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摘 要：本研究旨在克隆武定鸡脂肪酸结合蛋白 6（FABP6）基因 CDS 区序列并进行生物信息学分析，为后

续研究 FABP6 基因对武定鸡脂肪代谢与沉积的影响提供参考。以武定鸡为试验对象，设计 FABP6 引物、提

取总 RNA、反转录、PCR 扩增并克隆其编码区序列，并进行同源性比对及系统进化树构建；运用生物信息学

软件对其编码蛋白的理化性质、亲 / 疏水性、跨膜区、信号肽、修饰结构、保守结构域及二、三级结构进行

预测。结果显示：武定鸡 FABP6 基因 CDS 序列全长 387 bp，FABP6 蛋白等电点 7.82，平均疏水指数 -0.566，
为亲水蛋白，不存在信号肽和跨膜区，主要定位于细胞质。FABP6 蛋白被 14 个磷酸化位点修饰，无糖基化

位点，主要由 α- 螺旋、延伸链和无规卷曲构成。武定鸡 FABP6 与原鸡、火鸡、珍珠鸡、雪鸡、环颈雉鸡、鹌鹑、

鸿雁、棕硬尾鸭、天鹅和绿头鸭基因同源性分别为 99.2%、96.6%、96.4%、96.1%、96.1%、95.9%、90.2%、

89.7%、89.7% 和 89.4%。FABP6 蛋白与 FABP2、FABP3、FABP4、FABP5、FABP7、FABP9、NR1H4、RXRA、

SLC10A2 和 SNX24 蛋白存在互作关系。本研究明确了 FABP6 基因在武定鸡脂肪代谢与沉积中的核心作用，

为其分子机制的深入解析奠定了理论基础，也为我国优质地方鸡种的肉质改良与高效新品种培育提供了候选

基因。
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脂肪酸（Fatty Acid，FA）不仅是一种基础营养物质，

也是细胞代谢活动的重要调节物之一 [1-2]。脂肪酸由于

其高度疏水性，通常不以游离状态存在和运输，而细胞

内的脂肪酸结合蛋白能够与这些疏水分子结合，以确保

脂质结合、转运和代谢的顺利进行 [3-4]。脂肪酸结合蛋

白家族（Fatty Acid Binding Proteins，FABPs）是一种

小型且高度保守的细胞质蛋白家族 [5]。它们作为细胞内

的脂肪酸载体，能够与脂肪酸和其他疏水性配体结合，

并负责将这些脂肪酸运输到脂质氧化与合成的特定位置，

对动物体内脂肪酸的代谢和沉积具有重要影响 [6]。脂肪

酸结合蛋白 6（Fatty Acid Binding Protein 6，FABP6）

是 FABPs 的成员之一，又称为回肠型脂肪酸结合蛋白

（Ileum Fatty Acid Binding Protein，Ileum-FABP，IL-

FABP），在小肠远段被发现和分离，可以在肠道上皮

细胞中与脂肪酸进行结合和转运 [7]。研究表明，FABP6
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蛋白对胆汁酸有较高亲和力，可以结合转运胆汁酸，参

