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猪脂肪组织中 IGF2 和 IGFBP3 基因表达的发育性变化

及其品种差异 
郭玉姣, 唐国庆, 李学伟, 朱砺, 李明洲 

四川农业大学动物科技学院, 雅安 625014 

摘要: 采用荧光定量 PCR 技术分析长白猪和太湖猪背部皮下脂肪组织中胰岛素样生长因子 2 和胰岛素样生长

因子结合蛋白 3 基因在 30、60、90、120 和 150 日龄时表达水平的发育性变化。结果表明: (1)品种内日龄间比

较, 长白猪 IGF2 mRNA 在 30 日龄时的表达量极显著高于其他日龄(P<0.01), 之后逐渐下降, 至 120 日龄降到

最低, 150 日龄时又明显上升; 太湖猪 IGF2 mRNA 在 30~60 日龄的表达量较高, 90 日龄降至最低, 120 日龄迅速

回升, 之后又有所下降。两品种 IGFBP3 mRNA 表达的发育性变化模式基本相同, 30 日龄时表达量最高, 60 日

龄显著下降(P<0.05), 之后趋于平缓但略有波动。(2)品种间同日龄比较, 120 日龄时太湖猪 IGF2 mRNA 的表达

量极显著高于长白猪(P<0.01), 150 日龄时太湖猪 IGFBP3 的表达量极显著低于长白猪(P<0.01), 其余日龄间两

品种差异均不显著(P>0.05)。研究结果提示: 猪脂肪组织 IGF2 和 IGFBP3 基因表达存在明显的发育性变化和品

种差异; IGF2 基因表达水平的降低可能与脂肪细胞的增殖有关。 

关键词: 猪; 脂肪组织; 荧光实时定量 PCR; 胰岛素样生长因子 2(IGF2); 胰岛素样生长因子结合蛋白 3(IGFBP3) 

Developmental expression changes of IGF2 and IGFBP3 genes in 
adipose tissue of two pig breeds 
GUO Yu-Jiao, TANG Guo-Qing, LI Xue-Wei, ZHU Li, LI Ming-Zhou 
College of Animal Science and Technology, Sichuan Agricultural University, Ya’an 625014, China 

Abstract: To investigate the developmental expression patterns of Insulin-like Growth Factor 2 (IGF2) and Insulin-like 
Growth Factor Binding protein 3 (IGFBP3) genes at the age of 30, 60, 90, 120 and 150 days in back subcutaneous fat tissue 
of Landrace and Taihu pigs, real-time fluorescence quantitative PCR was applied. Results showed that the expression level 
of IGF2 mRNA in Landrace pigs was significantly higher at 30 days than other days (P<0.01), then gradually declined and 
lowest at 120 days, obviously increased at 150 days. In Taihu pigs, it was relatively higher at 30~60 days, lowest at 90 days, 
increased rapidly at 120 days, and then decreased. Developmental expression patterns of IGFBP3 mRNA in the two pig 
breeds were similar, which were highest at 30 days, declined significantly at 60 days (P<0.05) then maintained steady, but a 
little fluctuant between ages in each breed. In addition, the expression level of IGF2 mRNA in Taihu pigs was significantly 
higher than that of Landrace pigs at the age of 120 days (P<0.01), and the expression level of IGFBP3 mRNA in Taihu pigs 
was significantly lower than that of Landrace at the age of 150 days (P<0.01), with no significant difference between the 
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two pig breeds at other ages (P>0.05). The results suggest that the expression of IGF2 and IGFBP3 mRNA in the adipose 
tissue of pigs exhibits specific developmental changes and different patterns between the two pig breeds. The expression 
decrease of IGF2 may be related to adipocyte hyperplasia. 

