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黄金凤1，  杨奇慧1,2，  董晓慧1,2，  迟淑艳1,2，  
刘泓宇1,2，  谭北平1,2，  章    双1,2*

(1. 广东海洋大学水产学院，广东 湛江    524088;
2. 南海生物资源开发与利用协同创新中心，广东 珠海    519082)

摘要：为了研究含Armadillo重复蛋白8在凡纳滨对虾抗病感染过程中所起的免疫作用，
本实验采用RACE-PCR技术首次克隆得到凡纳滨对虾ARMC8基因(LvARMC8，GenBank注
册号：KX058562)的cDNA序列全长，并利用在线软件进行生物信息学分析；采用实时荧
光定量PCR (Rt-PCR)技术对LvARMC8基因在凡纳滨对虾不同组织及感染白斑综合征病毒
和副溶血弧菌过程中的表达变化特征进行分析。结果显示，LvARMC8基因全长为2917
bp，其中开放阅读框长2046 bp，编码681个氨基酸，5′非编码区长49 bp，3′非编码区长822 bp。
预测分析显示LvARMC8编码的蛋白质含有6个ARM结构域。同源性分析发现，LvARMC8
基因与内华达古白蚁ARMC8基因的相似度最高，为71%。系统进化分析结果显示，
LvARMC8和多种无脊椎动物ARMC8聚为一支，其中与昆虫类动物赤拟谷盗、致倦库蚊和
柑橘凤蝶的亲缘关系最近。Rt-PCR分析发现，LvARMC8基因在凡纳滨对虾多个组织中均
能检测出，在表皮中表达量最高，眼柄中表达量最低。WSSV感染后12 h，LvARMC8基
因在凡纳滨对虾血液中的表达量显著降低，但48 h后显著升高，72 h达到最高水平。除
副溶血弧菌感染后24 h外的时间点，LvARMC8基因在凡纳滨对虾血液中的表达量均显著
升高。研究表明，LvARMC8基因可能参与凡纳滨对虾抗病免疫应答途径。
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凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei) 又称南美

白对虾，隶属节肢动物门  (Arthropoda)、甲壳纲

(Crus tacea)、十足目 (Decapoda)、游泳亚目

(Natantia)、对虾科(Penaeidae)，是当今世界产量

最高的对虾养殖品种，也是我国对虾养殖业的

主要品种。然而，近年来以白斑综合征 (white

spot syndrome, WSS)及急性肝胰腺坏死综合征

(acute hepatopancreas necrosis syndrome，AHPND)

为主的多种病害给我国对虾养殖业带来了巨大

的经济损失，养殖效益大幅度下降 [1]。对虾发病

是其自身和环境以及病原三者相互作用导致，

养殖生产中亦需综合考虑这三个重要因素来防

治白斑综合征病毒(WSSV)。其中增强对虾的自

身免疫力、提高其抗病能力是防治病害的根本

措施之一。因此，为了更好地防治病害，深入

开展对虾免疫机制的研究非常重要。近年来，

越来越多的免疫信号通路陆续被发现并证实在

抗病中发挥功能，主要包括Toll信号通路、免疫

缺陷(immune deficiency，IMD)信号通路及Janus激

酶 /信号转导与转录激活子 (janus kinase/signal

transducers and activators of transcription，JAK/STAT)

信号通路等[2]，但总体而言，对于对虾先天性免疫
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机制相关的知识还十分的欠缺，有待深入研究。

β-链蛋白(β-catenin)是Wnt信号通路的关键作

用因子，也是含Armadillo重复蛋白 (armadillo
repeat-containing protein，ARMC)家族重要成员之

一[3-4]。Armadillo (ARM)重复是一段大约长40个氨

基酸的串联重复序列，最初在果蝇 (Drosophila
melanogaster)体内作为体节极性基因的产物而被

发现 [5]。含ARM重复蛋白家族是一类参与细胞增

殖、细胞分化、细胞粘连、细胞间信号转导、

基因表达及肿瘤发生等多种细胞活动的蛋白家

族[6-7]，在真核生物中高度保守，主要成员有β-链
蛋白(β-catenin)[3]、输入蛋白α(importin-α)[8]、斑珠

蛋白(plakoglobin)[9]，结肠腺瘤样息肉蛋白(adeno-
matous polyposis coli，APC) [ 1 0 - 1 1 ]及亲斑蛋白

