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　　摘要：池塘内循环水养殖（ＩＰＲＡ）模式下的大口黑鲈与池塘养殖相比，其鱼肉品质有一定提升，但缺乏机制研究。
采用ｉＴＲＡＱ技术对２种养殖模式下大口黑鲈鱼肉中蛋白质表达进行定量及生物信息学分析。结果显示，ＩＰＲＡ养殖
与传统池塘养殖相比，共有差异蛋白１５２个，其中，上调蛋白数９８个，下调蛋白数５４个；筛选得鱼肉品质密切相关的
２８个目标差异蛋白，主要分成６类，分别为肌动蛋白细胞骨架调节（８个）、糖酵解（８个）、柠檬酸循环（５个）、氧化磷
酸化（３个）、钙信号通路（３个）和热休克（１个），主要影响鱼肉的纤维组成、色泽、嫩度等方面。与传统池塘养殖模式
相比，ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈肌肉中糖酵解、ＴＣＡ循环、氧化磷酸化、钙离子结合及抗应激能力均有显著加强，表明
ＩＰＲＡ养殖通过加强一定的运动，提高鱼体代谢，从而改善鱼肉营养和品质。
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　　大口黑鲈（Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓｓａｌｍｏｉｄｅｓ），俗名加州鲈
鱼，太阳鱼科、黑鲈属，肉质鲜美，肌间刺较少，深受

广大消费者欢迎，具有广阔的市场前景［１］。２０１９
年，我国大口黑鲈养殖产量已达４７．８万 ｔ，比２０１８
年增长了１０．６％［２］。目前，大口黑鲈的主要养殖方

式为专养和混养结合的传统池塘化养殖、网箱养殖

和池塘内循环水养殖等模式［３］。ＩＰＲＡ模式（又称
“跑道”养殖）是集成循环流水养殖、生物净水、高效

集污等技术于一体的新型养殖模式［４］，该模式能够

减少水体污染，改善鱼肉肉质，方便生产管理［５］，在

江苏、浙江、上海等地区被广泛推广［６］。随着 ＩＰＲＡ
养殖技术的推广，大口黑鲈已成为我国主要的养殖

淡水鱼品种，为渔业提质增效、农业乡村振兴提供

重要支持。

ｉＴＲＡＱ技术是利用同位素标签标记蛋白基团，
结合质谱分析，对不同样品中的蛋白质含量比较，

确定差异蛋白，并分析其蛋白功能［７］。该技术通量

高、精度准、重复性好，已广泛应用于医学、食品科

学和微生物学等领域［８－１３］。

对大口黑鲈品质研究主要涉及肌肉营养成分、

质构等表观特征研究，对其更进一步的蛋白探索较

为罕见。本研究采用ｉＴＲＡＱ技术对ＩＰＲＡ养殖和传
统池塘养殖模式下的大口黑鲈进行定量蛋白质组

学研究，分析２种养殖模式下鱼肉蛋白质组表达水
平差异，并对其差异蛋白质生物信息学进行分析，

获得ＩＰＲＡ养殖与传统池塘养殖模式下大口黑鲈蛋
白质组表达水平的差异，从而为分析不同养殖模式

下鲈鱼鱼肉品质和代谢差异靶标提供基础资料。

１　材料与方法

１．１　材料与试剂
同龄段 ＩＰＲＡ养殖和传统池塘养殖大口黑鲈

（４５０～５００ｇ／尾），购于湖州南浔某养殖场，同一饲
料，养殖时间为２０１９年３—１０月。每组取３尾鱼，
０．５ｈ内运回实验室，采用自来水清洗，取其背部鱼
肉，液氮速冻，－８０℃贮存备用。
８－ｐｌｅｘｉＴＲＡＱ试剂盒，购自美国 ＡＢＳｃｉｅｘ公

司；ＰＭＳＦ，购自上海生工生物工程股份有限公司；丙
酮，购自美国 Ｊ．Ｔ．Ｂａｋｅｒ公司；胎牛血清标准品
ＢＳＡ、ＴＣＥＰ、ＭＭＴＳ、三乙基碳酸氢铵缓冲液、氨水，
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购自美国 Ｓｉｇｍａ公司；胰酶，购自美国 Ｐｒｏｍｅｇａ公
司；乙腈、甲酸，购自美国Ｔｈｅｒｍｏ公司。
１．２　仪器与设备

