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红龙鱼源 β－溶血性嗜水气单胞菌 ＡＨ的分离
及其对机体铁代谢的影响

余文杰１，陈观水２

（１．漳州职业技术学院食品与生物工程系，福建漳州３６３０００；２．福建农林大学生命科学学院，福建福州 ３５０００１）

　　摘要：对具有典型败血症病症的染病红龙鱼进行病原菌分离鉴定分析。从其肝脏中分离得到病原菌菌株ＡＨ，经
ＶＩＴＥＫ－３２全自动细菌分析仪鉴定为嗜水气单胞菌。通过多重ＰＣＲ检测确认该嗜水气单胞菌ＡＨ属于β－溶血性嗜
水气单胞菌，含有气溶素基因（ａｅｒＡ）和溶血素基因（ａｈｈ１）。此外研究嗜水气单胞菌ＡＨ侵染红龙鱼后对其机体铁代
谢的影响，通过腹腔注射嗜水气单胞菌ＡＨ，在侵染后不同时间点收集红龙鱼的血液和肝脏组织，分别采用分光光度
计法和电感耦合等离子体原子发射光谱（ｉｎｄｕｃｔｉｖｅｌｙｃｏｕｐｌｅｄｐｌａｓｍａ－ａｔｏｍｉｃｅｍｉｓｓｉｏｎｓｐｅｃｒｏｍｅｔｒｙ，简称ＩＣＰ－ＡＥＳ）法检
测红龙鱼血清和肝脏中的铁含量，同时采用实时荧光定量 ＰＣＲ法对铁调素基因（ｈｅｐｃ）、白细胞介素基因（ｉｌ－６）、
ＪＡＫ／ＳＴＡＴ信号通路的蛋白质酪氨酸激酶３基因（ｊａｋ３）、信号转导子和转录激活因子３基因（ｓｔａｔ３）表达量进行检测。
结果表明，侵染嗜水气单胞菌ＡＨ后，红龙鱼血清中铁浓度明显降低，在２４、４８ｈ时显著低于对照组，总铁结合力有所
上升，但没有达到显著水平；肝脏中铁含量相对于对照组差异没有达到显著水平，但仍有明显升高。肝脏中ｈｅｐｃ基因
的表达量在一定时间范围内显著上升；ｉｌ－６、ｊａｋ３和ｓｔａｔ３基因表达量开始均有所上调，随后有所下降，但在各时间点
的表达量均高于对照。由结果可知，机体通过调节铁调素基因（ｈｅｐｃ）等铁相关基因的表达，进而降低自身游离铁含
量，并增加储存铁含量来应对细菌的侵染。

　　关键词：嗜水气单胞菌；红龙鱼；ｈｅｐｃ基因；ｊａｋ３基因；ｉｌ－６基因；铁代谢
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作者简介：余文杰（１９７７—），男，福建漳州人，硕士，讲师，主要从事基
因工程的教学及科学研究。Ｔｅｌ：（０５９６）２６６００１１；Ｅ－ｍａｉｌ：
１５２７０７６８６０＠ｑｑ．ｃｏｍ。
通信作者：陈观水，博士，副教授，硕士生导师，主要从事基因克隆与

功能相关研究以及水产动物繁育及病害防治研究。Ｔｅｌ：（０５９１）
８３５９６４３８；Ｅ－ｍａｉｌ：２０８５４０４９４７＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　红龙鱼是我国主要的观赏鱼品种之一，许多养殖场和鱼 类爱好者均有饲养。目前福建省已形成相当规模的红龙鱼养

