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摘 要：为比较五指山猪和长白猪生长后期肌肉生长发育的差异，以 6、8 月龄五指山猪和长白猪为试验对象，

采用同位素标记相对和绝对定量技术(iTRAQ)对其背最长肌总蛋白进行鉴定，结合生物信息学技术筛选品种间和

品种内差异蛋白，并对其进行 KEGG 通路富集分析。结果表明：4 组样品中共鉴定到 1713 个蛋白；五指山猪和

长白猪品种间比较，6、8月龄猪中分别有 460、337个差异的蛋白；品种内 2个生长阶段比较，五指山猪和长白

猪中分别有 421、275个差异蛋白；2种比较均为上调的差异蛋白数多于下调差异蛋白数；KEGG通路分析发现，

在五指山猪和长白猪品种间，6、8 月龄在 2 个品种间的差异蛋白富集到差异显著(P<0.05)的条目分别为 34、33

个，在品种内，五指山猪和长白猪在 2个生长阶段间的差异蛋白富集到差异显著(P<0.05)的条目分别为 24、14个；

在品种内发现了调控骨骼肌分化过程中发挥着重要作用的PI3K/AKT信号通路和影响脂肪沉积的PPAR信号通路，

在品种间除了这 2种外，还发现有肌纤维类型发育相关的糖酵解/糖异生信号通路；品种内 2个比较组在 PPAR和

PI3K/AKT 信号通路分别有 10、9 个共同表达的基因，品种间 2 个比较组在糖酵解/糖异生、PI3K/AKT 和 PPAR

信号通路分别有 10、13、9个共同表达的基因，对这些信号通路中共同表达的基因进行分析后筛选到一些与肌肉

生长发育和脂肪代谢相关的关键基因。 
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Abstract: In order to explore the differences of muscle growth and development between Wuzhishan pigs and Landrace 
pigs at the later stage of growth, in this study, an isobaric tag for relative and absolute quantification(iTRAQ) based 
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proteome were used to analyze total protein of the longissimus dorsi muscle tissues of at the age of 6 months and 8 
months of the two studied pig breeds. Combined with bioinformatics methods to sort out the differential proteins KEGG 
pathway enrichment analysis of differential proteins were performed to characterize the difference. The results showed 
that a total of 1713 proteins were identified in the four collected group samples. Comparing the 6-month-old and 
8-month-old Wuzhishan pigs with those of Landrace pigs, 460 and 337 different proteins were found, respectively. The 
comparison of the two growth stages in the breed showed that there were 421 differential proteins in Wuzhishan pigs and 
275 differential proteins in Landrace pigs, and the results were the same as one of intervarietal comparison, which was 
the number of up-regulated differential proteins was more than the number of differential down-regulated proteins. Based 
on the KEGG pathway enrichment analysis, 34 and 33 items with significant difference(P<0.05) between the two growth 
stages of 6-month-old and 8-month-old of Wuzhishan pigs and Landrace pigs were found, respectively. While within the 
breed, the terms enriched were 24 and 14, respectively. The PI3K/AKT signaling pathway, which plays an important role 
in regulating skeletal muscle differentiation, and the PPAR signaling pathway that affect fat deposition, were found in the 
breeds; among breeds, the glycolysis/gluconeogenesis signaling pathway related to the development of muscle fiber types 
was also found. There were 10 and 9 genes co-expressed in PPAR and PI3K/AKT signaling pathways in the two groups 
within the breed, respectively. While 10, 13 and 9 genes co-expressed in glycolysis/gluconeogenesis, PI3K/AKT and 
PPAR signaling pathways between the two comparied groups, respectively. After analyzing the genes commonly 
expressed in these signaling pathways, some key genes linked to the muscle growth and fat metabolism were screened. 

