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摘 要：前期研究发现，HOPX基因在鸡脂肪组织高表达，为了解该基因在脂肪发育过程中的作用，采用

RT-PCR方法，扩增和克隆鸡HOPX基因全长CDS区，并进行序列分析；采用 real-time RT-PCR和半定量RT-PCR
的方法，开展了HOPX基因的组织表达谱分析、HOPX基因在东北农业大学肉鸡高、低脂双向选择品系脂肪组织

发育过程中的表达差异分析以及鸡脂肪细胞分化过程中的表达分析。研究结果显示，鸡HOPX基因的全长CDS区
为222 bp,编码73个氨基酸。HOPX基因在鸡的多种组织中表达，其中，在脂肪组织中的表达量最高；在高、低脂
系肉鸡的脂肪组织生长发育过程中，HOPX基因的表达均随年龄增长而上升，且高脂系鸡HOPX基因的表达量高

于低脂系；在鸡脂肪细胞分化过程中，HOPX基因的表达呈上升趋势。HOPX基因的表达分析结果提示，该基因在

鸡脂肪组织生长发育过程中发挥作用。
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Cloning and expression of chicken HOPX gene/ZHANG Kun, ZHANG Zhiwei,

WANG Weishi, YAN Xiaohong, LI Hui, WANG Ning(Key Laboratory of Chicken Genetics and Breed-

ing, Ministry of Agriculture, School of Animal Sciences and Technology, Northeast Agricultural Uni-

versity, Harbin 150030, China)

Abstract: The roles of HOPX in mammals have been known, but its role in chicken was not clear. Our

previous studies showed HOPX gene was highly expressed in chicken adipose tissue. In current study, the

full-length coding sequence region (CDS) of the chicken HOPX gene was cloned by RT-PCR, and sequenced.

HOPX expression during adipose tissue development and preadipocyte differentiation were analyzed by real-time

RT-PCR and semi-quantitation RT-PCR. The results showed, the full-length CDS of chicken HOPX gene is 222

bp, encoding 73 amino acids. Chicken HOPX gene was expressed in various chicken tissues, with the highest

expression in adipose tissue. During adipose tissue development, HOPX gene expression increased with age and

its expression was higher in fat broilers than in lean ones. During adipocyte differentiation, there was a ascendant

trend in HOPX gene expression. Our data suggested that HOPX gene played a role in adipose tissue development.

This study laid the foundation for functional study of the HOPX gene.
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HOPX基因（Homeodomain only protein X）又名
OB1（Odd homeoBox 1），其编码的蛋白是一个非

HOX家族蛋白，该蛋白非常小，仅有 73个氨基酸
残基构成[1]。与HOX家族蛋白不同，HOPX仅有一
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个非典型的同源异型结构域（Homeodomain）。由于
突变，该结构域不能结合DNA，而主要是参与蛋白
间的互作。HOPX的作用取决于与其互作的蛋白[2]。

目前已发现HOPX蛋白可与血清反应因子（Serum
response factor, SRF）[3-4]、组蛋白去乙酰化酶 2
（HDAC2）[5]等发生蛋白互作。HOPX基因在的哺乳
动物脑、胎盘、心脏、脾脏、肺脏、膀胱、平滑肌

等多种组织和器官表达 [6]。HOPX基因调控心脏发
育[7-9]、平滑肌[10-12]、骨骼肌[13]、上皮角质细胞[14-15]以

及滋养层细胞的分化 [16]。很多有关癌症的研究表

明，HOPX基因是一个肿瘤抑制因子，HOPX基因
启动子的甲基化能导致食管鳞状细胞癌 [17]，子宫

内膜癌[18]和胃癌的发生[19]，HOPX还是肺癌和绒毛
膜癌的抑制因子[20-22]。对HOPX基因的功能和调控
的研究，目前多集中于哺乳动物，禽类HOPX基
因的相关研究尚未见报道。本实验室的鸡组织转

