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南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ克隆分析及组织分布

彭焕文，杨　雁，尹传龙，李艳利，张昊星
（西南大学淡水鱼类资源与生殖发育教育部重点实验室，重庆４００７１５）

摘要：采用ＲＴＰＣＲ和ＲＡＣＥ技术克隆得到南方鲇（犛犻犾狌狉狌狊犿犲狉犻犱犻狅狀犪犾犻狊）的犆犃犚犜基因的全长ｃＤＮＡ序列，全长６８８
ｂｐ，其中５’非翻译区长１０９ｂｐ，ＯＲＦ长３５７ｂｐ，３’非翻译区２２２ｂｐ，编码１１８个氨基酸。与其他脊椎动物的ＣＡＲＴ蛋白氨
基酸序列比对发现，南方鲇ＣＡＲＴ与斑点叉尾!

（犐犲狋犪犾狌狉狌狊狆狌狀犲狋犪狌狊）ＣＡＲＴ、金鱼（犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊）ＣＡＲＴ１、金鱼
ＣＡＲＴ２、鲤鱼（犆狔狆狉犻狀狌狊犮犪狉狆犻狅）ＣＡＲＴ１、鲤鱼ＣＡＲＴ２和人（犎狅犿狅狊犪狆犻犲狀狊）ＣＡＲＴ同源性分别达到９５．８％、７２．０％、
７５．０％、７２．９％、７５．０％和５２．５％，表现出较高的保守性。进化树结果显示，南方鲇的ＣＡＲＴ与斑点叉尾!

聚为一支，与
基于形态学的鱼类系统发育结论相吻合。组织分布分析表明南方鲇犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ主要在脑中表达，与之功能相吻
合。研究结果为该种鱼摄食调控机制的研究提供了新的基础资料。
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　　可卡因苯丙胺调节转录肽（Ｃｏｃａｉｎｅａｎｄａｍ
ｐｈｅｔａｍｉｎｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ，ＣＡＲＴ）于１９８１年发
现自羊（犗狏犻狊犪狉犻犲狊）的下丘脑，并测得了部分序列［１］，
但当时该肽的功能未知。Ｄｏｕｇｌａｓｓ等人［２］发现大鼠
（犚犪狋狋狌狊狀狅狉狉犲犵犻犮狌狊）经过注射可卡因和苯丙胺后，下
丘脑纹状体的犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ水平增高，且其部
分序列可编码前述羊下丘脑中的未知肽［１］。此后，对
啮齿目动物（Ｇｌｉｒｅｓ）和人类（犎狅犿狅狊犪狆犻犲狀狊）的研究发
现，至少存在６种ＣＡＲＴ蛋白或多肽［３４］。近年来研
究者成功克隆了多种动物的犆犃犚犜基因序列，如青$

（犗狉狔狕犻犪狊犾犪狋犻狆犲狊）［５］、金鱼（犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊）［６］、鲤
鱼（犆狔狆狉犻狀狌狊犮犪狉狆犻狅）［７］、大西洋鳕（犌犪犱狌狊犿狅狉犺狌犪）［８］、
大西洋鲑（犛犪犾犿狅狊犪犾犪狉）［９］、比目鱼（犘犾犲狌狉狅狀犲犮狋犲狊
犪犿犲狉犻犮犪狀狌狊）［１０］、斑点叉尾%

（犐犲狋犪犾狌狉狌狊狆狌狀犲狋犪狌狊）［１１］
等。研究表明，ＣＡＲＴ蛋白参与动物的多种生理过
程，如摄食、奖赏和强化、感觉处理、内分泌调节和精神
焦虑行为［１２１５］以及刺激能量消耗和调节下丘脑垂体
轴［１６］等。在鱼类中，金鱼在摄食后脑中犆犃犚犜基因
ｍＲＮＡ水平升高，食物缺乏时脑中犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ
的水平降低［６，１７］；斑点叉尾

