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卵形鲳鲹Kiss1基因组结构特征及饵料类型对其表达的影响
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摘要：Kiss基因编码的kisspeptin多肽是脊椎动物重要的神经激素，在调控机体生长发
育、能量代谢和生殖活动中发挥重要作用。为了明确卵形鲳鲹Kiss1 (ToKiss1)基因序列及
饵料类型对其表达的影响，实验利用RACE方法克隆分析了ToKiss1基因结构特征，荧光
定量PCR (qRT-PCR)方法研究了饵料类型对ToKiss1 mRNA表达调控的影响。结果显示，
ToKiss1基因全长2 768 bp，由3个外显子和2个内含子组成。ToKiss1基因cDNA全长505 bp，
开放阅读框312 bp，编码104个氨基酸，包括信号肽序列和典型的kisspeptin-10结构域
“YNLNSFGLRY”。卵形鲳鲹ToKiss1蛋白三级结构由2个α螺旋和无规则卷曲构成。qRT-
PCR表达分析结果显示，ToKiss1 mRNA在卵形鲳鲹脑、肠道、胃、脾脏、肌肉和心脏中
均有表达，在脑中的表达量最高。饵料类型显著影响ToKiss1 mRNA在卵形鲳鲹肠道组织
中的表达，颗粒饲料组表达量最高，其次为冰杂鱼组，冰鱿鱼组表达量最低，但饵料类
型对肝脏组织中ToKiss1 mRNA的表达无显著影响，表明ToKiss1在卵形鲳鲹消化吸收过
程中发挥了重要调控作用。该研究首次探讨了饵料类型对硬骨鱼肝脏和肠道组织中Kiss1 mRNA
表达的影响，为深入研究硬骨鱼类Kiss1基因摄食调控生理机制奠定了基础。
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Kisspeptin是由Kiss基因编码的神经多肽激

素，在调控机体生长发育、能量代谢和生殖活

动中发挥了重要作用 [1 ]。Kiss基因存在Kiss1和
Kiss2共2种类型。大多数哺乳动物仅有Kiss1基
因，爬行类绿安乐蜥(Anolis carolinensis)中仅发现

Kiss2的存在，鸟类中尚未发现Kiss基因的表达[2]。

两栖类中非洲爪蟾(Xenopus tropicalis)有2种Kiss1
基因，分别为Kiss1a和Kiss1b，同时存在Kiss2。
硬骨鱼类有Kiss1和Kiss2共2种基因，但在进化过

程中部分鱼类丢失了Kiss1基因，如青斑河鲀(Tet-
raodon nigroviridis)[3]、塞内加尔鳎(Solea senegal-

ensis)[4]和三刺鱼(Gasterosteus aculeatus)[5]。Kiss基
因在不同脊椎动物中存在的类型差异可能是由

于脊椎动物进化过程中基因组的复制和长期自

然选择的结果 [6-7]。基因组复制导致基因类型增

多，而长期的自然选择使得一些功能冗杂的序

列在进化中丢失 [8]。至今已在青鳉(Oryzias latip-
es)[9-10]、斑马鱼(Danio rerio)[10-11]、花鲈(Lateolabrax
japonicus)[5，12]、金鱼(Carassius auratus)[13-14]、日本

鲭(Scomber japonicas)[15]、条纹鲈(Morone saxatilis)[16]、

红鳍东方鲀(Takifugu rubripes)、青斑河鲀 [12]、星

点东方鲀(T. niphobles)[11]、斜带石斑鱼(Epinephel-
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us coioides)[17]、塞内加尔鳎[18]及三刺鱼[3]等硬骨鱼

中克隆到Kiss。目前关于卵形鲳鲹Kiss的研究未

见报道。

Kiss1系统在能量代谢和机体生长中发挥重

要作用 [12， 19]，维持机体葡萄糖稳态的相关激素

如胰岛素可影响Kiss1的表达，小鼠Kiss1神经元

上的胰岛素受体缺失，会使Kiss1表达水平下降[20]。

短期禁食可显著提升小鼠脂肪组织中Kiss1 mRNA
的水平，可以促进能量形式的转变[21]。代谢相关

激素瘦素(leptin, LP)和神经肽Y (neuropeptide Y,
NPY)均可刺激小鼠离体下丘脑细胞系N6中的

Kiss1 mRNA上调表达，说明下丘脑Kiss1系统参

与机体能量代谢调节 [22]。kisspeptin也可影响生长

相关激素如生长激素(growth hormone, GH)和生

长乳素(somatolactin α, SLα)的释放。用kisspeptin
多肽处理金鱼体外垂体细胞可使生长激素(GH)
的转录表达升高 [23]。金鱼kisspeptin多肽可以通过

