
绵羊饲料利用率与血清激素相关性及相关基因研究
梁祎凡 1，2，曹 阳 2，金海国 1，2*
（1. 延边大学农学院，吉林 延吉 133002；2. 吉林省农业科学院畜牧科学分院，吉林 公主岭 136100）

摘 要：本试验通过研究绵羊饲料利用率与几种血清激素浓度间的相关性及相关基因在组织中的表达量，试图探索饲料

利用率的影响因素和分子机制。试验选用来自体重相近的 15只杜泊羊♂×小尾寒羊♀F1代公羊，通过饲养试验获得饲

料利用率极端差异的两组，分别对血清激素指标和相关基因表达进行测定，开展差异显著性分析和相关性分析，结果显

示：两组间试验羊饲料利用率和平均日增重差异显著（P＜0.01）；饲料利用率高组神经肽Y（NPY）激素浓度显著低于饲料

利用率低组（P＜0.05），血清中NPY与采食量和饲料利用率呈现低度正相关（r=0.307，P<0.05；r=0.447，P＜0.05），与平均

日增重呈现中度负相关（r=-0.620，P＜0.05），其余激素浓度与饲料利用率相关性状间无显著相关性（P＞0.05）且两组间

浓度差异不显著（P＞0.05）；NPY基因在饲料利用率高组的表达水平高于饲料利用率低组，与其在血清中的浓度测定结

果相一致；NPY基因在瘤胃中表达量最多，在肌肉中最少。本结果表明：NPY可能是影响饲料利用率的因素之一，对于内

在调控机制还需要进一步研究。
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Abstract：The study attempts to explore the influencing factors and molecular mechanisms of feed utilization by
studying the correlation between sheep feed utilization and several serum hormone concentrations and the expres⁃
sion of related genes in tissues. 15 individuals from the same group that F1 rams of small-tail Han sheep × Dorper
sheep were selected, and the two groups were found to have extreme differences in feed utilization rate through feed⁃
ing experiments. Serum indicators and related gene expression were measured, and differential analysis and correla⁃
tion analysis were carried out. The results showed that there was a significant difference in feed utilization and aver⁃
age daily gain between the two groups (P<0.01). The neuropeptide Y (NPY) hormone concentration in high feed utili⁃
zation rate group was significantly lower than that in the low feed utilization rate group (P<0.05). The NPY showed a
low positive correlation (r=0.307, P<0.05; r=0.447, P<0.05) with feed consumption and feed utilization rate, and
showed a moderate negative correlation with the average daily gain (r=-0.620, P<0.05). there was not significant cor⁃
relation between hormone and feed utilization rate. The expression level of NPY gene in the high feed utilization
group was higher than that in the low feed utilization group, which was consistent with the concentration determina⁃
tion in serum; NPY gene was most expressed in the rumen and the least in muscle. The results suggest that NPY
may be one of the factors affecting feed utilization, and further research is needed for the intrinsic regulation mecha⁃
nism.
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在畜牧业生产中，提高饲料利用率，降低饲料

