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　 　 摘要:　 为明确蜀兴 １ 号肉兔(ＳＸ)与伊拉兔(ＩＲＡ)肉质差异及差异形成分子机制ꎬ本研究通过采集 ２ 个品种

兔背最长肌样品ꎬ进行肉质性状测定及转录组测序和代谢组分析ꎬ筛选差异表达基因和差异代谢物并进行功能富

集分析ꎮ 结果表明ꎬ蜀兴 １ 号肉兔的肌纤维直径和滴水损失率显著低于伊拉兔ꎬ而肌纤维密度、熟肉率和肌内脂肪

含量显著高于伊拉兔ꎮ 蜀兴 １ 号肉兔与伊拉兔转录组中共筛选出 ８１ 个差异表达基因ꎬ其中蜀兴 １ 号肉兔中 ５１ 个

基因上调ꎬ３０ 个基因下调ꎮ ＳＭＴＮＬ１、ＰＭ２０Ｄ２ 和 ＥＤＮ１ 等可能是导致两种兔肉品质差异的基因ꎮ 差异表达基因显

著富集于 ｃＡＭＰ 信号传导途径ꎮ 挥发性代谢组学比较共得到 １２ 种差异显著代谢物ꎬ均在蜀兴 １ 号肉兔中上调ꎬ其
中ꎬ２￣十一烯醛、４￣乙基辛酸、(Ｅ)￣２￣壬烯醛、鸟氨酸和十一醛等代谢物与肉质风味正相关ꎬ挥发性代谢物显著富集

于 ２￣氧代羧酸代谢、ＡＢＣ 转运蛋白和精氨酸生物合成等 ＫＥＧＧ 代谢通路ꎮ 广泛靶向代谢组学比较分析共得到 １５
种差异显著代谢物ꎬ其中蜀兴 １ 号肉兔中 ７ 种代谢物上调ꎬ８ 种下调ꎬ２ 个品种兔肉中 γ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺、Ｌ￣谷
氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺和溶血磷脂酰胆碱(ＬＰＣ)等肉质风味相关物质的含量差异较大ꎬ广泛靶向代谢物显著富集于咖啡

因代谢和昼夜节律夹带等 ＫＥＧＧ 代谢通路ꎮ 本研究得到的差异表达基因和差异代谢物可为进一步的优质兔养殖

和优质兔选育提供参考依据ꎮ
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　 　 中国是世界上第一肉兔养殖大国ꎬ２０２２ 年兔肉

产量５.１８×１０５ ｔꎬ兔业产值超过３.００×１０１０元ꎮ 优质畜

禽资源的培育与养殖是畜禽产业健康发展的基础ꎬ
同时符合消费者的需要ꎮ 目前中国兔产业总体呈上

升趋势ꎬ但由于对种兔重要性认知不够ꎬ导致中国优

良种兔的繁育体系不健全、优质兔资源缺乏及品种

退化ꎬ因此长期以来只能通过从国外引进优良品种

以维持兔产业的发展ꎬ这不但增加了兔养殖成本ꎬ还
制约着兔产业的发展[１]ꎮ 伊拉兔是由法国欧洲兔

业公司在 ２０ 世纪 ７０ 年代末培育成的肉兔配套系ꎬ
具有早期生长速度快、抗病力强、出肉率高等特点ꎬ
因其适应中国大部分地区的气候和饲养条件ꎬ被广

泛饲养和销售[２]ꎮ 近年来ꎬ中国的优质兔育种取得

了一定的成绩ꎬ培育出了一些优质兔品种ꎮ 蜀兴 １
号肉兔是四川省畜牧科学研究院针对中国西南地区

特殊的兔肉消费需求和粗放的饲养管理条件ꎬ利用

齐兴肉兔、欧洲大白兔和齐卡新西兰白兔 ３ 个品

种(系)肉兔培育而成的优质肉兔配套系ꎬ具有繁殖

性能好、适应性强、上市期早、屠宰率高、耗料少等特

点ꎬ于 ２０２０ 年 １２ 月通过国家畜禽遗传资源委员会

审定[３]ꎮ
基于转录组测序技术和代谢组学技术分析畜禽

产品品质差异的研究已得到广泛应用ꎮ 牛、羊、鸭、
鸡等畜禽产品中品质相关基因的挖掘、功能注释及

代谢通路已有大量研究[４￣７]ꎬ鸡肉、鸭肉、猪肉等畜禽

产品中与肉质风味相关的代谢物及前体物质筛选亦

有初步研究[８￣１１]ꎮ 截止目前ꎬ基于转录组测序和代

谢组学技术进行兔肉品质的比较及品质差异形成的

分子机制研究还不多见ꎮ 本研究以蜀兴 １ 号肉兔和

伊拉兔为研究对象ꎬ利用转录组测序和代谢组学技

术ꎬ分析蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因及其

代谢通路ꎬ为优质兔的养殖和分子育种提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料及肉质性能测定

试验动物为 ２８ 日龄商品代伊拉兔(ＩＲＡ)(购买

于重庆阿兴记原种兔养殖基地)和 ２８ 日龄蜀兴 １ 号

肉兔(ＳＸ)(四川省畜牧科学研究院繁育)ꎬ于四川

省畜牧科学研究院肉兔科研基地相同条件饲养 ４２
ｄꎬ选取蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔各 ３０ 只(公兔、母兔

各 １５ 只)进行屠宰ꎬ将兔背最长肌组织按照检测要

求进行分割ꎬ冷藏保存ꎮ 屠宰后 ４５ ｍｉｎ 和 ２４ ｈꎬ利
用 Ｔｅｓｔｏ ２０５ ｐＨ 测量仪(德国 Ｔｅｓｔｏ 公司产品)测定

肌肉的 ｐＨ 值ꎬ利用美能达色差仪 ＣＲ￣１０(日本美能

达公司产品) 测定兔肉的亮度值 ( Ｌ∗ )、红绿度

(ａ∗)、黄蓝度(ｂ∗)ꎮ 参照刘浪等[１２] 的方法测定兔

背最长肌的肌纤维直径和密度、熟肉率、滴水损失

率、脂肪含量、蛋白质含量、水分含量和灰分含量ꎮ
使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ 统计软件进行分析差异显著性ꎮ 试