与胆汁酸的循环。肠道中 FABP6 蛋白表达量减少，会

使畜禽胆汁酸转运能力降低 [8-10]。此外，FABP6 蛋白还

可以在肠道上皮细胞内，结合和转运脂肪酸分子，参与

肠道和肝脏的交互，在脂肪酸的代谢和沉积过程中起重

要作用 [7]。在肉鸡中对脂代谢相关基因进行筛选，发现

FABP6 基因对胸肌肌内脂肪含量有显著影响 [11]。

武定鸡是云南独有的一大特色畜禽资源，主要分布

于楚雄彝族自治州武定县，其具有产肉多、体型大、肉

嫩脂丰、味鲜质优、耐粗饲、适应性强等特点，是一个

宝贵的地方品种资源 [12]。家禽脂质的代谢与沉积会直

接影响肌内脂肪酸的组成和含量，从而影响禽肉产品的

营养价值 [13]。目前关于武定鸡脂肪酸代谢与沉积相关

基因的研究较少，开展关于武定鸡脂肪酸代谢沉积相关

基因的研究具有重要意义。本研究通过基因克隆和生物

信息学分析，探究武定鸡 FABP6 基因及其编码蛋白的

结构和功能，旨在为后续研究武定鸡脂质代谢相关基因

提供参考。

1 材料与方法

1.1 RNA 提取与 cDNA 合成    将武定鸡胸肌样在液氮

下 研 磨 成 粉，参 考 TransZol Up Plus RNA Kit 试 剂 盒

说明提取武定鸡总 RNA，经超微量紫外可见分光光

度计（ND-100C，杭州米欧）检测 RNA 浓度和质量

（D260/280 值为 1.8~2.0 合格）。选用相应 RNA 浓度

的 TransScript®II One-Step gDNA Removal and cDNA 

Synthesis SuperMix 试剂盒，参考说明书将提取得到的

RNA 反转录为 cDNA。RNA 提取与 PCR 扩增试剂盒均

购自北京全式金生物技术（TransGen Biotech）有限公司。

1.2 PCR 扩增    以获得的武定鸡 cDNA 为模板，参考

TransTaq® DNA Polymerase High Fidelity （HiFi）试剂

盒说明对 FABP6 基因进行 PCR 扩增。根据 GenBank

中 原 鸡 FABP6 基 因 序 列（NM_001277701.2），使 用

NCBI Primer-BLAST 设计引物，由生工生物工程（上海）

股份有限公司进行合成，PCR 引物信息见表 1。通过 1.5%

的琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物目的条带，亮度、质

量和特异性合格后使用 EasyPure® Quick Gel Extraction 

Kit 试剂盒对目的片段 PCR 产物进行胶回收。

本 研 究 的 PCR 反 应 体 系 总 体 积 为 50 µL，具 体

组 成 如 下：5 µL 武 定 鸡 cDNA 模 板，上、下 游 引物

（10 μmol/L）各 1 µL，10× TransTaq® HiFi Buffer II 5 µL，

2.5 mmol/L dNTPs 4 µL，TransTaq® HiFi DNA Polymerase 

1 µL，最后用 Nuclease-free Water 补足至总反应体积。

PCR 反应程序设置如下：94℃预变性 4 min；随后进行

35 个循环（94℃ 30 s， 60℃ 30 s， 72℃ 30 s）；循环

结束后于 72℃终延伸 8 min。

 

