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牛肉质性状功能基因组学研究进展
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摘 � 要: 功能基因组学的研究使人们能够从分子水平上对牛肉品质进行改良, 从而得到优质高档的牛肉.

牛的肉质性状与牛肉的经济价值紧密相关, 其主要包括嫩度、大理石花纹、多汁性等. 鉴于近年来牛肉质性状相

关领域的研究比较活跃, 利用 68篇文献对牛的主要肉质性状的 QTL、SNP遗传标记、cDNA文库以及与牛肉质

性状相关的基因的研究现状和进展进行了综述.
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Abstract: The progress o f functional genom icsm akes it possib le to improve beef quality a tm o lecular lev el in orde r

to obta in h igh qua lity bee.f The beef qua lity traits w as close ly assoc iated w ith econom ic value and itm a in ly include ten�

de rness, m arbling, juic iness and so on. The advancem en t and present sta tus in theQTL o f them a in beef quality traits,

the geneticm akers�SNP, cDNA library and gene tha t is associated w ith beef quality tra its was rev iew ed in th is pape r by

using six ty e ight refe rences, as the assoc ia ted area of beef qua lity traits� s research w as active recently.
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0� 引言

随着经济的发展及人民生活水平的提高, 人们

对牛肉质量的要求也越来越高, 对牛的肉质性状研

究更加重视.牛的肉质性状包括感官特性、营养价

值以及健康程度等.目前对牛肉质性状功能基因组

学
[ 1]
的研究相当活跃, 功能基因组学 ( Functional

genom ics)使得生物学研究从对单一基因或蛋白质

的研究转向多个基因或蛋白质同时进行系统的研

究.功能基因组学除了转录组学、蛋白质组学外,还

包括在此基础上产生的不同分支, 如药物基因组

学、比较基因组学等
[ 2 ]

.目前人们正利用这些方法

来研究肉质性状进而达到肉质改良的目的,笔者将

其研究进展进行了综述,旨在为以后对牛的肉质性

状及相关领域的进一步研究提供参考材料.

1� 牛肉质性状的 QTL研究进展

Q uant itat ive trait locus(QTL)即数量性状位点,

QTL直接将研究目标指向各个基因座,借助分子遗

传标记方法,运用统计学手段将影响数量性状的多

个基因剖分开来, 使其定位于特定的染色体上,确

定它们与其他基因的关系. QTL定位是标记辅助选

择
[ 3]
的关键步骤, 其方法有基因组扫描法和候选

基因法
[ 4�5]

.已发现一个位于 29号染色体上影响牛

肉嫩度 calc ium�activated neu tra l protease(CAPN )编

码区
[ 6 ]
, CAPN 1基因的外显子 9和 14存在 2个

SNPs, 且与嫩度相关联
[ 7]

. 定位在 bovine chromo�
some 7( BTA7)上的两个基因 calpasta tin (CAST )和

1ectin like ox id ized low density lipoprote in receptor

(LOX )的多态性也与牛肉嫩度相关联
[ 8]
.有关肉质
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性状的 QTL位点和主基因定位如表 1所示:

表 1� 牛肉质性状的 QTL和主基因定位

Tab. 1 QTL of the main beef qua lity traits

and major gene mapp ing

基因 染色体 研究者及发表时间

嫩度 QTL
BTA 10, BTA5, BTA15,

BTA 29, BTA 23

Barendse等
[ 9]

, 2008; Stone

等
[ 10]

, 2005

大理石花纹

QTL

BTA 3, BTA 10, BTA14,

BTA 27; BTA 2

Casas 等
[ 11]

, 2003; Ca sas

等
[ 12]

, 2004

背最长肌剪切

力 QTL
*

BTA 1, BTA18, BTA29 狄江, 等
[ 4]

, 2005

半腱肌剪切力

QTL
*

BTA 2 狄江, 等
[ 4]

, 2005

CA ST基因 BTA 7 K iller fer等
[ 13]

, 1994

胴体重 QTL BTA 14 M izosh ita等 [ 14] , 2005

双肌基因 BTA 2 Charlier等
[ 15]

, 1995

� � 注: 表格中带* 的为可能位点, 目前还没有得到证实.