cAMP/PKA和磷脂酶C (PLC)/PKC途径以及随后

的Ca2+/钙调蛋白(CaM)等信号通路调节垂体SLα
的释放 [23]。综上所述，Kiss1系统影响机体能量

消耗和葡萄糖稳态[24]，在代谢和生长方面起重要

作用。

卵形鲳鲹(Trachinotus ovatus)隶属于硬骨鱼

纲 (Osteichthyes)、鲈形目 (Perciformes)、鲹科

(Carangidae)、鲳鲹属(Trachinotus)，俗称金鲳、

黄腊鲳[25]。它广泛分布在东南亚和地中海的热带

和亚热带海域[26]，包括中国的广东、广西、海南

和福建沿海。由于其肉质鲜美、生长迅速，已成

为华南沿海最重要的海水养殖鱼类之一[27]。Kiss1
作为一种多功能激素在哺乳动物中被广泛研究，

但在硬骨鱼中仅有生殖调控方面的研究，对于

摄食调控生理和生长方面的研究未见报道。本

实验拟在本课题组前期开展的颗粒饲料、鱿鱼

以及杂鱼3种类型饵料投喂卵形鲳鲹实验 [28]的基

础上，研究卵形鲳鲹摄食3种不同饵料条件下

Kiss1基因的表达模式，以期了解Kiss1基因在卵

形鲳鲹摄食调控生理和生长方面的作用，为进

一步挖掘其在硬骨鱼生殖以外的其他功能奠定

基础。

1    材料与方法

1.1    实验材料

实验所用卵形鲳鲹组织样品来源于本课题

组Sun等 [28]饲养的卵形鲳鲹，并用前期实验的3种
饵料类型喂养，该实验在中国水产科学研究院

海南陵水基地开展。取–80 °C保存的实验组的肝

脏和肠道组织样品用于mRNA的提取。

为研究基因的组织表达谱，另取其他网箱

养殖健康成年鱼(喂养实验外)3条，取心脏、肾

脏、鳃、鳍、脾脏、眼睛、皮肤、肌肉、胃、肠

道、脑和肝脏12个组织样品保存在RNAlater (Amb-
ion, CA, USA)中并储存在–80 °C直到RNA提取。

1.2    总RNA和DNA的提取

根据TRIzol说明书(TaKaRa，大连)提取卵形

鲳鲹实验组的肝脏、肠道组织及健康卵形鲳鲹

12个组织的RNA。对RNA进行检测(用1%琼脂糖

凝胶电泳)并测定RNA的OD值。RNA各取2 μg合
成cDNA (使用TaKaRa的PrimeScript RT reagent Kit
with gDNA Eraser试剂盒)用于qRT-PCR。健康卵

形鲳鲹RNA取3 μg合成3′RACE cDNA (用TaKaRa
试剂盒3′-Full RACE Core Set with PrimeScriptTM

RTase)用于扩增3′末端全长序列。将cDNA样品储

存在–20 °C。

1.3    基因克隆和测序

卵形鲳鲹Kiss1基因序列在实验室通过基因

组测序，组装和注释获得欧洲核酸档案库(Euro-
pean Nucleotide Archive, ENA)的登录号PRJEB22-
654；序列在BioProject PRJNA406847读取存档。

卵形鲳鲹Kiss1基因cDNA序列通过随机测序技术

获得，其中一个序列与GenBank数据库中其他硬

骨鱼的Kiss1 mRNA, complete cds具有较高同源性，

命名为ToKiss1，为了验证序列的准确性，用Prim-
er Premier 5.0软件设计引物对ToKiss1-F/R (表1)
进行PCR验证。ToKiss1开放阅读框序列，设计