录表达谱分析及 Northern blot分析发现，HOPX基
因在鸡脂肪组织的表达量显著高于其它组织。

为深入研究该基因在脂肪生长发育过程中的

作用，本研究扩增和克隆鸡 HOPX基因全长的
CDS区，对其进行了序列分析，采用 real-time
RT-PCR和半定量 RT-PCR的方法，进行该基因
的组织表达谱分析、该基因在东北农业大学高、

低脂鸡脂肪组织发育过程中的表达差异分析以及

在鸡脂肪细胞分化过程中的表达分析。本研究为

开展HOPX基因在脂肪生长发育过程中的作用及
其作用机制研究奠定基础。

1 材料与方法

1.1 材料
1.1.1 试验材料
本研究实验动物为10日龄商品AA肉仔鸡和东

北农业大学高、低脂系双向选择品系第 14世代肉
鸡。实验鸡按常规商品肉鸡饲养程序进行饲养。在

无菌条件下，从 1~12周龄的高、低脂系肉鸡中，
每周龄分别选取高、低脂系鸡各5只，采集腹部脂
肪组织，且 7周龄时，同时采集肾脏（K），心脏
（H），肝脏 (L)，睾丸 (Te)，脾脏 (Sp)，十二指肠
(D)，回肠(I)，空肠(J)，肌胃周围脂肪(GF)，腹部脂
肪(AF)，腺胃(P)，肌胃(G)，大脑(Cr)，胸肌(PM)和
腿肌(LM)15种组织样。
1.1.2 感受态细胞和克隆载体
大肠杆菌TOP10感受态细胞(购自北京康为世纪
生物技术有限公司)；克隆载体pMD-18T Vector (购
自大连宝生物工程有限公司)。
1.1.3 试剂
琼脂糖凝胶DNA回收试剂盒和质粒小量制备

试剂盒 (购自 Axygen(杭州)有限公司)；琼脂糖
（Agarose）(购自北京原平皓生物技术公司)；内切酶
EcoRI 和 SacI、 oligo dT 引物、 dNTP、 Taq 酶、
RNase Inhibitor及 SYBR Premix Ex Taq试剂盒(均购
自大连宝生物工程有限公司)；总RNA极速提取试
剂盒 (购自上海飞捷生物技术有限公司)；DNA
Marker (购自北京全式金生物技术有限公司)；半定
量 RT-PCR试剂盒、 RNase H2O(购自 Promega公
司)； DMEM/F12(1：1)培养液和 I型胶原酶 (购自
GIBCO公司)。
1.1.4 引物设计
根据NCBI数据库（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/）

提供的 HOPX 基因（NM_204556）和 GAPDH 基因
（K01458）的核酸序列，采用 Primer Premier 5.0软
件设计引物，分别用于HOPX全长CDS区扩增以及
HOPX基因和内参基因的表达分析。引物由上海英
骏（Invitrogen）生物技术有限公司合成。

表 1 HOPX基因PCR引物序列、退火条件及产物
Table 1 Primer sequences, PCR product and annealing temperatures of chicken HOPX gene

引物名称
Name

GHOPX1F
GHOPX1R
GHOPX2F
GHOPX2R
GAPDH1F
GAPDH1R

引物序列（5'→3'）
Sequence

TCGAATTCAAATGGCCACGGAGAAGTCAGT
TCGAGCTCCTAGTCCCGCACAGACCCAC

GCTGGGGATGTGCCTGACCCC
CTCTGCCAGGCGCTGCTTGAA
AGAACATCATCCCAGCGT
AGCCTTCACTACCCTCTTG

退火温度（℃）
Temperature

55.3

55

41.5

用途
Application

CDS区克隆

表达分析

表达分析

扩增片段长度（bp）
Length

240

206

184

张 坤等：鸡HOPX基因的克隆及表达分析第12期 ·47·



1.2 方法
1.2.1 鸡RNA提取和cDNA的制备
从 1至 12周龄，每周龄分别选取高、低脂系

鸡各 5只，每个周龄屠宰一批肉鸡，在无菌条件
下，采取腹部脂肪组织，其中在7周龄时，同时还
采取其他 14种组织样品。样品迅速冻存于液氮
中，然后再保存在-80 ℃冰箱中。采用总RNA提取
试剂盒（上海飞捷生物技术有限公司），提取脂肪