验兔屠宰 ３０ ｍｉｎ 内ꎬ将兔背最长肌组织按照测序要

求分割放置于冻存管中ꎬ液氮速冻后置于－８０ ℃超

低温冰箱保存ꎮ 随机选取蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔各

０９６１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 ９ 期



８ 只(公、母各 ４ 只)由武汉迈特维尔生物科技有限

公司完成转录组学和代谢组学测序ꎮ
１.２　 主要仪器与试剂

试验用仪器主要有美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
公司生产的 Ｑｕｂｉｔ ２.０ 荧光分光光度计、Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｏｒ￣
ｖａｌｌ ＳＴ ８Ｒ 高速冷冻离心机和核酸蛋白检测仪ꎬ美国

Ｂｉｏ￣Ｒａｄ 公司生产的 ＣＦＸ９６ Ｔｏｕｃｈ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ、ＰＯＷＥＲ / ＰＡＣ ３０００ 电泳仪及 Ｖｅｒ￣
ｓａＤｏｃＴＭ 凝胶成像系统ꎬ美国 Ｓｃｉｅｘ 公司生产的 Ｅｘ￣
ｉｏｎＬＣ ＡＤ 超高效液相色谱系统ꎬ美国 Ａｇｉｌｅｎｔ 公司生

产的 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪、７８９０Ｂ￣７０００Ｄ 气相色

谱￣质谱联用仪、毛细管色谱柱 ＤＢ￣５ＭＳ(规格３０ ｍ×
０.２５ ｍｍ×０􀆰 ２５ μｍ)ꎬ美国 Ｗａｔｅｒｓ 公司生产的广泛

靶向色谱柱 Ｗａｔｅｒｓ ＡＣＱＵＩＴＹ ＵＰＬＣ ＨＳＳ Ｔ３ Ｃ１８(规
格 １􀆰 ８ μｍꎬ２.１ ｍｍ×１００􀆰 ０ ｍｍ)ꎻ德国 Ｉｍｐｌｅｎ 公司生

产的 Ｎａｎｏ Ｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ 超微量分光光度计ꎻ 德国

Ｒｅｔｓｃｈ 公司生产的 ＭＭ４００ 球磨仪ꎬ瑞士 ＣＴＣ Ａｎａ￣
ｌｙｔｉｃｓ ＡＧ 公司生产的 ＳＰＭＥ Ａｒｒｏｗ 固相微萃取装置、
Ｆｉｂｅｒ Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｉｎｇ Ｓｔａｔｉｏｎ 老化装置、Ａｇｉｔａｔｏｒ 样品加

热箱ꎮ
主要试剂有美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司生产的 ＮＥＢＮｅｘｔ􀅸

ＵｌｔｒａＴＭ ＲＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 试剂盒ꎬ美国 Ｔｈｅｒｍｏ
Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司生产的 Ｔｈｅｒｍｏ Ｋ１６２２ 逆转录试剂

盒、ＴＲＩｚｏｌ 􀅸Ｒｅａｇｅｎｔꎬ日本 ＴａＫａＲａ 公司生产的 ＴＢ
Ｇｒｅｅｎ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑⅡ、ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒꎬ北京金沙

生物技术有限公司生产的 ＧＳ￣ＧｅｌＲｅｄ 核酸凝胶染料ꎬ
美国 Ｍｅｒｃｋ 公司生产的正己烷、甲醇、乙腈ꎬ上海

Ａｌａｄｄｉｎ 公司生产的甲酸、甲酸铵、氨水ꎬ广州赛国生物

科技公司生产的氯仿、异丙醇、无水乙醇、氯化钠(分析

纯)ꎮ
１.３　 兔肉总 ＲＮＡ 提取及转录组测序

利用 ＴＲＩｚｏｌ 法提取背最长肌组织中的总 ＲＮＡꎬ
用核酸蛋白检测仪检测 ＲＮＡ 的纯度ꎬ用 Ｑｕｂｉｔ ２.０
荧光分光光度计、 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪检测

ＲＮＡ 浓度和完整性ꎬ使用 ＮＥＢＮｅｘｔ􀅸 ＵｌｔｒａＴＭ ＲＮＡ
Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 试剂盒ꎬ通过磁珠富集 ｍＲＮＡꎬ并合

成 ｃＤＮＡꎬ再使用 Ｑｕｂｉｔ２.０ 荧光分光光度计和 Ａｇｉ￣
ｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪对 ｃＤＮＡ 的浓度和完整性进行

检测ꎬ最后用 ＡＭＰｕｒｅ ＸＰ 磁珠筛选出 ２００ ｂｐ 左右的

ｃＤＮＡꎬ进行 ＰＣＲ 富集得到最终的 ｃＤＮＡ 文库ꎮ 文

库构建完成后ꎬ通过 ｑＰＣＲ 方法对文库有效浓度进

行准确定量ꎬ对文库质量进行检验ꎬ库检合格后ꎬ通

过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台进行高通量测序ꎮ 使用 Ｆａｓｔｑ
软件对原始数据进行质量检验ꎬ去除 Ａ、Ｔ 碱基以及

Ｇ、Ｃ 碱基分离的低质量数据ꎬ得到高质量数据ꎬ并
对高质量数据中的 Ｇ、Ｃ 碱基含量进行检测ꎮ 使用

Ｓｔｒｉｎｇ Ｔｉｅ 软件进行新基因预测ꎬ使用 Ｆｅａｔｕｒｅ Ｃｏｕｎｔ
软件对每个样本的基因数据进行统计并合并所有样

品的基因计数结果[１３￣１４]ꎮ 采用 ＦＰＫＭ ( Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ
Ｐｅｒ Ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｅｘｏｎ ｍｏｄｅｌ ｐｅｒ Ｍｉｌｌｉｏｎ ｍａｐｐｅｄ ｆｒａｇ￣
ｍｅｎｔｓ)值衡量基因表达水平ꎬ反映转录本表达水平ꎮ
对于无生物学重复的样品使用 ｅｄｇｅＲ 差异分析软件