殖产业。由于红龙鱼的高蛋白饵料投喂造成其生长水体恶

化，而大部分养殖场忽视了防病措施，鱼体传染性病日趋严

重，发病率高达７５％以上，造成极大的经济损失。２０１６年５
月份福建省一些养殖场暴发红龙鱼疾病，其体表出现溃疡，严

重者口鼻充血、流血，解剖后内脏肝、脾、肾肿大。经过细菌分

离鉴定发现，主要原因是嗜水气单胞菌的大量感染。目前已

经发现嗜水气单胞菌中存在２种 β－溶血性毒素，分别是毒
力因子溶血素和气溶素［１］。嗜水气单胞菌中溶血性毒素会

导致胞质内容物泄漏，最终引发细胞死亡。前人研究表明，
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ａｅｒＡ基因和ａｈｈ１基因分别负责翻译生产溶血素和气溶素。
血液中铁元素在水产动物机体内是免疫系统发挥作用的重要

因子，可影响鱼体巨噬细胞的杀菌功能和免疫细胞的增殖与

活性。同时，铁元素也是病原微生物和宿主相互竞争的对象，

机体可以通过调节铁相关基因，从而抑制病原微生物的侵害。

Ｈｅｐｃｉｄｉｎ基因（ｈｅｐｃ）是一种主要由肝细胞产生的防御性抗菌
肽，具有抑菌活性，同时也是机体铁代谢的关键调节因子，对

维持铁平衡具有重要作用，也称为铁调素［２］。白细胞介素６
（简称ｉｌ－６）炎性因子能强烈地刺激铁调素的表达。而ｉｌ－６
炎性因子是通过刺激蛋白酪氨酸激酶／信号转导子和转录激
活子（简称ＪＡＫ／ＳＴＡＴ）信号通路调节铁调素表达［３］。本试验

拟通过红龙鱼源β－溶血性嗜水气单胞菌 ＡＨ的分离鉴定，
然后检测受嗜水气单胞菌ＡＨ侵染后红龙鱼铁代谢水平和肝
脏中ｈｅｐｃ、ｉｌ－６、蛋白质酪氨酸激酶３基因（ｊａｋ３）、信号转导
子和转录激活因子 ３基因（ｓｔａｔ３）表达量的变化，进而研究
β－溶血性嗜水气单胞菌 ＡＨ侵染和鱼体铁代谢之间的相互
作用，为进一步分析铁相关基因在受感染寄主应对细菌侵染

中的作用提供科学研究依据。

１　材料与方法

１．１　染病红龙鱼采集与病原菌的分离
染病红龙鱼典型患病特征为败血症，其主要症状为反应迟

钝、摄食较少，严重者口鼻充血。解剖后可见鱼体肝脏肿大，有

点状出血，肾脏、肠道充血。在无菌条件下从染病红龙鱼的

肝、肾、皮肤和血液取样，用营养琼脂平板划线分离，３０℃ 培
养２４ｈ，挑取单菌落进行纯化培养，菌株低温保存备用。
１．２　细菌鉴定

通过细菌形状、革兰氏染色和氧化酶检测，采用法国梅里

埃生物公司革兰氏阴性或阳性鉴定试剂条，用ＶＩＴＥＫ－３２全
自动细菌鉴定仪鉴定。

１．３　化学试剂和生物试剂盒
化学试剂购自上海一基实业有限公司，生物试剂盒购自深

圳市长征生物科技有限公司。引物和反应条件参照前人描述

的方法［４］。引物由宝生物工程（大连）有限公司合成（表１）。

表１　引物序列和目标基因

引物名称
引物序列

（５′→３′）
目标基因

基因定位点

（ｂｐ）
产物大小

（ｂｐ）

ＡＨ－ａｈｈ１Ｆ ＧＣＣＧＡＧＣＧＣＣＣＡＧＡＡＧＧＴＧＡＧＴＴ ａｈｈ１ ９６１～９８３ １３０
ＡＨ－ａｈｈ１Ｒ ＧＡＧＣＧＣＧＧＣＴＧＧＡＴＧＣＧＧＴＴＧＴ １０９０～１０７１
ＡＨ－ａｅｒＡＦ ＣＡＡＧＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＡＧＴＧＧＣＣＡ ａｅｒＡ １３２３～１３４４ ３０９
ＡＨ－ａｅｒＡＲ ＡＣＧＡＡＧＧＴＧＴＧＧＴＴＣＣＡＧＴ １６３１～１６１３
ＡＨ－１６ＳＦ ＧＧＧＡＧＴＧＣＣＴＴＣＧＧＧＡＡＴＣＡＧＡ １６ＳｒＲＮＡ １０２０～１０４１ ３５６
ＡＨ－１６ＳＲ ＴＣＡＣＣＣＧＣＡＡＣＡＴＴＣＴＧＡＴＴＴＧ １３７５～１３５５

