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　 　 摘要:　 母猪的子宫和卵巢组织发育情况直接影响母猪的繁殖性能ꎬ进而对养猪业的经济效益造成重大影响ꎮ
为探究姜曲海猪子宫和卵巢发育的分子机理ꎬ本研究选取 １ 月龄和 ８ 月龄姜曲海猪各 ３ 头ꎬ利用转录组测序技术

(ＲＮＡ￣Ｓｅｑ)对子宫和卵巢组织进行测序ꎬ通过生物信息学手段筛选差异表达基因并进行基因本体(Ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙꎬ
ＧＯ)和京都基因和基因组百科全书(Ｋｙｏｔｏ ｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓꎬ ＫＥＧＧ)富集分析ꎬ再与猪数量性状基因

座(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓꎬ ＱＴＬ)数据库比对后鉴定出重要的候选基因ꎮ 结果显示ꎬ１ 月龄和 ８ 月龄姜曲海猪子宫组

织中有１ ６８８个差异表达基因ꎬ表达上调和下调的基因各 ８４４ 个ꎻ卵巢组织中存在３ ８３３个差异表达基因ꎬ其中２ ８３１
个表达上调ꎬ１ ００２个表达下调ꎮ 富集分析结果显示这些差异表达基因主要显著富集于动物器官发育、组织发育和

细胞分化等生物学过程ꎮ 本研究在子宫和卵巢组织中分别筛选出 １１ 个和 ３１ 个与发育性状有关的候选基因ꎬ其中

共有的候选基因有 ６ 个ꎬ分别为 ＬＨＦＰＬ１、ＭＴＵＳ２、ＬＩＦ、ＲＢＰ４、ＥＰＨＢ２ 和 ＴＥＳＣꎮ 本研究结果为姜曲海猪子宫和卵巢

发育分子层面的研究提供了参考ꎬ也为今后姜曲海猪繁殖性状的分子改良提供了新的研究方向ꎮ
关键词:　 姜曲海猪ꎻ 子宫ꎻ 卵巢ꎻ 转录组测序
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｕｔｅｒｕｓ ａｎｄ ｏｖａｒｙ ｔｉｓｓｕｅｓ ｃａｎ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｗｓꎬ
ｗｈｉｃｈ ｉｎ ｔｕｒｎ ｈａｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐｉｇ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎｄｕｓｔｒｙ. Ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｕｔｅｒｕｓ ａｎｄ ｏｖａｒｙ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ｊｉａｎｇｑｕｈａｉ ｐｉｇｓꎬ ｗｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｔｈｒｅｅ １￣ｍｏｎｔｈ￣ｏｌｄ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ８￣ｍｏｎｔｈ￣ｏｌｄ ｐｉｇｓ
ｆｏｒ ＲＮＡ￣ｓｅｑ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｕｔｅｒｕｓ ａｎｄ ｏｖａｒｙ ｔｉｓｓｕｅｓ. Ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ Ｇｅｎｅ

Ｏｎｔｏｌｏｇｙ ( ＧＯ) ａｎｄ Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
Ｇｅｎｏｍｅｓ ( ＫＥＧＧ ) ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｇｅｎｅｓ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｗｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｈｅｓｅ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｉｇ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ (ＱＴＬ) ｄａｔａｂａｓｅ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｏｔｅｎ￣
ｔｉａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ. Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ
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１ ００２ ｗｅｒｅ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ. Ｔｈｅｓｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ａｎｉｍａｌ ｏｒ￣
ｇａｎ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ｔｉｓｓｕｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ １１ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｅｖｅｌｏｐ￣
ｍｅｎｔａｌ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｕｔｅｒｉｎｅ ｔｉｓｓｕｅꎬ ａｎｄ ３１ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｏｖａｒｉａｎ ｔｉｓｓｕｅ. Ａｍｏｎｇ
ｔｈｅｓｅꎬ ｓｉｘ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｂｅ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｉｎ ｂｏｔｈ ｔｉｓｓｕｅｓꎬ ｎａｍｅｌｙ ＬＨＦＰＬ１ꎬ ＭＴＵＳ２ꎬ ＬＩＦꎬ ＲＢＰ４ꎬ ＥＰＨＢ２ꎬ
ａｎｄ ＴＥＳＣ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｕｔｅｒｕｓ ａｎｄ ｏｖａｒｙ ｄｅ￣
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ｊｉａｎｇｑｕｈａｉ ｐｉｇｓ. Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｉｔ ｏｆｆｅｒｓ ａ ｎｅｗ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｊｉａｎ￣
ｇｑｕｈａｉ ｐｉｇｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｊｉａｎｇｑｕｈａｉ ｐｉｇꎻ ｕｔｅｒｕｓꎻ ｏｖａｒｙꎻ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ

