
书书书

刘京鸽，吴结革，徐世永，等．南阳黑猪肌内脂质沉积相关ｌｎｃＲＮＡ鉴定和功能预测［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（１２）：１４９－１５７．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．１２．０２１

南阳黑猪肌内脂质沉积相关 ｌｎｃＲＮＡ鉴定和功能预测
刘京鸽，吴结革，徐世永，陈　清，马凡华，张金璧
（金陵科技学院动物科学与食品工程学院，江苏南京２１００３８）

　　摘要：为了探讨长链非编码 ＲＮＡ（Ｌｏｎｇｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡ，ｌｎｃＲＮＡ）在南阳黑猪肌内脂肪沉积中的重要作用，通过
分析已发表的南阳黑猪高脂组和低脂组背最长肌转录组数据，通过编码潜能预测获得可能的ｌｎｃＲＮＡ，结合ＤＥＳｅｑ２软
件筛选出在南阳黑猪高脂组和低脂组背最长肌差异表达基因和 ｌｎｃＲＮＡ，并通过 ＧＯ和 ＫＥＧＧ通路富集分析，找出与
南阳黑猪肌内脂肪沉积相关的差异表达 ｌｎｃＲＮＡ。结果表明，通过编码潜能预测获得 ６１个新的 ｌｎｃＲＮＡｓ，新鉴定
ｌｎｃＲＮＡｓ和已知ｌｎｃＲＮＡｓ与编码基因相比较表现出一些典型特征，如转录本长度较短、外显子数较少。差异表达分析
发现，８１４个编码基因和９８个ｌｎｃＲＮＡ在低脂和高脂组背最长肌间差异表达。差异表达的基因参与了多种与脂质代
谢相关的信号通路，如甘油三脂代谢、ＰＰＡＲ信号通路、脂肪酸生物合成、脂肪酸降解等。联合差异表达 ｌｎｃＲＮＡｓ的靶
基因预测和差异表达基因结果分析表明，一些 ｌｎｃＲＮＡ可能作用于潜在的靶基因，参与脂质代谢过程，调控背最长肌
脂质沉积。研究结果为进一步深入研究与猪脂质沉积相关的 ｌｎｃＲＮＡ生物学功能及调控机制奠定了基础，在未来育
种中改善猪肉性状，促进猪的选择进程。
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　　长链非编码 ＲＮＡ（ｌｏｎｇｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡ，
ｌｎｃＲＮＡ）是一类长度 ＞２００ｎｔ非编码 ＲＮＡｓ［１］。
ｌｎｃＲＮＡ在多种生物过程中发挥重要作用，如胚胎发
育［２］、表达调节［３］、重编程［４］、基因组印记［５］等。此

外，发现许多 ｌｎｃＲＮＡｓ参与调控脂质代谢：ＬｎｃＲＮＡ
ＩＭＦＮＣＲ通过海绵化ｍｉＲ－１２８－３ｐ和ｍｉＲ－２７ｂ－
３ｐ促进鸡肌内脂肪细胞分化［６］，ｌｎｃＲＮＡ３３２４４３通
过靶向 Ｒｕｎｘ１和 ｐ３８ＭＡＰＫ及 ＥＲＫ１／２－ＭＡＰＫ信
号通路抑制前脂肪细胞分化［７］，ＬｎｃＬＳＴＲ可与 ＴＤＰ
－４３形成分子复合物，调控Ｃｙｐ８ｂ１的表达水平，进
而影响ＦＸＲ调节通路致使ａｐｏＣ２增多，对甘油三酯
水平产生影响。ＬＮＣＬＳＲ直接与ＴＤＰ－４３结合并抑
制Ｃｙｐ８ｂ１表达，以下调甘油三酯水平［８］。

与西方商品猪相比，中国地方猪的生长速度较

慢，瘦肉率较低，但脂质沉积优越。由于中国地方

品种选择强度较低导致明显的遗传和表型分化［９］。

南阳黑猪是原产于中国中部地区的优良地方良种，

早熟易肥，适应性、杂交配合力、抗病力均较强，耐

近交［１０－１１］。南阳黑猪猪肉的矿物质含量、大理石条

纹、肉色和肌内脂肪含量均显著高于进口品

种［１１－１４］。因此，南阳黑猪是脂质沉积的理想研究模

型。本研究利用已经发表的来自南阳黑猪背最长

肌的转录组数据进行长链非编码 ＲＮＡ（ｌｎｃＲＮＡ）的
鉴定，并进行了编码基因和 ｌｎｃＲＮＡ的差异表达研
究，构建了表达调控网络，为进一步解析猪脂质沉

积性状的分子机制奠定基础。

１　材料与方法

１．１　数据的来源、质控、比对和组装
６个转录组测序数据来源于 ＮＣＢＩＧＥＯ数据库

中的数据（ＧＳＥ１６５６１３）［１５］。使用 ＦａｓｔＱＣ软件对原
始测序数据（ｒａｗｒｅａｄｓ）进行质量评估。使用 ｔｒｉｍ＿
ｇａｌｏｒｅ对原始测序数据进行质量控制，获得高质量
的 ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ。使用 Ｈｉｓａｔ２软件将获得的高质量
ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ比对到猪参考基因组Ｓｕｓｓｃｒｏｆａ１１．１中。
利用ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ软件进行转录本组装。
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１．２　ｌｎｃＲＮＡｓ鉴定
本研究所用ｌｎｃＲＮＡｓ鉴定与分析主要是参考已

报道研究方法［１６－１８］。研究是对合并后非冗余转录

本进行过滤和筛选ｌｉｎｃＲＮＡｓ。具体步骤为：
（１）用 ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ软件将合并后的非冗余转录

本比对到猪参考基因组Ｓｕｓｓｃｒｏｆａ１１．１的注释文件，
筛选获得ｃｌａｓｓ＿ｃｏｄｅ为“ｕ”的转录本用于后续分析。

（２）筛选获得 ｅｘｏｎ＞１且长度 ＞２００ｂｐ的转
录本。

（３）利用软件 ＣＰＣ２、ＣＮＣＩ、ＰＬＥＫ、ＬＧＣ对转录
本进行编码潜能预测，获得不具有编码潜能的转

录本。

（４）采用 Ｔｒａｎｓｅｑ软件将转录本翻译成６种可
能的氨基酸序列，然后利用 ｈｍｍｅｒ软件将这些翻译
好的氨基酸序列与Ｐｆａｍ进行比对，去掉能比对上的
转录本。

