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　 　 摘要:　 为研究 ｍｉｃｒｏＲＮＡ(ｍｉＲＮＡ)在五指山猪和长白猪肌肉生长发育中的差异和探究差异 ｍｉＲＮＡ 对骨骼肌

发育转录后调控的影响ꎬ以 １ 月龄的五指山猪和长白猪背最长肌为材料ꎬ通过转录组测序和生物信息学分析筛选

与骨骼肌发育相关的差异 ｍｉＲＮＡꎮ 结果显示ꎬ从 ２ 个文库中共鉴定获得 ３１８ 种己知的猪 ｍｉＲＮＡꎬ五指山猪和长白

猪分别鉴定出 ３１２ 个和 ３０６ 个已知 ｍｉＲＮＡꎬ同时分别发现了 ８３ 个和 ８８ 个新的 ｍｉＲＮＡꎮ 获得 １７ 个差异显著的

ｍｉＲＮＡꎬ其中 １６ 个 ｍｉＲＮＡ 表达上调ꎬ１ 个 ｍｉＲＮＡ 表达下调ꎮ 靶基因预测和生物学功能预测发现 １７ 个差异 ｍｉＲ￣
ＮＡꎬ共预测到 ５３５ 个靶基因ꎬ靶向作用于 ｍＴＯＲ 信号通路和肌动蛋白细胞骨架调控的 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ꎬｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０４ꎬ
ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３３８ 和 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣８８５￣３ｐ ４ 个 ｍｉＲＮＡ 可能参与骨骼肌生长发育过程ꎮ
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　 　 猪是重要的经济动物之一ꎬ其骨骼肌发育与

肉类生产和肉质形成密切相关ꎬ其肌肉生长发育

的机理一直为猪遗传改良研究的热点ꎮ 五指山猪

具有体型矮小、生长速度慢、瘦肉率低但肉质优良

等特征ꎬ而国外引进的长白猪具有体型高大、生长

速度快、肉质差但瘦肉率高等特点ꎬ这 ２ 个品种之

间存在极端显著的性状差异ꎬ是研究品种差异的

理想模型ꎮ
小分子 ＲＮＡ(ｍｉｃｒｏＲＮＡꎬｍｉＲＮＡ)是生物体内一

类重要的特殊分子ꎬ通过靶向 ｍＲＮＡ 的 ３′端来调控

靶基因的表达ꎬ它的发现为研究生物的基因表达调

控机制提供了新的视角ꎮ 研究证实ꎬｍｉＲＮＡ 在参与

猪肌肉发育和生长过程中发挥重要作用ꎬ主要包括

肌肉细胞的增殖和分化、骨骼肌发育阶段肌纤维增

值及转换ꎬ以及一些肌肉疾病的发生等ꎮ 如 Ｓｏｄｈｉ
等[１] 通过 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术分析了济州岛本地猪

(ＪＮＰ)和来自美国伯克希尔(Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ)的猪背最长

肌组织的转录组ꎬ共发现了 ３９ 个差异表达基因ꎬ它
们富集到代谢、免疫反应和蛋白质结合等通路上ꎮ
陈伟[２]利用 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术分析 ｍｉＲＮＡ 在莱芜猪与

