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摘 要：为了研究正常卵巢和囊肿卵巢中脂类代谢相关基因 FABP3、FABP4、CPT1的表达，分别收集卵巢组织、颗粒细胞、

卵母细胞，运用实时荧光定量 PCR技术对上述 3个基因的表达进行比较。结果显示：囊肿卵巢组织中 FABP3和 CPT1表
达水平显著高于正常卵巢组织，囊肿卵巢组颗粒细胞中 FABP3表达水平极显著高于正常卵巢组；囊肿卵巢卵母细胞中

CPT1、FABP4的表达极显著高于正常卵巢 GV期和MⅡ期卵母细胞。本研究可为深入研究脂质代谢基因在猪卵巢囊肿发

生中的作用提供依据。
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LUO Xiaotong1, LYU Xiangzhou1, LI Xin2, ZHANG Qi2, YU Yongsheng2, TIAN Ziyu2*, JIN Yi1*
（1. College of Agronomy, Yanbian University, Yanji 133002; 2. Jilin Academy of Agricultural Sciences, Changchun
130033, China）
Abstract：In order to investigate the expression of lipid metabolism genes FABP3、FABP4、CPT1 involved in por
cine normal and cyst ovary, ovarian tissues, granulosa cells and oocytes were collected, and the expression of genes
were detected by real-time fluorescence quantitative PCR. The results showed that the expressions of FABP3 and
CPT1 in porcine cyst tissues were significantly higher than those in normal ovarian tissues, the expression of FABP3
in granulosa cells of cyst ovary was significantly higher than that of normal ovary, and the expression of CPT1 and
FABP4 in porcine cyst oocyte were significantly higher than that in normal ovarian GV and MⅡ oocyte. This re
search would provide a basis for further study of the role of lipid metabolism genes in the development of porcine
ovarian cysts.
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中国是世界上养猪规模最大的国家，但猪生

产水平远低于欧美养猪发达国家 [1]。在畜牧业生

产中，囊性卵巢疾病（cystic ovarian disease ，COD）
影响母畜的繁殖性能，在屠宰后发现 5%～10%的
母猪会出现囊肿卵巢，对后备母猪繁育产生严重

困扰，影响经济效益 [2]。作为一种复杂的多因素

异质性内分泌疾病，多囊卵巢综合征（PCOS）涉及

多种遗传和环境因素，以生殖周期紊乱不调、
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高雄激素血症和多囊卵巢为主要特征 [3]。研究表

明体内脂肪过多与 PCOS相关 [4]。脂肪组织产生

的激素、细胞因子和其他生物活性物质在调节卵

巢类固醇生成、卵母细胞成熟和胚胎发育方面具

有重要作用 [5]。脂肪酸结合蛋白 (FABP)是一个与

细胞内脂肪酸转运相关的蛋白质家族，参与特定

脂肪酸的细胞内转运 [6]。FABP4是一种调节全身

胰岛素敏感性、脂代谢和糖代谢的脂肪因子，在

血清中 FABP4水平与多囊卵巢综合征的特征显

著相关，已成为一种卵巢囊肿的标志物 [7]，也是 II
型糖尿病心肌脂质存储的潜在生物标志物 [8]。

本研究采集了猪正常和囊肿卵巢，对卵巢组

织、卵泡液中的颗粒细胞以及卵母细胞中的 3个
脂类代谢相关基因的表达进行了比较，以期为深

入研究脂类代谢与囊肿发生的关联性提供依据。
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1 材料与方法