　 　 母猪高产和健康的保持一直是养猪业面临的最

大挑战之一ꎮ 母猪繁殖障碍主要表现为不发情或发

情异常、不孕或受孕率低、早产、流产以及产胎率低

等临床症状ꎮ 产仔数、产活仔数和窝质量是评估母

猪繁殖性能的重要指标ꎬ母猪的繁殖能力低会直接

影响生猪生产效益[１￣２]ꎮ 母猪的繁殖器官结构复杂ꎬ
任何一个组成部分出现异常都会导致繁殖障碍ꎬ其
中子宫和卵巢的发育情况备受重视ꎬ它们在母猪繁

殖过程中具有重要的作用[３￣４]ꎮ 因此ꎬ围绕母猪子宫

和卵巢发育过程中的转录变化进行深入研究ꎬ挖掘

影响母猪生殖器官发育的重要功能基因ꎬ可以进一

步通过分子选育对功能基因进行筛选和鉴定ꎬ有望

减少母猪繁殖障碍现象的发生ꎬ进而提高母猪的繁

殖性能ꎮ
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 是目前分子生物学研究领域使用最为

广泛的组学技术之一ꎬ具有通量高、效率高和成本低

的优点ꎮ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 可以全面提供样本基因转录本的

表达信息ꎬ让研究者快速了解样本转录差异的整体

规律ꎮ 近十年来ꎬＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术的快速发展ꎬ使其在

畜牧研究中得到广泛应用ꎮ 段修军等[５] 通过对黑

羽番鸭胸肌、腿肌中挥发性风味物质进行测定ꎬ并利

用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术筛选得到可能通过形成肌内挥发

性风味物质进而影响肌肉风味的候选基因ꎮ 安清明

等[６]利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术筛选贵州白山羊肌肉生长

发育的候选基因ꎮ 苏比奴尔􀅰艾力等[７] 基于 ＲＮＡ￣
Ｓｅｑ 技术对塔里木马鹿毛色相关基因进行筛选及分

析ꎬ筛得 ７ 个候选基因可能在塔里木马鹿毛色形成

过程中发挥重要作用ꎮ 梁鹏等[８] 利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技

术分析滩羊、杜泊羊和小尾寒羊肉品质变化和肌肉

内基因的表达情况ꎬ挖掘它们肉质性状差异的相关

调控基因ꎬ为其他绵羊品种选育与改良提供理论依

据ꎮ 此外ꎬ在猪养殖中ꎬ目前也有许多研究人员应用

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术挖掘猪种优良性状的功能基因ꎬ相关

研究结果对增加猪产肉量、增强猪抗病力和提高猪

群繁殖力具有重要的参考价值[９]ꎮ Ｆｒａｓｅｒ 等 [１０]利

用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术比较不同冷冻公猪精子的转录谱ꎬ
为进一步阐明精子与其低温存活相关基因的研究提

供了基础ꎬ鉴定到的关键候选基因具有作为预测猪

精液冷冻性标记的潜力ꎮ 徐盼等[１１] 基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ
技术鉴定 ９０ 日龄与 １８０ 日龄苏姜猪背最长肌之间

以及 １８０ 日龄苏姜猪背最长肌与腿肌之间的差异表

达基因ꎬ为后续苏姜猪肌肉生长发育的分子改良提

供了一定的研究基础ꎮ
姜曲海猪的主要产区位于泰州市姜堰区、南通

市曲塘镇、南通市海安市一带ꎬ此类猪种全身被毛黑

色ꎬ其中有部分猪在鼻吻处偶有白斑ꎬ外号“花鼻

子”ꎬ其具有早熟易肥、繁殖性能强的优势[１２￣１３]ꎮ 母

猪 １ 月龄生殖系统发育还未完全ꎬ未达到性成熟ꎬ８
月龄姜曲海母猪已达到性成熟ꎬ具备完整的繁育能

力ꎮ 因此ꎬ本研究拟利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术对 １ 月龄和

８ 月龄的姜曲海猪子宫和卵巢组织进行研究ꎬ筛选

和分析差异表达基因ꎬ挖掘发育性状相关的有效基

因ꎬ以期为研究姜曲海猪繁育的分子机理水平提供

基础数据和理论支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 样品采集

本次试验动物材料来源于江苏姜曲海猪猪种有

限公司ꎮ 随机选取 ６ 头同窝体质量相近[体质量

(６.８７±０􀆰 ２１) ｋｇ]的健康姜曲海母猪进行标准化饲

养ꎬ在 １ 月龄和 ８ 月龄时期各屠宰 ３ 头ꎬ于屠宰后 ３０
ｍｉｎ 内采集子宫(子宫角部位)和卵巢组织样品置于

冻存管ꎬ分别命名为:１ 月龄￣子宫￣编号(１Ｍ￣ｕｔｅ￣１、
１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣ｕｔｅ￣３)、８ 月龄￣子宫￣编号 ( ８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、
８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３)、１ 月龄￣卵巢￣编号 (１Ｍ￣ｏｖａ￣１、
１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３)、８ 月龄￣卵巢￣编号(８Ｍ￣ｏｖａ￣１、
８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３)ꎬ放入液氮罐带回实验室ꎬ再转

移到－８０ ℃冰箱内长期保存ꎬ用于总 ＲＮＡ 的提取ꎮ
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１.２　 主要仪器及试剂