1.3 基因克隆和连接转化    将武定鸡 FABP6 基因的纯

化 PCR 产物连接到克隆载体（pEASY-T5 Zero Cloning 

Vector）， 重 组 质 粒 转 化 入 感 受 态 细 胞（Trans1-T1 

Phage Resistant Chemically Competent Cell），适 当 复

苏后涂布于含氨苄青霉素的 LB 固体培养基（LB/Amp+

固体）培养过夜。由于该载体携带氨苄青霉素抗性基因，

且当连接失败时载体自带的自杀基因会启动表达，最终

只有成功连接目的片段的转化细胞能够在培养基上形成

菌落。挑取单菌落接种至含氨苄青霉素的 LB 液体培养

基（LB/Amp+ 液体）中扩大培养，小量提取质粒后使

用 KpnI 和 SphI 限制性内切酶进行双酶切鉴定，确认含

有目的条带后进行质粒测序。克隆和连接所用试剂盒均

购自日本 Takara 公司。

1.4 同 源 性 分 析、 序 列 比 对 和 进 化 树 构 建    利 用

MegAlign 软件将武定鸡 FABP6 基因测序结果与 Gene 

Bank 中原鸡 FABP6 基因（NM_001277701.2）、火鸡

（XM_003210281.4）、珍珠鸡（XM_021410817.1）、

雪鸡（XM_048961048.1）、环颈雉鸡（XM_03159805 

4.1）、鹌鹑（XM_015876076.2）、鸿雁（XM_066977 

225.1）、棕硬尾鸭（XR_004754380.1）、天鹅（XM_0405 

73751.1）和绿头鸭（XM_013093975.4）分别进行比对，

再用 MEGA7.0 软件构建进化树。

1.5 生物信息学分析    采用生物信息学方法，对武定鸡

FABP6 基因编码蛋白的理化性质及结构与功能进行预

测与分析，相关分析网址和软件如表 2 所示。

2 结  果

2.1 武定鸡 FABP6 基因 PCR 扩增结果    PCR 产物经

1.5% 的琼脂糖凝胶电泳检测，结果如图 1A 所示，产物

片段大小为 517 bp 左右，符合所设计特异性引物的目

表 1  PCR 引物信息

基因名 引物序列（5'→3'） 产物长度 , bp

FABP6
F: AGCATCACAGAGGAACAGCA

517
R: TGAGTGTACCAGAAGACTGGC
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表 2  生物信息学分析网址和软件

工具 功能 网址

ORF Finder 开放阅读框分析 https://www. nebi. nlm. nih. gov/orffinder/

Blast 同源性比对分析 https://blast. nebi. nlm. nih. gov/Blast. Egi

ProtParam 蛋白质理化性质分析 https://web. expasy. org/protparam

ProtScale 蛋白质亲疏水性分析 https://web. expasy. org/protscale

SingalP 4.1 蛋白质信号肽分析 https://services. healthtech. dtu. dk/services/SignalP-4.1/

TMHMM 2.0 蛋白质跨膜结构预测 https://services. healthtech. dtu. dk/service. php? TMHMM-2.0