1.1 材料与试剂

猪卵巢取自公主岭市高金屠宰厂，孕马血清

促性腺激素（PMSG）和兽用人绒毛膜促性腺激素

（hCG）购自宁波第二激素厂，胎牛血清（FCS）购自

Hyclone公司。其他化学药品均购自 Sigma。小量

RNA提取试剂盒购自 QIAGEN，荧光定量试剂、反

转录试剂盒购自大连 TaKaRa。
1.2 cDNA获取

将正常卵巢和囊肿卵巢置于 38.5℃生理盐水，

2 h内送回实验室，分别采集卵巢组织、卵泡中的颗

粒细胞和卵母细胞，对正常卵泡卵母细胞进行体外

成熟。利用 Trizol 提取卵巢组织、颗粒细胞总

RNA，按照QIAGEN微量RNA试剂盒提取卵母细胞

总 RNA，对 1μg总 RNA进行反转录。具体反转录

程序为：37℃反转录 15 min，85℃处理 5 s。获得的

cDNA保存至-20℃冰箱备用。

1.3 脂质代谢相关基因表达分析

利用实时定量 PCR技术对脂肪酸 β氧化肉碱

棕榈酰转移酶 1（CPT1）、脂肪酸结合蛋白 3
（FABP3）和脂肪酸结合蛋白 4（FABP4）的表达水

平进行检测。实时定量体系为：2×SYBR GreenⅠ
10.0μL, 上下游引物各 0.5μL, cDNA 1.0μL, dd
H2O 8.0μL。利用罗氏 Roche480 实时荧光定量

PCR系统进行相对定量，反应程序为 95℃ 5 min,
95℃10 s, 60℃ 15 s, 72℃ 20 s, 45个循环。引物具

体信息见表 1。
表1 定量PCR引物

基因

GAPDH

CPT1

FABP3

FABP4

引物序列

F: ACACTCACTCTTCTACCTTTG
R: CAAATTCATTGTCGTACCAG
F：TCACAAGCGAATTTGAGTGC
R：AAATTCAGACCGCAGTTTCG

F：GATAGCAGGAAGGTCAAGTCCATT
R:CTAGTTCCCGAACAAGCGTTGT
F:AGTGGGATGGAAAGACAACCAC
R:GTCGGGACAATACATCCAACAG

片段长度 (bp)
90

242

100

172

退火温度 (℃)
60

60

60

60

登录号

U82261.1

NM_001129805.1

NM_001099931.1

NM_001002817.1

1.4 数据统计分析

所有试验重复 3次，使用 GraphPad Prism7.0
软件进行方差分析。图像灰度值以“平均值±标
准差”表示。

2 结果与分析

2.1 囊肿卵巢与正常卵巢组织形学态比较

囊肿卵巢比正常卵巢体积明显偏大，卵泡直

径是正常卵泡的 5～10倍，在卵泡中明显可见呈

黄色透明状或有血色的卵泡液（图 1）。

2.2 3个脂质代谢相关基因在正常卵巢与囊肿卵

巢组织中的表达

对囊肿卵巢和正常卵巢组织中脂质代谢基因

进行表达检测，如图 2 所示，囊肿卵巢组织中

FABP3表达水平极显著高于正常卵巢组织（P<
0.01），CPT1表达水平显著高于正常卵巢组织（P<
0.05），FABP4表达无显著差异。

2.3 3个脂质代谢相关基因在正常卵巢与囊肿卵

巢颗粒细胞中的表达

 

A：正常卵巢；B：囊肿卵巢

图1 正常卵巢与囊肿卵巢的形态学比较

 图2 正常与囊肿卵巢组织中3个脂质代谢

相关基因的表达
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对正常和囊肿卵巢中颗粒细胞中 3个脂质代