2� 牛肉质性状的遗传标记和 cDNA文库的

研究进展

2. 1� 与牛肉质性状有关的 SNPs研究进展

一些与肉质性状有关的基因的 single nucleo�
t ide po lymorph isms( SNPs)关联分析结果已有报道,

它们包括控制嫩度的赖氨酰氧化酶和钙蛋白酶抑

制蛋白基因,控制大理石花纹的瘦素蛋白
[ 16�17]
、二

酰基甘油酰基转移酶 1 ( D iacy lg lycero l acy ltrans�
ferase 1, DGAT1)、甲状腺球蛋白 ( Thyrog lobulin ,

TG)、RAR相关孤立受体 C( RAR�re lated orphan re�
ceptor C , RORC )、硬脂酰辅酶 A 去饱和酶

( Stearoy l�CoA desaturase, SCD)、线粒体转录因子

A (m itochondrial transcription factorA, m tTFA)以及

脂肪酸结合蛋白
[ 18]

( Fatty acid�b inding prote ins,

FABP4)基因.目前在 209个基因中大约共鉴定出

来 710个 SNPs
[ 19]

.

邱大伟选用巴山黄牛、盘江黄牛、重庆山地黄

牛和昭通黄牛等 4个地方品种, 红杂牛和西杂牛等

2个杂交群体采用 PCR�SSCP技术结合基因序列测

定技术对 CAST基因多态性研究首次在牛 CAST基

因的第 9、18、25、26外显子中发现了多态性
[ 20 ]

.

M atthieu等在 3个牛品种中进行了 protein ki�
nase adenosine monophosphate�activated �3�subunit

(PRKAG 3)基因特征和多态性分析. 鉴定出 32个

SNPs
[ 21]

. Yu等在韩牛中发现了 7个 SNPs
[ 22]

. 李

武峰等在肉牛 PRKAG 3基因第 4内含子 2个多态

位点与胴体性状的关联分析中,认为各性状基因型

效应都未达到显著水平
[ 23]

.

候选基因 SNPs的检测与基因功能的鉴定密

切相关,并且 SNPs在基因组中的相对高频分布,

使其非常适于关联分析. SNP作为第三代遗传标记

将在相当长一段时间内得到广泛应用.

2. 2� 用于转录组学研究的 cDNA文库的研究进展

目前已经建成了牛的各类组织器官的特异性

cDNA文库 ( complementary DNA L ibrary )有 100

个
[ 24]

, 包括: 肝脏和肠
[ 25�26]
、胚胎

[ 27]
、子宫内

膜
[ 28]
、子宫和卵巢

[ 24 ]
以及几种混合组织

[ 29 ]
的 cD�

NA文库,对研究特定组织细胞的基因表达情况奠

定了基础. 研究小组又利用它们建立了牛的几种不

同的 cDNA阵列 ( cDNA array) ,包括整个转录组的

cDNA阵列, 如免疫细胞或组织
[ 30�31]

以及其他有经

济价值的组织
[ 32]
的 cDNA阵列.澳大利亚合作研

究中心利用肌肉和脂肪的 cDNA文库建立了一个

牛基因芯片
[ 33]

. 美国的牛功能基因组学研究机构

已从混合组织 MARC1�4文库中筛选了 18 263个

基因点印在一个高密度基因芯片上
[ 34]

.

尽管 cDNA文库和 cDNA阵列使牛的转录组

研究取得了巨大的进步, 但该技术目前正被寡核苷

酸阵列和全套基因组阵列所取代.寡核苷酸阵列避

免了 cDNA阵列的一些技术性缺陷.寡核苷酸阵列

在转录组研究中将越来越普遍.

3� 与牛肉质性状有关的基因研究进展

3. 1� 不同肌肉类型的基因研究进展

因为肉质性状在很大程度上是由肌肉类型决

定的, 了解不同肌肉类型之间基因表达的差别对牛

肉质性状的研究很重要. 利用人类的基因芯片对牛

不同类型的肌肉进行研究
[ 35�36]

, 检测出一些与肌

肉有关的基因, 其中一部分与肌肉的收缩及代谢有

关.人们比较感兴趣的两个差异表达的基因是淋巴

细胞功能相关抗原 2基因和甲状腺受体相互作用

蛋白 15
[ 37]
基因, 它们可能与肌肉发育调控有关.

