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摘 要：家畜肌肉生长速度、产量及肉品质直接关系到畜牧业的经济效益，因此，骨骼肌发育研究对畜牧业

生产具有重要意义。近年来，随着测序技术和组学技术的不断进步，研究人员在肌肉细胞中鉴定出了大量

非编码 RNA（ncRNA）。ncRNA 具有生物学功能但不参与蛋白质翻译，主要包括微小 RNA（microRNA，

miRNA）、长链非编码 RNA（long non-coding RNA，lncRNA）和环状 RNA（circular RNA，circRNA），

这些 ncRNA 通过多种调控机制在转录后水平调控肌肉生长发育关键基因，进而影响肌细胞的数量和体积，最

终决定肌肉质量。本文综述了参与肌肉生长发育调控的候选 ncRNA（miRNA、lncRNA 和 circRNA）及其相

关基因、调控机制和相关信号通路（如 Wnt、PI3K/Akt 通路），旨在为进一步阐明 ncRNA 在家畜肌肉生长

发育中的分子调控机制提供理论参考。
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骨骼肌发育进程决定了畜禽肉产品的产量与品质 [1]。

肌肉的生长发育主要由出生前肌纤维类型及其数量决

定，而肌纤维的肥大则主要发生在出生后 [2]。肌纤维作

为肌肉组织的基本结构单位，其生物学特性与动物肉品

的生产效能和品质性状密切相关 [3]。

传统育种方法（如选择育种）主要依托表型特征

和遗传背景评估开展选育工作，虽然在提高家畜生产

性能方面取得了一定成效，但其效率和准确性受到限

制。近年来，随着分子生物学和基因组学的发展，非编

码 RNA（ncRNA）尤其是长链非编码 RNA（long non-

coding RNA，lncRNA）在肌肉生长发育中的调控作用

受到广泛关注 [4]。与传统育种方法相比，ncRNA 介导

的分子调控机制研究能够从基因表达调控层面解析肌肉

发育的内在规律，为家畜遗传改良提供全新的技术路径

与理论支撑。作为 ncRNA 的重要成员，lncRNA 主要

通过顺式调控和反式调控作用于靶基因，进而参与肌肉

生长发育的调控网络 [4]。例如，在骨骼肌中，lncMAAT

通过顺式调节增强 Mbnl1 基因的表达，同时对 SOX6

施加反式调控，并通过调节模块抑制 miR-29b 的表达，

从而延缓肌肉萎缩 [5]。此外，研究发现，环状 RNA

（circRNA）作 为 微 小 RNA（microRNA， miRNA）

的“海绵”，在竞争性内源 RNA （ceRNA）网络中对

miRNA 活性进行负向调节，间接调控 mRNA 的表达 [6]。

Wei 等 [7] 研究发现，circLMO7 与 miR-378a-3p 之间的

竞争性结合能够增强 HDAC4 表达，促进牛肌细胞的增

殖并抑制成肌细胞分化。

miRNA 是 一 类 在 进 化 物 种 中 高 度 保 守 的 小

RNA，通过降解或抑制特异性信使 RNA（mRNA）的

翻译，对靶基因进行转录后调控 [8]。研究表明，骨骼

肌 中 特 异 性 miRNA（如 miR-1、miR-206、miR-133

和 miR-499）的高表达对肌纤维的增殖、分化及类型

转换具有显著调控作用 [9]。目前对 ncRNA 在家畜肌肉

发育中的跨物种保守性及差异仍需系统解析。因此，

本文综述了肌肉生长发育过程中不同类型 ncRNA 的调

控作用及分子机制，为提升家畜生产性能提供了新的

思路。
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1 骨骼肌生长发育

1.1 骨骼肌发育的相关基因   骨骼肌的正常发育依赖于

复杂的基因调控网络和信号通路。生肌调控因子家族

（MRFs）在肌肉发育的早期阶段起关键作用，主要负

责诱导干细胞分化为肌前体细胞，并促进肌细胞的增

殖和分化。MRFs 根据其功能可分为生肌决定因子和生

肌调节因子。生肌决定因子包括 Myf5 和 MyoD，它们

能促进肌肉前体细胞分化为成肌细胞。MyoD 作为肌

肉分化的早期标记基因，有助于成肌细胞从细胞周期

退出 [10]。而 Myf5 则在肌肉发育进程中最早表达 [11]。

生肌调节因子包括 MyoG 和 MRF4，主要促进成肌细

胞向终末骨骼肌肌纤维的方向发育。其中，MyoG 是

肌肉分化末端的标志性基因，对成肌细胞的融合形成

多核肌管有决定性作用；而 MRF4 则直接参与肌肉分

化并与 MyoD 一起调控肌管特异性基因的表达 [12]。研

