 （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）； ＭＴＴＰ 基因在肝脏中的表达量与 ＴＧ 呈显著负

相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 在胸部脂肪中的表达量与 ＬＤＬ 呈

显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ＭＴＴＰＬ 基因在腹脂中的表

达量与 ＨＤＬ 呈极显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０１）； ＰＰＡＲγ 基
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因在背部脂肪中的表达量与 ＬＤＬ 呈显著正相关 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）； 而 ＡＰＯＡ１、 ＡＤＦＰ 基因在各个组织中的表达

量与血脂指标的相关性均未达到显著水平 （ Ｐ ＞
０􀆰 ０５）。

表 ４　 拜城油鸡脂肪代谢相关基因表达量与脂肪性状的相关性分析

指标 Ｉ－ＦＡＢＰ ＡＰＯＡ１ ＭＴＴＰ ＭＴＴＰＬ ＡＤＦＰ ＰＰＡＲγ

胸肌 ＩＭＦ ０􀆰 ９６６∗∗ －０􀆰 ３４７ ０􀆰 ３６８ －０􀆰 ７４８ ０􀆰 ３３０ －０􀆰 １８３

腿肌 ＩＭＦ ０􀆰 ９７５∗∗ －０􀆰 ４６０ ０􀆰 ６６９ －０􀆰 ９２３∗ ０􀆰 ４３２ －０􀆰 ０２５

腹脂率 －０􀆰 ３９２ －０􀆰 ４５５ ０􀆰 ７１０ －０􀆰 ５８４ ０􀆰 ３６５ ０􀆰 １００

胸部脂肪重 －０􀆰 ９６０∗ ０􀆰 ５０９ ０􀆰 ８０８ ０􀆰 ６０８ ０􀆰 ４４１ －０􀆰 ５６３

背部脂肪重 －０􀆰 ６９８ －０􀆰 ３６１ －０􀆰 ２７４ ０􀆰 ７０１ －０􀆰 ８０６ －０􀆰 ６７９

　 　 注： ∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０５， ∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０１。 下同。