（５）利用ＢＬＡＳＴＸ将转录本序列和蛋白数据库
（ｎｒ，ｕｎｉｒｅｆ９０）进行比较，去掉比对上的转录本。

（６）筛选在至少１个样品中 ＦＰＫＭ值≥０的转
录本。

１．３　ｌｎｃＲＮＡ和蛋白质编码转录本之间的比较
选择基因注释文件中注释为“蛋白质编码”的

转录本，并通过“ｂｌａｓｔｎ”命令对获得的 ｌｎｃＲＮＡ进行
“已知”和“新的”筛选。然后，在转录本长度、外显

子数量和长度、表达水平和 ＦＰＫＭ几个方面将
ｌｎｃＲＮＡ（“已知”和“新的”）与这些蛋白质编码转录
本进行比较。

１．４　编码基因和ｌｎｃＲＮＡ的差异表达分析
ＤＥＳｅｑ２工具用于对低脂组和高脂组背最长肌

之间的 ｍＲＮＡ和 ｌｎｃＲＮＡ进行差异表达分析［１９］。

筛选标准为｜ｌｏｇ２ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ｜＞１且Ｐ＜０．０５。
１．５　差异表达ｌｎｃＲＮＡ靶基因预测

将ｌｎｃＲＮＡ上下游１００ｋｂ内的蛋白编码基因预
测为ｌｎｃＲＮＡ顺式调控的靶基因。通过计算ｌｎｃＲＮＡ
与ｍＲＮＡ的共表达关系，选择其中 Ｐｅａｒｓｏｎ相关系
数＞０．９５且Ｐ＜０．０５的蛋白编码基因作为 ｌｎｃＲＮＡ
反式调控的靶基因。

１．６　功能富集分析
利用ｃｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ［２０］软件进行功能富集分析。

２　结果与分析

２．１　序列比对及转录本拼接
利用ＨＩＳＡＴ２软件分别将南阳黑猪高脂组和低

脂组背最长肌质控后的ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ比对到猪参考基
因组上，来自每个文库大约９５．２１％ ～９５．６３％的数
据比对到猪参考基因组，８６．７１％ ～８８．０５％的数据
是单一比对（表１）。然后，通过 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ为每个文
库进行转录本组装，并采用ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ－Ｍｅｒｇｅ将所有
转录本合成为非冗余转录本。由图１可知，获得了
６１个新的ｌｎｃＲＮＡ。

表１　测序数据统计

样本 质控后的序列 质控后的碱基数
比对率

（％）
唯一比对率

（％）

ＨＦ０１ ５２９２０４９２ ７９３８０７３８００ ９５．２３ ８６．７１

ＨＦ０２ ５８７１１２７２ ８８０６６９０８００ ９５．１４ ８７．００

ＨＦ０３ ５４７８８３３２ ８２１８２４９８００ ９５．０８ ８７．４９

ＬＦ０１ ６０４３６９０６ ９０６５５３５９００ ９４．９４ ８７．２６

ＬＦ０２ ５９７６１９４４ ８９６４２９１６００ ９５．０２ ８７．２９

ＬＦ０３ ５６１６４５２０ ８４２４６７８０００ ９５．４０ ８８．０５

　　注：ＨＦ表示高脂肪沉积组；ＬＦ表示低脂肪沉积组。

２．２　编码基因和ｌｎｃＲＮＡ特征的比较
先前研究表明，蛋白质编码转录本和 ｌｎｃＲＮＡ

之间存在许多差异［１６－１８，２１］。根据组装的转录组，

ｌｎｃＲＮＡ和蛋白质编码转录本的特征进行了比较。
总共获得５４０７８个蛋白质编码转录本，对应于在猪
中注释的１５１２０个蛋白质编码基因。新ｌｎｃＲＮＡ的
平均转录本长度为７３０ｂｐ，而已知 ｌｎｃＲＮＡ平均转
录本长度为２９０２ｂｐ，两者均短于蛋白质编码的转
录本（３９８６ｂｐ）（图２－Ａ）。此外，新 ｌｎｃＲＮＡ的平
均外显子数为 ２．７，已知 ｌｎｃＲＮＡ平均外显子数为
２８，两者均低于蛋白质编码转录本的外显子数
（１３．５）（图２－Ｂ）。
２．３　编码基因和ｌｎｃＲＮＡｓ的差异表达研究

在２组样本中共发现１５１２０个编码基因、３８８６
个已知ｌｎｃＲＮＡ和６１个新鉴定的 ｌｎｃＲＮＡ。为探索
这些编码基因和ｌｎｃＲＮＡ在南阳黑猪背最长肌中的
潜在生物学功能，对编码基因和 ｌｎｃＲＮＡ进行了差
异表达研究。通过对高脂组和低脂组的背最长肌

样本进行比较，总共获得了 ８１４个差异表达的
ｍＲＮＡ（ＤＥＧ）；其中，５６０个基因在高脂组中上调，
２５４个基因在高脂组中下调（图３－Ａ）。此外，还鉴
定了９８个差异表达的 ｌｎｃＲＮＡ（ＤＥＬ）。其中，高脂
组与低脂组相比较，有７０个 ｌｎｃＲＮＡ表达上调，１８
个ｌｎｃＲＮＡ表达下调（图３－Ｂ）。
２．４　差异表达基因（ＤＥＧ）的功能分析

为研究ＤＥＧ的功能，进行了单独的ＧＯ和
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ＫＥＧＧ分析。ＤＥＧ的 ＧＯ分析表明，蛋白酶体泛素
非依赖性蛋白质分解代谢过程、泛素依赖的蛋白质

分解代谢过程、修饰依赖的蛋白质分解代谢过程、

修饰依赖的大分子分解代谢过程和蛋白酶体介导

的泛素依赖性蛋白质分解代谢过程是生物过程类

别中最丰富的本体。在细胞成分类别中，蛋白酶体
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复合物、内肽酶复合物、肽酶复合物、蛋白酶体调节

颗粒和蛋白酶体核心复合物位居前５位，而苏氨酸
型内肽酶活性、苏氨酸型肽酶活性、细胞外基质结

构成分、生长因子结合和肽酶活性则是分子功能中

富集最多的本体（图４－Ａ）。一些 ＤＥＧｓ参与了脂
质代谢的生物过程，如脂肪细胞分化的调控、长链

脂肪酸代谢过程、脂质代谢过程、脂肪酸生物合成

过程、脂质储存、脂肪酸 β－氧化、脂质转运等。
ＫＥＧＧ分析表明，ＤＥＧｓ显著富集了４３条 ＫＥＧＧ通
路（图４－Ｂ）。在富集通路中，脂肪酸代谢、甘油脂
代谢、ＰＰＡＲ信号通路、脂肪酸生物合成、脂肪酸降
解等通路参与脂质代谢过程。

２．５　ｌｎｃＲＮＡ的靶基因预测和功能预测
越来越多研究表明，ｌｎｃＲＮＡ可能以顺式方式

（ｃｉｓ）调节相邻基因［２２－２５］。本研究对 ｌｎｃＲＮＡｓ顺式

调节（＜１００ｋｂ）的潜在靶基因（ＰＴＧ）进行筛选，对
于９８个ＤＥＬ共鉴定出６７２个 ＰＴＧ，６７２个 ＰＴＧ中
有６７个在猪高脂和低脂组背最长肌之间差异表达。
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６７个ＰＴＧ发现多个参与脂质代谢的基因，如ＥＧＲ２、
ＰＰＡＲＡ、ＳＡＲ１Ｂ等。