3′RACE引物ToKiss1-3′-GPS1/2，以卵形鲳鲹

3 ′RACE cDNA为模板根据试剂盒说明书扩增

ToKiss1基因3′端片段，对目的条带进行纯化，并

与载体pMD18-T (TaKaRa，大连)进行连接，转化

后进行阳性克隆筛选并测序(Invitrogen，广州)。

1.4    基因序列和系统发育分析

通过ProtParam (http://web.expasy.org/compute_
pi/)检测分子量和pI值，并使用SignalP 4.1(http://
www.cbs.dtu.dk/services/)进行信号肽预测。使用

ExPASy程序(http://prosite.expasy.org/)、NetNGlyc程序

708 水    产    学    报 43 卷

 

http://www.scxuebao.cn

http://web.expasy.org/compute_pi/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://prosite.expasy.org/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://prosite.expasy.org/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://prosite.expasy.org/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://web.expasy.org/compute_pi/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://www.cbs.dtu.dk/services/
http://prosite.expasy.org/
http://www.scxuebao.cn


(http://www.cbs.dtu.dk/services/NetNGlyc/)和Kinase-

phos程序(http://kinasephos.mbc.nctu.edu.tw/)对ToK-

iss1氨基酸序列上信号肽、糖基化位点及蛋白磷

酸化位点等功能基序进行预测，分析ToKiss1功

能位点保守性及结构作用；使用Expasy翻译工具

(http://www.expasy.org)推断ToKiss1氨基酸序列。

利用GOR方法(https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_

automat.pl?page=/NPSA/npsa_phd.html)进行蛋白二

级结构预测，同时使用SWISS-MODEL软件(http://

swissmodel.expasy.org/)进行三级结构预测；通过

使用Clustalw2程序(http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/

clustalw2/)进行多重序列比对；其他物种Kiss1基

因(表2)从NCBI数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.

gov/)中下载，使用MEGA 7.0软件用邻接法(ne-

ighbour-joining, NJ)、最大似然法(maximum likeli-

hood, ML)和最大简约法 (maximum parsimony,

MP) 分别构建系统进化树，及对Kiss1与其他物

种的氨基酸同源性和相似性进行比对分析。

1.5    实时荧光定量PCR

根据ToKiss1基因cDNA序列设计特异性引物

为To Kiss1-qF和 To Kiss1-qR，内参基因EF-1α基
因的引物为EF-1α-F和EF-1α-R (表1)。将cDNA
稀释为(60±5) ng/μL后作为荧光定量模板，按照

TaKaRa SYBR PremixExtaqTM Kit (Perfect Real
Time)试剂盒进行PCR反应，每个样品进行3次重

复。实验结果采用相对荧光定量法(2–ΔΔCt法)分析To-
Kiss1基因在卵形鲳鲹各个组织及投喂实验中肝

脏和肠道组织的表达量。

2    结果

2.1    ToKiss1基因cDNA克隆及生物信息学分析

利用卵形鲳鲹转录组中Kiss1序列片段，通

过克隆获得Kiss1基因cDNA序列 (图1)，命名为

ToKiss1(GenBank登录号：MG843840)。ToKiss1
cDNA全长505 bp，5′非编码区(UTR)123 bp、开

放阅读框(ORF)312 bp、3′非编码区(UTR)70 bp。

表 1    实验所用引物

Tab. 1    Primers used in this study

引物名称

primer name
引物序列(5'-3')

