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　 　 摘要:　 种公鸡的精子活力对养禽业的可持续发展至关重要ꎬ通过加权基因共表达网络(ＷＧＣＮＡ)分析法挖掘

种公鸡睾丸、附睾中调控精子活力的基因共表达模块和核心基因ꎬ并构建与种公鸡精子活力相关的调控网络ꎮ 基

于团队前期对不同精子活力种公鸡睾丸、附睾组织转录组测序数据的分析ꎬ用 ＷＧＣＮＡ 方法构建基因共表达网络ꎬ
识别与表型性状显著相关的基因模块ꎬ并对关键模块基因进行 ＧＯ 功能注释、ＫＥＧＧ 通路富集分析ꎮ 用 Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ
软件筛选每个关键模块的核心基因并构建可视化共表达网络ꎮ 结果表明ꎬ１４ ２２７个基因聚类到 １１ 个模块ꎬ以决定

系数(Ｒ２)≥０􀆰 ６、Ｐ<０􀆰 ０５ 为标准挖掘出青绿色(Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ)模块、黄色(Ｙｅｌｌｏｗ)模块、红色(Ｒｅｄ)模块与表型显著相

关ꎮ 对 ３ 个关键模块的基因进行功能分析ꎬ发现这些基因显著富集在核苷酸切除修复、同源重组、细胞色素 Ｐ４５０
对异类物质代谢、ＭＡＰＫ 信号通路和细胞凋亡等通路上ꎮ 选出的 ＩＦＴ 家族基因与 ＨＭＯＸ２、ＣＹＰ４Ｂ１、ＡＮＧ、ＩＴＧＢ２ 基

因是与种公鸡精子活力相关的核心基因ꎬ可作为提高精子活力的潜在基因ꎮ
关键词:　 种公鸡ꎻ 精子活力ꎻ 加权基因共表达网络(ＷＧＣＮＡ)ꎻ 核心基因
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　 　 种公鸡在家禽生产中具有重要作用ꎬ每年每羽种

公鸡可以使超过 １ ０００ 个种蛋受精[１]ꎮ 对于家禽养

殖业而言ꎬ高繁殖力的种公鸡可以提高畜禽生产经济

效益ꎮ 精液品质是种公鸡最主要的繁殖性状ꎬ良好的

精液品质可以提高种公鸡的利用效率ꎬ加速鸡的遗传

改良进程[２]ꎮ 公鸡的精液品质主要包括精液颜色、精
子活力、精子密度等[３]ꎬ其中精子活力是精子生存能

力、受精能力的体现ꎬ最能反映精液的品质ꎮ 精子活

力是高遗传力性状[２]ꎬ研究精子活力的分子遗传机制

是提高种公鸡精子活力的有效方法ꎮ
加权共表达网络分析(Ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｎｅｔ￣

ｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＷＧＣＮＡ)是通过构建共表达网络研究

基因功能的重要方法[４]ꎮ ＷＧＣＮＡ 利用基因共表达

数据将大量基因划分为少数模块ꎬ将模块与性状关

联后可确定核心基因所在关键模块ꎬ并筛选出核心

基因[５]ꎮ 用 ＷＧＣＮＡ 分析法将表达模式相似的基因

进行聚类[４]ꎬ分析基因与性状之间的关系ꎬ在动物

育种方面得到了广泛应用ꎮ Ｌｉｕ 等[６] 通过对牛 ２８
个精子测序数据进行 ＷＧＣＮＡ 分析ꎬ发现精子 ＤＮＡ
甲基化可能会影响公牛的繁殖性能ꎮ Ｘｕ 等[７] 以湖

羊睾丸为试验材料ꎬ对不同月龄湖羊睾丸测序数据

进行 ＷＧＣＮＡ 分析ꎬ鉴定出 ２ 个与睾丸发育高度相

关的基因模块ꎬ还发现 ＤＮＡＨ１７、ＳＰＡＴＡ４、ＰＤＧＦＡ、
ＶＩＭ 和 ＩＮＨＢＡ 是影响睾丸大小的关键基因ꎮ Ｒｏｂｉｃ
等[８] 以影响猪睾丸类固醇代谢的 ＣＹＰ１１Ａ１ 或