１．４　试验菌株ＤＮＡ提取
细菌ＤＮＡ制备依据相应的ＤＮＡ提取试剂盒产品说明书

（北京普洛麦格生物技术有限公司）。

１．５　ＰＣＲ条件
ＰＣＲ反应条件包括３对引物的 ＰＣＲ反应。ＰＣＲ反应溶

液（２５μＬ）包含１２．５μＬＴａｑ酶，１．０μＬａｈｈ１引物，１．０μＬ
ａｅｒＡ引物，０．２μＬ１６ＳｒＲＮＡ引物和１μＬＤＮＡ样品，其余为
双蒸水。ＰＣＲ（仪器型号为 ＡＢＩ－２７２０，美国贝登仪器公司）
扩增采用下列条件：９５℃５ｍｉｎ；９５℃３０ｓ，５９℃ ３０ｓ，７２℃
３０ｓ，３５个循环；７２℃１０ｍｉｎ。扩增的 ＤＮＡ片段的电泳检测
条件：２％琼脂糖凝胶水平电泳，１×ＴＡＥ缓冲区（０．０４ｍｏｌ／Ｌ
Ｔｒｉｓ，０．０２ｍｏｌ／Ｌ醋酸，０．００２ｍｏｌ／ＬＮａ２ＥＤＴＡ），１００Ｖ，
４５ｍｉｎ，使用８μＬＰＣＲ产物。凝胶使用１μＬ／ｍＬ溴化乙锭染
色３０ｍｉｎ，在紫外线光照下观察。基因大小标准品采用１００个
碱基对的ＤＮＡ梯度标记物（上海启发试验试剂有限公司）。
１．６　试验用鱼

试验用健康红龙鱼购自福建省农业科学院水产养殖基

地，选择外观健康和大小相似的红龙鱼幼鱼，鱼体质量为

（１００±５）ｇ，体长为（２０±１）ｃｍ。将试验红龙鱼随机分为２个
处理组：试验组和对照组，每个处理组设３个平行，每个平行
５０尾，共３００尾。
１．７　嗜水气单胞菌ＡＨ侵染和样品采集

根据前期试验结果，采用嗜水气单胞菌 ＡＨ侵染的最适
菌悬液浓度为１．０×１０６ＣＦＵ／ｍＬ。将培养的嗜水气单胞菌
ＡＨ用０．６５％无菌生理盐水洗脱，稀释成１．０×１０６ＣＦＵ／ｍＬ

的菌悬液，通过红龙鱼腹腔注射，注射前鱼体用２００ｍｇ／Ｌ丁
香酚轻度麻痹，试验组每尾注射０．１ｍＬ菌悬液，对照组注射
等量无菌生理盐水。注射后６、１２、２４、４８、７２、８４、９６ｈ独立采
集试验组、对照组鱼各 ３尾，将一次性注射器用肝素钠
（１０００ＩＵ／ｍＬ）润洗后从鱼体尾静脉取血０．５～０．８ｍＬ。采
血后鱼体立即解剖，取出肝脏组织置于液氮中，于 －８０℃保
存，用于肝脏铁含量和基因表达测定。

１．８　血清铁浓度、总铁结合力的测定
血清样品制备：血液于 ４０℃ 静置 ２ｈ左右，于

４０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ后收集上层血清，－２０℃冰箱过夜，
次日血清解冻后再次低速（４０００ｒ／ｍｉｎ）离心１０ｍｉｎ，吸取上
层液于－８０℃保存备用。