获得组间差异表达基因集[１５]ꎮ 利用 ＨＩＳＡＴ２ 软件

将高质量数据与参考基因组 Ｏｒｙｃｔｏｌａｇｕｓ＿ｃｕｎｉｃｕｌｕｓ.
ＯｒｙＣｕｎ２.０.ｄｎａ.ｔｏｐｌｅｖｅｌ. ｆａ.ｇｚ(ｈｔｔｐ: / / ｆｔｐ.ｅｎｓｅｍｂｌ.ｏｒｇ /
ｐｕｂ / ｒｅｌｅａｓｅ￣１０５ / ｇｆｆ３ / ｏｒｙｃｔｏｌａｇｕｓ＿ｃｕｎｉｃｕｌｕｓ / )进行序

列比对后根据基因的表达量进行差异表达分析ꎬ当
｜ ｌｏｇ２ＦＣ ｜≥１(ＦＣ 为差异倍数)ꎬ且 ＦＤＲ(Ｆａｌｓｅ ｄｉｓ￣
ｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅꎬ错误发现率)<０􀆰 ０５ 时ꎬ认为该基因在 ２
个兔品种间呈差异表达[１６]ꎮ
１.４　 差异表达基因的 ｑＰＣＲ 验证分析

为验证 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 所得到的差异表达基因的可

靠性ꎬ 选取表达差异较大的 ４ 个基因 (ＭＣＡＭ、
ＳＬＣ７Ａ６、 ＬＣＭＴ２ 和 ＣＡＬＢ２ )ꎬ 以 家 兔 ＧＡＰＤＨ 和

１８ＳｒＲＮＡ 作为内参基因ꎬ利用 ｑＰＣＲ 技术对 ４ 个基

因的表达模式进行验证ꎮ 基因引物如表 １ 所示ꎮ

表 １　 实时荧光定量 ＰＣＲ 扩增引物序列

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

基因　 　 　 引物序列(５′→３′)　 　 退火温度
(℃)

产物大小
(ｂｐ)

ＭＣＡＭ Ｆ:ＣＴＣＣＴＧＧＡＧＣＴＧＧＴＣＡＧＴＴＴＡ
Ｒ:ＴＧＴＡＴＴＴＣＴＣＴＣＣＡＴＣＴＣＣＴＧＣ

６０ ２７０

ＳＬＣ７Ａ６ Ｆ:ＡＣＣＴＣＣＣＧＧＡＣＣＴＴＣＴＡＴＣＣ
Ｒ:ＣＡＧＧＣＴＣＡＧＣＴＴＧＡＧＡＧＧＡＣ

６０ ２２７

ＬＣＭＴ２ Ｆ:ＴＧＡＣＧＡＧＴＴＴＧＡＧＧＡＧＴＧＧＣ
Ｒ:ＣＡＧＧＴＧＡＡＡＣＴＴＧＣＴＣＡＣＧＣ

６０ ２９５

ＣＡＬＢ２ Ｆ:ＴＧＧＡＡＧＣＡＣＴＴＴＧＡＣＧＣＡＧＡ
Ｒ:ＴＣＴＧＣＣＡＴＣＴＣＧＡＴＣＴＴＧＣＣ

６０ １８８

ＧＡＰＤＨ Ｆ:ＧＧＡＧＣＧＡＧＡＴＣＣＣＧＣＣＡＡＣＡ
Ｒ:ＴＧＡＣＣＣＴＴＴＴＧＧＣＴＣＣＧＣＣＣ

６５ １２５

１８ＳｒＲＮＡ Ｆ:ＴＴＧＧＴＧＧＡＧＣＧＡＴＴＴＧＴＣ
Ｒ:ＴＧＡＧＣＣＡＧＴＣＡＧＴＧＴＡＧＣＧ

５４ １９９

１.５　 代谢组学测序

１.５.１　 ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢组学测序 　 在顶空瓶中

添加 ０􀆰 ２ ｇ 兔背最长肌样品、０􀆰 ２ ｇ ＮａＣｌ 粉末和 １０

１９６１曾建红等:蜀兴 １ 号肉兔与伊拉兔肉质差异的分子机制



μＬ 内标溶液ꎬ先在 ６０ ℃下静置 ５ ｍｉｎꎬ然后插入萃

取头并在 ２５０ ℃条件下解析 ５ ｍｉｎꎬ使用 ＳＰＭＥ Ａｒ￣
ｒｏｗ 全自动顶空固相微萃取装置进行样本萃取ꎮ 色

谱条件:采用 ＤＢ￣５ＭＳ 毛细管柱(３０ ｍ× ０􀆰 ２５ ｍｍ×
０􀆰 ２５ μｍ)ꎬ载气为高纯氦气ꎬ流速为 １􀆰 ２ ｍＬ / ｍｉｎꎬ进
样口温度设定为 ２５０ ℃ꎬ溶剂延迟 ３􀆰 ５ ｍｉｎꎮ 升温程

序设置为开始时保持 ４０ ℃ ３􀆰 ５ ｍｉｎꎬ以 １０ ℃ / ｍｉｎ的
速率升至 １００ ℃ꎬ再以 ７ ℃ / ｍｉｎ的速率升至 １８０ ℃ꎬ
最后以 ２５ ℃ / ｍｉｎ的速率升至 ２８０ ℃并保持 ５ ｍｉｎꎮ
质谱条件为:采用电子轰击离子源ꎬ温度为 ２３０ ℃ꎬ
四级杆温度 １５０ ℃ꎬ质谱接口温度 ２８０ ℃ꎬ电子能量

设定为 ７０ ｅＶꎬ扫描方式为离子检测模式(ＳＩＭ)ꎬ定
性定量离子精准扫描ꎮ 每种化合物分别选择２~３ 个

定性离子和 １ 个定量离子ꎮ 然后按照质谱出峰顺序

分时段检测所有离子ꎬ并选取其中的定量离子进行

积分和校正工作ꎬ得到各种化合物的含量ꎮ
１.５.２　 广泛靶向代谢组学　 将 ２０ ｍｇ 样品放到离心

管中ꎬ并加入 ５ ｍｍ 钢珠ꎬ先用 ＭＭ４００ 球磨仪以 ３０
Ｈｚ 的频率均匀搅拌 ２０ ｓꎬ然后 ４ ℃条件下以３ ０００
ｒ / ｍｉｎ的速度离心 ３０ ｓꎬ离心后加入 ７０％甲醇 ４００
μＬꎬ振荡 ５ ｍｉｎ 后放于冰上静置 １５ ｍｉｎꎬ再在 ４ ℃条