Keywords: Wuzhishan pig; Landrace pig; longissimus dorsi muscle; proteomic; iTRAQ; signaling pathway; fat deposition 

 

蛋白质同位素标记绝对和相对定量技术

(iTRAQ)是把液相色谱和串联质谱相互结合的定量
蛋白组学技术，因其检测具有高通量、高敏感、重

复性好、精度高且可同时对 2~8个样本的蛋白表达
情况进行比较分析等优点，已逐渐得到广大学者的

青睐[1]。iTRAQ技术的快速发展使不同组织和阶段
蛋白的发育模式研究取得了重大进展。谢珊珊[2]运

用 iTRAQ技术鉴定出 MSTN编辑梅山猪和野生梅
山猪背最长肌有 66 个差异表达的蛋白，主要富集
到了骨骼肌的系统发育和生长及糖酵解等生物学

过程中。王志秀[3]采用 iTRAQ对 4个品种猪背最长
肌组织的蛋白组进行分析，共鉴定了 288个差异表
达蛋白，富集得到了 28 个与肌肉生长有关的差异
蛋白和 15个与脂肪沉积相关的差异蛋白。程小芳[4]

利用 iTRAQ 技术分析了低蛋白日粮平衡氨基酸
(14%CP、17%CP、20%CP)对断奶仔猪背最长肌中
的蛋白表达的影响，3 组共鉴定出 1976 个蛋白，
17%CP/14%CP组差异蛋白有 138个，20%CP/17%CP
组差异蛋白有 134个，两组差异蛋白最显著富集的
代谢通路均为氧化磷酸化代谢通路。 

海南五指山小型猪具有肉质好、耐粗饲、抗逆

性和适应性强等特点。与长白猪相比，五指山猪具

有较好的肉品质，无论是其背最长肌鲜味氨基酸含

量，还是肌内脂肪含量均极显著高于长白猪的

(P<0.01)[5–7]。ZHANG等[8]利用iTRAQ技术对五指山
猪和长白猪的早期发育胚胎的背最长肌进行了蛋

白表达谱的鉴定，鉴定出了一些与肌纤维组分和肌

肉生成相关的候选蛋白，这些蛋白共同作用来调控

猪肌纤维的生成。目前，对于五指山猪和长白猪生

长后期差异蛋白的报道较少见。 
本研究中，采用iTRAQ技术对生长后期6、8月

龄五指山猪和长白猪背最长肌的蛋白质进行分析

鉴定，并对品种间和品种内不同生长阶段的差异蛋

白进行筛选和注释，探索五指山猪肌肉发育的分子

机制，旨在为猪生长发育的基因结构及功能研究提

供数据资源。 

1 材料与方法 

1.1 样品采集 

供试 6、8 月龄的去势雄性五指山猪(分别记为
6W、8W)和长白猪(分别记为 6C、8C)分别来自海南
五指山猪国家级保种场和海南罗牛山种猪育种有限

公司。每组各 6 头试验样本。屠宰后，分别采集同
一部位的背最长肌组织样品，于液氮中速冻后带回

实验室，存放于–80 °C冰箱，备用。 

1.2 蛋白的提取及检测 

每个样品组织按质量(g)、体积(mL)比1∶5加入
pH为8.0的提取缓冲液(40 mmol/L Tris–HCl+8 mol/L
尿素+10 mmol/L DTT)，充分匀浆后超声1 min，并
于12 000×g、4 ℃条件下离心20 min，取上清。采用
BCA法测定蛋白浓度，并用10%聚丙烯酰胺凝胶电



 
 

564             湖南农业大学学报(自然科学版)   http://xb.hunau.edu.cn          2021年10月 

泳检测样品的完整性。将每试验组中2个检测合格
的蛋白样品等质量混合后作为1个生物学重复，最
终每组获得3个生物学重复，4组共12个样品，送至
深圳华大基因进行后期的蛋白质组测序分析。 

1.3 iTRAQ 蛋白分析 

每个样品取100 μg蛋白溶液，加入2.5 μg Trypsin
酶后于37 ℃摇晃反应过夜，12 000×g离心后得到酶
解后肽段溶液，再加入到对应iTRAQ标签试剂中。
根据说明书进行iTRAQ标记，标记后的肽段混合后
进行液相分离；结合色谱洗脱峰图合并样品，经冷

冻抽干、复溶、离心后取上清进样，再通过液相色

谱仪分离肽段；经过液相分离的肽段进到ESI串联
质谱仪进行数据收集，得到原始数据并统一进行后

续的信息分析。原始质谱数据转换成mgf格式文件
后，采用Mascot比对，提交到Uniprot_Sus_scrofa. 
fasta(http://www.uniprot.org)蛋白质数据库搜索鉴

定，质控合格后根据设定的阈值，得到最终可信的

蛋白质鉴定结果，进行iTRAQ定量分析。3次重复。 

1.4 差异蛋白统计与功能富集 

使用由深圳华大基因科技服务有限公司开发的

IQuant 分析各试验组蛋白质的 iTRAQ 定量，将
6W/6C、6W/8W、6C/8C、8W/8C设置为比较组。单
次试验的显著差异蛋白以倍数≥1.20 或≤0.83 和
Q–value<0.05 两个条件筛选。运用 DAVID 对差异蛋
白进行KEGG通路的富集分析。 