ＴＲＩｚｏｌ(货号:１５５９６０１８)、Ｏｌｉｇｏ 磁珠(货号:Ｂ￣
３００２)购自广东润科生物工程股份有限公司ꎻ琼脂

糖(货号:Ｃ０４２)购自上海如吉生物科技有限公司ꎻ
反转录试剂盒(货号:Ｂ３００５３７)、实时荧光定量 ＰＣＲ
试剂盒(货号:Ｂ６３９２７１)购自生工生物工程(上海)
股份有限公司ꎻ分光光度计(型号:Ｋ５５００)购自北京

凯奥 科 技 发 展 有 限 公 司ꎻ 细 胞 分 析 仪 ( 型 号:
２１００Ｂｉｏ￣ａｎａｌｙｚｅｒ) 购自 Ａｇｉｌｅｎｔ 公司ꎻ定量 ＰＣＲ 仪

(型号:ＣＧ￣０２)购自 ＨｅａｌＦｏｒｃｅ 公司ꎻ测序仪(型号:
ＨｉｓｅｑＴＭ２５００)购自 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司ꎮ
１.３　 ＲＮＡ 提取及转录组测序

利用 ＴＲＩｚｏｌ 法提取各子宫和卵巢组织样本的

总 ＲＮＡꎮ 总 ＲＮＡ 质量经检测后分离纯化 ｍＲＮＡꎬ合
成 ｃＤＮＡ 并加测序接头后回收目的片段ꎬ进行 ＰＣＲ
扩增ꎮ 构建好的文库利用 ＰＥ１５０ 测序策略进行测

序ꎬ以此得到原始数据 ｒａｗ ｒｅａｄ[７]ꎮ
１.４　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据处理及分析

通过软件 ＦａｓｔＱＣ(ｖ０.１１.２)对测序的原始数据

进行质量评估ꎬ通过软件 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ( ｖ０.３６)进行

质量剪切ꎬ去掉测序接头及低质量序列后ꎬ得到相对

准确的高质量的有效数据( ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ)ꎮ 利用 Ｈｉ￣
ＳＡＴ２(ｖ２.１.０)软件将样本有效数据与猪的参考基因

组[Ｓｃｒｏｆａ１０.２ (ｆｐ: / / ｆｔｐ.ｅｎｓｅｍｂｌ.ｏｒｇ ｐｕｂ / ｒｅｌｅａｓｅ ８７ /
ｆａｓｔａ / ｓｕｓ＿ ｓｃｒｏｆａ / ｄｎａ / )]进行比对ꎬ统计 Ｍａｐｐｉｎｇ 信

息ꎮ 将唯一比对到基因组的基因用于差异基因表达

分析ꎬ使用每千个碱基转录每百万映射读取的碎片

(ＴＰＭ)法对每个样本中基因的表达量进行标准化ꎮ
以 ｜ ｌｏｇ２ ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ ｜ >２(ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ 表示表达量差

异倍数)和Ｐ< ０􀆰 ０５ 为标准ꎬ统计筛选差异表达基

因ꎮ 使用 ＤＥＳｅｑ２(ｖ１.２６.０)软件进行基因差异表达

分析ꎮ 利用 ＧＯ 功能富集分析和 ＫＥＧＧ 信号通路富

集分析将差异表达基因注释到相应的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ
信号通路上ꎬ进一步将差异表达基因与猪 ＱＴＬ 数据

库进行比对ꎬ以鉴定姜曲海猪子宫和卵巢组织中与

发育性状有关的候选基因ꎮ
１.５　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检测

随机挑选 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 筛选的 １０ 个差异表达基

因ꎬ使用实时荧光定量 ＰＣＲ 试剂盒进行实时荧光定

量 ＰＣＲ ( Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲꎬ ｑＲＴ￣ＰＣＲ) 检

测ꎮ ２０􀆰 ０ μｌ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 反应体系为:１０􀆰 ０ μｌ 实时荧

光定 量 试 剂 盒 预 混 液ꎬ ０􀆰 ４ μｌ 上 游 引 物 ( １０

μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０􀆰 ４ μｌ 下游引物(１０ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ２􀆰 ０ μｌ ｃＤ￣
ＮＡꎬ７􀆰 ２ μｌ 双蒸水(ＲＮａｓｅ ｆｒｅｅ ｄｄＨ２Ｏ)ꎮ 扩增程序

为:９５ ℃ ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃ ５ ｓꎬ６０ ℃ ３０ ｓꎬ４５ 个循环ꎮ 利

用 Ｐｒｉｍｅｒ ６􀆰 ０ 软件ꎬ跨外显子设计所筛选基因的

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物ꎬ以 ＧＡＰＤＨ 基因作为内参基因ꎮ 所

有引物均由上海生工生物工程技术服务有限公司合

成ꎬ引物详细信息见表 １ꎮ 每组 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检测 ３ 个

重复ꎬ利用 ＳＰＳＳ ２０􀆰 ０ 软件进行 ｔ 检验[１４]ꎬ本研究对

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 和 ＲＮＡ￣ｅｓｑ 结果进行了 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分

