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　　摘要：分离、克隆梭鱼脂肪酸合成酶（ｆａｔｔｙａｃｉｄｓｙｎｔｈａｓｅ，简称 ＦＡＳ）基因的部分 ｃＤＮＡ片段（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为
ＫＪ８４８４７４），共９２０ｂｐ，编码３０３个氨基酸，序列分析表明梭鱼ＦＡＳ基因与其他物种的同源性为７４％～９５％，其中与军
曹鱼、斑马拟丽鱼相似性达９５％。ＦＡＳ基因 ｍＲＮＡ在梭鱼鱼皮、肌肉、肝脏、心脏、脾脏、肾脏、胃、肠、腹腔脂肪、脑和
鳃组织中表达丰度差异显著（Ｐ＜０．０５），脑中含量最高，其次是肝脏和腹腔脂肪组织，肌肉中表达量最低，其余７种组
织中的表达量均显著低于脑和肝脏（Ｐ＜０．０５）。此外，还研究了饲料脂肪水平对梭鱼ＦＡＳ活性和ｍＲＮＡ表达的影响，
平均质量为（９．５±０．３）ｇ的梭鱼幼鱼投喂６种不同脂肪含量的等氮等能饲料（脂肪水平分别为２．０４％、４．８３％、
７４７％、９７９％、１２．０１％、１４．５９％），饲养６０ｄ，试验结束后测定各组梭鱼肝脏中ＦＡＳ的生物活性及肝脏、腹腔脂肪、肌
肉中ＦＡＳｍＲＮＡ的表达丰度。结果表明，随着饲料脂肪水平的升高，肝脏中 ＦＡＳ活性呈降低趋势，１４．５９％组的活性
显著低于２．０４％、４．８５％组（Ｐ＜０．０５）；肝脏中ＦＡＳ的ｍＲＮＡ表达量显著下降（Ｐ＜０．０５）；肌肉和腹腔脂肪中 ＦＡＳ的
ｍＲＮＡ表达量呈下降趋势，但各组之间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
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　　梭鱼（Ｌｉｚａｈａｅｍａｔｏｃｈｅｉｌａ）属鲻形目鲻科梭属鱼类，是温
带浅海区重要的经济鱼类之一，具有广盐性、广温性、适应性

广、病害少、味道鲜美等诸多优点，目前是江苏沿海正在开发

的海淡水养殖新兴品种之一。在目前的养殖中，较易出现腹

部肥大的症状：解剖后，可见肠道表面脂肪覆盖明显，肝脏肥

大；此种体形与梭鱼本该具有的长流线形身体不符，不受消费

者欢迎；有关梭鱼产生上述症状的原因，目前并无研究。鱼类

内脏尤其是肝脏脂肪过度聚积，产生脂肪肝或腹部肥大，这些

是由于脂代谢紊乱造成脂肪在内脏内的沉积而出现的病理、

生理学改变，它的发生、发展跟脂代谢关键因子有重要联系，

脂代谢关键因子在这一过程中到底如何作用？是否可以通过

营养调控的角度减少或避免此类症状的产生？脂代谢相关的

基因众多，脂肪酸合成酶（ｆａｔｔｙａｃｉｄｓｙｎｔｈａｓｅ，简称 ＦＡＳ）是脂
代谢过程中的关键酶之一。动物体内脂肪的沉积量是脂肪的

合成和降解过程动态平衡的结果，其合成和分解过程都是通

过一系列酶催化完成的。动物体脂沉积所需要的脂肪酸大多

来自脂肪酸的全程合成，即由ＦＡＳ催化乙酰辅酶Ａ和丙二酸
单酰辅酶Ａ合成脂肪酸，ＦＡＳ活性的高低对控制动物体脂沉
积具有重要意义［１］。因此，本研究克隆了梭鱼 ＦＡＳ基因的
ｃＤＮＡ部分序列，并与其他物种进行同源性比较、系统发生进
化树分析组织特异性表达，为进一步研究梭鱼的脂肪代谢机