表 ５　 拜城油鸡脂肪代谢相关基因表达量与血脂指标的相关性分析

基因 组织 ＴＧ ＴＣ ＨＤＬ ＬＤＬ

Ｉ－ＦＡＢＰ

胸肌 ０􀆰 １９０ －０􀆰 ６８４ －０􀆰 ２７１ ０􀆰 ５５８

腿肌 ０􀆰 ２６５ －０􀆰 ６８７ －０􀆰 １６３ ０􀆰 ６５９

肝脏 ０􀆰 ５９７ －０􀆰 ０６６ ０􀆰 ８１４ ０􀆰 ７９４

腹脂 ０􀆰 ２６３ －０􀆰 ６８７ －０􀆰 ４１７ ０􀆰 ９５７∗

背部脂肪 ０􀆰 ２６４ －０􀆰 ６８８ －０􀆰 ４１８ ０􀆰 ９５７∗

胸部脂肪 ０􀆰 ２５５ －０􀆰 ６７９ －０􀆰 ４０９ ０􀆰 ９５６∗

ＡＰＯＡ１

胸肌 ０􀆰 ３７３ －０􀆰 ４１５ －０􀆰 ２９８ －０􀆰 ５２７

腿肌 －０􀆰 ２５５ ０􀆰 ４８２ ０􀆰 ３４５ －０􀆰 ５２７

肝脏 －０􀆰 ２４８ ０􀆰 ４７６ ０􀆰 ３４８ －０􀆰 ５２２

腹脂 ０􀆰 ２６０ －０􀆰 ６６７ －０􀆰 ３５２ ０􀆰 ９３８

背部脂肪 ０􀆰 ２１５ －０􀆰 ４８７ ０􀆰 ０５０ ０􀆰 ７３４

胸部脂肪 ０􀆰 ７５２ －０􀆰 ３４９ ０􀆰 １５３ －０􀆰 ５１４

ＭＴＴＰ

胸肌 －０􀆰 ７６３ ０􀆰 １５４ －０􀆰 ６５９ －０􀆰 １３７

腿肌 －０􀆰 ４１２ －０􀆰 ２４６ －０􀆰 ５８９ ０􀆰 １４９

肝脏 －０􀆰 ８８２∗ ０􀆰 ５５５ －０􀆰 ５４０ －０􀆰 ２０６

腹脂 ０􀆰 ２９０ －０􀆰 ００５ －０􀆰 １９０ －０􀆰 ５７１

背部脂肪 －０􀆰 ５１４ －０􀆰 ０２５ －０􀆰 ６１７ ０􀆰 ７９０

胸部脂肪 ０􀆰 １１２ ０􀆰 ４２９ ０􀆰 ６４４ －０􀆰 ９７５∗

ＭＴＴＰＬ

胸肌 ０􀆰 ３４１ ０􀆰 ２５９ ０􀆰 ５９７ －０􀆰 ３７８

腿肌 －０􀆰 ３８６ ０􀆰 ７６２ ０􀆰 ２３６ －０􀆰 ７５６

肝脏 ０􀆰 ３６２ －０􀆰 ３１０ －０􀆰 ２５３ －０􀆰 ４８３

腹脂 －０􀆰 ０３９ ０􀆰 ４８５ ０􀆰 ９９３∗∗ －０􀆰 ７２１

背部脂肪 －０􀆰 ６６０ ０􀆰 ８５２ ０􀆰 １２１ －０􀆰 ７０８

胸部脂肪 ０􀆰 ３０６ －０􀆰 ２３６ －０􀆰 ５７２ －０􀆰 １９４

ＡＤＦＰ

胸肌 ０􀆰 ６４３ －０􀆰 ２１４ ０􀆰 ６９３ ０􀆰 ８７２

腿肌 ０􀆰 ７６０ －０􀆰 ３５０ ０􀆰 ６７４ ０􀆰 ８６２

肝脏 ０􀆰 ３９１ －０􀆰 ４３３ －０􀆰 ３４７ －０􀆰 ３９９

腹脂 ０􀆰 ８１８ －０􀆰 ７１２ －０􀆰 ４０９ ０􀆰 ０１３

背部脂肪 ０􀆰 ４０６ －０􀆰 ８０２ －０􀆰 ４７５ ０􀆰 ９４１

胸部脂肪 ０􀆰 ４９４ ０􀆰 ０４３ ０􀆰 ７４３ －０􀆰 ７５６
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续表５

基因 组织 ＴＧ ＴＣ ＨＤＬ ＬＤＬ

ＰＰＡＲγ

胸肌 ０􀆰 ０５４ ０􀆰 ２８７ ０􀆰 ６５０ －０􀆰 ０７９

腿肌 －０􀆰 １４９ ０􀆰 ０４０ ０􀆰 ０６４ －０􀆰 ３７１

肝脏 ０􀆰 ０３７ ０􀆰 ２２５ ０􀆰 ２２５ －０􀆰 ７０１

腹脂 ０􀆰 ８３１ －０􀆰 ４６９ ０􀆰 １０２ －０􀆰 ４０２

背部脂肪 ０􀆰 ２３７ －０􀆰 ６６６ －０􀆰 ４１１ ０􀆰 ９５９∗

胸部脂肪 ０􀆰 ０１５ ０􀆰 ０６１ ０􀆰 ７２８ ０􀆰 ０６４

３　 讨论

３􀆰 １　 不同日龄拜城油鸡脂肪代谢相关基因表达量的

变化

　 　 研究证实， Ｉ－ＦＡＢＰ 基因与长链脂肪酸的吸收、
靶向运输及代谢密切相关［９］， 其表达产物直接或间

接影响畜禽机体内脂肪的代谢。 本研究表明， Ｉ －
ＦＡＢＰ 基因在拜城油鸡胸肌、 腿肌、 肝脏、 腹脂、 背

部脂肪和胸部脂肪中均有表达， 且在肝脏中表达最

高， 与熊讯等［４］、 石鹏飞等［１０］研究结果一致。 此外，
试验发现 Ｉ－ＦＡＢＰ 基因在 １４、 ２８ ｄ 在各个组织中的表

达显著高于其余日龄， 推测其在拜城油鸡生长发育早

期发挥作用； ＡＰＯＡ１ 作为 ＨＤＬ 的重要组成蛋白， 在

胆固醇逆转运过程中起载体作用［１１］。 本研究显示，
ＡＰＯＡ１ 基因在拜城油鸡不同组织中均有表达， 且在

肝脏和肌肉中高表达， 与国内相关研究报道一

致［１２－１４］。 覃 岭 等［１５］ 研 究 发 现， 在 肝 脏 细 胞 中，
ＡＰＯＡ１ 与细胞膜表面的 ＡＴＰ 结合盒转运体 Ａ１
（ＡＢＣＡ１） 相互作用， 才能行使其转运细胞内胆固醇

