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摘　要：　为探究在花鲈（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ　ｍａｃｕｌａｔｕｓ）响应环境因子胁迫中半乳糖凝集素（Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ）发挥的作用，本研究通过

全基因 组 水 平 鉴 定 获 得 了 花 鲈 的 １４ 个 Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基 因 （ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２ａ、ＬＧＡＬＳ２ｂ、ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、

ＬＧＡＬＳ３ｂｂ、ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ８ｂ、ＬＧＡＬＳ９、ＬＧＡＬＳ１７、ＧＲＰａ、ＧＲＰｂ和ＧＲＰｃ）。通过系统发育、拷贝数、共线

性和基因结构分析证实了基因注释的准确性和结构上的保守性。利用转录组测序数据进行Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的组织表达及在

多种环境因子胁迫下的表达模式分析。研究表明，Ｇａｌｅｃｔｉｎ家族各基因在花鲈的７个组织（肝、鳃、脾、胃、脑、精巢和卵巢）

中广泛表达，且有６个基因（ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ９、ＬＧＡＬＳ１７和ＧＲＰａ）表现出明显的组织特异性。

Ｇａｌｅｃｔｉｎ家族的不同成员在４种环境因子胁迫下（低氧、碱度、高温及盐度适应）表现不同程度的表达响应，其中

ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ１７和ＧＲＰｂ在４种环境胁迫中表现出显著的差异表达，表明其广泛参与了对环

境胁迫的响应与调控。
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　　凝集素（Ｌｅｃｔｉｎ）是一类具有广泛生物学功能的碳
水化合物结合蛋白，在病毒、细菌和动植物中均广泛分
布，其介导的蛋白质－碳水化合物间的相互作用在先天
免疫如病原体识别中扮演着重要角色［１－３］。半乳糖凝
集素（Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ）是凝集素超家族中的一个较为保守的

β－半乳糖苷结合蛋白家族，其特点为具有一个保守、可
特异性识别β－半乳糖苷的碳水化合物识别结构域（Ｃａｒ－
ｂｏｈｙｄｒａｔｅ－ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ　ｄｏｍａｉｎ，ＣＲＤ），但缺少信号肽，
是一类非经典的分泌型蛋白质［４］。根据ＣＲＤ 的结构
和数量特征，人的 Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ可划分为三种类型：原型
（Ｐｒｏｔｏｔｙｐｅ），仅含一个ＣＲＤ，多以单体或同型二聚体
的形式存在，包括 Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１（ＬＧＡＬＳ１）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－２
（ＬＧＡＬＳ２）、 Ｇａｌｅｃｔｉｎ－５ （ＬＧＡＬＳ５）、 Ｇａｌｅｃｔｉｎ－７
（ＬＧＡＬＳ７）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１０ （ＬＧＡＬＳ１０）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１１
（ＬＧＡＬＳ１１）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１３（ＬＧＡＬＳ１３）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１４
（ＬＧＡＬＳ１４）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１５（ＬＧＡＬＳ１５）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１６

（ＬＧＡＬＳ１６）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１７（ＬＧＡＬＳ１７）以及Ｇａｌｅｃｔｉｎ－ｒｅ－
ｌａｔｅｄ　ｐｒｏｔｅｉｎ（ＧＲＰ）［５－７］；串联重复型（Ｔａｎｄｅｍ　ｒｅｐｅａｔ－
ｔｙｐｅ），为单体凝集素，通过短链多肽连接两个ＣＲＤ，包
括Ｇａｌｅｃｔｉｎ－４（ＬＧＡＬＳ４）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－６（ＬＧＡＬＳ６）、Ｇａｌｅｃ－
ｔｉｎ－８（ＬＧＡＬＳ８）、Ｇａｌｅｃｔｉｎ－９（ＬＧＡＬＳ９）和 Ｇａｌｅｃｔｉｎ－１２
（ＬＧＡＬＳ１２）；嵌合型（Ｃｈｉｍｅｒｉｃ　ｔｙｐｅ），同为单体凝集
素，在Ｎ－末端具有富含脯氨酸和甘氨酸的结构域，在

Ｃ－末端含有ＣＲＤ，其连接到一个非凝集素氨基末端区
域，可 形 成 五 聚 体 结 构，仅 包 括 Ｇａｌｅｃｔｉｎ－３
（ＬＧＡＬＳ３）［８］。
诸多研究表明Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ可参与多种生物学过程，

如癌细胞的转化、迁移、侵袭与转移［９］，炎症和免疫反
应［１０］，以及个体发育等［１１］。在哺乳动物中，Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ
广泛分布于免疫器官和免疫细胞中，参与免疫反应和
肿瘤发生［１２］。近年来，越来越来多的研究表明水生生
物中Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ可作为抗菌和非自我识别分子在先天性
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免疫中发挥着至关重要的作用［１３］。例如，在斑马鱼
（Ｄａｎｉｏ　ｒｅｒｉｏ）中，当传染性造血器官坏死病病毒（Ｉｎ－
ｆｅｃｔｉｏｕｓ　ｈｅｍａｔｏｐｏｉｅｔｉｃ　ｎｅｃｒｏｓｉｓ　ｖｉｒｕｓ，ＩＨＮＶ）感染时，
可在细胞外观察到Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ以碳水化合物结合的方式
直接与上皮细胞表面的ＩＨＮＶ的糖基化包膜和多糖相
互作用，从而显著降低病毒的粘附［１４］。当尼罗罗非鱼
（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ　ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）感染无乳链球菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃ－
ｃｕｓ　ａｇａｌａｃｔｉａｅ）５ｄ后，ＬＧＡＬＳ８在脾脏中的表达显著
上调，表明其参与了抗细菌感染的免疫反应［１５］。条石
鲷（Ｏｐｌｅｇｎａｔｈｕｓ　ｆａｓｃｉａｔｕｓ）的重组蛋白Ｇａｌ２具有血凝
性，对乳糖和半乳糖表现出亲和力，可凝集和结合潜在
致病菌和纤毛虫，增强免疫能力［１６］。

此外，Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ在响应环境胁迫中发挥着重要作
用，被认为是细胞应激反应的生物标志物［１７］。例如，在
体外和体内试验中，证明了小鼠ＬＧＡＬＳ３在缺氧和营
养匮乏的微环境应激中可通过上调表达来提高胶质瘤

细胞的存活能力［１８］。在氧化胁迫（３０％ Ｈ２Ｏ２，３７℃培
养１６ｈ）下，管圆线虫（Ａｎｇｉｏｓｔｒｏｎｇｙｌｕｓ　ｃａｎｔｏｎｅｎｓｉｓ）的

ＬＧＡＬＳ１０的表达水平显著增加，且体外原核表达的管
圆线虫ＧＡＬ１０蛋白可在小鼠小胶质细胞系中激活其
小鼠小胶质细胞来响应氧化胁迫［１９］。通过ＲＮＡ干扰
技术来沉默中华蜜蜂（Ａｐｉｓ　ｃｅｒａｎａ　ｃｅｒａｎａ）ＬＧＡＬＳ１
的表达，发现在氧化应激下相关抗氧化基因出现显著
差异表达，表明ＬＧＡＬＳ１参与了氧化应激响应，能够提
高抗氧化损伤的抵抗力［２０］。鱼类作为生活在水环境中
的低等脊椎动物，易遭受多种类型的环境因子胁迫，养
殖过程中常见的有温度、盐碱度、溶解氧等［２１］。胁迫会
打破个体与环境间的平衡状态，导致鱼体生理机能紊
乱，免疫防御能力下降，严重时可导致死亡［２２］。因此，
研究Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ对于提高机体免疫能力和解析环境胁迫
应答机制具有重要意义。自从在电鳗（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ
ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ）的发电器官中发现了第一个硬骨鱼的半乳
糖凝集素－电凝集素（Ｅｌｅｃｔｒｏｌｅｃｔｉｎ）以来［２３］，Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ
在许多鱼类中被鉴定出来。到目前为止，分别在大菱
鲆（Ｓｃｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ　ｍａｘｉｍｕｓ）、斑点叉尾鮰（Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ
Ｐｕｎｃｔａｔｕｓ）和红鳍东方鲀（Ｔａｋｉｆｕｇｕ　ｒｕｂｒｉｐｅｓ）中完成
了对Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因家族的鉴定［２４－２６］，然而这些研究多
集中于该家族在免疫应答功能方面的研究，对其在响
应环境因子胁迫中的功能机制尚未见报道。
花鲈（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ　ｍａｃｕｌａｔｕｓ）又称中国花鲈，俗