2 结果与分析 

2.1 总蛋白电泳检验结果 

由图1可以看出，每个泳道条带均一，无蛋白降
解或拖尾现象，说明蛋白质量浓度测定准确，且提

取的效果和重复性较好，可用于后期蛋白组测序。 

M     1       2       3    4      5     6      7     8      9      10     11    12     13     14 

  
图 1 6 月龄和 8 月龄五指山猪和长白猪背最长肌组织样品总蛋白 SDS–PAGE 电泳结果 

Fig.1  SDS-PAGE electrophoresis diagram of total protein in longissimus dorsi tissue samples between 6-month-old and 8-month-old 

Wuzhishan pigs and Landrace pigs   

2.2 蛋白质组数据分析结果 

4组sus_scrofa样品(6W、6C、8W、8C)共生成
下机的二级谱图866 058张，有9616条肽段被鉴定到，
在1%蛋白水平FDR过滤标准下，共有1713个蛋白被
鉴定到。3次重复试验中均鉴定到的蛋白有800个，
平均CV值为0.15，重复性较好。 

2.3 差异蛋白筛选结果 

由表1可以看出，6月龄时五指山猪和长白猪背 
 

表1 6月龄和8月龄五指山猪与长白猪背最长肌组织

差异蛋白数 
Table 1 The different proteins of longissimus dorsi tissue 

between 6-month and 8-month old Wuzhishan 
pigs and Landrace pigs 

比较组 上调蛋白数 下调蛋白数 总差异蛋白数

6W/6C 338 122 460 

8W/8C 215 122 337 

6W/8W 306 115 421 

6C/8C 154 121 275 

 

9.7×104 

6.6×104 

4.3×104 

3.1×104 

2.0×104 

1.4×104 
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最长肌组织差异的蛋白数量比8月龄时的差异蛋白
数多，有460个显著表达差异的蛋白，且2种月龄的
不同猪间上调的差异蛋白数均远多于下调的差异

蛋白数；五指山猪6、8月龄2个不同生长阶段的差
异蛋白数多于长白猪在这2个生长阶段的差异蛋白
数量，2种猪不同月龄间上调的差异蛋白数均多于
下调的差异蛋白数。 

2.4 差异蛋白 KEGG 通路分析结果 

KEGG通路分析发现，在五指山猪和长白猪品
种间，6、8月龄 2个生长阶段的猪的差异蛋白分别
富集到 244 和 232 个条目，其中富集到差异显著
(P<0.05)的条目分别为 34个(表 2)和 33个(表 3)；其
中与骨骼肌和肌纤维发育类型共同富集的条目有 3

个，分别为 PI3K/Akt 信号通路、糖酵解/糖异生和
氨基酸生物合成。此外，8 月龄五指山猪和长白猪
的差异蛋白还富集到调节脂肪代谢的过氧化物酶

体增殖物激活受体(PPAR)信号通路和脂肪酸代谢
通路。同品种内差异蛋白的 KEGG通路分析结果显
示，五指山猪 6、8 月龄 2 个生长阶段的差异蛋白
富集到 234 个条目，其中差异显著(P<0.05)的条目
24 个(表 4)，而长白猪在这 2 个生长阶段的差异蛋
白富集到 215 个条目，其中差异显著(P<0.05)的条
目 14个(表 5)；两者共同富集到与骨骼肌纤维发育
和肌内脂肪代谢相关的通路有 PI3K/Akt 信号通路
和 PPAR信号通路，长白猪还发现有与肌纤维发育
相关的糖酵解/糖异生通路。 