primer sequences
用途

usage

ToKiss1-F ToKiss1-R AAAAGACCCATGATCCAGGAGGGACTCTAACAGGAAACCAGC cDNA克隆

ToKiss1-3′-GPS1 ToKiss1-3′-GPS2 CTCTTTGTTGCTCTGGTGATGGCTGTGGGTCCTCGTACAACCTGAACTCC 3′RACE

ToKiss1-qF ToKiss1-qR GCCCTGAGAGATATAAGCCACACCCATAACGAAGACCAAAGGAGTT qRT-PCR

EF-1αF EF-1αR CCCCTTGGTCGTTTTGCCGCCTTGGTTGTCTTTCCGCT qRT-PCR

1

91

1

181

20

271

50

361

80

451

 
图 1    卵形鲳鲹Kiss1基因的cDNA序列和氨基酸序列

起始密码子(ATG)和终止密码子(TGA)用虚线框标出；信号肽序列用实线框标出；无规则卷曲结构域用阴影标出；双下划线标注为

kisspeptin-10核心序列；单下划线标注为酪氨酸磷酸化位点；丝氨酸磷酸化位点加粗标出；苏氨酸磷酸化位点用圆圈标出；poly (A)加
尾信号斜体加粗标出

Fig. 1    Full-length cDNA and amino acid sequences of ToKiss1
Virtual frame indicates initiation codon (ATG) and stop codon (TGA); solid frame indicates signal peptides; the low complexity domains are in grey
shadow; the kisspeptin-10 signature sequence is double underlined; Cys residues are single underlined; Ser residues are in blod; Thr residues are circled;
the poly (A) signal sequence is in italics and bold
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ORF可编码104个氨基酸，理论分子量约为11.49
ku，pI为10.45。该序列包含1个N端信号肽 (1~
19 aa)，13个磷酸化位点(其中丝氨酸位点7个、苏

氨酸位点5个、酪氨酸位点1个)，未发现糖基化

位点。ToKiss1氨基酸序列与其他硬骨鱼Kiss1
氨基酸序列相似，具有1个典型的kisspeptin-10结
构域(92~101 aa)。

利用GOR法对ToKiss1蛋白质二级结构预测

后发现，整条氨基酸序列的二级结构由40.78% α
螺旋、16.50%延伸链以及42.72%无规则卷曲构

成。SWISS-MODEL结果显示(图2)，ToKiss1的三

级结构由2个α螺旋以及连接的无规则卷曲构成。

利用Clustal X软件对表2中的物种的氨基酸

表 2    进化树构建所用物种

Tab. 2    Species applied to reconstruction of phylogenetic relationship

物种

species
目

order
氨基酸序列名称

amino acid name
登录号

accession no. (NCBI)