件下以１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 １０ ｍｉｎꎬ将 ２００ μＬ 上清液

移到进样瓶中ꎬ用于上机分析ꎮ 色谱条件为:流动相

Ａ 为超纯水ꎬ流动相 Ｂ 为乙腈ꎻ洗脱梯度:０~ １１􀆰 ９
ｍｉｎ 水与乙腈体积比为９５ ∶ ５ꎬ１２􀆰 ０~ １２􀆰 １ ｍｉｎ 水与

乙腈体积比为１０ ∶ ９０ꎬ１２􀆰 ２~ １４􀆰 ０ ｍｉｎ 水与乙腈体

积比为９５ ∶ ５ꎻ流速 ０􀆰 ４ ｍＬ / ｍｉｎꎻ柱温 ４０ ℃ꎻ进样量

为 ２ μＬꎮ 质谱条件为:电喷雾离子源温度 ５００ ℃ꎬ
正电压５ ５００ Ｖ、负电压－４ ５００ Ｖꎻ离子源气体设定

为气体Ⅰ３７９.３ ｋＰａ、气体Ⅱ４１３.８ ｋＰａ、气帘气 １７２.４
ｋＰａꎮ 基于自建靶向标准品数据库 ＭＷＤＢꎬ通过检

测物质的子、母离子和保留时间对二级谱数据进行

准确判断ꎮ 利用 ＭｕｌｔｉＱｕａｎｔ 软件对不同样本中相同

代谢物的质谱峰值进行积分校正ꎬ并利用多反应监

测模式进行代谢物的定量分析ꎮ
１.６　 转录组学和代谢组学的数据分析

将所有比较组的差异基因合并后取并集作为差

异基因集进行层次聚类分析ꎬ使用 Ｚ 分数对数据进

行标准化处理并绘制聚类热图ꎮ 采用基因功能国际

标准分类体系 ＧＯ 和综合性数据库 ＫＥＧＧ 对差异基

因进行分析ꎬ进一步解读基因的功能ꎮ
利用 Ｍａｓｓ Ｈｕｎｔｅｒ 软件处理 ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢

组学获得的代谢物数据ꎬ利用 Ａｎａｌｙｓｔ １.６.３ 软件处

理广泛靶向代谢组学获得的质谱数据ꎮ 利用主成分

分析(ＰＣＡ)和正交偏最小二乘法￣判别分析(ＯＰＬＳ￣
ＤＡ)评估 ２ 个兔品种间的代谢物差异ꎮ 基于变量重

要性投影值(ＶＩＰ)≥１􀆰 ０ 和 ｜ ｌｏｇ２ＦＣ ｜≥１ꎬ筛选出蜀

兴 １ 号肉兔和伊拉兔背最长肌的差异代谢物ꎬ利用

综合性数据库 ＫＥＧＧ 进行差异代谢物的代谢途径

富集分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 肉质性状

蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔屠宰后背最长肌组织的

肉质性状如表 ２ 所示ꎮ 从表中可知ꎬ２ 个品种兔屠宰

后 ４５ ｍｉｎ 和 ２４ ｈ 的 ｐＨ 值和肉色指标(亮度值 Ｌ∗、红
度值 ａ∗和黄度值 ｂ∗)无显著差异ꎻ随着贮藏时间的

增加ꎬ兔肉的 ｐＨ 值下降ꎬ酸性增强ꎬ而 Ｌ∗、ａ∗和 ｂ∗均

呈增加趋势ꎮ 蜀兴 １ 号肉兔的肌纤维直径和滴水损

失率显著低于伊拉兔ꎬ而肌纤维密度和熟肉率显著高

于伊拉兔ꎮ 兔肉常规组分中ꎬ蜀兴 １ 号肉兔的肌内脂

肪含量显著高于伊拉兔ꎬ而 ２ 个品种兔肉的含水率、
蛋白质含量、灰分含量差异不显著ꎮ

表 ２　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔的肉质性状

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ. １ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ

ｒａｂｂｉｔ

品质指标　 　 　 　 　 　 测定时间
(ｈ) 蜀兴 １ 号肉兔 伊拉兔

ｐＨ ０.７５ ６.６２±０.１４ ６.６９±０.１７

２４􀆰 ００ ５.７８±０.１０ ５.７７±０.１０

亮度值(Ｌ∗) ０.７５ ４６.３９±１.９８ ４６.６３±２.０７

２４􀆰 ００ ５３.５６±２.６０ ５４.０７±２.３２

红度值(ａ∗) ０.７５ １.０７±０.４５ １.１４±０.４２

２４􀆰 ００ ３.１１±０.８１ ３.０５±０.７０

黄度值(ｂ∗) ０.７５ ６.４４±０.６１ ６.５１±０.６９

２４􀆰 ００ ７.５２±０.９２ ７.６６±０.８７

肌纤维直径(μｍ) ２４􀆰 ００ ４５.７３±３.１５∗ ５３.２６±３.４７

肌纤维密度(根ꎬ１.０ ｍｍ２) ２４􀆰 ００ ４６１.７６±４７.７８∗ ３４５.１４±３７.２８

熟肉率(％) ２４􀆰 ００ ６１.９７±２.９８∗ ６０.０７±２.６６

滴水损失率(％) ２４􀆰 ００ ２.２７±０.３２∗ ２.６９±０.３８

水分含量(％) ２４􀆰 ００ ７５.５９±２.３５ ７５.９２±２.８４

蛋白质含量(％) ２４􀆰 ００ ２２.４２±０.８１ ２２.３６±０.９９

肌内脂肪含量(％) ２４􀆰 ００ １.０５±０.０８∗ ０.８２±０.０７

灰分含量(％) ２４􀆰 ００ １.１９±０.１１ １.２０±０.１３
∗表示蜀兴 １ 号肉兔与伊位兔相比差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
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２.２　 转录组学测序统计及质量评估

