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　 　 摘要:　 本研究旨在挖掘玫瑰冠鸡与科宝鸡胚胎期胸肌组织中差异表达基因ꎬ探讨 ２ 种鸡肌肉发育及肌内脂

肪(ＩＭＦ)沉积的分子遗传机理ꎮ 本研究利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术对玫瑰冠鸡和科宝鸡胚胎期胸肌组织中差异表达基因

(Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓꎬ ＤＥＧｓ)进行筛选ꎬ通过 ＧＯ 富集和 ＫＥＧＧ 数据库对 ＤＥＧｓ 的功能进行注释与分析ꎮ 结

果显示:４ 个文库共鉴定到４ ６４３个差异表达基因ꎬ其中玫瑰冠公鸡胸肌和科宝公鸡胸肌中有１ ９０９个显著表达的基

因ꎬ以科宝鸡为参照ꎬ９２９ 个上调ꎬ９８０ 个下调ꎻ玫瑰冠母鸡胸肌和科宝母鸡胸肌中有２ ７３４个显著表达的基因ꎬ其中

１ ４４４个上调ꎬ１ ２９０个下调ꎮ 经荧光定量 ＰＣＲ 验证ꎬ选取的 １２ 个差异基因的表达趋势与测序结果一致ꎮ ＧＯ 富集结

果表明ꎬＭＹＬ２ 调控骨骼肌的生长发育ꎬＭＹＯＧ 参与肌细胞的形成与分化ꎻＡＣＡＣＡ、ＡＣＯＸ２ 和 ＡＣＯＸ３ 参与脂肪酸代谢

过程ꎻＮｏｔｃｈ１ 参与了胚胎发育及脂肪分化相关过程ꎮ 此外ꎬＫＥＧＧ 通路分析结果显示ꎬ能量代谢相关的信号通路

(ｍＴＯＲ)与肌肉发育相关的信号通路相互作用影响肌纤维的发育ꎮ 细胞连接相关通路(局部粘附、ＥＣＭ￣受体互作)
参与了肌肉脂肪代谢过程ꎮ 本研究结果为进一步解析鸡优质肉质性状相关的遗传机制奠定了基础ꎮ
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ｏｆ Ｒｏｓｅ￣ｃｒｏｗｎｅｄ ｃｈｉｃｋｅｎ ａｎｄ Ｃｏｂｂ ｂｒｏｉｌｅｒｓꎬ ａｎｄ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｉｎ ｍｕｓｃｌｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｎ￣
ｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒ ｆａｔ (ＩＭＦ) ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ. ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｓｃｒｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｍｂｒｙｏｎｉｃ
ｂｒｅａｓｔ ｍｕｓｃｌｅ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｒｏｓｅ￣ｃｒｏｗｎｅｄ ｃｈｉｃｋｅｎ ａｎｄ Ｃｏｂｂ ｂｒｏｉｌｅｒｓ. ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｄａｔａｂａｓｅ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎｎｏｔａｔｅ
ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＤＥＧｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４ ６４３ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｌｉ￣
ｂｒａｒｉｅｓ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ １ ９０９ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒｅａｓｔ ｍｕｓｃｌｅ ｏｆ Ｒｏｓｅ￣ｃｒｏｗｎｅｄ ｃｏｃｋｓ ａｎｄ Ｃｏｂｂ
ｃｏｃｋｓ. Ｔａｋｉｎｇ Ｃｏｂｂ ｂｒｏｉｌｅｒｓ ａｓ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅꎬ ９２９ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ９８０ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ

２ ７３４ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒｅａｓｔ ｍｕｓｃｌｅ ｏｆ
Ｒｏｓｅ￣ｃｒｏｕｎｅｄ ｈｅｎｅｓ ａｎｄ Ｃｏｂｂ ｈｅｎｓꎬ １ ４４４ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｕｐ￣
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｎｄ １ ２９０ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅ￣
ｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｎｄ
ｏｆ １２ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｒｅｓｕｌｔｓ. Ｇｏ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＭＹＬ２

７３２１



ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｍｕｓｃｌｅ. ＭＹＯＧ ｗａｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｕｓｃｌｅ
ｃｅｌｌｓ. ＡＣＡＣＡꎬ ＡＣＯＸ２ ａｎｄ ＡＣＯＸ３ ｗｅｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ. Ｎｏｔｃｈ１ ｗａｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｅｍｂｒｙｏ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ａｎｄ ａｄｉｐｏｇｅｎｅｓｉｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ (ｍＴＯＲ) ａｎｄ ｍｕｓｃｌｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｄｅ￣
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｍｕｓｃｌｅ ｆｉｂｅｒｓ. Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐａｔｈｗａｙｓ ( ｆｏｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎꎬ ＥＣＭ￣ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ) ｗｅｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ
ＩＭＦ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｌａｙ ｔｈｅ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ￣
ｑｕａｌｉｔｙ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｃｈｉｃｋｅｎｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: 　 Ｒｏｓｅ￣ｃｒｏｗｎｅｄ ｃｈｉｃｋｅｎꎻ Ｃｏｂｂ ｂｒｏｉｌｅｒｓꎻ ｅｍｂｒｙｏｎｉｃ ｐｅｒｉｏｄꎻ ｂｒｅａｓｔ ｍｕｓｃｌｅꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｇｅｎｅｓꎻ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ

　 　 鸡是具有重要经济意义的食用动物ꎬ同时广泛

用作胚胎发育研究的模式动物ꎮ 肌肉中的肌纤维直

径和横截面积与肉品质呈负相关ꎬ肌纤维密度与肉

品质呈正相关ꎬ而肌内脂肪( ＩＭＦ)含量影响鸡肉的

风味、多汁性和嫩度[１￣３]ꎮ 肌肉的发育取决于肌细胞

的发生ꎬ在某种程度上还取决于脂肪的形成[４]ꎮ 肌

肉质量和肌内脂肪含量均由细胞数量和单位细胞大

小决定ꎬ胚胎期是肌肉和脂肪组织发育的关键时期ꎬ
而肌肉中肌纤维和脂肪细胞的数目在胚胎期及发育

早期就被确定ꎬ在生长后期仅表现为细胞的增大和

质量的增加[５￣６]ꎮ 有研究结果表明ꎬ在鸡胚胎发育的

７~１０ ｄꎬ脂肪细胞成脂标志基因 ＰＰＡＲα 表达水平逐

渐增加ꎬ此时肌内脂肪快速沉积[７]ꎮ Ｐａｘ 基因家族

与肌纤维生长发育密切相关ꎬ廖菁等[８] 研究发现

Ｐａｘ￣３ 在胸肌中的表达高峰期出现在胚胎期 ８ ~ ２０
ｄꎬ此后迅速下降并保持稳定ꎮ 本课题组前期研究结

果表明ꎬ玫瑰冠鸡与科宝鸡腿肌均在 ７ 胚龄开始出

现脂肪沉积ꎬ胸肌则在 ８ 胚龄开始出现脂肪沉积[９]ꎮ
也有研究结果表明胚胎期肌肉发育和肌内脂肪沉积

对出雏后家禽产肉量和肉品质具有决定性作用[１０]ꎮ
Ｖｅｌｌｅｍａｎ 研究发现火鸡在 ２５ 胚龄时胸肌肌纤维已

存在品种和性别的差异ꎬ表明胚胎期肌纤维发育对

出生后肌肉发育潜力有极大影响[１１]ꎮ Ｃｈａｒｒｉｎ 等研

究了麻鸭１~９８ ｄ ＩＭＦ 的沉积规律ꎬ发现第 １ ｄ 胸肌

组织中总脂肪含量较高ꎬ表明胚胎期脂肪沉积对早

期阶段的生长和能量需求是必要的[１２]ꎮ
玫瑰冠鸡具有地方鸡种良好的肉品质及独特的

风味ꎬ其桑葚状冠型巨大鲜艳ꎬ肉质细嫩ꎬ香气浓郁ꎬ
极具食用和观赏价值[１３]ꎬ科宝鸡具有生长速度快、
饲料转化率高、屠宰率高等优点ꎬ尤其是其胸肌肌肉

产量ꎬ在 ２８ ｄ 后可达到活体质量的 ２０％以上ꎬ但两

者在生长速度、肌肉品质等方面存在显著差异[１４]ꎮ
因此ꎬ这 ２ 个品种是研究鸡肌肉生长发育及肉品质

遗传机理的理想动物模型ꎮ
鸡胚胎期肌肉发育及脂肪形成受多种基因的影响

和调控ꎬ但其潜在的分子机制仍不明确ꎮ 本研究采用

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术挖掘和筛选影响玫瑰冠鸡、科宝鸡胚胎

期肌肉发育及脂肪形成的候选基因和信号通路ꎬ以期

为阐明鸡肉品质性状差异的遗传机理奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 样品采集

玫瑰冠鸡种蛋由石河子大学动物科技学院实验

站提供ꎬ科宝鸡种蛋由新疆泰昆种鸡场提供ꎮ 所有

种蛋均按常规程序进行孵化ꎬ胚胎期第 ８ ｄ 分别采

集玫瑰冠鸡(Ｍ)、科宝鸡(Ｋ)的胸肌组织(Ｘ)ꎬ置于

Ｔｒｉｚｏｌ 试剂中ꎬ并迅速放入液氮中保存ꎮ 将采集的样

品分为 ４ 组:玫瑰冠公鸡(ＭＧＸ)、科宝公鸡(ＫＧＸ)、
玫瑰冠母鸡(ＭＭＸ)、科宝母鸡(ＫＭＸ)ꎬ每组 ３ 个生

物学重复ꎮ
１.２　 ＲＮＡ 提取、转录组文库构建与测序

使用 Ｔｒｉｚｏｌ 法提取玫瑰冠鸡和科宝鸡胸肌组织

的总 ＲＮＡꎬ接着采用 １％的琼脂糖凝胶电泳ꎬ然后纳

米分光光度计、Ｑｕｂｉｔ 和 Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ ２ １００分别检测

ＲＮＡ 的质量、浓度以及完整性ꎮ 样品检测合格后ꎬ
使用 ＮＥＢＮｅｘｔ􀅸 ＵｌｔｒａＴＭ Ｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ ＲＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ
Ｋｉｔ 构建文库ꎮ 最后ꎬ使用 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ ２１００
对文库质量进行评估ꎬ库检验合格后ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
Ｈｉｓｅｑ ４０００ 平台对文库进行 ＲＮＡ￣Ｓｅｑꎮ
１.３　 测序数据处理与分析

原始序列(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ)中去除低质量、带接头的

序列ꎬ获得高质量序列 ( Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ)ꎬ同时计算

Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 的 Ｑ２０、Ｑ３０(分别表示 Ｐｈｒｅｄ 数值大于

２０、３０ 的碱基占总碱基的百分比)和 Ｃ＋Ｇ 含量ꎮ 使

用 Ｂｏｗｔｉ２ 和 ＨＩＳＡＴ２ 将过滤后的序列定位到鸡的参

考基因组(ｈｔｔｐ: / / ａｓｉａ.ｅｎｓｅｍｂｌ.ｏｒｇ / Ｇａｌｌｕｓ＿ｇａｌｌｕｓ / Ｉｎ￣
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ｆｏ / Ｉｎｄｅｘ)上ꎬ比对过程中不容许错配ꎬ后续分析都基