卵形鲳鲹　Trachinotus ovatus

identity/%
同一性

pairwise distance
成对距离

卵形鲳鲹　Trachinotus ovatus 鲈形目　Perciformes Kiss1 MG843840 100 0

金枪鱼　Thunnus thynnus 鲈形目　Perciformes Kiss1 AGN05227.1 66.3 0.350 7

日本鲭　Scomber japonicus 鲈形目　Perciformes Kiss1 ADE21654.1 67.3 0.350 7

军曹鱼　Rachycentron canadum 鲈形目　Perciformes Kiss1 ANJ46819.1 75.9 0.202 2

褐石斑鱼　Epinephelus bruneus 鲈形目　Perciformes Kiss ADF59544.1 67.3 0.350 7

双带双锯鱼　Amphiprion sebae 鲈形目　Perciformes Kiss1 AJP70562.1 59.2 0.456 0

蓝刻齿雀鲷　Chrysiptera cyanea 鲈形目　Perciformes Kiss BAO21623.1 55.3 0.549 1

双带锦鱼　Thalassoma bifasciatum 鲈形目　Perciformes Kiss1 ANV28064.1 41.3 0.895 4

裸盖鱼　Anoplopoma fimbria 鲉形目　Scorpaeniformes Kiss1 AKN78944.1 58.6 0.478 5

许氏平鲉　Sebastes schlegelii 鲉形目　Scorpaeniformes Kiss1 AIZ68243.1 71.1 0.311 4

青鳉　Oryzias latipes 颌针鱼目　Beloniformes Kiss1 NP_001116393.1 39.4 0.895 4

金鱼　Carassius auratus 鲤形目　Cypriniformes Kiss ACI96030.1 24 1.218 2

抚仙金线鲃　Sinocyclocheilus tingi 鲤形目　Cypriniformes Kiss1 APT42866.1 25 1.171 6

南亚野鲮　Labeo rohita 鲤形目　Cypriniformes Kiss1 AHN05518.1 26.9 1.127 2

稀有逗鲫　Gobiocypris rarus 鲤形目　Cypriniformes Kiss AHH83757.1 25 1.171 6

斑马鱼　Danio rerio 鲤形目　Cypriniformes Kiss1 NP_001106961.1 25 1.171 6

米氏叶吻银鲛　Callorhinchus milii 银鲛目　 Chimaeriformes Kiss1 XP_007909024.1 19 1.490 1

湾鳄　Crocodylus porosus 鳄目　Crocodylia Kiss1 XP_019402053.1 13.4 1.623 6

非洲爪蟾　Xenopus laevis 无尾目　Anura Kiss1b NP_001163924.1 14.8 1.490 1

人　Homo sapiens 灵长目　 Primates Kiss1 NP_002247.3 17.6 1.429 5

野猪　Sus scrofa 偶蹄目　Artiodactyla Kiss1 NP_001128436.1 16.8 1.372 3

牛　Bos taurus 偶蹄目　Artiodactyla Kiss1 XP_002693949.3 21 1.218 2

小家鼠　Mus musculus 啮齿目　Rodentia Kiss1 NP_839991.2 17.9 1.372 3

褐家鼠　Rattus norvegicus 啮齿目　Rodentia Kiss1 NP_859043.1 18.6 1.372 3

N-端

C-端

αl

α2

 
图 2    卵形鲳鲹ToKiss1蛋白三级结构的模型

Fig. 2    Protein tertiary structure model of ToKiss1
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序列进行多重序列比对分析 (图3)，结果表明

ToKiss1与其他物种的Kiss1氨基酸序列一样，具

有保守的kisspeptin-10核心序列。哺乳动物的

kisspeptin-10核心序列为“YNWNSFGLRY”；硬

骨鱼的kisspeptin-10核心序列多为“YNLNSFGL-
RY”；软骨鱼叶吻银鲛的kisspeptin-10核心序列

为“YNLNSFGLKF”(图3)。不同哺乳动物和硬骨

鱼中均有个别氨基酸的差异，如硬骨鱼中金枪

鱼、日本鲭、蓝刻齿雀鲷的第3位氨基酸为苯丙

氨酸，施氏鲟(Acipenser schrenckii)的为色氨酸，

军曹鱼的为蛋氨酸。双带双锯鱼和蓝刻齿雀鲷

的第6位氨基酸为酪氨酸。稀有鮈鲫的第8位氨基

酸为苯丙氨酸。哺乳动物中人的第10位氨基酸为

苯丙氨酸。ToKiss1的氨基酸序列与其他硬骨

鱼类、哺乳类、两栖类、爬行类的同源性分别为

24.0%~75.9%、16.8~21%、14.8%和13.4% (表2)。
ToKiss1的氨基酸序列与其同亚目的军曹鱼同源

性最高(75.9%)，与硬骨鱼中鲤形目的同源性最
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图 3    ToKiss1与其他物种的Kiss1氨基酸序列比对

图中基因、物种名及对应的登录号见表2，下同

Fig. 3    Multiple sequence alignment of amino acid sequence of ToKiss1 with Kiss1 from other organisms
The genes, Latin names and their accession no. are shown in Tab. 2, the same below
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低(24%~26.9%)。卵形鲳鲹与其他鲈形目、鲉形

目 (Scorpaeniformes)、颌针鱼目等鱼类Kiss1氨
基酸的两两之间的泊松校正距离较近，为0.202 2~
0.895 4，与鲤形目的距离较远，为1.127 2~1.218 2。
ToKiss1氨基酸与软骨鱼类、哺乳类、两栖类、