究发现 MyoD 敲除后小鼠的骨骼肌无表型缺陷，但突

变小鼠中 Myf5 mRNA 表达量升高，Myf5 敲除后小鼠

出现肋骨发育缺陷，但 MyoD 的 mRNA 表达水平没有

变 [13]。然而，当 MyoD 与 Myf5 一起敲除后小鼠会发

生严重的成肌细胞功能障碍，使得小鼠成肌细胞和肌纤

维合成受阻 [13]。肌细胞增强因子 2（MEF2）主要包括

MEF2A、MEF2B、MEF2C 等基因，它们在肌肉发育

过程中参与调控肌细胞特异性基因表达，影响肌肉的形

成和功能。MEF2 家族的转录因子不仅在结构上相似，

而且具有互补功能。例如，在骨骼肌卫星细胞的激活、

增殖、分化为成肌细胞的过程中，MEF2A、MEF2C 和

MEF2D 可能共同促进肌肉再生 [14]。研究表明，单独敲

除 MEF2A、MEF2C 或 MEF2D 基因不会影响肌肉再

生，但同时敲除这 3 个基因将严重影响骨骼肌损伤再

生 [15]。胰岛素样生长因子（IGFs）包括 IGF-I 和 IGF-

II，这 2 种因子与 IGF 受体结合后，可以激活下游信号

通路，促进肌肉细胞的增殖、分化和生长。在肌肉生

成过程中，IGF-II 表达水平会急剧上升 [16]。缺乏 IGF-

II 或 IGF-I 受体的小鼠表现出肌肉发育不良 [17]。相反，

肌肉中 IGF-I 过表达的小鼠肌肉纤维较大，肌肉力量增

强 [18]。胰岛素样生长因子结合蛋白家族（IGFBPs）主

要包括 IGFBP1-6，它们可以与 IGFs 结合，调节 IGFs

的生物活性和稳定性，从而影响肌肉发育过程。其中，

IGFBP5 是骨骼肌主要分泌的 IGFBP 成员。在啮齿类动

物和斑马鱼的早期发育期间，IGFBP5 在肌小体中有表

达 [19]。在培养的肌母细胞分化过程中，IGFBP5 会被诱

导表达 [20]。在培养的成肌细胞中，IGFBP5 的表达水平

在成肌分化过程中急剧增加 [21]。

1.2 骨骼肌发育的主要信号通路   无翼型 MMTV 整合位

点家族（Wnt）信号通路主要分为经典 Wnt 通路和非经

典 Wnt 通路。经典 Wnt 通路主要参与细胞的增殖与分

化，而非经典 Wnt 通路则主要影响细胞的迁移，两者

相互作用，共同调控多种生物学机制 [22]。在雏鸡中，

Wnt5a 的异位表达会导致软骨细胞分化延迟，而 Wnt4

的异位表达则促进软骨细胞的分化 [23]。Wnt 信号还与

Hedgehog、PI3K/Akt 等通路交互，共同维持再生肌纤

维的功能特性。有丝分裂原激活蛋白激酶（MAPK）信

号通路是真核生物中高度保守的细胞内信号转导通路之

一 [24]。其中，JNK 和 p38 MAPK 通路主要与细胞的应

激反应和凋亡相关，而 ERK/MAPK 信号通路则与细胞

的增殖和分化密切相关，是目前研究最为深入的 MAPK

信号通路 [25]。已有研究发现，在肌生成晚期，JNK/

MAPK 通路显著下调，并对骨骼肌分化起负调节作用，

而 p38/MAPK 通路则呈上调趋势 [26]。Xie 等 [27] 进一步

指出，肌生成相关 miRNA 可通过抑制 JNK/MAPK 通

路中多种磷酸化因子（如 MEKK1、MEKK2、MKK7

和 c-Jun），从而对该通路进行负向调控，影响骨骼肌

发育。AMPK 信号作为能量感应通路，通过与 mTOR、

PI3K/Akt 等通路的交互，调控细胞代谢和肌肉修复过

程，确保肌肉再生的高效性与精确性。此外，磷脂酰肌

醇 -3 激酶（PI3K/Akt）信号通路也是骨骼肌发育及细

胞增殖、分化过程中的关键调控通路之一 [28]。研究显示，

骨骼肌的生成和肌肉肥大均受到 PI3K/Akt 信号通路的

严格调控 [29]。Huang 等 [30] 研究发现，miR-146b-3p 能

够抑制 PI3K/Akt 通路，进而影响家禽肌母细胞的增殖、

分化和凋亡。Wang 等 [31] 则报道，PLAG1 对肌母细胞

增殖和凋亡的调控作用主要通过 PI3K/Akt 信号通路实

现。PI3K/Akt 信号通路在调控肌纤维修复中也发挥重

要作用，调节卫星细胞增殖与分化，并与 Wnt、Notch

等通路相互作用，增强修复过程的协调性。虽然多个信

号通路（如 Wnt/β-catenin、Notch、PI3K/Akt、TGF-β 等）

在卫星细胞增殖、分化及肌肉再生中发挥着重要作用，

但这些信号通路之间的复杂交互作用尚未完全被揭示。
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2 2 MMiRNAs iRNAs 