称海鲈、寨花、七星鲈等，隶属于鲈形目（Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）
鮨科（Ｓｅｒｒａｎｉｄａｅ）花鲈属（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ）。其广泛分布
于中国、越南与韩国沿海地区，具有营养价值高、口感
好的特点，是中国养殖产量高的海产经济鱼类之
一［２７－２８］。随着近年来养殖规模的不断扩大，花鲈养殖
被愈来愈多的环境因素所制约，严重影响了其养殖产

量和经济效益。本研究对花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因家族进行
了全基因组水平的系统鉴定，并开展了拷贝数、系统发
育、共线性及基因结构特征等分析。此外，利用转录组
数据绘制了花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因家族的组织表达图谱，
并分析了其在低氧、盐度、碱度及高温胁迫下的基因表
达特征。本研究结果为阐明在多种环境因子胁迫下花
鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ的功能机制提供理论基础，并为花鲈抗逆
性状的良种选育工作的开展提供了候选分子。

１　材料与方法

１．１花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的全基因组鉴定和序列分析
从ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）数据

库中检索下载人（Ｈｏｍｏ　ｓａｐｉｅｎｓ）、斑马鱼和尼罗罗非
鱼Ｇａｌｅｃｔｉｎ家族全部成员的氨基酸序列，通过ＴＢｔｏｏｌｓ
软件的 ＴＢＬＡＳＴＮ（１×１０－５）方法对花鲈全基因组数
据库（ＰＲＪＮＡ４０８１７７）和转录组数据库（ＳＲＲ４４０９３４１
和ＳＲＲ４４０９３９７）进行比对，初步获得花鲈候选Ｇａｌｅｃ－
ｔｉｎ基因的核苷酸序列。通过 ＯＲＦ　Ｆｉｎｄｅｒ（ｈｔｔｐｓ：／／

ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｏｒｆｆｉｎｄｅｒ／）工具对花鲈候选

Ｇａｌｅｃｔｉｎ的氨基酸序列进行预测，在ＮＣＢＩ非冗余蛋白
数据库（ＮＲ）中通过ＢＬＡＳＴＰ工具对获得的预测序列
进行确认。此外，利用ＥｘＰＡＳｙ　Ｐｒｏｔ－Ｐａｒａｍ（ｈｔｔｐｓ：／／

ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）工具预测 Ｇａｌｅｃｔｉｎ蛋白
的分子量（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｗｅｉｇｈｔ，ＭＷ）和理论等电点（ｉｓｏ－
ｅｌｅｃｔｒｉｃ　ｐｏｉｎｔ，ｐＩ），通过ＤＴＵ　Ｈｅａｌｔｈ　Ｔｅｃｈ（ｈｔｔｐｓ：／／

ｗｗｗ．ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｅｎｇｌｉｓｈ）中的 ＮｅｔＰｈｏｓ－３．１
工具对Ｇａｌｅｃｔｉｎ蛋白的磷酸化位点进行预测。

１．２花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因系统发育和同源性分析
为构建系统发育树，在 ＮＣＢＩ数据库中检索下载

人、小鼠（Ｍｕｓ　ｍｕｓｃｕｌｕｓ）、鸡（Ｇａｌｌｕｓ　ｇａｌｌｕｓ）、牛（Ｂｏｓ
ｔａｕｒｕｓ）、斑马鱼、尼罗罗非鱼、大黄鱼（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ
ｃｒｏｃｅａ）、大西洋鳕鱼（Ｇａｄｕｓ　ｍｏｒｈｕａ）、红鳍东方鲀和
斑点叉尾鮰的Ｇａｌｅｃｔｉｎ氨基酸序列。通过 ＭＥＧＡ１１．０
软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｍｅｇａｓｏｆｔｗａｒｅ．ｎｅｔ／）中ＣｌｕｓｔａｌＷ
算法（默认参数）进行多重序列比对，运用 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－
Ｊｏｉｎｉｎｇ（ＮＪ）法和Ｊｏｎｅｓ－Ｔａｙｌｏｒ－Ｔｈｏｒｎｔｏｎ（ＪＴＴ）模型构
建系统发育树，每个分支上的ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值重复１　０００
次［２９］。利用在线网站ＩＴＯＬ（ｈｔｔｐ：／／ｉｔｏｌ．ｅｍｂｌ．ｄｅ／）

对发育树进行可视化。
通过共线性分析来进一步确定基因的同源性。使

用多重共线性扫描工具包（ＭＣＳｃａｎＸ）的默认参数［３０］

分析花鲈与斑马鱼、尼罗罗非鱼物种间的共线性关系，

利用Ｃｉｒｃｏｓ［３１］对花鲈基因组内的共线性基因进行可视
化，并将Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因定位到花鲈染色体上。斑马鱼
（ＧＲＣｚ１１）和尼罗罗非鱼（ＵＭＤ＿ＮＭＢＵ）参考基因组
数据从ＮＣＢＩ数据库中下载，物种间的共线性分析通过
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１期 郑　圆，等：花鲈半乳糖凝集素基因家族的鉴定及在不同环境因子胁迫下表达响应

Ｍｕｌｔｉｐｌｅ　Ｓｙｎｔｅｎｙ　Ｐｌｏｔ工具进行 （ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．
ｃｏｍ／ＣＪ－Ｃｈｅｎ／ＴＢｔｏｏｌｓ）。

１．３花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的基因结构与保守基序分析
通过ＮＣＢＩ的ＣＤＤ数据库（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｃｄｄ／）预测花鲈 Ｇａｌｅｃｔｉｎ蛋白的保守结
构域。利用在线网站 ＭＥＭＥ（ｈｔｔｐｓ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．
ｏｒｇ／ｍｅｍｅ／ｔｏｏｌｓ／ｍｅｍｅ）对花鲈 Ｇａｌｅｃｔｉｎ蛋白的保守
基序（Ｍｏｔｉｆ）进行分析。将上述所获结果通过ＴＢｔｏｏｌｓ
软件进行可视化［３２］。

１．４花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的组织表达谱分析
为探究花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在不同组织中的表达模

式，从ＮＣＢＩ中下载１龄花鲈７个组织的ＲＮＡ－ｓｅｑ数
据 集 （肝－ＳＲＲ７５２８８８６、 鳃－ＳＲＲ７５２８８８３、 脾－
ＳＲＲ７５２８８８、胃－ＳＲＲ７５２８８８４、脑－ＳＲＲ７５２８８８７、精 巢－
ＳＲＲ７５２８８８５、卵巢－ＳＲＲ２９３７３７６）。下载原始测序数据
（Ｒａｗ　ｄａｔａ）后，通过ＦａｓｔＱＣ　ｖ０．１１．９软件进行质检
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｂａｂｒａｈａｍ．ａｃ．ｕｋ／ｐｒｏ－
ｊｅｃｔｓ／ｆａｓｔｑｃ／），利用ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ　ｖ０．３９对原始数据进
行过滤，去除接头和低质量序列，获得高质量ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ［３３］。使用 Ｈｉｓａｔ２ｖ２．２．１的默认参数［３４］将ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ比对到花鲈参考基因组（ＰＲＪＮＡ４０７４３４）中，利用

ｓａｍｔｏｏｌｓ　１．６进行排序［３５］，通过ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ　ｖ２．１．７进行
基因表达量标准化，结果以ＦＰＫＭ（Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ　ｐｅｒ　ｋｉ－
ｌｏｂａｓｅ　ｏｆ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ　ｐｅｒ　ｍｉｌｌｉｏｎ　ｆｒａｇｍｅｎｔｓ　ｍａｐｐｅｄ）的
形式表示［３６］。取ｌｏｇ２（ＦＰＫＭ＋１），通过ＴＢｔｏｏｌｓ软件
绘制Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的表达量热图。