大白猪中的表达模式ꎬ总共筛选出 ２６５ 个已知 ｍｉＲ￣
ＮＡꎬ还预测到 ９４ 个新 ｍｉＲＮＡꎬ在莱芜猪与大白猪

骨骼肌中显著差异表达的有 ２５ 个 ｍｉＲＮＡꎬ这些

ｍｉＲＮＡ 的靶基因主要被富集到代谢过程等信号通

路中ꎮ 因此研究 ｍｉＲＮＡ 在五指山猪和长白猪出生

后骨骼肌生长发育和肉质性状差异等方面所起的调

控作用及其分子机理具有重要的意义ꎮ 本研究通过

比较分析 １ 月龄五指山猪和长白猪背部骨骼肌生长

发育差异 ｍｉＲＮＡ 的表达情况ꎬ为进一步评估 ｍｉＲ￣
ＮＡ 在猪生长发育中的功能和解析品种间肌肉生长

发育差异分子机理提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 样品采集与文库构建

６ 头 １ 月龄的去势雄性五指山猪(１Ｗ)采自海

南五指山猪国家级保种场ꎬ６ 头 １ 月龄去势长白猪

(１Ｃ)购买自海南罗牛山种猪育种有限公司ꎮ 试验

猪屠宰后ꎬ分别采集同一部位的背最长肌组织样品

于液氮中速冻ꎬ带回实验室后转移至－８０ ℃冰箱中

保存备用ꎮ 每个样品提取总 ＲＮＡꎬ 经质量检测合格

的每个品种的 ＲＮＡ 样品分别混池构建成一个 ＲＮＡ
文库用于后期的测序和生物信息学分析ꎮ 该工作委

托深圳市恒创基因科技有限公司完成ꎮ
１.２　 ｍｉＲＮＡ 测序结果的生物信息学分析

ｍｉＲＮＡ 测序得到原始数据(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ)ꎬ经过数

据过滤获得 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 运用 Ｂｏｗｔｉｅ２ 软件将 Ｃｌｅａｎ
ｔａｇ 比对到猪参考基因组上ꎬ统计 Ｃｌｅａｎ ｔａｇ 的比对

率以及在基因组上的分布情况ꎮ 为确定已知 ｍｉＲ￣
ＮＡꎬ将剩余高质量读段与 ｍｉＲｂａｓｅ ２１. ０ ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｍｉｒｂａｓｅ. ｏｒｇ)中已知的猪 ｍｉＲＮＡ 前体 / ｍｉＲＮＡ
成熟序列进行比对ꎮ 对于比对上的基因组外显子反

义链、内含子、基因间区且未注释上任何 ＲＮＡ 类型

的 Ｃｌｅａｎ ｔａｇꎬ 结合 ｍｉＲＮＡ 的生物学特征ꎬ 运用

ｍｉｒｅａｐ 软件预测新 ｍｉＲＮＡꎮ
１.３　 差异 ｍｉＲＮＡ 筛选及其靶基因功能分析

对于有 Ｃｌｅａｎ ｔａｇ 比对上的 ｍｉＲＮＡꎬ综合前体和

成熟体两方面比对情况得到 ２ 个试验组猪 ｍｉＲＮＡ
的表达量ꎬ然后利用 ＴＰＭ(Ｔａｇ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ)进行表达

量标准化处理ꎮ 利用 ＤＥＧｓｅｑ 和 ＤＥＳｅｑ２ 软件找出

不同样本间差异表达的 ｍｉＲＮＡꎬ以差异倍数大于等

于 ２ 和 Ｑ 值小于等于 ０􀆰 ０１ 作为差异 ｍｉＲＮＡ 筛选条

件ꎮ 运用 ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ、ｍｉＲａｎｄａ、ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ ３ 种 ｍｉＲ￣
ＮＡ 靶基因预测软件ꎬ预测差异 ｍｉＲＮＡ 的靶基因ꎮ
对多个预测软件结果取交集ꎬ作为最终的结果ꎮ 使

用 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ 在线软件对靶基因的代谢通路或

者信号转导途径进行富集分析ꎮ

２　 结 果

２.１　 五指山猪和长白猪 ｍｉＲＮＡ 测序数据

经过对原始数据(Ｒａｗ ｄａｔａ)的过滤筛选和质量

评估ꎬ共构建了五指山小型猪和长白猪的 ２ 个背最

长肌 ｍｉＲＮＡ 文库ꎮ 从 ２ 个 ｍｉＲＮＡ 文库中分别获得

２１ １７８ ７３９条和２０ ７２５ ８４７条 ｍｉＲＮＡ 原始序列ꎬ去
除低质量 Ｒｅａｄ 后ꎬ分别获得高质量 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ
２０ １６５ ３６０条和 １９ ５６５ ２８４ 条ꎬ分别占总 Ｒｅａｄ 的