组织等各组织样的总RNA。cDNA制备的具体操作
如下：分别取 1 μg 鸡各组织总 RNA，采用
Oligo-dT引物，按照Promega提供的试剂说明进行
反转录。反转录反应液组成是总 RNA 1 μg，
Oligo-dT Primer 0.5 μL, RNAse Free Water 3.5 μL，
ImProm-II Buffer 4 μL，MgCL2 2.5 μL, dNTP 1 μL,
RNAse Inhibitor(40 U·μL-1) 0.5 μL, ImProm-II
Reverse Transcriptase 1 μL, RNAse Water 6 μL,总体
系为 20 μL。反转录反应条件为 70 ℃ 5 min,冰浴 5
min, 25 ℃ 5 min，60 ℃ 60 min, 70 ℃ 15 min。所得
到的cDNA在-20 ℃保存。
1.2.2 鸡HOPX基因CDS区的扩增、克隆和序列分
析

以鸡脂肪组织 cDNA为模板，用引物GHOPX1
（F和 R）扩增 HOPX的编码区。反应液的组成是
ExTaq酶0.5 μL,10×Ex Taq Buffer 10 μL, dNTP 8 μL,
cDNA 5 μL,上/下游引物（GHOPX1）各 2 μL，H2O
72.5 μL，总体系为 100 μL。 PCR 反应条件是
94 ℃ 5 min，30 个循环（94 ℃ 30 s；55.3 ℃ 30 s；
72 ℃ 30 s），72 ℃ 5 min。
将HOPX基因CDS区的扩增产物，采用凝胶回

收试剂盒回收，克隆到 pMD-18T载体中，转化大
肠杆菌 TOP10感受态细胞，在平板培养基挑取单
菌落，加入到含有氨苄抗性的 LB液体培养基中，
放于 37 ℃摇床中过夜。用菌液PCR和双酶切法鉴
定。挑选阳性的克隆，送上海英骏（Invitrogen）生
物技术有限公司测序，应用ClusterW2.0(http://www.
ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/)进行 HOPX蛋白序列
的同源性分析。

1.2.3 Real-time RT-PCR反应
以反转录得到的 cDNA为模板，进行HOPX基

因 mRNA表达量的定量分析。反应液的组成是
SYBR 5 μL，ROX 0.2 μL，上/下游引物(GHOPX2)
各 0.2 μL，H2O 3.4 μL，cDNA 1 μL, 总体系为 10

μL。反应条件为 95 ℃ 30 s，40 个循环(95 ℃ 5 s；
60 ℃ 25 s)，95 ℃ 15 s，60 ℃ 1 min, 95 ℃ 15 s。
GAPDH基因作为内参基因，反应液的组成及反应
条件同上述。用ABI 7500 Software软件分析表达结
果。

1.2.4 半定量RT-PCR反应
以反转录得到的 cDNA为模板，进行HOPX基

因的 PCR扩增。反应液组成为 Easy Taq酶 0.05
μL，上/下游引物（GHOPX2）各 0.2 μL，H2O 7.25
μL，cDNA 0.5 μL, 10×Buffer 1 μL, dNTP 0.8 μL，
总体系为10 μL。反应条件为94 ℃ 5 min，23个循
环（94 ℃ 30 s；55.3℃ 30 s；72 ℃ 30 s），72 ℃ 5
min。GAPDH基因作为内参基因，退火温度设为
41.5 ℃，其余条件同上述。PCR产物经 2%琼脂糖
凝胶电泳检测。