ｌｎｃＲＮＡ也能够通过反式作用发挥调控功
能［２６－２９］。本研究对 ｌｎｃＲＮＡｓ反式调节的潜在靶基
因（ＰＴＧ）进行筛选，使用 ｃｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ对 ＰＴＧ基因
进行ＧＯ和 ＫＥＧＧ分析。结果表明，７８５个 ＰＴＧ中
有２３５个显著参与了 １５４个生物过程（Ｐ＜０．０５）

（图５－Ａ）。通路分析显示，２７５个ＰＴＧ显著参与了
３９个通路（Ｐ＜０．０５），其中４个与脂质代谢相关，包
括脂肪酸代谢、ＰＰＡＲ信号通路、甘油酯代谢、脂肪
酸生物合成（图５－Ｂ）。此外，还发现了与脂质代
谢相关的其他几种通路，包括胆固醇代谢、不饱和

脂肪酸的生物合成、脂肪酸降解、脂肪酸延长。

３　讨论

在本研究中，使用来自南阳黑猪低脂组和高脂

组背最长肌的转录组测序来研究与猪背最长肌脂

质代谢相关的基因和 ｌｎｃＲＮＡ。共鉴定出１５１２０个

编码基因、３８８６个已知 ｌｎｃＲＮＡ和６１个新鉴定的
ｌｎｃＲＮＡ。与编码基因相比，新鉴定的 ｌｎｃＲＮＡ和已
知的 ｌｎｃＲＮＡ表现出一些典型特征，如转录本长度
较短、外显子数较少，这一结果与之前的一些研究

一致［１６－１８，２１］。
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差异表达分析显示有８１４个差异表达基因，其
中，高脂组与低脂组相比较，５６０个基因上调表达、
２１４个基因下调表达。其中，一些基因在脂质代谢
方面可能发挥着关键作用。正如预期，ＧＯ分析表
明，相当多的差异表达基因参与了脂质代谢的生物

过程，如脂肪细胞分化的调控、长链脂肪酸代谢过

程、脂质代谢过程、脂肪酸生物合成过程、脂质储

存、脂肪酸 β－氧化、脂质转运等。ＫＥＧＧ分析表
明，差异表达基因显著富集了４３条ＫＥＧＧ通路。在
富集的通路中，脂肪酸代谢、甘油脂代谢、ＰＰＡＲ信
号通路、脂肪酸生物合成、脂肪酸降解等通路参与

脂质代谢过程。

６个差异表达基因参与脂肪酸代谢。乙酰辅酶
Ａ羧化酶 α由乙酰辅酶 Ａ羧化酶 α基因（ａｃｅｔｙｌ－
ＣｏＡｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅａｌｐｈａ，ＡＣＡＣＡ）编码，参与脂肪酸合
成的第１步反应，催化乙酰辅酶 Ａ生成丙二酸单酰
辅酶 Ａ，是长链脂肪酸生物合成过程中的重要限速
酶［３０－３２］。长链酯酰辅酶Ａ合成酶家族（ｌｏｎｇ－ｃｈａｉｎ
ａｃｙｌ－ＣｏＡｓｙｎｔｈｅｔａｓｅｆａｍｉｌｙ，ＡＣＳＬ）在脂肪酸代谢中
起着重要作用，是机体重要的脂肪酸代谢酶［３３］，

ＡＣＳＬ４参与对花生四烯酸 （ａｒａｃｈｉｄｏｎｉｃａｃｉｄ，ＡＡ）和
二十碳五烯酸的调控［３４－３５］。在真核生物的脂肪酸

代谢过程中，ＣＰＴ１Ａ是长链脂肪酸由胞浆转移至线
粒体氧化供能的关键限速酶［３６－３７］。ＥＬＯＶＬ５与延
长单不饱和脂肪酸（Ｃ１６、Ｃ１８）及多不饱和脂肪酸
（Ｃ１８、Ｃ２０、Ｃ２２）相关，在花生四烯酸、油酸、硬脂
酸、棕榈酸、亚麻酸和二十碳五烯酸的延伸反应中

起限制作用［３８－３９］。脂 肪 酸合成酶 （ｆａｔｔｙａｃｉｄ
ｓｙｎｔｈａｓｅ，ＦＡＳＮ）的主要功能是催化乙酰辅酶 Ａ
（ＣｏＡ）和丙二酸单酰辅酶 Ａ合成一种长链软脂
酸［４０－４１］。硬脂酰辅酶 Ａ去饱和酶（ｓｔｅａｒｏｙｌ－ＣｏＡ
ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ，ＳＣＤ）是一种在内质网上催化合成单不饱
和脂肪酸的关键酶［４２－４３］。本研究发现，与低脂组相

比，ＡＣＡＣＡ、ＥＬＯＶＬ５、ＦＡＳＮ和 ＳＣＤ在高脂组中上调
表达，而ＡＣＳＬ４和 ＣＰＴ１Ａ则下调表达，这些基因可
能通过脂肪酸代谢通路参与高脂背最长肌脂质沉

积的调控。

６个差异表达基因参与甘油酯代谢。ＤＧＡＴ２是
三酰甘油合成反应的关键限速酶，催化二酰甘油通

过共价健的形式与脂肪酸酰基辅酶 Ａ结合形成三
酰甘油［４４－４６］。甘油二酯激酶（ＤＧＫ）是将甘油二
酯／ＤＡＧ转化为磷脂酸／磷脂酸酯／ＰＡ，并调节这２
种生物活性脂质各自水平的甘油二酯激酶，ＤＧＫＧ

和 ＤＧＫＨ是 ＤＧＫ家族成员［４７－４８］。葡萄糖激酶

（Ｇｌｕｃｏｋｉｎａｓｅ，ＧＫ），是糖酵解中的关键酶之一，其主
要功能是促进糖酵解过程发生，加快合成肝糖原，

降低血糖［４９－５０］。单酰甘油酰基转移酶（ＭＯＧＡＴ）是
单酰甘油通路中的重要组成部分，能够将小肠细胞

吸收的甘油一酯（ＭＧ）催化生成甘油二酯（ＤＧ），在
广泛的代谢通路中发挥作用，包括脂肪沉积、能量

平衡以及脂肪合成等［５１－５３］。ＭＯＧＡＴ２基因是
ＭＯＧＡＴ基因中在物种间最保守的一个［５４－５５］。

ＰＮＰＬＡ３蛋白属于 ｐａｔａｔｉｎ样磷脂酶家族，能够快速
地参与营养调节，主要参与脂肪的积累和动

员［５６－５７］。本研究发现，与低脂组相比，６个差异表
达基 因 ＤＧＡＴ２、ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ、ＧＫ、ＭＯＧＡＴ２和
ＰＮＰＬＡ３均在高脂组中都上调表达，这些基因可能
通过甘油酯代谢通路参与高脂背最长肌脂质沉积

