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［摘要］ 为了探究黄姑鱼生长性状的分子调控机制， 选取同一养殖条件下同一养殖网箱内生长速度较

快的个体 １１０ 尾 （体重 （５２７􀆰 １ ± ８３􀆰 ６） ｇ）、 生长速度较慢的个体 １３０ 尾 （体重 （２３８􀆰 ４ ± ５２􀆰 ３） ｇ）， 共 ２４０
尾进行研究。 对每个样本的肌肉组织进行 ＲＮＡ 提取和转录组测序， 生长速度较快组和较慢组分别获得

４９９􀆰 ８３ Ｇｂ 和 ５７６􀆰 ５６ Ｇｂ 测序数据， 筛选到 １４９ 个差异表达基因 （其中 １３６ 个上调基因和 １３ 个下调基因）。
利用差异表达基因的功能筛选注释结果， 初步获得了 ｔｎｎｃ１、 ｍｙｈ１、 ｔｎｎｉ２ 和 ｍｙｓｓ 等肌肉生长相关候选基因。
ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 分析预测出了一些与黄姑鱼肌肉生长相关的调控通路， ＧＯ Ｔｅｒｍ 分析发现了肌动蛋白结合、 肌

肉的结构成分、 钙离子结合等调控通路， ＫＥＧＧ 富集分析发现了心肌细胞肾上腺素、 心肌收缩等调控通路。
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０　 引言
黄姑鱼 （Ｎｉｂｅａ ａｌｂｉｆｌｏｒａ） 隶属硬骨鱼纲 （ Ｏｓｔｅｉｃｈｔｈｙｅｓ） 辐鳍亚纲 （ Ａｃｔｉｎｏｐｔｅｒｙｇｉｉ） 鲈形目 （ Ｐｅｒ⁃

ｃｉｆｏｒｍｅｓ） 石首鱼科 （ Ｓｃｉａｅｎｉｄａｅ） 黄姑鱼属 （Ｎｉｂｅａ）。 黄姑鱼抗病性和环境适应性较强［１］ ， 营养丰

富， 能有效带动海水养殖产业提质增效， 具有较高的经济价值。 近年来黄姑鱼的人工养殖规模日益扩

大， 目前是我国东海沿岸重要的海水养殖种类［２］ ， 而加快生长速度是提高养殖经济效益的重要手段。
２００８ 年， 集美大学王志勇教授团队经过 ４ 代连续选育， 成功培养出黄姑鱼新品种 “金鳞 １ 号”， 该品

种表现出生长速度快和成活率高等优势［３］ 。 ２０２３ 年， 浙江省海洋水产研究所徐冬冬团队成功培育出

了新品种 “全雌 １ 号”， 该品种具有生长速度快、 规格均一等特点［４］ 。 解析黄姑鱼个体生长差异的遗

传机制， 鉴定导致个体生长差异的主效基因， 对于黄姑鱼速生新品种选育以及速生性状形成的遗传机

制研究具有重要意义。
组学技术的发展为黄姑鱼生长主效基因的鉴定提供了新的研究思路。 ２０１９ 年， 韩兆方［５］ 使用 Ｉｌ⁃

ｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ Ｘ１０、 Ｈｉ⁃Ｃ 等测序技术对 １ 尾雄性黄姑鱼进行基因组组装， 利用测序得到 ３０１􀆰 ２ Ｇｂ 原始

