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［摘要］ 利用生物信息学方法从大口黑鲈 （Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓ ｓａｌｍｏｉｄｅｓ） 基因组中鉴定出 ７ 个 Ｄｍｒｔ 基因， 包

括 Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ２ａ、 Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ、 Ｍｓｄｍｒｔ３、 Ｍｓｄｍｒｔ４、 Ｍｓｄｍｒｔ５ 和 Ｍｓｄｍｒｔ６。 这些基因在染色体上分布不

一， 其中 Ｍｓｄｍｒｔ１⁃Ｍｓｄｍｒｔ３⁃Ｍｓｄｍｒｔ２ａ 呈线性成簇排列。 系统进化关系分析结果显示， 大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 家族与

同属鲈形目的大黄鱼 （Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） 关系较近， 与其他硬骨鱼 Ｄｍｒｔ 家族的关系相对保守。 结合大口

黑鲈转录组数据、 组织半定量 ＰＣＲ 与荧光定量 ＰＣＲ 分析结果显示， Ｍｓｄｍｒｔ 基因在性腺中呈现明显的二态

性表达， 其中 Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ３、 Ｍｓｄｍｒｔ４ 和 Ｍｓｄｍｒｔ６ 仅在精巢中表达， 而 Ｍｓｄｍｒｔ５ 在脑组织和卵巢中均有

表达， 这种表达差异可能与各基因启动子区域所包含的转录因子结合位点不同有关。
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０　 引言
大口黑鲈 （Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓ ｓａｌｍｏｉｄｅｓ）， 俗称加州鲈， 属于鲈形总目 （Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ） 鲈亚目 （Ｐｅｒｃｏｉｄｅｉ）

太阳鱼科 （Ｃｅｎｔｒａｃｈｉｄａｅ） 黑鲈属 （Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓ）， 原分布于美国中部、 东部至墨西哥北部淡水流域，
因具备生长迅速、 肉质鲜美、 没有肌间刺等优点而受到养殖者和消费者的喜爱， 后被广泛引进到世界

各地。 我国自 ２０ 世纪 ７０ 年代末从国外引进大口黑鲈， 并于 １９８３ 年实现人工繁殖。 目前， 大口黑鲈

已成为我国养殖规模最大、 产量增速最快最稳定的淡水养殖品种之一［１］ 。 研究显示， 雌性大口黑鲈

的性腺发育和繁殖过程对其个体生长影响较大， 容易导致腹部肿大、 产后体重降低等问题， 不利于市

场销售； 此外， 雌鱼产卵季节在每年 ２—６ 月份， 最适水温在 １８ ～ ２５ ℃左右， 而在该温度下易引发雌

鱼产后病害问题， 造成养殖损失［２ － ３］ 。 由此可见， 建立大口黑鲈全雄养殖对提升养殖效率具有重要意

义， 而明确大口黑鲈性别决定和性腺分化的调控机制是实现单性育种的重要前提。
Ｄｍｒｔ （ｄｏｕｂｌｅ⁃ｓｅｘ ａｎｄ ｍａｂ⁃３ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ） 基因家族是一类转录因子， 因其家族基因

编码产物中包含高度保守的 ＤＮＡ 结合基序———ＤＭ （ｄｏｕｂｌｅ⁃ｓｅｘ ａｎｄ ｍａｂ⁃３） 结构域而得名。 Ｄｍｒｔ 基因

家族在动物进化过程中具有重要且保守的功能———参与性别决定和性腺分化的调控。 这些基因能够利

用其特殊的时空表达模式调控性腺组织的发育， 从而指导特定的细胞群体向雄性或者雌性方向发

展［４］ 。 研究显示， Ｄｍｒｔ 基因家族的进化起源悠久， 自无脊椎动物 （线虫等） 至高等哺乳动物体内均

有表达， 在鱼类中也检测出多个种类的 Ｄｍｒｔ 基因［５］ 。 然而， 不同物种 Ｄｍｒｔ 基因家族的成员组成也不

尽相同， 在序列种类、 可变剪接和组织表达模式等方面均呈现出差异， 进而导致生物学功能不同， 因

此不能一概而论。 目前尚未有针对大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 基因家族的系统性报道。
本研究结合大口黑鲈基因组信息及性腺转录组数据对大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 基因家族 （Ｍｓｄｍｒｔ） 全部

基因进行系统性挖掘， 分析其基因结构、 染色体分布、 系统发育进化关系和组织表达模式， 进而

绘制 Ｍｓｄｍｒｔ 基因家族表达模式谱， 为后续研究 Ｄｍｒｔ 基因家族在大口黑鲈生殖发育调控中的功能奠

定基础。

１　 材料与方法
１􀆰 １　 实验动物

健康成年大口黑鲈体长 （３０ ± ２􀆰 ５） ｃｍ， 体重 （４５０ ± ２３） ｇ 购自厦门的夏商农贸市场。 实验前

将大口黑鲈在实验室养殖系统中暂养 ７ ｄ， 水温控制在 （２２ ± １）℃ ， 每日投喂 ２ 次。 暂养期间鱼摄食

正常， 活力良好。 待鱼适应环境后， 采集精巢、 卵巢、 脑、 眼、 心脏、 肾脏、 肝脏、 脾脏、 鳃等不同

组织样本， 同一组织取 ３ 条鱼的样本作为 １ 个混池， 设置为 １ 组， 每个组设置 ３ 个生物学重复。 将采

集的组织保存于液氮中， 用于后续 ＲＮＡ 提取实验。 本研究涉及的动物实验遵循集美大学动物实验伦

理委员会的要求执行。
１􀆰 ２　 大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 基因的鉴定

从 ＮＣＢＩ 数 据 库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ􀆰 ｎｃｂｉ􀆰 ｎｌｍ􀆰 ｎｉｈ􀆰 ｇｏｖ ／ ） 下 载 已 发 表 的 大 口 黑 鲈 基 因 组 信 息