2.1 MiRNAs 合成与作用机制    MiRNA 被认为是动植物

重要生物过程中的调控因子，同时，它也在基因调控和

表型发育中发挥着重要作用 [32]。在动物体内，RNA 聚

合酶 II 的启动是 miRNA 生物发生的第 1 步。简单来说，

先将其编码 miRNA 的 DNA 序列转录为初级 miRNAs 

（pri-miRNAs），再通过Drosha核糖核酸酶 III （DROSHA）

将初级 miRNAs 切割为 80 nt 左右的前体 miRNAs（pre- 

miRNAs），然后通过 exportin-5 移动至细胞膜中 [33]。

在细胞质中，利用 Dicer 将前体 miRNAs 切割成 2 条

链，其中一条链被安装到 Argonaute （AGO）蛋白中，

作为结合基因的特定序列 [34]。在动物中，miRNA 与靶

mRNA 的结合主要依赖于种子区与 mRNA 3' 非翻译区

（3'UTR）的部分互补配对。大多数动物 miRNA 与其

靶 mRNA 之间仅在种子区实现高度互补，而在其余区

域则存在较多错配和“泡环”结构。这种不完全配对使

得一个 miRNA 可以调控多个不同的靶基因，调控方式

以转录后抑制为主，包括 mRNA 降解和翻译抑制，例

如，人类 miR-21 通过其种子区与多种肿瘤相关基因的

3'UTR 结合，发挥广泛的生物学功能 [35]。与动物不同，

植物 miRNA 与靶 mRNA 的结合通常要求高度甚至完全

的碱基互补，且结合位点多位于 mRNA 的编码区（CDS）

或 3'UTR。这种高度互补配对导致靶 mRNA 被精确切

割降解，是植物 miRNA 调控基因表达的主要方式。例如，

拟南芥 miR-156 与其靶基因 SPL 的 mRNA 之间几乎完

全互补，结合后直接诱导 mRNA 的切割降解，从而调

控植物的发育过程 [36]。

2.2 MiRNAs 在骨骼肌细胞增殖和分化中的作用    近年

来，越来越多的研究揭示，miRNA 在骨骼肌卫星细胞

的增殖、分化及再生过程中发挥着关键的调控作用（表

1）。不同的 miRNA 通过靶向多种信号通路和转录因子，

精细调控肌肉干细胞的命运。整体来看 miRNA 的调控

作用主要体现在以下几个方面：首先，部分 miRNA 通

过调控卫星细胞的静息与激活状态，影响肌肉的再生能

力。例如，miR-489 在静息卫星细胞中高表达，通过抑

制 Dek 的表达维持细胞的静息状态 [37]；而 miR-195/497

的过表达则能显著促进肌肉干细胞的再生性肌生成 [38]；

其次，miRNA 对成肌细胞的增殖和分化具有双向调控

作用。以 miR-27 为例，其抑制会增强细胞增殖并延缓

分化，说明其通过下调 Pax3 促进细胞进入分化程序 [39]。

miR-1 和 miR-133 也 展 现 出 相 反 的 调 控 功 能：抑 制

miR-1 会抑制成肌细胞生成并促进增殖，而抑制 miR-

133 则促进分化并抑制增殖。miR-1 通过抑制 HDAC4