数据， 成功组装出 ５７８􀆰 ８ Ｍｂ 基因组。 ２０２１ 年， 罗帅［６］利用 ＧＷＡＳ 分析挖掘了黄姑鱼抗哈维氏弧菌的

遗传位点， 筛选出 ２３ 个显著的与黄姑鱼抗哈维氏弧菌关联的 ＳＮＰｓ 。 Ｘｕ 等［７］ 选取耐寒组、 冷敏感组

和常规组黄姑鱼的大脑和肌肉组织进行转录组分析， 筛选出与耐低温相关的功能基因。 张文劲等［８］

通过 Ｐｏｏｌ⁃ｓｅｑ 技术在黄姑鱼的 ｃｈｒ２２ 上定位到一个与抗红头病相关的基因组区域， 揭示了 ＮＦ⁃κＢ 信号

通路可能在黄姑鱼抗红头病时发挥重要作用。 刘桂嘉等［９］通过全基因组关联分析技术在 ３７１ 尾黄姑鱼

样本的 ＳＮＰｓ 集中找到 １０ 个与膘囊质量和膘囊指数相关的基因， 为黄姑鱼膘囊性状形成的遗传机制提

供参考。 孟玮等［１０］选取高盐组、 低盐组和正常组黄姑鱼的肌肉组织为材料进行转录组分析， 寻找与

盐度胁迫相关的差异基因， 初步揭示了黄姑鱼耐盐性状形成的遗传基础。 尽管当前已有众多关于黄姑

鱼多种经济性状的遗传机制研究， 但尚无关于黄姑鱼生长性状的遗传基础研究报道。
转录组分析是连接基因组遗传信息与生物表型的纽带。 本研究在同一网箱中挑选 ２４０ 尾不同生长

速率的黄姑鱼， 通过转录组分析比较快速生长和慢速生长的黄姑鱼之间的差异， 探索黄姑鱼生长过程

中的候选基因， 挖掘候选基因参与的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 通路， 为解析黄姑鱼生长性状的遗传机制提供参考

资料。

１　 材料与方法
１􀆰 １　 材料

本研究所用黄姑鱼为人工养殖个体， 来自福建省宁德市金玲水产科技有限公司。 从同一网箱中挑

选相同月龄快速生长个体 １１０ 尾和慢速生长个体 １３０ 尾， 共 ２４０ 尾。 快速生长和慢速生长个体的平均

体重分别为 （５２７􀆰 １ ± ８３􀆰 ６） ｇ 和 （２３８􀆰 ４ ± ５２􀆰 ３） ｇ。
１􀆰 ２　 方法

按照全式金 Ｔｒａｎｓ Ｚｏｌ Ｕｐ Ｐｌｕｓ ＲＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒说明书方法， 对每个黄姑鱼选取适量大小的肌肉组

织样本进行总 ＲＮＡ 分离和提取； 然后根据琼脂糖凝胶电泳结果检测 ＲＮＡ 完整性， 确认质量合格后，
进一步通过 Ｑｕｂｉｔ ２􀆰 ０、 ＮａｎｏＤｒｏｐ 及 Ａｇｌｉｅｎｔ ２１００ 等方法检测总 ＲＮＡ 的浓度和纯度［１１ － １２］ 。 利用磁珠对

高质量 ＲＮＡ 样品进行富集和纯化， 第二次对 ｍＲＮＡ 质控， 质控合格后逆转录 ｍＲＮＡ 构建 ｃＤＮＡ 文

库； 文库构建合格后， 对 ｃＤＮＡ 文库进行稀释定量和有效插入片段长度检测， 确保文库浓度和长度符

合测序要求。 待上述步骤完成后， 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序平台对 ２４０ 个样本分别测序。
１􀆰 ３　 数据处理分析

利用 ｆａｓｔＱＣ 软件对 ２４０ 尾黄姑鱼的测序数据进行质控 （去除接头、 低质量序列）， 获得高质量的

·４０１·
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测序数据 （ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ， ＣＲ）； 利用 ＳＴＡＲ 软件将 ＣＲ 与黄姑鱼的参考基因组进行比对； 使用 Ｆｅａｔｕｒｅ⁃
ｃｏｕｎｔｓ 对结果进行基因定量； 利用 ＤＥＳｅｑ２［１３］分析肌肉组织表达基因的组间差异情况， 参考福瑞鲤的

研究［１４］ ， 筛选的阈值分别为 ｌｏｇ２ （ＦＣ） ＞ １、 ＦＤＲ ＜ ０􀆰 ０５， 其中 ＦＣ 指基因相对表达变化 （ ｆｏｌｄ
ｃｈａｎｇｅ）， ＦＤＲ 指错误发现率 （ｆａｌｓｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ）， 也就是假阳性率； 利用 ｃｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ 包［１５］对差异

表达基因集进行 ＧＯ 功能注释和 ＫＥＧＧ 通路富集分析； 同时使用 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ［１６ － １７］软件对结果进行拼接组

装获得更完整的转录本， 与 Ｎｒ、 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ｅｇｇＮＯＧ 数据库进行序列比对获得完整基因注释信息。
１􀆰 ４　 实时荧光定量 ＰＣＲ 分析