１．５环境因子胁迫试验
为探究花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在不同环境因子胁迫下

的表达特征，对已有的４个环境胁迫试验：低氧、盐度、
碱度及高温胁迫处理后测得的转录组数据库进行基因

表达模式分析。胁迫试验流程如下文所示。

１．５．１低氧胁迫试验　　试验前将６０尾花鲈（体质量
为（１７８．２５±１８．５６）ｇ，体长为（４８．７６±４．２６）ｃｍ）进行

２周暂养（溶解氧为（６．８９±０．２５）ｍｇ／Ｌ）。试验开始
前３０ｍｉｎ向３个４００Ｌ平行圆桶连续快速注入氮气降
低溶氧量，当溶氧量下降并稳定在预实验所获临界值
（１．１０±０．１４）ｍｇ／Ｌ（溶氧仪ＹＳＩ　ＤＯ２００）时，将花鲈迅
速转移至３个圆桶内（每桶随机均分２０尾）进行低氧胁
迫试验。试验过程中，通过气石输入空气，使花鲈呼吸
消耗的氧气与通入的空气维持平衡，保持溶解氧相对
稳定。于胁迫前（０ｈ）及胁迫后３、６和１２ｈ共４个时
间点各随机选取９尾花鲈采集鳃组织样品（每个平行
圆桶随机采集３尾）。

１．５．２盐度胁迫试验　　试验前将１０８尾花鲈（体质量
为（１２７．３５±１５．３１）ｇ）随机均分于９个１２０Ｌ平行方
桶进行一周盐度驯化（盐度为３０）。暂养结束后将其中

３个方桶盐度于１２ｈ内逐渐调整至０（设为淡水ＦＷ
组），３个方桶盐度调至１２（设为半咸水ＢＷ 组），剩余

３个方桶盐度保持３０（设为海水ＳＷ 组）。试验周期为

３０ｄ，期间其余试验条件保持不变，每日喂食一次。养
殖结束后每组各取１８尾鱼的鳃组织样品（每个平行方
桶各随机采集６尾）。

１．５．３碱度胁迫试验　　试验前将３６尾１龄花鲈（体
质量为（１４０．３２±２．５６）ｇ）进行２周暂养，然后立即将
其转移到３个４００Ｌ装有碱度水体的平行圆桶（碳酸盐
浓度为（１８．０±０．２）ｍｍｏｌ／Ｌ，ｐＨ＝９．０±０．２）进行急
性碱度胁迫试验。碱度水体由ＮａＨＣＯ３（１２．８ｍｍｏｌ／Ｌ）

和Ｎａ２ＣＯ３（２．６ｍｍｏｌ／Ｌ）配制而成，在试验前对水体
进行２４ｈ曝气处理。于胁迫前（０ｈ）及胁迫后１２、２４
和７２ｈ共４个时间点各采集９尾鱼的鳃组织样品（每
个平行圆桶各随机采集３尾）。

１．５．４高温胁迫试验　　试验前将６０尾花鲈（体质量
为（３８．９６±２．０１）ｇ，体长为（１３．３３±０．２４）ｃｍ）随机均
分于３个１２０Ｌ平行方桶中进行２周暂养。试验开始
前３个平行方桶水温为２５℃，随后以１℃／ｈ升温速率
升至目标温度３２℃并保持至试验结束。分别于０ｈ
（升温前）、１０ｈ（热应激后３ｈ）、１３ｈ（热应激后６ｈ）、

１９ｈ（热应激后１２ｈ）以及３１ｈ（热应激后２４ｈ）共５个
时间点各采集９尾鱼的肝组织样品（每个方桶内各随
机采集３尾）。

１．６花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在环境因子胁迫下的表达模式
分析

　　采用ＴＲＩＺＯＬ法（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，美国）对以上样品总

ＲＮＡ 进行提取，并用 ＮａｎｏＤｒｏｐ　２０００核酸定量仪
（Ｔｈｅｒｍｏ　Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，美国）和琼脂糖凝胶电泳对总

ＲＮＡ进行质量检测。质检合格后，低氧胁迫试验中将
来自同一圆桶的３尾鱼的ＲＮＡ样本进行等质量混合，
共构建１２个测序文库（４个采样时间点×３个重复），利用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ　ＨｉＳｅｑ　４０００ 测 序 平 台 对 各 文 库 进 行 测 序
（ＰＲＪＮＡ４０８１７７）；盐度胁迫试验中将来自同一方桶的３尾
鱼的ＲＮＡ样本进行等质量混合，共构建９个测序文库（３
个试验组×３个重复），利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ　ＮｏｖａｓｅｑＴＭ６０００测序
平台对各文库进行测序（ＰＲＪＮＡ５１５９８６）；碱度胁迫试验中
将来自同一圆桶的３尾鱼的ＲＮＡ样本进行等质量混合，
共构建１２个测序文库（４个采样时间点×３个重复），利用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ　ＨｉＳｅｑ　Ｘ　Ｔｅｎ测序平台对各文库进行测序（ＰＲＪ－
ＮＡ６１１６４１）；高温胁迫试验中将来自同一方桶的３尾鱼的

ＲＮＡ样本进行等质量混合，共构建１５个测序文库（５个采
样时间点×３个重复），利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ　ＮｏｖａｓｅｑＴＭ６０００测序
平台对各文库进行测序（未发表数据）。
下载原始测序数据后，参考１．４中ＲＮＡ－ｓｅｑ数据

分析流程，得到花鲈特定组织在４种不同环境因子胁
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迫下Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基因的ＦＰＫＭ 值。其中在ｃｌｅａｎ　ｒｅａｄｓ
比对到花鲈参考基因组后，使用ｆｅａｔｕｒｅｃｏｕｎｔ　ｖ２．０．１
统计基因ｒｅａｄｓ数［３７］，随后将原始计数数据（Ｒａｗ
ｃｏｕｎｔｓ　ｄａｔａ）导入ＤＥＳｅｑ２ｖ１．３０．１（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｉｏ－
ｃｏｎｄｕｃｔｏｒ．ｏｒｇ／ｐａｃｋａｇｅｓ／ｒｅｌｅａｓｅ／ｂｉｏｃ／ｈｔｍｌ／ＤＥＳｅｑ２．
ｈｔｍｌ）进行差异表达统计分析，以Ｐ＜０．０５表示差异显
著。取ｌｏｇ２（ＦＰＫＭ＋１），通过 ＴＢｔｏｏｌｓ软件展示Ｇａ－
ｌｅｃｔｉｎ基因的聚类表达热图。

２　结果与分析

２．１花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因鉴定及序列分析

　　本研究在花鲈基因组中共鉴定出１４个Ｇａｌｅｃｔｉｎ
基因，根据现有的分类方式进一步分为３类（见表１）：
（１）原 型，包 括 ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２ａ、ＬＧＡＬＳ２ｂ、

ＬＧＡＬＳ１７、ＧＲＰａ、ＧＲＰｂ和ＧＲＰｃ；（２）串联重复型，包
括ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ８ｂ和ＬＧＡＬＳ９；（３）嵌
合型，包括ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ 和ＬＧＡＬＳ３ｂｂ。各

Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因序列的ＯＲＦ长度范围为３９６～１２２１ｂｐ，
编码蛋白质的氨基酸数目为１３１～４０６，预测分子量为

１５．９０～４４．８６ｋＤａ，等电点为４．６９～９．６９，磷酸化位点
个数为８～４１。以上基因信息及Ｇｅｎｂａｎｋ序列号在表

１中列出。

表１　花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因家族成员的序列特征

Ｔａｂｌｅ１　Ｓｕｍｍａｒｙ　ｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅ　ｆａｍｉｌｙ　ｍｅｍｂｅｒｓ　ｉｎ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ

基因名

Ｇｅｎｅ　ｎａｍｅ

亚家族

Ｓｕｂｆａｍｉｌｙ

开放阅读框长度

ＯＲＦ　ｌｅｎｇｔｈ

预测氨基酸数目

Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ　ａｍｉｎｏ

ａｃｉｄ　ｎｕｍｂｅｒ

分子量

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｗｅｉｇｈｔ／ｋＤａ

等电点

Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ

磷酸化位点

Ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ

ｓｉｔｅｓ

ＧｅｎＢａｎｋ序列号

ＧｅｎＢａｎｋ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ　ｎｕｍｂｅｒ

ＬＧＡＬＳ１ ＬＧＡＬＳ１ ４３２　 １４３　 １５．９０　 ４．８７　 ９ ＯＮ３６６５１０

ＬＧＡＬＳ２ａ ＬＧＡＬＳ２　 ５２８　 １７５　 １９．８９　 ５．１９　 １２ ＯＮ３６６５１１

ＬＧＡＬＳ２ｂ ＬＧＡＬＳ２　 ３９６　 １３１　 １５．０６　 ６．２９　 ８ ＯＮ３６６５１２

ＬＧＡＬＳ３ａ ＬＧＡＬＳ３　 １　１７０　 ３８９　 ３８．８６　 ４．６９　 １７ ＯＮ３６６５１３

ＬＧＡＬＳ３ｂａ　 ＬＧＡＬＳ３　 ７３２　 ２４３　 ２５．８４　 ９．１２　 １４ ＯＮ３６６５１４

ＬＧＡＬＳ３ｂｂ　 ＬＧＡＬＳ３　 １　０１４　 ３３７　 ３６．２１　 ８．１８　 ３３ ＯＮ３６６５１５

ＬＧＡＬＳ４ ＬＧＡＬＳ４　 １　０４７　 ３４８　 ３７．９４　 ５．７２　 ２０ ＯＮ３６６５１６

ＬＧＡＬＳ８ａ ＬＧＡＬＳ８　 ９６０　 ３１９　 ３４．９２　 ８．２６　 ２７ ＯＮ３６６５１７

ＬＧＡＬＳ８ｂ ＬＧＡＬＳ８　 １　０５６　 ３５１　 ３９．５５　 ８．４３　 ３０ ＯＮ３６６５１８

ＬＧＡＬＳ９ ＬＧＡＬＳ９　 １　２２１　 ４０６　 ４４．８６　 ９．１９　 ４１ ＯＮ３６６５１９

ＬＧＡＬＳ１７ ＬＧＡＬＳ１７　 ８４０　 ２７９　 ３１．２６　 ６．６０　 ３６ ＯＮ３６６５２０

ＧＲＰａ　 ＧＲＰ　 ５４６　 １８１　 ２０．５５　 ５．９５　 １７ ＯＮ３６６５２１

ＧＲＰｂ　 ＧＲＰ　 ４３８　 １４５　 １６．１７　 ７．７７　 ８ ＯＮ３６６５２２

ＧＲＰｃ　 ＧＲＰ　 ５２８　 １７５　 １９．７１　 ９．６９　 ９ ＯＮ３６６５２３

２．２花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因系统发育分析
为进一步验证花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因注释的准确性，

选取人、鼠、鸡、牛、斑马鱼、尼罗罗非鱼、大黄鱼、大西
洋鳕鱼、红旗东方鲀、斑点叉尾鮰以及花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ氨
基酸序列构建系统发育树。如图１所示，根据系统发
育关 系，Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基 因 可 聚 为 ８ 个 分 支，分 别 为

ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２、ＬＧＡＬＳ３、ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８、

ＬＧＡＬＳ９、ＬＧＡＬＳ１７和ＧＲＰ。其中硬骨鱼同种Ｇａｌｅｃ－
ｔｉｎ基因聚为一枝，后与其他高等脊椎动物的相应基因
共聚为一枝。花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因与在分类地位上亲缘
关系较近的硬骨鱼聚为一枝，聚类效果良好（见图１）。

２．３花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因拷贝数分析
对Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在人、小鼠、鸡、牛、斑马鱼、尼罗

罗非鱼、大黄鱼、大西洋鳕鱼、红鳍东方鲀、斑点叉尾鮰
和花鲈共１１种脊椎动物中的拷贝数进行了比较（见表

２）。结果显示，不同物种的Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因数量从８到

１６不等。具体而言，人和斑马鱼有１６个Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基
因，为检测物种中数量最多，鸡的数量最少，只有８个。

ＬＧＡＬＳ７和ＬＧＡＬＳ１２为哺乳动物所特有。在硬骨鱼
中，均含有２个ＬＧＡＬＳ８基因和３个ＧＲＰ 基因，而高
等脊 椎 动 物 中 均 各 只 含 一 个。此 外，ＬＧＡＬＳ２、

ＬＧＡＬＳ３在硬骨鱼的基因组也普遍存在多拷贝现象，
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而高等脊椎动物仅含有一个基因拷贝。值得一提的
是，尼罗罗非鱼的Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因数量与本研究中花鲈

鉴定得到的相同，这也印证了两个物种在分类地位上
的相近。

（分支节点上的数字表示ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ值，红色圆圈表示花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因，不同颜色圆环表示Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因不同的亚家族。Ｎｕｍｂｅｒｓ　ｏｎ　ｎｏｄｅ　ｄｅｎｏｔｅ

ｔｈｅ　ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ　ｖａｌｕｅｓ，ｒｅｄ　ｃｉｒｃｌｅｓ　ｄｅｎｏｔｅ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ，ａｎｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｃｏｌｏｒｅｄ　ｒｉｎｇｓ　ｄｅｎｏｔｅ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｕｂｆａｍｉｌｉｅｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ

ｇｅｎｅｓ．）

图１　Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因系统发育树

Ｆｉｇ．１　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ

２．４花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因染色体分布及共线性分析
通过Ｃｉｒｃｏｓ对花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在染色体上的分

布进行展示。如图２所示，花鲈的Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因分别
分布于ｃｈｒ１、ｃｈｒ３、ｃｈｒ１０、ｃｈｒ１１、ｃｈｒ１７、ｃｈｒ２２、ｃｈｒ２４和
未能挂载在染色体的ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１５８上。其中，ｃｈｒ２２上
含有 ３ 个 Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基因：ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ８ｂ 和

ＧＲＰｂ，是所有染色体中最多的。ｃｈｒ１、ｃｈｒ３、ｃｈｒ１０和

ｃｈｒ１７均包含２个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因，ｃｈｒ１１、ｃｈｒ２４和ｓｃａｆ－
ｆｏｌｄ＿１５８仅含１个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因。
如图３所示，在尼罗罗非鱼与花鲈的共线性分析

中，共得到２２个尼罗罗非鱼和花鲈的Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因有
直系同源关系的共线性区块，分别位于尼罗罗非鱼的
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表２　几种代表性脊椎动物中Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的拷贝数

Ｔａｂｌｅ　２　Ｃｏｐｙ　ｎｕｍｂｅｒｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ａｍｏｎｇ　ｓｅｖｅｒａｌ　ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ　ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ　ｓｐｅｃｉｅｓ