血清铁浓度及总铁结合力（ｍｇ／Ｌ）的测定使用血清铁、总
铁结合力试剂盒（福州先亚生物工程有限公司）。血清铁浓

度的检测原理：在酸性溶液和还原剂的作用下，使转铁蛋白中

铁与蛋白分离，使血清中高铁还原成亚铁，后者与双吡啶结合

成粉红色的络合物，在一定范围内，铁离子的含量与色泽成正

比。总铁结合力的检测原理［５］：在血清内加入过量的铁，使

血清中转铁蛋白全部与铁结合，再加入铁吸附剂，将多余的铁

吸附，然后依据血清铁检测方法测定铁含量，即为总铁结合

力。测定步骤具体参照试剂盒说明书，利用紫外分光光度计

（ＴＵ－１９００，北京普析通用仪器有限公司）测定，每个样品重
复检测３次。
１．９　肝脏铁浓度的测定

采用电感耦合等离子发射光谱法（简称 ＩＣＰ－ＡＥＳ）检测
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肝脏铁含量［５］：将肝脏样品解冻后，用低温０．９％生理盐水
冲洗干净并用滤纸吸干水分，粉碎均匀后置于坩埚中，置于

马弗炉内，于６００℃灼烧５ｈ，直至试样呈白色或者灰白色、
无炭粒为止。冷却后取出，用５ｍＬ体积比为１∶１的硝酸、
水溶液溶解，电炉上加热直至沸腾，过滤至 ５０ｍＬ容量瓶
内，并用双蒸水反复洗涤坩埚和滤纸，将洗涤液并入容量瓶

中，然后用双蒸水定容、混匀，作为试样溶液。同时配制试

剂空白液。采用电感耦合等离子体原子发射光谱（ｉｎｄｕｃｔｉｖｅｌｙ
ｃｏｕｐｌｅｄｐｌａｓｍａ－ａｔｏｍｉｃｅｍｉｓｓｉｏｎｓｐｅｃｒｏｍｅｔｒｙ，简称 ＩＣＰ－ＡＥＳ）
仪（ＩＣＰ－８０００，北京达丰瑞仪器有限公司）测定，每个样品重
复检测３次。
１．１０　肝脏铁代谢相关基因表达特征分析

根据红龙鱼 ｈｅｐｃ基因 ｃＤＮＡ序列 （基因登录号：

ＪＱ３０８５４３）、ｉｌ－６基因 ｃＤＮＡ序列（基因登录号：ＫＪ７５７６８８）、
ｊａｋ３基因ｃＤＮＡ序列（基因登录号：ＡＦ１４８９９３）与草鱼ｓｔａｔ３基
因ｃＤＮＡ序列（基因登录号：ＪＸ９７６５４８）设计引物，详见表
２［６－８］。采用ＲＮＡｉｓｏ［宝生物工程（大连）有限公司］提取肝脏
总ＲＮＡ，反转录成 ｃＤＮＡ，在实时定量 ＰＣＲ仪（Ｔ－１００，美国
伯乐仪器有限公司）上进行实时荧光定量 ＰＣＲ。目的基因在
肝脏中的相对表达量采用２分对照法确定，选择红龙鱼１８Ｓ
ｒＲＮＡ基因作为内参（基因登录号：ＡＢ８６０２３６）［９］。实时荧光
定量ＰＣＲ反应体系：０．４μＬ上下游引物，２μＬｃＤＮＡ模板，
７２μＬｄｄＨ２Ｏ，总体积２０μＬ。反应条件：９５℃ １ｍｉｎ；９５℃
５ｓ，６０℃２０ｓ，７２℃２０ｓ，３５个循环。溶解曲线温度为５２～
９９℃。每个样品重复检测３次。