表 2 6 月龄五指山猪和长白猪背最长肌组织差异蛋白 KEGG 通路分析结果 
Table 2 The result of KEGG pathway analysis of different proteins in longissimus dorsi tissue between 6-month-old Wuzhishan 

pigs and Landrace pigs 

通路 基因数  通路 基因数 通路 基因数

心肌收缩  25  军团杆菌病 12 可卡因成瘾  3 

扩张性心肌病  28  阿尔茨海默病 31 糖酵解/糖异生 17 

亨廷顿氏舞蹈病  34  变形虫病 17 脂肪细胞脂类分解的调节  4 

代谢通路 115  蛋白质消化吸收 15 弓形体病 12 

丙酮酸代谢  17  小细胞肺癌 10 补体系统 12 

柠檬酸循环  16  细胞凋亡  9 胰液分泌  9 

帕金森氏病  31  非酒精性脂肪肝 25 胆汁分泌  6 

ECM–受体互作  18  氧化磷酸化 26 cGMP–PKG信号通路 14 

碳代谢  36  PI3K/Akt信号通路 23 乙醛酸和二羧酸代谢  9 

肥厚型心肌病  25  胰高血糖素信号通路 18 氨基酸生物合成 18 

钙信号通路  20  B细胞受体信号通路  8 人类嗜 T淋巴细胞病毒 I型感染 12 

心肌细胞肾上腺素能信号  22      
 

表 3 8 月龄五指山猪和长白猪背最长肌组织差异蛋白 KEGG 通路分析结果 
Table 3 The result of KEGG pathway analysis of different proteins in longissimus dorsi tissue between 8-month-old Wuzhishan 

pigs and Landrace pigs 

通路 基因数  通路 基因数 通路 基因数

柠檬酸循环 16  赖氨酸降解  8 PI3K/Akt信号通路 17 

丙酮酸代谢 15  脂肪酸降解 11 前列腺癌  6 

PPAR信号通路 14  丙酸代谢 10 过氧化物酶体  8 

ECM–受体互作 15  缬氨酸、亮氨酸、异亮氨酸分解 13 果糖和甘露糖代谢  5 

糖酵解/糖异生 17  甾类激素生物合成  4 谷胱甘肽代谢  7 

代谢通路 85  碳代谢 35 安非他命上瘾  7 

乙醛酸和二羧酸代谢 10  氨基酸生物合成 15 蛋白消化吸收 10 

HIF–1信号通路 15  帕金森氏病 20 叶酸生物合成  2 

补体系统 11  脂肪酸代谢  9 2–氧代羧酸代谢  6 

药物代谢–细胞色素 P450  4  钙信号通路 13 细胞凋亡  6 

色氨酸代谢  8  病毒性癌病 13 嗅神经信号转导  5 
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表 4 6 月龄和 8 月龄五指山猪背最长肌组织差异蛋白 KEGG 通路分析结果 
Table 4 The result of KEGG pathway analysis of different proteins in longissimus dorsi tissue between 6- and 8-month-old Wuzhishan pigs 

通路 基因数  通路 基因数 通路 基因数

心肌收缩 20  亨廷顿氏舞蹈病 28 麻疹  8 
扩张型心肌病 24  烟酸和烟酰胺代谢  4 金黄色葡萄球菌感染  5 
细胞凋亡 10  帕金森病 25 血小板激活 13 
钙信号通路 19  PPAR信号通路 13 胰高血糖素信号通路 16 
蛋白消化吸收 15  PI3K/Akt信号通路 21 甾类激素生物合成  4 
肥厚型心肌病 23  非酒精性脂肪肝  22 cGMP–PKG 信号通路 13 
阿尔茨海默病 29  结核病 13 B细胞受体信号通路  7 
军团杆菌病 11  氧化磷酸化 23 破骨细胞分化  8 

 

表 5 6 月龄和 8 月龄长白猪背最长肌组织差异蛋白 KEGG 通路分析结果 
Table 5 The result of KEGG pathway analysis of of different proteins in longissimus dorsi tissue between 6- and 8-month-old Landrace pigs 

通路 基因数  通路 基因数 通路 基因数

PPAR信号通路 14  变形虫病 11 紧密连接 12 

糖酵解/糖异生 14  低氧诱导因子 1A信号通路 11 淀粉和蔗糖代谢  5 

蛋白消化吸收 11  扩张型心肌病 14 脂肪细胞脂解的调节  3 

心肌收缩 13  ECM–受体互作 10 PI3K/Akt信号通路 14 

胰高血糖素信号通路 13  丙酮酸代谢  9   
 

2.5 与肌肉生长发育和脂肪代谢相关的信号通路

中共同表达的基因 

对品种内和品种间肌肉发育相关的共同富集

到的信号通路进行筛选，在品种内发现了在调控骨

骼肌分化过程中发挥重要作用的PI3K/AKT信号通
路和影响脂肪沉积的PPAR信号通路；在品种间除了
PI3K/AKT信号通路和PPAR信号通路外，还发现有
与肌纤维类型发育相关的糖酵解/糖异生信号通路。
对这些信号通路中共同表达的基因进行统计，结果