于比对结果进行ꎮ
１.４　 ＳＮＰ 及可变性剪切分析

通过 Ｓａｍｔｏｏｌｓ 和 Ｐｉｃａｒｄ￣ｔｏｏｌｓ 等工具对比对结

果进行染色体坐标排序、序列去重复等处理ꎬ然后通

过变异检测软件 ＧＡＴＫ２ 统计每个样品的单核苷酸

多态性位点( ＳＮＰ)和插入缺失突变( Ｉｎｄｅｌ)ꎮ 使用

ｒＭＡＴＳ (ｈｔｔｐ: / / ｒｎａｓｅｑ￣ｍａｔｓ. ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ.ｎｅｔ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔ￣
ｍｌ)对样品中的可变剪切事件(外显子跳跃、第一个

外显子可变剪切、最后一个外显子可变剪切、外显子

选择性跳跃、内含子滞留)进行分类和差异分析ꎮ
１.５　 差异表达基因分析

使用 Ｃｕｆｆｄｉｆｆ (ｈｔｔｐ: / / ｃｏｌｅ￣ｔｒａｐｎｅｌｌ￣ｌａｂ.ｇｉｔｈｕｂ.ｉｏ /
ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ / ｃｕｆｆｄｉｆｆ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)软件进行定量分析ꎬ以
ＦＰＫＭ(Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｐｅｒ Ｋｉｌｏｂａｓｅ Ｍｉｌｌｉｏｎ)来表示基因

的表达量ꎮ 通过计算皮尔逊相关系数 ( Ｐｅａｒｓｏｎ
ｐｒｏｄｕｃｔ￣ｍｏｍｅｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ)评估品种内重

复样品的相关性ꎮ 以差异倍数值(Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ)及

Ｐ<０􀆰 ０５ 进行差异基因筛选ꎮ
１.６　 差异表达基因 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 分析

基于非中心超几何分布算法ꎬ采用 ＧＯｓｅｑ 对差

异表达基因进行 ＧＯ 注释ꎮ 采用 Ｋｏｂａｓ ２.０(ｈｔｔｐ: / /
ｋｏｂａｓ.ｃｂｉ.ｐｋｕ.ｅｄｕ.ｃｎ / ｈｅｌｐ.ｄｏ)找出差异基因参与的

显著性富集的通路ꎮ ＧＯ 注释及 ＫＥＧＧ 通路分析均

以Ｐ<０􀆰 ０５ 为差异显著判断标准ꎮ
１.７　 测序结果的实时荧光定量 ＰＣＲ 验证

随机挑选了 １２ 个差异表达基因进行荧光定量

ＰＣＲꎬ使用 ｐｒｉｍｅｒ５ 设计特异性引物ꎬ选择 Ｕ６ 作为相

对定量的内参基因ꎬ委托上海生工生物工程有限公

司合成ꎬ引物信息见表 １ꎮ 反应体系(２０ μｌ):染料

１０ μｌꎬｄｄＨ２Ｏ ７ μｌꎬ上下游引物各 １ μｌꎬｃＤＮＡ １ μｌꎮ
反应条件:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １０ ｓꎬ最佳

退火温度 ２０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １０ ｓꎬ共 ４５ 个循环ꎻ９５ ℃ ５
ｓꎬ６５ ℃ １ ｍｉｎꎬ９７ ℃ １ ｓ ꎮ 使用 ２ －△△Ｃｔ法对基因的

表达量进行标准化计算ꎮ 差异性分析使用 ＳＰＳＳ ２２
软件ꎬ以Ｐ<０􀆰 ０５ 为差异显著判断标准ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 测序数据质量

测序结果显示ꎬ每个样品产出的原始序列数量

均在９１ ３７４ ０３６以上ꎬ所得高质量的序列所占比例

均在 ９５􀆰 ２７％以上ꎮ Ｑ２０和 Ｑ３０是衡量测序准确率的

一个重要指标ꎬＱ２０的含量均在 ９６􀆰 ９％以上ꎬＱ３０的含

量均在 ９２􀆰 １１％以上ꎬ所有样品中 Ｇ＋Ｃ 含量集中分

布在４５􀆰 ２５％~ ５２􀆰 ０２％ꎮ Ｔｏｔａｌ ｍａｐｐｅｄ 是比对到参

考基因组的高质量序列的数量ꎬ所有样品比对到鸡

基因组上的高质量序列数量均在 ９２􀆰 ６２％以上ꎬ统
计结果见表 ２ꎮ

表 １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物信息

Ｔａｂｌｅ １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

基因　 　 　 引物序列 (５′→３′) 扩增产物长度
(ｂｐ)