为了研究不同能量和蛋白水平对牛肉质性状

影响的分子机制, Reverter等利用基因芯片技术对

分别用高、中、低营养日粮饲喂 27 d的婆罗门杂种

牛的背最长肌基因表达差异进行了分析,这 3组共

检测到 151 904个表达探针,代表 4 747个基因.聚
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类分析结果表明, 94%为差异表达不显著基因
[ 38]

.

3. 2� 与大理石花纹有关的肌肉基因研究进展

大理石花纹是指沉积在牛肉中肌纤维之间的

间层脂肪
[ 39]

. 10%左右的肌内脂肪含量, 可以产生

理想的大理石花纹
[ 40]

.另外 Barendse的研究显示,

甲状腺球蛋白基因对牛肉的大理石花纹有影响,其

被定位于 BTA14的着丝粒的部位
[ 41]

.

肌肉脂肪通常被分为肌间脂肪和肌内脂肪,与

肉的嫩度和风味等密切相关.肌内脂肪的积累在很

大程度上受牛的遗传背景以及它们的年龄和营养

的影响
[ 42]

. Ch ilds等
[ 43]
和 O ish i等

[ 44]
的研究目的

主要是鉴定与肌内脂肪产生有关的基因.

澳大利亚和日本的研究者利用 cDNA微阵列

对日本和牛和荷斯坦牛的背最长肌进行比较, 来鉴

定可能与和牛储存肌内低熔点脂肪这种独特能力

有关的基因
[ 45 ]

. 对背最长肌组织进行三次连续的

活组织检测并从日本和牛和荷斯坦牛中分离出

RNA.运用牛的脂肪 /肌肉 cDNA微阵列 ( cDNA m i�
croarray)对这些样本的基因表达变化进行分

析
[ 33]

.结果显示:日本和牛特异表达的基因与单不

饱和脂肪酸的合成、脂肪的形成与储存以及肌肉发

育的调控有关,而荷斯坦牛中特异表达的基因则与

结缔组织和骨骼肌生成有关.

3. 3� 肌肉生长潜能不同的牛的基因的研究进展
双肌表型

[ 46]
指的是肌肉的过度肥大. 双肌牛

的其他组织器官变小,脂肪含量和骨骼大小都比正

常的低或小, 瘦肉率比较高, 嫩度高, 风味差.双肌

牛由于抑肌素发生变异而具有较大的肌肉块和较

低的脂肪含量. Po tts等在怀孕 31到 33 d的双肌和

非双肌牛的胚胎中发现有 20个基因是差异表达

的,其中 3个差别表达的基因已被定位到 BTA5

上,并且它们与剪切力的 QTL距离很紧密
[ 27]

.

利用寡核甘酸基因芯片技术,以具有双肌和非

双肌的 260 d胎牛的半腱肌为材料,比较它们的肌

肉基因表达谱,结果发现了几个差别表达的基因类

型,主要有慢收缩特性肌肉基因、细胞外基质基因

和核糖体蛋白基因, 并且它们在双肌胎儿中低表

达.另外是与细胞周期调节有关的基因, DNA代谢

和转录调节有关的基因和蛋白酶基因在双肌胎儿

中高表达.在双肌牛中还有 3个差异表达的基因:

循环免疫复合物与肿瘤坏死因子相关蛋白 3基因

( C1q and tumor necrosis factor related prote in 3,

C 1QTNF 3 )、SIX 3 基 因 和 叉 头 框 �c2 基 因
(FOXC 2),它们与肌肉过度增长有关

[ 47]
.

为进一步了解肌肉过度发育的调控机制,

Bouley等人利用双向凝胶电泳对半腱肌进行差异

蛋白质组分析, 然后对电泳分离到的蛋白质进行基

质辅助的激光解析电离�飞行时间质谱分析 [ 48]
.结

果显示:有 13种蛋白质在双肌肉与非双肌肉中发

生了显著变化
[ 49]

.