制奠定分子生物学基础。此外，梭鱼的营养需求研究基础薄

弱，配合饲料的生产主要借鉴其他杂食性鱼类的营养需要，不

合理的营养水平也可能是产生腹部肥大的原因。作为水产动

物重要的营养素之一，脂肪是鱼类重要的能源物质，不同的鱼

对脂肪的需求不同，饲料中不合理的脂肪水平会导致鱼体腹

部累积大量的脂肪［２－３］。因此，本研究针对饲料脂肪水平对

ＦＡＳ基因表达的影响进行初探，从营养和基因表达调控的角
度了解梭鱼的脂质代谢，为梭鱼的健康养殖提供理论基础。

１　材料与方法

１．１　试验设计
基因克隆和组织特异性表达用鱼由江苏省响水县一个养

殖场提供，鱼体质量约３００ｇ，运回后饲养于体积约 ３０００Ｌ
的水泥池（３ｍ×１ｍ×１ｍ）中，用普通商品饲料喂养，适应２
周后即挑选１０尾健康的梭鱼，用ＭＳ－２２２麻醉，于无菌操作
下解剖，取鱼皮、肌肉、肝脏、心脏、脾脏、肾脏、胃、肠、腹腔脂

肪、脑和鳃１１种组织，用液氮速冻后于 －８０℃冰箱中保存
备用。

脂肪水平试验用鱼由江苏省射阳县朱平水产苗种有限公

司提供，运回后用５％食盐水消毒，然后放入水泥池（３ｍ×
１ｍ×１ｍ）中驯养１０ｄ，挑选５４０尾健康无伤、规格均一的鱼
种［均质量（９．５±０．３）ｇ］，随机分为６组，饲养于循环流水养
殖桶中（规格：直径８０ｃｍ、高度７０ｃｍ、体积约３００Ｌ），每组设
置３个重复，每个重复３０尾鱼，分别投喂６种不同的饲料。６
种饲料配制如下：以鱼油为脂肪源，添加水平分别为 ０、
２５％、５．０％、７．５％、１０．０％、１２．５％，进口鱼粉、豆粕等为主
要蛋白源，制成脂肪含量分别为 ２．０４％、４．８３％、７．４７％、
９７９％、１２．０１％、１４．５９％，蛋白质含量为３０．３２％的６组等氮
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等能饲料，配方见已发表文献［４］。正式饲养期间，投饲率为
鱼体总质量的 ３％ ～５％，每天分 ３次投喂，投喂时间为
０６：３０、１２：３０、１８：３０，试验期间除投喂外全天充氧，水温控制
在（２４±２）℃，养殖６０ｄ。试验结束后饥饿２４ｈ，用ＭＳ－２２２
对鱼进行麻醉，每个重复取３尾鱼，无菌操作下取肝脏、肌肉、
腹腔脂肪用液氮速冻，然后放入－８０℃冰箱中保存备用。
１．２　试剂及仪器

ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ（Ｐｒｏｍｅｇａ）、反转录酶 Ｍ－ＭＬＶ、ＲｎａｓｅＨ、
ＴｄＴ酶、Ｔａｑ酶、连接酶、ＳＹＢＲ ＥｘＳｃｒｉｐｔＴＭＲＴ－ＰＣＲＫｉｔ试剂
盒均购自 ＴａＫａＲａ（大连）；Ｔａｑ酶、胶回收试剂盒、ｐＵＣｍ－Ｔ
载体购自上海申能博彩生物科技有限公司；大肠杆菌

（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ）ＤＨ５α由无锡淡水渔业中心农业部淡水鱼类
遗传育种和养殖生物学重点开放实验室保存；定量ＰＣＲ采用
进口ＡｘｙｇｅｎＰＣＲ管。鱼ＦＡＳ酶联免疫分析试剂盒购于上海
江莱生物科技有限公司，其他常规化学药品均为分析纯。

荧光定量 ＰＣＲ仪（ＣＦＸ９６ＴＭ Ｒｅａｌ－ＴｉｍｅＰＣＲＤｅｔｅｃｔｉｏｎ
Ｓｙｓｔｅｒｍ，美国伯乐 Ｂｉｏ－Ｒａｄ公司）；普通 ＰＣＲ仪（Ｔ１００ＴＭ

ＴｈｅｒｍａｌＣｙｃｌｅｒ，美国伯乐Ｂｉｏ－Ｒａｄ公司）；冷冻型台式大容量
高速离心机（Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ５８０４Ｒ，德国艾本德 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司）；
核酸蛋白测定仪（Ｂｉｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒｐｌｕｓ，德国艾本德 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ
公司）；超低温冰箱（Ｆｏｒｍａ９００ｓｅｒｉｅｓ，美国热电 Ｔｈｅｒｍｏ公
司）；多功能酶标仪（ＩｎｆｉｎｉｔｅＭ２００，瑞士帝肯 Ｔｅｃａｎ集团公
司）。