９５􀆰 ２２％和 ９４􀆰 ４％ꎮ 能够定位到猪基因组上的特异

性 Ｕｎｉｑｕｅ 序列分别有４２０ ６４５条和６７８ ５９４条ꎬ分别

达到 ５９􀆰 ４７％和 ６１􀆰 ４４％ꎮ 由图 １ 可知ꎬ这些读段序

列长度大多数分布在 ２０~２３ ｎｔꎬ其中序列长度 ２２ ｎｔ
所占比例最大ꎬ与典型的 ｍｉＲＮＡ 长度分布相符ꎮ 同

时我们对已知 ｍｉＲＮＡ 碱基偏向性进行统计ꎬ发现五

指山猪和长白猪背肌中１８~ ２６ ｎｔ ｍｉＲＮＡ 首位碱基

对 Ｕ 具有强烈的偏好性(图 ２)ꎬ与前人的研究结果

相同[３]ꎮ

１２６孙瑞萍等:１ 月龄五指山猪与长白猪骨骼肌 ｍｉＲＮＡ 转录组比较



图 １　 五指山猪(１Ｗ)和长白猪(１Ｃ)ｍｉＲＮＡ 文库长度分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲＮＡ ｉｎ Ｗｕｚｈｉｓｈａｎ ｐｉｇ (１Ｗ)
ａｎｄ Ｌａｎｄｒａｃｅ (１Ｃ)

２.２　 已知的猪 ｍｉＲＮＡ 的鉴定和统计分析

首先ꎬ将测序所得的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 与 ｍｉＲｂａｓｅ２１.０
中已知的猪 ｍｉＲＮＡ 前体序列进行比对ꎬ结果显示ꎬ
从 ２ 个文库中共鉴定获得 ３１８ 种己知的猪 ｍｉＲＮＡꎬ

从五指山猪和长白猪中分别鉴定出 ３１２ 个和 ３０６ 个

已知 ｍｉＲＮＡꎬ其中有 ３００ 个 ｍｉＲＮＡ 共表达ꎬ这些

ｍｉＲＮＡ 分别能被定位到 ２８０ 个和 ２７７ 个已知的猪

ｍｉＲＮＡ 前体上ꎮ 对于比对上的猪基因组但未注释

上任何 ＲＮＡ 类型的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ结合 ｍｉＲＮＡ 的生

物学特征ꎬ运用 Ｍｉｒｅａｐ 预测软件对其进行新 ｍｉＲＮＡ
预测分析ꎬ在五指山猪中发现了 ８３ 个新 ｍｉＲＮＡꎬ在
长白猪中发现了 ８８ 个新 ｍｉＲＮＡꎮ 对 ｍｉＲＮＡ 表达量

进行统计后发现ꎬ ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０６、ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１、ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣
ｌｅｔ７ 家族、 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２６ａ、 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１０ａ 等多个 ｍｉＲＮＡ
在 １ 月龄五指山猪和长白猪背肌组织中均高表达

(图 ３)ꎮ 而作为肌肉特异性 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１３３ａ￣３ｐ 在 １
月龄五指山猪和长白猪背肌组织样品中表达量分别

排在第 １４ 和 ２０ 位ꎮ 这些新发现的 ｍｉＲＮＡ 表达量

都很低ꎬＲＰＫＭ> ３００ 的 ｍｉＲＮＡ 仅有 ２ 个ꎬ分别为

ｓｓｃ￣ｎｏｖｅｌ￣ｍｉＲ￣４ 和 ｎｏｖｅｌ￣ｍｉＲ￣４５ꎮ

图 ２　 已知的 ｍｉＲＮＡ(Ａ)和预测的新 ｍｉＲＮＡ(Ｂ)首位碱基偏向性

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｂａｓｅ ｂｉａｓ ｏｆ ｋｎｏｗｎ ｍｉＲＮＡｓ(Ａ) ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｎｅｗ ｍｉＲＮＡｓ(Ｂ)