ＭＹＯＧ Ｆ:ＧＡＡＡＣＧＧＧＧＴＧＧＧＡＴＧＧＴＧＡ １１７

Ｒ:ＴＴＧＧＡＧＡＧＧＡＧＴＧＧＧＡＡＡＧＧＡ

ＨＢＥ Ｆ:ＧＴＡＡＣＣＣＣＡＡＧＧＴＣＣＧＴＧＣ ８６

Ｒ:ＧＧＴＧＴＴＣＴＴＧＡＴＧＴＴＧＴＣＣＡＧＧ

ＲＰＳ２５ Ｆ:ＡＡＣＴＡＣＡＡＡＣＴＣＡＴＣＡＣＡＣＣＡＧＣ １９５

Ｒ:ＡＣＣＴＴＣＣＴＡＴＧＣＧＴＣＣＴＣＣ

ＦＡＢＰ３ Ｆ:ＧＡＧＧＴＧＧＡＴＧＧＣＧＡＣＡＡＧＧＴ ２３０

Ｒ:ＡＴＧＧＴＧＡＧＧＧＴＣＡＧＡＡＴＣＡＡＣＴＴ

ＣＣＮＹＬ１ Ｆ:ＴＴＣＣＣＴＧＧＴＴＴＧＧＣＴＡＣＴＧＡ ７９

Ｒ:ＧＧＡＴＴＣＣＴＴＣＣＴＧＣＴＧＴＧＣ

ＣＯＬ９Ａ１ Ｆ:ＡＴＧＧＧＣＡＡＣＧＣＡＡＡＡＧＴＣ ３０６

Ｒ:ＧＧＴＡＡＡＡＧＴＡＴＧＴＴＣＡＧＧＧＣＡ

ＲＡＤ５１ＡＰ１ Ｆ:ＴＧＴＧＡＡＡＧＧＧＡＴＴＴＧＡＡＣＧ １３５

Ｒ:ＣＣＡＴＴＧＣＣＴＡＣＡＧＣＣＡＴＴＣ

ＲＰＬ３２ Ｆ:ＧＣＣＴＣＴＣＧＴＧＡＡＧＣＣＴＡＡＡＡＴ １３４

Ｒ:ＴＧＡＡＣＣＴＣＣＴＧＣＧＡＡＣＴＣＴＧ

ＭＹＬ２ Ｆ:ＧＧＣＡＡＡＧＧＧＣＴＧＡＡＡＴＣＴＧ ２７６

Ｒ:ＧＧＣＴＧＴＴＡＴＣＣＣＧＴＴＧＡＡＧＡ

ＭＥＴＲＮＬ Ｆ:ＧＧＴＣＴＡＣＣＴＣＣＧＣＴＧＴＴＣＣ ２９２

Ｒ:ＴＧＴＧＡＴＣＴＴＣＣＴＧＣＴＡＡＴＧＴＣＣ

Ｎｏｔｃｈ１ Ｆ:ＧＡＣＡＧＣＡＴＣＧＣＣＧＣＣＴＴＣＡＣ １８７

Ｒ:ＣＧＴＣＣＡＧＧＴＴＧＡＴＣＴＣＧＣＡＧＴＴＧ

ＩＤ３ Ｆ:ＣＧＣＡＧＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＡＡＧＡＧ ３０９

Ｒ:ＣＴＧＡＴＧＧＡＧＧＡＧＧＣＧＴＴＡＧＴＧＡ

Ｕ６ Ｆ:ＣＡＡＡＴＴＧＧＣＴＡＡＧＣＧＧＧＣＣＴ １３９

Ｒ:ＣＴＡＡＣＡＧＣＧＴＣＧＡＧＡＣＴＧＣＧ

２.２　 ＳＮＰ 及其可变剪接

所有样品中检测到的 ＳＮＰ 数量为 ９９３ ７７８~
１ ６１９ ０３３个ꎬ从理论上来看ꎬ每一个 ＳＮＰ 位点都可

以有 ４ 种不同的变异形式ꎬ但实际上发生的只有 ２

９３２１张　 蕾等:基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 挖掘玫瑰冠鸡与科宝鸡胚胎期胸肌组织差异表达基因



种ꎬ即转换和颠换ꎬ二者之比为１ ∶ ２ꎮ ＳＮＰ 在 ＣＧ 序

列上出现最为频繁ꎬ而且多是 Ｃ 转换为 Ｔꎮ 所有样

品中发生插入缺失突变事件的数目为 ８４ ００８~
１３８ ４７０个ꎬ且均位于染色体上ꎮ

表 ２　 测序数据输出情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｕｔｐｕｔ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ

样品名称
原始序列

数量
高质量序列

所占比例(％)
Ｑ２０
(％)

Ｑ３０
(％)

Ｇ＋Ｃ 含量
(％)

比对到基因组上的
序列所占比例(％)

ＭＧＸ１ １２５ ６２２ ６０６ ９５.９９ ９７.６４ ９４.００ ４８.７２ ９３.３９

ＭＧＸ２ １０９ ９９８ ７７０ ９６.０８ ９７.１９ ９２.９０ ４８.６４ ９２.９４

ＭＧＸ３ １１０ ７３９ ５４４ ９６.２２ ９７.１４ ９２.８１ ４７.９４ ９３.１１

ＫＧＸ１ １０２ １６３ ５４０ ９６.５０ ９７.６３ ９３.６５ ４７.３０ ９３.１４

ＫＧＸ２ １０３ ９６０ ９７０ ９５.２７ ９７.６９ ９４.００ ４５.２５ ９４.９６

ＫＧＸ３ ９１ ３７４ ０３６ ９６.０２ ９６.９０ ９２.１１ ５０.１７ ９２.８６

ＭＭＸ１ １１５ ５９４ ４１６ ９６.０９ ９８.０４ ９３.１２ ４９.２８ ９４.８２

ＭＭＸ２ １０ ５６６１ ９９６ ９５.９４ ９８.１７ ９５.０９ ４７.０５ ９５.０６

ＭＭＸ３ １１３ ９３７ ５０４ ９６.２７ ９７.２９ ９４.８３ ４６.９６ ９２.８２

ＫＭＸ１ ９３ ７９５ １９２ ９６.８１ ９７.９２ ９４.４７ ４９.８３ ９３.８７

ＫＭＸ２ １０５ ２７７ ９０６ ９６.９８ ９７.９４ ９４.４８ ５０.０６ ９４.１４

ＫＭＸ３ ９２ ３０５ ９７０ ９６.８９ ９７.６０ ９３.５１ ５２.０２ ９３.６９
ＭＧＸ:玫瑰冠公鸡ꎻＫＧＸ:科宝公鸡ꎻＭＭＸ:玫瑰冠母鸡ꎻＫＭＸ:科宝母鸡ꎮ Ｑ２０、Ｑ３０分别表示 Ｐｈｒｅｄ 数值大于 ２０、３０ 的碱基占总碱基的百分比ꎮ