析ꎮ

表 １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｑＲＴ￣ＰＣＲ

基因 引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 产物长度
(ｂｐ)

ＥＧＲ１ Ｆ:ＡＣＧＣＡＡＧＡＧＧＣＡＴＡＣＣＡＡＧＡ
Ｒ:ＡＧＧＧＧＡＴＧＧＧＴＡＧＧＴＣＧＡＧ

２２３

ＡＣＫＲ３ Ｆ:ＡＡＧＡＣＣＡＣＧＧＧＣＴＡＣＧＡＣＡ
Ｒ:ＴＧＣＴＧＣＣＧＡＡＧＡＧＧＴＴＧＡＴ

１７８

ＤＵＳＰ１ Ｆ:ＡＡＣＣＡＣＡＡＧＧＣＧＧＡＣＡＴＣＡ
Ｒ:ＴＧＣＴＣＣＴＣＣＴＣＴＧＣＴＴＣＡＣＡ

１９９

ＣＣＮ２ Ｆ:ＴＣＴＣＣＡＡＧＣＣＣＧＴＣＡＡＧＴＴ
Ｒ:ＴＧＴＡＡＴＧＧＣＡＧＧＣＡＣＡＡＧＴＣＴ

１９８

ＳＡＴ１ Ｆ: ＴＧＣＣＣＡＡＧＧＡＧＣＡＴＣＴＡＡＣＴ
Ｒ:ＡＡＧＣＣＴＣＴＡＴＡＡＴＣＡＣＴＣＡＴＣＡＣＧ

１３３

ＡＳＰＮ Ｆ:ＡＡＧＡＡＧＴＴＧＣＧＡＡＧＧＣＴＴＴＡＴＣ
Ｒ:ＡＴＧＣＣＣＣＴＧＧＴＴＣＡＡＴＣＣ

２０２

ＡＤＧＲＡ２ Ｆ:ＣＡＧＴＴＡＣＣＴＧＧＧＣＡＡＣＧＡＣＡ
Ｒ:ＣＡＣＣＡＣＧＡＴＣＴＣＣＡＣＣＴＴＣＴＴ

２２６

ＣＣＤＣ３ Ｆ:ＣＣＡＴＣＴＴＴＣＣＡＧＡＣＡＣＣＣＡＡ
Ｒ:ＣＴＴＣＴＴＧＧＡＴＣＴＣＣＣＡＧＴＣＡＣＴ

１１７

ＳＦＲＰ２ Ｆ:ＣＡＴＣＣＴＧＧＡＧＡＣＣＡＡＧＡＧＣＡ
Ｒ:ＧＧＣＧＣＧＴＴＧＡＴＡＴＣＧＴＴＣ

１３２

ＢＧＮ Ｆ:ＡＧＡＡＣＡＧＣＧＧＣＴＴＴＧＡＡＣＣＴ
Ｒ:ＣＣＡＧＡＴＧＧＡＧＴＴＣＧＴＴＣＡＧＡＧＴ

１２２

ＧＡＰＤＨ Ｆ:ＣＣＴＧＧＡＧＡＡＡＣＣＴＧＣＡＡＡＡＴＡ
Ｒ:ＡＡＣＣＴＧＧＴＣＣＴＣＡＧＴＧＴＡＧＣＣ

１００

２　 结果与分析

２.１　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据质控分析

通过对 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序数据进行质控分析发现ꎬ
姜曲海猪的子宫和卵巢组织样本平均 ｒｅａｄ 数如表 ２
所示ꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 的数量和比对结果符合要求ꎮ 同

时ꎬ子宫和卵巢的 ３Ｄ 主成分分析(ＰＣＡ)结果、基因

表达量密度以及组间的相关性分析结果表明ꎬ组间

样本差异较小(图 １Ａ~图 １Ｃ)ꎮ 上述结果均表明测

序质量较高ꎬ为下一步数据分析的可靠性奠定了基
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础ꎮ 此外ꎬ由图 １Ｄ 可知ꎬ１ 月龄和 ８ 月龄的子宫和

卵巢组织样本共有的基因表达数为１９ ４３５个ꎬ后续

生物信息学分析将基于该共有表达基因开展ꎮ

表 ２　 子宫和卵巢组织样本比对参考基因组结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｕｔｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｏｖａｒｉａｎ ｔｉｓｓｕｅ ｓａｍｐｌｅｓ ａｆｔｅｒ ｍａｐｐｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ

读段类型
组别名称

１Ｍ￣ｕｔｅ￣１ １Ｍ￣ｕｔｅ￣２ １Ｍ￣ｕｔｅ￣３ ８Ｍ￣ｕｔｅ￣１ ８Ｍ￣ｕｔｅ￣２ ８Ｍ￣ｕｔｅ￣３ １Ｍ￣ｏｖａ￣１ １Ｍ￣ｏｖａ￣２ １Ｍ￣ｏｖａ￣３ ８Ｍ￣ｏｖａ￣１ ８Ｍ￣ｏｖａ￣２ ８Ｍ￣ｏｖａ￣３