1.2.5 前脂肪细胞培养和分化
取10日龄商品AA肉仔鸡，无菌采取腹部脂肪

组织，放入装有PBS的平皿中，反复冲洗，尽量除
去血管和筋膜，用眼科剪剪碎组织，随即转入含

有胶原酶的消化液试管中，于 37 ℃消化 60 min
（每5 min震荡一次）。消化完毕，加入培养液终止
消化，然后分别经 100目和 600目的不锈钢筛网过
滤。将滤液分装入离心管，2 000 r·min-1离心 10
min，除去培养液，用红细胞裂解液重悬细胞，制
成细胞悬液，室温孵育 10 min后，2 000 r·min-1离

心10 min，细胞沉淀，用培养液（DMEM/F12）洗1~
2次，最后重悬细胞，获得鸡基质-血管细胞（S-V
细胞），即鸡前脂肪细胞。

将分离的前脂肪细胞记数后，按1×105 cells·mL-1

左右的密度接种，置于 CO2培养箱中培养，48 h
后，洗去未贴壁的细胞，再在培养液中加入油酸

（160 μmol·L-1）诱导分化，以后每2 d换液1次。收
集不同分化时间点细胞，提取细胞总RNA，采用
real-time RT-PCR分别检测HOPX基因和GAPDH（内
参）基因的表达，引物见表1。采用2-△△Ct的方法计算

HOPX基因mRNA的相对表达量。
2 结果与分析

2.1 HOPX基因全长CDS区的扩增、克隆及序列
分析

HOPX基因CDS区的 PCR扩增产物经 2%琼脂
糖凝胶电泳检测，可见一条240 bp特异性带（预期
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的扩增片段上下游包括两个酶切位点），与预期相

符（见图 1）。胶回收 PCR产物，采用 pMD-18T载
体克隆。阳性重组质粒酶切鉴定如图2所示，双酶
切获得了预期大小的DNA片段。测序结果与NCBI
数据库序列（NM_204556）一致，表明试验已成功获
得鸡HOPX基因。序列分析显示，HOPX的CDS区
全长 222 bp，编码 73个氨基酸。SMART结构域分
析显示,与人和鼠等的HOPX相似，鸡HOPX也仅有
一个非典型的HD结构域，不能能结合DNA。

查询 EMBL数据库（http://www.ebi.ac.uk/）共获
得鸡HOPX蛋白的 20个同源序列，这 20个物种分
别为火鸡，牛、猪、人，大小鼠、豚鼠、熊猫、

兔、猕猴、狨猴、大猩猩、长臂猿、大象、仓

鼠、鸭嘴兽、三文鱼、斑马鱼和河豚。多序列比

对分析显示，这些HOPX蛋白序列的在不同物种间
的保守性较高，表现出物种间进化关系越近，序

列间相似度越高的规律（见表2）。
图 1 PCR产物凝胶电泳图谱

Fig. 1 Agarose gel electrophoresis of RT-PCR products
corresponding mRNA coding chicken HOPX

Marker HOPX

5000 bp3000 bp2000 bp
1000 bp750 bp
500 bp
250 bp
100 bp

100 bp

图 2 重组质粒双酶切鉴定图谱
Fig. 2 Identification of the recombinant HOPX plasmid

by double digestion

表 2 鸡与其他物种HOPX氨基酸序列同源性比较
Table 2 Comparison of amino acid sequences of HOPXs from 20 different species

