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　 　 摘要:　 天津猴鸡是中国珍贵的裸颈鸡遗传资源ꎬ为在全基因组范围内探究其裸颈发育相关基因ꎬ本研究采集
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　 　 禽肉和禽蛋在市场上广受消费者欢迎ꎬ禽肉富

含蛋白质、维生素和矿物质等ꎬ并含有少量饱和脂肪

酸[１]ꎻ禽蛋是最常见的动物蛋白质来源之一ꎬ除维

生素、矿物质和蛋白质外还含有丰富的抗氧化剂ꎬ如
叶黄素和玉米黄质对眼睛健康大有裨益[２]ꎮ 过去

几十年家禽产业在世界范围内获得快速发展ꎬ然而

高密度饲养伴随着全球气候变暖以及夏季高温造成

的热应激对家禽养殖的威胁越来越严重[３]ꎮ 鸡是

恒温动物ꎬ成年个体体温维持在４１~ ４２ ℃ [４]ꎬ蛋鸡

最适环境温度为１９~ ２０ ℃ꎬ肉鸡最适环境温度为

１８~２２ ℃ [５]ꎬ环境温度过高可能会打破鸡体内产热

和散热的动态平衡ꎬ导致热应激从而影响家禽的健

康和生产性能[６]ꎮ 裸颈鸡主要分布于热带地区[７]ꎬ
尤其是高温潮湿气候地区ꎬ由于羽毛覆盖率比常羽

鸡低ꎬ裸颈鸡具有明显的抗热应激特性ꎮ 天津猴鸡

属于裸颈鸡的一种ꎬ属肉蛋兼用型地方品种ꎬ是中国

珍贵的裸颈鸡遗传资源ꎮ
研究结果表明ꎬ裸颈性状由裸颈基因 Ｎａ 控制ꎬ

位于常染色体ꎬ不完全显性遗传ꎬ该基因能减少鸡的

羽毛覆盖率(相对于体重)ꎬ与常羽鸡相比裸颈杂合

个体(Ｎａｎａ)和纯合个体(ＮａＮａ)羽毛覆盖率分别减

少 ２０％和 ４０％[８]ꎮ Ｎａ 基因起初被认为位于 １ 号染

色体上[９]ꎬ之后法国一个研究团队将其定位于 ３ 号

染色体长臂的一段区域内[１０]ꎬ并通过 ＳＮＰ 标记缩

小该区域至 ７７０ ｋｂꎬ最终ꎬ通过检测该区域内基因的

表达量鉴定到 ＢＭＰ１２ 是裸颈发育的关键基因[１１]ꎮ
骨形态发生蛋白(Ｂｏｎｅ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎꎬＢＭＰ)
是一类生长因子ꎬ在胚胎发育、成骨、骨骼重塑和骨