NCBI CDD 蛋白质结构域预测 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure

NetPhos 3.1 蛋白磷酸化位点预测 https://services. healthtech. dtu. dk/service. php? NetPhos-3.1

NetNGlyc 蛋白糖基化位点预测 https://services. healthtech. dtu. dk/service. php? NetNGlyc-1.0

PSORT Ⅱ 蛋白亚细胞定位预测 https://www. genscript. com/psort. html

PSIPRED 蛋白质二级结构预测 http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/

SWISS-MODEL 蛋白质三级结构预测 https://swissmodel. expasy. org/interactive

STRING 蛋白互作网络预测 STRING: functional protein association networks （string-db. org）

M：DL2000 DNA Marker；1、2 为 PCR 产物条带；3 为质粒条带；4 为双酶切条带。

图 1  武定鸡 FABP6 基因 PCR 扩增结果（A）和双酶切鉴定（B）

A

2000 bp

1000 bp

750 bp

500 bp

250 bp

100 bp

B

2000 bp

1000 bp
750 bp

500 bp

250 bp

100 bp

550 bp

517 bp

的片段大小。

2.2 武定鸡 FABP6 基因克隆双酶切鉴定    将成功连接

目的片段的细胞质粒小提，用 KpnI 和 SphI 限制性内切

酶双酶切，经琼脂糖凝胶电泳检测，结果如图 1B 所示，

酶切目的片段大小为 550 bp 左右。

2.3 武定鸡 FABP6 基因序列分析    将上一步经检验含

有目的片段的质粒进行测序，使用 NCBI ORF Finder

寻找 FABP6 基因的开放阅读框（ORF），结果显示，

武定鸡 FABP6 基因的 ORF 长度为 387 bp，编码 128 个

氨基酸（AA），如图 2 所示。武定鸡 FABP6 基因序列

已上传至 GenBank（登录号：PQ492238.1）。

2.4 武定鸡 FABP6 基因序列比对    克隆得到的武定

鸡 FABP6 基因编码序列与 GeneBank 中已发布的原鸡

FABP6 基 因（Gallus. NM_001277701.2）CDS 区 进 行

比对，共发现 3 处碱基突变，结果如图 3 所示。 

2.5 生物信息学分析

2.5.1 同源性分析与系统进化树    如图 4 所示，同源

性比对结果显示，武定鸡 FABP6 基因与原鸡同源性

最 高，为 99.2%；与 其 他 禽 类 同 源 性 较 低，分 别 为

火鸡 96.6%、珍珠鸡 96.4%、雪鸡 96.1%、环颈雉鸡
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96.1%、鹌鹑 95.9%、鸿雁 90.2%、棕硬尾鸭 89.7%、