爬行类之间存在更远的成对距离，其范围分别

为1.490 1、1.218 2~1.429 5、1.490 1和1.623 6。
通过NJ、ML、MP 3种方法构建的系统进化

树具有相似的聚类结果(图4)。硬骨鱼单独聚为

一支。在这一大支上鲤形目单独聚为一支，鲈

形目、鲉形目和颌针鱼目聚为一支，卵形鲳鲹

与同亚目的军曹鱼亲缘关系最近。哺乳类、两

栖类和爬行类聚为一支且与鱼类亲缘关系较远

(图4)。

2.2    ToKiss1基因组结构分析

ToKiss1基因(GenBank登录号：MG843839)
全长2 768 bp，由3个外显子2个内含子组成，内

含子和外显子接头遵循GT-AG规则(图5)。外显

子1包括98 bp的非编码序列，外显子2包括25 bp
的非编码序列和91 bp的编码序列，外显子3包括

221 bp的编码序列和70 bp的非编码序列。内含子

1和2分别为1 513和750 bp。
不同物种的Kiss1基因序列的内含子/外显子

结构比较结果表明，所有脊椎动物的Kiss1基
因均含有3个外显子和2个内含子，其中家鼠和牛

Kiss1蛋白由外显子1、2和3编码，其他脊椎动物

Kiss1蛋白由外显子2和3编码(图6)。此外，家鼠

Kiss1外显子1和2均具有2种可变剪接体。物种间

Kiss1基因长度差别较大，斑马鱼的最长，约为

10 kb，卵形鲳鲹的最短，约为3 kb，主要是由内

含子1的长度差别较大所导致。

2.3    ToKiss1基因mRNA组织表达分析

利用qRT-PCR分析ToKiss1基因mRNA在正常

卵形鲳鲹12个组织中的表达差异，结果显示ToKiss1
基因mRNA在脑中的表达量最高，其次是肠道、

胃、脾脏、肌肉和心脏，在肝脏、肾脏、鳃、鳍、
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图 4    基于Kiss1基因编码的氨基酸序列构建的NJ/ML/MP系统进化树

Fig. 4    NJ/ML/MP phylogenetic tree based on amino acid sequences of Kiss1 gene
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眼睛和皮肤组织中表达量最低(图7)。

2.4    卵形鲳鲹ToKiss1 基因 mRNA在肝脏组织

和肠道组织中的表达分析

利用qRT-PCR分析ToKiss1基因mRNA在不同

饵料投喂实验组卵形鲳鲹肠道组织和肝脏组织

中的表达差异(图8)，结果显示，在肠道组织中

ToKiss1基因mRNA在喂食颗粒饲料的组中表达

量最高，其次为喂食杂鱼组，在喂食鱿鱼组中表达量

最低(P<0.05)；在肝脏组织中，3组之间均无显著

差异(P>0.05)。

3    讨论

Kisspeptin系统对硬骨鱼的生长和能量消耗

具有重要的调控作用。根据保守核心序列区氨基

酸的数目不同将脊椎动物kisspeptin成熟肽划分为

6种类型，即kisspeptin-54、−15、−14、−13、−12、

−10，在鱼中仅发现kisspeptin-10类型 [29]。本研究

首次成功克隆了卵形鲳鲹ToKiss1基因，ToKiss1
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图 5    ToKiss1基因序列及编码的氨基酸序列

poly (A)加尾信号使用斜体加粗表示；内含子接头(gt/ag)使用矩形框表示；灰色阴影表示外显子序列

Fig. 5    Structure of the ToKiss1 genome and the deduced amino acid sequence
The poly (A) signal sequence is in italics and bold; the introns splicing consensus (gt/ag) are in box; the exons are in grey shadow
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基因具有核心序列“YNLNSFGLRY”，与其他硬

骨鱼如青鳉 [9 ]、斑马鱼 [10 ]、日本鲭 [15 ]和花鲈 [5 ]

的kisspeptin-10核心序列相同，所以ToKiss1氨基

酸属于kisspeptin-10类型。哺乳动物kisspeptin-
10的核心序列为“YNWNSFGLRY”，仅有第3位
氨基酸与硬骨鱼不同，由此可见Kiss1基因的核心

功能中心在进化中高度保守。

kisspeptin作为神经多肽在脑中广泛表达，

硬骨鱼类Kiss1基因主要在松果体(habenula)和视

前叶—下丘脑(preoptic-hypothalamic)中表达 [30]。

博纳里牙汉鱼(Odontesthes bonariensis)成鱼Kiss1
基因mRNA表达于大脑的各个部分 [31]。抚仙金线

鲃 [32]的Kiss1基因mRNA在脑中广泛表达(下丘脑、

垂体、脑 )，在垂体和下丘脑中的表达量较高。

斑马鱼的Kiss1 mRNA在间脑和中脑高表达，在

后脑中等表达，在端脑和垂体低表达，在胰和

肠前部也有表达 [33]。ToKiss1基因mRNA在正常卵

形鲳鲹的脑组织中具有较高的表达量，与其他

硬骨鱼类相似。Kiss1基因mRNA在与繁殖无关的

组织和器官中也具有广泛的分布。金鱼Kiss1在
视顶盖—丘脑、肠道、肾脏和精巢等中高度表

达[14]，Yang等[34]研究发现其在脂肪、鳃和肝脏中

也有表达，且在肠道中表达量最高。斑马鱼的

Kiss1基因mRNA在胰腺和肠道前部也有表达 [33]，

抚仙金线鲃Kiss1基因mRNA在肠道的表达量最

高。该研究中卵形鲳鲹ToKiss1基因具有相似的

表达组织，在肠道、胃、脾脏、肌肉、心脏等
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图 6    Kiss1基因的外显子—内含子结构比较