成本一直受到广泛关注。饲料利用率常用饲料转

化率（Feed Conversion Ratio，FCR）表示，即用料重

比作为评价指标，饲料利用率与料重比呈负相

关 [1]。饲料效率（Feed Efficiency，FE）即消耗的饲

料量与增重的比值。随着生产规模的不断扩大，

造成的资源浪费和环境污染问题日益加剧，反刍

动物释放的甲烷加剧温室气体排放，提高饲料利

用率在降低养殖成本的同时有利于保护环境、节

约资源 [2]。传统提高饲料利用率的方法包括日粮

加工处理、控制瘤胃发酵、改善日粮平衡、合理使

用饲料添加剂、改善饲养环境等 [3]。随着分子遗

传学领域的不断探索，肉羊饲料代谢研究从确定

饲料中营养物质含量转向分子层面研究，试图对

其进行改进和人为调控 [4]。本研究通过饲养试验

得到料重比，并据此作为评价饲料利用率的指

标，同时配合测定相关血清指标，根据血清激素

浓度结果进行实时定量聚合酶链反应（qRT-
PCR），对结果进行进一步验证，以探索激素水平

与饲料利用率的相关性、寻找饲料利用率的影响

因素，为研究相关调控基因的变化程度奠定基

础，为后续研究提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验动物

试验于 2017年 12月在吉林省农业科学院畜

牧分院进行，选取乾安示范地 15只杜泊羊♂×小

尾寒羊♀F1代公羊。

1.2 试验方法

1.2.1 饲养试验

选择体况良好、体重均匀肉羊置于单栏羊圈

中，预试期 3 d，试验期 19 d。预试前每只试验羊

注射伊维菌素溶液 2.5 mL进行驱虫处理。预试期

第一天称重，试验饲粮参考《肉羊饲养标准》(NY/
T816-2004) 55 kg体重、日增重为 300 g/d肉羊营养

需要量配制基础饲粮和主要营养水平，精粗比约

为 3∶7。根据末重和总体采食量计算 FCR。
1.2.2 血清指标检测

采血后提取血清于-20℃保存，分别测定血清

中神经肽 Y（NPY）、胃饥饿素（Ghrelin）、瘦素

（LEP）、黑皮质激素（MC）、生长激素（GH）、胰岛

素样生长因子 2（IGF-2）、解偶联蛋白 2（UCP2）、
解偶联蛋白 3（UCP3）指标，由上海晶抗生物工程

有限公司利用Elisa法进行测定。

1.2.3 血清激素相关基因的 RNA 提取和实时定

量 PCR 扩增

使用 Trizol 试剂提取极端差异个体 8只羊瘤

胃、肝脏、小肠和肌肉样本的总 RNA，利用 Prime⁃
Script TM RT试剂盒进行 cDNA合成。根据 NCBI
数 据 库 中 所 得 到 的 NPY 基 因 序 列（NM_
001009452.1）和已知的 β-肌动蛋白基因序列

（NM_001009784.2），用 Primer Premier 5软件进行

引物设计（表 1），对NPY基因进行实时定量聚合酶

链反应（qRT-PCR），β-肌动蛋白用作内参基因。

表1 引物序列

基因

神经肽Y

β-肌动蛋白

引物序列

F：GCTGCGACACTACATCAATCTCA
R：GAGCAAGTTTCATTTCCCATCA
F：CCCTGGAGAAGAGCTACGAG
R：GGTAGTTTCGTGAATGCCGC

产物

135bp

154bp

退火温度

60℃

60℃

1.3 数据整理

采用 Excel 软件整理数据并用 SPSS 23.0软件

对试验数据进行统计分析，试验数据以“平均值±
标准差”表示，采用独立样本 t检验对两组试验羊

各项指标进行显著性分析，P＜0.05表示差异显

著，P＜0.01表示差异极显著；采用皮尔森相关系

数（Pearson correlation coefficient）方法分析饲料利

用率相关性状和血清激素浓度间的相关性；实时

定量聚合酶链反应（qRT-PCR）结果用 GraphPad
软件对所得数据进行分析整理。

2 结果与分析

2.1 生长性状差异显著性对比

根据饲养试验结果计算平均日增重及采食

量，根据所得料重比差异选取最高和最低个体分

为两组（表示为 E-Low和 E-High），每组各 4只。

对 E-Low和 E-High两组羊的生长性状进行分类

统计，结果见表 2。由表 2结果可知，初始体重和

末重及采食量方面没有显著差异（P＞0.05）；E-
High组料重比极显著高于 E-Low组，E-Low组平

均日增重极显著高于E-High组（P＜0.01）。
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2.2 血清指标显著性对比