的调控。

７个差异表达基因参与 ＰＰＡＲ信号通路，其中，
包括 ＡＣＳＬ４、ＡＮＧＰＴＬ４、ＣＰＴ１Ａ、ＧＫ、ＰＬＩＮ２、ＰＰＡＲＡ
和ＳＣＤ。血管生成素样蛋白４（ＡＮＧＰＴＬ４）是一类具
有高效生物活性的分泌蛋白，与动物脂肪代谢密切

相关［５８－６０］。ＰＬＩＮ２是一种脂滴包被蛋白，主要参与
脂质代谢［６１－６３］。ＰＰＡＲＡ属于核激素受体超家族成
员，能够调节许多脂肪酸氧化相关酶基因的表达，

参与调控脂质代谢［６４－６５］。本研究发现，与低脂组相

比，ＧＫ、ＰＰＡＲＡ和 ＳＣＤ在高脂组中上调表达，而
ＡＣＳＬ４、ＡＮＧＰＴＬ４、ＣＰＴ１Ａ和ＰＬＩＮ２在高脂组中下调
表达，这些基因可能通过 ＰＰＡＲ信号通路参与高脂
背最长肌脂质沉积的调控。

先前的研究表明，ｌｎｃＲＮＡ能够以顺式作用方式
调节基因表达［２２－２５］。本研究对 ｌｎｃＲＮＡｓ顺式（＜
１００ｋｂ）调节的潜在靶基因（ＰＴＧ）进行筛选，对于９８
个ＤＥＬ共鉴定出６７２个ＰＴＧ，６７２个ＰＴＧ中有６７个
在猪高脂和低脂组背最长肌之间差异表达。在６７
个ＰＴＧ中发现多个参与脂肪细胞分化和脂质代谢
的 基 因， 如 ＥＧＲ２、 ＰＰＡＲＡ、 ＳＡＲ１Ｂ 等。

ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０２６０、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８１５５７ 和

ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８４２７９分 别 靶 向 ＥＧＲ２、ＰＰＡＲＡ、
ＳＡＲ１Ｂ。ＥＧＲ２属于 Ｅｇｒｓ家族，是具有锌指结构的
转录因子，参与调控脂肪细胞分化［６６－６７］。如上所

述，ＰＰＡＲＡ参与调控脂质代谢。ＳＡＲ１Ｂ是细胞内进
行乳糜微粒转运的重要功能分子之一，对于维持脂肪

代谢平衡起着重要作用［６８－７０］。这些ｌｎｃＲＮＡ可能通
过顺式作用方式调控靶基因参与脂质代谢通路。

—４５１— 江苏农业科学　２０２３年第５１卷第１２期



本研究对差异表达ｌｎｃＲＮＡｓ反式调节的潜在靶
基因（ＰＴＧ）进行筛选，并进行富集分析。结果表明，
７８５个 ＰＴＧ中有 ２３５个显著参与了 １５４个生物过
程。通路分析显示，２７５个ＰＴＧ显著参与了４０个通
路（Ｐ＜０．０５），其中５个与脂质代谢相关，包括脂肪
酸代谢、ＰＰＡＲ信号通路、甘油酯代谢、脂肪酸生物
合成。此外，还发现了与脂质代谢相关的其他几种

通路，包括胆固醇代谢、不饱和脂肪酸的生物合成、

脂肪酸降解、脂肪酸延长等。

本研究发现，ＰＰＡＲＡ既能够被 ｌｎｃＲＮＡ顺式作
用方式调控，也能够被反式作用方式调控。

ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８１５５７可能通过顺式作用方式调控
ＰＰＡＲＡ，１０ 个 ｌｎｃＲＮＡ（ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６５５１７、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６６４９９、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７０１３１、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７２７１２、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７７２３６、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０７７８、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８２２７７、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８５７５７、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８７３２５、
ＭＳＴＲＧ．６７４８．２）可能通过反式作用方式调控
ＰＰＡＲＡ。

本研究发现大量 ｌｎｃＲＮＡ通过反式作用方式调
控靶基因。ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０７７８靶向７个与脂质代
谢相关的差异表达基因（ＡＣＡＣＡ、ＳＣＤ、ＰＰＡＲＡ、
ＤＧＡＴ２、ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ、ＭＯＧＡＴ２）。ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６５５１７
靶向７个与脂质代谢相关的差异表达基因（ＦＡＳＮ、
ＳＣＤ、ＰＰＡＲＡ、ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ、ＭＯＧＡＴ２、ＰＮＰＬＡ３）。
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７０１３１靶向６个与脂质代谢相关的差异
表 达 基 因 （ＦＡＳＮ、ＳＣＤ、ＰＰＡＲＡ、ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ、
ＰＮＰＬＡ３）。ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８２２７７靶向５个与脂质代
谢相关的差异表达基因（ＦＡＳＮ、ＳＣＤ、ＰＰＡＲＡ、ＤＧＫＨ、
ＰＮＰＬＡ３）。ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６６４９９靶向４个与脂质代
谢相关的差异表达基因 （ＦＡＳＮ、ＳＣＤ、ＰＰＡＲＡ、
ＰＮＰＬＡ３）。ＥＮＳＳＳＣＴ００００００９０９３４靶向 ３个与脂质
代谢相关的差异表达基因（ＡＣＡＣＡ、ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ）。
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８７３２５靶向３个与脂质代谢相关的
差 异 表 达 基 因 （ＰＰＡＲＡ、ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ）。
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０３７５和 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００９０８２４同时
靶向２个相同的差异表达基因（ＣＰＴ１Ａ、ＡＮＧＰＴＬ４）。
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７２７１２和 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８５７５７同
时靶向２个相同的差异表达基因（ＰＰＡＲＡ、ＤＧＫＨ）
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７５９７２靶向２个与脂质代谢相关的
差异表达基因（ＡＣＳＬ４、ＰＬＩＮ２）。ＭＳＴＲＧ．６７４８．２靶
向２个与脂质代谢相关的差异表达基因（ＦＡＳＮ、
ＰＰＡＲＡ）。以上结果表明，ｌｎｃＲＮＡ可能参与调控脂