矩形和直线分别代表外显子和内含子；灰色和黑色的矩形分别代表CDS和UTR；图中数字代表碱基对数；许氏平鲉Kiss1基因序列不

完整(CDS完整)；每个物种的Kiss1基因序列号：小家鼠(NC_000067.6)；褐家鼠(NC_005112.4)；牛(NC_037343.1)；人(NG_032151.1)；野

猪 (NC_010451.4)；非洲爪蟾 (NC_030727.1)；湾鳄 (NW_017728935.1)；叶吻银鲛 (NW_006890402.1)；斑马鱼 (NC_007122.7)；青鳉

(NC_019863.1)；许氏平鲉(KJ139960.1)

Fig. 6    Comparison of the exon–intron organization of the Kiss1 genes
The boxes and bars represent the exons and introns, respectively. The boxes in gray and black represent the CDS and UTR, respectively. The numbers
are the base pairs. The Kiss1 gene of S. schlegelii is incomplete (complete CDS). The Kiss1 sequence no. of each species: M. musculus (NC_000067.6);
R. norvegicus (NC_005112.4); B. taurus (NC_037343.1); H. sapiens (NG_032151.1); S. scrofa (NC_010451.4); X. laevis (NC_030727.1); C. porosus
(NW_017728935.1); C. milii (NW_006890402.1); D. rerio (NC_007122.7); O. latipes (NC_019863.1); S. schlegelii (KJ139960.1)
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图 7    卵形鲳鲹ToKiss1基因mRNA

在不同组织中的表达

1. 心脏，2. 肾脏，3. 鳃，4. 鳍，5. 脾脏，6. 眼睛，7. 皮肤，8. 肌
肉，9. 胃，10. 肠，11. 脑，12. 肝脏；垂直线表示平均值±标准

误(n=3)，不同的字母表示差异显著(P<0.05)，下同

Fig. 7    Tissues expression analysis of ToKiss1 mRNA
1. heart, 2. kidney, 3. gill, 4. fin, 5. spleen, 6. eye, 7. skin, 8. muscle, 9.
stomach, 10. intestine, 11. brain, 12. liver; vertical bars represent mean±
SE (n=3), the different letters mean significant difference (P>0.05), the
same below
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组织中均有表达。目前关于kisspeptin的功能研究