真空干燥仪冷冻离心机（珠海黑马医学仪器有

限公司）；超声仪（宁波新芝生物科技股份有限公

司）；分光光度计（上海光谱仪器有限公司）；低温离

心机（珠海黑马医学仪器有限公司）；恒温箱（上海

一恒科学仪器有限公司）；液相色谱 ＬＣ－２０ＡＤ（日
本Ｓｈｉｍａｄｚｕ公司）；液相色谱 ＤｉｏｎｅｘＵｌｔｉｍａｔｅ３０００
ＲＳＬＣｎａｎｏ、质谱仪ＱＥｘａｃｔｉｖｅ（美国ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
公司）。

１．３　试验与方法
１．３．１　蛋白质提取　称取约２ｇ鱼肉样品置于预
冷研钵内，充分研磨至粉末状态，加入１ｍＬ裂解液
Ｌ３ＳＤＳ（使用前加１×ＰＭＳＦ），超声（功率５００Ｗ，间
隔１．５ｓ，时间１ｓ，超声５ｍｉｎ），离心２０ｍｉｎ（４℃，
１２０００ｒ／ｍｉｎ），收集上清液分装，每管２５０μＬ，加入
１ｍＬ丙酮，－２０℃过夜。离心 ２０ｍｉｎ（４℃，
１２０００ｒ／ｍｉｎ），弃上清，干燥。采用 Ｂｒａｄｆｏｒｄ法，对
蛋白质进行定量。

１．３．２　蛋白 ＦＡＳＰ酶解及 ｉＴＲＡＱ试剂标记　取
２００μｇ蛋白溶液，加入蛋白质量比１／５０的胰蛋白
酶，３７℃过夜；次日加入质量比 １／１００胰蛋白酶，
３７℃ 反应４ｈ，离心２０ｍｉｎ（４℃，１２０００ｒ／ｍｉｎ）。
加入５０μＬ０．５ｍｏｌ／ＬＴＥＡＢ，离心 ２０ｍｉｎ（４℃，
１２０００ｒ／ｍｉｎ），获得酶解液，利用 ｉＴＲＡＱ试剂盒进
行标记，具体见表１（传统池塘养殖标记为ＣＴ，ＩＰＲＡ
养殖标记为ＰＤ），下同。

表１　样本及标记物对照

ｉＴＲＡＱ标记物 １１３ １１４ １１５ １１６ １１８ １１９

样本名称 ＣＴ－１ ＣＴ－２ ＣＴ－３ ＰＤ－１ ＰＤ－２ ＰＤ－３

１．３．３　液相分离及质谱鉴定　采用流动相 Ａ
（Ｈ２Ｏ，ｐＨ值＝１０）和流动相 Ｂ（８０％ ＡＣＮ，ｐＨ值 ＝
１０）以 ０．２ｍＬ／ｍｉｎ流速进行梯度洗脱；洗脱条件
为：０～５ｍｉｎ，５％Ｂ；５～１０ｍｉｎ，５％ ～１０％Ｂ；１０～
６０ｍｉｎ，１０％ ～４０％Ｂ；６０～６５ｍｉｎ，４０％ ～９５％Ｂ；
６５～７５ｍｉｎ，保持９５％Ｂ；７５～８５ｍｉｎ，９５％ ～５％Ｂ。
在 ２１４ｎｍ吸光度下监测洗脱过程，根据峰型和时
间收取２０个组分，每个组分取３μｇ进行二维液相
色谱分离。流动相分别为Ａ（０．１％甲酸），Ｂ（０．１％
甲酸，８０％ＡＣＮ），洗脱条件为：０～５ｍｉｎ，５％Ｂ；５～
８ｍｉｎ，５％～１０％Ｂ；８～４０ｍｉｎ，１０％ ～３０％Ｂ；４０～
４５ｍｉｎ，３０％ ～３５％Ｂ；４５～５０ｍｉｎ，３５％ ～９０％Ｂ；