使用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５ 软件对随机挑选的 ８ 个表达差异基因进行引物设计 （见表 １）， 引物合成之

后用于后续 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 试验。 以黄姑鱼个体 ＲＮＡ 为材料， 通过 ｃＤＮＡ 合成试剂盒 （南京诺唯赞生物科

技有限公司， 中国） 转化为 ｃＤＮＡ， 以获得的 ｃＤＮＡ 产物作为模板， 同时以 β⁃ａｃｔｉｎ 为内参基因。
ｑＰＣＲ 根据 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ＲＴ⁃ＰＣＲ 反应试剂盒 （艾科瑞公司， 中国） 说明书操作， 使用 ２ － △△Ｃｔ法计算其

ｍＲＮＡ 的表达量。

表 １　 试验所用引物

Ｔａｂ􀆰 １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ

表达差异基因 正向引物序列（５′ － ３′） 表达差异基因 正向引物序列（５′ － ３′）

　 ｑ⁃ｓｌｃ２５ａ２２⁃Ｆ 　 ＡＡＡＡＧＧＧＡＡＣＡＴＣＣＣＴＣＡＴＣＡＧＴ 　 ｑ⁃ｒａｂ３４⁃Ｆ 　 ＧＴＣＡＴＣＣＡＡＣＴＴＧＴＣＴＴＣＡＣＴＧＴ
　 ｑ⁃ｓｌｃ２５ａ２２⁃Ｒ 　 ＴＧＣＴＣＡＡＧＡＴＡＣＡＧＣＴＣＣＡＧＧ 　 ｑ⁃ｒａｂ３４⁃Ｒ 　 ＡＡＧＣＴＴＣＡＡＣＡＴＣＧＣＣＡＡＧＧＴ

　 ｑ⁃ｍｍｐ１６⁃Ｆ 　 ＴＧＡＴＧＧＴＡＡＣＧＡＣＣＴＧＴＴＣＣＴＧ 　 ｑ⁃ｍｙｓｓ⁃Ｆ 　 ＣＡＡＣＴＣＡＴＣＣＣＧＣＴＴＴＧＧＴＡＡＡ

　 ｑ⁃ｍｍｐ１６⁃Ｒ 　 ＡＧＧＴＣＧＴＣＧＴＧＡＧＧＴＡＧＴＴＴＧ 　 ｑ⁃ｍｙｓｓ⁃Ｒ 　 ＧＴＧＧＴＡＡＴＧＡＧＧＡＧＡＧＣＣＴＣＧ

　 ｑ⁃ｃｅｌｆ３⁃Ｆ 　 ＣＴＧＣＴＧＧＡＣＴＣＴＧＡＧＣＴＴＧＡＴ 　 ｑ⁃ｔｎｎｉ２⁃Ｆ 　 ＡＡＣＡＡＧＧＡＧＡＴＣＧＡＣＧＡＣＣＴＧＡＡＧ

　 ｑ⁃ｃｅｌｆ３⁃Ｒ 　 ＡＣＣＡＡＣＴＡＴＴＧＣＡＧＣＡＡＣＧＣ 　 ｑ⁃ｔｎｎｉ２⁃Ｒ 　 ＴＴＴＣＡＧＣＴＣＣＴＴＣＴＴＧＡＣＣＴＧＣ

　 ｑ⁃ｔｎｎｃ１⁃Ｆ 　 ＧＡＣＡＡＧＡＡＴＧＣＡＧＡＴＧＧＣＴＡＣＡ 　 ｑ⁃ｔｎｎｔ３⁃Ｆ 　 ＴＴＧＣＴＧＴＴＣＴＴＣＣＴＣＣＴＧＧＧＣ

　 ｑ⁃ｔｎｎｃ１⁃Ｒ 　 ＧＴＣＣＣＣＧＴＣＴＴＴＣＡＴＣＡＧＣＴＣ 　 ｑ⁃ｔｎｎｔ３⁃Ｒ 　 ＧＧＡＡＧＡＡＣＴＣＡＴＣＧＧＣＣＴＣＡＡＧ

２　 结果与分析
２􀆰 １　 转录组测序分析

２４０ 尾黄姑鱼 ｃＤＮＡ 文库的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序数据经质控后， 共获得 ３ ５８８ １６０ ２５７ 条 ＣＲ （见表 ２），
将这些测序数据比对到实验室组装的黄姑鱼基因组序列。 结果显示： 两组黄姑鱼肌肉样品的 ＣＲ 与实