MarkerHOPX

5000 bp3000 bp2000 bp1000 bp
500 bp
250 bp
100 bp

240 bp

鸡Chicken
牛Cattle
大鼠Rat
小鼠Mice
人Human
猪Swine
豚鼠Cavy
熊猫Panda
兔Rabbit
猕猴

Macaque
狨猴

Marmoset
爪蟾

Xenopus
大猩猩
Gorilla
大象

Elephant
仓鼠

Hamster
长臂猿
Gibbon
鸭嘴兽
Platypus
三文鱼
Salmon
斑马鱼
Zebrafish

火鸡
Tur⁃
key
100

牛
Cat⁃
tle
79

大鼠
Rat
7893

小鼠
Mice
7893100

人
Hu⁃
man
75949191

猪
Swine
7694909091

豚鼠
Cavy
769490909194

熊猫
Panda
79989191939393

兔
Rabbit
7897939394979795

猕猴
Ma⁃
caque
759390909891909193

狨猴
Mar⁃
moset
708787878887848687
88

爪蟾
Xeno⁃
pus
575858586057585858
61
59

大猩
猩

Gorilla
7594919110091919394
98
88
60

大象
Ele⁃
phant
698681818386738786
83
77
51
83

仓鼠
Ham⁃
ster
668686868483838686
83
77
49
84
71

长臂猿
Gibbon

7594919110091919394
98
88
55
100
83
84

鸭嘴兽
Platy⁃
pus
737979797679797780
76
72
59
76
73
67
76

三文
鱼

Salmon
545454545453535654
54
52
54
54
52
50
53
59

斑马鱼
Zebraf⁃
ish
616058585858586060
58
56
49
58
48
54
55
55
70

河豚
Glob
efish
525250505050505352
50
47
50
50
56
45
48
56
86
58
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例如，人和大猩猩、长臂猿间；鸡和火鸡

间；大鼠和小鼠间序列相似度均为 100%。哺乳类
牛、猪、人、鼠、大象、猿类、兔、大熊猫等序

列相似度大于86%，斑马鱼与三文鱼序列的相似度
为86%，而鸡与哺乳类HOPX蛋白的序列相似度在
69%~79%间，与鱼类的相似度则小于61%。
2.2 HOPX基因的表达分析
2.2.1 HOPX基因在不同组织中的表达情况
以 GAPDH 基 因（glyceraldehyde-3-phosphate

dehydrogenase）作为内参基因，采用 real-time RT-
PCR的方法，检测HOPX基因在肉鸡高，低脂系 7
周龄公鸡的肾脏（K）、心脏（H）、肝脏(L)、睾丸
(Te)、脾脏 (Sp)、十二指肠 (D)、肌胃周围脂肪
(GF)、肌胃 (G)、腹部脂肪 (AF)、回肠 (I)、大脑
(Cr)、腿肌(LM)、胸肌(PM)、空肠(J)和腺胃(P)共 15
种组织中的表达。结果显示，HOPX基因在脂肪

组织(腹部脂肪组织和肌胃周围脂肪组织)的表达
量最高。HOPX基因虽也在鸡的其它多个组织有
表达，但其表达量较低，尤其在胸肌、腿肌及肾

脏表达量最低（见图 3），这与本实验室早期表达
谱芯片和Northern blot分析结果一致。进一步比较
HOPX基因在高、低脂系肉鸡不同器官和组织中
的表达情况，可见，在睾丸和脾脏组织中，低脂

系鸡 HOPX基因的表达量显著高于高脂系（P<
0.05）；在腿肌、心脏、肌胃组织中，低脂系鸡
HOPX 基因的表达量极显著高于高脂系（P<
0.01），而在空肠中，高脂系鸡HOPX基因的表达
极显著地高于低脂系（P<0.01）。除此之外，高、
低脂系肉鸡的其他供试组织中HOPX基因的表达
量差异不显著（见图3）。
半定量RT-PCR方法的验证如图4所示，其结

果与 real-time RT-PCR的结果基本吻合。

图 3 鸡HOPX基因在7周龄15种组织中的表达特性（real-time RT-PCR）
Fig. 3 Tissue expression characterization of HOPX gene in 7-week-old broilers of NEAUHLF (real-time RT-PCR)

用 real-time RT-PCR的方法检测了7周龄肉鸡（高低脂系肉鸡各三只） 15种组织中HOPX基因mRNA的表达水平，GAPDH基因作为内参基
因，柱状图表示HOPX的相对表达量（平均数±标准差），星号表示同种组织两系间差异显著性(t检验)P<0.05（*），P<0.01（**）。白色条带代