Keywords: pig; adipose tissue; real-time RT-PCR; insulin-like growth factor 2 (IGF2); insulin-like growth factor binding 
protein 3 (IGFBP3) 

胰岛素样生长因子 2(insulin-like growth factor 2, 
IGF2)作为胰岛素样生长因子家族成员之一 , 在胎

儿生长发育、肿瘤细胞增殖、肌肉生长和基因组印

迹等方面具有重要的调控作用, 是影响猪胴体瘦肉

率和背膘厚的重要候选基因[1]。研究发现, 向背膘更

厚的遗传方向选择会提高猪血浆中 IGF2浓度[2]提示

IGF2 可能参与脂肪沉积的调节。IGFs 与其受体结合

并发挥生物学效应受到胰岛素样生长因子结合蛋白

(insulin-like growth factor binding protein, IGFBP)的
生理性调节。研究表明, 在血清中 IGFBP3 是猪出生

后最主要的 IGFs载体, 具有延长 IGFs的半衰期, 调
节 IGFs 的生物学活性等作用[3]。 

本实验以肥胖型的太湖猪和瘦肉型的长白猪为

研究对象, 采用荧光实时定量 RT-PCR 技术, 研究不

同生长发育阶段猪脂肪组织中 IGF2 和 IGFBP3 基因

表达的变化, 并分析品种间基因表达的差异及其对

背膘厚和脂肪细胞体积的影响, 以揭示不同品种猪

脂肪沉积和肥胖程度差异的遗传原因。 

1  材料和方法 

1.1  实验动物及采样 

太湖猪和长白猪来自四川农业大学动物营养研

究所实验猪场, 设置 5 个等时间点进程(30、60、90、
120 和 150 日龄), 随机分配 4 头(2♂, 2♀)相同品种

的全同胞仔猪到每个时间点, 共计 40 头。所有实验

猪只于同一时间开始组建群体, 28 日龄断奶, 采用

相同营养水平和饲喂方式, 达到相应时间点当天进行

屠宰并采集倒数 3~4 肋骨间对应处的背部皮下脂肪样

品, 浸泡于 RNA later (Qiagen 公司), −70℃保存。 

1.2  性状测定 

1.2.1  平均背膘厚的测定 
屠宰后测定左半胴体在肩部最厚处、腰荐结合

处和胸腰结合处的皮下脂肪厚度, 并计算其平均值

作为平均背膘厚。 
1.2.2  脂肪细胞参数的测定和形态学观察 

制作脂肪组织的石蜡切片(H. E.染色), 用日本

Nikon 电子显微成像系统采集代表性区域图像, 观
察脂肪细胞在不同时期的形态与结构, 利用 Image-Pro 
Plus(5.1 版本 )医学图象分析软件测定每个样品的

100 个单室脂肪细胞的长径和短径, 取其几何平均

数作为直径。根据细胞直径按照公式计算体积: 
平均体积(V)= π /6∑fi Di 3/∑fi 
其中: Di为细胞直径; fi代表直径为 Di的脂肪细

胞数目。 

1.3  荧光定量 PCR 测定 IGF2 和 IGFBP3 mRNA
的相对表达量 

1.3.1  总 RNA 提取和 cDNA 的合成 
脂肪样品的总 RNA 按照 TRIZOL® Reagent (In-

vitrogen公司)的操作说明书提取, 用 Bio-Rad核酸蛋

白检测仪测定浓度, 并经琼脂糖凝胶电泳鉴定其完

整性然后使用 SYBR® PrimeScriptTM RT-PCR Kit 
(TaKaRa 公司)进行 cDNA 的合成。 
1.3.2  PCR 引物的设计及合成 

引物利用软件 Primer3 在线程序(http://frodo.wi. 
mit.edu/)设计 , 由北京赛百盛基因技术有限公司合

成, 相关信息见表 1[4, 5]。 
1.3.3  标准品制备 

以 cDNA 为模板进行 PCR, 扩增产物经琼脂

糖凝胶 DNA 回收试剂盒 (天根公司 )回收目的片

断。使用 EASY Dilution(TaKaRa 公司)10 倍梯度  
连续稀释回收产物得到实时荧光定量 PCR 的标  
准品。  
1.3.4  标准曲线和熔解曲线分析 