主要集中在生殖内分泌调控方面，但Kiss1基因

mRNA在肠道、胃等组织中的分布显示kisspeptin
还可能与消化系统功能相关。ToKiss1在肌肉和

脾脏中的分布，显示其可能参与鱼体的生理代谢，

和免疫等功能相关。鱼类Kiss1系统的研究主要

局限在参与鱼体的性腺轴调控等方面。但在哺

乳类中已有发现，Kiss1系统参与调控能量平衡[24]。

小鼠下丘脑Kiss1基因的表达均受到维持机体葡

萄糖稳态的胰岛素和机体代谢相关激素LP、NPY
的影响 [20，22]。小鼠脂肪组织中Kiss1基因在短期

禁食后表达量上升，以促进脂肪组织中能量形

式的转变 [21]。在解剖学上kisspeptin神经元与厌食

症的POMC神经元相连，并能直接激活或间接抑

制促进食欲的NPY神经元。由此可见，kisspeptin
可能在调节能量平衡中发挥直接作用[35]。

肠道和胰腺内的分泌细胞可分泌大量对肠

道运动、肠道分泌和食欲都有影响的多肽，如

胃泌酸调节素(oxyntomodulin)被证明可以减少体

质量和食物摄入量；主食激素促分泌素受体的

内源性配体(ghrelin)被证明可以增加食欲和体质

量；肥胖抑制素(obestatin)被证实是一种新的肠

肽；YY肽(3-36)被证明具有厌食活性 [36]。该研究

中ToKiss1基因在卵形鲳鲹肠道组织中的表达量

仅次于脑组织，饵料投喂的卵形鲳鲹ToKiss1 基
因mRNA在肠道组织中的表达分析结果表明，饵

料类型显著影响ToKiss1基因在肠道组织中的表达。

Sun等 [28]发现，颗粒饲料组的LC-PUFA含量最高

且生长最快，其次是冰杂鱼组，冰鱿鱼组最低。由

此可见，饵料类型可能影响ToKiss1基因在肠道

组织中的表达来促进摄食和食物消化吸收，进

而影响卵形鲳鲹的个体生长。高脂饮食通常导

致养殖鱼类肝脏中脂肪堆积过多，同时伴随着

生长缓慢 [37-38]。肝脏是脂肪代谢的重要场所，调

控鱼类摄食、葡萄糖和脂肪代谢的重要激素LP
被证实主要合成部位在鱼类肝脏[39]；最能有效促

进食欲的NPY在肝脏中也有分布 [40]；Bergan等 [41]

报道在虹鳟(Oncorhynchus mykiss)离体培养的肝细

胞中，GH可以通过激活激素敏感脂肪酶(horm-
one-sensitive lipase, HSL)来促进脂肪分解。该研

究中ToKiss1基因在卵形鲳鲹肝脏组织中虽有分

布，但3种不同饵料对卵形鲳鲹ToKiss1基因mRNA
在肝组织中的表达无显著影响。由此推测ToKiss1
可能在肝脏中不直接参与调节脂代谢。
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图 8    不同实验组卵形鲳鲹ToKiss1 mRNA的表达

1. 冰鱿鱼组，2. 冰杂鱼组，3. 颗粒饲料组

Fig. 8    The expression level of ToKiss1 in different test groups
1. iced squid group, 2. iced fish group, 3. pelleted feed group
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Genomic structure characterization of Kiss1 gene from Trachinotus ovatus and
its expression responses to the feed types

LIANG Yinyin 1,2,3,     ZHANG Jian 4,     GUO Huayang 1,3,     ZHU Kecheng 1,3,     GUO Liang 1,3,    
ZHANG Nan 1,3,     LIU Baosuo 1,3,     YANG Jingwen 1,3,     ZHANG Dianchang 1,3*

(1. Key Laboratory of South China Sea Fishery Resources Exploitation and Utilization, Ministry of Agriculture and Rural Affairs,
South China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Guangzhou    510300, China;

2. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China;
3. Guangdong Provincial Engineer Technology Research Center of Marine Biological Seed Industry, Guangzhou    510300, China;

4. Guangdong Haid Group Co., Ltd., Guangzhou    511400, China)

Abstract: Kisspeptins are a family of neuropeptides encoded by the Kiss genes and play important roles in the
reproduction and the regulation energy balance in vertebrate. In order to identify the sequence information of
Trachinotus ovatus Kiss1 (ToKiss1) and its expression response to the different feed types, ToKiss1 was cloned
from the T. ovatus based on its genome sequences and transcriptome sequences, then the expression level of
ToKiss1 in liver and intestine tissues were analyzed by qRT-PCR. ToKiss1 is approximately 2 768 bp in length
with 3 exons and 2 introns. The whole length of ToKiss1 cDNA was 505 bp, including a 312 bp open reading
frame (ORF) encoding 104 amino acids, in which there are a signal peptide and one kisspeptin-10 domain
(YNLNSFGLRY). Its tertiary structure consisted of two α-helices and was similar to a pail. Phylogeny analysis
proved that the kisspeptin-1 in Osteichthyes has distant relationship with the kisspeptin-1 in Mammalia, Amph-
ibian and Reptilia. The qRT-PCR tissue expression analysis indicated that ToKiss1 mRNA was expressed in brain,
intestine, stomach, spleen and muscle with the highest expression level in brain. Feed types significantly affected
the expression profile of intestinal ToKiss1 mRNA. The transcription level of intestinal ToKiss1 mRNA in T.
ovatus fed with pelleted feed was higher than in those fed with iced fish, and the T. ovatus fed with iced squid had
lowest ToKiss1 mRNA expression. However, feed types did not significantly affect the expression profile of
hepatic ToKiss1 mRNA. All those results indicated that kisspeptin may play a critical role in digestion and
absorption functions of the T. ovatus. The research for the first time focuses on expression difference of ToKiss1
mRNA in liver and intestine of Osteichthyes by feeding different feed types, which benefits further studies on the
feeding regulation physiological mechanism of Kiss1 gene of teleost fish.
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