（一种肌肉基因表达的转录抑制因子）诱导肌肉生成，

并通过激活 MEF2 促进分化；而 miR-133 则通过靶向

SRF，部分促进成肌细胞的增殖。这 2 种 miRNA 还可

通过抑制 Pax7，加速肌生成分化程序。此外，miR-206

和 miR-486 的抑制剂能够阻断肌生成 [40]，而 miR-27b-

3p 的上调则通过促进 MSTN 表达，增强成肌细胞的增

殖 [41]。此外，非特异性 miRNA 也通过与靶基因的相互

作用影响骨骼肌细胞的增殖和分化。例如，miR-193b-

3p 在山羊骨骼肌中高表达，能够与 IGF2BP1 的 3'UTR

特异性结合，激活 IGF2BP1，从而促进成肌细胞的增

殖 [42]。在信号通路层面，胰岛素样生长因子（IGF）家

族作为 PI3K-AKT 信号通路的上游，受到多种 miRNA

的调控。miR-15、miR-18a、miR-33a、miR-483 和 miR-

365 等通过直接靶向 IGF1，下调 PI3K/AKT 通路关键

蛋白的表达，抑制成肌细胞增殖。miR-365 抑制剂可增

强 PI3K、AKT、mTOR 和 S6K 的表达，其促进作用可

被 AKT 抑制剂抵消，进一步证实 miR-365 通过 IGF-1/

PI3K/AKT 通路调控成肌细胞增殖 [43]。在成肌细胞分化

的调控方面，miR-186 通过抑制肌生成素（myogenin）

表达，阻碍肌管形成；降低 miR-186 则可促进分化，

这一过程独立于 MyoD、Myf5 和 Myf6 等其他肌肉调

控因子 [44]。miR-155 通过下调 Mef2a 表达抑制成肌细

胞分化，重新引入 Mef2a 可部分逆转 miR-155 引起的

分化障碍，说明 Mef2a 是其关键靶点 [45]。此外，miR-

885 通过靶向 MyoD1 促进成肌细胞增殖并抑制分化 [46]。

Pax 基因家族在卫星细胞命运决定中同样受到 miRNA

的调控。Pax7 是卫星细胞存活和增殖的必需因子 [47]。

miR-1、miR-29、miR-206、miR-27b、miR-128a 等 可

通过降低 Pax3 水平抑制卫星细胞增殖 [48]，而 miR-1、

miR-106b、miR-133、miR-204、miR-206、miR-499

的下调则有助于提高 Pax7 水平，促进成肌细胞增殖 [49]。

此 外，circRNA 也 参 与 了 miRNA 调 控 网 络。例 如，

circUSP13 通过“海绵”miR-29c，解除其对 IGF1 的抑制，

促进 IGF1 表达，从而上调 MyoG 和 MyoHC，促进山

羊成肌细胞分化并抑制凋亡。因此，circUSP13-miR-

29c-IGF1 轴不仅是肉羊育种的分子标记，也为肌肉萎
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缩治疗提供了潜在靶点 [50]。最后，miRNA 还与肌肉再