质代谢过程。

此外，研究发现，ＦＡＳＮ和 ＳＣＤ（脂肪酸代谢通
路）被 ４个 相 同 的 差 异 表 达 ｌｎｃＲＮＡ 调 控
（ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６５５１７、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６６４９９、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７０１３１、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８２２７７）。
ＰＰＡＲＡ和ＳＣＤ（ＰＰＡＲ信号通路）被５个相同的差异
表 达 ｌｎｃＲＮＡ 调 控 （ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６５５１７、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６６４９９、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７０１３１、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０７７８、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８２２７７）。
ＡＮＧＰＴＬ４和ＣＰＴ１Ａ（ＰＰＡＲ信号通路）被２个相同的
差异表达 ｌｎｃＲＮＡ调控 （ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０３７５、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００９０８２４）。ＤＧＫＧ和ＤＧＫＨ（甘油酯代
谢通路）被 ５个相同的差异表达 ｌｎｃＲＮＡ调控
（ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６５５１７、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００７０１３１、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０７７８、 ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８７３２５、
ＥＮＳＳＳＣＴ００００００９０９３４）。ＤＧＫＧ、ＤＧＫＨ和 ＭＯＧＡＴ２
（甘油酯代谢通路）被２个相同的差异表达 ｌｎｃＲＮＡ
调控（ＥＮＳＳＳＣＴ００００００６５５１７、ＥＮＳＳＳＣＴ００００００８０７７８）。
以上结果表明，ｌｎｃＲＮＡ在功能上可能是保守的。之前
的研究也表明ｌｎｃＲＮＡ在功能上是保守的［７１，７２］。尽管

序列存在差异，但功能保守是ｌｎｃＲＮＡ的一个特征。
本研究利用南阳黑猪背最长肌的转录组数据

鉴定并获得了６１个新的 ｌｎｃＲＮＡｓ。差异表达分析
确定了高脂组和低脂组之间差异表达的编码基因

和ｌｎｃＲＮＡ。差异表达基因被发现参与了多种与脂
质代谢相关的生物学过程。联合差异表达 ｌｎｃＲＮＡｓ
的靶基因预测和差异表达基因结果分析表明，一些

ｌｎｃＲＮＡ可能作用于潜在的靶基因，参与脂质代谢过
程，调控背最长肌脂质沉积。本研究为未来脂质沉

积性状分析提供了宝贵的资源，可能会在未来的育

种中改善猪肉性状，促进猪的选择进程。
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［２］ＺｈａｎｇＫＳ，ＨｕａｎｇＫＦ，ＬｕｏＹＰ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｌｏｎｇｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓｉｎｍｏｕｓｅｃｌｅａｖａｇｅｓｔａｇｅ

ｅｍｂｒｙｏｎｉｃｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｂａｓｅｄｏｎｓｉｎｇｌｅｃｅｌｌｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｄａｔａ［Ｊ］．

ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１４，１５（１）：８４５．

［３］ＲａｎｓｏｈｏｆｆＪＤ，ＷｅｉＹＮ，ＫｈａｖａｒｉＰＡ．Ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓａｎｄｕｎｉｑｕｅ

ｆｅａｔｕｒｅｓｏｆｌｏｎｇｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＲｅｖｉｅｗｓ，

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１８，１９（３）：１４３－１５７．

［４］ＬｏｅｗｅｒＳ，ＣａｂｉｌｉＭＮ，ＧｕｔｔｍａｎＭ，ｅｔａｌ．Ｌａｒｇｅｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｎｏｎ－
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ｃｏｄｉｎｇＲＮＡ－ＲｏＲｍｏｄｕｌａｔｅｓｒｅｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｏｆｈｕｍａｎｉｎｄｕｃｅｄ

ｐｌｕｒｉｐｏｔｅｎｔｓｔｅｍｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１０，４２（１２）：１１１３－

１１１７．　

［５］ＰｒｉｃｋｅｔｔＡＲ，ＯａｋｅｙＲＪ．Ａｓｕｒｖｅｙｏｆｔｉｓｓｕｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｏｍｉｃ

ｉｍｐｒｉｎｔｉｎｇｉｎｍａｍｍａｌｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＧｅｎｏｍｉｃｓ，

２０１２，２８７（８）：６２１－６３０．

［６］ＺｈａｎｇＭ，ＬｉＦ，ＳｕｎＪＷ，ｅｔａｌ．ＬｎｃＲＮＡ ＩＭＦＮＣＲ ｐｒｏｍｏｔｅｓ

ｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒａｄｉｐｏｃｙｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｂｙｓｐｏｎｇｉｎｇｍｉＲ－１２８－３ｐ

ａｎｄｍｉＲ－２７ｂ－３ｐ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，１０：４２．

［７］ＸｉａｏＦ，ＴａｎｇＣＹ，ＴａｎｇＨＮ，ｅｔａｌ．Ｌｏｎｇｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡ３３２４４３

ｉｎｈｉｂｉｔｓｐｒｅａｄｉｐｏｃｙｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｂｙｔａｒｇｅｔｉｎｇＲｕｎｘ１ａｎｄｐ３８－

ＭＡＰＫａｎｄＥＲＫ１／２－ＭＡＰＫｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｓ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎ

ＣｅｌｌａｎｄＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０２１，９：６６３９５９．

［８］ＬｉＰ，ＲｕａｎＸＢ，ＹａｎｇＬ，ｅｔａｌ．Ａｌｉｖｅｒ－ｅｎｒｉｃｈｅｄｌｏｎｇｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇ

ＲＮＡ，ｌｎｃＬＳＴＲ，ｒｅｇｕｌａｔｅｓｓｙｓｔｅｍｉｃｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ

Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，２０１５，２１（３）：４５５－４６７．

［９］ＸｉｎｇＫ，ＺｈｕＦ，ＺｈａｉＬＷ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｌｉｖｅｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆｔｗｏｆｕｌｌ－

ｓｉｂｌｉｎｇＳｏｎｇｌｉａｏｂｌａｃｋｐｉｇｓｗｉｔｈｅｘｔｒｅｍｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｂａｃｋｆａｔ

ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１４，５

（１）：３２．

［１０］ＬｉＳＪ，ＹａｎｇＳＨ，ＺｈａｏＳＨ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｅｓｏｆ１０

ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓＣｈｉｎｅｓｅｐｉｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎ２０ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２００４，８２（２）：３６８－３７４．

［１１］鲁云风，姚航航，曾　涛，等．南阳黑猪与大白猪活体背膘厚差

异比较研究［Ｊ］．养猪，２０１７（４）：８１－８３．

［１２］ＱｉａｏＲ，ＬｉＸ，ＨａｎＸ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｏｕｒＨｅｎａｎｐｉｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，

５０（３）：２６２－２６５．

［１３］王　明，霍晓婷，任广志．不同品种猪肉矿物质元素含量研究

［Ｊ］．肉类工业，２００８（４）：３４－３６．

［１４］鲁云风，张晓娜，曾　涛．南阳黑猪肉质性状相关基因筛选

［Ｊ］．黑龙江畜牧兽医，２０１７（１８）：６１－６３．

［１５］ＷａｎｇＬＹ，ＺｈａｎｇＹＷ，ＺｈａｎｇＢ，ｅｔａｌ．Ｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓｃｒｅｅｎｉｎｇ

ｆｏｒｌｉｐｉｄｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎｕｓｉｎｇｃｏｍｂｉｎｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃａｎｄｐｒｏｔｅｏｍｉｃｄａｔａ

ｆｒｏｍＮａｎｙａｎｇｂｌａｃｋｐｉｇｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０２１，２２（１）：４４１．