%

脑中的犆犃犚犜基因ｍＲ
ＮＡ水平也随摄食状况而改变，禁食可以降低斑点叉
尾

%犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ水平［１１］，对青
$

、大西洋鳕、
鲤鱼等研究也有类似发现，提示鱼类的ＣＡＲＴ蛋白可

能起调节摄食作用，这还需要在更多物种中研究确
定［５８，１１，１７］。

南方鲇属于鲇形目（Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ）鲇科（Ｓｉｌｕｒｉｄａｅ）
鲇属（Ｓｉｌｕｒｕｓ），广泛分布于长江流域及其以南地
区［１８］，属于肉食性鱼类，是重要水产养殖对象。该鱼
生活习性特殊、摄食量大、生长速度快、耐饥饿［１９２１］，
摄食行为生理特征有典型代表意义。南方鲇特殊动力
作用（ＳＤＡ）总耗能大和摄食代谢峰值高，饥饿后摄食
代谢相关系数和消化系统组织结构有明显变化［２２２５］，
但它的摄食调控相关分子机制尚不清楚。本研究克隆
了南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ序列，并对该序列进行生
物信息学分析，以便为今后研究该种鱼的摄食调控分
子机制提供基础资料。

１材料和方法
１．１材料和试剂

材料：实验鱼为本实验室人工繁殖的雌性南方鲇
幼鱼，体质量（１００±５）ｇ，经过１４ｄ驯化后进行组织
表达样品（脑、肝脏、肾脏、心脏、胃、肠和鳃）的采集，样
本量狀＝３。驯化期间采用曝气２４ｈ以上的自来水，水
温（２７±１）℃，水体溶氧量大于每升６ｍｇ，光周期为
１２ｈ光照∶１２ｈ黑暗，每天于１８：００时进行饱足投喂。

试剂：ＲＮＡｉｓｏＰｌｕｓ，ＴａＫａＲａＲＮＡＰＣＲＫｉｔ（ＡＭＶ）
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Ｖｅｒ．３．０，ＴａＫａＲａＬＡＴａｑ，ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００，
氨苄青霉素，ｐＭＤ１９ＴＶｅｃｔｏｒ，ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＲＴｒｅ
ａｇｅｎｔＫｉｔｗｉｔｈｇＤＮＡＥｒａｓｅｒ（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ），
ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭⅡ（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）（宝
生生物大连有限公司）；胶回收试剂盒，小量质粒抽提
试剂盒（北京天根生物公司）；ＢＤＳＭＡＲＴＴＭＲＡＣＥ
ｃＤＮＡＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ（ＣＬＯＮＴＥＣＨＬａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ
Ｉｎｃ）；大肠杆菌为本实验室保存，引物合成和测序由华
大基因完成。
１．２ＲＮＡ提取及逆转录

ＲＮＡ的提取按照ＴａＫａＲａＲＮＡｉｓｏＰｌｕｓ操作指
南进行，测定ＯＤ２６０／２８０及浓度，以确保ＲＮＡ质量。
反转录参照ＴａＫａＲａＲＮＡＰＣＲＫｉｔ（ＡＭＶ）Ｖｅｒ．３．０
和ＢＤＳＭＡＲＴＴＭＲＡＣＥｃＤＮＡＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ操
作说明进行。
１．３南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ核心片段克隆

利用斑马鱼（犇犪狀犻狅狉犲狉犻狅，Ｇｅｎｂａｎｋ登录号ＮＰ＿
００１０１７５７０）、斑点叉尾%

［１２］、金鱼（Ｇｅｎｂａｎｋ登录号
ＡＦ２８８８１０、ＡＦ２８８８１１）、鲤鱼（Ｇｅｎｂａｎｋ登录号
ＦＲ７２６９５１、ＦＲ７２６９５２）和比目鱼（Ｇｅｎｂａｎｋ登录号
ＦＪ３７９２９１）的ＣＡＲＴｍＲＮＡ序列进行比对；选取保守
区域设计核心引物Ｆ１和Ｒ１，以南方鲇脑组织ｃＤＮＡ
为模板进行梯度ＰＣＲ，退火温度为４６～６０℃，ＰＣＲ产
物经回收、连接、转化和检测后测序。
１．４南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ５端和３端克隆