总读段数(×１０６ꎬ１ ｂｐ) ４５.５９ ４２.４９ ４１.２１ ５０.０９ ４３.９７ ５４.４４ ５３.７２ ４４.６８ ５４.３８ ３９.１７ ４９.０９ ４９.３２

比对到基因组的总读段
(×１０６ꎬ１ ｂｐ)

４２.８３ ４０.０３ ３８.６５ ４６.９８ ４１.３０ ５１.８６ ５０.６２ ４２.１０ ５１.４４ ３６.７０ ４５.９４ ４６.１５

比对到基因组多个位置
的总读段(×１０６ꎬ１ ｂｐ)

０.８４ ０.８４ ０.８２ ０.８９ ０.８１ １.０３ １.２７ ０.８２ １.２２ ０.６８ ０.８９ ０.８７

比对到基因组唯一位置
的总读段(×１０６ꎬ１ ｂｐ)

４１.９９ ３９.１８ ３７.８３ ４６.０９ ４０.４９ ５０.８２ ４９.３５ ４１.２９ ５０.２２ ３６.０２ ４５.０５ ４５.２８

１Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣ｕｔｅ￣３ 分别表示 １ 月龄子宫组织样本的 ３ 组重复ꎻ８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３ 分别表示 ８ 月龄子宫组织样本的 ３ 组重
复ꎻ１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３ 分别表示 １ 月龄卵巢组织样本的 ３ 组重复ꎻ８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３ 分别表示 ８ 月龄卵巢组织样本的 ３ 组
重复ꎮ

Ａ:子宫和卵巢的 ３Ｄ 主成分分析(ＰＣＡ)结果ꎻＢ:基因表达量密度曲线图ꎬＴＰＭ:每千个碱基转录每百万映射读取的碎片ꎻＣ:组间的相关性分

析ꎬ数值表示组间相关性ꎻＤ:组间共表达基因韦恩图ꎮ 重叠区数字代表不同组共有的基因表达数ꎬ非重叠区数字代表特异的基因表达数ꎮ
１Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣ｕｔｅ￣３、８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３、１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３、８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３ 见表 ２ 注ꎮ

图 １　 转录组测序质控结果

Ｆｉｇ.１　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｓｕｌｔｓ
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２.２　 不同分组基因分布及差异表达基因鉴定

本研究设置阈值为 ｜ ｌｏｇ２ ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ ｜ > ２、Ｐ<
０􀆰 ０５ 的标准来筛选差异表达基因ꎮ 结果(图 ２Ａ)显
示ꎬ１ 月龄姜曲海猪子宫和卵巢组织的基因表达水

平相近ꎻ８ 月龄姜曲海猪子宫组织的基因表达水平

低于卵巢组织ꎻ姜曲海猪子宫和卵巢组织的基因表

达水平都表现为 ８ 月龄组高于 １ 月龄组ꎮ 图 ２Ｂ 显

示ꎬ１ 月龄和 ８ 月龄姜曲海猪卵巢组织上调差异表

达基因个数明显多于下调差异表达基因个数ꎮ 由图

３ 可知ꎬ１ 月龄和 ８ 月龄姜曲海猪子宫组织中有

１ ６８８个差异表达基因ꎬ其中表达上调的基因有 ８４４
个ꎬ表达下调的基因有 ８４４ 个(图 ３Ａ)ꎻ１ 月龄和 ８
月龄姜曲海猪卵巢组织中存在３ ８３３个差异表达基

因ꎬ有 ２ ８３１ 个表达基因上调ꎬ１ ００２个表达基因下调

(图 ３Ｂ)ꎮ 此外ꎬ１ 月龄姜曲海猪子宫和卵巢组织中

的差异表达基因有 ９７８ 个基因表达上调ꎬ７６５ 个基

因表达下调(图 ３Ｃ)ꎻ８ 月龄姜曲海猪子宫和卵巢组

织中的差异表达基因有 １ １３２个基因表达上调ꎬ
２ ９１９个基因表达下调(图 ３Ｄ)ꎮ

Ａ:比较组表达量箱型图ꎬ纵轴为每千个碱基的转录每百万映射的读数(ＴＰＭ)的对数ꎻＢ:表达差异分析统计柱状图ꎬ纵轴为上调和下调

的差异基因数量ꎮ １Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣ｕｔｅ￣３、８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３、１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３、８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３
见表 ２ 注ꎮ

图 ２　 不同分组基因的表达情况

Ｆｉｇ.２　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ
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Ａ:８ 月龄和 １ 月龄子宫组织样本间比较的差异表达基因数量ꎻＢ:８ 月龄和 １ 月龄卵巢组织样本间比较的差异表达基因数量ꎻＣ:１ 月龄子宫

组织样本和卵巢组织样本间比较的差异表达基因数量ꎻＤ:８ 月龄子宫组织样本和卵巢组织样本间比较的差异表达基因数量ꎮ 图中每个点

代表一个基因ꎬ不同颜色代表不同基因类型ꎬ红色、绿色和黑色分别表示上调基因、下调基因和无差异表达基因ꎮ １Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣
ｕｔｅ￣３、８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３、１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３、８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３ 见表 ２ 注ꎮ