　 　 由图 １ 可知ꎬ２ 个比较组合中均包含了 ５ 类可

变剪切事件ꎬ且 ２ 种方法检测的结果相似ꎬ均是外显

子跳跃(ＳＥ)和外显子选择性跳跃(ＭＸＥ)最多ꎮ

Ａ:玫瑰冠公鸡胸肌和科宝公鸡胸肌ꎻＢ:玫瑰冠母鸡胸肌和科宝母鸡胸肌ꎻＳＥ:外显子跳跃ꎻ Ａ５ＳＳ:第一个外显子可变剪切ꎻＡ３ＳＳ:最后一个

外显子可变剪切ꎻＭＸＥ:外显子选择性跳跃ꎻＲＩ:内含子滞留ꎻＪＣ.ｏｎｌｙ :只使用 Ｊｕｎｃｔｉｏｎ Ｃｏｕｎｔｓ 进行可变剪切事件检测ꎻＪＣ＋ｒｅａｄｓ ｏｎ ｔａｒｇｅｔ:同时

使用 Ｊｕｎｃｔｉｏｎ Ｃｏｕｎｔｓ 和 ｒｅａｄｓ ｏｎ ｔａｒｇｅｔ 进行可变剪切事件检测ꎮ
图 １　 可变剪切类型及数目

Ｆｉｇ.１　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｈｅａｒ

２.３　 差异表达基因

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析结果表明ꎬ样本间相关系数均

在 ０􀆰 ９０２ 以上(图 ２)ꎬ相关性高ꎬ说明样品表达模式

相似度高ꎮ 通过与参考基因组序列进行比对ꎬ４ 个

文库共鉴定到４ ６４３个差异表达基因ꎬ其中ꎬ玫瑰冠

公鸡胸肌和科宝公鸡胸肌中有１ ９０９个显著表达基

因ꎬ以科宝鸡为参照ꎬ其中 ９２９ 个上调ꎬ９８０ 个下调

(图 ３Ａ)ꎻ玫瑰冠母鸡胸肌和科宝母鸡胸肌中有

２ ７３４个显著表达基因ꎬ其中１ ４４４个上调ꎬ１ ２９０个下

调(图 ３Ｂ)ꎮ 通过对差异表达基因分析ꎬ其中有 ３６７
个基因在 ４ 个文库中共表达(图 ４Ａ)ꎬ对其进行聚类

分析ꎬ显示玫瑰冠鸡与科宝鸡表达的基因分别聚类

到 ２ 个不同的类群ꎬ表明 ２ 个品种鸡表达的基因存

在一定的差别(图 ４Ｂ)ꎮ
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ＭＧＸ:玫瑰冠公鸡胸肌ꎻＫＧＸ:科宝公鸡胸肌ꎻＭＭＸ:玫瑰冠母鸡胸肌ꎻＫＭＸ:科宝母鸡胸肌ꎮ ａ:ＭＧＸ１ꎻｂ:ＭＧＸ２ꎻｃ:ＭＧＸ３ꎻｄ:ＭＭＸ１ꎻｅ:ＭＭＸ２ꎻ
ｆ:ＭＭＸ３ꎻｇ:ＫＧＸ１ꎻｈ:ＫＧＸ２ꎻｉ:ＫＧＸ３ꎻｊ:ＫＭＸ１ꎻｋ:ＫＭＸ２ꎻｌ:ＫＭＸ３ꎮ

图 ２　 样品间相关性分析

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ

Ａ:玫瑰冠公鸡胸肌和科宝公鸡胸肌ꎻＢ:玫瑰冠母鸡胸肌和科宝母鸡胸肌ꎮ
图 ３　 差异表达基因火山图

Ｆｉｇ.３　 Ｖｏｌｃａｎｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

２.４　 差异表达基因 ＧＯ 富集

利用 ＧＯｓｅｑ 对两品种鸡胸肌组织中差异表达

基因进行富集分析ꎬ结果显示在玫瑰冠公鸡胸肌

和科宝公鸡胸肌中共显著(Ｐ<０􀆰 ０５)富集到１ ０１６
个 ＧＯ 条 目ꎬ 包 括 ６７５ 个 生 物 过 程 ( Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ＢＰ )ꎬ １７１ 个细胞组分 ( Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏ￣
ｎｅｎｔꎬ ＣＣ)和 １７０ 个分子功能 (Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ

ＭＦ)ꎮ 在玫瑰冠母鸡胸肌和科宝母鸡胸肌中共显

著(Ｐ<０􀆰 ０５)富集到 ８１３ 个 ＧＯ 条目ꎬ包括 ４９８ 个

ＢＰꎬ１８５ 个 ＣＣ 和 １２８ 个 ＭＦꎮ 主要涉及到生物代

谢过程、细胞组分、生物合成过程、细胞增殖和分

化及骨骼肌发育等过程的调控ꎬ其中显著富集到

脂肪酸代谢过程的差异表达基因包括 ＡＣＯＸ２、
ＡＣＯＸ３、 ＡＣＳＬ１、 ＡＣＡＣＡ 等ꎻ ＭＳＣ、 ＳＩＸ１、 ＭＹＯＧ、

１４２１张　 蕾等:基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 挖掘玫瑰冠鸡与科宝鸡胚胎期胸肌组织差异表达基因



Ａ:差异表达基因维恩图ꎻＢ:差异表达基因聚类图ꎮ ａ:ＭＭＸ１ꎻｂ:
ＭＭＸ２ꎻｃ:ＭＭＸ３ꎻｄ:ＭＧＸ３ꎻｅ:ＭＧＸ１ꎻｆ:ＭＧＸ２ꎻｇ:ＫＭＸ３ꎻｈ:ＫＧＸ１ꎻ
ｉ:ＫＧＸ２ꎻｊ:ＫＧＸ３ꎻｋ:ＫＭＸ１ꎻｌ:ＫＭＸ２ꎮ ＭＧＸ、ＫＧＸ、ＭＭＸ、ＫＭＸ 见