表２　红龙鱼铁代谢相关基因荧光定量ＰＣＲ引物序列

基因名称
引物序列

（５′→３′）
退火温度

（℃）
预计扩增片段长度

（ｂｐ）

ＡＨ－ｈｅｐｃ Ｆ：ＣＡＴＡＣＡＧＣＣＣＧＴＴＣＣＣＴＴＡＴＣ；Ｒ：ＡＧＴＡＧＴＣＧＴＡＧＴＣＧＡＴＧＣＡＣ ５７ １５４
ＡＨ－ｉｌ－６ Ｆ：ＡＣＡＧＣＧＴＡＧＴＧＣＴＧＡＴＧＣＡＴ；Ｒ：ＴＴＣＡＧＴＣＴＡＧＴＣＧＴＡＧＣＡＴＧ ５８ １８３
ＡＨ－ｊａｋ３ Ｆ：ＣＴＴＣＡＴＧＣＴＧＡＴＧＣＴＧＣＡＡＧ；Ｒ：ＣＣＡＧＡＧＧＧＴＴＣＣＴＧＡＴＣＴＡＧ ５９ １７６
ＡＨ－ｓｔａｔ３ Ｆ：ＣＧＣＡＴＣＡＣＧＣＴＡＧＴＣＧＴＧＡＡ；Ｒ：ＧＣＡＧＣＴＡＣＴＡＧＴＧＣＴＧＡＴＧＡ ５８ １４１
ＡＨ－１８ＳｒＲＮＡ Ｆ：ＣＧＧＡＧＧＴＴＣＧＡＧＡＣＧＡＴＣＡ；Ｒ：ＧＧＧＴＣＧＧＧＣＡＴＣＴＴＴＡＧＡＴＣ ６０ １６２

１．１１　数据分析
所有数据均用ＳＰＳＳ１８．０软件进行统计分析，采用ｔ检验

法进行差异显著性分析，Ｐ＜０．０５表示差异显著［１０］。所有数

值均表示为“平均值±标准差”。

２　结果与分析

２．１　菌落特征
从染病红龙鱼肝脏中分离出１株菌株 ＡＨ，经２４ｈ营养

琼脂平板培养后呈黄色，湿润圆形略隆起，边缘整齐，直径为

２ｍｍ左右，见图１。

２．２　生化反应及鉴定结果
菌株ＡＨ经过分离纯化后，用 ＶＩＴＥＫ－３２全自动微生物

分析仪鉴定为嗜水气单胞菌，其生理、生化特性见表３。
２．３　嗜水气单胞菌ＡＨβ－溶血性毒素因子ａｈｈ１和 ａｅｒＡ的
基因分析

经过多重ＰＣＲ证实，从染病红龙鱼中分离得到的嗜水气
单胞菌 ＡＨ携带 ａｈｈ１和 ａｅｒＡ基因。该细菌１６ＳｒＲＮＡ基因
ＰＣＲ扩增产物（３５６个碱基对）、ａｈｈ１基因扩增产物（１３０个
碱基对）、ａｅｒＡ基因扩增产物（３０９ｂｐ）见图２。

表３　菌株ＡＨ生理、生化特性

生理、生化反应 特性 生理、生化反应 特性

革兰色染色 － 香豆酸（简称ＣＯＵ） ＋
细菌形态 短杆状 精氨酸（简称Ａｒｇ） ＋
氧化酶（简称ＯＸＩ） ＋ 醋硫胺（简称ＡＣＥ） －
二氯苯氧氯酚（简称ＤＰ３） ＋ 色氨酸（简称ＴＤＡ） －
尿素（简称ＵＲＥ） － 棉籽糖（简称ＲＡＦ） －
麦芽糖（简称ＭＬＴ） ＋ 硫化氢（Ｈ２Ｓ） －
肌醇（简称ＩＮＯ） ＋ 赖氨酸（简称Ｌｙｓ） －
阿拉伯糖（简称ＡＲＡ） ＋ 七叶树素（简称ＥＳＣ） ＋
葡萄糖氧化（简称ＯＦＧ） ＋ 多膝杆菌素（简称ＰＸＢ） －
枸椽酸（简称ＣＩＴ） － 山梨醇（简称ＳＯＲ） －
甘露醇（简称ＭＡＮ） ＋ 半乳糖苷酶（简称ＯＮＰ） －
福寿昔醇（简称ＡＤＯ） － 鸟氨酸（简称Ｏｒｎ） －
葡萄糖发酵（简称ＧＬＵ） ＋ 吲羟－β－葡糖苷（简称ＰＬＩ）＋
阳性生长控制（简称ＧＣ） ＋ 乳糖（简称ＬＡＣ） －
丙二酸盐（简称ＭＡＬ） － 蔗糖（简称ＳＵＣ） ＋
木糖（简称ＸＹＬ） － 鼠李糖（简称ＲＨＡ） －