图 ３　 不同组间的差异表达基因 Ｍ￣ｖｅｒｓｕｓ￣Ａ(ＭＡ)图
Ｆｉｇ.３　 Ｍ￣ｖｅｒｓｕｓ￣Ａ ｍａｐｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

２.３　 ＧＯ 功能和 ＫＥＧＧ 信号通路富集分析

ＧＯ 功能富集分析结果显示ꎬ１ 月龄和 ８ 月龄卵

巢组织的差异表达基因显著富集于多细胞生物的发

育、系统发育和细胞发育等过程(图 ４Ａ)ꎻ１ 月龄和 ８
月龄子宫组织的差异表达基因显著富集于动物器官

发育、组织发育和细胞分化等过程(图 ４Ｂ)ꎻ１ 月龄

子宫和卵巢组织的差异表达基因极显著富集于动物

器官发育、组织发育、多细胞生物的发育等生物学过

程(图 ４Ｃ)ꎻ８ 月龄子宫和卵巢组织的差异表达基因

显著富集于动物器官发育、组织发育、繁殖和生殖等

过程(图 ４Ｄ)ꎮ
通过 ＫＥＧＧ 信号通路数据库对不同组的差异

表达基因进行通路注释发现ꎬ１ 月龄和 ８ 月龄卵巢

组织的差异表达基因显著富集于碱基切除修复和

ＤＮＡ 复制(图 ５Ａ)ꎻ１ 月龄和 ８ 月龄姜曲海猪子宫组

差异表达基因无显著通路富集ꎬ主要涉及的通路为

Ｗｎｔ 信号通路和细胞色素 Ｐ４５０ 对异种生物的代谢

作用(图 ５Ｂ)ꎻ１ 月龄姜曲海猪子宫和卵巢组织的差

异表达基因显著富集于紧密连接信号通路(图 ５Ｃ)ꎻ
８ 月龄姜曲海猪子宫和卵巢组织的差异表达基因无

显著通路富集ꎬ主要涉及的通路为调节干细胞多能

性的信号通路和轴突导向等(图 ５Ｄ)ꎮ
２.４　 筛选候选基因结果

结合 ＧＯ 功能和 ＫＥＧＧ 信号通路显著性富集

分析结果ꎬ将差异表达基因与猪数量性状基因座

(ＱＴＬ)数据库( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ａｎｉｍａｌｇｅｎｏｍｅ. ｏｒｇ / ｃｇｉ￣
ｂｉｎ / ＱＴＬｄｂ / ＳＳ / ｉｎｄｅｘ)进行比对ꎬ一共筛选出 １１ 个

子宫中 与 发 育 性 状 有 关 的 候 选 基 因 ( ＡＤＣＹ２、
ＤＩＯ２、ＭＡＧＥＬ２、 ＬＨＦＰＬ１、 ＣＤＨ１３、 ＩＴＩＨ３、 ＭＴＵＳ２、
ＬＩＦ、ＲＢＰ４、ＥＰＨＢ２、ＴＥＳＣ)以及 ３１ 个卵巢中与发

育性状有关的候选基因( ＶＲＴＮ、ＦＲＡＳ１、ＬＨＦＰＬ１、
ＳＤＣＣＡＧ８、ＩＴＩＨ４、ＣＰＮＥ５、ＡＲＬ４Ｃ、ＭＴＵＳ２、ＦＧＦ１４、
ＳＭＴＮＬ２、 ＬＩＦ、 ＫＩＦ５Ｃ、 ＬＥＦ１、 ＰＩＷＩＬ１、 ＺＦＹＶＥ９、
ＯＳＢＰＬ１０、ＲＢＰ４、 ＥＰＨＢ２、 ＳＰＥＦ２、 ＥＳＲ２、 ＥＬＯＶＬ２、
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图中点的大小表示差异表达基因的数量ꎬ点越大表示包含差异表达基因越多ꎮ １Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣ｕｔｅ￣３、８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３、
１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３、８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３ 见表 ２ 注ꎮ

图 ４　 不同组间的差异表达基因 ＧＯ 富集分析气泡图

Ｆｉｇ.４　 Ｂｕｂｂｌｅ ｍａｐ ｏｆ ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

ＤＣＣ、 ＡＲＥＧ、 ＲＩＭＫＬＡ、 ＷＮＴ１０Ｂ、 ＨＥＣＷ１、 ＦＵＴ２、
ＴＥＳＣ、ＷＤＨＤ１、ＤＬＧＡＰ５、ＷＮＴ３)ꎮ 其中ꎬ２ 个组织

中共同筛选得到的发育性状差异表达基因有 ６

个ꎬ 分 别 为 ＬＨＦＰＬ１ ( ＬＨＦＰＬ ｔｅｔｒａｓｐａｎ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ
ｍｅｍｂｅｒ １)、ＭＴＵＳ２ ( Ｍｉｃｒｏｔｕｂｕｌｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｓｃａｆｆｏｌｄ
ｐｒｏｔｅｉｎ ２)、 ＬＩＦ ( Ｌｅｕｋｅｍｉａ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ｆａｃｔｏｒ)、ＲＢＰ４
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图中点的大小表示差异表达基因的数量ꎬ点越大表示包含差异表达基因越多ꎮ １Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣ｕｔｅ￣３、８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３、
１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３、８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３ 见表 ２ 注ꎮ