骼再生过程中起着重要的调节作用[１２]ꎬ对毛囊的发

育也起到重要作用[１３]ꎬ研究人员在对鸡和小鼠皮肤

的显微结构模型研究中发现ꎬＢＭＰ 家族成员是羽毛

基板形成的抑制因子[１４￣１６]ꎬ而 Ｗｎｔ / β￣ｃａｔｅｎｉｎ[１７￣２０] 和

ＦＧＦ[２１￣２２]是其激活因子ꎮ
然而ꎬ生物体的发育是复杂多样的ꎬ裸颈的发生

必然是多基因共同作用的结果ꎬ本研究以裸颈鸡天

津猴鸡为研究对象ꎬ采集颈部组织用于转录组测序ꎬ
通过 ＷＧＣＮＡ 分析在全基因组范围内寻找与裸颈相

关的基因ꎬ以期为天津猴鸡的保种、开发和利用提供

理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本研究将 ４８ 羽天津猴鸡公鸡与 ２４０ 羽海兰褐母

鸡进行杂交ꎬ在 Ｆ１代中ꎬ裸颈鸡和常羽鸡的个体数均

在 ３００ 羽左右ꎮ ３００ 日龄时ꎬ在 Ｆ１ 代裸颈鸡和常羽鸡

中分别选择 １０ 羽(５ 羽公鸡和 ５ 羽母鸡)ꎬ共 ２０ 羽个

体ꎬ采集颈部皮肤组织用于转录组测序分析ꎬ试验具

体分 ４ 组:组 １ꎬ杂交 Ｆ１代常羽公鸡(ＺＹＧ)ꎻ组 ２ꎬ杂交

Ｆ１代常羽母鸡 (ＺＹＭ)ꎻ组 ３ꎬ杂交 Ｆ１ 代裸颈公鸡

(ＺＷＧ)ꎻ组 ４:杂交 Ｆ１代裸颈母鸡(ＺＷＭ)ꎮ
１.２　 试验方法

利用 ＴＲＩｚｏｌ(英杰生命技术有限公司产品)试剂

采用常规方法提取组织总 ＲＮＡꎮ 使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ
２０００ 分光光度计(赛默飞世尔科技公司产品)鉴定

ＲＮＡ 纯度并定量ꎻ利用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ(安
捷伦科技有限公司产品)评估 ＲＮＡ 完整性ꎻ使用

ＶＡＨＴＳ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ Ｖ５ ＲＮＡ￣ｓｅｑ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ 试剂盒

(南京诺唯赞生物科技股份有限公司产品)进行转

录组文库构建ꎮ 最后ꎬ委托上海欧易生物技术有限

公司对文库进行测序分析ꎬ使用的测序平台为 ｌｌｕ￣
ｍｉｎａ Ｎｏｖａｓｅｑ ６０００ꎬ最终生成 １５０ ｂｐ 的双端 ｒｅａｄꎬ用
于后续分析ꎮ
１.３　 统计分析

利用 Ｆａｓｔｐ[２３]软件对 ｒａｗ ｒｅａｄ 进行处理ꎬ去除低

质量 ｒｅａｄ 后获得 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄꎮ 使用 ＨＩＳＡＴ ２[２４] 软件

将 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 与参考基因组比对ꎬ 通过 ＨＴＳｅｑ￣
ｃｏｕｎｔ[２５]获得每个基因的 ｒｅａｄ 数ꎬ并进行基因表达

量(ＦＰＫＭ) [２６] 计算ꎮ 加权基因共表达网络分析

(ＷＧＣＮＡ)以测序获得的所有基因的 ＦＰＫＭ 表达矩

阵文件为基础ꎬ进行表型相关基因模块挖掘ꎬ采用 Ｒ
软件中的 ＷＧＣＮＡ 包进行分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＷＧＣＮＡ 筛选裸颈相关基因模块

本研究对裸颈鸡裸颈部位皮肤组织和常羽鸡颈

部皮肤组织进行转录组测序分析ꎬ在 ２０ 个样本的原

始数据中共检测到１６ ８５９个基因ꎬ将所有组别中基

因表达量变化不明显(标准偏差≤０􀆰 ５)的基因剔
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除ꎬ最终剩余１ ４０７个基因用于后续分析ꎮ ＷＧＣＮＡ
分析可以识别高度相关性基因所组成的基因簇[又
称为基因模块(ｍｏｄｕｌｅ)]ꎬ最终可根据基因模块中

核心基因将模块与表型进行关联分析ꎮ 本研究中设

置决定系数(Ｒ ２)>０􀆰 ８ꎬ软阈值(β)＝ ２０ꎮ 利用 Ｄｙ￣
ｎａｍｉｃ Ｔｒｅｅ Ｃｕｔ 方法共识别得到 １３ 个模块ꎬ然后将

高度相似的基因模块进行合并最终得到 １０ 个基因

模块 (图 １)ꎬ它们分别为黄色 ( ｙｅｌｌｏｗ)、棕褐色

(ｔａｎ)、蓝绿色 ( ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ)、紫色 ( ｐｕｒｐｌｅ)、黄绿色