3. 4� 与嫩度有关的基因研究进展

钙蛋白酶基因
[ 42]
是影响嫩度的主效基因.

CAPN 是与肌肉成熟嫩化直接相关的酶系, CAST

是其抑制酶, CAPN和 CAST 基因对剪切力有显著

影响
[ 50]
. Koohmara ie 等

[ 51]
和 M organ等

[ 52]
认为

CAPN 1是肉嫩化的基本酶类. Sm ith
[ 53]
将 CAPN 1

作为牛肉嫩度的候选基因. W h ite等
[ 55]
研究了美国

多个 Brahm an品系牛 CAPN 1基因三个单核苷酸变

异位点碱基突变与牛肉嫩度的关系. 结果发现,

CAPN 1基因的 4 751位点等位基因的碱基突变与

牛肉剪切力值密切相关. Page
[ 55]

, Casas等
[ 56�57]

的

系列研究表明, CAPN 1基因可以作为牛肉嫩度性

状的一个候选基因. 钙蛋白酶抑制蛋白是 ca lpain

内源性特异抑制因子
[ 58]

. CAPN 3基因的变异在一

些牛中与嫩度有关
[ 9]

. 侯冠域等通过对牛 CAPN 3

基因 C2546T位点在中外不同品种肉牛群体中的

多态分析, 初步确定该位点可以作为 CAPN 3基因

的一个辅助选择标记
[ 59]

. 魏伍川等
[ 60]
对雷州黄牛

与鲁西黄牛 calpain基因的比较的大量研究证明,

calpa in基因不同位点的变异对牛肉的嫩度具有显

著影响.牛 CAST基因中的 B等位基因, 尤其是 BB

纯合基因型对牛肉嫩度 WBS值有较大影响, 并且

在利木赞品种内差异极显著
[ 61]

.

为鉴定牛肉嫩度, Bernard等利用寡聚芯片分

析了夏洛来公牛的背最长肌样本,结果发现了一些

差异表达基因, 并且有一个与嫩度呈高度的负相

关
[ 62]

. M arty等在夏洛来公牛背最长肌中发现

DNAJA1基因与嫩度有很大关联
[ 63]

.

文力正等
[ 64 ]
的一项研究表明, Heart Fatty

acid�binding proteins(H �FABP )可以作为改良草原

红牛决定嫩度的候选基因或肉质性状的 QTL.文力

正等的另一项研究结果表明, H �FABP基因对草原
红牛嫩度有显著影响,H �FABP基因可以作为影响
草原红牛肉质嫩度的一个主效基因

[ 65]
. 周国利

等
[ 66]
研究了鲁西黄牛 H �FABP基因与大理石纹和

嫩度等性状的关系, 结果表明 BB纯合基因型对牛

肉嫩度有较大的影响而对大理石花纹差异不显著.

3. 5� 其他与牛肉质性状相关的基因研究进展
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杨彦杰等的研究表明脂联素基因与秦川牛胸

围、眼肌面积、背膘厚、胴体腿臀围方面密切相关,

可以将脂联素基因作为秦川牛产肉性状的候选基

因
[ 67]

.

韩瑞华等的研究表明, Independen t Games Fes�
t iva l2( IGF 2)基因单核苷酸变异影响秦川牛及其杂

种牛的肉牛肉质性状, 可以用该多态性位点 ( IGF 2�
exon2)对肉牛的肉质性状进行分子标记辅助选择,

并对指导肉牛的育种工作具有重要的实践意

义
[ 68]

.

4� 小结与展望

功能基因组学的研究为牛肉质性状的改良开

辟了广阔前景,将产生巨大的经济效益. QTL定位

是新兴的研究领域,有巨大的应用前景. 利用遗传

标记对牛数量性状进行标记辅助选择和育种,从而

在分子水平上对目标性状进行选择,可实现对遗传

性能及肉质性状改良.伴随着分子生物学研究方法

的不断发展,人们将得到更高档的牛肉.
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