ＨＳＤ１７Ｂ３ 基因为核心ꎬ鉴定这 ２ 个基因所在模块以

寻找更多影响类固醇代谢的基因ꎮ 目前尚无用

ＷＧＣＮＡ 分析法鉴定种公鸡精子活力关键基因的报

道ꎬ本研究拟用 ＷＧＣＮＡ 分析法鉴定种公鸡睾丸、附
睾中影响精子活力的核心基因ꎬ从而进一步阐明种

公鸡精子活力遗传的分子机制ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 样本的采集与处理

本试验利用笔者所在课题组前期对不同精子活

力的种公鸡睾丸、附睾组织进行转录组测序所得数

据[９￣１０]进行分析ꎮ 试验前期通过检测种公鸡的精子

活力ꎬ各选取 ４ 羽高、低精子活力的公鸡ꎬ屠宰后取

睾丸、附睾组织ꎮ 所取组织样本分为 Ｇ(睾丸)、Ｆ
(附睾)２ 组ꎬ再根据精子活力分为 Ｈ(高活力)、Ｌ
(低活力)组ꎮ 用 ＴｏｐＨａｔ２[１１]、Ｈａｓｅｑ２[１２]对转录组数

据进行比对和定量ꎬ并除去表达量为 ０ 的基因ꎮ

１.２　 共表达网络的构建

用 ＷＧＣＮＡ 分析包[１３] 构建基因共表达网络ꎮ
首先计算任意 ２ 个基因之间的相关系数ꎬ用 ｐｉｃｋ￣
ＳｏｆｔＴｈｒｅｓｈｏｌｄ 函数确定最佳软阈值ꎬ选择相关系数

加权值(ｐｏｗｅｒ)＝ ７ 对关系矩阵进行幂运算ꎬ建立无

尺度的邻近矩阵ꎮ 采用 ａｄｊａｃｅｎｃｙ 函数将邻近矩阵

转换为 ＴＯＭ 矩阵ꎬ根据 ＴＯＭ 矩阵的相异程度ꎬ按照

层次聚类法和动态剪切树的标准进行基因聚类和模

块划分ꎮ 用模块基因进行主成分分析(ＰＣＡ)ꎬ得到

模块特征值(ＭＥ)ꎮ
１.３　 目标模块的选择

为了筛选与表型数据相关的模块ꎬ计算模块特

征向量(ＭＥ)与样本表型的相关程度ꎮ 本研究以决

定系数(Ｒ２)≥０􀆰 ６、显著性水平 ０􀆰 ０５ 为标准ꎬ选取

与样本表型显著相关的模块ꎬ表型数据见表 １ꎮ

表 １　 样本分组对应的表型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｇｒｏｕｐｓ

表型 精子活力(％) 组织

Ｈ￣Ｇ ８６.２０±１.８１ 睾丸

Ｌ￣Ｇ ２８.８５±２.２５ 睾丸

Ｈ￣Ｆ ８６.２０±１.８１ 附睾

Ｌ￣Ｆ ２８.８５±２.２５ 附睾

精子活力测定方法:使用伟力仪测定ꎬ每个精液样品随机选取 ５ 个显
微区域进行分析ꎬ取平均值ꎮ

１.４　 精子活力相关基因的筛选与网络构建

将目标模块中的基因导入 ＳＴＲＩＮＧ 构建蛋白质

互作网络ꎮ 使用 Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ 软件的 ｃｙｔｏＨａｂｂａ 插件计

算基因的连接度ꎬ将结果排名前 １５ 的基因作为核心

基因ꎬ绘制前 １０ 个基因的网络图ꎮ
１.５　 目标模块的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 富集分析

用 ＣｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ 包对鸡精子活力相关模块内

的基因作 ＧＯ、ＫＥＧＧ 富集分析ꎬ得出睾丸、附睾中参

与精子活力调控的关键基因富集的生物学过程ꎬ阈
值为 ０􀆰 ０５ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＷＧＣＮＡ 分析

对定量数据除去表达量为 ０ 的基因后ꎬ得到

１４ ２２７个基因用于加权基因共表达网络分析ꎮ 相关

系数加权值(ｐｏｗｅｒ)大于 ７ 时ꎬ网络中基因之间的连

接服从无尺度网络分布ꎬ因此选取 ｐｏｗｅｒ＝ ７ 构建无尺

度网络(图 １)ꎮ 采用动态剪切法划分ꎬ构建了 １１ 个
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模块ꎬ基因聚类数量最多的青绿色(Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ)模块含