基因

Ｇｅｎｅ

人

Ｈｕｍａｎ

小鼠

Ｍｏｕｓｅ

牛

Ｃｏｗ

鸡

Ｃｈｉｃｋｅｎ

斑马鱼

Ｚｅｂｒａｆｉｓｈ

斑点

叉尾鮰

Ｃａｔｆｉｓｈ

红鳍

东方鲀

Ｆｕｇｕ

尼罗

罗非鱼

Ｎｉｌｅ

ｔｉｌａｐｉａ

大黄鱼

Ｌａｒｇｅ

ｙｅｌｌｏｗ

ｃｒｏａｋｅｒ

大西洋

鳕鱼

Ａｔｌａｎｔｉｃ

ｃｏｄ

花鲈

Ｓｐｏｔｔｅｄ

ｓｅａ　ｂａｓｓ

ＬＧＡＬＳ１　 １　 １　 １　 ２　 １　 ２　 ０　 １　 ０　 １　 １

ＬＧＡＬＳ２　 １　 １　 １　 １　 ２　 ０　 ２　 ２　 ２　 ２　 ２

ＬＧＡＬＳ３　 １　 １　 １　 １　 ２　 ２　 ３　 ３　 ３　 ３　 ３

ＬＧＡＬＳ４　 １　 １　 １　 ０　 ０　 ０　 １　 １　 １　 １　 １

ＬＧＡＬＳ６　 ０　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

ＬＧＡＬＳ７　 ２　 １　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

ＬＧＡＬＳ８　 １　 １　 １　 １　 ２　 ２　 ２　 ２　 ２　 ２　 ２

ＬＧＡＬＳ９　 ３　 １　 １　 ０　 ５　 ２　 １　 １　 １　 ０　 １

ＬＧＡＬＳ１２　 １　 １　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

ＬＧＡＬＳ１３　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

ＬＧＡＬＳ１４　 １　 ０　 ０　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

ＬＧＡＬＳ１６　 １　 ０　 １　 １　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０

ＬＧＡＬＳ１７　 １　 ０　 ０　 ０　 １　 ０　 ０　 １　 １　 ０　 １

ＧＲＰａ　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １

ＧＲＰｂ　 ０　 １　 ０　 ０　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １

ＧＲＰｃ　 ０　 ０　 ０　 ０　 １　 １　 １　 １　 １　 １　 １

合计Ｔｏｔａｌ　 １６　 １１　 １０　 ８　 １６　 １１　 １２　 １４　 １３　 １２　 １４

ｃｈｒ４、ｃｈｒ６、ｃｈｒ１３、ｃｈｒ１４、ｃｈｒ１５和ｃｈｒ１９以及花鲈的

ｃｈｒ１、ｃｈｒ３、ｃｈｒ１０、ｃｈｒ１１、ｃｈｒ１７和ｃｈｒ２２染色体上。而
在斑马鱼与花鲈的共线性分析中，共得到１１个斑马鱼
和花鲈的Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基因有直系同源关系的共线性区
块，分别位于斑马鱼的ｃｈｒ１、ｃｈｒ３、ｃｈｒ６、ｃｈｒ１３、ｃｈｒ１５和

ｃｈｒ１７以及花鲈的ｃｈｒ１、ｃｈｒ３和ｃｈｒ２２染色体上。

２．５花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因结构分析
图４对花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的预测保守结构域（Ｄｏ－

ｍａｉｎ）和保守基序（Ｍｏｔｉｆ）进行可视化。利用ＣＤＤ数
据库预测得到６种类型的保守结构域，包括 ＧＬＥＣＴ、

Ｇａｌ－ｂｉｎｄ＿ｌｅｃｔｉｎ、ＰＲＫ０７７６４超家族、Ｉｇ超家族、ＩＧ＿ｌｉｋｅ
和Ｃｙｔａｄｈｅｓｉｎ＿Ｐ３０超家族结构域。其中ＧＬＥＣＴ结构
域在 ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２ｂ和 ＬＧＡＬＳ９ 中 预 测 获 得；

ＬＧＡＬＳ２ａ、ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ３ｂｂ、ＬＧＡＬＳ４、

ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ８ｂ、ＬＧＡＬＳ９、ＧＲＰａ、ＧＲＰｂ和ＧＲＰｃ含
有Ｇａｌ－ｂｉｎｄ＿ｌｅｃｔｉｎ结构域；仅ＬＧＡＬＳ１７预测出Ｉｇ超
家族和ＩＧ＿ｌｉｋｅ结构域；ＰＲＫ０７７６４超家族和Ｃｙｔａｄｈｅ－
ｓｉｎ＿Ｐ３０超家族结构域分别在ＬＧＡＬＳ３ｂｂ和ＬＧＡＬＳ９
中预测获得。通过 ＭＥＭＥ数据库预测共获得７个

Ｍｏｔｉｆ，其中ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２ａ和ＬＧＡＬＳ２ｂ均含有

Ｍｏｔｉｆ　２、３、４、５；ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ３ｂｂ、

ＧＲＰａ、ＧＲＰｂ 和 ＧＲＰｃ 均 含 有 Ｍｏｔｉｆ１、２、３、４；而

ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ８ｂ和ＬＧＡＬＳ９都含有这

７个 Ｍｏｔｉｆ（见图４）。

２．６花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因组织表达分析
本研究对花鲈（１龄）７个成体组织（肝、鳃、脾、胃、

脑、精巢和卵巢）中Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的表达量进行了聚类
分析（见图５）。如图５所示，ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ９ 和
ＬＧＡＬＳ１７在７个组织中广泛表达，且在鳃、脾、胃、肝
脏和精巢中均呈现高表达，且ＬＧＡＬＳ９ 和ＬＧＡＬＳ１７
在脾中表达最高，鳃中次之。除此之外，ＬＧＬＳ３ｂａ在鳃
中表达量最高，胃和脾中次之，ＬＧＡＬＳ４仅在胃中高表
达，ＧＲＰａ仅在脾和脑中表达较高，而其余Ｇａｌｅｃｔｉｎ基
因在上述７个组织中表达量较低。

２．７花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在多种环境因子胁迫下的表达
分析

　　为研究花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在多种环境胁迫下的表
达模式，对多个胁迫试验的特定组织的转录组数据进
行分析，结果表明，在低氧胁迫下的花鲈鳃组织中

ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ１７、ＧＲＰｂ和ＧＲＰｃ显著差异表达。
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（灰线表示花鲈基因组的共线性区块，蓝色方块表示花鲈染色体，外环表示基因密度。图示的标尺中“０～１４”表示基因组中基因数量与基因组长度的比

值。Ｔｈｅ　ｇｒａｙ　ｌｉｎｅ　ｄｅｎｏｔｅｓ　ｔｈｅ　ｇｅｎｏｍｅ　ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ　ｂｌｏｃｋ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ，ｔｈｅ　ｂｌｕｅ　ｓｑｕａｒｅ　ｄｅｎｏｔｅｓ　ｔｈｅ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ，ａｎｄ　ｔｈｅ　ｏｕｔｅｒ

ｒｉｎｇ　ｄｅｎｏｔｅｓ　ｔｈｅ　ｇｅｎｅ　ｄｅｎｓｉｔｙ．Ｔｈｅ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｇｅｎｅ　ｎｕｍｂｅｒ　ｔｏ　ｇｅｎｏｍｅ　ｌｅｎｇｔｈ　ｉｓ　ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ　ｂｙ“０～１４”ｏｆ　ｓｃａｌｅ　ｌｅｇｅｎｄ．）

图２　花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的染色体分布和共线性关系

Ｆｉｇ．２　Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ　ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｉｎ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ

（灰线表示物种间的共线性区块，黑线表示花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的共线性区块，不同颜色方块表示不同物种的染色体。Ｔｈｅ　ｇｒａｙ　ｌｉｎｅｓ　ｄｅｎｏｔｅ　ｔｈｅ　ｃｏｌｌｉｎｅａｒ－

ｉｔｙ　ｂｌｏｃｋ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｓｐｅｃｉｅｓ，ｔｈｅ　ｂｌａｃｋ　ｌｉｎｅｓ　ｄｅｎｏｔｅ　ｔｈｅ　ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ　ｂｌｏｃｋ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ，ａｎｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｃｏｌｏｒｅｄ　ｒｉｎｇ　ｓｑｕａｒｅｓ　ｄｅｎｏｔｅ　ｔｈｅ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｐｅｃｉｅｓ．）

图３　尼罗罗非鱼、斑马鱼和花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的共线性分析

Ｆｉｇ．３　Ｓｙｎｔｅｎｙ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ａｍｏｎｇ　Ｎｉｌｅ　ｔｉｌａｐｉａ，ｚｅｂｒａｆｉｓｈ　ａｎｄ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ

１４



中　国　海　洋　大　学　学　报 ２　０　２　４年

图４　花鲈Ｇａｌｅｃｉｔｎ基因结构可视化分析

Ｆｉｇ．４　Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ

（图示的标尺中“０～１０”表示ｌｏｇ２（ＦＰＫＭ＋１）值。Ｔｈｅ　ｖａｌｕｅ　ｏｆ　ｌｏｇ２（ＦＰＫＭ＋１）ｉｓ　ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ　ｂｙ“０～１０”ｏｆ　ｓｃａｌｅ　ｌｅｇｅｎｄ．）