RT-PCR 采用 SYBR Green I 染料法, 反应在

iQTM 5 Multicolor Real-Time PCR 检测系统(Bio-Rad
公司 )上进行。PCR 反应体系为 25 μL: 12.5 μL 
SYBR® Premix Ex TaqTM, 0.5 μL 引物(10 μmol/L), 
2 μL cDNA 模板。PCR 循环参数为: 95.0℃ 10 s;  
95.0℃ 5 s, 复性/延伸温度(表 1)30 s, 循环 40 次; 
随后进行熔解曲线分析, 温度以 0.5℃/30 s的速率从

55.0℃缓慢递增到 95.0℃。每次反应设置标准品、

未知样品(各重复 3 次)和一个阴性对照(NTC)。 
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表 1  荧光定量 RT-PCR 目的基因引物的相关信息 
Table 1  Information on the primers of the target genes used for real-time RT-PCR 

目的基因 
Target genes 

引物序列 
Sequences of primers(5′→3′  ) 

产物大小 
Product length (bp)

复性/延伸温度 
Annealing/Elongation(℃) 

GenBank登录号 
GenBank accession No.

ACTB F: TCTGGCACCACACCTTCT 
R: TGATCTGGGTCATCTTCTCAC 114 62.0 DQ178122 

TBP F: GATGGACGTTCGGTTTAGG 
R: AGCAGCACAGTACGAGCAA 124 60.0 DQ178129 

TOP2B F: AACTGGATGATGCTAATGATGCT 
R: TGGAAAAACTCCGTATCTGTCTC 137 60.0 AF222921 

IGF2 F: ACACCCTCCAGTTTGTCTGCG 
R: CAGCTACGGAAGCAGCACTCT 108 61.0 X56094 

IGFBP3 F: CCAGCGCTACAAGGTCGACTAC 
R: TCTCGCGCTTGGACTCAGA 73 61.0 AF085482 

注: ACTB (beta-actin, 肌动蛋白β), TBP (TATA box binding protein, TATA 框结合蛋白) 和 TOP2B (topoisomerase II beta, 拓扑异

构酶Ⅱ-β)为内参。 
Notes: ACTB (beta-actin), TBP (TATA box binding protein) and TOP2B (topoisomerase II beta) used as internal control. 

 