显示，品种内2个比较组(6W/8W和6C/8C)在PPAR
信号通路有10个共同表达的基因，如已报道的与脂
肪代谢相关的脂滴包被蛋白基因(PLIN1)、脂肪酸结
合蛋白3基因(FABP3)、中链酰基辅酶A脱氢酶基因
(ACADM)、乙酰辅酶a结合蛋白基因(DBI)和载脂蛋
白A1基因(ApoA1)等；而在PI3K/AKT信号通路中有
9个共同表达的基因，如在肌肉和肝脏糖原合成过
程中起关键作用的糖原合成酶基因(GYS)(表6)。品
种间2个比较组(6W/6C，8W/8C)在糖酵解/糖异生信
号通路、PI3K/AKT信号通路和PPAR信号通路分别
有10、13、9个共同表达的基因(表7)。在糖酵解/糖
异生信号通路中，有已报道的与肌肉发育相关的磷

酸丙糖异构酶1基因(TPI1)、磷酸甘油酸激酶1基因
(PGK1)、果糖1,6–二磷酸醛缩酶基因(ALDOC)、乳
酸脱氢酶 B基因 (LDHB)和乙醛脱氢酶 2基因

(ALDH2)；在PPAR信号通路中，与品种内发现的共
有基因相比，已报道的与脂肪代谢相关相同的基因

有ApoA1，不同的有脂肪酸结合蛋白5基因(FABP5)
和羟基类固醇脱氢酶样2基因(HSDL2)。 

表 6 五指山猪和长白猪品种内在 PPAR 和 PI3K/Akt
信号通路共同表达的基因 

Table 6 Co-expressed genes in the PPAR and PI3K/Akt signaling 
pathways within Wuzhishan pig and Landrace pigs  

差异倍数 
信号通路 基因登录号 基因名称 

6W/8W 6C/8C

PPAR  NP_001001637_1 PDLIM3 0.80 0.82

 NP_001033727_1 PLIN1 1.39 0.60

 NP_001093401_1 FABP3 0.69 1.22

 NP_999204_1 ACADM 0.74 0.75

 NP_999284_1 DBI 0.71 0.70

 NP_999563_1 ApoA1 1.37 1.33

 XP_001924368_2 ME1 0.74 0.77

 XP_003482524_1 PDLIM5 0.83 0.75

 XP_013847772_1 PDLIM7 0.83 0.83
     

PI3K/Akt NP_001098759_1 COL5A2 1.36 1.20

 NP_001182437_1 GYS1(肌肉) 1.20 1.30

 NP_001182440_1 GYS1(肝) 1.20 1.40

 NP_001230584_1 COL1A2 1.87 0.73

 NP_999138_1 HSP90 1.27 1.30

 XP_005658953_2 IgG 1.20 1.32

 XP_005659104_1 COL6A1 0.83 0.78

 XP_005663006_1 YWHAZ 0.74 0.83

 XP_013845689_1 COL6A2 1.28 0.80

 XP_013847731_1 COL1A1 1.67 1.27
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表 7 五指山猪和长白猪品种间在糖酵解 /糖异生和

PPAR 及 PI3K/Akt 信号通路共同表达的基因 
Table 7 Co-expressed genes of glycolysis/gluconeogenesis、PPAR 