图５　花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的组织表达模式

Ｆｉｇ．５　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｔｉｓｓｕｅｓ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ
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其中，ＬＧＡＬＳ１７的表达量呈短暂降低的趋势，且在３ｈ
时显著降低（为０ｈ的６２％），并在１２ｈ恢复到了０ｈ
的水平；ＬＧＡＬＳ３ａ、ＧＲＰｂ和ＧＲＰｃ的表达量呈短暂升
高的趋势，ＬＧＡＬＳ３ａ在６ｈ时表达量显著升高（为０ｈ
的１．１１倍），并在１２ｈ恢复到了０ｈ的水平；ＧＲＰｂ在

１２ｈ时表达量显著升高（为０ｈ的１．７１倍）；ＧＲＰｃ在３
和６ｈ时表达量显著升高（分别为０ｈ的１．３４和１．５０
倍）。而 ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２ａ、ＬＧＡＬＳ２ｂ、ＬＧＡＬＳ３ｂｂ、

ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８ｂ和ＧＲＰａ在整个过程中一直保持
较低的表达水平 （ＦＰＫＭ值在各时间点均小于１０且无
显著差异）；ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ８ａ和ＬＧＡＬＳ９虽然表
达水平较高（ＦＰＫＭ值在各时间点均大于７０），但在各
时间点间不存在显著差异（见图６Ａ）。
在不同盐度环境下的花鲈鳃组织中，相较于海水

组（ＳＷ），半咸水组（ＢＷ）中的ＬＧＡＬＳ４表达量显著升
高（为ＳＷ 组的１．６１倍），淡水组（ＦＷ）的ＬＧＡＬＳ４表
达量显著降低 （为 ＳＷ 组的 ６０％），而 ＬＧＡＬＳ３ａ、

ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＧＲＰｂ和ＧＰＲｃ的表达量显著升高（分别
为ＳＷ 组的１．２２、１．１７、１．３１和１．３５倍）。ＬＧＡＬＳ２ａ
和ＬＧＡＬＳ３ｂｂ 几乎检测不到表达（ＦＰＫＭ＜１），而

ＬＧＡＬＳ１、ＬＧＡＬＳ２ｂ、ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ８ｂ、ＬＧＡＬＳ９、

ＬＧＡＬＳ１７和ＧＲＰａ表达水平在各盐度组并未出现明显
差异（见图６Ｂ）。
在碱度胁迫下的花鲈鳃组织中，ＬＧＡＬＳ１７ 和

ＧＲＰａ 的表达量在整个胁迫过程中显著升高，并在

７２ｈ仍处于持续升高的状态。其中ＧＲＰａ的上调程度
最显著，７２ｈ表达量为０ｈ的４．４２倍。ＬＧＡＬＳ２ｂ在

１２ｈ时的表达量呈短暂升高的趋势（为０ｈ的２．４７
倍），并在 ２４ｈ 恢复到初始水 平。ＬＧＡＬＳ３ｂａ 和

ＬＧＡＬＳ４的表达量则在整个胁迫过程中均处于显著降
低的状态。其中ＬＧＡＬＳ４的降低程度最显著，７２ｈ表
达量为０ｈ的３４％。除此之外，ＧＲＰｂ和ＬＧＡＬＳ８ａ在

７２ｈ时才表现出表达量的显著改变（分别升高为０ｈ的

１．３７倍和降低为０ｈ的８８％，见图６Ｃ）。
在高温胁迫下的花鲈肝脏组织中，ＬＧＡＬＳ８ｂ、

ＬＧＡＬＳ１７以及ＧＲＰｂ的表达量在整个胁迫过程中显
著降低，且在２４ｈ时仍处于显著降低的状态。而

ＬＧＡＬＳ８ｂ降低程度最显著，在１２ｈ时降低为０ｈ的

５％。ＬＧＡＬＳ２ａ、ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ４ 和

ＧＲＰａ的表达量在胁迫过程中呈短暂升高的趋势。其
中，ＬＧＡＬＳ３ａ分别在３和１２ｈ发生显著升高（分别为

０ｈ的１．３８和３．３１倍）；ＬＧＡＬＳ３ｂａ 和ＬＧＡＬＳ４ 在

６ｈ时达到最高点（分别为０ｈ的２０．５和８．５倍），且在

２４ｈ恢复到了０ｈ的水平；ＬＧＡＬＳ２ａ 分别在１２和

２４ｈ发生显著升高（分别为０ｈ的１．６５和３．７１倍）；

ＧＲＰａ则在２４ｈ发生显著升高（为０ｈ的１．４１倍）。

ＬＧＡＬＳ１和ＬＧＡＬＳ９则恰好相反，在胁迫过程中出现
了短暂的降低趋势，均在３ｈ达到最低点（分别为０ｈ
的２９％和３９％），并在２４ｈ恢复到０ｈ的水平。此外，

ＬＧＡＬＳ８ａ的表达量呈先降低后升高趋势，其中３ｈ的
表达量显著降低（为０ｈ的６９％），而１２ｈ的表达量显
著升高（为０ｈ的１．６９倍）。ＬＧＡＬＳ２ｂ，ＬＧＡＬＳ３ｂｂ和

ＧＲＰｃ在整个高温胁迫过程中几乎检测不到表达（ＦＰ－
ＫＭ＜１）（见图６Ｄ）。

３　讨论

Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ是一个较为保守的β－半乳糖苷结合蛋白
的凝集素家族，从真菌到脊椎动物中均有发现［３８］。然
而，大多数的基因都是通过数据库比对分析来进行注
释的，这使得许多基因的命名变得混乱，尤其是在Ｇａ－
ｌｅｃｔｉｎ 家族 的 鉴 定 中［２４］。例 如，在 斑 马 鱼 中 三 个

ＬＧＡＬＳ３基因都带有类似Ｇａｌｅｃｔｉｎ－３－ｌｉｋｅ的注释，这使
得进一步的基因功能分析变得十分困难［１３］。本研究在
花鲈中对Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因家族进行完整的系统鉴定，为
阐明Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ在响应环境胁迫过程中的功能机制提供
理论基础。
本研究共鉴定了１４个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因，系统发育分

析结果验证了基因注释的准确性（见图１）。此外，拷贝
数分析结果表明，花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因数量与分类地位
较近的尼罗罗非鱼相同，且与其他硬骨鱼类相近（见表

２）。同时在硬骨鱼中，ＬＧＡＬＳ２、ＬＧＡＬＳ８ 和ＧＲＰ 数
量一致。除此之外，Ｇａｌｅｃｔｉｎ的多拷贝基因并不是串
联重复排列，而是分布在不同的染色体上（见图２），这
表明花鲈中Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的多拷贝现象可能是由于硬
骨鱼中额外的全基因组复制（Ｗｈｏｌｅ　ｇｅｎｏｍｅ　ｄｕｐｌｉｃａ－
ｔｉｏｎｓ，ＷＧＤ）事件产生的［３９］。共线性分析中，花鲈

Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因与尼罗罗非鱼、斑马鱼具有良好的直系同
源关系（见图４）：２２个尼罗罗非鱼和花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基
因共线性区块、１１个斑马鱼和花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因共线
性区块，这进一步说明了其基因注释的正确和结构上
的保守。

Ｇａｌｅｃｔｉｎｓ广泛存在于大多数生物体中［４０］，能识别
病毒、细菌和原生动物寄生虫表面的碳水化合物［４１－４２］。

本研究中，组织表达模式分析显示１４个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因
在花鲈７个组织（肝、鳃、脾、胃、脑、精巢和卵巢）中广
泛表达。Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因这种广泛的组织表达分布在其
他鱼类中也有发现。比如，大菱鲆中１３个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基
因在脑、皮肤、肠、鳃、肝、脾、血以及头肾中均有表
达［２４］。在斑点叉尾鮰中，１２个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因广泛表达
于脑、体肾、肌肉、肠、头肾、脾、肝、鳃和皮肤中［２５］。红
鳍东方鲀中１２个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在脑、肾、心脏、皮肤、
鳃、肌肉、脾、肠和肝中均有表达［２６］。同时，ＬＧＡＬＳ３ｂａ、
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（Ａ：低氧胁迫下鳃中的表达模式；Ｂ：不同盐度胁迫下鳃中的表达模式；Ｃ：碱度胁迫下鳃中的表达模式；Ｄ：高温胁迫下肝中的表达模式。图示的标尺表