１．３　方法
１．３．１　肝脏组织 ＦＡＳ活性测定　称取适量的组织样品，按
１∶９的质量体积比加入０．６５％生理盐水制成１０％匀浆液，
３０００ｒ／ｍｉｎ离心１５ｍｉｎ，取上清液进行测定，具体方法按照
试剂盒说明书进行。

１．３．２　引物设计与合成　通过同源比对设计兼并引物，
ＦＡＳ－Ｆ和ＦＡＳ－Ｒ扩增 ＦＡＳ中间片段。根据已经分离出的
梭鱼ＦＡＳｃＤＮＡ部分片段（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为 ＫＪ８４８４７４），使
用Ｃｏｄｅｈｏｐ原理设计ＦＡＳ荧光定量引物 Ｆ１和 Ｒ１，根据梭鱼
β－ａｃｔｉｎ的部分序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＥＦ６３８００８．１）设计梭
鱼β－ａｃｔｉｎ荧光定量引物Ｆ２和 Ｒ２，引物序列见表１，所有引
物由上海捷瑞生物工程有限公司合成，扩增的片段为 ８０～
１２０ｂｐ。

表１　ＦＡＳ基因序列测定和荧光定量ＰＣＲ引物

引物名称 序列（５′→３′）
ＦＡＳ－Ｆ ＧＧＮＧＴＤＧＡＹＡＴＧＧＴＮＡＣＡＧＡＤＧＡ
ＦＡＳ－Ｒ ＧＣＨＧＧＹＴＣＨＧＧＲＴＧＮＣＣＣＡＴ
Ｆ１ ＴＡＴＧＡＧＧＣＴＡＴＣＧＴＡＧＡＴＧＧＡＧＧＡＣ
Ｒ１ ＧＡＧＣＣＡＣＴＣＡＣＣＣＣＧＡＴＧＴＡＧ
Ｆ２ ＴＧＡＴＧＡＡＧＣＣＣＡＧＡＧＣＡＡＧＡＧ
Ｒ２ ＴＴＧＴＡＧＡＡＧＧＴＧＴＧＡＴＧＣＣＡＧＡＴ

１．３．３　ＦＡＳｃＤＮＡ部分片段的分离　（１）ＲＮＡ的抽提。取新
鲜的约５０ｍｇ的梭鱼肝脏，根据 ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ／总 ＲＮＡ提取
说明书操作，抽提总ＲＮＡ。使用紫外分光光度计核酸蛋白仪
测定ＲＮＡ的浓度，并根据Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ的比值介于１．８～２．０
之间，判断ＲＮＡ的质量。

（２）ｃＤＮＡ第１条链的合成。按照反转录试剂盒说明书
进行反转录反应，反应条件为：４２℃４０ｍｉｎ，９０℃２ｍｉｎ；４℃

下保温至关机，所得的模板（ｃＤＮＡ溶液）于 －２０℃保存
备用。

（３）ＦＡＳ基因中间片段的获得。使用兼并引物 ＦＡＳ－Ｆ／
ＦＡＳ－Ｒ扩增ＦＡＳ中间片段，ＰＣＲ反应体系见表２，反应条件
为：９４℃ 预变性３ｍｉｎ；９４℃１ｍｉｎ，５８℃１ｍｉｎ，７２℃１ｍｉｎ，
３０个循环；最后７２℃１０ｍｉｎ，－２０℃保存产物。

表２　ＦＡＳ中间片段扩增ＰＣＲ反应液组成

反应组分 含量（μＬ）
模板（ｃＤＮＡ溶液） ２．００
１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ ２．５０
ＭｇＣｌ２（２５ｍｍｏｌ／Ｌ） ２．００
ｄＮＴＰ（ｅａ．１０ｍｍｏｌ／Ｌ） ０．５０
ＦＡＳ－Ｆ（１０μｍｏｌ／Ｌ） １．００
ＦＡＳ－Ｒ（１０μｍｏｌ／Ｌ） １．００
ＴａｑＤＮＡ聚合酶（５Ｕ／μＬ） ０．２５
无ＲＮＡ酶水 加至总体积２５．００