根据核心片段序列设计５’ＲＡＣＥ引物Ｒ２、Ｒ３和
３’ＲＡＣＥ引物Ｆ２、Ｆ３（表１），外侧扩增模板分别是采
用ＢＤＳＭＡＲＴＴＭＲＡＣＥｃＤＮＡＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ和
ＴａＫａＲａＲＮＡＰＣＲＫｉｔ（ＡＭＶ）Ｖｅｒ．３．０试剂盒反转
的ｃＤＮＡ，内侧扩增模板为外侧扩增的ＰＣＲ产物。
５’ＲＡＣＥ配对引物为Ｒ２与ＵＰＭ和Ｒ３与ＮＵＰ，
３’ＲＡＣＥ配对引物为Ｆ２与Ｍ１３Ｍ４和Ｆ３与Ｍ１３Ｍ４
（表１）。５’ＲＡＣＥ和３’ＲＡＣＥ退火温度分别为６８℃和
５６℃。ＰＣＲ产物经回收、连接、转化和检测后测序。
１．５全长序列扩增

拼接得到犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ电子全长序列，并设
计全长序列引物Ｆ４和Ｒ４（表１），以脑组织ｃＤＮＡ为
模板进行ＰＣＲ，退火温度为５２℃，ＰＣＲ产物经回收、
连接、转化和检测后测序。
１．６生物信息学分析

通过ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）进
行核酸和蛋白序列相似性检索；采用ＰｒｏｔＰａｒａｍ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）、ＳＯＰＭＡ（ｈｔｔｐ：／／
ｎｐｓａｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌｐａｇｅ＝／ＮＰＳＡ／
ｎｐｓａｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ）和ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ（ｈｔｔｐ：／／ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．
ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）分别分析ＣＡＲＴ一级结构、二级结构和高
级结构；采用ＶｅｃｔｏｒＮＴＩ进行同源性分析；采用
ＣｌｕｓｔａｌＷ和ＭＥＧＡ５．１进行多重比对和构建进化树；

表１　犆犃犚犜基因引物
Ｔａｂ．１　Ｐｒｉｍｅｒｏｆ犆犃犚犜ｇｅｎｅ

名称 序列（５’－３’）
Ｆ１ ＣＣＴＴＧＧＧＡＲＡＡＧＡＡＲＴＴＴＧＧ
Ｒ１ ＣＣＮＣＧＮＧＧＡＣＡＧＴＣＧＣＡＣＡＴ
Ｆ２ ＣＣＴＣＧＧＧＧＡＣＡＧＴＣＧＣＡＣＡＴＴＴＴＴＣＣＡ
Ｆ３ ＧＣＣＴＴＴＡＣＧＧＡＴＴＧＣＧＣＡＣＴＧＣＴＣＴＣＣ
Ｒ２ ＴＧＧＧＡＧＡＡＧＡＡＧＴＴＴＧＧＧＣＡＧＧＴＴ
Ｒ３ ＣＣＴＡＴＧＴＧＣＧＡＣＧＴＧＧＧＡＧＡＧＣ

ＵＰＭ ＣＴＡＡＴＡＣＧＡＣＴＣＡＣＴＡＴＡＧＧＧＣＡＡＧＣ
ＡＧＴＧＧＴＡＴＣＡＡＣＧＣＡＧＡＧＴ

ＮＵＰ ＡＡＧＣＡＧＴＧＧＴＡＴＣＡＡＣＧＣＡＧＡＧＴ
Ｍ１３Ｍ４ ＧＴＴＴＴＣＣＣＡＧＴＣＡＣＧＡＣ
Ｆ４ ＧＡＴＣＣＴＧＡＧＣＧＣＧＧＴＧＴＴＴＧ
Ｒ４ ＣＡＴＣＴＣＴＴＣＡＧＣＧＴＧＴＴＣＴＴＧＣ
Ｆ５ ＧＣＣＣＧＴＴＴＣＧＡＴＣＡＧＣＡＣＣＡＴＧ
Ｒ５ ＴＣＣＡＣＴＴＣＧＧＴＧＴＣＣＴＣＧＴＴＧＴＣ
Ｆ６ ＧＡＴＡＣＧＣＴＣＡＴＴＣＣＧＡＴＴＡＣＡＧ
Ｒ６ ＧＡＧＡＡＡＣＧＧＣＴＡＣＣＡＣＡＴＣＣ