示ｌｏｇ２（ＦＰＫＭ＋１）值； 表示显著差异（Ｐ＜０．０５）。Ａ：Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　ｇｉｌｌ　ｕｎｄｅｒ　ｈｙｐｏｘｉａ　ｓｔｒｅｓｓ；Ｂ：Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　ｇｉｌｌ　ｕｎｄｅｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｓａｌｉｎｉｔｙ　ｓｔｒｅｓｓｅｓ；Ｃ：Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　ｇｉｌｌ　ｕｎｄｅｒ　ａｌｋａｌｉｎｉｔｙ　ｓｔｒｅｓｓ；Ｄ：Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　ｌｉｖｅｒ　ｕｎｄｅｒ　ｈｅａｔ　ｓｔｒｅｓｓ．Ｔｈｅ　ｖａｌｕｅ　ｏｆ　ｌｏｇ２（ＦＰＫＭ＋１）

ｉｓ　ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ　ｂｙ　ｔｈｅ　ｓｃａｌｅ　ｌｅｇｅｎｄ； ｄｅｎｏｔｅｓ　ｔｈｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（Ｐ＜０．０５）．）

图６　花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在多种环境胁迫下的表达模式

Ｆｉｇ．６　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｉｎ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ　ｕｎｄｅｒ　ｖａｒｉｏｕｓ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｓｔｒｅｓｓｅｓ

ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ９和ＬＧＡＬＳ１７ 在花鲈脾脏中高表
达，而脾脏为鱼类的主要免疫器官，表明这些基因可能
在花鲈免疫应答时发挥着重要作用。而ＬＧＡＬＳ３、

ＬＧＡＬＳ８和ＬＧＡＬＳ９ 的免疫功能在草鱼（Ｃｔｅｎｏｐｈａ－
ｒｙｎｇｏｄｏｎ　ｉｄｅｌｌａ）、尼罗罗非鱼和鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ　ｃｈｕａｔ－
ｓｉ）等硬骨鱼中也得到了验证［１５，４３－４４］。
鱼类对环境胁迫的响应大致分为三个阶段［４５－４６］：

初级阶段（如神经内分泌反应和皮质类固醇－儿茶酚胺
释放），次级阶段（如代谢、细胞、血液和免疫反应）和三
级阶段（整个生物体的生理和行为应激反应）。Ｇａｌｅｃ－
ｔｉｎ家族是在先天免疫系统中发挥重要作用的一个家
族，本文针对其在花鲈响应环境因子胁迫的表达情况
进行了分析。ＬＧＡＬＳ１７ 的表达水平在短期胁迫（高
温、低氧和碱度）中均发生显著变化，且均出现在胁迫

１２ｈ之内甚至３ｈ以前，而长期盐度试验中未发现其表
达量变化。在基因结构分析中，对ＬＧＡＬＳ１７预测得到

Ｉｇ　ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ和ＩＧ－ｌｉｋｅ保守结构域。ＩＧ作为具有抗
体活性的免疫球蛋白，在免疫系统中对防御致病菌和
病毒具有着重要作用［４７］，推测ＬＧＡＬＳ１７ 是在短期胁
迫中进行快速的免疫应答来完成胁迫响应。ＬＧＡＬＳ４
的表达模式在短期胁迫（高温和碱度）和长期盐度胁迫
中存在显著差异。ＬＧＡＬＳ４作为串联重复型凝集素，
其两个结构域（ＣＲＤ）可同时与不同的配体结合，在许
多生物学过程中成为关键的交联剂和调节因子，具有
增强脂筏稳定性、参与糖蛋白转运、促进肠道创伤愈合
和促进神经元轴突发育及髓鞘形成等生理功能，对维
持生理平衡起着重要作用［４８］。推测ＬＧＡＬＳ４ 在短期
和长期胁迫中能通过维持生理平衡来进行胁迫响应。
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有研究表明ＬＧＡＬＳ３和ＧＲＰｂ在细菌感染过程中可作
为细胞表面的附着点或促进粘附的交联因子［４９－５２］。在
尼罗罗非鱼中，ＬＧＡＬＳ３ 和ＧＲＰｂ可通过调节单核巨
噬细 胞 的 活 性 来 完 成 免 疫 应 答［５２－５３］。本 研 究 中

ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ和ＧＲＰｂ在短期和长期胁迫中
均差异表达，其可能通过免疫应答来实现胁迫响应。
综上 分 析 发 现，ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ４、

ＬＧＡＬＳ１７和ＧＲＰｂ可能在进行环境因子胁迫的应答
时发挥着潜在作用。在关于Ｇａｌｅｃｔｉｎ 基因的研究中，
也发现其在响应胁迫中扮演着重要角色。比如，小鼠

ＬＧＡＬＳ３可通过协调内质网和线粒体来保证线粒体网
络形态的完整性，以启动细胞应激反应来提高上皮细
胞对环境变化的适应与防御能力［５４］。在鹿角杯形珊瑚
（Ｐｏｃｉｌｌｏｐｏｒａ　ｄａｍｉｃｏｒｎｉｓ）中，ＬＧＡＬＳ１通过调节病原
体与共生藻的识别来响应高温胁迫下的珊瑚白化［５５］。

虽然Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在环境因子胁迫下的表达调控机制
尚未完全阐明，但其可能以不同的调控模式在抗逆胁
迫中发挥着潜在作用。

４　结语

本研究在花鲈中共鉴定出１４个Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因，通
过系统发育、拷贝数、共线性和基因结构分析验证了基
因注释的准确性和结构上的保守性。Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在
花鲈多个组织中广泛表达，且有６个基因（ＬＧＡＬＳ３ｂａ、

ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ８ａ、ＬＧＡＬＳ９、ＬＧＡＬＳ１７ 和ＧＲＰａ）
表现出了组织特异性。在不同环境因子胁迫中，花鲈

Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因在不同组织中的表达量发生变化，这表明
其参 与 了 胁 迫 响 应 并 发 挥 了 潜 在 作 用。其 中，

ＬＧＡＬＳ３ａ、ＬＧＡＬＳ３ｂａ、ＬＧＡＬＳ４、ＬＧＡＬＳ１７和ＧＲＰｂ
变化更显著、更迅速，其可能在响应环境胁迫中起着更
重要的作用。本研究提供了花鲈Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的结构
与表达信息，为进一步研究硬骨鱼中Ｇａｌｅｃｔｉｎ基因的
功能提供了重要的基础数据。
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［５１］　Ａｌｔｍａｎ　Ｅ，Ｈａｒｒｉｓｏｎ　Ｂ　Ａ，Ｌａｔｔａ　Ｒ　Ｋ，ｅｔ　ａｌ．Ｇａｌｅｃｔｉｎ－３－ｍｅｄｉａｔｅｄ

ａｄｈｅｒｅｎｃｅ　ｏｆ　Ｐｒｏｔｅｕｓ　ｍｉｒａｂｉｌｉｓ　ｔｏ　Ｍａｄｉｎ－Ｄａｒｂｙ　ｃａｎｉｎｅ　ｋｉｄｎｅｙ

ｃｅｌｌｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ　ａｎｄ　Ｃｅｌｌ　Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００１，７９（６）：７８３－７８８．
［５２］　Ｎｉｕ　Ｊ，Ｌｕｏ　Ｇ，Ｌｉｕ　Ｘ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ　ａｎａｌ－

ｙｓｉｓ　ｏｆ　ａ　ｇａｌｅｃｔｉｎ－ｒｅｌａｔｅｄ　ｐｒｏｔｅｉｎ　Ｂ　ｆｒｏｍ　Ｎｉｌｅ　ｔｉｌａｐｉａ　ｉｎｖｏｌｖｅｄ　ｉｎ　ｔｈｅ

ｉｍｍｕｎｅ　ｒｅｓｐｏｎｓｅ　ｔｏ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｆｉｓｈ　Ｄｉｓｅａ－