　　（４）ＰＣＲ产物的分离和纯化。扩增产物用１％琼脂糖凝
胶电泳回收目的片段，用 ｐＭＤ１８－Ｔ载体克隆，酶切鉴定，由
上海英俊生物技术有限公司测序。

１．３．４　ＳＹＢＲ荧光定量ＲＴ－ＰＣＲ　按照“１．３．３”中 ＲＮＡ的
抽提方法提取皮肤、肌肉、肝脏、心脏、脾脏、肾、胃、肠、腹脂、

脑、鳃１１种组织的ＲＮＡ样品，用于组织特异性表达研究。提
取不同脂肪水平下梭鱼的肌肉、肝脏和腹腔脂肪组织ＲＮＡ样
品，测定不同脂肪水平对 ＦＡＳｍＲＮＡ表达的影响。采用
ＳＹＢＲＧｒｅｅｎⅠ嵌合荧光法进行ＲｅａｌＴｉｍｅＰＣＲ扩增反应。首
先，采用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭＲＴＭａｓｔｅｒＭｉｘ反转录试剂盒进行反转
录反应，反应总体积为２０μＬ，反转录成ｃＤＮＡ，反转录反应液
组成见表３，反转录反应条件为：３７℃１５ｍｉｎ，８５℃５ｓ，产物
－２０℃ 保存备用。以合成的 ｃＤＮＡ为模板，进行 ＲｅａｌＴｉｍｅ
ＰＣＲ反应，荧光定量 ＰＣＲ反应液组成见表 ４。采用两步法
ＰＣＲ扩增程序：９５℃ ３０ｓ；９５℃ ５ｓ，６０℃ ３０ｓ，４０个循环。
融解曲线温度设置在６５～９５℃。

表３　荧光定量反转录反应液组成

反应组分 含量

总ＲＮＡ １０００ｎｇ
５×ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＲＴＭａｓｔｅｒＭｉｘ ４μＬ

无ＲＮＡ酶水 加至总体积２０μＬ

　　注：表示含有反转录酶ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＲＴａｓｅ、ＲＮＡ酶抑制剂、随机
六聚体引物Ｒａｎｄｏｍ６ｍｅｒｓ、ＯｌｉｇｏｄＴＰｒｉｍｅｒ、ｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ、反应Ｂｕｆｆｅｒ

（含有Ｍｇ２＋）。

表４　荧光定量ＰＣＲ反应液组成

反应组分 含量（μＬ）
ＳＹＢＲ ｐｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ（ＴｌｉＲＮａｓｅＨＰｌｕｓ）（２×） １２．５
ＰＣＲ正向引物（１０μｍｏｌ／Ｌ） ０．５
ＰＣＲ反向引物（１０μｍｏｌ／Ｌ） ０．５
模板（ｃＤＮＡ溶液） １．０
无ＲＮＡ酶水 １０．５
总体积 ２５．０

１．４　数据统计与分析
１．４．１　ＦＡＳｃＤＮＡ序列分析　所获得的 ＦＡＳｃＤＮＡ片段，应
用网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｉｏ－ｓｏｆｔ．ｎｅｔ／ｓｍｓ／）中的 Ｔｒａｎｓｌａｔｅ程序
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进行氨基酸序列推倒，用软件ＣｌｕｓｔａｌＷ１．８１对氨基酸序列和
基因库中其他动物的序列进行比对，比对结果用 ＭＥＧＡ６．０６
计算系统发育关系，用Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ法构建进化树，并设
置１０００次的自展值Ｂｏｏｔｓｒａｐｓ计算评估其可信度。
１．４．２　荧光定量ＲＴ－ＰＣＲ结果统计　以梭鱼β－ａｃｔｉｎ为内
参，对得到的各样品循环数（ＣＴ）值进行均一化处理；以肌肉
组织ＦＡＳ基因的表达量为对照，使用２－ΔΔＣＴ法［５］计算１１种组
织中ＦＡＳｍＲＮＡ的表达丰度；以脂肪水平最低组ＦＡＳ基因的
表达量为基准，使用２－ΔΔＣＴ［５］法计算不同饲料脂肪水平下ＦＡＳ
ｍＲＮＡ的表达丰度。