验室组装的参考基因组的比对率较高， 平均值分别为 ８１􀆰 １５％ 和 ８０􀆰 ５９％ ； ＣＲ 的 Ｇ ＋ Ｃ 含量波动小，
范围在 ５１􀆰 ２１％ ～ ５１􀆰 ３０％ ； ９０％ 以上的 ＣＲ 质量值高于 Ｑ３０。 这表明 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序数据及参考基因组

数据质量合格， 真实可靠， 可用于后续试验。

表 ２　 黄姑鱼肌肉组织 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序数据及其质量评估

Ｔａｂ􀆰 ２　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｍｕｓｃｌｅ ｔｉｓｓｕｅ ｏｆ Ｎｉｂｅａ ａｌｂｉｆｌｏｒａ

样品 高质量测序序列 碱基数（Ｇ） Ｇ ＋ Ｃ 含量 ／ ％ Ｑ３０ ／ ％

快速生长组 １ ６６６ ２２８ ４６２ ４９９． ８３ ５１． ２１ ９２． ７０

慢速生长组 １ ９２１ ９３１ ７９５ ５７６． ５６ ５１． ３０ ９２． ８３

２􀆰 ２　 基因功能注释

利用 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 拼接比对到基因组上的 ＣＲ， 获得 ２２ ８７５ 个转录本。 通过 Ｄｉａｍｏｎｄ 软件的 Ｂｌａｓｔｘ 将

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 输入到多个蛋白质数据库进行序列比对， 获得更加完整的注释信息。 比对结果显示 Ｎｒ、
Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 Ｐｆａｍ 数据库分别有 ２０ ４９８、 １８ ２３８、 １８ ８９３ 条被注释， 同源序列比对最高的物种为大黄

·５０１·
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图 1 黄姑鱼肌肉组织转录组差异表达基因火山图
Fig.1 Volcano plot of differential expression genes of

muscle tissue in Nibea albiflora

无差异基因

-l
g
(F
DR

)

log2 (FC)

下调基因上调基因鱼 （Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ）， 揭示了黄姑鱼与

大黄鱼的进化同源性。
２􀆰 ３　 差异表达基因筛选

用 ＤＥＳｅｑ２ 对两组黄姑鱼转录组样本进

行基因差异表达分析， 结果发现 １５４ 个差异

表达基因， 其中 １４１ 个为显著上调表达基

因， １３ 个为显著下调表达基因 （见图 １），
上调表达的基因数量远远高于下调表达的基

因数量。 表明这些基因可能在生长发育中发

挥调控作用。
２􀆰 ４　 差异基因的 ＧＯ 功能注释与 ＫＥＧＧ 通

路富集分析

对 １４９ 个差异表达基因进行 ＧＯ 功能富

集分析， 结果显示共注释到 １７９７ 个 ＧＯ 功能

条目。 其中 １３７４ 条注释到生物学过程， １６５
条注释到细胞组分， ２５８ 条注释到分子功能。
图 ２ 展示了每个类别中最显著富集的前 １０
个 ＧＯ 条目， 这些差异基因 ＧＯ 通路富集在骨骼肌收缩、 肌肉细胞发育、 肌丝滑动、 横纹肌收缩、 横

纹肌细胞发育、 肌肉肌球蛋白复合体等功能。 这说明差异基因周围的调控网络主要行使与肌肉发育相

关的功能， 也证实肌生成是一个多通路调控的复杂过程， 可深入挖掘。 从分子功能的角度来看， 肌动

蛋白丝结合、 肌动蛋白结合、 钙离子结合、 肌球蛋白结合、 细胞粘附分子结合和糖胺聚糖结合等功能

在肌肉生长发育中提供稳定的结合和离子的供给。

图 2 黄姑鱼差异表达基因的 GO 功能注释各功能前 10 条目
Fig.2 GO function annotation of differentially expressed genes in Nibea albiflora: the top 10 items of each function