采用ＳｉｇｎａｌＰ４．０（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／
ＳｉｇｎａｌＰ／）预测信号肽。
１．７南方鲇犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ的组织表达分布

ｍＲＮＡ表达的研究采用ＱＰＣＲ，ＲＮＡ提取和质
量及浓度的测定同１．１，反转录按照ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＲＴ
ｒｅａｇｅｎｔＫｉｔｗｉｔｈｇＤＮＡＥｒａｓｅｒ（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）的
操作说明完成。ＲＮＡ含量定为８００ｎｇ，ＱＰＣＲ过程
按照ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭⅡ（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）
的操作说明进行，目的基因引物为Ｆ５和Ｒ５，内参引物
为Ｆ６和Ｒ６（表１），计算２－△△犆狋值进行相对定量分析，
采用ＳＰＳＳ１７．０进行统计分析，显著性水平为狆＜
０．０５。

２结果
２．１南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ全长序列

克隆得到南方鲇目的犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ核心片
段（图１Ａ），长为１０４ｂｐ，于ＮＣＢＩＢＬＡＳＴ分析后发现
它与金鱼、斑马鱼和鲤鱼的犆犃犚犜２基因ｃＤＮＡ的同
源性达８３％以上，由此初步估计它为南方鲇的犆犃犚犜
基因ｃＤＮＡ序列。

采用５’ＲＡＣＥ和３’ＲＡＣＥ引物分别扩增得到５’
端序列长为３９４ｂｐ（图１Ｂ）和３’端序列长为３３６ｂｐ（图
１Ｃ），拼接后得到南方鲇犆犃犚犜基因电子全长序列，利
用全长引物扩增得到犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ全长序列（图
１Ｄ）。ＮＣＢＩＢＬＡＳＴ比对的结果显示，它与斑马鱼、鲤
鱼和金鱼的犆犃犚犜２基因ｃＤＮＡ同源性分别为８２％、
８２％和７７％。表明此序列是南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤ

２２ 重庆师范大学学报（自然科学版）　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｑｎｕｊ．ｃｎ　　　　　　　　　　第３０卷



ＮＡ序列。
该序列全长６８８ｂｐ（ＧｅｎＢａｎｋ登录号ＪＸ４７８２２５），

包含３５７ｂｐ的开放阅读框（ＯＲＦ）、１０９ｂｐ的５’端非

翻译区（５ＵＴＲ）和２２２ｂｐ的３’端非翻译区（３
ＵＴＲ），ＯＲＦ编码１１８个氨基酸，其中信号肽为２５个
氨基酸（图２）。

Ａ：南方鲇犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ核心片段；Ｂ：５’ＲＡＣＥ扩增得到片段；Ｃ：３’ＲＡＣＥ扩增得到片段；Ｄ：犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ全长片段。
图１　犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ电泳图

Ｆｉｇ．１　Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｔｈｅｆｒａｇｍｅｎｔｏｆ犆犃犚犜ｇｅｎｅｃＤＮＡ

注：表示终止密码子，小写字母表示非翻译区（ＵＴＲ），每行后面的数字表示核苷酸或氨基酸数目。
图２　犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ全长序列及编码氨基酸序列

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ犆犃犚犜ｇｅｎｅｃＤＮＡａｎｄｉｔｓｄｅｄｕｃｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅ
２．２南方鲇ＣＡＲＴ蛋白结构分析

利用ＰｒｏｔＰａｒａｍ预测南方鲇ＣＡＲＴ蛋白的一级
结构，结果显示ＣＡＲＴ蛋白的总原子数为１８８１个，
分子式为Ｃ５８３Ｈ９５４Ｎ１６４Ｏ１６８Ｓ１２，分子量为１３．３３ｋＤ，等
电点为８．１８，平均亲水性为－０．１４７（表２）；该蛋白由
２０种氨基酸组成，其中亮氨酸含量最高，占１４．４１％，组
氨酸、色氨酸和酪氨酸含量最低，各占０．８５％（表３）。

