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　　摘要：将３６头质量为（６１．７０±１．００）ｋｇ的海南猪随机分为２个处理组，分别饲喂高、低能量水平的２种日粮，以
研究不同能量水平对ＩＧＦＢＰ６基因表达量及生产性能的影响。相比之下，高能量水平饲粮可显著提高海南猪平均日
增质量（Ｐ＜０．０５），并显著降低料肉比（Ｐ＜０．０５）。ＲＴ－ＰＣＲ结果表明，低能量水平饲粮可促进ＩＧＦＢＰ６基因表达量。
海南猪ＩＧＦＢＰ６基因表达量与平均日增质量、平均日采食量均呈不显著正相关（Ｐ＞０．０５）；与料肉比呈显著负相关
（Ｐ＜０．０５）。饲粮能量水平可影响海南猪的生产性能，但对海南猪ＩＧＦＢＰ６基因表达量的影响不显著。
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　　猪生长性状是复杂的数量性状，而营养是除遗传因素外
影响生长的另一个重要因素，它虽然无法改变动物的遗传性

状，但可通过营养学途径，调控猪生长等数量性状基因的表

达，从而在表型上改善胴体品质和肉质。ＩＧＦＢＰｓ在ＧＨ／ＩＧＦｓ
生长轴的调节中起着重要作用，这些结合蛋白的作用受营养、

生理条件、其他激素等诸多因素的影响。ＩＧＦＢＰ６基因作为
ＩＧＦｓ超家族中的一员，在成年动物体内广泛表达，因其与
ＩＧＦ－２结合的特异性而受到研究者们关注。近几年研究表
明，ＩＧＦ２基因在胎儿生长发育、肌肉生长等方面具有重要调
控作用，与猪的生长速度、背膘厚等产肉性状相关［１－４］，是影

响动物生长发育的主要候选基因。在 ＩＧＦ依赖型作用途径
中，ＩＧＦＢＰ６通过与ＩＧＦ－２的结合对动物的生长发育调节产
生重要影响。海南猪是我国地方猪的一个品系，适应性和抗

逆性极强，具有肉质细嫩、胴体瘦肉率高、肌纤维特细、肌间脂

肪多等优点。迄今，关于 ＩＧＦＢＰ６对动物生长发育影响的研
究尚较少，且主要集中于不同品种猪 ＩＧＦＢＰ６基因 ｍＲＮＡ在
不同组织间表达量的研究［５－７］，而关于不同能量水平对猪

ＩＧＦＢＰ６基因ｍＲＮＡ表达量的影响，以及ＩＧＦＢＰ６基因ｍＲＮＡ
表达量与生产性能相关性的研究尚未见报道。本研究利用

ＲＴ－ＰＣＲ技术并结合生长性状，探讨不同能量水平对海南猪
ＩＧＦＢＰ６基因表达量的影响，以及ＩＧＦＢＰ６基因表达量与生长
的相关性，以期从分子水平解释营养对生长产生影响的机理。

１　材料与方法

１．１　试验设计
采用单因子试验设计，将３６头质量为（６１．７０±１．００）ｋｇ

的海南猪随机分为２个处理组，分别饲喂高、低能量水平的日
粮，每个处理组设３个重复，每个重复６头猪。高能量水平日
粮参照ＮＲＣ（１９９８）《猪营养需要》配制，确定消化能（ＤＥ）为
１４．２１ＭＪ／ｋｇ；低能量水平日粮参照 ＮＹ／Ｔ６５—２００４《猪饲养
标准》配制，确定 ＤＥ为 １２．９５ＭＪ／ｋｇ，蛋白质含量均为
１３００％（表１）。
１．２　饲养管理

按照海南省农业科学院畜牧兽医研究所猪场饲养管理办

法进行饲养管理，在７ｄ预饲期后，对 ２个处理组分别饲喂
高、低营养水平的饲料。试验期用湿拌料，每日喂２次，自由
饮水，保持圈舍清洁并定期消毒，正式试验期为４０ｄ。
１．３　测定指标
１．３．１　生长性能指标　分别于试验开始、结束时空腹称质
量，以圈为单位计算日采食量、日增质量、料肉比。

１．３．２　样本采集　试验结束时，选取１２头质量接近于平均
质量的海南猪进行屠宰取样（每重复选２头，每处理组选 ６
头），肉样采集位置为个体的最后肋骨、最后腰椎间的单侧背