(plakophilin)[12]等。ARMC8是一个最近被发现的

ARMC家族成员，包含14个ARM重复序列。ARMC8
作为Ⅰ型无脑回综合症同源结构域羧基端 (C-
terminal to lissencephaly type-1-like homology
motif，CTLH)复合体的关键组成部分，参与α-链
蛋白(α-catenin)[13]及果糖-1, 6-二磷酸激酶(fructose-1,
6-bisphosphatase) [ 1 4 ]等多种蛋白的降解，在肝

癌 [15]、肺癌 [16]、乳腺癌 [17]、卵巢癌 [18]等多种肿瘤

发生中亦发挥重要作用。最新研究发现，ARMC8
通过激活经典Wnt信号通路进而提高非小细胞肺

癌细胞的增殖与入侵 [16]。目前有关ARMC8的研

究主要集中于脊椎动物中，虽然相关的同源基

因序列已经在赤拟谷盗(Tribolium castaneum)、致

倦库蚊(Culex quinquefasciatus)和柑橘凤蝶(Papilio
xuthus)等无脊椎物种中报道，但有关该基因的功

能研究还十分缺乏。

2013年，Zhu等 [19]发现Wnt信号通路参与调

节果蝇S2细胞对WSSV的吞噬作用；Chen等 [20]对

WSSV感染前后凡纳滨对虾肝胰腺转录组进行分

析后发现，Wnt信号通路相关基因在WSSV感染

前后的表达量存在显著差异。这些研究结果提

示Wnt信号通路可能参与了对虾的先天性免疫应

答。此外，本团队前期的研究结果发现，凡纳

滨对虾β-catenin基因被沉默后，其抗WSSV病毒

和副溶血弧菌(Vibrio parahaemolyticus)的能力都

显著降低，说明 β-catenin基因在凡纳滨对虾抗病

免疫过程中可能发挥重要作用[21]。考虑到ARMC8 与
β-catenin同属ARMC家族成员，且其可通过调控

Wnt信号通路发挥作用，本研究拟在克隆凡纳滨

对虾ARMC8 基因的基础上，对其进行序列和生物

信息学分析，并进一步分析其组织表达特征和应

答WSSV与副溶血弧菌感染的表达变化模式，研究

结果为深入探讨对虾抗病免疫机制提供参考。

1    材料与方法

1.1    实验材料

凡纳滨对虾(8~10 g)购于湛江腾飞实业有限

公司，实验前在水族箱循环系统中暂养7 d，使

其适应实验室内养殖环境。携带WSSV的凡纳滨

对虾及副溶血弧菌由本实验室保存。RNeasy Mini
Kit购自德国Qiagen公司；SMARTerTM RACE cDNA
Amplification Kit购自美国Clontech公司；Primer
ScriptTM1 st Strand cDNA Synthesis Kit、LaTaq酶、

pMD19-T载体、DH5α感受态细胞、PrimeScript®

RT reagent Kit with gDNA Eraser (Perfect Real
Time)、SYBR® Premix Ex TaqTM II (Tli RNaseH
Plus)购自日本TaKaRa公司；胶回收试剂盒及DNA
Marker购于广州东盛生物科技有限公司；实验所

用引物由英潍捷基(上海)贸易有限公司合成；其

他试剂均为国产分析纯。

1.2    凡纳滨对虾ARMC8基因cDNA全长的克

隆及测序

根据前期凡纳滨对虾转录组测序结果，获

得ARMC8基因的EST序列，利用Primer Premier 6.0
软件设计5′RACE和3′RACE特异性引物 (表1)，

表 1    本研究所用引物

Tab. 1    PCR primers used in this study

引物　

primers
序列　

sequences (5＇–3＇)

5′ RACE1 TGAAAGAGAATGAAGACACCTAACAG

5′ RACE2 AGCAGTGGGTGTGTCTTTGAGG

3′ RACE1 GCTGCCCTGAAGGTCTATGC

3′ RACE2 CAGCCTGCCCACCAATCC

UPM (short) CTAATACGACTCACTATAGGGC

UPM (long) CTAATACGACTCACTATAGGGCAAGCAGTGGTAT
CAACGCAGAGT

NUP AAGCAGTGGTATCAACGCAGAGT

M13-F CGCCAGGGTTTTCCCAGTCACGAC

M13-R AGCGGATAACAATTTCACACAGGA

qPCR-F CCTGCCCACCAATCCAGTTAG

qPCR-R TCCTGAAAAGTTGTCCTGAGTGTG

EF1α-F TGCACCACGAAGCCCTTAC

EF1α-R CAGGGTGGTTGAGGACGATC
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所有引物均为英潍捷基(上海)贸易有限公司合成。