　　注：“＋”“－”分别表示阳性、阴性。
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２．４　嗜水气单胞菌ＡＨ侵染红龙鱼后其血清铁浓度的变化
嗜水气单胞菌ＡＨ侵染红龙鱼后不同时间点血清中铁浓

度的变化趋势如图３所示。由图３可以看出，侵染后不同时
间点试验组和对照组比较，红龙鱼血清铁浓度均有不同程度

的降低，侵染２４、４８ｈ后达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。

２．５　嗜水气单胞菌 ＡＨ侵染红龙鱼后其血清总铁结合力的
变化

嗜水气单胞菌ＡＨ侵染红龙鱼后不同时间点其血清中总
铁结合力的变化趋势如图４所示。由图４可以看出，侵染后
试验组红龙鱼血液中血清的总铁结合力和对照组比较略有不

同程度的增加，但均未达到显著水平。

２．６　嗜水气单胞菌ＡＨ侵染红龙鱼后其肝脏铁含量的变化
由图５可以看出，嗜水气单胞菌 ＡＨ侵染红龙鱼后不同

时间点试验组肝脏铁含量均高于对照组，但并无显著差异。

２．７　嗜水气单胞菌ＡＨ侵染红龙鱼后对其不同时间点 ｈｅｐｃ、
ｉｌ－６、ｊａｋ３、ｓｔａｔ３基因表达变化

在注射嗜水气单胞菌 ＡＨ后，ｈｅｐｃ基因在不同时间点表
达量相对于０ｈ明显上调，在６、１２、２４ｈ与０ｈ差异显著（Ｐ＜

０．０５），在侵染后６ｈ达到最高值，随后逐渐下降。基因 ｉｌ－６
在侵染后表达量明显上调，在２４ｈ时表达量最高，随后有所
下降，在１２、２４、４８ｈ均与０ｈ差异显著（Ｐ＜０．０５）；基因ｊａｋ３、
ｓｔａｔ３的表达量亦均有所上调，ｊａｋ３基因在１２ｈ时表达量达到
最高值（Ｐ＜０．０５），ｓｔａｔ３基因在６ｈ时的表达量达到最高值，
随后逐步下降，但仍明显高于侵染前的表达水平，详见图６。
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３　结论与讨论

对染病红龙鱼肝脏取样后进行细菌的划线分离纯化，在

营养琼脂平板上获得形态一致的菌落，将该菌株编号为 ＡＨ，
由全自动细菌分析仪鉴定其为嗜水气单胞菌。菌株ＡＨ人工
感染红龙鱼试验表明，出现的症状与自然病例基本相同，鉴定

的菌株与接种菌株完全一致，所观察到的菌落形态也基本相

符。ＰＣＲ是一种检测病原体首选的方法，它具有显著的优
点，如速度快、高敏感性和特异性等［５］。本研究使用特定的

毒力因子引物来证实嗜水气单胞菌ＡＨ携带气溶素和溶血素
基因。菌株ＡＨ具有 β－溶血性嗜水气单胞菌特征，能分泌
具有溶血性、肠毒性和细胞毒性的外毒素，并能广泛地侵袭健