表２　犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ编码氨基酸一级结构分析
Ｔａｂ．２　Ｐｒｉｍａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆ犆犃犚犜ｇｅｎｅｃＤＮＡ

一级结构特征 结果
氨基酸数目／个 １１８
分子量／ｋＤ １３．３３
等电点ＰＩ ８．１８

负电荷数（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ） １６
正电荷数（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ） １８
不稳定系数（ＩＩ） ３９．１
脂肪系数（ＡＩ） ９１．７８
平均亲水性 －０．１４７

表３　犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ所编码蛋白质的氨基酸组成
Ｔａｂ．３　Ａｍｉｎｏａｃｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ犆犃犚犜ｇｅｎｅ

ｃＤＮＡｅｎｃｏｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ
氨基酸组成数目占比／％氨基酸组成数目占比／％
Ｌｅｕ（Ｌ） １７ １４．４１ Ｐｈｅ（Ｆ） ５ ４．２４
Ａｓｐ（Ｄ） ９ ７．６３ Ｉｌｅ（Ｉ） ５ ４．２４
Ｌｙｓ（Ｋ） ９ ７．６３ Ｍｅｔ（Ｍ） ５ ４．２４
Ａｒｇ（Ｒ） ９ ７．６３ Ｖａｌ（Ｖ） ５ ４．２４
Ａｌｎ（Ａ） ８ ６．７８ Ｇｌｎ（Ｑ） ４ ３．３９
Ｃｙｓ（Ｃ） ７ ５．９３ Ａｓｎ（Ｎ） ３ ２．５４
Ｇｌｕ（Ｅ） ７ ５．９３ Ｔｈｒ（Ｔ） ３ ２．５４
Ｇｌｙ（Ｇ） ７ ５．９３ Ｈｉｓ（Ｈ） １ ０．８５
Ｐｒｏ（Ｐ） ６ ５．０８ Ｔｒｐ（Ｗ） １ ０．８５
Ｓｅｒ（Ｓ） ６ ５．０８ Ｔｙｒ（Ｙ） １ ０．８５

利用ＳＯＰＭＡ分析了ＣＡＲＴ蛋白的二级结构，结
果显示其由４４．０７％的α螺旋、４４．０７％的无规卷曲、
３．３９％的β折叠和８．４７％的延伸链组成（表４）。采用
ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ在线同源建模方法预测三级结构（封
三彩图３），发现其与斑点叉尾%

和人类的ＣＡＲＴ蛋白
结构相似。
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表４　ＣＡＲＴ蛋白二级结构的预测
Ｔａｂ．４　ＰｒｅｄｉｃｔｅｄｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＣＡＲＴｐｒｏｔｅｉｎ

结构 占比／％
α螺旋 ４４．０７
β折叠 ３．３９
无规卷曲 ４４．０７
延伸链 ８．４７

采用ＣｌｕｓｔａｌＷ对各物种的ＣＡＲＴ蛋白序列进行
比对（图４），并采用ＶｅｃｔｏｒＮＴＩ进行同源性分析，结
果显示南方鲇ＣＡＲＴ蛋白与斑点叉尾%

、金鱼

ＣＡＲＴ１、金鱼ＣＡＲＴ２、鲤鱼ＣＡＲＴ１、鲤鱼ＣＡＲＴ２、大
西洋鳕、比目鱼、大西洋鲑、东鳐鱼（犔犲狌犮狅狉犪犼犪狅犮犲犾
犾犪狋犪）和人类的ＣＡＲＴ蛋白同源性依次为９５．８％、
７２．０％、７５．０％、７２．９％、７５．０％、７２．０％、６１．９％、
６９．５％、４８．３％和５２．５％，表明其保守性较高。另外，
图４显示南方鲇及其他所有脊椎动物ＣＡＲＴ的Ｃ端
都存在６个半胱氨酸残基，并形成３个二硫键。利用
ＣｌｕｓｔａｌＷ和ＭＥＧＡ５．１构建出ＣＡＲＴ蛋白系统进化
树（图５）。南方鲇的ＣＡＲＴ蛋白与斑点叉尾%