生密切相关，miR-125b 的过表达则通过靶向 IGF-2 在

体内抑制肌肉再生 [51]。综合以上，miRNA 通过多层次、

多靶点的调控机制，参与了骨骼肌卫星细胞的增殖、分

化及再生过程，为肌肉疾病的治疗和动物育种提供了重

要的理论基础和潜在的分子靶点。

3 LncRNA3 LncRNA 

3.1 LncRNA 的来源与形成机制   ncRNA 通过多种不

同的机制调节多种生物反应。一般来说，lncRNA 的转

录水平低于 mRNA，并且转录依赖于细胞环境 [52]。根

据 lncRNA 在基因组中的位置及其与邻近基因的关系，

它们可以被分为以下几种类型：①基因间区 lncRNA

（Intergenic LncRNA）；②双向 lncRNA（Bidirectional 

LncRNA）；③内含子 lncRNA（Introic LncRNA）；④

反义 lncRNAs（Anitisense LncRNA）；⑤正义 lncRNA

（Sense overlapping LncRNA）[53]。其中基因间 lncRNA

是位于带注释的蛋白质编码基因之间的 lncRNA，通常

与邻近的蛋白质编码基因非常接近 [54]。

3.2 LncRNA 在肌肉生长发育中的作用    大量研究证实，

lncRNA 通过多种机制参与肌肉的生长、分化和再生等

过程（表 2）。如杨闯等 [55] 对雷琼牛与陆丰牛背最长

肌进行了测序，发现有 12 个基因受到差异表达 lncRNA

的顺式调控，并认为 DKK1 和 SIGMAR1 基因可能在

肌肉发育调节中发挥关键作用。lncMD 作为 miR-125b

的分子海绵，能促进牛成肌细胞分化 [56]；lnc133b 则

通过吸附 miR-133b 调控牛骨骼肌卫星细胞的增殖和

分化 [57]。此外，lncRNA MDNCR 作为 miR-133a 的分

子海绵，促进牛成肌细胞分化并抑制其增殖，从而减弱

miR-133a 对靶基因 GosB 的抑制作用 [58]。lncRNA H19

通过抑制 Sirt1/FoXO1 信号通路，促进牛骨骼肌卫星细胞

的分化 [59]。lncRNA MEG3 则通过吸附 miR-135，减弱其

对 MEF2C 的抑制作用，从而促进牛骨骼肌的分化 [60]。

在猪的研究中，Zhao 等 [61] 分析了不同时间点骨骼

肌样本中的 lncRNA 表达，识别出 570 多种 lncRNAs。

其 中， 名 为 CUFF.8631 的 lncRNA 在 猪 中 表 现 出 较

高的保守性，由 4 个转录本组成，且 CUFF.8631.1 和

CUFF.8631.3 2 个转录本在肌肉发育过程中显示出不同

的表达水平。2016 年，Zhan 等 [62] 利用 RNA 测序技术

在山羊胚胎不同阶段及出生后 3 d 的肌肉样本中检测到

3 981 个 lncRNAs，其中有 577 个在肌肉发育的各个阶

段表现出差异性表达。Li 等 [63] 利用 RNA 测序技术在

绵羊肌肉的不同发育阶段识别出 404 个表达显著差异的

lncRNAs。此外，lnc-SEMT 这种特定的 lncRNA 在肌

肉组织中具有特异性表达，并能够通过吸附 miR-125b

调控 IGF2 的表达，从而促进肌肉的生长和发育 [64]。在

鸡的研究中，通过 RNA-seq 共检测到 8 072 个与骨骼肌

相关的 lncRNAs，其中 lncRNA-Six1 通过吸附 miRNA

以及编码微肽，调节鸡肌肉发育 [65]。另一种 lncIRS1

则通过作为 miR-15 家族的分子海绵，激活 IGF1-PI3K/

AKT 通路，参与调节鸡肌肉萎缩 [66]。

在探索 lncRNA 靶标的多种方法中，基因的顺式

表 1  参与骨骼肌发育的 miRNAs
阶段 miRNA 靶基因 功能 参考文献

干细胞性
维持阶段

miR-195 Cdc25a 通过抑制 Cdc25a 基因维持静息状态 [38]

miR-497 Ccnd2 通过抑制 Ccnd2 基因维持静息状态 [38]

miR-489 Dek 通过抑制 Dek 基因维持静息状态 [37]

成肌细胞
生成阶段

miR-27 Pax3、Mstn
促进肌肉生成

[39]

miR-133 Srf [40]

miR-1、miR-206、miR-486 Pax7

促进成肌细胞增殖

[49]

miR-27b-3p MSTN [41]

miR-193b-3p IGF2BP1 [42]

miR-15、miR-18a、miR-33a、miR-483、miR-365 IGF-I 抑制成肌细胞增殖 [43]

成肌细胞
分化阶段

miR-186 Myog

抑制成肌细胞分化

[44]

miR-155 Mef2a [45]

miR-885 MyoD1 [46]

miR-29c IGF1 促进山羊原代成肌细胞的分化 [50]

miR-125b IGF2 miR-125 表达下调促进肌肉生成 [51]
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调控和反式调控已成为常用手段。例如，在骨骼肌中，