１．４．３　数据统计　试验数据先用Ｅｘｃｅｌ２００７作初步处理后，
采用ＳＰＳＳ１７．０进行单因素方差分析，并用邓肯氏进行多重比
较，显著水平为α＝０．０５，数据均用“平均值±标准差”表示。

２　结果与分析

２．１　梭鱼ＦＡＳ基因的克隆与序列分析
使用梭鱼肝脏 ｃＤＮＡ为模板，扩增梭鱼 ＦＡＳｃＤＮＡ部分

片段，部分序列和氨基酸翻译结果见图 １，序列长度为
９２０ｂｐ，编码３０３个氨基酸，该序列已经登录 ＧｅｎＢａｎｋ，登录
号为ＫＪ８４８４７４。

　　为确定 ＦＡＳ的进化关系，从基因库中收集了军曹鱼
（Ｒａｃｈｙｃｅｎｔｒｏｎ ｃａｎａｄｕｍ，ＡＣＺ５５１３８．１）、斑 马 拟 丽 鱼

（Ｍａｙｌａｎｄｉａｚｅｂｒａ，ＸＰ００４５７１５１９．１）、尼罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ
ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ，ＸＰ ００３４５４１０４．１）、

!

鱼 （Ｏｒｙｚｉａｓｌａｔｉｐｅｓ，ＸＰ
００４０８０７５０．１）、银鲫（Ｃａｒａｓｓｉｕｓｇｉｂｅｌｉｏ，ＡＨＡ４２６４７．１）、团头鲂
（Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａａｍｂｌｙｃｅｐｈａｌａ，ＡＨＫ０５９７６．１）、鸡（Ｇａｌｌｕｓｇａｌｌｕｓ，
ＮＰ９９０４８．６）、老鼠（Ｒａｔｔｕｓｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ，ＡＡＡ４１１４５．１）、人（Ｈｏｍｏ
ｓａｐｉｅｎｓ，ＡＡＨ６３２４２．１）、恒 河 猴 （Ｍａｃａｃａ ｍｕｌａｔｔａ，ＸＰ
００１１１３０７６．１）等 ＦＡＳ氨基酸序列。用 ＣｌｕｓｔａｌＷ１．８把梭鱼

ＦＡＳ氨基酸序列同它们进行同源性比较，同时使用上述比对
结果，采用Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ方法构建系统发育树（图２），上
标数据为１０００次自展值Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ检测的支持率。序列分析
显示，梭鱼 ＦＡＳ基因与其他物种的同源性为７４％ ～９５％，与
硬骨鱼类的ＦＡＳ序列相似性最高，其中与军曹鱼、斑马拟丽
鱼相似性达到９５％。此外，梭鱼ＦＡＳ基因与其他物种的 ＦＡＳ
基因同源性也较高，与鸡、老鼠的同源性为８０％、７７％，与人、
恒河猴的同源性为７４％。以上结果显示，在氨基酸水平上，
本试验所克隆到的ＦＡＳ基因与其他物种具有高度的相似性，
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判定是梭鱼的 ＦＡＳ基因，且 ＦＡＳ基因在进化过程中较为
保守。

　　系统发育树表明，亲缘关系近的物种先聚在一起，如梭
鱼、军曹鱼以及斑马鱼等硬骨鱼类形成聚类，然后才和亲缘性

较远的人、鸡、老鼠、恒河猴形成聚类。说明亲缘性近的物种

的ＦＡＳ基因的同源性也高。
２．２　梭鱼ＦＡＳ基因ｍＲＮＡ组织特异性表达

梭鱼１１种组织中 ＦＡＳｍＲＮＡ的表达丰度见图 ３。ＦＡＳ
ｍＲＮＡ在１１种组织中均有表达，不同组织中的表达量部分之
间差异显著（Ｐ＜０．０５），从高到低依次为脑、肝脏、腹腔肠系
膜脂肪、肾、鳃、皮肤、胃、脾、心、肠、肌肉。在肌肉中表达量最