基
因

数
量
/个
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进一步研究 １４９ 个差异表达基因所在的 ＫＥＧＧ 信号通路， 注释到 １６２ 条 ＫＥＧＧ 信号通路。 由图 ３
可以看出， 差异基因主要参与心肌收缩、 心肌细胞肾上腺素信号、 蛋白质消化和吸收、 紧密链接、 焦

点黏连等调控通路。 这表明生长性状和心肌通路之间存在一定的关联性， 暗示生长性状的调控可能涉

及心肌细胞的功能和代谢过程， 可能与心脏健康相关。 除了心肌相关的通路外， 差异表达基因也富集

于蛋白质消化通路， 这说明鱼类生长发育可能与营养吸收效率有关。

图 3 黄姑鱼肌肉组织中富集程度前 10 的 KEGG 信号通路散点图
Fig.3 Scatter diagram of KEGG signal pathway in muscle tissue of

Nibea albiflora with the top 10 enrichment degree

进一步挖掘可靠的生长相关的功能基因， 结果发现以下基因， 即肌钙蛋白 Ｃ１ （ ｔｒｏｐｏｎｉｎ Ｃ１， ｓｌｏｗ
ｓｋｅｌｅｔａｌ ａｎｄ ｃａｒｄｉａｃ ｔｙｐｅ， ｔｎｎｃ１）、 肌钙蛋白 Ｉ２ （ ｔｒｏｐｏｎｉｎ Ｉ２， ｆａｓｔ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｔｙｐｅ， ｔｎｎｉ２）、 肌钙蛋白 Ｔ２
（ｔｒｏｐｏｎｉｎ Ｔ２， ｃａｒｄｉａｃ ｔｙｐｅ， ｔｎｎｔ２）、 肌钙蛋白 Ｔ３ （ｔｒｏｐｏｎｉｎ Ｔ３， ｆａｓｔ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｔｙｐｅ， ｔｎｎｔ３）、 肌球蛋白重

链 １ （ｍｙｏｓｉｎ ｈｅａｖｙ ｃｈａｉｎ １， ｍｙｈ１）、 肌球蛋白重链 ６ （ｍｙｏｓｉｎ ｈｅａｖｙ ｃｈａｉｎ ６， ｍｙｈ６）、 肌球蛋白重链

（ｍｙｏｓｉｎ ｈｅａｖｙ ｃｈａｉｎ， ｍｙｓｓ）， 也存在于 ＧＯ 富集的生物学功能和 ＫＥＧＧ 富集的通路中， 表明了其功能

的重要性。

图 4 8 个差异表达基因 qRT-PCR 结果及转录组比较分析
Fig.4 Comparison of eight DEGs by qRT-PCR and

transcriptome analysis

tnni2tnnt3 slc25a22myh1 tnnc1
rab34mmp16 celf3

２􀆰 ５　 实时荧光定量 ＰＣＲ 结果

为了深入验证转录组测序获得基因表达

量的可靠性， 随机选取 ８ 个基因 （上调表达

基因 ５ 个， 下调表达基因 ３ 个） 进行实时荧

光定量 ＰＣＲ 验证。 随机选择的上调表达基

因 分 别 为 ｔｎｎｔ３、 ｔｎｎｉ２、 ｍｙｈ１、 ｔｎｎｃ１、
ｓｌｃ２５ａ２２， 下调表达基因分别 为 ｍｍｐ１６、
ｃｅｌｆ３、 ｒａｂ３４。 结果显示被测基因的表达模式

与转录组测序分析结果吻合度较好 （见图

４）， 进一步说明了测序数据以及通过本研究

筛选到的差异基因可信度较高。

３　 讨论
生长性状作为多基因控制的数量性状一直备受关注。 生长发育相关研究不断涌现， 但目前只能解

·７０１·
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析出少数与生长相关的候选基因。 肌生成是一个复杂且受精密调控的过程［１８］ ， 黄姑鱼不同个体体现