图 ２ 注ꎮ
图 ４　 差异表达基因维恩图及聚类图

Ｆｉｇ. ４ 　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

ＭＹＬ２、ＭＹＦ６ 等被显著富集到骨骼肌发育相关的

生物学过程中ꎻＴＷＩＳＴ１、ＮＯＴＣＨ１、ＷＮＴ３ 等差异表

达基因被显著富集到胚胎发育相关的生物学过程

中(表 ３)ꎮ 这些差异表达基因在两品种鸡胚胎期

细胞的增殖分化、肌肉发育及脂肪形成过程中存

在一定差异ꎬ是造成鸡肉品质性状差异的重要影

响因素ꎮ
２.５　 差异表达基因的 ＫＥＧＧ 通路

在 ＧＯ 注释分类的基础上ꎬ对差异表达基因进

行通路显著性富集分析ꎬＫＥＧＧ 通路分析是可以更

清楚地了解基因间相互作用ꎬ共同行使生物学功能

的途径ꎮ 结果显示ꎬ玫瑰冠公鸡胸肌和科宝公鸡胸

肌中差异表达基因显著富集到 １０ 条信号通路ꎬ包括

ＥＣＭ￣受体互作、核糖体、ｍＴＯＲ 信号通路、 ＲＮＡ 降

解、ＲＮＡ 转运和 ｍＲＮＡ 监测途径等ꎮ 玫瑰冠母鸡胸

肌和科宝母鸡胸肌中差异表达基因显著富集到 １１
个信号通路ꎬ包括核糖体、碳代谢、氧化磷酸化、ＲＮＡ
转运和 ｍＲＮＡ 监测途径等ꎮ ＫＥＧＧ 富集结果与 ＧＯ
富集结果相似(图 ５)ꎬ这些差异表达基因显著富集

的信号通路多与细胞器、ＲＮＡ 加工和修饰及细胞的

生物学过程相关ꎮ
２.６　 实时荧光定量 ＰＣＲ 验证结果

选取 １２ 个差异表达基因进行荧光定量 ＰＣＲꎬ结
果显示ꎬ差异表达基因荧光定量结果与 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 结

果的差异倍数存在偏差ꎬ但两者在上调和下调的表

达趋势相同(图 ６)ꎬ表明 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 所得数据较为准

确ꎬ可进行后续分析ꎮ

３　 讨 论

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 转录组学研究方法ꎬ可用于快速生长

肉鸡与优质肉鸡在肉质性状基因差异表达、调控等

方面的研究ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[１５]对固始鸡肌内脂肪细胞和

腹部脂肪细胞进行了转录组测序ꎬ分别获得了４ ４０３
和４ ６９３个差异基因ꎬ并显著富集到 ＰＰＡＲ、ＥＣＭ￣受
体相互作用、局部粘附及 Ｃａ２＋ 等信号通路ꎮ 束婧

婷[１６]等利用基因芯片技术对清远麻鸡和科宝肉鸡

的比目鱼肌进行分析ꎬ筛选到 ２０ 个可能影响肌纤维

生长发育及分化的候选基因ꎮ 本试验采取玫瑰冠鸡

和科宝鸡胚胎期第 ８ ｄ 的胸肌组织ꎬ使用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ
技术探讨了 ２ 个品种的鸡胸肌组织在转录组水平上

的差异ꎬ筛选到多个差异表达基因ꎬ并被富集到骨骼

肌发育、脂肪酸代谢过程、细胞增殖和分化等过程

中ꎬ这些差异表达基因可能在胚胎期的发育过程中

发挥关键作用ꎮ
肌肉发育过程中ꎬ大量基因的特异性表达形成

了复杂的调控网络和信号转导通路ꎮ 本研究筛选到

部分与肌肉发育相关的差异表达基因 ꎬ其中快肌肌

球蛋白轻链 ２ 基因(ＭＹＬ２)在动物心肌和骨骼肌的

生长和发育过程中发挥重要作用ꎬ可能是调节骨骼

肌发育和影响家畜肉品质的候选基因[１７￣１８]ꎮ 肌细

胞生成素(ＭＹＯＧ)是成肌调节因子(ＭＲＦｓ)家族的

成员之一ꎬ在肌肉细胞的形成与分化过程中有重要

的调控作用[１９￣２０]ꎮ 本研究显著富集到在骨骼肌代

谢中发挥关键作用的 ｍＴＯＲ 信号转导通路ꎬｍＴＯＲ
是动物生长的重要调控因子ꎬ在细胞的增殖、生长和

分化过程起到重要的调控作用[２１]ꎮ 研究结果表明ꎬ
能量代谢相关的信号通路与肌肉发育相关的信号通
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路相互作用从而调控肌肉的生长发育ꎬ这与束婧婷 等[１６]的研究结果相似ꎮ

表 ３　 部分 ＧＯ 富集分析信息

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｒｔｉａｌ ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ＧＯ 条目　 功能描述　 　 　 　 　 　 　 Ｐ 值 基因　 　 　 　 　 　 　