低，高表达在脑、肝脏和腹腔肠系膜脂肪组织中，分别为肌肉

中表达量的２７０．０８、１４５．５１、１０１．３０倍，其余各组织中表达量
均显著低于这３种组织（Ｐ＜０．０５）。ＦＡＳｍＲＮＡ在肾、鳃、皮
肤、胃和脾脏５种组织中有中等程度的表达，前４种组织中的
表达量均显著高于脾脏（Ｐ＜０．０５）；在心脏和肠中表达量较
低，但显著高于肌肉（Ｐ＜０．０５）。

２．３　饲料脂肪水平对梭鱼肝脏中ＦＡＳ活性的影响
饲料脂肪水平对梭鱼肝脏中ＦＡＳ活性的影响见图４。随

脂肪水平的升高，肝脏中 ＦＡＳ活性呈下降趋势，脂肪水平为
２０４％、４．８３％、７．４７％、９．７９％、１２．０１％组之间差异不显著
（Ｐ＞０．０５），１４．５９％组显著低于 ２．０４％、４．８３％组（Ｐ＜
０．０５）。
２．４　饲料脂肪水平对梭鱼ＦＡＳｍＲＮＡ表达水平的影响

梭鱼肝脏、腹腔脂肪、肌肉组织中 ＦＡＳｍＲＮＡ的相对表
达量见图５至图７。随着饲料脂肪水平的升高，肝脏中 ＦＡＳ
ｍＲＮＡ的表达丰度逐渐下降，４．８３％、７．４７％、９．７９％这３组

之间差异不显著，１２．０１％、１４．５９％这２组之间差异不显著，
但均显著低于 ２．０４％、４．８３％组。腹腔脂肪和肌肉中 ＦＡＳ
ｍＲＮＡ的表达丰度随脂肪水平的升高呈下降趋势，但各组之
间差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。
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３　结论与讨论

ＦＡＳ是脂肪合成过程中的一个关键酶，催化乙酰辅酶 Ａ
和丙二酸单酰辅酶Ａ合成脂肪酸，对于控制动物体脂的沉积
具有重要意义，开展 ＦＡＳ基因的克隆及表达分析，有助于从
分子学的角度探索脂肪代谢和合成的规律。鱼类中有关ＦＡＳ
基因的研究相对较少，主要有军曹鱼、斑马拟丽鱼、罗非鱼、团

头鲂等，因此鱼类 ＦＡＳ基因的结构、功能和表达信息还有待
于进行大量的研究。本研究从梭鱼中克隆了ＦＡＳｃＤＮＡ的部
分序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为 ＫＪ８４８４７４），长度为９２０ｂｐ，编码
３０３个氨基酸。通过系统进化树分析可知，ＦＡＳ基因具有较
高的保守性，梭鱼和其他物种相似性较高，其中和鱼类的相似

性最高。

有关ＦＡＳｍＲＮＡ的组织特异性表达，已有研究者在不同
的生物体内作了研究，但研究结果各不相同。在番鸭的研究

中发现，ＦＡＳｍＲＮＡ在肝脏和腹脂中表达量最高，在脾脏、肺
脏和下丘脑中表达量次之，在心脏、肾脏、肌胃、腺胃、胸肌、腿

肌、十二指肠中表达量很少或几乎不表达［６］。但在猪体内，

ＦＡＳｍＲＮＡ高表达在脂肪组织、肝脏、小脑和胃中［７］。匙吻鲟

肝脏中ＦＡＳｍＲＮＡ的表达量最高，其次是腹腔脂肪，肌肉、肠
道、心脏、鳃、鳍条、眼睛、胃和吻这８种组织中只有少量的表
达［８］。而鳙鱼咽上组织中ＦＡＳｍＲＮＡ表达量最高，其次是肠
道组织，在肝脏、肌肉、心脏、鳃、鳍和眼中的表达水平显著低

于咽上器官［８］。覃川杰在瓦氏黄颡鱼的研究中指出，ＦＡＳ
ｍＲＮＡ主要在肠道、肝脏、腹腔脂肪、肌肉和脑组织中表达，肠
道中最高，肝脏中次之，显著高于后几种组织［９］。本研究发