有６ ７５３个基因ꎬ基因聚类数量最少的紫色(Ｐｕｒｐｌｅ)模
块仅含有 ４９ 个基因ꎬ灰色模块代表没有被聚类的基

因(图 ２)ꎮ

图 １　 ＷＧＣＮＡ 分析中 ｐｏｗｅｒ值的筛选

Ｆｉｇ.１　 Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｐｏｗｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｇｅｎｅ ｃｏ￣ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＷＧＣＮＡ)

图 ２　 基因聚类模块

Ｆｉｇ.２　 Ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍｏｄｕｌｅ

２.２　 模块相关性与重要模块的识别

每个基因共表达模块与高、低精子活力睾丸和

附睾组织的关联性分析结果如图 ３ 所示ꎮ 以各基因

聚类模块的特征值为标准ꎬ发现黄色(Ｙｅｌｌｏｗ)模块

与高精子活力睾丸的相关性最高ꎬ但相关性不显著ꎮ
青绿色(Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ)模块是与低精子活力睾丸显著

相关的模块(Ｒ２ ＝ ０􀆰 ６ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ０１)ꎮ 黄色(Ｙｅｌｌｏｗ)模
块是与高精子活力附睾显著正相关的模块 (Ｒ２ ＝
０􀆰 ６８ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ００４)ꎮ 红色(Ｒｅｄ)模块是与低精子活

力附睾显著正相关的模块ꎬ且决定系数为 ０􀆰 ７０(图
３ａ)ꎮ 通过模块相关性分析发现ꎬ红色(Ｒｅｄ)模块与

黄色(Ｙｅｌｌｏｗ)模块的相关性较高ꎬ因此可将这 ２ 个

模块作为影响精子活力的特异性模块(图 ３ｂ)ꎮ

Ｈ￣Ｇ、Ｌ￣Ｇ、Ｈ￣Ｆ、Ｌ￣Ｆ 分别表示高精子活力睾丸、低精子活力睾丸、高精子活力附睾、低精子活力附睾ꎮ ａ:基因共表达模块与性状的相关性ꎻｂ:
模块相关性热图ꎮ 图例表示不同精子活力睾丸、附睾与模块的相关性ꎬ红色表示正相关ꎬ绿色表示负相关ꎬ颜色越深表明相关性越强ꎮ

图 ３　 基因共表达模块的相关性

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ｃｏ￣ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｕｌｅｓ
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２.３　 网络构建与核心基因鉴定

图 ４ 为 ３ 个模块的网络构建结果ꎬ由 Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ
结 果 确 定 ＩＦＴ７４、 ＴＲＡＦ３ＩＰ１、 ＮＵＰ１５３、 ＮＵＰ５４、
ＴＴＣ３０Ａ、ＩＦＴ８０、ＮＵＰ１５５、ＩＦＴ８１、ＩＦＴ１４０ 和 ＩＦＴ５７ 是

青绿 色 ( Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ ) 模 块 的 核 心 基 因ꎬ ＣＹＰ４Ｂ１、
ＬＯＣ４２１５８４、 ＡＰＯＡ４、 ＥＮＳＧＡＬＰ０００００００６６６２、 ＡＧＸＴ、

ＳＬＣ５１Ａ、ＧＡＬ９、ＰＬＡ２Ｇ１２Ｂ、ＴＭ６ＳＦ２ 和 ＦＴＣＤ 是黄色

(Ｙｅｌｌｏｗ) 模块的核心基因ꎬ ＭＹＯ１Ｆ、 ＣＴＳＳ、 ＦＥＳ、
ＬＯＣ１００８５７７１４、ＲＡＣ２、ＭＹＯ１Ｇ、ＭＰＥＧ１、ＣＣＬＩ１０、ＲＳ￣
ＦＲ 和 ＩＴＧＢ２ 是红色(Ｒｅｄ)模块的关键基因ꎮ 此外ꎬ
未绘入图中的 ＨＭＯＸ２、ＣＹＰ４Ｂ１、ＡＮＧ 基因也是与种

公鸡精子活力相关的核心基因ꎮ

颜色的深浅表示基因连接度的高低ꎬ颜色越深表明连接度越高ꎮ ａ:青绿色(Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ)模块核心基因共表达网络ꎻｂ:黄色(Ｙｅｌｌｏｗ)模块核心