５０～５５ｍｉｎ，保持９０％Ｂ；５５～５６ｍｉｎ，９０％ ～５％Ｂ；
５６～６５ｍｉｎ，保持 ５％Ｂ。每个组分分析时间为
６５ｍｉｎ，流速为３００ｎＬ／ｍｉｎ。

分离后的肽段进入质谱仪检测，一级质谱参

数：分辨率为７００００，最大离子强度为３ｅ６，最大注
入时间为１００ｍｓ，扫描范围为３５０～１８００ｍ／ｚ；二级
质谱参数：分辨率为１７５００，最大离子强度为５ｅ４，
最大注入时间为１２０ｍｓ，母离子选择２０个ＴｏｐＮ，碰
撞能量ＮＣＥ为３０。
１．３．４　蛋白鉴定和生物信息学分析　在Ｕｎｉｐｒｏｔ数
据库中，对肽段的质谱信息进行检索。将１１３、１１４、
１１５混合作为池塘养殖组（ＣＴ）；１１６、１１８、１１９混合作
为ＩＰＲＡ养殖组（ＰＤ）。将蛋白比率≥２０或≤０．０５除
去［１４］。对其进行ｔ检验，Ｐ＜０．０５，平均比率≥１．５
或≤０．６６７为上调或下调差异蛋白，并进行 ＧＯ、
ＫＥＧＧ代谢通路和ＳＴＲＩＮＧ网络通路分析［１５］。

２　结果与分析

２．１　蛋白质鉴定
在大口黑鲈鱼肉中共鉴定出置信度在９５％以

上的蛋白质１４８４个。２种养殖模式下大口黑鲈检
测出差异蛋白１５２个，其中，上调蛋白９８个，下调蛋
白５４个。蛋白表达丰度分布见图１。

２．２　ＧＯ功能分析
由图２可知，对１５２个差异蛋白进行ＧＯ注释，
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其中，主要参与的分子功能有６个，包括：结合（８５
个）、催化活性（６４个）、结构分子活性（１４个）、转运
活性（８个）、分子功能调节剂（８个）、分子载体活性
（３个）；细胞位置２个，包括细胞解剖实体（８４个）、

蛋白质复合体（３７个）；生物过程１４个，其中蛋白数
量较高的主要是细胞过程（５８个）、代谢过程（４９
个）、细胞定位（１４个）、生物调节（１０个）。

２．３　差异蛋白通路分析
ＫＥＧＧ代谢通路分析结果见表２。由表２可知，

差异蛋白一共参与１４２个信号转导通路。其中，主
要的代谢通路包括次生代谢产物的生物合成（２６
个）、肌动蛋白细胞骨架调节（１６个）、碳代谢（１６
个）、蛋白质消化吸收（１３个）、氨基酸的生物合成
（１２个）、糖酵解（１１个）、氧化磷酸化（６个）、柠檬酸
循环（６个）、嘌呤代谢（５个）、钙信号通路（５个）。

表２　两种养殖模式下大口黑鲈差异蛋白途径富集分析

种类 ＩＤ 信号数（个）

次生代谢产物的生物合成 ｋｏ０１１１０ ２６

肌动蛋白细胞骨架调节 ｋｏ０４８１０ １６

碳代谢 ｋｏ０１２００ １６

蛋白质消化吸收 ｋｏ０４９７４ １３

氨基酸的生物合成 ｋｏ０１２３０ １２

糖酵解 ｋｏ０００１０ １１

氧化磷酸化 ｋｏ００１９０ ６

柠檬酸循环 ｋｏ０００２０ ６

嘌呤代谢 ｋｏ００２３０ ５

钙信号通路 ｋｏ０４０２０ ５

２．４　目标差异蛋白确定
根据上述差异蛋白分析情况及相关文献资

料［１８］，由表３可知，筛选得鱼肉品质密切相关的２８
个目标差异蛋白，主要分成６类，分别为肌动蛋白细
胞骨架调节８个（上调５个，下调３个）、糖酵解８个
（均上调）、柠檬酸循环５个（均上调）、氧化磷酸化３
个（均上调）、钙信号通路 ３个（上调 ２个，下调 １
个）和热休克１个（上调）。
２．５　目标差异蛋白ＳＴＲＩＮＧ网络通路分析

ＳＴＲＩＮＧ网络数据库信息全面、操作简便，广泛
运用于蛋白质网络结构分析［１６］。由图３可知，在２８
个目标蛋白质中，有 ２４个蛋白存在相互作用，共
１６２个相互关系，形成了一个多中心互作网络。各
蛋白间通过多条通路进行调节，中心蛋白除与周边