ＧＯ:００４８７４３ 骨骼肌纤维发育正调控 ０.０１１ ２ ＭＹＦ６、ＢＣＬ２、ＭＹＯＧ

ＧＯ:０００８１５２ 代谢过程 ０.０００ １ ＦＯＸＯ１、ＡＣＯＸ１、ＩＧＦＢＰ３、ＡＣＯＸ３、ＡＣＡＣＡ、ＭＡＰＫ１、ＭＹＬ４、Ｓｉｘ１

ＧＯ:００３５１１６ 胚胎后肢形态发生 ０.００１ ７ ＯＳＲ１、ＷＮＴ３、ＲＳＰＯ２、ＭＥＤ１、ＴＷＩＳＴ１、ＮＯＴＣＨ１、ＷＮＴ７Ａ、ＲＡＲＢ

ＧＯ:０００３００９ 骨骼肌收缩 ０.００８ ５ ＴＮＮＴ１、Ｃ１２ｏｒｆ５７、ＴＮＮＩ１、ＣＨＲＮＡ１、ＫＣＮＪ２、ＴＮＮＩ２

ＧＯ:００４８７４５ 平滑肌组织发育 ０.０１２ ９ ＭＹＬＫ、ＯＳＲ１、ＦＯＸＰ２、Ｓｉｘ１、ＮＦ１、ＩＨＨ、ＣＯＬ３Ａ１

ＧＯ:００６０５３７ 肌肉组织发育 ０.０１７ ９ ＡＣＴＮ２、 ＳＯＸ６、 ＰＰＰ３ＣＡ、 ＧＰＣＰＤ１、 ＴＰＭ１、 ＴＷＩＳＴ１、 ＴＮＣ、 ＧＲＥＭ１、
ＭＡＭＬ１、Ｓｉｘ１、ＭＡＰ３Ｋ５、ＭＹＦ６、ＮＦ１、ＣＡＰＮ２、ＭＹＬ２、ＭＹＬ３、ＭＥＤ１、ＡＰＰ、
ＥＹＡ２、 ＩＧＦＢＰ３、 ＬＥＭＤ２、 ＦＯＸＰ２、 ＣＢＹ１、 ＭＹＯＧ、 ＴＮＮＩ１、 ＮＯＴＣＨ１、
ＭＹＯＦ、ＭＳＣ、ＡＴＧ５、ＭＹＬＫ、ＰＲＫＡＲ１Ａ、ＢＣＬ２、ＣＨＲＮＡ１、ＣＯＬ３Ａ１、ＴＨＲＡ

ＧＯ:００３３５４０ 使用酰基辅酶 Ａ 氧化酶进行脂肪酸 β￣氧化 ０.０１８ ０ ＡＣＯＸ２、ＡＣＯＸ１

ＧＯ:００３３５３９ 使用酰基辅酶 Ａ 脱氢酶进行脂肪酸 β￣氧化 ０.０１９ ５ ＡＣＯＸ３、ＡＣＯＸ１、ＡＣＯＸ２

ＧＯ:０００００６２ 脂肪酰基辅酶 Ａ 结合 ０.０１９ ６ ＳＯＡＴ１、ＡＣＢＤ７

ＧＯ:００６０５６０ 发育参与形态发生 ０.０２３ ６ ＴＭＥＭ１０８、ＯＳＴＮ、 ＳＬＩＴ３、 ＡＰＰ、 ＥＰＢ４１Ｌ５、 ＭＥＤ１２、 ＮＯＴＣＨ１、 ＳＰＲＹ２、
ＣＯＬ２７Ａ１、ＤＣＸ、ＥＰＨＡ７、ＷＮＴ３、ＣＲＡＢＰ２、ＮＴＲＫ３、ＲＡＲＢ、ＩＨＨ、Ｓｉｘ１、ＬＬ￣
ＰＨ、ＲＴＮ４、ＭＡＴＮ１、ＥＳＲ１、ＦＮ１、ＰＴＰＲＳ、ＣＯＭＰ、ＡＢＬ１

ＧＯ:００３０３２６ 胚胎肢体形态发生 ０.０２４ ５ ＧＲＥＭ１、 ＮＯＴＣＨ１、 ＴＷＩＳＴ１、 ＨＡＮＤ２、 ＷＮＴ３、 ＷＮＴ９Ａ、 ＥＣＥ￣１、 ＰＢＸ１、
ＩＦＴ１２２、 ＭＥＤ１、 ＷＤＲ１９、 ＯＳＲ１、 ＬＭＢＲ１、 ＲＳＰＯ２、 ＲＡＲＢ、 ＷＮＴ７Ａ、
ＣＲＡＢＰ２、ＩＨＨ

ＧＯ:００５１１４９ 肌细胞分化正调控 ０.０２５ ２ ＭＹＯＧ、ＧＲＥＭ１、ＭＡＭＬ１、ＭＡＰ３Ｋ５、ＢＣＬ２、ＭＹＦ６、ＢＯＣ、ＴＨＲＡ、ＩＧＦＢＰ３

ＧＯ:００３５１１３ 胚胎附件形态发生 ０.０２７ ４ ＭＥＤ１、ＬＭＢＲ１、ＲＳＰＯ２、ＯＳＲ１、ＷＤＲ１９、ＷＮＴ７Ａ、ＣＲＡＢＰ２、ＲＡＲＢ、 ＩＨＨ、
ＨＡＮＤ２、 ＴＷＩＳＴ１、 ＮＯＴＣＨ１、 ＧＲＥＭ１、 ＷＮＴ９Ａ、 ＷＮＴ３、 ＰＢＸ１、 ＩＦＴ１２２、
ＥＣＥ￣１