ｓｅｓ，２０２１，４４（２）：１７１－１８０．
［５３］　Ｎｉｕ　Ｊ，Ｈｕａｎｇ　Ｙ，Ｌｉｕ　Ｘ，ｅｔ　ａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｇａ－

ｌｅｃｔｉｎ－３ｆｒｏｍ　Ｎｉｌｅ　ｔｉｌａｐｉａ（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ　ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）ａｎｄ　ｉｔｓ　ｒｅｇｕｌａｔｏ－

ｒｙ　ｒｏｌｅ　ｏｎ　ｍｏｎｏｃｙｔｅｓ／ｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓ［Ｊ］．Ｆｉｓｈ　＆Ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ　Ｉｍｍｕ－

ｎｏｌｏｇｙ，２０１９，９５：２６８－２７６．
［５４］　Ｃｏｐｐｉｎ　Ｌ，Ｊａｎｎｉｎ　Ａ，Ａｉｔ　Ｙａｈｙａ　Ｅ，ｅｔ　ａｌ．Ｇａｌｅｃｔｉｎ－３ｍｏｄｕｌａｔｅｓ

ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ　ｃｅｌｌ　ａｄａｐｔａｔｉｏｎ　ｔｏ　ｓｔｒｅｓｓ　ａｔ　ｔｈｅ　ＥＲ－ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ　ｉｎｔｅｒ－

６４



１期 郑　圆，等：花鲈半乳糖凝集素基因家族的鉴定及在不同环境因子胁迫下表达响应

ｆａｃｅ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ　Ｄｅａｔｈ　＆Ｄｉｓｅａｓｅ，２０２０，１１（５）：１－１８．
［５５］　Ｗｕ　Ｙ，Ｚｈｏｕ　Ｚ，Ｗａｎｇ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ　ｒｅｇｕｌａｔｅｓ　ｔｈｅ　ｒｅｃｏｇ－

ｎｉｔｉｏｎ　ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ　ｏｆ　ａ　ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｔｏ　ｐａｔｈｏｇｅｎ　ａｎｄ　ｓｙｍｂｉｏｎｔ　ｉｎ　ｔｈｅ

ｓｃｌｅｒａｃｔｉｎｉａｎ　ｃｏｒａｌ　Ｐｏｃｉｌｌｏｐｏｒａ　ｄａｍｉｃｏｒｎｉｓ［Ｊ］．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ　＆

Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ　Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１９，９６：１０３－１１０．

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　Ｇｅｎｅｓ　ｉｎ　Ｓｐｏｔｔｅｄ　Ｓｅａ　Ｂａｓｓ（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ　ｍａｃｕｌａｔｕｓ）
ａｎｄ　Ｔｈｅｉｒ　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ　Ｕｎｄｅｒ　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　Ｓｔｒｅｓｓｉｎｇ

Ｚｈｅｎｇ　Ｙｕａｎ１，Ｗｅｎ　Ｈａｉｓｈｅｎ１，Ｌｉ　Ｊｉｆａｎｇ１，Ｆａｎｇ　Ｘｉｕ２，Ｗａｎｇ　Ｌｉｎｇｙｕ１，

Ｚｈａｎｇ　Ｃｈｏｎｇ１，Ｔａｏ　Ｚｅｘｉｎ１，Ｚｈａｎｇ　Ｙｏｎｇｈａｎｇ１，Ｌｉ　Ｙｕｎ１

（１．Ｋｅｙ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｏｆ　Ｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅ （Ｏｃｅａｎ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｃｈｉｎａ），Ｍｉｎｉｓｔｒｙ　ｏｆ　Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ，Ｑｉｎｇｄａｏ　２６６００３，Ｃｈｉｎａ；

２．Ｆｕｊｉａｎ　Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ　Ｋｅｙ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｏｆ　Ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｏｆ　Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ　ｊａｐｏｎｉｃｕｓ，Ｆｕｄｉｎｇ　３５５２００，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：　Ｔｏ　ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ　ｔｈｅ　ｒｏｌｅｓ　ｏｆ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｏｆ　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ（Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘ　ｍａｃｕｌａｔｕｓ）ｉｎ
ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｓｔｒｅｓｓｉｎｇ，１４　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ（ＬＧＡＬＳ１，ＬＧＡＬＳ２ａ，ＬＧＡＬＳ２ｂ，

ＬＧＡＬＳ３ａ，ＬＧＡＬＳ３ｂａ，ＬＧＡＬＳ３ｂｂ，ＬＧＡＬＳ４，ＬＧＡＬＳ８ａ，ＬＧＡＬＳ８ｂ，ＬＧＡＬＳ９，ＬＧＡＬＳ１７，ＧＲＰａ，

ＧＲＰｂ　ａｎｄ　ＧＲＰｃ）ｗｅｒｅ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ　ｉｎ　ｔｈｉｓ　ｓｔｕｄｙ　ｆｒｏｍ　ｉｔｓ　ｇｅｎｏｍｅ．Ｔｈｅ　ａｃｃｕｒａｃｙ　ｏｆ　ｇｅｎｅ　ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ　ａｎｄ
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ　ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ　ｗｅｒｅ　ｖｅｒｉｆｉｅｄ　ｂｙ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ，ｃｏｐｙ　ｎｕｍｂｅｒ，ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ　ａｎｄ　ｇｅｎｅ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ａｎａｌｙｓｅｓ．ＲＮＡ－ｓｅｑ　ｄａｔａ　ｗｅｒｅ　ｕｓｅｄ　ｔｏ　ａｎａｌｙｚｅ　ｔｈｅｉｒ　ｔｉｓｓｕｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ　ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ　ａｎｄ　ｔｈｅｉｒ　ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｌ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ　ｔｏ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｓｔｒｅｓｓｉｎｇ．Ｔｉｓｓｕｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ　ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｐｒｏｆｉｌｅｓ　ｉｎｄｉｃａｔｅｄ　ｔｈａｔ　ｔｈｅ
Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅｓ　ｗｅｒｅ　ｗｉｄｅｌｙ　ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ　ｉｎ　７ｔｉｓｓｕｅｓ（ｌｉｖｅｒ，ｇｉｌｌ，ｓｐｌｅｅｎ，ｓｔｏｍａｃｈ，ｂｒａｉｎ，ｔｅｓｔｉｓ　ａｎｄ
ｏｖａｒｙ），ａｎｄ　６ｇｅｎｅｓ（ＬＧＡＬＳ３ｂａ，ＬＧＡＬＳ４，ＬＧＡＬＳ８ａ，ＬＧＡＬＳ９，ＬＧＡＬＳ１７　ａｎｄ　ＧＲＰａ）ｓｈｏｗｅｄ
ｏｂｖｉｏｕｓ　ｔｉｓｓｕｅ　ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｍｅｍｂｅｒｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅ　ｆａｍｉｌｙ　ｓｈｏｗｅｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｌｅｖｅｌｓ　ｏｆ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｉｎ　ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ｆｏｕｒ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｆａｃｔｏｒ　ｓｔｒｅｓｓｅｓ （ｈｙｐｏｘｉａ，ａｌｋａｌｉｎｉｔｙ，ｈｅａｔ　ａｎｄ　ｓａｌｉｎｉｔｙ
ａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ），ａｍｏｎｇ　ｔｈｅｍ　ＬＧＡＬＳ３ａ，ＬＧＡＬＳ３ｂａ，ＬＧＡＬＳ４，ＬＧＡＬＳ１７　ａｎｄ　ＧＲＰｂ　ｓｈｏｗｅｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ　ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｆｏｕｒ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｓｔｒｅｓｓｅｓ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ　ｔｈａｔ　ｔｈｅｉｒ　ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ
ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｒｅｓｐｏｎｓｅ　ａｎｄ　ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｓｔｒｅｓｓｅｓ．
Ｋｅｙ　ｗｏｒｄｓ：　ｓｐｏｔｔｅｄ　ｓｅａ　ｂａｓｓ；Ｇａｌｅｃｔｉｎ　ｇｅｎｅ　ｆａｍｉｌｙ；ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ；ｓｔｒｅｓｓ　ｒｅｓｐｏｎｓｅ

责任编辑　朱宝象
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