ａ:ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０６ꎻｂ: ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１ꎻｃ: ｓｓｃ￣ｌｅｔ￣７ａꎻ ｄ: ｓｓｃ￣ｌｅｔ￣７ｇꎻ ｅ: ｓｓｃ￣ｌｅｔ￣
７ｆꎻｆ:ｓｓｃ￣ｌｅｔ￣７ｃꎻｇ:ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２６ａꎻｈ:ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１０ｂꎻｉ:ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１０ａ￣５ｐꎻ
ｊ:ｓｓｃ￣ｌｅｔ￣７ｅꎮ
图 ３　 表达量前 １０ 的猪 ｍｉＲＮＡ 统计

Ｆｉｇ.３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｐｉｇ ｍｉＲＮＡｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

２.３　 五指山猪和长白猪的差异 ｍｉＲＮＡ
选择差异倍数大于等于 ２ 和 Ｑ 值小于等于

０􀆰 ０１ 作为差异 ｍｉＲＮＡ 的选择标准ꎬ对五指山猪和

长白猪的差异 ｍｉＲＮＡ 进行筛选ꎬ发现有 １７ 个 ｍｉＲ￣
ＮＡ 符合上述条件ꎬ其中在五指山猪中表现上调的

有 １６ 个ꎬ仅有 １ 个 ｍｉＲＮＡ (ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３７６ａ￣３ｐ)表现

为下调ꎮ 由于 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０５ 在 １ 月龄长白猪种表达

量很低ꎬ所以差异倍数最大ꎮ 而表达量较高、差异倍

数最大的为 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ 和 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣９ 家族(表 １)ꎮ
２.４　 五指山猪和长白猪差异 ｍｉＲＮＡ 的功能分析

运用 ｍｉＲＮＡ 靶基因预测软件 ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ、ｍｉ￣
Ｒａｎｄａ 和 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 预测五指山猪和长白猪差异

ｍｉＲＮＡ 的靶基因ꎬ１７ 个差异 ｍｉＲＮＡ 共预测到 ５３５
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个靶基因ꎮ 为深入了解这些基因的生物学功能ꎬ对
靶基因进行 ＫＥＧＧ 通路富集分析ꎬ共富集到 ２４９ 条

生物学通路ꎬ其中有 １８ 个显著富集通路(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
这些显著富集通路中ꎬ有已报道的在介导肌肉生长

中起重要作用的 ｍＴＯＲ 信号通路和肌动蛋白细胞

骨架调控(表 ２)ꎮ

表 １　 五指山猪和长白猪差异表达 ｍｉＲＮＡ 统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｍｉＲＮＡ ｉｎ Ｗｕｚｈｉｓｈａｎ

ｐｉｇ ａｎｄ Ｌａｎｄｒａｃｅ

名称　 　 　 长白猪 五指山猪 倍数 Ｑ 值

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ １７ ７３２.３２ ４２ ０１４.８５ ２.３７ ０

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣９ ３８４.４４ １ ０３７.５８ ２.７０ １.５４×１０－６０

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣９￣１ ３８４.４４ １ ０３７.５８ ２.７０ １.５４×１０－６０

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣９￣２ ３８４.４４ １ ０３７.５８ ２.７０ １.５４×１０－６０

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１２２ ３０８.５１ ６６４.２０ ２.１５ １.５４×１０－２５

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣８８５￣３ｐ ２２４.１５ ６０３.２４ ２.６９ １.６９×１０－３５

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０４ ２４７.０５ ５３５.９３ ２.１７ ３.７１×１０－２１

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣１８３ １２８.９５ ３１８.７７ ２.４７ ９.３０×１０－１７

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣８８５￣５ｐ ９５.２１ ２６６.７０ ２.８０ ２.４８×１０－１７

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３３８ ６７.４９ １７５.２６ ２.６０ １.７３×１０－１０