1.4  统计分析 

采用相对定量解析方法, 选用脂肪组织中稳定

表达的看家基因 ACTB、TBP 和 TOP2B, 根据仪器分

析软件计算的拷贝数(未经校正), 运用 GeNorm软件

分析, 得出看家基因的归一化因子 NF 值(normalization 
factor), 以目的基因 mRNA 的拷贝数(最大拷贝数设

为 1)与对应样品的 NF 值的比值表示基因 mRNA 的

相对表达量[4]。 
运用 SAS 8.2 软件的 PROC GLM 程序进行最小

二乘均数分析, 结果以最小二乘均数±标准误 表示, 
均数间的多重比较用 Duncan 法并进行相关分析。 

2  结果与分析 

2.1  脂肪细胞体积和平均背膘厚的生长发育变化 

由图 1a 可知, 太湖猪和长白猪脂肪细胞体积的

发育性变化模式有所不同。太湖猪 30~90 日龄时脂

肪细胞的体积较小, 日龄间差异不显著(P>0.05), 此
后极显著升高(P<0.01); 而长白猪在 60 日龄时有所

下降 , 之后随着日龄的增加 , 体积也不断地增大 , 
150 日龄显著高于 120 日龄(P<0.05), 极显著高于其

他日龄(P<0.01)。品种间比较, 太湖猪的脂肪细胞体

积在 60 日龄时显著高于长白猪(P<0.05), 在 120 和

150 日龄极显著高于长白猪(P<0.01)。整个实验期内,
太湖猪脂肪细胞的体积极显著高于长白猪(P<0.01)。 

由图 1b 可知, 两品种平均背膘厚的发育性变化

模式基本一致 , 在 30~60 日龄两品种背膘厚较低 , 
90~150 日龄迅速上升。品种间比较, 太湖猪平均背

膘厚在 120 日龄显著高于长白猪(P<0.05), 90 和 150
日龄时极显著高于长白猪(P<0.01)。整个实验期内, 

两品种平均背膘厚总体差异极显著, 太湖猪平均背

膘厚极显著高于长白猪(P<0.01)。 

2.2  脂肪中 IGF2 和 IGFBP3 mRNA 表达的发育性

变化 

由图 2a 可知, 长白猪和太湖猪脂肪组织 IGF2 
mRNA 表达存在明显的发育性变化。长白猪 IGF2
基因的表达量在 30 日龄极显著高于其他各日龄

(P<0.01), 随后逐渐下降, 至 120 日龄降到最低, 150
日龄时又有明显上升; 太湖猪在 30~60 日龄的表达

量较高, 90 日龄时显著下降(P<0.05), 120 日龄迅速

回升, 之后在 150 日龄时又有所下降。不同日龄间

IGF2 mRNA 的表达量总体差异极显著(P<0.01), 品
种间总体差异不显著(P>0.05), 品种与时间的互作

效应显著(P<0.05)。品种间比较发现, 120 日龄时太

湖猪 IGF2 mRNA 的表达量极显著高于长白猪

(P<0.01), 其余时间点间两品种差异均不显著(P>0.05)。 
由图 2b 可知 , 长白猪和太湖猪脂肪组织中

IGFBP3 mRNA 表达的发育性变化模式基本相同 , 
在 30 日龄时的表达量最高 , 60 日龄时显著下降

(P<0.05), 之后趋于平缓但略有波动。不同日龄间

IGFBP3 mRNA 的表达量总体差异极显著(P<0.01), 
品种间总体差异不显著(P>0.05), 品种与时间的互

作效应不显著(P>0.05)。品种间比较发现 , 太湖猪

IGFBP3 在 150 日龄时极显著低于长白猪(P<0.01), 
其余时间点间两品种差异均不显著(P>0.05)。 

3  讨  论 

实时荧光定量 PCR 技术具有特异性强、灵敏度

高、定量准确等特点, 已广泛应用于核酸的定量分 
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图 1  长白猪和太湖猪脂肪细胞体积和背膘厚的发育性变化模式 
a: 脂肪细胞体积的发育性变化模式; b: 平均背膘厚的发育性变化模式。同一品种不同日龄上相同的大写或小写字母之间表示差异不

显著; 相同的大小写字母之间表示差异显著, 如 A 和 a 之间; 不同的大写字母或不同大小写字母之间表示差异极显著; *和**分别表示

同一日龄不同品种差异显著和极显著。 
Fig. 1  Developmental patterns of adipocyte volume and backfat thickness of Landrace and Taihu pigs 
a: Developmental patterns of adipocyte volume; b: Development patterns of mean backfat thickness. Values with the same letters were not 
significantly different between ages for the same breed (P>0.05). Values with the same small and capital letters were significantly different at 
the level of 0.05. Values with the different capital letters or different small and capital letters were significantly different at the level of 0.01. 
*and ** mean significantly different between the two pig breeds at the same age at the level of 0.05 and 0.01 respectively. 

 
图 2  长白猪和太湖猪脂肪组织中 IGF2 和 IGFBP3 mRNA 表达的发育变化模式 
a: IGF2 mRNA 表达的发育性变化模式; b: IGFBP3 mRNA 表达的发育性变化模式。差异显著性标注同图 1。 
Fig. 2  Developmental patterns of IGF2 and IGFBP3 mRNA in adipose tissue of Landrace and Taihu pigs 
a: Developmental patterns of IGF2 mRNA; b: Developmental patterns of IGFBP3 mRNA. The meanings of the letters see the legend in Fig.1. 
 