基因共表达网络ꎻｃ:红色(Ｒｅｄ)模块核心基因共表达网络ꎮ
图 ４　 关键模块核心基因的共表达网络

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏ￣ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｃｏｒｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｋｅｙ ｍｏｄｕｌｅｓ

２.４　 目标模块中基因的生物学功能分析

Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ 模块的基因富集分析结果见图 ５ꎮ 生

物过程(ＢＰ)、细胞组分(ＣＣ)、分子功能(ＭＦ)这几

个 ＧＯ 类别分别显著富集的前 ２ 个条目分别为 ＤＮＡ
修复、染色体结构ꎬＲＮＡ 聚合酶复合体、细胞质ꎬ催

化活性作用于蛋白质和 ＲＮＡ 结合(图 ５ａ)ꎮ ＫＥＧＧ
通路分析发现ꎬＴｕｒｑｕｅｉｏｕｓ 模块的基因显著富集到

核苷酸切除修复、核糖体生物发生和 ＲＮＡ 降解等与

核苷酸相关的通路上(图 ５ｂ)ꎮ

ａ:Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ 模块 ＧＯ 功能注释ꎻｂ:Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ 模块 ＫＥＧＧ 富集分析ꎮ ＢＰ:生物过程ꎻ ＣＣ:细胞组分ꎻ ＭＦ:分子功能ꎮ
图 ５　 青绿色(Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ)模块功能富集分析

Ｆｉｇ.５　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ ｍｏｄｕｌｅ

　 　 Ｙｅｌｌｏｗ 模块的基因显著富集在区域化、解剖

结构形态发生和前置 /后置模式规范 ３ 个生物学

过程及 ＤＮＡ 结合转录因子活性、转录调节器活

性、序列特异性 ＤＮＡ 结合等分子功能条目 (图

６ａ) ꎮ 细胞色素 Ｐ４５０ 对异类物质的代谢、ＭＡＰＫ
信号通路、谷胱甘肽代谢和药物代谢￣细胞色素
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Ｐ４５０ 是 Ｙｅｌｌｏｗ 模块基因显著富集的信号通路

(图 ６ｂ) ꎮ
　 　 Ｒｅｄ 模块的基因显著富集于免疫系统过程、白
细胞的细胞￣细胞粘连、对细菌的反应、对生物刺激

的反应、对 Ｔ 细胞活化的正向调控和淋巴细胞活化

等生物学过程(图 ７ａ)ꎮ 信号通路主要涉及细胞因

子￣细胞因子受体相互作用、产生 ＩｇＡ 的肠道免疫网

络、噬菌体、细胞黏附分子、细胞凋亡和紧密连接等

(图 ７ｂ)ꎮ

ａ:Ｙｅｌｌｏｗ 模块 ＧＯ 功能注释ꎻｂ:Ｙｅｌｌｏｗ 模块 ＫＥＧＧ 富集分析ꎮ ＢＰ:生物过程ꎻＭＦ:分子功能ꎮ
图 ６　 黄色(Ｙｅｌｌｏｗ)模块功能富集分析结果

Ｆｉｇ.６　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｙｅｌｌｏｗ ｍｏｄｕｌｅ

ａ:Ｒｅｄ 模块 ＧＯ 功能注释ꎻｂ:Ｒｅｄ 模块 ＫＥＧＧ 富集分析ꎮ ＢＰ:生物过程ꎻＭＦ:分子功能ꎮ
图 ７　 红色(Ｒｅｄ)模块功能富集分析

Ｆｉｇ.７　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｒｅｄ ｍｏｄｕｌｅ

３　 讨 论

本研究通过 ＷＧＣＮＡ 分析将 １４ ２２７ 个基因

富集到 １１ 个共表达模块ꎬ利用各个模块的 ＭＥ 值

对各模块与目标性状进行相关性分析ꎬ得出精子

活力性状研究的 ３ 个关键目标模块为 Ｔｕｒｑｕｏｉｅｓ
模块、Ｙｅｌｌｏｗ 模块、Ｒｅｄ 模块ꎮ 再通过互作网络的

连 接 度 筛 选 得 出ꎬ ＩＦＴ 基 因 家 族、 ＨＭＯＸ２、
ＣＹＰ４Ｂ１、ＡＮＧ、 ＩＴＧＢ２ 为影响精子活力的候选基

因ꎮ
Ｔｕｒｑｕｏｉｅｓ 模块的基因主要参与核苷酸切除

修复(ＮＥＲ) 、同源重组和核糖核酸降解等与核糖

体相关的通路ꎮ 其中ꎬ核苷酸切除修复系统在精

子发生过程中对于去除大块 ＤＮＡ 加成物至关重
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要 [１４] ꎮ 研究发现ꎬ核苷酸切除修复参与大鼠睾