最长肌，采集后立即置于液氮中速冻并于 －７０℃保存，用于
提取肌肉组织总ＲＮＡ。
１．３．３　ＩＧＦＢＰ６基因实时定量表达量的测定　取最后肋背最
长肌样本约３０ｍｇ，加入液氮并研磨成粉，转入１．５ｍＬＥｐｐｅｎ
ｄｏｒｆ管中，采用ＲＮＡＳｉｍｐｌｅＴｏｔａｌＲＮＡＫｉｔ总 ＲＮＡ提取试剂
盒提取样本总ＲＮＡ，按说明书进行操作。通过琼脂糖凝胶电
泳检测所提取总ＲＮＡ的完整性，并通过 Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ检测样
本纯度。采用ＦａｓｔＱｕａｎｔｃＤＮＡ第一链合成试剂盒（天根公司
产品）对总ＲＮＡ进行反转录（ｒｅｖｅｒｓｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，ＲＴ），配制
反应体系、设置反应条件、合成 ｃＤＮＡ均按说明书进行操作，
反转录产物于－２０℃保存备用。

采用Ｐｒｉｍｅｒｐｒｉｍｅｒ５．０软件设计引物，由上海生工有限
公司进行合成（表２）。
　 　使用实时荧光定量ＰＣＲ仪，反应体系为２０μＬ：模板
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表１　试验日粮配方及营养水平（风干基础）

组别

原料组成（％）

玉米 豆粕 麦麸 鱼粉 葵花油 石粉 磷酸氢钙 食盐 预混料

营养水平

消化能

（ＭＪ／ｋｇ）
蛋白质

（％）
赖氨酸

（％）
蛋氨酸＋胱氨酸

（％）
钙

（％）
有效磷

（％）

高能量组 ７９．３ １１．４ ０．０ ２．０ ３．５ １．０ １．５ ０．３ １．０ １４．２１ １３．００ ０．６０ ０．６５ ０．９０ ０．４２
低能量组 ７７．４ １１．０ ４．３ １．５ ２．０ １．０ １．５ ０．３ １．０ １２．９５ １３．００ ０．５８ ０．６４ ０．９０ ０．４２

　　注：预混料为１ｋｇ日粮提供：Ｃｕ１０．００ｍｇ；Ｆｅ６０．００ｍｇ；Ｚｎ６０．００ｍｇ；Ｍｎ８０．００ｍｇ；Ｓｅ０．２０ｍｇ；Ⅰ ０．２０ｍｇ；Ｃｏ０．１５ｍｇ；维生素 Ｅ
１０．００ｍｇ；维生素 Ｄ３２０００ＩＵ；维生素 Ｋ３２．００ｍｇ；维生素 Ｂ１２．００ｍｇ；维生素 Ｂ２８．００ｍｇ；维生素 Ｂ６４．００ｍｇ；维生素 Ｂ１２０．０２ｍｇ；烟酸

５０．００ｍｇ；泛酸２０．００ｍｇ；叶酸１．００ｍｇ；生物素０．２０ｍｇ；胆碱１０００．００ｍｇ。

表２　荧光定量ＲＴ－ＰＣＲ目的基因引物的相关信息

目的基因 引物序列（５′３′） 复性温度

（℃） ＧｅｎＢａｎｋ登录号

ＩＧＦＢＰ６ Ｆ：ＧＧＣＧＴＣＣＡＡＧＡＣＡＣＴＧ；Ｒ：ＧＧＴＣＡＣＡＡＴＴＡＧＧＣＡＣＧＴＡＧＡＧ ６０ ＮＭ＿００１１００１９０．１
β－ａｃｔｉｎ Ｆ：ＡＴＣＧＴＧＣＧＧＧＡＣＡＴＣＡＡＧ；Ｒ：ＣＡＧＧＡＡＧＧＡＧＧＧＣＴＧＧＡＡ ６０ Ｕ０７７８６

ｃＤＮＡ１５μＬ，上游引物和下游引物各 ０．６μＬ，ＳＹＢＲＧｒｅｅｎ
１０μＬ，ＲＮａｓｅ－ｆｒｅｅｄｄＨ２Ｏ７．３μＬ。反应程序为：９５℃
１５ｍｉｎ；９５℃１０ｓ，６０℃ ３０ｓ，共４０个循环。进行熔解曲线
分析：６０～９５℃范围内，每隔０．５℃读板１次（温度恒定１ｓ
后读板）。