现，ＦＡＳｍＲＮＡ在梭鱼脑、肝脏和腹腔肠系膜脂肪组织中有高
表达，在肾脏、鳃、皮肤、胃、脾脏中有中等程度的表达，心脏、

肠和肌肉组织中表达量较低。以上结果表明，ＦＡＳｍＲＮＡ的
组织特异性表达在不同物种中既有一定的相似性（高表达一

般在肝脏、腹腔脂肪组织），又有一定的差异性。不同物种不

同组织合成脂肪的能力有所不同，猪主要在脂肪组织中合成

脂肪，禽类和鱼类主要通过肝脏合成脂肪［１０－１２］。基于不同时

空条件和不同的发育阶段，同一组织细胞所处的状态各不相

同。Ｋｕｓａｋａｂｅ等指出，ＦＡＳ较高表达出现在脂质代谢旺盛的
细胞（如脂肪细胞、肝细胞、皮脂腺等）、处于增殖状态的细胞

（如胎儿消化呼吸系统增殖上皮、胃、十二指肠上皮细胞）以

及对激素敏感的细胞（如垂体前叶、乳腺、前列腺、子宫内膜

等）中［１３］。这些可能是以上不同物种ＦＡＳｍＲＮＡ组织表达差
异性的原因。Ｓｅｍｅｎｋｏｖｉｃｈ指出，机体组织中ＦＡＳｍＲＮＡ表达

水平的升高会增加甘油三酯在组织内的沉积而导致肥胖［１４］。

夏晓杰等的研究也表明，齐口裂腹鱼肌间脂肪含量与 ＦＡＳ
ｍＲＮＡ表达水平呈一定的正相关关系［１５］。而 ＦＡＳｍＲＮＡ在
不同组织中的差异性表达是否会导致不同组织中脂肪的蓄积

程度不同？目前该方面的研究已在肝脏和肌肉中有少量结

果，即肝脏是鱼类合成脂肪的主要场所及脂肪蓄积的调节性

储脂器官［１６－１７］。在瓦氏黄颡鱼［９］、吉富罗非鱼［１８］、齐口裂腹

鱼［１５］中的研究均表明，肝脏中ＦＡＳ基因的表达水平显著高于
肌肉中，这可能是导致鱼类肝脏和肌肉脂肪蓄积差异的主要

原因。研究鱼类脂代谢相关基因的组织差异性表达，可以从

分子生物学的角度调控鱼体脂肪的沉积，为提高鱼体健康和

鱼肉品质提供理论依据。

　　动物体内ＦＡＳ活性的高低，受日粮营养素的影响，其中
日粮中脂肪含量的高低及脂肪酸种类对 ＦＡＳ的活性起着重
要的决定作用。有研究表明，饲料中脂肪水平的升高，会抑制

鱼类ＦＡＳ的活性［１９－２０］。本研究发现，随着脂肪水平的升高，

肝脏中ＦＡＳ活性逐渐降低，进一步证实了高脂对ＦＡＳ活性的
抑制作用，中华绒螯蟹和白甲鱼的研究也得到了相同的结

论［２１－２２］。Ｗｅｉｓｓ等指出，当饲料提供的外源性脂肪酸充足时，
不需要合成内源性脂肪酸，因此ＦＡＳ活性下降［２３］。而Ｃｌａｒｋｅ
等研究发现，日粮中脂肪对 ＦＡＳ活性起抑制作用，主要是脂
肪酸抑制ＦＡＳ基因的表达，这种抑制发生在转录水平，导致
脂肪的合成减少，这种抑制能力和脂肪酸的数量、种类有

关［２４－２５］。本研究中所采用的鱼油含有大量 ｎ－６和 ｎ－３系
列不饱和脂肪酸，是 ＦＡＳ表达的强抑制剂，因此高脂水平时
ＦＡＳ活性显著下降。

ＦＡＳ基因的表达受激素、摄食营养成分等的影响［１４］。大

鼠在饲喂高碳水化合物饲粮时，肝脏中 ＦＡＳｍＲＮＡ的表达量
约为绝食时的１００倍；喂高脂（玉米油和牛脂１∶１混合）日粮
时ＦＡＳｍＲＮＡ的表达量比绝食时有所增加，但只有喂高碳水
化合物时表达水平的４％［２６］。大量研究表明，日粮中的脂肪