丸的氧化应激 [１５] ꎮ 通过对牦牛、牛睾丸转录组

的分析发现ꎬ生精停滞导致雄性不育的差异长链

非编码 ＲＮＡ( ｌｎｃＲＮＡ)富集在核苷酸切除修复通

路上 [１６] ꎬ这与本研究结果相似ꎮ 同源重组( ＨＲ)
以程序化的 ＤＮＡ 双链断裂 ( ＤＳＢｓ) 的产生为起

点ꎬ从而造成遗传信息的交换和基因组的多样

性 [１７] ꎮ 睾丸精子干细胞的同源重组途径可以检

测 ＤＮＡ 损伤修复 [１８] ꎬ因此同源重组对于睾丸精

子发生至关重要ꎮ ＩＦＴ 家族基因和 ＨＭＯＸ２ 是睾

丸组织中与精子活力相关的关键基因ꎮ ＩＦＴ 基因

家族中的 ＩＦＴ５７、ＩＦＴ７４、ＩＦＴ８０、ＩＦＴ８１、ＩＦＴ１４０ 和

ＨＭＯＸ２ 是 Ｔｕｒｑｕｏｉｓｅ 模块的核心基因ꎬ在低精子

活力睾丸中高表达ꎮ ＩＦＴ１７２ 的失活似乎对有丝

分裂、减数分裂没有影响ꎬ但会阻碍精子发生ꎮ
ＩＦＴ 基因敲除会导致小鼠精子数量、活力减少

６０％ꎬ从而造成雄性不育 [１９] ꎮ 早期研究检测到

ＨＭＯＸ１、ＨＭＯＸ２ 在人类睾丸 等 生 殖 器 官 中 表

达 [２０] ꎬ表明这些基因可能在动物睾丸中表达 ꎮ
从 Ｌｅｙｄｉｇ 细胞中的 ＨＯ￣１ 衍生的 ＣＯ 调节了精子

发生并引起生殖细胞的凋亡 [２１] ꎮ ＨＭＯＸ２ 通过调

节类固醇激素的生成来影响精子活力ꎮ ＩＦＴ 家族

基因和 ＨＭＯＸ２ 是睾丸组织中影响精子活力的基

因ꎮ
Ｙｅｌｌｏｗ 模块的基因可能在异类物质代谢、外

源药物代谢过程中发挥作用ꎮ 细胞色素 Ｐ４５０ 对

异类物质代谢通路、ＭＡＰＫ 信号通路和谷胱甘肽

代谢通路是与高精子活力附睾显著相关的通路ꎮ
细胞色素 Ｐ４５０ 对异类物质代谢在胚胎干细胞分

化成精子干细胞的过程中发挥着重要作用ꎬ细胞

色素 Ｐ４５０ 基因家族内 ＣＹＰ４５０ 基因的相对表达

量降低使得精子畸形率升高ꎬ并对精子活力、密
度也有影响 [２２] ꎬ这与本研究结果相似ꎮ ＭＡＰＫ 信

号通路通过调节附睾中紧密连接蛋白质的表达

和分布ꎬ有助于维持附睾储存、精子成熟所需的

腔内环境 [２３] ꎮ 此外ꎬＭＡＰＫ 信号通路影响 Ｓｅｒｔｏｌｉ
细胞的乳酸供应ꎬ并且 ＭＡＰＫ 信号通路在调节精

原干细胞自我更新中也占据主导地位 [２４] ꎮ 谷胱

甘肽代谢是能量代谢的一种ꎬ其代谢产物半胱氨

酸可以促进睾丸类固醇激素的合成ꎬ类固醇激素

又可以合成睾酮、雄烯酮ꎬ因此谷胱甘肽代谢间

接影响睾丸内精子发生相关激素的合成ꎮ 谷胱

甘肽代谢通路中的谷胱甘肽过氧化物酶 ５ 基因

(ＧＰｘ５)是在附睾中强表达的基因ꎬＧＰｘ５ 可以调

节附睾内活性氧自由基的浓度ꎬ促进精子发育成

熟ꎬ维持精子完整性 [２５] ꎮ ＣＹＰ４Ｂ１ 是 Ｙｅｌｌｏｗ 模块