蛋白间存在相互关系外，与其他中心蛋白间也存在

着相互关系［１７］。

３　讨论与结论

鱼肉是优质蛋白质来源，营养价值丰富。蛋白
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表３　两种养殖模式下大口黑鲈目标差异蛋白

登录号 名称 基因名称
覆盖率

（９５％）
肽段数

（９５％） ＰＤ∶ＣＴ

肌动蛋白骨架调节

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｇ０Ｊ４Ｖ３ 肌球蛋白重链 Ｄ５Ｆ０１＿ＬＹＣ０３０１８ ６２．４７ １０９７ １．６４４

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｐ８Ｗ８Ｔ３ 肌球蛋白重链 ＬＯＣ１１７５６０８９０ ５７．７５ １０４５ １．５０２

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｊ２Ｑ２Ｌ７ 肌球蛋白重链 ＬＯＣ１１５０１１６６４ ６２．３１ １１６６ １．８５０

　ｔｒ｜Ａ０Ａ０Ｆ８ＡＩＷ６ 根蛋白 ＥＨ２８＿０４６５５ １１．８４ ６ １．７５１

　ｔｒ｜Ｈ３Ｄ１Ｌ１ 肌球蛋白轻链－２ ＭＹＬ２ ４４．７７ １３ １１．４５５

　ｔｒ｜Ｘ５ＣＭＲ３ 肌球蛋白重链（片段） ｍｙｈｃ ３０．３６ ４５ ０．５１９

　ｔｒ｜Ｑ６ＳＮＴ２ 肌球蛋白重链 — ８２．７６ １８９６ ０．６３７

　ｔｒ｜Ａ０Ａ０Ｆ８Ｃ３Ｋ６ 肌球蛋白重链 ＥＨ２８＿０２２６１ ６６．８８ １０８１ ０．４９４

糖酵解

　ｔｒ｜Ａ０Ａ４８４ＤＰＱ６ 葡萄糖－６－磷酸异构酶 ＥＰＲ５０＿Ｇ００００７４６０ ４１．９５ ４３ ２．１９２

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｇ０Ｊ４Ｇ１ ＡＴＰ依赖性６－磷酸果糖激酶 Ｄ５Ｆ０１＿ＬＹＣ０３１６９ ２４．１４ ２４ １．５６８

　ｔｒ｜Ａ０Ａ３Ｇ６ＩＮ０１ 甘油醛－３－磷酸脱氢酶 — ８３．１８ ２５４ １１．３５１

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｉ９Ｑ４Ｄ８ 磷酸甘油酸激酶 ＬＯＣ１０４９６６２９３ １７．１６ ６ １．５５９

　ｔｒ｜Ａ０Ａ０Ｆ８ＡＴＴ１ 磷酸甘油酸变位酶 ＥＨ２８＿１０８０６ １１．４９ ４ ３．１９８

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｊ２ＱＭＧ０ 甘油醛－３－磷酸脱氢酶 ＬＯＣ１１５０１５５９２ ６１．３８ ９７ ２．６３２

　ｔｒ｜Ｑ４ＴＢＤ１ ２－磷酸－Ｄ－甘油酸氢裂解酶（片段） ＧＳＴＥＮＧ００００３８０９００１ ８１．４４ ３４８ ２．６６６

　ｔｒ｜Ａ０Ａ５Ｃ０ＺＵ０２ Ｌ－乳酸脱氢酶（片段） ｌｄｈＡ ４９．６７ ３９ ３．８８８

柠檬酸循环

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６７１ＶＢＱ２ 丙酮酸脱氢酶复合物乙酰基转移酶组分 ｄｌａｔ １９．１５ ６ １．９５５