(ｇｒｅｅｎｙｅｌｌｏｗ )、 红 色 ( ｒｅｄ )、 蓝 色 ( ｂｌｕｅ )、 绿 色

(ｇｒｅｅｎ)、紫红色(ｍａｇｅｎｔａ)和灰色(ｇｒｅｙ)模块ꎬ分别

包含 １６３、３６、２３９、４４、３８、１００、３４４、１０５、１８１ 和 １５７
个基因ꎬ其中ꎬ灰色模块中的基因没有参考意义ꎮ

本研究以相关系数 ｜ ｒ ｜≥０􀆰 ３ꎬＰ<０􀆰 ０５ 为条件ꎬ
共筛选到黄色、蓝绿色、红色和蓝色 ４ 个与天津猴鸡

裸颈性状显著相关的基因模块(图 ２)ꎬ考虑到基因

模块在天津猴鸡裸颈公、母鸡与常羽公、母鸡中的负

相关性ꎬ最终选择蓝绿色和蓝色模块中共计 ５８３ 个

基因用于后续分析ꎮ

Ａ:构建的基因聚类树ꎻＢ:每个基因模块中基因的分布情况(同一种颜色表示同一个基因模块)ꎮ
图 １　 基因聚类和基因模块识别结果

Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｍｏｄｕｌｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

２.２　 蓝绿色和蓝色基因模块中基因富集

ＧＯ 功能分析显著富集到 ７７ 条 ＧＯ 条目(Ｑ<
０􀆰 ０５)ꎬ 包 括 ４０ 条 生 物 学 过 程 ( ＢＰꎬ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ)条目、１８ 条细胞组分 ( ＣＣꎬｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏ￣
ｎｅｎｔ)条目以及 １９ 条分子功能(ＭＦꎬｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃ￣
ｔｉｏｎ)条目ꎬ图 ３ 为 ＴＯＰ３０ ＧＯ 条目的可视化结果ꎮ
本研究重点关注 ＢＰ 条目ꎬ结果发现脂滴组织(Ｌｉｐｉｄ
ｄｒｏｐｌｅｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ)、甘油三酯储存负调控(Ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｑｕｅｓｔｅｒｉｎｇ ｏｆ ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｉｄｅ)、甘油三酯分

解代谢过程(Ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｉｄｅ ｃａｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)、脂质沉

积(Ｌｉｐｉｄ ｓｔｏｒａｇｅ)和甘油三酯生物合成过程(Ｔｒｉｇｌｙｃ￣
ｅｒｉｄｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)等脂肪相关条目以及肌肉

收缩(Ｍｕｓｃｌｅ ｃｏｎｔｒａｃｔｉｏｎ)、肌节组织( Ｓａｒｃｏｍｅｒｅ ｏｒ￣
ｇａｎｉｚａｔｉｏｎ)、肌原纤维组织(Ｍｙｏｆｉｂｒｉｌ ａｓｓｅｍｂｌｙ)等肌

肉相关生物学过程条目ꎮ
　 　 ＫＥＧＧ 通路富集分析获得 １０ 条显著富集的通

路(Ｑ<０􀆰 ０５)ꎬ其中脂肪代谢相关通路占比较高ꎬ包
括 ＰＰＡＲ 信号通路(ＰＰＡＲ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ)、甘油

酯代谢(Ｇｌｙｃｅｒｏｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)和脂肪酸生物合成

(Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)ꎬＴＯＰ２０ 通路(图 ４)中脂肪
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ＺＹＧ:杂交 Ｆ１ 代常羽公鸡ꎻＺＹＭ:杂交 Ｆ１ 代常羽母鸡ꎻＺＷＧ:杂交 Ｆ１ 代裸颈公鸡ꎻＺＷＭ:杂交 Ｆ１ 代裸颈母鸡ꎮ 红色代表正相关ꎬ蓝色代表负

相关ꎻ基因模块中的数值为相关系数ꎻ∗表示相关性达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎬ∗∗表示相关性达极显著水平(Ｐ<０.０１)ꎮ
图 ２　 各基因模块与裸颈性状的相关性

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅａｃｈ ｇｅｎｅ ｍｏｄｕｌｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｎａｋｅｄ ｎｅｃｋ ｔｒａｉｔ

图 ３　 蓝色和蓝绿色基因模块中基因 ＧＯ 功能富集结果条形图

Ｆｉｇ.３　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｂｌｕｅ ａｎｄ ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ ｍｏｄｕｌｅｓ
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细胞因子信号通路 ( Ａｄｉｐｏｃｙｔｏｋｉｎｅ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈ￣
ｗａｙ)、脂肪酸降解(Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ)和甘油磷