的核 心 基 因ꎬ 在 高 精 子 活 力 附 睾 中 表 达ꎮ
ＣＹＰ４Ｂ１ 是一种哺乳动物的细胞色素 Ｐ４５０ 单加

氧酶ꎬ 能 够 羟 基 化 不 饱 和 脂 肪 酸ꎮ Ｌａｈｎｓｔｅｉｎｅｒ
等 [２６] 研究发现ꎬ脂质的组成和代谢对精子活力

有显著影响ꎮ 此外ꎬＹｅｌｌｏｗ 模块中的基因通过参

与附睾的代谢活动来调控精子活力ꎮ
Ｒｅｄ 模块的基因可以保护精子免受氧化应激

的危害ꎬ具有抗凋亡、抗炎症的功能ꎮ 细胞因子￣
细胞因子受体相互作用、细胞凋亡、细胞黏附分

子是与低精子活力附睾性状相关的通路ꎮ 研究

发现ꎬ细胞因子￣细胞因子受体相互作用通路上相

关基因的表达可导致雄性附睾炎ꎬ表明该通路参

与附睾炎症的发生 [２７] ꎮ 通过探索新鲜、冷冻后

解冻公猪精子中的 ｍｉＲＮＡ、ｍＲＮＡ 谱发现ꎬ新鲜、
冷冻公猪精液的差异 ｍＲＮＡ 在细胞因子￣细胞因

子受体相互作用通路富集 [２８] ꎬ表明该通路是调

控精子活力的通路ꎮ 细胞凋亡是细胞在基因作

用下的正常死亡ꎬ可以维持机体内环境的相对稳

定ꎮ 在精子发生过程中ꎬ涉及生精细胞的凋亡ꎬ
而生精细胞的凋亡可以维持支持细胞与生精细

胞的数量平衡 [２９] ꎮ 细胞凋亡通路上基因的表达
与精子凋亡、精液质量显著相关 [３０] ꎬ这与本研究

结果一致ꎮ 黏附分子在附睾中的表达可以调节

附睾内的炎症反应 [３１] ꎮ ＡＮＧ、ＩＴＧＢ１ 是 Ｒｅｄ 模块

内与精子活力相关的基因ꎬ其中 ＡＮＧ 参与应激反

应ꎬ在炎症反应期间其表达量增加 [３２] ꎮ 研究发

现ꎬＡＮＧ 缺失阻止了炎症诱导的精子中 ５′￣ｔｓＲＮＡ
表达谱的改变ꎬ下调了线粒体氧化磷酸化、翻译 /
核糖体途径ꎬ进而影响精子活力 [３３] ꎮ ＩＴＧＢ１ 是细

胞黏附分子家族基因中的 １ 个基因ꎬ参与细胞表

面黏附信号通路 [３４] ꎮ Ｍａｔｓｕｙａｍａ 等 [３５] 研究发现ꎬ
ＩＴＧＢ１ 的表达使得精子数量减少ꎬ造成 Ｓｅｒｔｏｌｉ￣生
殖细胞黏附连接的功能障碍ꎮ Ａｚｉｚｉ 等 [３６] 研究发

现ꎬＩＴＧＢ１ 在精子分化过程中表达量下调ꎮ 此

外ꎬＡＮＧ、ＩＴＧＢ１ 是与附睾组织炎症反应有关的基

因ꎮ

４　 结 论

本研究通过 ＷＧＣＮＡ 分析ꎬ获得了与鸡精子

７６７原佳妮等:利用 ＷＧＣＮＡ 挖掘种公鸡睾丸和附睾中影响精子活力的核心基因



活力相关的基因集ꎬ筛选出 ３ 个与精子活力显著

相关 的 模 块ꎮ 关 键 模 块 中 的 ＩＦＴ 家 族 基 因、
ＨＭＯＸ２、ＣＹＰ４Ｂ１、 ＡＮＧ、 ＩＴＧＢ２ 等基因在调控鸡

精子活力中发挥着关键作用ꎮ 本研究结果为阐

明种公鸡睾丸、附睾调控精子活力的分子机制奠

定了基础ꎮ
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