天鹅 89.7%、绿头鸭 89.4%。如图 5 所示，武定鸡与原

鸡亲缘性近，与珍珠鸡、雪鸡、火鸡和环颈雉鸡形成一

个分支，绿头鸭、棕硬尾鸭、鸿雁和天鹅形成另一个分

支，与武定鸡亲缘性较远。

2.5.2 蛋白理化性质    利用 ExPASy 平台 ProtParam 工

具对测序所得 ORF 所对应编码蛋白进行理化性质预

测，结果表明：武定鸡 FABP6 蛋白分子共编码 128 个

氨基酸，分子式为 C626H977N169O195S6，理论分子质量为

14.18 KDa，理论等电点为 7.82（>7），推测该蛋白

为碱性蛋白。280 nm 处的消光系数为 11 460，脂肪指

数为 56.33，不稳定系数为 15.18（<40 阈值），推测

该蛋白为稳定蛋白。武定鸡 FABP6 蛋白的氨基酸组

成如表 3 所示，其中甘氨酸和赖氨酸的含量最高都为

图 3  武定鸡 FABP6 基因 CDS 区序列与原鸡比对

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF: 

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF:

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF:

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF:

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF:

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF:

NCBI Reference Sequence: 

Sequencing Results ORF:

1

61

121

181

241

301

361
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240

300

360

ATGGCATTCACAGGCAAATATGAATTCGAAAGTCGATGAGAACTATGATGACTTTGTGAAG

ATGGCATTCACAGGCAAATATGAATTCGAAAGCCGATGAGAACTATGATGACTTTGTGAAG

AAGATTGGTCTCCCTGCTGACAAGATCGAAATGGGAAGGAATTGCAAAATAGTCACCGAG

AAGATCGGTCTCCCTGCTGACAAGATCGAAATGGGAAGGAATTGCAAAATAGTCACCGAG

GTGGTGCAGAATGGAAATGATTTCACCTGGACTCAGCATTTCCCAGGAGGACGCACCACG

GTGGTGCAGAATGGAAATGATTTCACCTGGACTCAGCATTTCCCAGGAGGACGCACCACG

ACTAATTCATTCACTATAGACAAGGGAGCAGACATGGAGACAATGGGTGGTAGAAAGTTC

ACTAATTCATTCACTATAGACAAGGAAGCAGACATGGAGACAATGGGTGGTAGAAAGTTC

AAGGCAACAGTCAAAATGGAAGGTGGGAAAATAGTAGCTGATTTTCCCAACTATCATCAT

AAGGCAACAGTCAAAATGGAAGGTGGGAAAATAGTAGCTGATTTTCCCAACTATCATCAT

ACTGCAGAGATTTCTGGAGGAAAGCTTGTAGAGATCTCTACTTCTTCTGGAGTAGTCTAC

ACTGCAGAGATTTCTGGAGGAAAGCTTGTAGAGATCTCTACTTCTTCTGGAGTAGTCTAC

AAGAGAACCAGCAAAAAGATTGCTTAA       387

AAGAGAACCAGCAAAAAGATTGCTTAA

图 4  不同物种 FABP6 基因序列同源性分析

武定鸡

原鸡

火鸡

珍珠鸡

雪鸡

环颈雉鸡

鹌鹑

鸿雁

棕硬尾鸭
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绿头鸭

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

1 99.2 96.6 96.4 96.1 96.1 95.9 90.2 89.7 89.7 89.4 1

2 0.8 96.4 96.6 95.9 95.9 95.6 90.4 89.9 89.9 89.7 2

3 3.5 3.7 95.1 96.4 96.9 95.1 89.9 89.4 89.9 89.7 3

4 3.7 3.4 5.1 94.6 95.3 93.5 92.8 92.2 92.2 91.5 4

5 4.0 4.3 3.7 5.6 95.9 93.5 88.9 88.4 88.4 88.6 5

6 4.0 4.3 3.2 4.8 4.3 94.1 90.2 89.7 90.2 89.9 6
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9 11.2 10.9 11.5 8.2 12.7 11.2 14.7 1.0 99.0 97.7 9
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图 2  武定鸡 FABP6 基因 CDS 区序列及编码蛋白序列
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14 个，含量为 10.85%；半胱氨酸和色氨酸的含量最低