分别测定并对比 E-Low和 E-High两组血清

中 8个激素的浓度，除E-Low组的神经肽Y（NPY）
浓度显著低于 E-High组（P＜0.05）外，其他激素

水平差异不显著（P＞0.05），如表 3所示。

2.3 生长性状与血清指标相关性分析

对血清中各激素浓度与采食量、平均日增重

和料重比间的相关系数进行分析，结果显示，神

经肽Y（NPY）与采食量和料重比呈现低度正相关

（r=0.307，P<0.05；r=0.447，P<0.05）；与平均日增重

呈现中度负相关（r=-0.620，P<0.05），其余激素浓

度与饲料利用率相关性状间无显著相关性（P>
0.05），如表 4所示。

2.4 NPY在不同组织的表达分析

对饲料利用率高组和低组个体瘤胃、肝脏、小

肠和肌肉中NPY的表达进行定量分析，以料重比

低组为参照，结果显示NPY基因在料重比高组的

表达整体高于料重比低组（图 1），与血清中的测

定结果一致。相关分析结果表明，NPY与料重比

呈中度正相关（r=0.447，P＜0.05）。以肝组织表达

量为参照，对比NPY基因在不同组织间的表达差

异可以发现，NPY基因在瘤胃中表达量最多，在

肌肉中最少（图 2）。

3 讨 论

当前肉羊生产体系的重要研究方向在于提高

饲料利用率，将提高整个体系的生产效益和控制

污染有机结合起来。影响饲料利用率的因素有个

体差异、环境、日粮组成等原因，不同种群生产性

能会存在较大差异 [5]。本研究利用来自同一种群

且生长性状相似的肉羊个体，通过对比在环境、

日粮相同条件下寻找饲料利用率的差异，为探索

表3 血清激素浓度结果 ng/mL

项目

神经肽Y
胃饥饿素

黑皮质素

瘦素

生长激素

胰岛素样生长因子 2
解偶联蛋白 2
解偶联蛋白 3

料重比低

（E-Low）
204.08a ±36.17

4.05±0.88
564.76±60.72

8.89±1.86
9.08±2.24

19.40±4.27
12.01±1.61

13.39 ±3.04

料重比高

（E-High）
233.08b±20.40

4.14±0.97
555.82±41.75
6.44 ±1.96
8.33±1.98

19.06±2.94
11.54±3.81
12.67±0.77

表4 饲料利用率相关性状与血清激素浓度相关性

项目

神经肽Y
胃饥饿素

黑皮质素

瘦素

生长激素

胰岛素样生长因子 2
解偶联蛋白 2
解偶联蛋白 3
注：*表示差异显著（P<0.05），**表示差异极显著（P<0.01）

采食量

（kg）
0.307*

0.187
-0.157
-0.057
0.025
0.060

-0.154
-0.529

平均日增重

（kg）
-0.620*

-0.159
0.003
0.760
0.146

-0.560
-0.021
0.301

料重比

0.447*

0.116
-0.015
-0.742
0.167
0.646
0.681

-0.395

表2 饲料利用率相关性状

项目

料重比低 E-Low
料重比高 E-High
注：同列不同小写字母表示差异显著(P＜0.05)，不同大写字母表示差异极显著(P＞0.01)，下同

初始体重（kg）
49.06±8.42
51.85±6.21

末重（kg）
52.34±8.33
52.49±6.15

采食量（kg）
29.95±2.10
30.16±2.17

平均日增重（kg）
0.16A±0.01
0.04B±0.01

料重比

9.50A±0.69
39.06B±3.68
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基因表达差异奠定基础。本试验选择的杜泊羊

♂×小尾寒羊♀F1代公羊杂种优势明显，兼具杜泊

羊产肉性能高和小尾寒羊繁殖性能强的特点，是

肉羊产业发展中的优势品种 [6]。采食量和平均日

增重是影响饲料利用率的重要因素，采食量越

大，造成饲料浪费越多，平均日增重则与之相反，

结果显示，绵羊群体间的采食量没有显著差异，

但料重比结果却显示差异极显著，可能是由于饲

养试验在冬季进行，绵羊因环境温度造成应激反

应，料重比高的羊活动量大能量消耗多，所以平

均日增重和料重比差异明显。

下丘脑中含有大量调控食欲影响采食量的神

经元，这些神经元受到外周血和中枢血中各种激

素和酶的刺激和反馈，共同构成复杂的网络影响

采食和消化代谢 [7]。本次研究的 8种血清激素大

多属于下丘脑调节体系，如神经肽 Y（neuropep⁃
tide Y，NPY）是食欲调节的重要组成部分 [8]，而黑

皮质激素、瘦素、GH和 IGF-2是影响动物能量代

谢、脂肪生成和生长发育的重要调控因素 [9- 11]，

UCP与能量转变成脂肪累积相关，这些因子均广

泛分布在中枢神经系统和多种组织中，通过相互

作用共同调节采食量，对饲料利用率产生影响。

本研究结果显示，两组羊虽然料重比差异明显，

但胃饥饿素、NPY、黑皮质激素、瘦素、GH、UCP2、
UCP3和 IGF-2浓度差异不显著，仅NPY组间存在

显著差异，其原因可能是神经复杂性和季节性原

因。相关性分析则显示，血清中NPY浓度与采食

量和料重比呈现低度正相关，与平均日增重呈现

中度负相关。在饲料利用率高组个体瘤胃、肝

脏、小肠和肌肉中 NPY表达量高于低组，但差异

不显著（P＞0.05），而血清中 NPY浓度显示差异

显著（P＜0.05），出现此种情况的原因有可能是

NPY主要起到调节物的作用，其微小的变化即可

造成不同的生理效能。在不同的组织中，NPY在

瘤胃中表达量最多，而瘤胃对饲料的消化能力是

影响采食和饲料转化率的重要原因之一 [12]，表明

NPY可能影响绵羊饲料利用率。

4 结 论

试验结果表明，血清中的神经肽 Y与采食量

和料重比呈低度正相关，与平均日增重呈中度负

相关，可能是影响绵羊饲料利用率的因素之一。
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