and PI3K/Akt in intervarietal comparation between 

Wuzhishan pigs and Landrace pigs 

差异倍数 
信号通路 基因登录号 基因名称 

6W/6C 8W/8C

糖酵解/  NP_001032228_1 TPI1 1.22 1.23 

糖异生 NP_001038076_1 ALDH2 0.77 0.76 

 NP_001093402_1 PGK1 1.21 1.24 

 NP_001230857_1 ALDOC 0.61 1.30 

 NP_001231327_1 PDHB 1.42 1.21 

 NP_999159_1 DLAT 1.3 1.20 

 XP_003360292_2 PDHA1 1.59 1.26 

 XP_005657900_1 PGK1 0.45 0.60 

 XP_013843801_1 LDHB 0.75 0.68 

 XP_013850523_1 aldh7a1 1.27 1.21 
     

PI3K/Akt  NP_001230584_1 COL1A2 1.62 0.81 

 NP_001258644_1 LAMC1 1.28 1.30 

 XP_003133689_1 FN1 X7 1.20 1.39 

 XP_005656885_1 OPTN X2 0.59 0.59 

 XP_005657732_1 vitronectin  
isoform X1 1.39 1.32 

 XP_005659104_1 COL6A1 VI 1.20 1.43 

 XP_005663006_1 YWHAZ 1.20 1.26 

 XP_005667793_1 LAMB1 1.41 1.28 

 XP_013840079_1 COL6A3 X1 1.41 1.23 

 XP_013840082_1 COL6A3 X4 1.43 1.35 

 XP_013845689_1 COL6A2 1.48 1.20 

 XP_013847731_1 COL6A1 I 1.43 0.81 

 XP_013848027_1 LAMA2 1.38 1.25 
     

PPAR  NP_001001637_1 PDLIM3 0.82 0.78 

 NP_001034835_1 FABP5 1.63 1.32 

 NP_001183950_1 HSDL2 1.51 1.27 

 NP_999563_1 ApoA1 1.63 1.32 

 XP_005666955_1 SYNPO2 1.20 1.20 

 XP_005667748_1 Gp5 0.36 0.34 

 XP_013839053_1 PDLIM1 0.82 0.81 

 XP_013847772_1 PDLIM7 1.23 0.76 

 XP_013852106_1 PMP2 3.21 2.17 
 

3 结论与讨论 

iTRAQ技术用于蛋白质定量，不仅能够同时鉴
别和定量多种蛋白，而且还可同时研究成千上万个

蛋白在特定生物学中的变化及蛋白与蛋白之间的

互作关系和该蛋白所涉及的信号通路[9]。商鹏[10]选

择藏猪(TP)、乌金猪(WJ)和大约克猪(LW)作为试验
对象，通过iTRAQ技术对猪胚胎60日龄的背最长肌

进行分析，鉴定与猪生长性状相关的差异蛋白，初

步筛选出12个可能与猪肌肉生长发育性状有关的
基因。本研究中，采用iTRAQ技术比较分析了生长
后期(6、8月龄)的五指山猪和长白猪之间背最长肌
差异蛋白的表达情况。结果发现：品种间比较时，

6月龄时五指山猪和长白猪有460个差异蛋白数，高
于在8月龄时的337个差异蛋白，且2种月龄的不同
猪间上调的差异蛋白数远多于下调的差异蛋白数；

品种内比较时，五指山猪6、8月龄2个不同生长阶
段的差异蛋白数(421)多于长白猪在这2个生长阶段
的差异蛋白数(275)，也均为上调的差异蛋白数多于
下调差异蛋白数。这个结果与前人的研究结果[3,11]

一致，即无论是在猪胚胎发育阶段还是生长后期，

国内地方猪种与国外猪种差异蛋白中上调蛋白数

均高于下调蛋白数。 

VERARDO等[12]研究表明，不同品种猪肌肉组

织之间不同的能量代谢模式会引起肌肉纤维类型

分布的不同，进而导致肉的品质之间存在较大的差

异。国外猪种与国内地方猪间更是如此。PI3K/AKT

信号通路在调控骨骼肌分化过程中发挥着重要作

用，可通过调控肌肉特异分化基因肌细胞生成素和

肌酸激酶的基因表达来调控骨骼肌分化[13]。本研究

中，4个比较组(6W/6C、6W/8W、6C/8C、8W/8C)

的差异蛋白均显著富集到PI3K/AKT信号通路，品

种内比较(6W/8W、6C/8C)的在该信号通路鉴定到9

个共同表达的差异蛋白基因，其中包括已报道的与

猪肌纤维发育类型相关的GYS。GYS在糖代谢过程

中起重要作用，通过影响动物体内糖原的合成[14]，

直接影响肌肉中慢速氧化型肌纤维的比重[15]。热应

激蛋白(HSP)在某些条件下会在具有氧化活性的纤

维(Ⅰ型与 aⅡ 型)中表达，HSP90家族含量的降低会

影响到肉品品质[16]。 
PPAR信号通路可以促进脂质生成，其生理功能

主要涉及脂肪酸代谢、糖代谢、细胞的增殖与分化

等[17–18]。本研究中，4个比较组差异蛋白也均显著
富集到PPAR信号通路，品种内比较(6W/8W、6C/8C)
的在该信号通路鉴定到共同表达的差异蛋白有10
个，发现了已报道的与脂肪代谢相关的有5个
(PLIN1、FABP3、ACADM、DBI、APOA1)。PLIN1
是猪胴体、肉质性状分子标记辅助选择的候选基