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０５ ０.０００ １ ４３.１８ ４３ １７９.４２ ７.６７×１０－１１

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣９３５ １０.８５ ４３.１８ ３.９８ ３.８９×１０－５

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２１７ ８.４４ ３５.５６ ４.２２ １.２９×１０－４

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３４ｃ ３.６２ ２９.２１ ８.０８ １.２５×１０－５

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣７８５７￣３ｐ ６.０３ ２５.４０ ４.２２ １.４３×１０－３

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４５２ ８.４４ ２５.４０ ３.０１ ９.８５×１０－３

ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３７６ａ￣３ｐ ５３.０３ １９.０５ ０.３６ ４.０２×１０－５

３　 讨 论

猪肌肉的生长发育受到许多因素的影响且具有

明显的时空特性ꎬ时空特异性表达基因间相互调控

的信息传递网络是决定猪生长速度和肌肉品质的分

子基础ꎮ 作为一类广泛存在于动、植物体内具有调

控功能的非编码 ＲＮＡꎬｍｉＲＮＡ 不仅参与生物机体内

的多种生命活动ꎬ包括细胞的发育、分化、增殖和凋

亡等[４￣６]ꎬｍｉＲＮＡ 对肌肉的形成和生长也是必不可

少的[７]ꎮ 许多研究团队使用高通量测序的方法检

测并分析了不同猪种骨骼肌中 ｍｉＲＮＡ 在不同生长

阶段和不同肌肉组织中的表达情况ꎬ不仅在猪的肌

肉组织中鉴定出一批新的 ｍｉＲＮＡꎬ而且发现 ｍｉＲＮＡ

表 ２　 差异 ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ＫＥＧＧ 通路分析

Ｔａｂｌｅ ２　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉＲＮＡ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

通路　 　 　 　 条目 百分比(％)

Ｆｃ ｇａｍｍａ Ｒ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｐｈａｇｏｃｙｔｏｓｉｓ １１ ２.９７

Ｓｍａｌｌ ｃｅｌｌ ｌｕｎｇ ｃａｎｃｅｒ ９ ２.４３

Ａｃｕｔｅ ｍｙｅｌｏｉｄ ｌｅｕｋｅｍｉａ ７ １.８９

ｍＴＯＲ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ７ １.８９

Ｔｏｘｏｐｌａｓｍｏｓｉｓ ９ ２.４３

Ｐａｎｃｒｅａｔｉｃ ｃａｎｃｅｒ ７ １.８９

Ｈｙｐｅｒｔｒｏｐｈｉｃ ｃａｒｄｉｏｍｙｏｐａｔｈｙ (ＨＣＭ) ９ ２.４３

Ｅｐｓｔｅｉｎ￣Ｂａｒｒ ｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ １３ ３.５１

Ｄｉｌａｔｅｄ ｃａｒｄｉｏｍｙｏｐａｔｈｙ ９ ２.４３

Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｔｉｎ ｃｙｔｏｓｋｅｌｅｔｏｎ １６ ４.３２

Ａｒｒｈｙｔｈｍｏｇｅｎｉｃ ｒｉｇｈｔ ｖｅｎｔｒｉｃｕｌａｒ ｃａｒｄｉｏ￣
ｍｙｏｐａｔｈｙ (ＡＲＶＣ)

８ ２.１６

Ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ ￣ ｆｌｙ ２ ０.５４

Ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ９ ２.４３

Ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ７ １.８９

Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｐｏｌｙｓｉｓ ｉｎ ａｄｉｐｏｃｙｔｅｓ ５ １.３５