本研究建立的 １６ 个测序文库共获得约８.５×１０８

ｂｐ 的原始数据ꎬ质量控制后ꎬ约 ９７％的原始数据达

到高质量数据标准ꎮ Ｑ２０(质量值≥２０ 的碱基所占

百分比)均在 ９６％以上ꎬＱ３０(质量值≥３０ 的碱基所

占百分比)均在 ９０％以上ꎬ说明转录组学测序结果

质量较好ꎮ Ｇ＋Ｃ 碱基含量在５０.０２％~５６􀆰 ５９％ꎬ符合

理论分布比例ꎬ说明本研究测序结果是可靠的ꎮ １６
个测序文库质量控制后的数据与参考基因组的比对

率为７９.９５％~８７􀆰 ４９％(表 ３)ꎮ

表 ３　 测序数据质量评估

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｑｕａｌｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ

样品 原始数据(ｂｐ) 高质量数据(ｂｐ) Ｑ２０(％) Ｑ３０(％) Ｇ＋Ｃ 含量(％) 匹配序列(ｂｐ) 比对率(％)

ＳＸ￣１ ５１ １０７ １８８ ４９ ５１９ ５９４ ９６.２０ ９０.５７ ５４.７４ ３９ ７８４ ０４２ ８０.３４
ＳＸ￣２ ５８ １９３ １２６ ５６ ２４２ ０２０ ９６.６３ ９１.４９ ５６.５９ ４４ ９６５ ４９５ ７９.９５
ＳＸ￣３ ５０ ０８２ １０２ ４８ ８１１ １３８ ９６.７０ ９１.５２ ５５.０８ ４１ ０３０ ６４３ ８４.０６
ＳＸ￣４ ５３ ４５１ ９０６ ５１ ９４１ ８６２ ９６.７９ ９１.６６ ５３.５２ ４４ １７１ ３５９ ８５.０４
ＳＸ￣５ ４７ ２０２ ７６０ ４５ ４０２ ６４０ ９６.８９ ９１.８１ ５０.０２ ３９ ７２２ ７７０ ８７.４９
ＳＸ￣６ ４９ ３３４ ３２８ ４８ ０７２ ４４０ ９６.８４ ９１.７４ ５０.５４ ４１ ８２３ ０２３ ８７.００
ＳＸ￣７ ４４ ６１６ ９５８ ４３ ５４４ ２３８ ９６.９４ ９１.９４ ５４.００ ３７ ０７３ ５６４ ８５.１４
ＳＸ￣８ ５６ ７６８ ７６２ ５４ ９５０ ０９２ ９６.９２ ９１.９４ ５０.９３ ４６ ９１０ ８９４ ８５.３７
ＩＲＡ￣１ ５８ ８３２ ７４４ ５６ ６８７ ９５２ ９６.７７ ９１.６３ ５３.００ ４７ ９２９ ６６３ ８４.５５
ＩＲＡ￣２ ５３ ３６８ ４９４ ５１ ９６５ ２７２ ９６.８６ ９１.７９ ５２.４１ ４４ ３５７ ５５６ ８５.３６
ＩＲＡ￣３ ５７ １７９ ５６８ ５４ ９７１ ２６２ ９７.００ ９２.０４ ５２.３８ ４６ ９４５ ４５８ ８５.４０
ＩＲＡ￣４ ４８ ２３９ ５３８ ４６ ８２６ １３０ ９６.５５ ９１.２４ ５５.４５ ３８ ７４８ ６２３ ８２.７５
ＩＲＡ￣５ ５１ ６９７ ８１８ ５０ ３３４ ７０８ ９６.７３ ９１.５７ ５４.３３ ４２ ００９ ３４７ ８３.４６
ＩＲＡ￣６ ６２ ８５５ ８６８ ６０ ８２１ ４３４ ９６.５８ ９１.３２ ５２.８１ ５１ ４３６ ６８７ ８４.５７
ＩＲＡ￣７ ４６ ２６０ ５４８ ４５ ０８９ ６８８ ９６.８５ ９１.７１ ５４.４７ ３７ ４８７ ５６７ ８３.１４
ＩＲＡ￣８ ５６ ５８７ ５７４ ５４ ９０２ ３６０ ９６.８１ ９１.６８ ５３.４２ ４６ ８４８ １８４ ８５.３３

ＳＸ￣１~ＳＸ￣８、ＩＲＡ￣１~ＩＲＡ￣８分别为蜀兴 １号肉兔和伊拉兔的背最长肌样本ꎮ Ｑ２０:质量值≥２０的碱基所占百分比ꎻＱ３０:质量值≥３０的碱基所占百分比ꎮ

２.３　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因的筛选

蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔背最长肌共有 ８１ 个差

异表达基因ꎮ 其中ꎬ蜀兴 １ 号肉兔中表达上调的差

异基因 ５１ 个ꎬ表达下调的差异基因 ３０ 个(图 １)ꎮ
蜀兴 １ 号肉兔中差异倍数较大的表达上调基因包括

ＳＬＣ７Ａ６、ＭＣＡＭ、ＬＡＲＳ２ 和 ＥＤＮ１ 等ꎬ表达下调基因

包括 ＣＡＬＢ２、ＬＣＭＴ２、ＳＭＴＮＬ１ 和 ＰＭ２０Ｄ２ 等ꎮ

ＦＣ:差异倍数ꎻＰ:基因一致性概率值ꎮ
图 １　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因火山图