都为 1 个，含量为 0.78%；蛋白分子带负电荷的残基数

（Asp+Glu）为 17，带正电荷的氨基酸残基数（Arg+Lys）

为 18；极性氨基酸为 85 个，占 66.41%，非极性氨基

酸为 43 个，占 33.59%。

2.5.3 亲疏水预测    如图 6A 所示，在蛋白质氨基酸序列

中第 115 位丝氨酸（Ser）处亲水性最强，其亲水指数

为 0.9；在第 9 位苯丙氨酸（Phe）处亲水性最弱，其亲

水指数为 -2.3；整体蛋白分子亲水指数平均值为 -0.566。

2.5.4 结构域及亚细胞定位    如图 6B 所示，亚细胞定位

推测武定鸡 FABP6 蛋白主要分布于细胞质中。如图 6C

所示，武定鸡 FABP6 蛋白第 5 位至 22 位氨基酸残基之

间存在胞质脂肪酸结合（Cytosolic Fatty-Acid Binding 

Protein）结构域。

2.5.5 信号肽及跨膜结构、磷酸化及糖基化位点    如图

7A、B 所示，蛋白不含有信号肽，不存在跨膜区域，

不存在 O- 糖基化位点和 N- 糖基化位点（图 7C）。如

图 7D 所示，武定鸡 FABP6 蛋白存在 14 个磷酸化位点，

其中丝氨酸（S）4 个、苏氨酸（T）7 个、酪氨酸（Y）

3 个磷酸化位点。

2.5.6 二、三级结构和蛋白互作分析    如图 8A 所示，

武定鸡 FABP6 蛋白含有 32 个 α- 螺旋（Alpha Helix，

h）、43 个延伸链（Extended Strand，e）和 53 个无规

卷曲（Random Coil，c）分别占比 25.00%、33.59% 和

41.41%。如图 8B 所示，武定鸡 FABP6 蛋白的三级结

构主要由无规卷曲及延伸链构成，与二级结构预测结果

一致。

如图 8C 所示，FABP6 蛋白与 FABP2（小肠型脂

肪酸结合蛋白，I-FABP）、FABP3（心脏型脂肪酸结

合蛋白，H-FABP）、FABP4（脂肪细胞型脂肪酸结合

蛋白，A-FABP）、FABP5（上皮型脂肪酸结合蛋白，

E-FABP）、FABP7（脑型脂肪酸结合蛋白，B-FABP）、

FABP9（睾丸型脂肪酸结合蛋白，T-FABP）、NR1H4

（核受体亚家族 1 成员 H4）、RXRA（类视黄醇 X 受

体）、SLC10A2（溶质转运蛋白家族 10 二号成员）和

SNX24（分选连接蛋白 24）存在互作关系。其中与同

FABPs 家族的蛋白互作系数都较高，FABP2、FABP3、

FABP4、FABP5、FABP7、FABP9 与 FABP6 蛋白的相关

系数分别为 0.779、0.837、0.780、0.721、0.725、0.744。

FABP6 蛋白与非同族蛋白互作系数较高的有 NR1H4

和 RXRA，相 关 系 数 分 别 为 0.762 和 0.712。其 次 与

SNX24 相 关 系 数 为 0.531，与 SLC10A2 相 关 系 数 为

0.588。

3 讨  论

FABPs 主要存在于动物细胞质中，在脂肪酸转运

过程中发挥着重要作用 [14]。1988 年，Walz 等 [15] 首次

从猪肠道中分离出一种具有脂肪酸结合与转运功能的活

性蛋白，分子量约为 14 kDa，这是 FABP6 蛋白首次被

表 3  武定鸡 FABP6 基因编码区序列对应氨基酸组成

 图 5  基于 FABP6 基因 CDS 序列构建的系统进化树

Wuding Chicken 

Gallus 

Numida meleagris 

Lagopus muta 

Meleagris gallopavo 

Phasianus colchicus 

Coturnix japonica 

Anas platyrhynchos 

Oxyura jamaicensis 

Anser cygnoides 

Cygnus olor

氨基酸 数量 , 个 含量 ,%

Ala（A） 7 5.43

Cys（C） 1 0.78

Asp（D） 8 6.20

Glu（E） 9 6.98

Phe（F） 8 6.20

Gly（G） 14 10.85

His（H） 3 2.33

Ile（I） 8 6.20

Lys（K） 14 10.85

负电残基 17 13.28

极性 AA 85 66.41

Met（M） 5 3.88

Asn（N） 6 4.65

Pro（P） 3 2.33

Gln（Q） 2 1.55

Arg（R） 4 3.10

Ser（S） 7 5.43

Thr（T） 13 10.08

Val（V） 9 6.98

Trp（W） 1 0.78

正电残基 18 14.06

非极性 AA 43 33.59



- 350 - 

生物技术·Animal Biotechnology                                                               2026 年 第 62 卷 第 02 期

图 7  武定鸡 FABP6 蛋白信号肽（A）、跨膜结构（B）、糖基化位点（C）和磷酸化位点（D）预测
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发现。在功能上，FABP6 蛋白可以促进脂肪酸的结合