Ｆ ｃｅｐｓｉｌｏｎ ＲＩ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ６ １.６２

ＴＮＦ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ８ ２.１６

Ａｄｉｐｏｃｙｔｏｋｉｎｅ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ６ １.６２

Ｅｎｄｏｃｙｔｏｓｉｓ １４ ３.７８

Ａｍｏｅｂｉａｓｉｓ ９ ２.４３

的表达具有时序性和组织特异性[８￣１０]ꎮ 其中 ｍｉＲ￣１、
ｍｉＲ￣１３３ａ、ｍｉＲ￣２０６ 是研究最多的肌特异性 ｍｉＲ￣
ＮＡ[１１]ꎮ ｍｉＲ￣２０６ 在猪胚胎的不同发育阶段和成年

猪中表达丰度非常高ꎬ但在肌肉卫星细胞增殖期无

表达[１２]ꎮ ｍｉＲ￣１ 在猪胚胎各个发育阶段中度表达ꎬ
但在成年猪中高表达ꎬ而 ｍｉＲ￣１３３ 在猪的整个胚胎

发育阶段以及新生仔猪发育阶段几乎检测不到ꎬ但
在猪成年期 ｍｉＲ￣１３３ 的表达量适中[１３]ꎻｍｉＲ￣４３２ 在

猪胚胎发育阶段表达量最高ꎬ出生后随着年龄增长

逐渐下降ꎮ ｍｉＲ￣３７８、ｍｉＲ￣１ 和 ｍｉＲ￣２０６ 在骨骼肌和

心肌中均高丰度表达[１３]ꎮ 与许多学者的研究结果

一致ꎬ本研究中 １ 月龄背肌中表达量排名前第 １ 和

第 ２ 的 ｍｉＲＮＡ 分别为 ｍｉ￣２０６、ｍｉＲ￣１ꎬ而 ｍｉＲ￣１３３ａ
相对于这 ２ 个 ｍｉＲＮＡ 表达量较低ꎬ但在背肌中也属

于高表达的 ｍｉＲＮＡꎮ 五指山猪小型猪与长白猪由

于遗传背景和环境的差异形成了不同的体型外貌和

肌肉特性ꎮ

３２６孙瑞萍等:１ 月龄五指山猪与长白猪骨骼肌 ｍｉＲＮＡ 转录组比较



　 　 越来越多的 ｍｉＲＮＡ 被确认参与猪品种间肌肉

发育和肉质差异相关的重要信号调控通路ꎮ ｍｉＲ￣１
和 ｍｉＲ￣２０６ 可以通过靶向 Ｐａｘ７ 基因影响骨骼肌细

胞的增殖ꎬ促进肌肉的生长[１３]ꎻｍｉＲ￣１３３ 不仅可以

促进肌细胞的增殖ꎬ还可以抑制骨骼肌细胞的分

化[１４]ꎮ 我们在 １ 月龄五指山猪和长白猪的背肌组

织中共发现 １７ 个差异显著表达的 ｍｉＲＮＡꎬ其中只

有 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３７６ａ￣３ｐ 在五指山猪背肌中表达下调ꎬ其
余 １６ 个 ｍｉＲＮＡ 表达均上调ꎬｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ 的表达量

最高ꎮ 有报道称[１５]ꎬｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ 在猪肌肉生长发

育中发挥重要作用ꎬ在 １、６０、９０、１８０ 日龄巴马小型

猪中的表达量高于长白猪ꎬ可能通过靶向 ｐ８５α、
ＰＴＥＮ 和 ＦｏｘＯｌ 调 控 猪 骨 骼 肌 ＩＧＦ１￣ＰＩ３Ｋ / ＡＫＴ￣
ｍＴＯＲ 信号通路ꎮ 陈伟[２]利用高通量测序技术分析

了莱芜猪与大白猪骨骼肌中差异表达 ｍｉＲＮＡ 与差

异表达基因ꎬ发现 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ 在生长缓慢的莱芜猪

中表达量显著上调ꎬ此外ꎬｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ 可通过靶向

ＡＫＴ 信号通路的负调控因子磷酸酶基因(ＰＴＥＮ)影
响骨骼肌再生ꎬ过表达 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６ 会导致包括