5′RACE以SMARTerTM RACE cDNA Ampli-
fication Kit反转录合成的cDNA第1链为模板，使

用引物5 ′ R A C E 1和通用引物UPM配对，按照

TaKaRa公司产品说明书构建50 μL体系，采用降

落式PCR扩增程序进行5′端第1 次扩增。以第1次
扩增产物稀释50倍为模板，使用引物5′RACE2和
通用引物NUP配对，进行5′端第2次扩增。反应

程序: 94 °C 3 min；94 °C 30 s，62~57 °C (递减0.5 °C/
每循环)30 s，72 °C 2 min，10个循环；94 °C 30 s，
57 °C 30 s，72 °C 2 min，28个循环；72 °C 10 min。

3′RACE分别使用3′RACE1和通用引物UPM、

引物3′RACE2和通用引物NUP配对进行第1次和

第2次扩增，扩增体系和程序同5′RACE。

RACE扩增产物经1.0%琼脂糖凝胶电泳检测，

用胶回收试剂盒回收目的片段，然后与PMD19-T
载体进行连接，转化入DH5α感受态细胞，阳性

克隆经菌落PCR鉴定后(所用引物为M13-F和M13-R)，
送往英潍捷基(上海)贸易有限公司进行测序。

1.3    凡纳滨对虾ARMC8基因序列的生物信息

学分析

利用软件SeqMan对测序所得结果进行载体

序列的去除和拼接，将所获得序列进行比对

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/)，利用软件

EditSeq进行开放阅读框(ORF)预测和氨基酸序列

的翻译，使用http://smart.embl-heidelberg.de/smart/
set_mode.cgi?NORMAL=1网站在线分析蛋白质功

能结构域信息。在NCBI的Protein Blast数据库中

搜寻具有较高同源性的ARMC8蛋白质序列，利

用ClustalX和MEGA 5.0软件进行多序列比对和聚

类分析，系统发育树采用Neighbour-Joining方法

构建。

1.4    凡纳滨对虾ARMC8基因的组织表达分析

凡纳滨对虾暂养1周后，随机采集15尾，5
尾为一组，分别采集血液、肝胰腺、鳃、眼柄、

肌肉、表皮、胃、肠、后盲囊、神经和心脏共11
个组织，储存于RNA later中，室温下放置1 h或
4 °C过夜后转移至–80 °C保存。其中血细胞先与

抗凝剂混合，待充分相溶后于 4 °C 5000 r/min离
心5 min，弃去上清液，加入适量的RNA later重
悬后与其他组织的样品一同保存。利用RNeasy
Mini Kit提取总RNA，PrimeScript® RT reagent Kit

with gDNA Eraser (Perfect Real Time)试剂盒用于合

成荧光定量PCR所用的cDNA模板。参照SYBR®

Premix Ex TaqTM II (Tli RNaseH Plus)的说明，采用

qPCR-F/qPCR-R引物对不同组织中ARMC8基因的

表达情况进行定量分析，延伸因子1α (elongation
factor 1α，EF1α，GenBank序列号no. GU136229)
基因作为内参基因。反应程序: 95 °C 30 s；94 °C
5 s，57 °C 30 s，78 °C 5 s，40个循环。Rt-PCR检

测结果采用2-△△Ct方法进行分析。

1.5    凡纳滨对虾ARMC8基因应答WSSV及副

溶血弧菌感染的表达分析

WSSV悬液的制备参照Melena等 [22]方法，副

溶血弧菌的培养及浓度鉴定参照Balcázar等 [23]方

法。实验将凡纳滨对虾分为3组，每组80尾，分

别注射WSSV悬液(106拷贝/g)、副溶血弧菌菌液(5.5×
106CFU/g)及PBS (对照)，注射后0、4、8、12、
24、48和 72 h取凡纳滨对虾的血细胞作为Rt-PCR
的样品以检测ARMC8基因的相对表达量，每3条
虾的血细胞为一个混合样品，每个组同一个时