图 ５　 不同组间的差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集分析气泡图

Ｆｉｇ.５　 Ｂｕｂｂｌｅ ｍａｐ ｏｆ ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

(Ｒｅｔｉｎｏｌ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ４)、ＥＰＨＢ２( Ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｉｅｔｉｎ￣
ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｈｅｐａｔｏｃｅｌｌｕｌａｒ Ｂ２) 和 ＴＥＳＣ ( Ｔｅｓｃａｌｃｉｎ)ꎮ
此外ꎬ我们将这 ６ 个共有的发育性状差异表达基

因在不同组间的表达绘制热图ꎬ发现除 ＬＩＦ 和

ＲＢＰ４ 外的其他基因随着母猪月龄的增大其表达

水平在 ２ 个组织中均呈上升趋势(图 ６)ꎮ
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Ａ:卵巢和子宫共有的发育性差异表达基因 Ｖｅｎｎ 图ꎻＢ:共有的发育性差异表达基因在不同组间的表达热图ꎮ ａ:１Ｍ￣ｏｖａ￣１ꎻｂ:１Ｍ￣ｏｖａ￣２ꎻｃ:１Ｍ￣
ｏｖａ￣３ꎻｄ:１Ｍ￣ｕｔｅ￣１ꎻｅ:１Ｍ￣ｕｔｅ￣２ꎻｆ:１Ｍ￣ｕｔｅ￣３ꎻｇ:８Ｍ￣ｏｖａ￣１ꎻｈ:８Ｍ￣ｏｖａ￣２ꎻｉ:８Ｍ￣ｏｖａ￣３ꎻｊ:８Ｍ￣ｕｔｅ￣１ꎻｋ:８Ｍ￣ｕｔｅ￣２ꎻｌ:８Ｍ￣ｕｔｅ￣３ꎮ １Ｍ￣ｕｔｅ￣１、１Ｍ￣ｕｔｅ￣２、１Ｍ￣
ｕｔｅ￣３、８Ｍ￣ｕｔｅ￣１、８Ｍ￣ｕｔｅ￣２、８Ｍ￣ｕｔｅ￣３、１Ｍ￣ｏｖａ￣１、１Ｍ￣ｏｖａ￣２、１Ｍ￣ｏｖａ￣３、８Ｍ￣ｏｖａ￣１、８Ｍ￣ｏｖａ￣２、８Ｍ￣ｏｖａ￣３ 见表 ２ 注ꎮ

图 ６　 卵巢和子宫共有的发育性差异表达基因

Ｆｉｇ.６　 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｓｈａｒｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｏｖａｒｙ ａｎｄ ｕｔｅｒｕｓ

２.５　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证结果

为进一步验证差异表达基因的表达模式ꎬ随机

选取 １０ 个 基 因 ( ＥＧＲ１、 ＡＣＫＲ３、 ＤＵＳＰ１、 ＣＣＮ２、
ＳＡＴ１、ＡＳＰＮ、 ＡＤＧＲＡ２、 ＣＣＤＣ３、 ＳＦＲＰ２、 ＢＧＮ) 进行

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎬＰｅａｒｓｏｎ 相关性分析结果表明ꎬｑＲＴ￣
ＰＣＲ 和 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 相关系数为 ０􀆰 ８１１ (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ这
些基因的表达模式在 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 和 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 之间保

持一致(图 ７)ꎬ表明转录组数据分析的可靠性和准

确性高ꎮ

ａ:ＥＧＲ１ꎻ ｂ: ＡＣＫＲ３ꎻ ｃ: ＤＵＳＰ１ꎻ ｄ: ＣＣＮ２ꎻ ｅ: ＳＡＴ１ꎻ ｆ: ＡＳＰＮꎻ ｇ:
ＡＤＧＲＡ２ꎻｈ:ＣＣＤＣ３ꎻｉ:ＳＦＲＰ２ꎻｊ:ＢＧＮꎮ

图 ７　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 和 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 结果比对