lncMAAT 表现出顺式调控作用，增强 Mbnl1 基因表

达，同时对 SOX6 施加反式调控，通过调节模块抑制

miR-29b 的表达，从而延缓肌肉萎缩 [5]。lnc-mg 在肌源

性分化过程中被诱导，并通过吸附 miR-125b 促进肌源

性分化和肌肉再生 [67]。一项针对 C2C12 细胞的转录组

分析表明，Linc-smad7 在成肌细胞分化时上调 [68]。有

研究还发现，lncRNA 在损伤后肌肉再生过程中发挥调

节功能。通过比较增殖和分化阶段 C2C12 小鼠肌肉细

胞中的 YY1 ChIP-seq 结果，发现了许多受 YY1 调控

的 lncRNAs[69]。lncRNA Myoparr 从 MyoG 启动子的上

游结构域转录，通过调节 Ddx17 与组蛋白乙酰转移酶

（PCAF）之间的结合，促进肌源性分化。Myoparr 的

过表达会促进去神经支配引起的骨骼肌萎缩，而敲除

Myoparr 则可缓解肌肉萎缩，这表明 Myoparr 可能是神

经源性萎缩的潜在治疗靶点 [70]。综合以上，lncRNA 通

过多种分子机制参与动物骨骼肌的生长、分化和再生等

过程。

4 4 CCircRNA ircRNA 

4.1 CircRNA 的来源与形成机制    CircRNA 是一类特

殊的内源性 RNA 分子，由 mRNA 前体通过反向剪接形

成。circRNA 的反向剪接通常发生在前体 mRNA（pre-

mRNA）中，涉及 5' 剪接位点和 3' 剪接位点 2 个关键

的剪接位点。在这一过程中，前体 mRNA 的 5' 端与其

3' 端相互连接，形成一个闭合的环。该过程的调控主要

依赖于特定的剪接因子，这些因子通过识别特定的序列

和结构元素，促进反向剪接的发生 [71]。QKI 是一种重

要的 RNA 结合蛋白，已被证明在 circRNA 的生成中发

挥关键作用。QKI 通过结合特定的 RNA 序列促进前体

mRNA 的反向剪接。例如，QKI 在神经系统发育中调控

circRNA 的生成，影响神经元的分化和功能。研究表明，

QKI 缺失会显著减少某些 circRNA 的表达 [72]。Musashi

是一种 RNA 结合蛋白，主要在干细胞和神经系统中表

达，其通过结合特定的 RNA 序列调控 circRNA 的生成

和稳定性。研究发现，Musashi 能够促进 circRNA 的形成，

并通过抑制线性 mRNA 的剪接来增强 circRNA 的表达。

这一机制在肌肉发育和神经元发育中具有重要作用 [73]。 

4.2 CircRNA 在肌肉生长发育中的研究    近年来，circRNA

在畜禽骨骼肌发育中的调控作用逐渐成为研究热点。

大量研究表明，circRNA 通过作为 miRNA 的“海绵”

或直接编码蛋白质，参与调控成肌细胞的增殖、分化

及凋亡等关键生物学过程（表 3）。Liu 等 [74] 在山东黑

牛和鲁西牛的肌肉组织中共发现了 655 个差异表达的

circRNAs，并随机选取其中 14 个 circRNAs 进行了实

验验证，证实了其真实性。其中，circ0014518 能够通

过与 miR-1 的相互作用影响肌肉的发育，提示其在肌

肉生长调控中的潜在功能。在牛中，circLMO7 能够吸

附 miR-378-3p，调控其靶基因 HDAC4 的表达，从而

促进成肌细胞的增殖并抑制分化和凋亡 [7]；circFUT10

通过吸附 miR-133a，调控 SRF 基因，抑制成肌细胞

增 殖 并 促 进 其 分 化 [75]；circFGFR4 则 通 过 吸 附 miR-
表 2  参与骨骼肌发育的 LncRNAs

分类 lncRNA 作用机制 功能 参考文献

ceRNA 机制

lnc133b lnc133b 竞争性吸附 miR-133b 调节牛骨骼肌卫星细胞的增殖和分化 [57]

lncMD 作为 ceRNA 与 IGF2 竞争结合 miR-125b，使 IGF2 表达提高 促进肌肉分化 [58]

LncRNA MEG3 作为 miR-135 的 “海 绵 ”，与 miR-135 和 MEF2C 相互作用 促进牛骨骼肌分化 [60]

lncRNA MDNCR
作为 miR-133a 的分子海绵，减弱 miR-133a 对靶基因 GosB 的
抑制作用

促进牛成肌细胞分化，抑制增殖 [58]

lnc-SEMT 作为 miR-125b 的分子海绵，影响 IGF2 蛋白的表达 促进绵羊成肌细胞分化 [64]

lncIRS1 通过海绵 miR-15 家族激活 IGF1-PI3K/AKT 通路 控制肌肉萎缩 [66]

lnc-mg 作为 microRNA-125b 的 ceRNA 来控制 IGF2 表达 促进肌生成 [67]

linc-smad7 通过竞争 miR-125b 作为 ceRNA 来调节 IGF2 和 smad7 表达 抑制 / 促进成肌细胞生长 / 分化 [68]