［１６］ＣｈｅｎＬ，ＳｈｉＧＬ，ＣｈｅｎＧＴ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｓｕｇｇｅｓｔｓ

ｔｈｅｒｏｌｅｓｏｆｌｏｎｇｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓｉｎｔｈｅｇｒｏｗｔｈ

ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｗｅａｎｅｄｐｉｇｌｅｔｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，１０：１９６．

［１７］ＳｈｉＧＬ，ＣｈｅｎＬ，ＣｈｅｎＧＴ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｌｏｎｇｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ

ｓｕｂｃｕｔａｎｅｏｕｓａｄｉｐｏｓｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎｐｉｇｓ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，１０：１６０．

［１８］ＣｈｅｎＧＴ，ＣｈｅｎｇＸＦ，ＳｈｉＧＬ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｒｅｖｅａｌｓ

ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｌｏｎｇｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｎｏｎｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓｏｎｐｉｇｍｕｓｃｌｅｇｒｏｗｔｈ

ａｎｄｆａｔｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ［Ｊ］．ＢｉｏＭｅｄＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２０１９，２０１９：

２９５１４２７．

［１９］ＬｏｖｅＭＩ，ＨｕｂｅｒＷ，ＡｎｄｅｒｓＳ．Ｍｏｄｅｒａｔｅｄｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ

ａｎｄｄｉｓｐｅｒｓｉｏｎｆｏｒＲＮＡ－ｓｅｑｄａｔａｗｉｔｈＤＥＳｅｑ２［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１５（１２）：５５０．

［２０］ＷｕＴＺ，ＨｕＥＱ，ＸｕＳＢ，ｅｔａｌ．ＣｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ４．０：ａｕｎｉｖｅｒｓａｌ

ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｔｏｏｌｆｏｒｉｎｔｅｒｐｒｅｔｉｎｇｏｍｉｃｓｄａｔａ［Ｊ］．Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ，２０２１，２

（３）：１００１４１．

［２１］ＺｏｕＣ，ＬｉＬ，ＣｈｅｎｇＸＦ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆｌｏｎｇｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇｉｎｔｒａｍｕｓｃｕｌａｒｆａｔ

ｃｏｎｔｅｎｔｉｎｐｉｇｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１８，９：１０２．

［２２］ＧｉｌＮ，ＵｌｉｔｓｋｙＩ．Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｂｙｃｉｓ－ａｃｔｉｎｇｌｏｎｇ

ｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＲｅｖｉｅｗｓＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０２０，２１（２）：

１０２－１１７．

［２３］ＺｈｏｕＨＹ，ＳｉｍｉｏｎＶ，ＰｉｅｒｃｅＪＢ，ｅｔａｌ．ＬｎｃＲＮＡ－ＭＡＰ３Ｋ４

ｒｅｇｕｌａｔｅｓｖａｓｃｕｌａｒｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎｔｈｒｏｕｇｈｔｈｅｐ３８ＭＡＰＫｓｉｇｎａｌｉｎｇ

ｐａｔｈｗａｙａｎｄｃｉｓ－ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎｏｆＭＡＰ３Ｋ４［Ｊ］．ＦＡＳＥＢＪｏｕｒｎａｌ，

２０２１，３５（１）：ｅ２１１３３．

［２４］ＳｚａｆｒａｎｓｋｉＰ，ＧａｍｂｉｎＴ，ＫａｒｏｌａｋＪＡ，ｅｔａｌ．Ｌｕｎｇ－ｓｐｅｃｉｆｉｃｄｉｓｔａｎｔ

ｅｎｈａｎｃｅｒｃｉｓｒｅｇｕｌａｔｅｓｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＦＯＸＦ１ａｎｄｌｎｃＲＮＡＦＥＮＤＲＲ

［Ｊ］．ＨｕｍａｎＭｕｔａｔｉｏｎ，２０２１，４２（６）：６９４－６９８．

［２５］ＤｅｇａｎｉＮ，ＬｕｂｅｌｓｋｙＹ，ＰｅｒｒｙＲＢＴ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｌｙｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｎｄ

ｃｉｓ－ａｃｔｉｎｇｌｎｃＲＮＡｓｐｒｏｄｕｃｅｄｆｒｏｍｐａｒａｌｏｇｏｕｓｒｅｇｉｏｎｓｉｎｔｈｅｃｅｎｔｅｒ

ｏｆＨＯＸＡａｎｄＨＯＸＢｃｌｕｓｔｅｒｓｉｎｔｈｅｅｎｄｏｄｅｒｍｌｉｎｅａｇｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０２１，１７（７）：ｅ１００９６８１．

［２６］ＧａｂｏｒｙＡ，ＲｉｐｏｃｈｅＭＡ，ＬｅＤｉｇａｒｃｈｅｒＡ，ｅｔａｌ．Ｈ１９ａｃｔｓａｓａｔｒａｎｓ

ｒｅｇｕｌａｔｏｒｏｆｔｈｅｉｍｐｒｉｎｔｅｄｇｅｎｅｎｅｔｗｏｒｋｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｇｒｏｗｔｈｉｎｍｉｃｅ

［Ｊ］．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，２００９，１３６（２０）：３４１３－３４２１．

［２７］ＹａｎＰＸ，ＬｕｏＳ，ＬｕＪＹ，ｅｔａｌ．Ｃｉｓ－ａｎｄｔｒａｎｓ－ａｃｔｉｎｇｌｎｃＲＮＡｓｉｎ

ｐｌｕｒｉｐｏｔｅｎｃｙａｎｄｒｅｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＧｅｎｅｔｉｃｓ

＆Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，２０１７，４６：１７０－１７８．

［２８］ＬｉＪ，ＹａｎｇＴＴ，ＴａｎｇＨＦ，ｅｔａｌ．ＩｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆｌｎｃＲＮＡＭＡＡＴ

ｃｏｎｔｒｏｌｓｍｕｌｔｉｐｌｅｔｙｐｅｓｏｆｍｕｓｃｌｅａｔｒｏｐｈｙｂｙｃｉｓ－ａｎｄｔｒａｎｓ－

ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙａｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＴｈｅｒａｐｙ，２０２１，２９（３）：１１０２－

１１１９．　

［２９］ＣａｒｍｏｎａＳ，ＬｉｎＢ，ＣｈｏｕＴ，ｅｔａｌ．ＬｎｃＲＮＡＪｐｘｉｎｄｕｃｅｓＸｉｓｔ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｍｉｃｅｕｓｉｎｇｂｏｔｈｔｒａｎｓａｎｄｃｉｓｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１８，１４（５）：ｅ１００７３７８．

［３０］ＷａｋｉｌＳＪ，Ａｂｕ－ＥｌｈｅｉｇａＬＡ．Ｆａｔｔｙａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：ｔａｒｇｅｔｆｏｒ