脂代谢(Ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)等也与脂肪

代谢密切相关ꎮ 此外ꎬＴＯＰ２０ 通路中发现多条重要

的通路如钙信号通路(Ｃａｌｃｉｕｍ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ)、
神经活性配体￣受体相互作用(Ｎｅｕｒｏａｃｔｉｖｅ ｌｉｇａｎｄ￣ｒｅ￣
ｃｅｐｔｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ)通路、ＴＧＦ￣β 信号通路和黏着斑

(Ｆｏｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎ)信号通路等ꎮ

图 ４　 蓝色和蓝绿色基因模块中基因 ＫＥＧＧ 通路富集气泡图

Ｆｉｇ.４　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｂｌｕｅ ａｎｄ ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ ｍｏｄｕｌｅｓ

２.３　 蛋白质互作网络

蛋白质互作网络分析结果显示ꎬ蓝绿色和蓝色

２ 个基因模块中共 ５２８ 个基因编码蛋白质被 Ｓｔｒｉｎｇ
(Ｖ１２.０)数据识别ꎬ以度(Ｄｅｇｒｅｅ)表示节点(基因编

码蛋白质)的连通性ꎬ度越高节点连通性越高ꎬ越处

于核心位置ꎮ 图 ５ 展示了度评分≥２０ 分的所有蛋

白质的网络互作图ꎬ结果显示 ＡＣＴＮ２ 基因编码蛋白

质的连通性最高ꎬ其次是 ＭＹＬ１０ 基因编码蛋白质ꎬ
此外ꎬ发现多条与肌肉相关的基因编码蛋白质包括

肌球蛋白轻链和重链的众多家族成员ꎬ以及多条与

毛囊发育密切相关的基因编码蛋白质ꎬ包括 ＳＯＸ９
和 ＰＰＡＲＧＣ 等基因编码蛋白质ꎮ

３　 讨 论

禽类的皮肤主要包括表皮、真皮和皮下组织 ３
部分ꎬ毛囊由表皮和真皮的共同作用形成[２７]:毛囊

发育初期由间充质细胞相互凝集并分化为富有弹性

的真皮层ꎬ紧接着表皮在真皮层诱导信号作用下开

始伸长和集结ꎬ使得表皮逐渐变厚ꎬ形成羽毛基板ꎬ
并促使真皮发育成真皮乳头(毛乳头)ꎮ 与此同时ꎬ
在羽毛基板的作用下ꎬ表皮细胞再次发生凝集ꎬ表皮

隆起形成羽芽ꎬ即为初级毛囊ꎮ 羽毛由毛囊发育形

成ꎬ是角质化的复杂表皮附属物ꎬ具有层次分明的分

支结构[２８]ꎬ起到保温、隔热、求偶、信息传递等作
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用[２９]ꎮ 毛囊的形成和羽毛发育涉及到众多生物过

程以及调控分子ꎬ包括成纤维细胞生长因子[３０]、表
皮生长因子[３１] 以及 Ｗｎｔ / β￣ｃａｔｅｎｉｎ 信号通路[３２]、
ＴＧＦ￣β 信号通路[３３]和 ＢＭＰ 信号通路等[３４]ꎮ
　 　 本研究采集杂交 Ｆ１ 代裸颈天津猴鸡以及杂交 Ｆ１

代常羽天津猴鸡颈部皮肤组织进行转录组测序分析ꎬ

结合ＷＧＣＮＡ 分析以期在全基因组范围内挖掘与天津

猴鸡裸颈发育相关的基因ꎮ 结果共筛选到１ ４０７个基

因ꎬ并进行基因模块构建ꎬ同时将表型与基因模块关联

分析ꎬ最终筛选到蓝绿色和蓝色 ２ 个基因模块中共计

５８３ 个基因与裸颈表型呈显著相关ꎮ

每个节点表示 １ 个基因编码的蛋白质ꎬ节点大小表示度(Ｄｅｇｒｅｅ)ꎬ度越大节点越大ꎬ不同颜色表示不同基因模块中基因编码的蛋白质ꎮ
图 ５　 度评分≥２０ 的所有蛋白质的网络互作图

Ｆｉｇ.５　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ａｌｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈ ｄｅｇｒｅｅ ｓｃｏｒｅ ｎｏｔ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ２０