酸对ＦＡＳ基因的表达有抑制作用。抑制作用的强弱和脂肪
酸的数量、碳链长度、双键位置、双键数量有关。第１个双键
的位置为ｎ－９时（位于碳链甲基端第９、第１０个碳原子之
间），对ＦＡＳ表达的抑制作用和饱和脂肪酸类似，基本无影
响；第１个双键位于ｎ－３时（在碳链甲基端第３、第４个碳原
子之间），抑制作用比位于 ｎ－６强（在碳链甲基端第６、第７
个碳原子之间）［２４，２７－２８］。Ｉｋｅｄａ等指出，二十二碳六烯酸
（ｄｏｃｏｓａｈｅｘａｅｎｏｉｃａｃｉｄ，简称 ＤＨＡ）、二 十 五 碳 五 烯 酸
（ｅｉｃｏｓａｐｅｎｔａｅｎｏｉｃａｃｉｄ，简称ＥＰＡ）和亚麻酸相比，显著降低了
肝脏中ＦＡＳ活性及肝脏和血浆中甘油三酯的浓度，ＤＨＡ和
ＥＰＡ相比，ＤＨＡ更有效，这说明同一系列的脂肪酸，双键数量
多的对ＦＡＳ表达的抑制作用更强［２９］。本研究发现，脂肪水平

的升高，显著降低了梭鱼 ＦＡＳｍＲＮＡ的表达量，脂肪水平
４８３％、７．４７％、９．７９％组表达量显著低于 ２．０４％、４．８３％
组，１２．０１％ 、１４．５９％组表达量显著低于其余各组，这可能是
由于高脂肪水平的摄入，准确来讲是大量的 ｎ－３和 ｎ－６系
列多个饱和脂肪酸（ｐｏｌｙｕｎｓａｔｈｒａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，简称ＰＵＦＡ）的
摄入，使ＦＡＳ基因的表达受到了抑制。这和马晶晶报道的饲
料中含有较高含量的 ｎ－３高度不饱和脂肪酸（ｈｉｇｈｌｙ
ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，简称 ＨＵＦＡ，大于０．８８％）时，黑鲷幼鱼
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ＦＡＳ基因表达量显著下降的结论［３０］是一致的。Ｃｌａｒｋｅ等在
大鼠的研究中也指出，含有丰富ＰＵＦＡ的鱼油和红花油可以使
肝脏中ＦＡＳｍＲＮＡ的表达量降低７５％～９０％［２６］。本研究中随

着脂肪水平的升高，腹腔脂肪和肌肉组织中ＦＡＳｍＲＮＡ的表达
量仅表现出下降趋势，各组之间差异并不显著；这可能和不同

组织基因表达的特异性有关，Ｃｌａｒｋｅ指出，脂肪酸对ＦＡＳ基因
表达的抑制具有组织专一性，肝脏中 ＦＡＳ基因的转录量决定
了ＦＡＳｍＲＮＡ的水平，但脂肪组织中 ＦＡＳｍＲＮＡ的水平除了
取决于基因的转录量外，还和影响ＦＡＳｍＲＮＡ稳定性的因素有
关［２３］。目前，这方面的研究较少，尚需更深入的研究。

本研究克隆了梭鱼的 ＦＡＳ基因部分 ｃＤＮＡ序列，通过系
统进化树可知，ＦＡＳ基因具有较高的保守性，梭鱼和其他物种
相似性较高；ＦＡＳ基因在梭鱼不同组织中的表达丰度差异显
著，在脑、肝脏和腹腔脂肪组织中高表达，在肌肉中表达量最

低；饲料脂肪水平能够抑制梭鱼肝脏中的 ＦＡＳ活性和 ｍＲＮＡ
的表达丰度，水平高时抑制作用更显著。
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ｅｉｃｏｓａｐｅｎｔａｅｎｏｉｃａｎｄｄｏｃｏｓａｈｅｘａｅｎｏｉｃａｃｉｄｓａｆｆｅｃｔｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙｉｎｒａｔｓ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｕｔｒｉｔｉｏｎ，１９９４，１２４（１０）：
１８９８－１９０６．

［３０］马晶晶．ｎ－３高不饱和脂肪酸对黑鲷幼鱼生长及脂肪代谢的
影响［Ｄ］．杭州：浙江大学，２００８：８０－９５．

—４５— 江苏农业科学　２０１７年第４５卷第２３期