１．４　统计与分析
采用２－ΔΔＣＴ计算方法分析目的基因的相对表达量。采用

ＳＰＳＳ１３．０统计软件对海南猪组织 ＩＧＦＢＰ６基因相对表达量
进行ｔ检验及相关性分析，试验结果用平均数 ±标准差（ｘ±
ｓ）表示。采用ＬＳＤ法进行平均数之间的多重比较。

２　结果与分析

２．１　日粮能量水平对海南猪生长性能的影响
由表３可知，日粮能量水平对海南猪平均日增质量、料肉

比的影响均达显著水平（Ｐ＜０．０５），而对末质量、平均采食量
的影响则不显著（Ｐ＞０．０５）。初始质量差异不显著的海南猪
经４０ｄ的饲养，其试验期末质量虽未达显著水平，但各能量
水平组的平均日增质量均达到显著水平。可见，提高生长后

期日粮的能量水平，可显著提高海南猪的平均日增质量，降低

料肉比。

表３　日粮中能量水平对海南猪生产性能的影响结果

组别
初质量

（ｋｇ）
末质量

（ｋｇ）
平均日增质量

（ｇ）
平均日采食量

（ｇ） 料肉比

高能量组 ６１．５５±０．４４ａ ８７．１５±１．８２ａ ６４０．０７±１６．１０ａ ２４１９．４７±３．４６ａ ３．７８±０．０８ａ
低能量组 ６１．８５±０．２１ａ ８６．４６±１．２０ａ ６１５．２０±１１．８１ｂ ２４１１．５８±６．５１ａ ３．９２±０．１３ｂ

　　注：同列数据后不同小写字母代表差异显著（Ｐ＜０．０５）。

２．２　能量水平对ＩＧＦＢＰ６基因表达量的影响
由图１可知，在低能量水平条件下，ＩＧＦＢＰ６基因表达量

为 １．０９，高能量水平条件下为 ０．８２，两者差异不显
著（Ｐ＞０．０５）。

２．３　ＩＧＦＢＰ６基因表达量与生长性能的相关性分析
由表４可知，ＩＧＦＢＰ６基因表达量与料肉比呈显著负相关

（Ｐ＜０．０５），与平均日增质量、平均日采食量均呈不显著正相
关（Ｐ＞０．０５）。

３　结论与讨论

能量是动物生长发育、繁殖所必需的营养物质之一，能量

表４　ＩＧＦＢＰ６基因表达量与生长性能的相关性分析

性状

相关系数

ＩＧＦＢＰ６
基因表达量

平均日

增质量

平均日

采食量
料肉比

ＩＧＦＢＰ６基因表达量 １．０００
平均日增质量 ０．５６２ １．０００
平均日采食量 ０．２６０ ０．８６６ １．０００
料肉比 －０．８６１ －０．４２０ －０．３０３ １．０００

过量或缺乏均可引起猪生长速度的变化或质量的增减。马书

林在研究不同能量水平对奶牛生产性能、繁殖性能的影响时

指出，将哺乳奶牛日粮的能量水平提高１０％ ～２０％，对其产
奶量的影响虽与对照组差异不显著（Ｐ＞０．０５），但添加能量
可减缓奶牛质量的下降［８］。贾金凤研究发现，适当提高猪育

肥期日粮的能量水平，可提升猪的日增质量和经济效益［９］。

刘秋研究发现，不同能量水平对豪猪全期平均日采食量、日增

质量、料肉比的影响均达显著水平（Ｐ＜０．０５）［１０］。本试验结
果表明，提高日粮能量水平对海南猪试验末质量、采食量的影

响虽不显著，但可显著提高海南猪的平均日增质量，并降低料

肉比（Ｐ＜０．０５），这与刘秋在豪猪上的研究结果相一致。
营养物质可通过各种途径对基因表达进行多层次、多水

平的调控，从而影响动物机体的生长发育和物质代谢。关于
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能量水平对 ＩＧＦＢＰ６基因表达量的影响尚未见报道。Ｔｏｗｌｅ
等研究发现，日粮中的主要营养物质可显著影响动物体内许