　 　 对蓝绿色和蓝色 ２ 个基因模块中基因进行 ＧＯ
功能分析ꎬ结果发现多条与脂肪相关的显著富集 ＢＰ
条目ꎮ 皮下组织是皮肤的最底层ꎬ主要由脂肪组织

和结缔组织构成ꎬ连接真皮和肌肉ꎮ 研究发现ꎬ包围

毛囊的脂肪组织在毛囊生长期增加ꎬ而在毛囊休止

期减少ꎬ这表明皮下脂肪细胞在延长毛囊生长期方

面起着关键作用ꎻ此外ꎬ皮下脂肪富含多种干细胞ꎬ
它们分泌的各种生长因子已被证实可以促进毛发生

长ꎬ包括 ＶＥＧＦ、ＨＧＦ、ＩＧＦ￣１、ＰＤＧＦ、ＫＧＦ 以及 ＦＧＦ￣１

和 ＦＧＦ￣２ 等[３５￣３６]ꎮ 肌肉是皮下脂肪紧密相连的组

织ꎬ家禽颈部皮下肌肉不仅可以提供支撑和稳定的

作用ꎬ还是帮助保护头部和颈部的重要结构ꎬ隔离和

保护颈部的血管和神经[３７]ꎬ此外ꎬ颈部肌肉的运动

可以增加血液流动和营养供应ꎬ有助于羽毛的形成

和生长ꎻ毛囊周围存在小带状的平滑肌ꎬ又称竖毛肌

(Ａｒｒｅｃｔｏｒ ｐｉｌｉ ｍｕｓｃｌｅ)ꎬ它们与毛囊干细胞区域之间

存在着动态的相互作用ꎬ有助于促进皮肤再生过程

中的毛囊生长和组织重建[３８]ꎬ本研究发现多条显著
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富集的肌肉相关 ＢＰ 条目可能与其相关ꎮ
ＫＥＧＧ 通路富集分析获得 １０ 条显著富集的通