Ｆｉｇ. １ 　 Ｖｏｌｃａｎｏ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ

　 　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔背最长肌差异表达基因

层次聚类结果如图 ２ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ１６ 个

转录本按兔品种聚为 ２ 类ꎬ说明这些聚类基因可能

具有相似的功能或者处于同一代谢通路ꎮ
２.４　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因的功能

富集分析

　 　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔 ８１ 个差异表达基因共

富集到 ７５８ 条 ＧＯ 条目中ꎬ包括 ７９ 个细胞组分条

目、５７８ 个生物进程条目、１０１ 个分子功能条目ꎮ 主

要功能条目中富集到的基因数如图 ３ 所示ꎮ 细胞过

程、代谢过程、生物过程调控和生物调控等生物进程

中聚集的基因数较多ꎻ分子功能中以结合和催化活

性等功能富集的基因数量较多ꎻ细胞组分中以细胞

解剖实体、蛋白质复合体等功能富集的基因数较多ꎮ
８１ 个差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集分析后共得到 ６１ 条

ＫＥＧＧ 通路ꎬ其中富集最显著的 ２０ 个通路如图 ４ 所

示ꎮ 从图 ４ 可以看出ꎬ富集到 ｃＡＭＰ 信号传导途径

的差异表达基因数量最丰富、显著度亦高ꎬ富集到类

固醇激素生物合成和 ＲＮＡ 降解途径的差异表达基

因数量和富集显著度略低ꎮ
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ＳＸ￣１~ ＳＸ￣８ 为蜀兴 １ 号肉兔样本 １~样本 ８ꎻＩＲＡ￣１~ ＩＲＡ￣８ 为伊拉兔样本 １~样本 ８ꎮ
图 ２　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因聚类热图

Ｆｉｇ.２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ
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Ａ:细胞过程ꎻＢ:代谢过程ꎻＣ:生物过程调控ꎻＤ:生物调控ꎻＥ:生物过程的负调控ꎻＦ:对刺激的反应ꎻＧ:多细胞有机体过程ꎻＨ:发育过程ꎻＩ:信
号ꎻＪ:生物过程的正调控ꎻＫ:本地化ꎻＬ:运动ꎻＭ:免疫系统过程ꎻＮ:生物黏附性ꎻＯ:参与生物间种间相互作用的生物学过程ꎻＰ:繁殖ꎻＱ:生殖

过程ꎻＲ:多组织过程ꎻＳ:生物矿化ꎻＴ:增长ꎻＵ:结合ꎻＶ:催化活性ꎻＷ:结构分子活性ꎻＸ:分子转导活性ꎻＹ:分子功能调节因子ꎻＺ:转运蛋白活

性ꎻＡＡ:货物受体活性ꎻＡＢ:细胞解剖实体ꎻＡＣ:蛋白复合体ꎮ
图 ３　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因的 ＧＯ 注释结果

Ｆｉｇ.３　 ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ

ｑ 值:Ｐ 值产生假阳性的概率ꎮ
图 ４　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集最显著的 ２０ 条通路

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ２０ ｐａｔｈｗａｙｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ
Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ

２.５　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异表达基因的 ｑＰＣＲ
验证

　 　 基于 ｑＰＣＲ 和 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 得到的 ＭＣＡＭ、ＳＬＣ７Ａ６、

ＬＣＭＴ２ 和 ＣＡＬＢ２ 等 ４ 个差异表达基因表达特征如

图 ５ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬｑＰＣＲ 和 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 得

到的 ＭＣＡＭ、ＳＬＣ７Ａ６、ＬＣＭＴ２ 和 ＣＡＬＢ２ 等 ４ 个基因
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的表达趋势基本一致ꎬ说明 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 测序结果准确

可靠ꎬ能够体现蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔背最长肌中

差异表达基因的表达特征ꎮ

ＦＣ:差异倍数ꎮ
图 ５　 差异表达基因的 ｑＰＣＲ 验证

Ｆｉｇ.５　 Ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ｑｕａｎｔｉｔａ￣
ｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ

２.６　 代谢产物分析与鉴定

基于 ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢组学分析方法ꎬ蜀兴 １

号肉兔和伊拉兔中共检测到 ３６８ 种代谢物ꎬ其中 １２
种代谢物存在显著差异ꎬ主要包括 ２￣十一烯醛、５￣氨
基￣２ꎬ２ꎬ４￣三甲基环戊烷甲胺和 ４￣乙基辛酸等ꎬ且都

在蜀兴 １ 号肉兔中显著上调(表 ４)ꎮ 基于广泛靶向

代谢组学分析方法ꎬ在蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔中共

检测到 ７３４ 种代谢物ꎬ１５ 种代谢物存在显著差异ꎮ
其中ꎬγ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺、Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰

胺、褪黑激素等 ７ 种代谢物在蜀兴 １ 号肉兔中显著

上调ꎬ溶血磷脂酰胆碱、ＤＬ￣泛酰醇、４￣羟基苯甲酸丙

酯等 ８ 种代谢物在蜀兴 １ 号肉兔中显著下调ꎮ 蜀兴

１ 号肉兔中 γ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺含量和 Ｌ￣谷氨

酸￣Ｌ￣谷氨酰胺含量约为伊拉兔的 １４􀆰 ９０ 倍、褪黑激

素含量约为伊拉兔的 ９􀆰 ３４ 倍ꎮ 伊拉兔中溶血磷脂

酰胆碱含量约为蜀兴 １ 号肉兔的 １４􀆰 ９８ 倍(表 ５)ꎮ
γ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺、Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺、褪黑

激素和溶血磷脂酰胆碱可能是造成蜀兴 １ 号肉兔和

伊拉兔品质差异的关键代谢物ꎮ

表 ４　 基于 ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢组学的蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异代谢物

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＧＣ￣ＭＳ ｖｏｌａｔｉｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ

序号 中文名　 　 　 　 　 　 分子式　 　 ＦＣ ｌｏｇ２ＦＣ ＶＩＰ 类型

１ ２￣十一烯醛 Ｃ１１Ｈ２０Ｏ ２.５２ １.３４ １.８３ 上调

２ ５￣氨基￣２ꎬ２ꎬ４￣三甲基环戊烷甲胺 Ｃ９Ｈ２０Ｎ２ ２.４６ １.３０ １.９０ 上调

３ ４￣乙基辛酸 Ｃ１０Ｈ２０Ｏ２ ２.３８ １.２５ １.８１ 上调

４ (Ｅ)￣２￣壬烯醛 Ｃ９Ｈ１６Ｏ ２.３２ １.２１ １.６８ 上调

５ ２￣甲基￣十一烷 Ｃ１２Ｈ２６ ２.３１ １.２１ １.６７ 上调

６ 鸟氨酸 Ｃ５Ｈ１２Ｎ２Ｏ２ ２.３０ １.２０ １.８９ 上调

７ ５￣甲基￣５￣丙基￣壬烷 Ｃ１３Ｈ２８ ２.２８ １.１９ １.８２ 上调

８ δ￣正内酯 Ｃ９Ｈ１６Ｏ２ ２.２６ １.１８ １.９６ 上调

９ 十一醛 Ｃ１１Ｈ２２Ｏ ２.１９ １.１３ １.８５ 上调

１０ ３￣甲基￣２￣(２￣戊烯基)￣Ｐ 环戊酮 Ｃ１１Ｈ１８Ｏ ２.１１ １.０８ １.９５ 上调

１１ ３￣甲基十四烷 Ｃ１５Ｈ３２ ２.０３ １.０２ １.９６ 上调

１２ ３￣乙基￣３￣甲基￣癸烷 Ｃ１３Ｈ２ ２.００ １.００ １.７７ 上调

ＦＣ 为蜀兴 １ 号肉兔与伊拉兔代谢物的比值ꎮ ＶＩＰ 为变量重要性投影值ꎮ

２.７　 差异代谢物 ＫＥＧＧ 富集分析

根据 ＫＥＧＧ 数据库ꎬ基于 ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢组

学技术得到的蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔 ３６８ 种代谢物

共富集到 ８ 种代谢通路ꎬ包括 ２￣氧代羧酸代谢、ＡＢＣ
转运蛋白、精氨酸生物合成、氨基酸的生物合成、Ｄ￣
氨基酸代谢、谷胱甘肽代谢、精氨酸和脯氨酸代谢

等(图 ６Ａ)ꎮ 基于广泛靶向代谢组学技术得到的

７３４ 种代谢物共富集到咖啡因代谢、昼夜节律夹带、
色氨酸代谢、泛酸和辅酶 Ａ 生物合成、神经活性配

体￣受体相互作用等代谢通路ꎬ其中ꎬ最可能影响蜀

兴 １ 号肉兔和伊拉兔背最长肌代谢物变化的代谢途

径为咖啡因代谢(图 ６Ｂ)ꎮ
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表 ５　 基于广泛靶向代谢组学的蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异代谢物

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｗｉｄｅｌｙ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ

序号 中文名　 　 　 　 　 　 　 　 分子式　 　 ＦＣ ｌｏｇ２ＦＣ ＶＩＰ 类型

１ γ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺 Ｃ１０Ｈ１７Ｎ３Ｏ６ ３０ ５１１.９７ １４.９０ ２.１６ 上调

２ Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣谷氨酰胺 Ｃ１０Ｈ１７Ｎ３Ｏ６ ３０ ５１１.９７ １４.９０ ２.１６ 上调