康红龙鱼肾、脾、肺、肝、肌肉和血液等器官组织，且能大量增

殖，造成广泛性出血、全身性组织损害，并使各器官组织出现

肿胀、颗粒变性、玻璃样变、坏死崩解以及红细胞碎裂。解剖

后观察均可见体表出现溃疡、疤痕，严重的产生口鼻充血、流

血，内脏肝、脾、肾肿大，肠道充血，严重者有腹水。

红龙鱼血液中铁元素是机体内多种酶类合成的必要元

素，参与细胞增殖、分化和电子转移等多种生命活动。铁也是

需铁细菌增殖分化的必要元素，与致病菌毒力的强弱有关。

细菌入侵宿主机体吸收铁以满足其增殖和致病力的表达。宿

主通过降低机体铁代谢水平，从而抑制细菌的增殖和降低其

致病力。本试验发现，侵染嗜水气单胞菌 ＡＨ后红龙鱼血清
铁含量有所下降，２４、４８ｈ与对照差异达到显著水平。肝脏铁
含量在侵染嗜水气单胞菌 ＡＨ后有所上升，但与对照的差异
没有达到显著水平。这表明鱼体在侵染后通过一系列调节作

用，降低机体的铁循环从而抑制细菌的侵害。侵染后红龙鱼

血清总铁结合力相对于对照组有所上升，没有达到显著水平。

结合细菌侵染后鱼体血清铁含量的变化和转铁蛋白含量的变

化，认为血清铁和转铁蛋白的比例显著下降可以提高铁与转

铁蛋白的结合效率，从而抑制嗜水气单胞菌 ＡＨ从机体摄取
铁的能力。

本试验检测发现，红龙鱼肝脏ｈｅｐｃ、ｉｌ－６、ｊａｋ３和 ｓｔａｔ３基
因在嗜水气单胞菌ＡＨ侵染后都有不同程度的上调，表明这
些基因都参与了鱼体的非特异性免疫反应。ｈｅｐｃ基因主要在
肝脏中合成和分泌，可以抑制肠道铁的吸收和肝脏铁的释放

以降低机体的铁相关基因水平。前人研究证实，大菱鲆在侵

染细菌嗜水气单胞菌ＡＨ后，肝、脾、鳃等组织中 ｈｅｐｃ基因的
表达量均显著增高。侵染链球菌后，鲈鱼肝细胞 ｈｅｐｃ的
ｍＲＮＡ水平在数小时内明显上调。香鱼肝脏中 ｈｅｐｃ基因表
达量在侵染鳗利斯顿氏菌后显著上升［１１－１２］。本试验中，ｈｅｐｃ
基因在侵染后不同时间点的表达量均有所上升，并在１２、２４ｈ
与０ｈ相比达到了显著差异。机体受细菌侵害时，巨噬细胞
等免疫细胞会合成和分泌大量的炎性因子，其中主要为白细

胞介素６（ｉｌ－６）。炎症反应可通过一系列生化过程调节ｈｅｐｃ
基因的表达，进而影响机体铁相关基因水平。ｉｌ－６和受体结
合后可激活 ｊａｋ３基因，进而磷酸化 ｓｔａｔ３，进入细胞核，调节

ｈｅｐｃ基因的转录，促进 ｈｅｐｃ基因的表达。在本试验中，在侵
染嗜水气单胞菌ＡＨ后红龙鱼肝脏中 ｉｌ－６的表达量均有所
上升，在２４ｈ时达到最高值。基因 ｊａｋ３、ｓｔａｔ３的表达量也均
有所上调，分别在６、１２ｈ时达到最高值。因此，当细菌入侵
时，引起鱼体发生炎症反应，在 ｉｌ－６基因和 ＪＡＫ／ＳＴＡＴ通路
相关基因的共同作用下，ｈｅｐｃ基因的表达量上升，从而下调鱼
体的循环铁浓度，以应对细菌的侵害。
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