及磷脂的功能， 因此推测 ＡＰＯＡ１ 基因在拜城油鸡肝

脏中主要发挥脂类物质转运的功能； ＭＴＴＰ 存在于内

质网中， 主要参与肝脏内极低密度脂蛋白 （ＶＬＤＬ）
的装配、 分泌等脂质代谢过程。 Ｅｒｅｓｈｅｉｍ 等［１６］ 研究

表明， ＭＴＴＰ 基因在鸡的胚胎肝脏、 小肠、 肾脏以及

卵黄囊中有表达。 本研究显示， ＭＴＴＰ 基因在拜城油

鸡各组织中均有表达， 且在腹脂中表达最高， 因此还

需进一步研究其在家禽各组织中的表达水平； 徐春

林［１７］研究发现， 鸡 ＭＴＴＰＬ 基因具有组织表达特异

性， 只在肝脏和肾脏中表达。 本研究表明， ＭＴＴＰＬ
基因在拜城油鸡各组织中均有表达。 目前针对

ＭＴＴＰＬ 基因的研究甚少， 其在各个组织的表达量尚

不明确， 需进一步研究。
ＡＤＦＰ 基因能促进脂肪酸和脂滴的形成， 调控脂

质的合成和分解。 有研究表明 ＡＤＦＰ 基因在成年鼠肌

肉、 肺脏、 肝脏、 肾脏等多个组织中均有表达， 在

ＴＧ 含量最多的组织中表达量最高［１８］。 本研究发现，
ＡＤＦＰ 基因在拜城油鸡不同组织中均有表达， ＡＤＦＰ

基因相对表达量在 ５６ ｄ 的肝脏中达到最大， 说明肝

脏作为家禽 ＴＧ 合成的主要器官， 在 ５６ ｄ 时脂质合成

达到一个较快时期， 与赵小玲等［１９］、 相德才等［２０］ 研

究结果一致； ＰＰＡＲγ 作为脂肪分化的关键调控转录

因子， 能促进脂肪细胞分化， 增加脂肪细胞数量， 还

可间接影响其他脂肪代谢相关基因表达［２１］。 张长庆

等［２２］研究报道， ＰＰＡＲγ 基因在荷斯坦公牛脂肪和肌

肉中有表达。 本研究表明， ＰＰＡＲγ 基因在拜城油鸡

各组织中均有表达， 在 １１２ ｄ 时胸肌、 腿肌的 ＰＰＡＲγ
表达量显著高于其余日龄， 与沙尔山别克·阿不地力

大等［２３］ 研究结果一致。 但孟和等［２４］ 研究发现，
ＰＰＡＲγ 基因在脂肪中的表达量最高， 在肝脏、 肌肉

中不表达， 这可能与 ＰＰＡＲγ 基因表达具有种属差异

有关。 段逵［２５］研究表明， 鸡 ＰＰＡＲγ 对脂肪的调控模

式与哺乳动物存在一定的差异。
３􀆰 ２　 不同日龄拜城油鸡脂肪代谢相关基因与脂肪性

状、 血脂指标的关联分析

　 　 Ｉ－ＦＡＢＰ 基因有利于脂类的吸收和运输。 本研究

表明， 拜城油鸡 Ｉ－ＦＡＢＰ 基因表达量与脂肪性状、 血

脂指标具有显著的关联， 因此还需进一步对其调控机

制进行研究； ＡＰＯＡ１ 基因在脂质代谢、 转运及维持

动物体内血脂指标过程中发挥重要作用， 特别是在胆

固醇的逆转运过程中起关键作用［１１］。 王斯雯［２６］ 研究

发现， 在泰和乌鸡中， ＡＰＯＡ１ 在肝脏中的表达量与

血脂指标无显著相关， 在宁都黄鸡中， ＡＰＯＡ１ 在肝

脏中的表达量与 ＴＧ 呈显著负相关。 本研究显示， 拜

城油鸡 ＡＰＯＡ１ 基因表达量与脂肪性状、 血脂指标均

无显著相关， 推测 ＡＰＯＡ１ 基因表达与脂肪性状相关

性具有品种效应； ＭＴＴＰ 基因作为脂代谢过程中重要