出生长差异并非由单一基因或者某一信号通路决定， 而是由整个调控网络协同作用而成， 这也提示需

要利用转录组技术， 较全面地阐明黄姑鱼生长性状的遗传机制。
本研究对同一网箱中生长较快的 １１０ 尾黄姑鱼和生长较慢的 １３０ 尾黄姑鱼进行转录组分析， 共获

得差异表达基因 １５３ 个， 其中上调表达基因 １４１ 个， 下调表达基因 １３ 个， 这些基因可能激活肌肉相

关调控和代谢。 通过搜索基因的功能注释和通路， 筛选出一些可能与肌肉生长相关的候选功能基因，
包括 Ｔｎ 家族基因 （ ｔｎｎｃ１、 ｔｎｎｉ２、 ｔｎｎｔ２、 ｔｎｎｔ３）、 肌球蛋白重链 Ｉ （ｍｙｈ１） 和Ⅵ （ｍｙｈ６）。 在猪 （Ｓｕｓ
ｓｃｒｏｆａ ｄｏｍｅｓｔｉｃｕｓ） ［１９ － ２１］ 、 牦牛 （Ｂｏｓ ｇｒｕｎｎｉｅｎｓ） ［２２］ 、 小尾寒羊 （Ｏｖｉｓ ａｒｉｅｓ） ［２３］ 和小鼠 （Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ）
等［２４ － ２５］研究中发现 ｔｎｎｃ１、 ｔｎｎｉ２、 ｔｎｎｔ２ 和 ｔｎｎｔ３ 基因在骨骼肌发育、 脂肪积累等方面有不同程度的影

响。 在本研究中， ｔｎｎｃ１、 ｔｎｎｉ２、 ｔｎｎｔ２ 和 ｔｎｎｔ３ 在快速生长组的肌肉中表达水平较高。 除了 Ｔｎ 家族基

因外， ＭＨＹ 家族基因是控制肌肉分化的主要基因， 主要在横纹肌和平滑肌中表达。 肌源调控因子

（ＭＲＦｓ） 通过一系列分子开关影响并决定整个细胞生长。 例如， 蛋肉鸡［２６］ 的 ｍｙｈ１ 基因表达被干扰

后， 肌细胞中 ｍｙｏＤ１、 ｍｙＨ３ 和 ｍｙｏＧ 基因表达量相比之前显著降低， 肌管的融合也受到抑制， 表明

ｍｙｈ１ 功能对肌肉生长发育存在正向调控。 此外， 在石斑鱼 （Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓ ｆｕｓｃｏｇｕｔｔａｔｕｓ） ［２７］ 、 虹鳟 （Ｏｎ⁃
ｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ ｍｙｋｉｓｓ） ［２８］ 、 金头鲷 （Ｓｐａｒｕｓ ａｕｒａｔａ） ［２９］的相关研究中表明， ｍｙｓｓ 在鱼类肌肉产量变化方面

起着重要作用， 而 ｔｎｎｉ２ 在个体高体重和肌肉产量方面的表达量显著上调， 这两个基因都可作为肌肉

质量特征的潜在生物标志。 在本研究中， 相较于缓慢生长组， 快速生长组中 ｔｎｎｉ２ 和 ｍｙｓｓ 的表达水平

更高， 说明这些基因在控制肌肉生长方面起着重要作用， 表明这两个基因也可作为黄姑鱼肌肉快速生

长的特征标志。 通过转录组分析得到的候选基因主要作用于骨骼肌和横纹肌， 其对于肌细胞的分化、
功能维持以及细胞活性的维持起重要作用， 表明这些基因可能导致鱼类的快速生长。 此外， ＫＥＧＧ 通

路主要富集在心肌方面。 在对斑马鱼 （Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ） 心脏与运动的研究［３０ － ３１］ 中发现， 心脏的微小变

化可以显著改变心脏的功能， 同时心脏的生长与鱼类的生长呈线性相关， 心肌肥大和血管系统的扩张

可以增强携氧能力， 为鱼类游泳提供更强的动力。 本研究中游泳能力强的个体体长和体重均有显著提

升， 由此推测， 快速生长的黄姑鱼由于肌肉相关基因表达上调， 其心肌发育和对运动能力调节有所改

善， 促进新陈代谢和营养吸收， 最终使其体长和体重得到增长。
本试验基于 ＲＮＡ⁃Ｓｅｑ 比较不同生长速率的黄姑鱼， 通过生物信息学分析， 筛选得到 ７ 个候选基

因， 可能与骨骼肌的生长和发育的调控密切相关， 为后续研究提供了宝贵基因资源。 可将研究结果进

一步挖掘， 结合其他数据构建生长相关的调控网络， 也可对获得的候选基因进行功能研究， 解析黄姑

鱼生长调控机制。
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