表低脂系表达量，黑色条带代表高脂系表达量
HOPX mRNA expression was detected with real-time RT-PCR in various tissues of 7-week-old NEAUHLF broilers (each line n=3), GAPDH

(glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase) was used as an internal control. Diagrams show the relative expression (mean±SD) of HOPX. Asterisks
indicate significant different expression level between fat and lean broiler (student’s t-test) P<0.05(*) or P<0.01(**). Black and open bars represent the

expression of fat and lean lines of NEAUHLF broilers

图 4 鸡HOPX基因在7周龄15种组织中的表达特性 (半定量RT-PCR)
Fig. 4 Tissue expression characterization of the HOPX gene in 7-week-old broilers of NEAUHLF (semi-quantitation

RT-PCR)

15种组织器官分别是肾脏（K），心脏（H），肝脏(L)，睾丸(Te)，脾脏(Sp)，十二指肠(D)，肌胃周围脂肪(GF)，肌胃(G)，腹部脂肪(AF)，回肠(I)，大脑(Cr)，腿肌(LM)，胸肌(PM)，空肠(J)和腺胃(P)。GAPDH基因作为内参基因。The tissue samples (from let to right): kidney (K), heart (H), liver (L), testis (Te), spleen (Sp), duodenum (D), gizzard fat (GF), gizzard (G), abdominal fat(AF), ileum (I), cerebrum (Cr), leg muscle (LM), pectoralis muscle (PM), jejunum (J) and prowentriculus (P). GAPDH (glyceraldehyde-3-phosphatedehydrogenase) was used as an internal control.
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2.2.2 HOPX基因在高、低脂系肉鸡脂肪发育过程
中的表达情况

HOPX基因在脂肪组织中高表达，提示HOPX
基因在脂肪组织的生长和发育中发挥作用。为了解

HOPX 基因在脂肪生长发育中的作用，采用
real-time RT-PCR方法，检测HOPX基因在高、低
脂系肉鸡脂肪组织生长发育过程中的表达规律及差

异。结果显示，随着鸡龄的增长和脂肪组织的生长

发育，鸡脂肪组织中，HOPX基因的表达呈上升趋

势；到7周龄时，HOPX基因在高、低脂两系脂肪组
织中表达量均略有下降，但之后又都持续上升；至9
到12周龄时，HOPX的表达量趋于稳定。高、低脂
两系间脂肪组织HOPX基因表达量的比较分析还表
明，高脂系鸡的脂肪组织中HOPX基因的表达量均
高于低脂系中的表达量，且在2、3、5、6、10、12
周龄时，HOPX的表达量差异显著（P<0.05），在1、
8、11周龄时，HOPX的表达量差异极显著（P<
0.01），在4、7、9周龄时差异不显著（见图5）。

图 5 鸡 HOPX基因在高、低脂鸡脂肪组织发育过程中的表达规律和差异（real-time RT-PCR）
Fig. 5 Tissue expression characterization of the HOPX gene in abdominal fat tissue of broilers of NEAUHLF

(real-time RT-PCR)

用 real-time RT-PCR的方法检测了1-12周龄高低脂系肉鸡腹部脂肪组织（高低脂系每个品系N≥3）中HOPX mRNA的表达，GAPDH基因作为
内参基因，柱状图表示HOPX的相对表达量（平均数±标准差），星号表示同一周龄两系间差异显著（t检验）P<0.05（*），P<0.01（**）。白色条

带代表低脂系表达量，黑色条带代表高脂系表达量
HOPX mRNA expression was analyzed by real-time RT-PCR in broiler abdominal fat tissue at various ages (each age, each line n≥3),