处于聚
为一支，表明它们之间的亲缘关系较近。

注：方框显示是本研究的对象，大写字母表示此位点氨基酸同源性达到１００％，小写字母表示此位点氨基酸同源性达８０％以上，连线表示二硫键
形成位置。

图４　ＣＡＲＴ蛋白氨基酸序列同源比对
Ｆｉｇ．４　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＣＡＲＴｐｒｏｔｅｉｎ
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２．３南方鲇犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ的组织分布分析
ＱＰＣＲ分析显示犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ在脑中大量

表达并显著高于鳃、肾脏、肝脏、心脏、胃及肠等其他组
织（狆＜０．０５），而其他组织之间差异不显著（图６）。

３讨论
根据ＰｒｏｔＰａｒａｍ算法，南方鲇ＣＡＲＴ的不稳定系

数为３９．１，而当不稳定系数小于４０时，预测的蛋白较
稳定，反之则较差［２７］；因此表明南方鲇ＣＡＲＴ蛋白比
较稳定。南方鲇ＣＡＲＴ蛋白总平均亲水性为
－０．１４７，说明其为亲水性蛋白。

与已有研究资料比较发现，ＣＡＲＴ蛋白Ｎ端序列
种间差异较大，而Ｃ端序列的变异性较低（图４）。本
研究发现，南方鲇的ＣＡＲＴ蛋白与哺乳动物［２８］和其
他一些鱼类［９］相似，存在多个潜在的蛋白水解位点，如
精氨酸、赖氨酸精氨酸和赖氨酸赖氨酸等位点。但
已有研究发现潜在的蛋白水解位点可能并非真正的蛋
白水解位点［９］。因此南方鲇脑组织中ＣＡＲＴ蛋白水
解位点还需研究确定。

采用ＶｅｃｔｏｒＮＴＩ进行同源性分析，南方鲇ＣＡＲＴ
蛋白与人类ＣＡＲＴ蛋白的同源性为５２．５％，与同目的
斑点叉尾

%

的同源性为９５．８％，且在高级结构上非常
相似（封三彩图３），说明ＣＡＲＴ蛋白在进化过程中比
较保守。通过构建进化树发现，南方鲇与斑点叉尾

%

处于一个分支，表明它们之间的亲缘关系较近，这支持
了基于形态学的鱼类系统发育结论，即南方鲇与斑点
叉尾

%

同属鲇形目［２９］。已有研究发现，金鱼和鲤鱼中
存在２个犆犃犚犜基因ｃＤＮＡ［６７］，青$

中存在６个犆犃犚犜
基因ｃＤＮＡ［５］，哺乳动物中仅存在１个犆犃犚犜基因
ｃＤＮＡ。本研究中仅克隆得到南方鲇一个犆犃犚犜基
ｃＤＮＡ，是否存在其他犆犃犚犜基因的ｃＤＮＡ需进一步
研究确定。
犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ在南方鲇的６种外周组织中

均表达，与比目鱼［１０］、东鳐鱼［３０］和鲤鱼［７］研究结果一
致；而大西洋鲑仅在鳃、肠、肾脏和心脏中表达［９］，大西
洋鳕仅在肾脏和肠中表达［８］。推测犆犃犚犜基因ｍＲ
ＮＡ的组织表达分布也存在种间差异。犆犃犚犜基因
ｍＲＮＡ在南方鲇的脑组织中表达量最高，这与哺乳动
物［２］和其他鱼类［６，８１０］研究结果一致。脑中犆犃犚犜基
因ｍＲＮＡ高度表达与其功能相吻合：ＣＡＲＴ蛋白为
神经肽，分布于中枢神经系统和分泌器官［１６］，主要在
下丘脑起作用，在哺乳动物下丘脑中的主要作用是抑
制摄食［３１］。但在鱼类中它的作用尚不甚清楚，仅有的
研究资料表明，金鱼、青

$ＣＨ３、大西洋鳕、鲤鱼和斑
点叉尾

%

的ＣＡＲＴ蛋白具有调节摄食的作
用［５８，１１，１７］，而比目鱼的ＣＡＲＴ蛋白的主要作用并非
调节摄食。ＣＡＲＴ蛋白是否参与南方鲇的摄食调控，
还需更多的研究资料予以验证。