多基因的表达，其中包括一些控制机体代谢关键酶的基因，从

而影响机体的代谢过程［１１－１２］。Ｍａｒｉｎａｒｏ等研究发现，由
ＩＧＦＢＰ６基因引起的细胞间相互作用似乎受碳水化合物的抑
制［１３］。Ｏｓｇｅｒｂｙ等在对马的研究中发现，不同营养水平会影
响胎儿的大小，并随 ＩＧＦＢＰｓ的浓度而改变，营养水平越低则
母体的ＩＧＦＢＰ６基因ｍＲＮＡ越低（妊娠４５～９０ｄ），随后开始
上升，可见ＩＧＦＢＰ６基因的水平受营养水平的影响，且其表达
量具有时空效应［１４］。本研究中营养水平对ＩＧＦＢＰ６基因表达
量有一定的影响，即低能量水平的饲粮可使 ＩＧＦＢＰ６基因表
达量升高，但与高能量组差异不显著。可能的原因为高、低营

养水平之间差别不大，尚未达到显著调控 ＩＧＦＢＰ６基因表达
量的程度；虽然能量水平可影响ＩＧＦＢＰ６基因的表达，但未必
是调控ＩＧＦＢＰ６基因表达量的最佳途径。

Ｍｅｉ所构建的ＩＧＦＢＰ６基因敲除小鼠在生长、繁殖性状上
与野生小鼠没有显著差异［１５］。Ｂｉｅｎｖｅｎｕ等研究发现，高表达
人源ＩＧＦＢＰ６基因的转基因小鼠质量减轻，雌性小鼠生育能力
显著下降；过表达ＩＧＦＢＰ６基因的转基因小鼠十二指肠质量显
著减轻，其他器官与对照组无显著差异［１６］。上述研究并不能

完全证明ＩＧＦＢＰ６基因对小鼠生长和繁殖的作用，ＩＧＦＢＰｓ家族
蛋白代谢过程中的一系列代偿作用也可能导致敲除小鼠与野

生小鼠在表型上无显著差异。万斯妮对猪 ＩＧＦＢＰ６基因第４
外显子Ｔａａｌ－ＲＦＬＰ（Ｔ－Ｃ）位点的多态性进行检测，发现该
基因第４外显子突变位点与猪胸腰椎膘厚、肌肉失水率、促甲
状腺素的含量均显著相关（Ｐ＜０．０５）［５］。王文君采用ＰＣＲ－
ＳＳＣＰ技术在ＩＧＦＢＰ６、Ｇ３０７９Ａ、Ｔ４０６９Ｇ处检测到２个 ＳＮＰ，相
关性分析表明，ＡＴ单体型猪的生长发育性状、产肉性状均高
于 ＧＧ单体型猪，而板油质量的指标却恰恰相反，可见
ＩＧＦＢＰ６基因是猪生长发育性状的一个候选基因［６］。

ＩＧＦＢＰ６基因是ＩＧＦｓ超家族中的一员，其细胞层面的研
究表明，ＩＧＦＢＰ６基因通过与 ＩＧＦ２结合阻断其与细胞表面受
体的结合，从而可抑制由ＩＧＦ２所介导的生长、发育、细胞粘连
等［１７］。Ｚｈａｏ等指出 ＩＧＦＢＰ６基因在胚胎时期的肌肉组织中
表达量较高，可能与肌肉的分化有关［１８］。虞德兵研究发现

ＩＧＦＩⅡ在猪肌肉组织中的表达水平随日龄的增加呈下降趋
势［１９］。房希碧等研究发现，猪肌肉组织中 ＩＧＦＢＰ６基因的表
达量随月龄的增加呈上升趋势，可见肌肉组织中的 ＩＧＦＢＰ６
基因可能通过依赖ＩＧＦ的途径发挥对生长发育的调节作用，
但此调节作用并非影响猪体型大小的关键因素［７］。上述研

究进一步揭示了ＩＧＦＢＰ６基因对动物生长、繁殖的作用，以及
ＩＧＦＢＰ６基因表达量对动物生长发育性状的影响。
　　本试验首次研究了ＩＧＦＢＰ６基因相对表达量与肥育猪生
产性能的关系，结果表明 ＩＧＦＢＰ６基因表达量与料肉比呈显
著负相关（Ｐ＜０．０５），与平均日增质量、平均日采食量均呈不
显著正相关（Ｐ＞０．０５）。
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