GAPDH(glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase) was used as an internal control. Diagrams show the relative expression (mean±SD) of HOPX.
Asterisks indicate significant difference between fat and lean broiler (student’s t-test) P<0.05(*) or P<0.01(**). Black and open bars represent the

expression of fat and lean lines of NEAUHLF broilers

图 6 HOPX基因在脂肪细胞分化过程中的表达规律（real-time RT-PCR）
Fig. 6 Expression characterization of the HOPX gene in adipocyte differentiation (real-time RT-PCR)

用 real-time RT-PCR的方法检测了脂肪细胞分化过程中HOPX mRNA的表达水平，GAPDH基因作为内参基因，柱状图表示HOPX的相对表
达量（平均数±标准差）

HOPX mRNA expression was analyzed by real-time RT-PCR in adipocyte differentiation; GAPDH (glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase) wasused as an internal control. Diagrams show the relative expression (mean±SD) of HOPX.
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2.2.3 HOPX基因在脂肪细胞分化过程中的表达情况
脂肪组织的生长发育包括细胞的增殖和分

化。为了进一步研究HOPX基因对于脂肪生长发育
的作用，我们检测了HOPX基因在脂肪细胞分化过

程中的表达情况，结果见图 6。HOPX基因在脂肪
细胞分化初期表达量下降，但随着脂肪细胞的分

化，其表达上升，在细胞分化72 h，表达量达到最
高，随后表达量下降。
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3 讨论与结论

本研究成功地克隆了鸡HOPX基因的全长CDS
区，所得序列与NCBI数据库中已有的mRNA序列
一致。鸡HOPX基因与其他物种HOPX基因的同源
性很高，其中，与火鸡的同源性达 100%，与鼠和
人HOPX基因的相似度达75%以上，预示在不同物
种中HOPX基因的作用相似。结构域分析显示，与
人和鼠等其他动物的HOPX相似，鸡HOPX蛋白序
列仅含有一个非典型HD结构域，不能结合DNA，
这表明HOPX作用机制相似，通过蛋白间的互作参
与调控基因表达。

本实验室早期组织表达谱芯片分析和Northern
blot分析发现，HOPX基因在鸡脂肪组织中的表达
量远远高于其它组织[23]，本研究的HOPX基因的组
织表达分析显示，HOPX基因在脂肪组织中高表
达，HOPX基因虽然在其他组织也有表达，但远低
于脂肪组织。研究表明，机体不同部位的脂肪组

织存在异质性，不同部位脂肪组织细胞的增殖能

力、脂滴沉积能力、诱导凋亡的敏感性以及相关

转录因子的表达水平都不同[24-26]，这可能是肌胃周

围脂肪组织和腹部脂肪组织HOPX基因表达量不同
的原因。高、低脂鸡脂肪组织表达分析显示，

高、低脂系鸡的脂肪组织中，HOPX基因的表达存
在显著差异，表现为高脂系鸡脂肪组织中的表达

高于低脂系鸡，提示HOPX可能参与脂肪的生长发
育调控。HOPX基因在鸡脂肪细胞分化过程中的表
达检测发现，随着细胞分化程度的升高，HOPX基
因的表达量逐渐增加，即分化程度高的脂肪细胞

其HOPX基因的表达水平高。与低脂系鸡相比，高
脂系鸡脂肪组织脂肪细胞的分化程度高，成熟脂

肪细胞数量多 [27]，这可能是高脂系鸡脂肪组织

HOPX基因表达高于低脂系鸡的原因。这些表达数
据提示，HOPX基因在脂肪组织生长发育过程中发
挥作用。

对哺乳动物研究显示，HOPX基因参与心脏发
育、心肌细胞分化、上皮细胞分化等的调控。目

前尚未见HOPX基因在脂肪细胞分化中的研究报
道，本研究首次报道了HOPX基因在脂肪组织中高
表达；HOPX基因在高、低脂系肉鸡脂肪组织生长
发育过程存在表达差异，且随着脂肪细胞分化程

度的升高，其表达量逐渐增加。HOPX基因在脂肪

细胞分化中的作用及作用机制还不清楚，有待深

入研究。
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