路ꎬ其中甘油酯代谢、脂肪酸生物合成可能与皮下脂

肪发育相关ꎬ此外ꎬＴＯＰ２０ 通路中还发现 ＰＰＡＲ 信号

通路、脂肪细胞因子信号通路、脂肪酸降解和甘油磷

脂代谢等脂肪相关通路ꎮ 家禽皮下脂肪主要由 ３ 种

成分组成:甘油三酯、脂肪酸和胆固醇ꎮ 甘油三酯占

据了大部分的皮下脂肪组织ꎬ由甘油和 ３ 个脂肪酸

分子结合而成ꎬ是能量的主要储存形式ꎻ脂肪酸是家

禽皮下脂肪的另一个重要成分ꎬ分为饱和脂肪酸、单
不饱和脂肪酸和多不饱和脂肪酸ꎻ胆固醇是一种脂

类物质ꎬ也是家禽皮下脂肪的组成部分之一[３９￣４０]ꎮ
此外ꎬ研究发现钙信号通路与毛囊发育之间存

在密切关系ꎬ通路中的一些关键成员ꎬ如钙调素和钙

离子通道蛋白可以影响毛囊细胞的功能和生长ꎬ它
们通过调节细胞内钙离子浓度ꎬ影响毛囊细胞的代

谢活性和信号传导ꎬ从而影响毛囊的发育和生

长[４１]ꎮ 神经活性配体￣受体相互作用通路是一种重

要的信号传导通路ꎬ研究结果表明通路中的神经递

质如乙酰胆碱、多巴胺和 ５￣羟色胺等可能通过与相

应的受体结合ꎬ调节毛囊干细胞的增殖和分化ꎬ影响

毛囊周期性生长的不同阶段[４２￣４３]ꎮ ＴＧＦ￣β 可通过调

控毛囊干细胞的增殖、分化和存活ꎬ影响毛囊的生长

周期和再生能力ꎬ此外ꎬＴＧＦ￣β 信号通路还参与调控

毛囊的周期性转变ꎬ包括毛囊的生长期、退行期和休

止期的转换[４４]ꎮ 黏着斑通路是细胞内信号传导通

路ꎬ可通过调节细胞外基质与细胞内骨架的相互作

用ꎬ影响毛囊干细胞的增殖和分化ꎬ从而影响毛囊的

发育和再生[４５]ꎮ
蛋白质网络互作发现 ＡＣＴＮ２ 基因编码蛋白质

的连通性最高ꎬ位于蓝绿色基因模块ꎬ并在裸颈皮肤

中高表达ꎬ该基因编码的蛋白质参与细胞骨架和肌

肉的收缩ꎬ目前ꎬ虽没有直接研究结果表明 ＡＣＴＮ２
参与毛囊发育ꎬ但在衰老性脱羽中发现该基因的表

达量呈现下调趋势[４６]ꎻ其次ꎬＭＹＬ１０ 基因编码蛋白

质的连通性最高ꎬ也位于蓝绿色基因模块ꎬ该基因编

码的蛋白质是肌球蛋白轻链的家族成员之一ꎬＡｄａｍ
等[４７]研究发现 ＭＹＬ１０ 基因通过参与 Ｗｎｔ 信号通路

和 ＬＥＦ１ 相互作用ꎬ最终调控毛囊干细胞的命运和

毛囊发育过程ꎮ 蛋白质互作网络中还发现位于蓝色

基因模块中的 ＭＹＬ４、ＭＹＬ６、ＭＹＬ９ 和位于蓝绿色模

块中的 ＭＹＬ３、ＭＹＬ１２Ａ 等多个同家族成员ꎬ推测其

可能也参与毛囊的发育进程ꎻ此外ꎬ蛋白质互作网络

中还 发 现 多 条 肌 球 蛋 白 重 链 基 因 家 族 成 员

(ＭＹＨ１１、ＭＹＨ１５、ＭＹＨ１Ｂ、ＭＹＨ１Ｇ、ＭＹＨ７、ＭＹＨ７Ｂ)ꎬ
它们编码的蛋白质与肌球蛋白轻链共同组成了肌肉

中的主要成分肌球蛋白[４８]ꎬ同时肌肉与毛囊发育相

关ꎬ因此ꎬ推测上述基因也与毛囊发育相关ꎮ
毛囊周期性生长是由静止毛囊底部干细胞推动

的ꎬＫａｄａｊａ 等[４９]通过条件性靶向成年小鼠毛囊干细

胞中的 ＳＯＸ９ 基因ꎬ发现该基因对毛囊干细胞的维

持至关重要ꎬ同时能抑制毛囊干细胞向表皮细胞分

化ꎻ另一项研究在一家患有多毛症的家族中发现

ＳＯＸ９ 基因上游的拷贝数变异显著降低了毛囊中该

基因的表达ꎬ表明该基因与毛囊发育密切相关[５０]ꎻ
Ｈｏ 等[５１]研究发现 ＰＰＡＲＧＣ 基因亚型 ＰＰＡＲＧＣ１α 在

男性雄激素性脱发患者的毛囊中表达逐渐增加ꎬ且
该基因在小鼠的毛发周期中呈现表达动态变化ꎬ进
一步试验结果表明ꎬＰＰＡＲＧＣ１α 的激活可以减少人

类毛囊皮层细胞和上皮角质细胞的增殖ꎬ从而影响

毛发的生长和发育ꎮ

４　 结 论

本研究通过对天津猴鸡杂交 Ｆ１ 代裸颈鸡和常

羽鸡颈部皮肤组织进行转录组测序ꎬ结合 ＷＧＣＮＡ
分析发现多条重要的 ＢＰ 条目以及 ＫＥＧＧ 通路ꎬ包
括脂滴组织、甘油三酯储存负调控、甘油三酯分解代

谢、肌肉收缩和肌节组织以及 ＰＰＡＲ 信号通路、钙信

号通路和 ＴＧＦ￣β 信号通路ꎬ同时ꎬ蛋白质互作发现

了 ＡＣＴＮ２、ＭＹＬ１０、ＳＯＸ９ 和 ＰＰＡＲＧＣ 等重要基因ꎬ本
研究结果将为天津猴鸡的保护、开发和利用提供一

定参考作用ꎮ
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９８８吴鹏飞等:基于 ＷＧＣＮＡ 挖掘天津猴鸡裸颈性状相关基因