的调控基因， 不仅对 ＴＧ、 胆固醇等脂质的转运起重

要作用， 同时还是 ＶＬＤＬ 组装和分泌的限速因素。 近

年来， 随着对 ＭＴＴＰ 基因功能的研究不断深入， 发现

鸡 ＭＴＴＰ 不是肝脏脂质代谢中 ＶＬＤＬ 组装、 分泌的关

键因子［７，２７－２８］。 本研究发现， 拜城油鸡 ＭＴＴＰ 基因在

肝脏中的表达量与 ＴＧ 呈显著负相关， 在胸部脂肪中

的表达量与 ＬＤＬ 呈显著负相关； 有研究表明鸡

ＭＴＴＰＬ 所含有的结构域与人 ＭＴＴＰ 含有的结构域相
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同， 推测 ＭＴＴＰＬ 基因具有与人 ＭＴＴＰ 类似的功

能［１７］。 徐春林等［２７］研究发现， ＭＴＴＰＬ 在鸡产蛋期肝

脂质 代 谢 中 发 挥 重 要 作 用。 夏 天［７］ 研 究 指 出，
ＭＴＴＰＬ 基因参与肝脏细胞 ＶＬＤＬ 的转运。 本研究表

明， 拜城油鸡 ＭＴＴＰＬ 基因在腹脂中的表达量与 ＨＤＬ
呈极显著正相关。 目前， ＭＴＴＰＬ 基因在家禽中的调

控机制还需进一步研究。
ＡＤＦＰ 基因常被作为影响脂肪代谢的候选基因，

具有调节脂滴中 ＴＧ 水解代谢的作用［２９］。 赵小玲

等［１９］ 研究揭示， ＡＤＦＰ 基因的表达与鸡的脂肪含量

变化显著相关， 推测该基因在鸡的脂肪性状形成过程

中发挥了重要的调控作用。 本研究表明， 拜城油鸡

ＡＤＦＰ 基因表达量与脂肪性状、 血脂指标均无显著相

关， 与张斌等［３０］ 研究结果一致； Ｆａｒｍｅｒ［３１］ 指出， 在

前脂肪细胞分化和脂肪细胞成熟异常复杂的过程中，
ＰＰＡＲγ 是极其重要的转录因子， 它直接或间接调控

其他转录因子的表达进而诱导脂肪细胞的分化。 朱云

等［３２］研究表明， 山猪 ＰＰＡＲγ２ 基因的表达量与 ＩＭＦ
含量呈弱相关。 盘道兴等［３３］ 研究发现， ＰＰＡＲγ 基因

的表达量与 ＩＭＦ 含量呈正相关， 在 ２８ ～ ４２ ｄ 时呈强

度相关。 本研究显示， 拜城油鸡 ＰＰＡＲγ 基因在背部

脂肪中的表达量与 ＬＤＬ 呈显著正相关。 这可能与家

畜与禽类脂肪合成场所不同有关， 家畜的脂肪合成主

要发生在脂肪内， 而禽类的脂肪合成主要发生在肝

脏中。

４　 结论

本研究发现拜城油鸡脂肪代谢相关基因的表达具

有组织和日龄差异性。 Ｉ－ＦＡＢＰ、 ＡＰＯＡ１、 ＭＴＴＰＬ 和

ＰＰＡＲγ 基因均在肝脏中高表达； Ｉ－ＦＡＢＰ 基因在 １４、
２８ ｄ 各组织中显著表达， 推测其在拜城油鸡生长发

育早 期 发 挥 作 用。 相 关 性 分 析 表 明， Ｉ － ＦＡＢＰ、
ＭＴＴＰ、 ＭＴＴＰＬ 和 ＰＰＡＲγ 基因表达量与脂肪性状、
血脂指标显著相关， 推测其在拜城油鸡脂肪性状的形

成过程中发挥重要作用。 研究结果为深入研究拜城油

鸡脂肪代谢机制、 推动拜城油鸡育种进程提供了理论

依据。
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