摄取、运输和代谢，还可以有效地与胆汁酸结合，进行

胆汁酸的转运和循环 [16-18]。在结构上，FABP6 蛋白由

128 个氨基酸组成，通过蛋白分子内部的亲水空腔结构

结合脂肪酸等疏水配体，在肠道上皮细胞内发挥生物学

功能 [19-20]。

本研究成功克隆武定鸡 FABP6 基因，全长 387 bp，

编码 128 个氨基酸，与前人研究结果相同 [5-6]。系统进

化树显示，FABP6 在禽类中与珍珠鸡、雪鸡、火鸡和

环颈雉鸡等同源性较强，种间差异小，呈现高保守性，

但与绿头鸭、棕硬尾鸭、鸿雁和天鹅相比，其同源性相

差较大，具有较强的种属特性，推测可能因鸡和鸭在

肠道对脂肪酸的转运方式存在较大差异导致 [21]。Young

等 [22] 研究表明 FABP 蛋白的内部充满了水分子，整个

蛋白具有亲水特性，且在蛋白分子的表面存在着正电

荷集中的区域，推测该区域可能与蛋白的脂类结合功

能有关。本研究通过对武定鸡 FABP6 蛋白进行理化性

质分析和亲疏水性分析，结果显示该蛋白分子亲水指

数平均值为负值，组成蛋白的氨基酸中极性氨基酸数量

多、占比大，且氨基酸残基带正电。以上结果均表明，

FABP6 蛋白具有较高的亲水性，与前人研究一致 [5-6]。

蛋白质磷酸化是由蛋白质激酶催化的磷酸基转移反应，

是一种蛋白质翻译后修饰方式，在细胞信号转导过程

中起重要作用 [23]。武定鸡 FABP6 蛋白有 4 个丝氨酸蛋

白激酶磷酸化位点、7 个苏氨酸蛋白激酶磷酸化位点、

3 个酪氨酸蛋白激酶磷酸化位点，这些磷酸化位点对于

FABP6 的运输和结合功能可能有着重要意义。研究人

员对 FABPs 这类广泛分布于多种生物组织细胞内且可

以结合脂质的蛋白进行研究，通过结晶学分析 [24] 和核

磁共振 [25] 技术手段，揭示了 FABPs 家族各成员的三级

结构并且发现它们都具有一个相似的结构区域。该结构

由 10 条反平行的 β 链和 2 个 α 螺旋构成，其中 10 条反

平行的 β 链形成一个 β 折叠桶，疏水配体结合在桶的空

洞中心 [26-27]。空洞的内部由极性疏水的氨基酸侧链支撑，

图 8  武定鸡 FABP6 蛋白二级结构预测（A）、三级结构预测（B）和蛋白互作分析（C）
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表面有一个开口结构，脂肪酸分子在此结合，该结构也

被命名为胞质脂肪酸结合结构域。本研究结果表明在武

定鸡 FABP6 蛋白的第 5 位至 22 位氨基酸残基之间也存

在该结构域。对武定鸡 FABP6 蛋白的二、三级结构进

行预测，结果显示二级结构主要含有 α- 螺旋、延伸链

和无规卷曲，三级结构主要由无规卷曲及延伸链构成，

与二级结构预测结果一致，且为开口结构的形成提供基

础条件。

通过蛋白互作发现，FABP6 蛋白与 FABP2、FABP3

和 FABP4 等脂肪酸结合蛋白家族互作关系较强。其中，

FABP6 蛋白与 FABP3 蛋白相关系数为 0.837，相关性

最高。石鹏飞等 [28] 扩增了关岭牛FABP3 基因 CDS 序列，

测序后进行生物信息学分析也发现 FABP3 与 FABP6 蛋

白之间存在较强的互作关系。本研究结果与其一致，推

测 FABP3 与 FABP6 蛋白可以协同作用，共同调节动物

体内的脂肪酸代谢。FABP4 也称脂肪细胞型脂肪酸结

合蛋白，可以转运脂肪酸，参与脂肪组织的脂质代谢和

脂肪沉积 [29-31]。许多研究表明，FABP4 基因与牛背膘厚、

肌肉大理石花纹等级、皮下脂肪深度、肉质和胴体性状

显著相关 [32-34]，与猪的肌内脂肪含量有显著关联 [35]。

本研究结果表明，FABP6 蛋白与 FABP4 蛋白的互作相

关系数较高，为 0.780，推测在动物体内可能共同发挥

作用，协同影响畜禽的肌内脂肪。廖秀冬等 [36] 对北京

鸭 FABP2 基因序列进行分析发现，该基因与北京鸭的

体尺、体重与骨骼生长密切相关。徐松松等 [37] 也研究

发现，FABP2 基因与肉鸡的生长和屠体性状显著相关，

影响鸡的体重和骨骼性状。本研究结果表明，FABP6

蛋白与 FABP2 蛋白的互作相关系数较高，为 0.779，

推测其可能共同促进畜禽的生长发育，但具体如何发挥

功能还需进一步研究。综上，本研究结果为进一步了解

FABP6 基因及其编码蛋白对畜禽脂质结合、转运和代

谢的影响提供了理论基础。

4 结  论

本研究发现，武定鸡 FABP6 基因长 387 bp，编码

128 个氨基酸；FABP6 蛋白为酸性亲水蛋白，含有胞质

脂肪酸结合结构域，主要由 α- 螺旋、延伸链和无规卷

曲构成，被 14 个磷酸化位点修饰，无糖基化位点，与

FABP2、FABP3、FABP4、FABP5、FABP7、FABP9、

NR1H4、RXRA、SLC10A2 和 SNX24 蛋白存在互作关系。
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