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎｄ ＲＮＡ￣ｓｅｑ ｒｅｓｕｌｔｓ

３　 讨 论

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 能够检测物种特定组织或器官在某一

状态下的转录本序列信息ꎬ从而通过生物学分析手

段筛选和鉴定该物种优良性状的关键候选基

因[１５￣１９]ꎮ 因此ꎬ目前 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 已经广泛应用于畜禽

经济性状的研究当中ꎬ并且许多研究结果也进一步

表明 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术在畜禽重要经济性状选育中的

重要作用ꎬ基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 可以高效筛选特定性状的

关键候选基因[５￣１１]ꎮ 因此ꎬ本研究利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技

术鉴定 １ 月龄和 ８ 月龄姜曲海猪子宫和卵巢组织差

异基因的表达谱ꎬ结果发现姜曲海猪卵巢组织不同

月龄的差异表达基因多于子宫ꎬ表明在发育过程中

卵巢组织发生了更多的转录变化ꎬ并且 ２ 个组织间

的差异表达基因比较结果也表明不同组织的发育存

在一定的差异性ꎮ
本研究对不同月龄不同组织中的差异表达基因

进行富集分析ꎬ发现这些差异表达基因显著富集于

多细胞生物的发育生物学过程ꎬ相较于 １ 月龄时期ꎬ
８ 月龄的子宫和卵巢组织的差异表达基因在繁殖和

生殖过程中显著富集ꎮ １ 月龄和 ８ 月龄卵巢组的差

异表达基因显著富集于碱基切除修复和 ＤＮＡ 复制

信号通路ꎮ 值得注意的是ꎬ在子宫和卵巢的发育过

程中ꎬ差异表达基因显著富集于 Ｗｎｔ 信号通路ꎬＷｎｔ
信号通路在女性生殖系统的发育中起着重要的作

用ꎬ 是其分化形成的关键因子ꎬ 在胚胎干细胞定向

分化为子宫内膜样细胞的过程中ꎬＷｎｔ 信号通路同

样起着关键的调控作用[２０]ꎮ 由此推测ꎬ在母猪子宫

和卵巢的发育过程中 Ｗｎｔ 信号通路发挥着调控细

胞分化的关键作用ꎮ 根据上述结果ꎬ本研究推测在

姜曲海母猪子宫和卵巢的发育过程中以上信号通路

发挥了潜在的调控作用ꎬＷｎｔ、碱基切除修复和 ＤＮＡ
复制等信号通路及通路中的差异表达基因可能对姜

曲海猪生殖器官的发育具有一定的调控作用ꎬ进而

影响姜曲海母猪的繁殖性能ꎮ
为了进一步筛选与姜曲海猪子宫和卵巢发育相

关的关键候选基因ꎬ本研究将差异表达基因与猪
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ＱＴＬ 数据库进行比对后鉴定到 ６ 个潜在的重要候选

基因ꎮ 其中ꎬＬＨＦＰＬ１ 基因位于 Ｘ 染色体上ꎬ是脂肪

瘤 ＨＭＧＩＣ 融合伙伴(ＬＨＦＰ)基因家族的一个成员ꎬ
ＬＨＦＰＬ１ 在人的大部分组织中广泛表达ꎬ特别是在

肺、胸腺、骨骼肌、结肠和卵巢中表达较高[２１]ꎬ其在

卵巢中的高表达可能与其参与卵巢的发育相关ꎮ
ＭＴＵＳ２ 是一种蛋白质编码基因ꎬ研究发现 ＭＴＵＳ２
与肺非鳞状非小细胞癌相关[２２]ꎮ ＬＩＦ 基因位于第

１４ 号染色体上ꎬ参与造血、神经发育和内分泌调控

等多种生命活动ꎬ在母体和胎儿界面的免疫耐受性

方面也可能发挥作用[２３￣２５]ꎮ ＲＢＰ４ 基因位于第 １４
号染色体上ꎬ属于脂蛋白家族ꎬ可将视黄醇从肝脏储

存到外围组织[２６]ꎮ 另有研究结果表明ꎬＲＢＰ４ 可能

通过抑制 ＩＲＳ / ＰＩ３Ｋ / Ａｋｔ 的磷酸化参与高尿酸血症

诱导的胰岛素抵抗[２７]ꎮ ＥＰＨＢ２ 属于受体酪氨酸激

酶跨膜糖蛋白的 Ｅｐｈ 受体家族ꎬ其在结直肠癌、胃
癌、肝细胞癌等多种癌症中均被证实异常表达ꎬ导致

肿瘤发生和发展[２８]ꎮ ＴＥＳＣ 亦称为钙调磷酸酶 Ｂ 同

源蛋白 ３(ＣＨＰ３)ꎬ其在细胞生长和分化中起重要作

用[２９]ꎮ 子宫和卵巢的发育过程中细胞会不断发生

分化ꎬ而本研究筛选到的候选基因中有很多参与细

胞生长和分化相关的生命活动ꎬ因此ꎬ本研究初步推

测这些候选基因在姜曲海猪的子宫和卵巢发育过程

中发挥重要作用ꎬ今后有必要对这些候选基因进行

进一步的功能验证和探究ꎮ

４　 结 论

本研究基于姜曲海这一地方猪品种繁殖性能强

的优势ꎬ利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术对影响姜曲海母猪子宫

和卵巢组织发育相关的功能基因进行了深入的挖

掘ꎬ揭示了姜曲海母猪发育过程中子宫和卵巢组织

的基因表达图谱ꎬ并成功鉴定到 ＬＨＦＰＬ１、ＭＴＵＳ２、
ＬＩＦ、ＲＢＰ４、ＥＰＨＢ２ 和 ＴＥＳＣ 等 ６ 个潜在的发育候选

基因ꎬ有望为姜曲海猪繁殖性状的分子改良提供良

好的试验依据和理论基础ꎬ同时也为姜曲海猪子宫

和卵巢发育分子层面的研究提供了新的研究方向ꎮ
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