　ｔｒ｜Ｈ２ＴＵＭ０ 苹果酸脱氢酶 ｍｄｈ１ ２０．８６ １１ １．７１７

　ｔｒ｜Ａ０Ａ３Ｑ３ＥＬＶ７ 异柠檬酸脱氢酶 — ３１．９３ １８ １．６４４

　ｔｒ｜Ａ０Ａ３Ｑ３ＶＱＴ４ 乌头酸水合酶 ＡＣＯ２ １０．０１ ７ １．６３３

　ｔｒ｜Ａ０Ａ６Ｊ２ＲＮＫ２ 乌头酸水合酶 ＬＯＣ１１５０２４８００ ５．６３ ４ １．６８０

氧化磷酸化

　ｔｒ｜Ａ０Ａ４Ｚ２ＨＧＱ５ 细胞色素 ｃ氧化酶多肽 Ｖａ ＣＯＸ５Ａ＿０ １７．９９ ２ ２．１５４

　ｔｒ｜Ａ０Ａ５Ｃ６ＮＵＦ３ 细胞色素 ｃ氧化酶亚基 ＮＤＵＦＡ４ Ｄ４７６４＿１８Ｇ００１１１５０ ３１．７１ ３ ３．４８７

　ｔｒ｜Ａ０Ａ４Ｖ６ＸＺ１０ 细胞色素 ｃ氧化酶亚基 Ｄ９Ｃ７３＿０２２７６７ ２４．４２ ２ １．５４１

钙信号通路

　ｔｒ｜Ａ０Ａ４Ｕ５Ｕ２Ｓ１ 钙调素结合蛋白 Ｄ９Ｃ７３＿００２３１０ ３３．２２ １３ ２．０４８

　ｔｒ｜Ａ０Ａ５Ｃ６ＭＬＺ８ 肌钙蛋白Ｃ Ｄ４７６４＿０８Ｇ０００１８９０ ７３．３３ ６８ １．７２６

　ｔｒ｜Ｅ６ＺＨ５６ 钙转运 ＡＴＰ酶 ＡＴＰ２Ａ１ ４７．０８ ２３３ ０．５４６

热休克蛋白

　ｔｒ｜Ａ０Ａ３Ｇ１ＨＴ２４ ＨＳＰ６０ ＨＳＰ６０ １９．７９ ７ １．５９４

质在生命活动中起着重要作用，其结构和含量变化

影响各类生理生化反应，如细胞凋亡、糖酵解反应、

信号转导等，从而对鱼肉品质产生相应的影响［１９］。

因此，通过研究不同养殖模式下大口黑鲈鱼肉蛋白

质差异对提高鱼肉品质及调控具有深远意义。

　　结果显示，ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈与传统池塘养
殖的大口黑鲈相比，共有差异蛋白１５２个，其中，上
调９８个，下调５４个；根据条件，筛选得鱼肉品质密

切相关的目标差异蛋白２８个，主要分为６类，分别
为肌动蛋白细胞骨架调节、糖酵解、柠檬酸循环、氧

化磷酸化、钙信号通路和热休克蛋白。其中，与肌

动蛋白细胞骨架调节有关的目标差异蛋白共有 ８
个，分别为６个肌球蛋白重链（ＭＨＣ）、１个根蛋白
（Ｒａｄｉｘｉｎ）和１个肌球蛋白轻链－２（ＭＹＬ２）；与糖酵
解有关的目标差异蛋白有８个，分别为葡萄糖－６－
磷酸异构酶、ＡＴＰ依赖性６－磷酸果糖激酶、甘油
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醛－３－磷酸脱氢酶（２个）、磷酸甘油酸激酶、磷酸
甘油酸变位酶、２－磷酸 －Ｄ－甘油酸氢裂解酶和
Ｌ－乳酸脱氢酶；与柠檬酸循环（ＴＣＡ循环）有关的
目标差异蛋白有５个，分别为丙酮酸脱氢酶复合物
乙酰基转移酶组分、苹果酸脱氢酶、异柠檬酸脱氢

酶和乌头酸水合酶（２个）；与氧化磷酸化的目标差
异蛋白有３个，均与细胞色素ｃ氧化酶有关；与钙信
号通路有关的目标差异蛋白有３个，分别为钙调素
结合蛋白、肌钙蛋白Ｃ（ＴｎＣ）和钙转运ＡＴＰ酶蛋白；
与热休克（ＨＳＰ）有关的目标差异蛋白有 １个，
为ＨＳＰ６０。