ｍｅｔａｂｏｌｉｃｓｙｎｄｒｏｍｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＬｉｐｉｄＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，５０

（Ｓｕｐｐｌ）：Ｓ１３８－Ｓ１４３．

［３１］ＨｕｎｋｅｌｅｒＭ，ＨａｇｍａｎｎＡ，ＳｔｕｔｔｆｅｌｄＥ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｂａｓｉｓｆｏｒ

ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｈｕｍａｎａｃｅｔｙｌ－ＣｏＡｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１８，

５５８（７７１０）：４７０－４７４．

［３２］石学红．牦牛 ＡＣＡＣＡ基因遗传特征及其对乳、肉品质的影响

［Ｄ］．兰州：甘肃农业大学，２０２０：５－３２．

［３３］ＥｌｌｉｓＪＭ，ＦｒａｈｍＪＬ，ＬｉＬＯ，ｅｔａｌ．Ａｃｙｌ－ｃｏｅｎｚｙｍｅＡｓｙｎｔｈｅｔａｓｅｓ

ｉｎｍｅｔａｂｏｌｉｃｃｏｎｔｒｏｌ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＬｉｐｉｄｏｌｏｇｙ，２０１０，２１

（３）：２１２－２１７．

［３４］张依迪，任亚轩，周　军，等．ＡＣＳＬ４基因的功能及其研究进展

［Ｊ］．中国牛业科学，２０２０，４６（５）：５２－５８．

［３５］ＫｕｗａｔａＨ，ＨａｒａＳ．Ｒｏｌｅｏｆａｃｙｌ－ＣｏＡｓｙｎｔｈｅｔａｓｅＡＣＳＬ４ｉｎ

ａｒａｃｈｉｄｏｎｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ［Ｊ］．Ｐｒｏｓｔａｇｌａｎｄｉｎｓ＆ ＯｔｈｅｒＬｉｐｉｄ

Ｍｅｄｉａｔｏｒｓ，２０１９，１４４：１０６３６３

［３６］梁计峻，林亚秋，俞雨阳，等．山羊ＣＰＴ１Ａ基因的克隆表达及肌

内脂肪含量的相关性分析［Ｊ］．华北农学报，２０１９，３４（５）：

２３１－２３８．　

［３７］ＧｏｂｉｎＳ，ＴｈｕｉｌｌｉｅｒＬ，ＪｏｇｌＧ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎｄｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｂａｓｉｓｏｆ
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ｃａｒｎｉｔｉｎｅｐａｌｍｉｔｏｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ１Ａｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００３，２７８（５０）：５０４２８－５０４３４．

［３８］ＪａｋｏｂｓｓｏｎＡ，ＷｅｓｔｅｒｂｅｒｇＲ，ＪａｃｏｂｓｓｏｎＡ．Ｆａｔｔｙａｃｉｄｅｌｏｎｇａｓｅｓｉｎ

ｍａｍｍａｌｓ：ｔｈｅｉｒｒｅｇｕｌａｔｉｏｎａｎｄｒｏｌｅｓｉｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ［Ｊ］．Ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎ

ＬｉｐｉｄＲｅｓｅａｒｃｈ，２００６，４５（３）：２３７－２４９．

［３９］张小雪，赵利明，刘　佳，等．绵羊 ＥＬＯＶＬ５基因的生物信息学

分析［Ｊ］．甘肃农业科技，２０２２，５３（４）：２４－２９．

［４０］ＣｈｉｒａｌａＳＳ，ＷａｋｉｌＳＪ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆａｎｉｍａｌｆａｔｔｙａｃｉｄ

ｓｙｎｔｈａｓｅ［Ｊ］．Ｌｉｐｉｄｓ，２００４，３９（１１）：１０４５－１０５３．

［４１］张　雄，史开志，张　勇，等．猪 ＦＡＳＮ基因表达与胴体及肉质

性状相关性研究［Ｊ］．黑龙江畜牧兽医，２０２１（９）：６４－６７．

［４２］关家伟，孙瑜彤，邱丽霞，等．广灵驴 ＳＣＤ基因克隆、生物信息

学及组织差异表达分析［Ｊ］．山西农业大学学报（自然科学

版），２０２１，４１（２）：６５－７３．

［４３］王家麒，韩福慧，赵　乐，等．ｍｉＲ－１８ｂ－３ｐ靶向 ＳＣＤ调控绵

羊前体脂肪细胞分化的研究［Ｊ］．中国畜牧杂志，２０２１，５７（５）：

１１７－１２３．

［４４］吴东旺，孙丽媛，袁再美，等．动物 ＤＧＡＴ基因的研究进展［Ｊ］．

中国畜牧兽医，２０１９，４６（７）：１９４５－１９５２．

［４５］邓章超，赵娟娟，夏　琴，等．陆川猪ＤＧＡＴ２基因克隆、序列分析

及表达水平研究［Ｊ］．黑龙江畜牧兽医，２０１９（２１）：６－１０，１７．

［４６］李武峰，关家伟，孙瑜彤，等．广灵驴 ＤＧＡＴ２基因克隆、生物信

息学分析及组织表达研究［Ｊ］．中国畜牧兽医，２０２１，４８（２）：

４０７－４１６．

［４７］ＭｕｒａｋａｍｉＴ，ＳａｋａｎｅＦ，ＩｍａｉＳＩ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｗｏｓｐｌｉｃｅｖａｒｉａｎｔｓｏｆｈｕｍａｎｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌｋｉｎａｓｅ

ｅｔａ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００３，２７８（３６）：

３４３６４－３４３７２．

［４８］ＫａｉＭ，ＳａｋａｎｅＦ，ＩｍａｉＳ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎｉｎｇｏｆａｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ

ｋｉｎａｓｅｉｓｏｚｙｍｅｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｈｕｍａｎｒｅｔｉｎａｗｉｔｈａ

ｔｒｕｎｃａｔｅｄａｎｄｉｎａｃｔｉｖｅｅｎｚｙｍｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｍｏｓｔｏｔｈｅｒｈｕｍａｎｃｅｌｌｓ

［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９４，２６９（２８）：１８４９２－

１８４９８．

［４９］张　月．倒刺
!