因，在猪肌肉中广泛表达，通过调节脂肪酶的功能
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和脂肪沉积来影响肌肉的生长发育和肉质[19–20]。

FABP3是影响肌内脂肪含量的重要基因，其表达量
与肌间脂肪(IMF)呈正相关，可影响肉质的嫩度、
风味和多汁性，通过调控脂肪代谢来改善畜产品品

质[21]。FABP3在6月龄五指山猪背最长肌中的表达
量显著低于其8月龄的表达量，在长白猪中的表达
结果则呈相反趋势。究其原因认为，五指山猪与国

内其他地方猪种一样，随月龄的增大，肌肉内脂肪

沉积越多，而长白猪作为瘦肉型猪，脂肪沉积相对

较少，但肉质的嫩度也变小[22]。王志秀[3]研究表明，

ACADM缺失和突变可导致严重的代谢紊乱，从而
影响脂肪酸的氧化，在中国6月龄地方猪背肌中的
蛋白表达量显著高于国外猪的，ACADM和FABP3
在梅山猪和大约克猪出生早期(3日龄)表达量最高。
ApoA1是血浆高密度脂蛋白的重要组成部分，作为
脂肪沉积的候选基因，许多学者[3,23–24]以地方猪和

国外猪的背肌为研究对象，采用高通量测序的方法

筛选到了包括ApoA1、ApoA2、ApoA5、ApoC3等与
猪脂肪沉积相关的关键基因，且这些基因均富集到

脂肪酸和PPAR代谢通路。FABP5参与摄取和运输长
链脂肪酸，维持体内脂肪酸代谢的相对平衡，在动物

模型中，FABP5血液水平与肥胖和代谢紊乱有关[25]。

品种间比较(6W/6C、8W/8C)，在PPAR信号通路鉴
定到共同表达的差异蛋白有9个，发现了已报道的
与脂肪代谢相关的有2个(FABP5，ApoA1)。除了
FABP3和PLIN1在6W/8W、6C/8C之间的表达趋势相
反之外，其他基因无论在品种间还是品种内的表达

趋势均相同，且差异倍数也基本一致，这说明作为

小型猪和瘦肉型猪的五指山猪和长白猪的肌肉在

生长后期中脂肪沉积速度相似[6]。 
糖酵解和糖异生均是与能量代谢和肌肉生长

性状相关的通路，在肉质性状形成的生理过程中发

挥着重要作用。在本研究筛选到的品种间差异蛋白

中还有10个差异蛋白参与到糖酵解/糖异生信号通
路，其中已报道的与肌肉发育相关的基因有TPI1、
PGK1、ALDOC、LDHB和ALDH2。TPI1被发现在
嫩度较高的肉样中的含量显著高于嫩度较低的肉

样的，与肌肉的嫩度成正比[26]。李小金等[22]研究发

现，PGK1在国外瘦肉型猪(大约克、大白猪)中高表
达，在中国地方猪种低表达，与IMF含量呈相反表
达趋势。本研究结果同样发现，PGK1在五指山猪

中的表达量显著高于长白猪的。LDHB作为无氧糖
酵解中的关键酶，其在肌肉中的含量已被作为衡量

肉质的一个重要指标。在藏猪肌肉组织中ALDOC
相对表达量显著高于大约克和乌金猪[10]。本研究

中，LDHB的表达量在五指山猪6、8月龄中均下调，
ALDOC表达量在6、8月龄中呈相反的趋势，目前这
2个基因与猪肉质性状相关的研究尚未见报道，后
续可以作为候选基因作进一步的探索。 
另外，Ca2+主要参与肌肉(包括骨骼肌、平滑肌)

收缩过程，在细胞内，Ca2+调节蛋白和Ca2+离子结合，

形成的一种复合物，可激活体内多种酶的活性，从

而起到调控细胞正常活动的作用。本研究中，在品

种间比较(6W/6C、8W/8C)中的差异蛋白均发现富集
到钙信号通路，而品种内比较(6W/8W、6C/8C)的差
异蛋白未富集到该信号通路，暗示该通路的差异蛋

白可能与五指山猪和长白猪骨骼肌的生长有关。 
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