鱼肉肌纤维分慢收缩型、快收缩型和中间型３
类。慢收缩型纤维属有氧代谢型肌纤维，含有丰富

的线粒体、细胞色素和肌球蛋白、显红色，主要与慢

速游泳有关［２０］。快收缩型纤维属酵解代谢型肌纤

维，细胞色素或肌球蛋白含量较少、显白色，主要与

快速突然游泳有关［２１］。中间型纤维位于两者之间，

呈粉红色，属于过渡类型。

ＭＨＣ是指沿着肌肉纤维排列的细丝，通过收
缩、保持和控制释放控制肌肉运动，是负责运动的

主要蛋白。２种养殖模式下 ＭＨＣ差异均为快收缩
型纤维差异，这主要与流水运动下糖酵解代谢差异

有关。由于处于流水运动下，细胞形态变化复杂，

快收缩性ＭＨＣ蛋白发生复杂变化［２２］（３个上调，３
个下调）。根蛋白能够连接肌动蛋白，影响细胞生

长、迁移、分裂及信号转导等功能［２３］。ＭＹＬ２为调

节性轻链，能够影响肌球蛋白重链上 ＡＴＰ酶的活
性，使肌纤维的类型出现转变，影响肌肉生长［２４］。

ＩＰＲＡ养殖与传统池塘养殖相比，其鱼肉根蛋白和
ＭＹＬ２表达均明显上调，这可能导致ＩＰＲＡ养殖的鱼
体肌肉在肌纤维排布上更加致密，纤维直径更加粗

壮，从而使肉质品质高于池塘养殖的鱼体。

ＩＰＲＡ养殖与传统池塘养殖相比，鱼肉中与糖酵
解有关的８个差异蛋白表达均明显上调，表明其具
有更强的糖酵解能力。在牛、羊肉中有研究表明，

糖酵解能力与其肉质品质呈反比［２５］。哺乳动物肌

肉纤维数在幼期就已固定，然而鱼类生长过程中持

续有快速收缩型纤维补充［２６］。此外，Ｓｕｎ等还研究
发现，葡萄糖－６－磷酸异构酶具有通过抑制丝氨酸
蛋白酶（ＭＢＳＰ）活性来防止肌原纤维分解的功
能［２７］。ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈具有较强的糖酵解能
力，这可能与其长期处于流水运动状态有关。在柠

檬酸循环中，糖类、脂肪、蛋白质会分解产生能量贮

存在 ＡＴＰ中，从而供给生物体［２８］。柠檬酸循环过

程中发生的反应会影响肉质的嫩度及脂肪含量。

ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈与传统池塘养殖相比，与柠檬
酸循环有关的５个差异蛋白表达均明显上调，表明
其具有更强的柠檬酸循环能力，同样可能与其长期

处于流水运动状态有关。

细胞色素ｃ氧化酶是终端氧化酶［２９］，多存在于

线粒体中，含有血红素，影响肌肉颜色［３０］。ＩＰＲＡ养
殖的大口黑鲈与传统池塘养殖相比，与氧化磷酸化
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有关的３个细胞色素 Ｃ氧化酶差异蛋白表达均明
显上调，这可能是由于长期处于流水运动，需要更

高的代谢，从而使肌纤维中的与色泽有关的肌纤维

发生改变。

钙调素结合蛋白是通过抑制肌浆中 Ｃａ２＋释放
来介导Ｃａ２＋信号传递，从而调节细胞生理功能［３１］。

ＴｎＣ是与钙结合的靶分子，能够调控骨骼肌收缩。
ＴｎＣ通过与 Ｃａ２＋结合，产生应激反应，促进蛋白合
成和肌肉增长［３２］。钙转运 ＡＴＰ酶是影响钙离子转
运的重要蛋白，其活性越高，越容易释放 Ｃａ２＋。
Ｃａ２＋的释放会使肌肉不可逆收缩，导致肉的含水性
和嫩度下降［３３］。在３个目标差异钙信号通路调节
蛋白中，ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈与传统池塘养殖相
比，钙调素结合蛋白和 ＴｎＣ表达均上调，而钙转运
ＡＴＰ酶表达下调，表明 ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈鱼肉
Ｃａ２＋结合能力较强，释放较少。