谢相关基因表达水平进行定量检测，发现囊肿卵

巢颗粒细胞中 FABP3表达水平极显著高于正常

卵巢（P<0.01），FABP4和 CPT1二者无显著差异

（图 3）。

2.4 3个脂质代谢相关基因在正常卵巢与囊肿卵

巢卵母细胞中的表达

对来自正常卵巢的 GV期卵母细胞、成熟后的

MII期卵母细胞及来自囊肿卵巢的卵母细胞中

CPT1、FABP3、FABP4的表达进行测定，结果见图

4。囊肿卵巢卵母细胞组 CPT1、FABP4表达水平

极显著高于正常卵巢 GV期和 MⅡ期卵母细胞

（P<0.01），FABP3有所减低，但未达到显著水平。

3 讨 论

卵巢囊肿可以分为卵泡囊肿和黄体囊肿，其

中卵泡囊肿占囊肿发病率 90%以上。卵泡囊肿是

由于卵泡上皮变性、卵细胞死亡、卵泡液未吸收

或增多而形成，典型特征为卵泡直径增大，大量

卵泡液滞留 [9]。研究表明，肥胖与卵巢功能障碍

有关 [10]，脂肪细胞过度肥大后会产生高水平的脂

肪特异性细胞因子，表现出缺氧、氧化应激和内

质网应激 [11]。本研究发现猪囊肿卵巢组织和颗粒

细胞中 FABP3表达量水平显著高于正常卵巢组

织，说明囊肿卵巢组织和正常卵巢组织中 FABP3
和 FABP4表达水平确实存在很大差异，但它们与

卵巢囊肿发生的具体机制需要进一步研究。

在采集囊肿卵巢卵母细胞过程中，发现卵母

细胞周围的卵丘细胞已发生扩散，黏液化程度甚

至比体外成熟卵母细胞中更黏稠。作为脂肪细胞

终末分化的标志，FABP4可促进脂肪分化和脂肪

沉积 [12]。作为卵母细胞发育的重要能量来源，长

链脂肪酸需转变为酰基肉碱才能进入线粒体基质

进行氧化，进而为卵母细胞发生和发育提供能

量 [13]，而 CPT是该转化过程的关键调节酶。

本研究发现囊肿卵巢卵母细胞中 FABP4表达

量极显著高于正常卵巢 GV和 MⅡ期卵母细胞，

CPT1在囊肿卵巢组织和卵母细胞中表达量显著

高于正常卵巢，可以推测囊肿卵巢中卵巢组织和

卵母细胞中脂质代谢处于较高水平，但卵巢囊肿

是否导致卵巢组织和卵母细胞中脂质蓄积需要深

入研究。

猪囊肿卵巢卵泡直径显著高于正常卵巢，卵

巢组织中 FABP3和 CPT1表达水平显著高于正常

卵巢组织，颗粒细胞中 FABP3表达水平极显著高

于正常卵巢，卵母细胞中 CPT1、FABP4的表达极

显著高于正常卵巢GV期和MⅡ期卵母细胞。
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图3 正常与囊肿卵巢颗粒细胞中3个

脂质代谢相关基因的表达

 
图4 囊肿卵巢卵母细胞与正常卵巢卵母细胞中

3个脂质代谢相关基因的表达
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水平与土地集约利用程度综合指数虽有较小波动

但总体均呈现不断提高趋势；两系统耦合发展度

经历了拮抗时期的濒临失调、磨合时期的勉强协

调、低度协调、中度协调和高水平耦合时期的良

好协调、优质协调的三个发展阶段六种发展类

型；可以看出，缺乏土地集约利用的城市发展是

粗放的发展，没有未来的发展；没有城市发展的

土地集约利用更是无源之水，一纸空谈。

针对乌鲁木齐当前两系统耦合关系中土地集

约利用程度滞后于城市化发展的现状发现，单单

依靠城市化发展促进土地集约利用的被动土地利

用方式是不能够满足可持续发展需要的，因此，

应将合理协调城市化与土地集约利用关系的任务

做在前面且主动去做，首先，应改变当前城市土

地利用粗放化行为，摊大饼式的土地利用方式是

对宝贵土地资源的严重浪费，重视城市土地利用

规划的指导作用，做到规划编制过程因地制宜、

科学有效，规划实施依规而行，重点强化土地用

途管制。其次，应着力化解用地瓶颈，提高土地

资源利用率，乌鲁木齐三面环山，城市用地空间

受地形制约，结合“绿水青山就是金山银山”的

发展思路，可探索生态资源科学整合，将制约因

素转化为发展优势，进而实现保护生态环境下，

土地集约利用与城市发展的契合。再者，应严格

限制土地资源的浪费现象，加强土地动态巡查，

对于闲置用地给予登记，核实闲置原因，及时督

促并有效查处存在问题的闲置用地，鼓励城市空

间的立体开发，增强资源有效利用率，进而开创

乌鲁木齐城市化发展与土地集约利用共生共长、

齐头并进的良好局面。
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