ＧＯ:００１４７０６ 横纹肌组织发育 ０.０３１ ７ ＭＡＭＬ１、Ｓｉｘ１、ＭＡＰ３Ｋ５、ＭＹＦ６、ＣＡＰＮ２、ＮＦ１、ＭＹＬ２、ＭＹＬ３、ＬＵＣ７Ｌ２

ＧＯ:００１４８９１ 横纹肌萎缩 ０.０４１ ４ ＧＳＮ、ＭＹＯＧ

ＧＯ:００６０４１５ 肌肉组织形态发生 ０.０４５ ９ ＭＹＬＫ、ＣＯＬ３Ａ１、ＭＹＦ６、ＭＹＬ３、ＭＹＬ２ＡＮＫＲＤ１、ＭＥＤ１ＮＯＴＣＨ１、ＴＮＮＩ１、
ＴＰＭ１

ＧＯ:００１４７３３ 骨骼肌适应调节 ０.０４７ ８ ＴＮＮＩ１、ＴＮＮＴ１、ＰＰＰ３ＣＡ

ＧＯ:０００１７２７ 脂质激酶活性 ０.０４８ ５ ＡＧＫ、ＣＥＲＫ

ＧＯ:００６０４１４ 主动脉平滑肌组织形态发生 ０.４９１ １ ＣＯＬ３Ａ１、ＭＹＬＫ

　 　 肌内脂肪是决定肉质的重要因素[２２￣２４]ꎬ它的沉

积和分化受到众多的基因调控ꎮ 本研究发现大量的

差异表达基因参与了 ＰＰＡＲ 信号转导通路ꎬ如乙酰

辅酶 Ａ 羧化酶(ＡＣＡＣＡ)基因通过促进脂肪酸生物

合成在脂质代谢中发挥重要作用[２５]ꎮ 脂酰辅酶 Ａ
氧化酶 ２(ＡＣＯＸ２)基因催化支链、长链脂肪酸和胆

汁酸的前体分子ꎬ并参与脂肪酸代谢、脂蛋白代谢和

胆汁酸合成以及过氧化物脂类代谢等过程ꎮ 脂酰辅

酶 Ａ 氧化酶 ３(ＡＣＯＸ３)基因则催化 ２￣甲基支链脂肪

酸脱氢氧化生成烯脂酰辅酶 Ａ 和降植烷酸ꎬ它们对

脂肪酸氧化均具有正调节作用[２６￣２７]ꎮ 此外ꎬ有研究

结果表明ꎬＮｏｔｃｈ１ 在成脂过程中表达量持续降低ꎬ在

成熟脂肪细胞分化末期的表达量显著低于分化

前[２８]ꎬ表明 Ｎｏｔｃｈ１ 可能抑制脂肪细胞的分化ꎮ ＧＯ
富集结果表明ꎬＮｏｔｃｈ１ 基因被显著注释到多个与胚

胎发育相关的生物学过程中ꎬ提示其在胚胎期脂肪

分化过程中可能发挥重要作用ꎮ ＫＥＧＧ 通路分析结

果表明ꎬ鸡胚胎期 ＩＭＦ 的沉积不仅受到脂质代谢相

关基因和通路的调节ꎬ还受到维持组织和细胞信号

转导完整性相关通路(局部粘附、ＥＣＭ￣受体互作)的
调节和介导ꎬ这与 Ｃｕｉ 等[２９]的研究结果一致ꎮ

综上所述ꎬ本研究采用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术挖掘了玫

瑰冠鸡与科宝鸡胚胎期胸肌组织中大量差异表达的

基因ꎬ其中 ＭＹＬ２ 调控骨骼肌的生长发育ꎬＭＹＯＧ 参

３４２１张　 蕾等:基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 挖掘玫瑰冠鸡与科宝鸡胚胎期胸肌组织差异表达基因



Ａ:玫瑰冠公鸡胸肌和科宝公鸡胸肌ꎻＢ:玫瑰冠母鸡胸肌和科宝母鸡胸肌ꎮ
图 ５　 差异表达基因富集 ＫＥＧＧ 通路

Ｆｉｇ.５　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

与肌细胞的形成与分化ꎻＡＣＡＣＡ、ＡＣＯＸ２ 和 ＡＣＯＸ３
参与脂肪酸代谢过程ꎻＮｏｔｃｈ１ 可能参与了与胚胎期

脂肪分化相关的生物学过程ꎮ ＫＥＧＧ 分析结果表

明ꎬｍＴＯＲ 信号通路与肌肉发育相关信号通路相互

作用从而影响肌纤维的发育ꎬ细胞连接相关通路

(局部粘附、ＥＣＭ￣受体互作)参与了 ＩＭＦ 代谢过程ꎬ
这些信号通路形成了一个调控网络ꎬ影响鸡胚胎期

肌肉组织的发育及脂肪的沉积ꎮ 本研究初步揭示了

影响玫瑰冠鸡与科宝鸡肌肉发育和脂肪代谢的差异

表达基因及信号通路ꎬ为家禽肉品质性状的改善奠

定了基础ꎮ
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ａｌ. Ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｉｅｓ ｏｆ ｒａｔ ｌｉｖｅｒ ｐｅｒｏｘｉｓｏｍａｌ ａｃｙｌ￣ＣｏＡ ｏｘｉｄａ￣
ｓｅｓ: ｐａｌｍｉｔｏｙｌ￣ＣｏＡ ｏｘｉｄａｓｅ ( ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ ａｃｙｌ￣ＣｏＡ ｏｘｉｄａｓｅ )ꎬ
ｐｒｉｓｔａｎｏｙｌ￣ＣｏＡ ｏｘｉｄａｓｅ ( ｎｏｎ￣ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ ａｃｙｌ￣ＣｏＡ ｏｘｉｄａｓｅ)ꎬ ａｎｄ
ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｙｌ￣ＣｏＡ ｏｘｉｄａｓｅ [ Ｊ ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ １９９２ꎬ ２６７(２８): ２００６５￣２００７４.

[２８] 袁　 伟ꎬ李作农ꎬ曾瑞霞ꎬ等. Ｎｏｔｃｈ 信号在人脂肪源间充质干

细胞成脂中的作用[ Ｊ] . 解剖科学进展ꎬ ２０１７ꎬ ２３(６): ６２６￣
６２９.

[２９] ＣＵＩ Ｈꎬ ＺＨＥＮＧ Ｍꎬ ＺＨＡＯ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｐａｔｈｗａｙｓ ｆｏｒ ｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒ ｆａｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｂｅ￣
ｔｗｅｅｎ ｂｒｅａｓｔ ａｎｄ ｔｈｉｇｈ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ ｃｈｉｃｋｅｎｓ[ Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ
２０１８ꎬ １９(１): ５５.
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