析。为了避免单个内参校正的误差问题, 本实验采

用 3 个在猪背部皮下脂肪组织中持续稳定表达的看

家基因作为内参对目的基因表达量进行校正, 得到

了准确可靠的结果[4]。 
猪脂肪组织的生长发育包括脂肪细胞增殖

(hyperplasia)和肥大(hypertrophy)两方面 , 前者使脂

肪细胞数目增多, 后者使其体积增大和重量增加[6]。

杨公社等对关中黑猪和长白猪脂肪细胞直径、表面

积和体积的研究表明, 脂肪细胞在出生后逐渐增大, 
关中黑猪 30 日龄时就明显大于长白猪, 且这种差异

随着日龄的增长而加大 [7]。本实验结果也显示猪脂

肪细胞的大小随着日龄的增长而持续性的增加, 在
90~150 日龄太湖猪的变化幅度更为明显。但在 60
日龄时脂肪细胞的体积有所下降, 这可能是由于断

奶日龄不同对实验结果造成的影响(报道的实验猪

为 60 日龄断奶, 本次实验猪为 28 日龄)。而且在整

个实验期内, 太湖猪的脂肪细胞体积和背膘厚都极

显著高于长白猪, 这显示出肥胖型的太湖猪脂肪细

胞的肥大作用和沉积脂肪的能力比瘦肉型的长白猪

要强, 这种差异是由二者的遗传差异造成的。 
资料显示, IGF2 是影响猪脂肪沉积性状的候选

基因[1]。Hausman 等[8]通过基因微阵列和蛋白组学分

析, 表明 IGF2 基因在胎儿和新生仔猪(5~7 天)的脂

肪组织中有丰富的表达水平。Peng 等研究发现在猪

肝脏、肾脏、肌肉[9]和胰腺组织[10]中 IGF2 表达的发

育性变化模式有一定的差别, 但 IGF2 mRNA 水平

均在胎儿期最高, 以后会降低。表明 IGF2 基因表达

存在组织特异性, IGF2 是胎儿生长因子, 参与组织

早期的生理变化。本实验观察到猪脂肪组织中 IGF2 
mRNA 表达量呈时序性变化。IGF2 在 30 日龄的表



 
606 HEREDITAS (Beijing)  2008 第 30 卷 

  

 

达量最高, 随后逐渐下降, 太湖猪 90 日龄下降到最

低, 长白猪 120 日龄下降到最低。IGF2 mRNA 表达

量的这一变化与实验中脂肪组织切片观察到的多室

脂肪细胞的数量在 30 日龄之后大幅度减少的变化

趋势相吻合, 提示 IGF2 基因在早期与脂肪细胞的增

殖和分化的功能有关。另外两品种 IGF2 mRNA 表

达量在达到最低之后会明显增加, 可能与这一时期

脂肪细胞体积和背膘厚显著高于前一时期有关。本

实验还发现, IGF2 基因的表达在品种间存在差异, 
太湖猪 120 日龄时极显著高于长白猪, 这可能与太

湖猪体内较高的脂肪沉积有关。 
IGFs 与其受体结合并发挥生物学效应受到

IGFBP 的生理性调节。本实验发现, 脂肪组织中长

白猪的 IGF2 和 IGFBP3 基因表达模式基本相同, 说
明 IGFBP3 mRNA 的表达可能通过依赖 IGF2的方式

影响脂肪组织的发育。但太湖猪中却有明显的不同, 
其调节机制还不甚清楚, 或许 IGF2 影响脂肪沉积性

状是与 IGFBP3 及其他激素相互协调、共同作用的

结果。本实验中还发现, 两品种在 60~150 日龄间

IGFBP3 mRNA 的表达量差异不显著, 但在 90~150
日龄间长白猪的表达量呈上升趋势, 而太湖猪却逐

渐下降, 在 150 日龄时长白猪极显著高于太湖猪。

由于 IGFBP3 和 IGF2 结合后, 就会阻止 IGF2 与受

体结合从而不能发挥生物学效应[3], 提示 IGFBP3 也

许通过此种方式间接地促进脂肪组织的沉积。 
综上所述, 本研究通过比较两品种猪不同发育

时期 IGF2 和 IGFBP3 基因表达的变化, 证实 IGF2
和 IGFBP3 对脂肪沉积性状有一定的影响, 但 IGF2
和 IGFBP3 能否作为有效的标记基因用于脂肪性状

的分子标记辅助选择, 其调节脂肪沉积的机制和生

理功能仍有待于进一步的研究。 
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