转录调控机制

lncRNA-Six1 顺式调控 Six1 基因的表达 促进肌肉生长 [65]

lncRNA H19 抑制 Sirt1/FoXO1 的表达 促进牛骨骼肌卫星细胞分化 [59]

lncMAAT
顺式调节以增强 Mbnl1 基因的表达，同时对 SOX6 施加反式调
节控制，抑制 miR-29b 的表达

延缓肌肉萎缩 [5]

lncRNA Myoparr 与 Ddx17/PCAF 交互 抑制增殖，促进分化 [70]

linc-YY1 与 YY1/PRC2 交互 促进分化和再生 [69]
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107，调控 Wnt3a，促进成肌细胞分化并诱导凋亡 [76]；

circSNX29 通 过 吸 附 miR-744，调 控 Wnt5a，抑 制 成

肌细胞增殖并促进分化 [77]；circTTN 吸附 miR-432，

靶向 IGF2，促进成肌细胞的增殖和分化 [78]；circINSR

通 过 吸 附 miR-34a，调 控 Bcl-2 和 CyclinE2，促 进 成

肌细胞增殖并抑制凋亡 [79]；circHUWE1 则通过吸附

miR-29b，调控 AKT3，促进成肌细胞增殖，同时抑制

凋亡及分化 [80]。在羊中，circCDR1as 通过吸附 miR-

7，调控 IGF1R，促进骨骼肌卫星细胞的成肌分化 [81]；

circUSP13 作为 miR-29c 的海绵，通过上调 IGF-1 基因

表达，促进生长中羔羊成肌细胞的分化并抑制细胞凋

亡 [50]；circCHRNG 作为 miR-133 的海绵，上调 SRF 和

MEF2A 的表达，促进成肌细胞增殖 [82]。在禽类方面，

Ouyang 等 [83] 对兴化鸡在不同发育时间点的腿部肌肉

进行了 RNA 测序，鉴定出多达 13 377 个 circRNAs，

其中包括 462 个在发育阶段差异表达的 circRNA。进一

步的功能分析显示，circRBFOX2s 能够与 miR-206 相

互作用，促进成肌细胞的增殖，揭示了其在鸡肌肉发育

中的重要作用；circSVIL 吸附 miR-203，调控 c-Jun 和

MEF2C，促进成肌细胞的增殖和分化 [84]；circHIPK3

通过吸附 miR-30a-3p，调控 MEF2C，促进成肌细胞

的增殖和分化 [85]；circTMTC1 吸附 miR-128-3p，调控

MSTN，抑制骨骼肌卫星细胞的增殖和分化 [86]。在猪

中，circTUT7 吸附 miR-30a-3p，促进猪胚胎肌生成相

关基因（HMG20B）的转录 [87]。综合以上，不同物种

的 circRNA 通过多种分子机制参与骨骼肌细胞的命运

决定，揭示了其在家畜和家禽肌肉发育调控中的重要作

用，为分子育种和肉用动物生产性能的提升提供了理论

基础和潜在靶点。

5 小结与展望 

目前，ncRNA 在家畜肌肉生长发育中的研究虽然

取得了一定进展，但仍存在一些具体问题；首先，许多

ncRNA 的功能和作用机制尚不明确，限制了其作为育

种标记的应用；其次，研究多集中于单一 ncRNA，缺

乏对其复杂相互作用的系统分析，影响了对其调控网络

的理解；在分子标记开发方面，虽然已识别出一些与肉

质性状相关的 ncRNA，但这些标记的稳定性和适用性

仍需验证，且缺乏大规模群体验证；此外，基因编辑技

术如 CRISPR/Cas 在 ncRNA 功能研究中的应用面临脱

靶效应和遗传稳定性的问题，长期影响尚需评估。未来

研究应聚焦于：1）深入探讨 ncRNA 的功能和机制，利

用高通量测序和功能实验明确其在肌肉生长中的关键作

用；2）开展大规模群体研究，验证 ncRNA 作为分子标

记的可靠性；3）探索 ncRNA 之间的互作关系，建立调

控网络模型。在基因编辑方面，应开发更精确的编辑工

具，减少脱靶效应，并进行长期安全性评估。同时，关

注伦理问题，确保技术应用的可持续性。通过这些努力，

推动 ncRNA 在家畜育种中的应用，促进畜牧业可持续

发展。

表 3  参与骨骼肌发育的 circRNAs

品种 circRNA miRNA 靶基因 功能 参考文献

牛

circLMO7 miR-378-3p HDAC4 促进成肌细胞增殖， 抑制分化和凋亡 [7]

circFUT10 miR-133a SRF 抑制成肌细胞增殖， 促进成肌细胞分化 [75]

circFGFR4 miR-107 Wnt3a 促进成肌细胞分化，诱导凋亡 [76]

circSNX29 miR-744 Wnt5a 抑制成肌细胞增殖、促进成 肌细胞分化 [77]

circTTN miR-432 IGF2 促进成肌细胞增殖、分化 [78]

circINSR miR-34a Bcl-2、CyclinE2 促进成肌细胞增殖、抑制凋亡 [79]

circHUWE1 miR-29b AKT3 促进成肌细胞增殖、抑制凋亡 及分化 [80]