３ 褪黑激素 Ｃ１３Ｈ１６Ｎ２Ｏ２ ６４８.９９ ９.３４ ３.２９ 上调

４ 咖啡因 Ｃ８Ｈ１０Ｎ４Ｏ２ ５.１０ ２.３５ ２.１３ 上调

５ 肉碱(Ｃ２２ ∶ ２) Ｃ２９Ｈ５３ＮＯ４ ２.３９ １.２５ １.１０ 上调

６ 溶血磷脂酰乙醇胺 Ｃ２１Ｈ４２ＮＯ７Ｐ ２.１１ １.０８ １.０９ 上调

７ １ꎬ７￣二甲基黄嘌呤 Ｃ７Ｈ８Ｎ４Ｏ２ ２.０２ １.０１ １.３５ 上调

８ Ｄ￣泛酸钙(维生素 Ｂ５) Ｃ１８Ｈ３４Ｎ２Ｏ１０ ０.４９ －１.０２ １.５１ 下调

９ 环(Ｌ￣亮氨酸￣Ｌ￣脯氨酸) Ｃ１１Ｈ１８Ｎ２Ｏ２ ０.４０ －１.３４ １.５６ 下调

１０ ２′ꎬ４′￣二羟基苯乙酮 Ｃ８Ｈ８Ｏ３ ０.３１ －１.６９ １.６０ 下调

１１ ４￣羟基苯甲酸甲酯 Ｃ８Ｈ８Ｏ３ ０.３１ －１.６９ １.６０ 下调

１２ 对苯二甲酸 Ｃ８Ｈ６Ｏ４ ０.３１ －１.７０ １.８１ 下调

１３ ４￣羟基苯甲酸丙酯 Ｃ１０Ｈ１２Ｏ３ ０.２３ －２.１２ １.８５ 下调

１４ ＤＬ￣泛酰醇 Ｃ９Ｈ１９ＮＯ４ ０.０５ －４.４７ １.２０ 下调

１５ 溶血磷脂酰胆碱 Ｃ２２Ｈ４６ＮＯ７Ｐ ０ －１４.９８ ３.２８ 下调

ＦＣ 为蜀兴 １ 号肉兔与伊拉兔代谢物的比值ꎮ ＶＩＰ 为变量重要性投影值ꎮ

３　 讨论与结论

肉品质和风味是评价畜禽肉质优劣的重要指

标ꎬ同时也是畜禽品种改良的关键指标之一[１７]ꎮ 肌

内脂肪、氨基酸、核苷酸和有机酸等物质与肉的风味

密切相关ꎬ含量的不同会引起肉品质和风味产生差

异[１８]ꎮ 品种、年龄和营养状况等多种因素都会导致

畜禽产品肌纤维特性的差异ꎮ 通常情况下ꎬ肌肉中

肌纤维密度越高、肌纤维直径越小ꎬ其细嫩度越

佳[１９]ꎮ 本研究结果表明ꎬ蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔的

肉品质指标存在一定程度的差异ꎮ 蜀兴 １ 号肉兔的

肌纤维密度显著高于伊拉兔ꎬ肌纤维直径显著低于

伊拉兔ꎮ 这说明ꎬ蜀兴 １ 号肉兔的肉质比伊拉兔更

加细嫩ꎮ
转录组学研究可揭示畜禽生长和品质差异的关

键基因[２０￣２６]ꎬ对优质畜禽资源的培育具有较好的指

导意义ꎮ 本研究通过转录组测序技术ꎬ共筛选出蜀

兴 １ 号肉兔和伊拉兔背最长肌中 ８１ 个差异表达基

因ꎬ其中ꎬ５１ 个基因在蜀兴 １ 号肉兔中表达上调ꎬ３０
个下调ꎮ ＳＭＴＮＬ１、ＰＭ２０Ｄ２ 和 ＥＤＮ１ 等基因在 ２ 个

品种兔之间表达差异显著ꎬ而这些基因已被证实能

调控畜禽产品品质ꎮ ＳＭＴＮＬ１ 能调节兔平滑肌收缩

力ꎬ加强平滑肌和骨骼肌对高血压、妊娠和运动训练

的适应ꎬ还可能参与调控细胞骨架的重组和细胞收

缩[２７]ꎮ ＳＭＴＮＬ１ 和孕酮受体之间的相互作用能改

变收缩蛋白和代谢蛋白的表达ꎬ促进小鼠怀孕期间

骨骼肌纤维转换ꎬＳＭＴＮＬ１ 的缺失会降低小鼠的代

谢效率和葡萄糖耐受量[２８]ꎮ ＳＭＴＮＬ１ 蛋白还能够

与肌球蛋白磷酸酶等收缩调节因子相互作用ꎬ在肌

肉组织和类固醇激素敏感组织中表达[２９￣３０]ꎮ 这些

研究结果都说明 ＳＭＴＮＬ１ 在肌肉生长和能量代谢中

具有重要作用ꎮ ＰＭ２０Ｄ２ 是 １ 种含有 Ｍ２０ 酶结构域

的蛋白质ꎬ而 Ｍ２０ 酶结构域蛋白质家族主要与脂质

代谢相关ꎬ在能量代谢和脂质代谢中起重要作

用[３１]ꎮ ＰＭ２０Ｄ２ 还能阻止 β￣丙氨酰赖氨酸等异常

二肽的积累ꎬ从而有利于肌肽和高肌肽的合成[３２]ꎮ
本研究中差异表达基因的 ＫＥＧＧ 富集分析结果表

明ꎬ富集到 ｃＡＭＰ 信号传导途径的差异表达基因数

量最多ꎬ且显著度最高ꎬ而 ｃＡＭＰ 信号传导途径通路

已被证实是与肉品质调控和风味物质代谢有关的通

路ꎬ富集到 ｃＡＭＰ 信号传导途径通路的 ＥＤＮ１ 可通

过自分泌和旁分泌作用促进血管平滑肌细胞的增殖

或肥大ꎬ从而影响平滑肌细胞的收缩[３３]ꎮ 因此ꎬ本
研究筛选出的 ＳＭＴＮＬ１、ＰＭ２０Ｄ２ 和 ＥＤＮ１ 差异表达

基因可能是导致蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔肉质性能差

异的关键基因ꎮ
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Ａ:ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢组学分析ꎻＢ:广泛靶向代谢组学分析ꎮ Ｐ 值:样本之间的差异性ꎮ
图 ６　 蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔差异代谢物 ＫＥＧＧ 富集分析

Ｆｉｇ.６　 ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓｈｕｘｉｎｇ Ｎｏ.１ ｍｅａｔ ｒａｂｂｉｔ ａｎｄ Ｉｒａ ｒａｂｂｉｔ

　 　 脂肪酸、氨基酸和醛类等代谢物是影响动物肉

质和风味的重要因素[３４]ꎮ 十一烯醛是牛脂酶解￣轻
度热氧化过程中产生的独特产物ꎬ是牛肉加热过程

中产生的香气物质[３５]ꎬ(Ｅ)￣２￣壬烯醛、２￣十一烯醛

等代谢物是滩羊肉的关键香气化合物[３６]ꎬ４￣乙基辛

酸则是羊脂中的主要风味活性物质[３７]ꎮ 本研究通

过 ＧＣ￣ＭＳ 挥发性代谢组学测序技术ꎬ共筛选出 １２
个差异显著的代谢物ꎬ包括 ２￣十一烯醛、４￣乙基辛

酸、(Ｅ)￣２￣壬烯醛和十一醛等ꎬ这些物质均在蜀兴 １
号肉兔肉中显著上调ꎮ 通过广泛靶向代谢组学测序
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技术ꎬ共筛选出差异显著的代谢物 １５ 个ꎬ其中蜀兴

１ 号肉兔肉中上调代谢物 ７ 个ꎬ下调代谢物 ８ 个ꎮ
差异代谢物大多显著富集在咖啡因代谢通路ꎮ 在筛

选出的差异代谢物中ꎬ肉碱能将长链脂肪酸从细胞

质输送到线粒体基质中ꎬ提高脂肪酸的转化效

率[３８]ꎻ咖啡因可以防止脂肪在细胞中过度堆积ꎬ抑
制磷酸二酯酶的活性来刺激脂肪的分解ꎬ能有助于

保护细胞免受紫外线辐射[３９]ꎻ谷氨酸和谷氨酰胺等

氨基酸是挥发性风味物质的前体物质ꎬ影响肉质风

味[４０￣４１]ꎮ 因此ꎬ这些差异代谢物可能是导致蜀兴 １
号肉兔和伊拉兔肉质差异的重要原因ꎮ

本研究通过对蜀兴 １ 号肉兔和伊拉兔的肉质特

性的比较分析ꎬ发现蜀兴 １ 号肉兔肌纤维密度和脂

肪含量更高ꎬ并通过转录组学和代谢组学分析ꎬ筛选

到 ＳＭＴＮＬ１、ＰＭ２０Ｄ２ 和 ＥＤＮ１ 等可能影响肉质的差

异表达基因以及 ２￣十一烯醛、肉碱、谷氨酸等差异

代谢物ꎬ为蜀兴 １ 号肉兔的优质养殖以及优质肉兔

新品种培育提供参考和依据ꎮ
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