间点取3个平行。RT-PCR方法同“凡纳滨对虾ARMC8
基因的组织表达分析”，检测结果采用2 -△△Ct方

法进行分析，以t检验分析ARMC8基因的显著性

差异。

2    结果

2.1    凡纳滨对虾ARMC8基因cDNA全长及序

列分析

5′RACE和3′RACE扩增产物分别测序后拼

接，获得凡纳滨对虾ARMC8基因 (LvARMC8，
GenBank注册号: KX058562)全长cDNA 2917 bp，
包含长49 bp的5′端非编码区(5′UTR)，长2046 bp
的ORF区及822 bp的3′端非编码区(5′UTR)，编码

的蛋白序列含681 aa，预测的分子量为75.04 ku，
等电点为6.62 (图1)。利用在线软件SMART分析

显示LvARMC8氨基酸序列含有6 个ARM保守结构

域 (残基42~84、380~421、422~464、466~506、
551~594和596~636) (图2)。

2.2    LvARMC8的多重序列比对分析

利用 N C B I网站上的 B L A S T搜索工具和

ClustalW2 软件分析不同物种间ARMC8蛋白之间

的相似度，结果显示，LvARMC8与其他物种ARMC8
之间的相似度为57%~71%，其中，与内华达古
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图 1    凡纳滨对虾ARMC8基因的核苷酸序列及预测氨基酸序列

预测氨基酸序列在cDNA序列之上；起始密码子和终止密码子用粗体表示；6个ARM结构域均用阴影部分表示；多聚腺苷酸的加尾信

号aataaa用下划线标出

Fig. 1    Nucleotide and deduced amino acid sequences of ARMC8 gene from L. vannamei
The nucleotide (lower row) and deduced amino acid (upper row) sequences are shown and numbered on the left; the translation initiation codon (ATG)
and stop codon (TAG) are in bold; six ARM domains are shaded; the aataaa are underlined
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图 2    不同物种ARMC8蛋白结构简图

灰色线条表示无特殊结构区域，菱形框表示Armadillo重复，节点表示卷曲螺旋。ARMC8蛋白及GenBank注册号分别为LvARMC8，
凡纳滨对虾ARMC8 (KX058562)；HsARMC8，人ARMC8 (NP_056211)；PtARMC8，黑猩猩ARMC8 (XP_003310059)；MmARMC8，小鼠

ARMC8 (NP_083044)；GgARMC8，原鸡ARMC8 (NP_001239092)；AmARMC8，美国短吻鳄ARMC8 (XP_006270507)；XlARMC8，非洲爪

蟾ARMC8(NP_001090243)；DrARMC8, 斑马鱼ARMC8 (NP_001073151)；LcARMC8，大黄鱼ARMC8 (KKF19959)；CgARMC8，长牡蛎

ARMC8 (EKC28448)；LpARMC8，美洲鲎ARMC8 (XP_013791573)；ZnARMC8，内华达古白蚁ARMC8(KDR21196)；TcARMC8，赤拟谷

盗ARMC8 (XP_970234)；CqARMC8，致倦库蚊ARMC8(EDS35823)；PxARMC8，柑橘凤蝶ARMC8 (KPI97227)；下同

Fig. 2    Schematic description of the domain topologies of ARMC8 in different species
Gray lines indicate the region with no specific structural area, the diamond represents Armadillo repeat and the nodes represent a coiled-coil. GenBank
accession number: LvARMC8, L. vannamei ARMC8 (KX058562); HsARMC8, Homo sapiens ARMC8(NP_056211)；PtARMC8, Pan troglodytes
ARMC8 (XP_003310059); MmARMC8, Mus musculus ARMC8 (NP_083044); GgARMC8, Gallus gallus ARMC8 (NP_001239092); AmARMC8,
Alligator mississippiensis ARMC8 (XP_006270507); XlARMC8, Xenopus laevis ARMC8 (NP_001090243); DrARMC8, Danio rerio ARMC8
(NP_001073151); LcARMC8, Larimichthys crocea ARMC8 (KKF19959); CgARMC8, Crassostrea gigas ARMC8 (EKC28448); LpARMC8, Limulus
polyphemus ARMC8 (XP_013791573); ZnARMC8, Zootermopsis nevadensis ARMC8 (KDR21196); TcARMC8, T. castaneum ARMC8 (XP_970234);
CqARMC8, C. quinquefasciatus ARMC8(EDS35823); PxARMC8, P. xuthus ARMC8 (KPI97227); the same below
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白蚁(Zootermopsis nevadensis) ARMC8的相似性最