ＨＳＰ蛋白是机体在应激条件下迅速合成的一
类蛋白，其保守性和应激性较高，可作为分子伴侣

与不同的多肽链非特异性结合，催化介导蛋白质特

定构象的形成［３４］。ＨＳＰ６０是分子量约为６０ｋｕ的
一个ＨＳＰ蛋白，能够促进脂肪分解，与肉的嫩度密
切关联［３５］。ＩＰＲＡ养殖的大口黑鲈与传统池塘养殖
相比，其ＨＳＰ６０表达明显上调，反映了ＩＰＲＡ养殖的
鲈鱼其耐热应激性要好于传统池塘养殖。

综上所述，与传统池塘相比，ＩＰＲＡ养殖的大口
黑鲈肌肉中糖酵解、ＴＣＡ循环、氧化磷酸化、钙离子
结合以及抗应激能力均显著加强，表明 ＩＰＲＡ养殖
通过加强一定的运动，提高了鱼体代谢，从而改善

了鱼肉营养和品质。
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倪敏舒，陈　丽，鲍　熹，等．内质网应激与病毒感染（综述）［Ｊ］．江苏农业科学，２０２２，５０（１７）：１８０－１８６．
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内质网应激与病毒感染（综述）

倪敏舒１，２，陈　丽２，鲍　熹２，恽君雯２，３，徐　悦２，冯　磊１，２

（１．江苏大学药学院，江苏镇江２１２０１３；２．江苏省农业科学院动物免疫工程研究所，江苏南京２１００１４；３．扬州大学，江苏扬州２２５００９）

　　摘要：内质网在细胞内负责蛋白质和脂类合成、加工及成熟。当病毒感染细胞时，也同样会利用内质网完成病毒
本身蛋白质合成。同时，大量病毒蛋白堆积，会诱发内质网的应激反应，随后内质网调控各种信号通路维持细胞稳态

与生命体的整体利益，进而引起细胞自噬及凋亡、代谢综合征。有些病毒会通过改变对自身复制不利应激通路的蛋白

表达，同时，维持对自身有益的方面来加强病毒本身的复制。本文对内质网应激和未折叠蛋白反应信号通路及对一些

病毒感染与内质网应激的相互作用和一些病毒感染导致的代谢综合征进行简要综述，总结了关于内质网应激与病毒

感染的最新研究成果，旨在为内质网应激有关的抗病毒感染研究提供思路。

　　关键词：内质网应激；病毒感染；未折叠蛋白反应；代谢综合征
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作者简介：倪敏舒（１９９６—），男，江苏常州人，硕士研究生，主要从事

内质网应激和病毒感染研究。Ｅ－ｍａｉｌ：８４７４９７３８６＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：冯　磊，副研究员，主要从事兽用生物制品研究。

Ｅ－ｍａｉｌ：ｆｅｎｇｌｅｉ＠ｊａａｓ．ａｃ．ｃｎ。

　　内质网（ＥＲ）是细胞中一种重要的膜性网状细
胞器，主要负责蛋白质的合成、折叠、修饰、分泌和

转运，是病毒蛋白翻译和成熟的关键细胞器。当外

源病原体入侵细胞进行复制增殖，其结构蛋白和非

结构蛋白大量表达，破坏内质网平衡，导致错误折

叠和未折叠蛋白在内质网中迅速积累，钙离子水平

骤变，最终内质网面临巨大压力，使细胞处于应激

状态，这种状态被命名为内质网应激（ＥＲＳ）［１］，细

胞自噬、凋亡甚至代谢均与内质网应激息息相关。

研究内质网应激，对治疗病毒感染及相关代谢综合

征均具有重要意义。

１　ＵＰＲ反应通路介绍

未折叠蛋白反应（ＵＰＲ）是一种细胞适应性反
应，用以恢复内质网稳态以应对内质网应激。通过

上调分子伴侣免疫球蛋白重链（ＢＩＰ）结合蛋白以促
进蛋白质折叠，抑制蛋白质合成，增强内质网相关

降解（ＥＲＡＤ），消除错误折叠和未折叠蛋白质［１－２］。

ＢＩＰ又被称为葡萄糖调节蛋白７８（ＧＲＰ７８），是
热休克蛋白家族的一员。ＢＩＰ是 ＵＰＲ反应的标志
性分子，静息状态时与３个近端的ＵＰＲ传感分子结
合且抑制其活性。３个ＵＰＲ传感分子分别为激活转
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