羊

circCDR1as miR-7 IGF1R 促进骨骼肌卫星细胞成肌分化 [81]

circUSP13 miR-29c IGF-1 促进生长中羔羊的成肌细胞分化并抑制细胞凋亡 [50]

circCHRNG miR-133 SRF、MEF2A 促进成肌细胞增殖 [82]

鸡

circRBFOX2 miR-206 CCND2 促进成肌细胞增殖 [83]

circSVIL miR-203 c-Jun、MEF2C 促进成肌细胞增殖、分化 [84]

circHIPK3 miR-30a-3p MEF2C 促进成肌细胞增殖、分化 [85]

circTMTC1 miR-128-3p MSTN 抑制骨骼肌卫星细胞增殖、分化 [86]

猪 circTUT7 miR-30a-3p HMG20B 促进胚胎肌生成相关基因转录 [87]
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在家畜肌肉生长发育研究中，ncRNA 展现出广泛

的应用潜力，尤其在分子标记开发和基因编辑等育种

方向上具有重要意义。通过识别与肌肉生长、肉质性状

相关的特定 miRNA、lncRNA 和 circRNA，可以为家

畜优良性状的早期筛选提供分子标记，进而提高育种

效率。此外，利用 CRISPR/Cas 等基因编辑技术，针对

ncRNA 的功能位点进行精准调控，有望实现对肌肉生

长的有效干预。未来，通过整合组学数据和网络分析，

系统解析 ncRNA 与其他分子的互作关系，将有助于揭

示复杂性状的遗传基础，并为分子设计育种提供理论支

持。然而，尽管 ncRNA 在育种中的应用前景广阔，仍

面临功能注释不足和育种安全性等挑战。因此，加强基

础与应用研究的结合，推动 ncRNA 功能解析与技术转

化，将为畜牧业的可持续发展提供新思路和新方法。
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CRISPR/Cas9 Library Screening Technology and Its Application in Livestock and Poultry Research
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(1. College of Animal Science and Technology, China Agricultural University, Shandong Yantai 264670, China; 
2. College of Animal Science and Technology, China Agricultural University, Beijing 100193)

Abstract: CRISPR/Cas9 gene editing technology has become one of the most popular gene editing technologies due to its 
advantages of simple operation, high efficiency and accuracy. And it has been widely used in the field of genetic improvement 
of livestock and poultry. CRISPR/Cas9 library, as an important part of the new generation of gene editing technology, has 
many applications in solving livestock and poultry breeding, breed improvement, disease control and many other aspects. 
Especially in the genetic breeding of pig, cattle, sheep, chicken and other livestock and disease prevention research, it has 
shown great potential. Through the application of CRISPR/Cas9 library screening, the resistance genes related to a variety 
of viruses and pathogens can be screened, and the key factors to control the growth rate, meat quality and other important 
traits can be excavated. This paper introduces the basic principle, method process and application type of CRISPR/Cas9 
library screening technology, and summarizes the research progress of CRISPR/Cas9 library screening technology on pig, 
cattle, sheep, chicken and other livestock animals in genetic improvement, disease prevention and control, in order to provide 
reference for the future exploration of the application value of CRISPR/Cas9 library screening technology.
Keywords: Gene editing; CRISPR/Cas9 library screening; Livestock and poultry breeding; Disease prevention and control
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Modulations of Non-coding RNAs on Muscle Growth and Development in Livestock
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Abstract: The growth rate, muscle yield, and meat quality of domestic animals directly affect the economic benefits of animal 
husbandry. Therefore, research on skeletal muscle development is significant in livestock production. Recent advancements 
in sequencing and omics technologies have led to the identification of many non-coding RNAs (ncRNAs) in muscle cells. 
NcRNAs are RNA molecules that are not involved in the protein translation. They mainly include microRNAs (miRNAs), 
long non-coding RNAs (lncRNAs), and circular RNAs (circRNAs). These ncRNAs regulate key genes involved in muscle 
growth and development at the post-transcriptional level. They influence the number and size of muscle cells via multifaceted 
mechanisms, ultimately determining muscle quality. This review summarizes candidate ncRNAs, including miRNAs, 
lncRNAs, and circRNAs, that regulate muscle growth and development. It also discusses their related genes, regulatory 
mechanisms, and signaling pathways. The aim is to provide a theoretical reference for understanding the molecular regulatory 
mechanisms of ncRNAs in livestock muscle growth and development.
Keywords: Muscle growth and development; miRNAs; lncRNAs; circRNAs
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