高，为71% (图3)。利用MEGA 5.0软件进行系统

进化分析，发现LvARMC8与多种无脊椎动物ARMC8

聚为一支，其中与昆虫类动物赤拟谷盗、致倦

库蚊和柑橘凤蝶的亲缘关系最近(图4)。

2.3    LvARMC8基因的组织表达分析

利用Rt-PCR方法分析了LvARMC8在不同组

织中的表达特征(图5)，结果显示该基因在11种

组织中都被检测出，其中在眼柄中的表达量最

低，在表皮中表达量最高，约为眼柄中的12.49倍。
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图 3    LvARMC8氨基酸与其他物种ARMC8氨基酸的多序列比对结果

Fig. 3    Multiple sequence alignment of the deduced amino acid sequence of LvARMC8 with
ARMC8s from other species
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此外，LvARMC8在肠道及神经组织中表达量也

处于较高水平。

2.4    LvARMC8基因应答WSSV感染的表达变

化特征

对WSSV感染后凡纳滨对虾血细胞中LvARMC8
的表达量进行分析，结果显示，注射WSSV后，

凡纳滨对虾血细胞中LvARMC8的表达量呈先下

降后上升趋势 (图6)。在注射WSSV初期(4、8 h)，

LvARMC8的表达量没有显著变化；注射后12 h，

LvARMC8的表达量显著低于对照组(P<0.05)；随

后，LvARMC8的表达量逐渐升高，注射后48 h即

显著高于对照组(P <0.01)，并于注射后72 h达到

最高水平，约为对照组的3.53倍。

 
图 4    ARMC8蛋白进化树分析

Fig. 4    Phylogenetic analysis of ARMC8 proteins

 
图 5    LvARMC8基因在不同组织中的表达分布

1. 眼柄；2. 心脏；3. 后盲囊；4. 血液；5. 肝胰腺；6. 鳃；7. 肌
肉；8. 胃；9. 神经；10. 肠；11. 表皮

Fig. 5    Distribution of LvARMC8 gene expression in
different tissues of L. vannamei

1. eyestalk; 2. heart; 3. pyloric caecum; 4. hemocyte; 5. hepatopancreas;
6. gill; 7. muscle; 8. stomach; 9. nerve; 10. intestine; 11. epithelium

 
图 6    WSSV感染后凡纳滨对虾血细胞中

LvARMC8基因的表达模式

*.差异显著(P<0.05)，**.差异极显著(P<0.01)，下同

Fig. 6    Expression profile of LvARMC8 gene after
WSSV challenge in hemocytes of L. vannamei

*. significant difference (P<0.05), **. extremely significant difference
(P<0.01), the same below
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2.5    LvARMC8基因应答副溶血弧菌感染的表