ＰＧ、ＧＫ基因的克隆、时空表达及其在血糖调节

中的作用初步研究［Ｄ］．雅安：四川农业大学，２０１８：２５－４７．

［５０］鄢胜飞，黄建芳，郭晓萍，等．广西巴马小型猪 ＧＫ基因真核表

达载体的构建及鉴定［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１５，３４

（１１）：２３５１－２３５６．

［５１］ＳｈｉＹＧ，ＣｈｅｎｇＤ．Ｂｅｙｏｎｄｔｒｉｇｌｙｃｅｒｉｄｅｓｙｎｔｈｅｓｉｓ：ｔｈｅｄｙｎａｍｉｃ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｒｏｌｅｓｏｆＭＧＡＴａｎｄＤＧＡＴｅｎｚｙｍｅｓｉｎｅｎｅｒｇｙｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

［Ｊ］． Ａｍｅｒｉｃａｎ ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ（Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ

Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ），２００９，２９７（１）：Ｅ１０－Ｅ１８．

［５２］田方圆，王台安，李艳敏，等．鸡ＭＯＧＡＴ和ＤＧＡＴ基因的克隆及

表达特性研究［Ｊ］．畜牧兽医学报，２０１７，４８（２）：２１４－２２４．

［５３］ＭｏｓｔａｆａＮ，ＢｈａｔＢ Ｇ，Ｃｏｌｅｍａｎ Ｒ Ａ．Ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｈｅｐａｔｉｃ

ｍｏｎｏａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙｉｎｓｔｒｅｐｔｏｚｏｔｏｃｉｎ－ｉｎｄｕｃｅｄ

ｄｉａｂｅｔｅｓ：ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｗｉｔｈａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｆｒｏｍａｄｕｌｔ

ａｎｄｎｅｏｎａｔａｌｒａｔｌｉｖｅｒ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｉｍｉｃａｅｔＢｉｏｐｈｙｓｉｃａＡｃｔａ，１９９３，

１１６９（２）：１８９－１９５．

［５４］ＹｅｎＣ Ｌ Ｅ，Ｆａｒｅｓｅ Ｒ Ｖ Ｊｒ． ＭＧＡＴ２，ａｍｏｎｏａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ

ａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｔｈｅｓｍａｌｌｉｎｔｅｓｔｉｎｅ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００３，２７８（２０）：１８５３２－１８５３７．

［５５］ＣａｏＪＳ，ＬｏｃｋｗｏｏｄＪ，ＢｕｒｎＰ，ｅｔａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｍｏｕｓｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌａｃｙｌ－ＣｏＡ：ｍｏｎｏａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ

ａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ＭＧＡＴ２［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，

２００３，２７８（１６）：１３８６０－１３８６６．

［５６］苟圣松，林亚秋，王　永，等．山羊 ＰＮＰＬＡ３基因克隆及序列分

析［Ｊ］．中国畜牧杂志，２０２１，５７（４）：７３－７８．

［５７］王晓倩．ＰＮＰＬＡ３基因多态性及血清甘油三酯与脂肪肝的关联

性研究［Ｄ］．武汉：华中科技大学，２０１９：１－７６．

［５８］佟桂芝，刘学峰，李信涛，等．羊血管生成素样蛋白 ４基因

（ＡＮＧＰＴＬ４）与羊肌内脂肪含量关系的研究［Ｊ］．现代畜牧科

技，２０２０（９）：１－３．

［５９］侯彦茹，赵　旭，黄华山，等．鸡血管生成素样蛋白４重组蛋白

对肉鸡肝脏和胸肌脂肪代谢的影响［Ｊ］．动物营养学报，２０２２，

３４（２）：１２６０－１２６７．

［６０］赵希桐，潘永杰，张丰霞，等．干扰ＡＮＧＰＴＬ４基因对３Ｔ３－Ｌ１前

体脂肪细胞系成脂过程的影响研究［Ｊ］．中国畜牧杂志，２０２１，

５７（Ｓ１）：１２０－１２５．

［６１］胡濒月，黄　英，杨明华，等．ＰＬＩＮ２对脂类代谢的调控研究

［Ｊ］．中国医药科学，２０１８，８（１５）：４０－４３．

［６２］吴俊静，阮　航，乔　木，等．猪ＰＬＩＮ２基因变异筛选及其与猪

肌内脂肪含量性状的关联分析［Ｊ］．中国畜牧杂志，２０２１，５７

（Ｓ１）：１５８－１６３．

［６３］孙建富．ＰＬＩＮ２基因在油酸诱导延边牛骨骼肌卫星细胞成脂分

化中的作用机制研究［Ｄ］．延吉：延边大学，２０２１：１－５４．

［６４］李　格．低氧训练诱导ＡＭＰＫ对小鼠骨骼肌 ＰＰＡＲα表达的影

响［Ｄ］．北京：北京体育大学，２０１４：１－４６．

［６５］徐文静．ＰＰＡＲａ参与脂代谢通路与非酒精性脂肪性肝病［Ｊ］．

肝脏，２０２０，２５（８）：８９４－８９６．

［６６］ＣｈｅｎＺ，ＴｏｒｒｅｎｓＪＩ，ＡｎａｎｄＡ，ｅｔａｌ．Ｋｒｏｘ２０ｓｔｉｍｕｌａｔｅｓａｄｉｐｏｇｅｎｅｓｉｓ

ｖｉａＣ／ＥＢＰｂｅｔａ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔａｎｄ－ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．

ＣｅｌｌＭｅｔａｂｏｌｉｓｍ，２００５，１（２）：９３－１０６．

［６７］王杉杉．Ｇｄｆ６和Ｅｇｒ２在多潜能干细胞向前脂肪细胞定向过程

中的作用及机制研究［Ｄ］．上海：复旦大学，２０１３：１－６１．

［６８］王学敏．猪Ｓａｒ１ｂ基因的克隆、染色体定位、原核表达及其与部

分性状的关联分析［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２００５：１－５７．

［６９］王学敏，李碧侠，任守文．猪Ｓａｒ１ｂ基因真核表达载体构建及鉴

定［Ｊ］．安徽农业大学学报，２００７，３４（４）：５７３－５７６．

［７０］ＪｏｎｅｓＢ，ＪｏｎｅｓＥＬ，ＢｏｎｎｅｙＳＡ，ｅｔａｌ．ＭｕｔａｔｉｏｎｓｉｎａＳａｒ１ＧＴＰａｓｅ

ｏｆＣＯＰⅡｖｅｓｉｃｌｅｓａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｌｉｐｉｄａｂｓｏｒｐｔｉｏｎｄｉｓｏｒｄｅｒｓ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００３，３４（１）：２９－３１．

［７１］ＵｌｉｔｓｋｙＩ，ＳｈｋｕｍａｔａｖａＡ，ＪａｎＣＨ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆ

ｌｉｎｃＲＮＡｓｉｎ ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｅｍｂｒｙｏｎｉｃｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｄｅｓｐｉｔｅｒａｐｉｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，２０１１，１４７（７）：１５３７－１５５０．

［７２］ＮｉｔｓｃｈｅＡ，ＲｏｓｅＤ，ＦａｓｏｌｄＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｓｐｌｉｃｅｓｉｔｅｓ

ｒｅｖｅａｌｓｔｈａｔｌｏｎｇｎｏｎｃｏｄｉｎｇＲＮＡｓａｒｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙｗｅｌｌｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

［Ｊ］．ＲＮＡ，２０１５，２１（５）：８０１－８１２．

—７５１—江苏农业科学　２０２３年第５１卷第１２期