注：图中方框表示本研究的对象，竖线右边数字表示簇的编号，进
化树分支上数字表示１０００次抽样的支持百分率。各物种Ｇｅｎｂａｎｋ登
录号分别为：南方鲇（ＡＦＳ８８９３１）、人类（ＮＰ＿００４２８２）、猕猴（犕犪犮犪犮犪
犿狌犾犪狋狋犪，ＸＰ＿００１０９６９０６）、黑猩猩（犘犪狀狋狉狅犵犾狅犱狔狋犲狊，ＸＰ＿００１１５５０６９）、家
犬（犆犪狀犻狊犾狌狆狌狊犳犪犿犻犾犻犪狉犻狊，ＸＰ＿８５２７７２）、牛（犅狅狊狋犪狌狉狌狊，ＮＰ＿
００１００７８２１）、马（犈狇狌狌狊犮犪犫犪犾犾狌狊，ＸＰ＿００１５０４０８３）、猪（犛狌狊狊犮狉狅犳犪，ＮＰ＿
００１０９００９５）、负鼠（犕狅狀狅犱犲犾狆犺犻狊犱狅犿犲狊狋犻犮犪，ＸＰ＿００１３６２８６８）、鸭嘴兽
（犗狉狀犻狋犺狅狉犺狔狀犮犺狌狊犪狀犪狋犻狀狌狊，ＸＰ＿００１５１２６０４）、小鼠（犕狌狊犿狌狊犮狌犾狌狊，ＮＰ＿
０３８７６０）、大鼠（ＮＰ＿０５８８０６）、青$ＣＨ３（ＮＰ＿００１１９１７０８）、青$ＣＨ４
（ＮＰ＿００１１９１７０９）、青$ ＣＨ６（ＮＰ＿００１１９１７１０）、青$ ＣＨ９（ＮＰ＿
００１１９１７２４）、青$ＣＨ１１（ＮＰ＿００１１９１７１１）、青$ＣＨ２２（ＮＰ＿００１１９１７１２）、
金鱼１（ＡＡＬ４０９０７）、金鱼２（ＡＡＬ４０９０８）、大西洋鳕（ＡＡＺ９４７２０）、大西洋
鲑（ＢＡＨ２４１００）、鲤鱼１（ＣＢＸ８９９３２）、鲤鱼２（ＣＢＸ８９９３３）、虹鳟（犗狀犮狅狉犺狔狀
犮犺狌狊犿狔犽犻狊狊，ＣＡ３８０６４４）、比目鱼（ＡＣＯ３４６８８）、斑马鱼１（ＸＰ＿６９１３４３）、斑
马鱼２（ＮＰ＿００１０１７５７０）、斑马鱼３（ＸＰ＿６８５４２９）、斑马鱼４（ＮＰ＿００１０７６４０１）、东
鳐鱼（ＡＣＯ０６２３５）、刺鱼（犌犪狊狋犲狉狅狊狋犲狌狊犪犮狌犾犲犪狋狌狊，ＥＮＳＧＡＣＧ０００００００９７８０）、非
洲爪蟾（犡犲狀狅狆狌狊犾犪犲狏犻狊，ＮＰ＿００１０８７５６５）、西方爪蟾（犡犲狀狅狆狌狊（犛犻犾狌狉犪狀犪）狋狉狅狆
犻犮犪犾犻狊，ＡＡＩ２２９１６）、绿河１（犜犲狋狉犪狅犱狅狀狀犻犵狉狅狏犻狉犻犱犻狊，ＣＡＧ００２７０）、绿河２
（ＣＲ６８８７４６）、斑点叉尾%

（暂无登录号，有关ＣＡＲＴ蛋白信息见文献［１１］）。
图５　ＣＡＲＴ蛋白系统进化树

Ｆｉｇ．５　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＣＡＲＴｐｒｏｔｅｉｎ

图６　南方鲇犆犃犚犜基因ｍＲＮＡ的组织分布
Ｆｉｇ．６　Ｔｉｓｓｕｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ犆犃犚犜ｇｅｎｅｍＲＮＡｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎｃａｔｆｉｓｈ
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