达变化特征

对副溶血弧菌感染后凡纳滨对虾血细胞中

LvARMC8的表达量进行分析，结果显示，注射

副溶血弧菌后，凡纳滨对虾血细胞中LvARMC8
的表达量呈先上升后下降趋势，副溶血弧菌感

染可以显著诱导LvARMC8基因的表达(图7)。除

注射后24 h外的所有时间点，感染组中LvARMC8
基因的表达量均显著高于对照组(P<0.01)，在注

射后8 h，LvARMC8基因的表达量达到最高水平，

约为对照组的3.22 倍。

3    讨论

作为新发现的ARMC家族成员，ARMC8的
相关研究还十分缺乏，主要集中于其在人类肿

瘤发生中的功能研究。目前，在人类之外的多

个物种体内均已发现ARMC8的存在，但甲壳类

中还未曾见到。本研究在凡纳滨对虾中克隆获

得ARMC8基因，并发现其在应答病原感染时表

达量发生显著变化，提示ARMC8基因可能参与

凡纳滨对虾抗病免疫。这是目前国际上首次在

甲壳类动物中对ARMC8基因进行的研究，也是

首次对ARMC8基因在免疫过程中发挥的功能进

行探讨。

通过搜索NCBI数据库，对不同物种中ARMC8
的蛋白结构进行分析发现，虽然不同物种ARMC8
蛋白均含有保守的ARM结构域，但其数目有较

大差异，为5~8个，保守的ARM结构域在不同

ARMC8蛋白中所处的位置亦有很大差异，无明

显规律可寻。此外，少数物种ARMC8蛋白还包

含卷曲螺旋结构。凡纳滨对虾ARMC8与小鼠、

美国短吻鳄及非洲爪蟾ARMC8结构较为相似，

均含有6个ARM结构域，且无卷曲螺旋结构，而

与亲缘关系较近的赤拟谷盗 (含 8个ARM结构

域)、致倦库蚊(含7个ARM结构域)及柑橘凤蝶(含
5个ARM结构域 )ARMC8蛋白结构有明显差异，

所含ARM结构域数目均不相同，这可能与ARMC
家族蛋白结构的可变性相关，也预示着ARMC家

族成员在不同物种中功能的多样性。

在人类体内，ARMC8与肝脏 [15]、肺 [19]、乳

腺 [4]、卵巢组织 [10]等肿瘤细胞的增殖密切相关，

但有关其在不同物种各组织中分布的信息还未

见报道，本研究以凡纳滨对虾为对象，首次较为系

统地分析ARMC8在不同组织中的表达情况，结果

显示，LvARMC8具有一定的组织表达特异性，该

基因在对虾表皮、肠道及神经组织中高度表达。

LvARMC8在凡纳滨对虾不同组织中的分布情况

与同为ARMC家族的Lvβ-catenin有很大相似性 [21]，

提示LvARMC8可能与Lvβ-catenin有类似的功能。

已有研究证实，ARMC8可通过激活经典Wnt
信号通路发挥作用 [19]。β-catenin是Wnt信号通路

的关键因子[20]，在凡纳滨对虾中已经发现，β-catenin
沉默后增强了凡纳滨对虾应答WSSV和副溶血弧

菌感染的易感性，表明β-catenin在凡纳滨对虾抗

细菌和病毒感染中发挥了积极作用。在本研究中，

WSSV和副溶血弧菌感染均刺激凡纳滨对虾血细

胞中LvARMC8的表达，提示LvARMC8可能也参

与了凡纳滨对虾抗病免疫，具体原因可能与其

结构上与Lvβ-catenin类似、且能激活Wnt信号通

路有关，但是相关作用机制还有待深入研究。

综上所述，本研究系统分析了LvARMC8基
因的结构特点、组织表达特征以及病毒和细菌

感染后该基因的表达量变化模式，对细菌和病

毒如何侵染凡纳滨对虾有更深入的了解，为凡

纳滨对虾的病害防治奠定理论基础。
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Cloning and expression profile analysis of ARMC8 gene from
Litopenaeus vannamei
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Abstract: The purpose is to study the potential role of Litopenaeus vannamei armadillo repeat-containing protein 8
(ARMC8) in the immune response triggered by the virus and bacterial pathogens. Full-length cDNA sequence of
ARMC8 gene from L. vannamei (named LvARMC8, GenBank Accession Number: KX058562) was first cloned
using RACE method. The full-length cDNA sequence of LvARMC8 was 2917 bp, which contains a 50 bp 5'UTR,
822 bp 3'UTR and 2046 bp open reading frame (ORF) that encoded 681 amino acid residues. SMART analysis
results showed that LvARMC8 contains six armadillo repeat (ARM) domains. Multiple alignment analysis shows
that LvARMC8 shared 71% amino acid identity with Zootermopsis nevadensis, which is the highest. Phylogenetic
analysis showed that LvARMC8 was clustered together of invertebrates groups and most closely related to
Tribolium castaneum ARMC8, Culex quinquefasciatus ARMC8 and Papilio xuthus ARMC8. RT-PCR analysis
showed that LvARMC8 was constitutively expressed in all the examined tissues with the highest expression in
epithelium and  lowest  expression  in  eyestalk.  Upon  WSSV challenge,  the  expression  of  LvARMC8 was
significantly down-regulated at 12 hpi (hours past infection) but significantly up-regulated starting at 48 hpi,
reaching the peak at  72 hpi.  By V. parahaemolyticus  challenging,  the level  of  LvARMC8 expression were
markedly increased at all the detected time points except 24 hpi. The result suggests that LvARMC8 might take
part in the innate immune response of L. vannamei triggered by pathogens.

Key words: Litopenaeus vannamei; armadillo repeat-containing protein 8; gene cloning; tissue expression; WSSV
infection; Vibrio parahaemolyticus
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