ＰＴＥＮ 在内的许多靶基因错误调控而使骨骼肌再生

异常ꎮ 在饲粮中持续添加共轭亚油酸(Ｃｏｎｊｕｇａｔｅｄ
ｌｉｎｏｌｅｉｃ ａｃｉｄｓꎬＣＬＡ)后腿肌中 ｍｉＲ￣４５２ 的表达量显

著上调 ４ 倍以上ꎬＣＬＡ 可能通过影响肌肉中 ｍｉＲ￣
４５２ 的表达量调控重要肌肉代谢通路[３]ꎮ 此外ꎬ本
研究中发现的差异 ｍｉＲ￣２０４ 和 ｍｉＲ￣３４ｃ 也已被报道

与骨骼肌的发育相关ꎮ Ｗｎｔ / β￣ｃａｔｅｎｉｎ 信号通路参

与骨骼肌的发育ꎬ可以使成肌细胞从增殖状态转变

进入分化状态ꎬｍｉＲ￣２０４ 通过作用于 Ｗｎｔ / β￣ｃａｔｅｎｉｎ
信号通路而发挥对骨骼肌发育的调控ꎬ在 Ｃ２Ｃ１２细胞

成肌分化过程中过表达 ｍｉＲ￣２０４ 能明显抑制肌细胞

的融合程度和肌管的形成速度[１６]ꎮ ｍｉＲ￣３４ｃ 可通过

ＹＹ１ 基因调控骨骼肌细胞的增殖及分化[１７]ꎮ 本研

究中 １７ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ 的 ５３５ 个靶基因共富集

到 ２４９ 条生物学通路ꎬ其中有 １８ 个富集通路差异显

著ꎬ其中包括在肌肉生长中起重要作用的 ｍＴＯＲ 信

号通路和肌动蛋白细胞骨架调控ꎮ ｍＴＯＲ 信号通路

在多种疾病中扮演着不可忽视的角色ꎬ具有促进物

质代谢、参与细胞凋亡、自噬等功能ꎬ它能够将感受

到的上游信号分子传递给下游的 Ｓ６Ｋ１ 和 ４Ｅ￣ＢＰ１ ２
个效应分子ꎬ促进细胞 ｍＲＮＡ 的转录翻译ꎬ进而增

加肌肉蛋白质合成ꎮ Ｇｕｅｒｔｉｎ 等[１８] 的试验结果也已

证明 ｍＴＯＲ 信号通路在动物出生后肌肉发育、肌肉

再生、肌细胞分化和肌纤维生长中起重要作用ꎮ 若

特异性敲除肌肉中的 ｍＴＯＲꎬ动物在出生后慢肌纤

维生长受阻ꎬ从而导致严重的肌肉疾病[１９]ꎮ 在本研

究中靶向 ｍＴＯＲ 信号通路中关键基因的差异 ｍｉＲ￣
ＮＡ 除了与已报道的肌肉生长发育相关的 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣
４８６ 和 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣２０４ 外ꎬ还有 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３３８ 和 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣
８８５￣３ｐꎬ这 ２ 个 ｍｉＲＮＡ 是否与肌肉生长发育相关ꎬ
还需进一步的功能验证ꎮ

本研究通过 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 得到 １ 月龄五指山猪和

长白猪背最长肌肉组织中 ｍｉＲＮＡ 转录组文库ꎬ并比

较了两者之间的差异ꎮ 通过靶基因预测和生物信息

学分析发现ꎬ 很多 ｍｉＲＮＡ ( ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣４８６、 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣
２０４、ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣３３８ 和 ｓｓｃ￣ｍｉＲ￣８８５￣３ｐ)可能影响一些

与动物肌肉发育相关的细胞信号通路ꎬ尤其是靶向

ｍＴＯＲ 信号通路和肌动蛋白细胞骨架调控ꎬ它们可

能部分揭示了 １ 月龄五指山猪和长白猪骨骼肌功能

的差异ꎬ同时也为进一步研究 ｍｉＲＮＡ 调控猪肌肉发

育相关的研究提供了基础ꎮ
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