（ＡＳＭ１４８５１３９ｖ１、 ＡＳＭ２２４３５７８ｖ１）。 为了识别大口黑鲈基因组数据库中包含 ＤＭ 结构域的蛋白质序

列， 本研究从 Ｐｆａｍ 数据库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｆａｍ􀆰 ｘｆａｍ􀆰 ｏｒｇ ／ ｆａｍｉｌｙ ／ ） 中下载 ＤＭ 结构域的隐马尔可夫模型

（ＰＦ００７５１）， 并且针对所有蛋白质序列进行比对。 利用 ＣＬＵＳＴＡＬＷ 对获得的蛋白序列进行对齐， 以

重建 ＭｓＤｍｒｔ 蛋白质的特异性 ＤＭ 结构域， 并利用该序列对大口黑鲈基因组编码蛋白质序列进行筛选，
选出高置信度 （Ｅ 值阈值为 １ × １０ － ５ ） 的 Ｄｍｒｔ 蛋白序列， 进一步利用 ＮＣＢＩ 数据库中的 Ｂｌａｓｔｐ 工具验

证序列的准确性。

·１１１·
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１􀆰 ３　 基因序列、 结构分析及染色体分布

使用在线 Ｅｘｐａｓｙ 工具 （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ􀆰 ｅｘｐａｓｙ􀆰 ｏｒｇ ／ ｔｏｏｌｓ ／ ） 对ＭｓＤｍｒｔ 家族蛋白的基本物理化学性质

（含相对分子质量和等电点等） 进行评估。 利用在线软件 ＩｎｔｅｒＰｒｏ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ􀆰 ｅｂｉ􀆰 ａｃ􀆰 ｕｋ ／ ｉｎｔｅｒｐｒｏ ／ ）
预测蛋白结构域， 并使用 ＩＢＳ２􀆰 ０ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｉｂｓ􀆰 ｒｅｎｌａｂ􀆰 ｏｒｇ ／ ） 在线网站绘制 Ｍｓｄｍｒｔ 基因及其编码的蛋

白质结构。 利用 Ｂｌａｓｔｎ （ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｂｌａｓｔ􀆰 ｎｃｂｉ􀆰 ｎｌｍ􀆰 ｎｉｈ􀆰 ｇｏｖ ／ Ｂｌａｓｔ􀆰 ｃｇｉ） 功能定位 Ｍｓｄｍｒｔ 家族成员在大口

黑鲈染色体上的基因分布。
１􀆰 ４　 ＭｓＤｍｒｔ 蛋白的多重序列对比及系统发育分析

使用 ＣｌｕｓｔａｌＸ２ 软件对所有大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 蛋白的氨基酸序列进行多重序列比对， 并提取 ＤＭ 结构

域蛋白质序列进一步分析。 从 ＮＣＢＩ 数据库上获取大黄鱼 （Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ）、 半滑舌鳎 （Ｃｙｎｏｇｌｏｓ⁃
ｓｕｓ ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ）、 青鳉 （Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ）、 大西洋鲱鱼 （Ｃｌｕｐｅａ ｐａｌｌａｓｉ）、 斑点叉尾 （ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａ⁃
ｔｕｓ）、 电鳗 （Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ）、 非洲爪蟾 （Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ）、 鸡 （Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ）、 小鼠 （Ｍｕｓ
ｍｕｓｃｕｌｕｓ）、 人 （Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） 等物种的 Ｄｍｒｔ 家族成员氨基酸序列用于系统发育分析， 使用 ＭＥＧＡ１１
软件进行蛋白质多序列比对， 采用邻接法 （ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ） 构建系统进化树， ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 设置为

１０００， 利用在线网站 ｉＴＯＬ （ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｉｔｏｌ􀆰 ｅｍｂｌ􀆰 ｄｅ ／ ） 对进化树进行美化。
１􀆰 ５　 基于转录组数据的 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因表达分析

实验室前期针对大口黑鲈精、 卵巢及体组织 （混合脑、 眼、 心脏、 肾脏、 肝脏、 脾脏、 鳃） 进

行了转录组测序， 结合测序数据， 比对 Ｍｓｄｍｒｔ 家族成员在大口黑鲈不同组织中的表达水平， 用

Ｐｈｅａｔｍａｐ 绘制基因表达热图。
１􀆰 ６　 ＲＴ⁃ＰＣＲ 与 ＲＴ⁃ｑＰＣＲ 验证 Ｍｓｄｍｒｔ 基因的组织表达水平

用 Ｔｒｉｚｏｌ 法 （Ｔａｋａｒａ） 提取大口黑鲈不同组织 （精巢、 卵巢、 脑、 眼、 心脏、 肾、 肝脏、 脾、
鳃） 的总 ＲＮＡ， 用诺唯赞公司的 Ｈｉ Ｓｃｒｉｐｔ ＩＩＩ １ｓｔ Ｓｔｒａｎｄｃ ＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ Ｋｉｔ （ ＋ ｇＤＮＡｗｉｐｅｒ） 反转录获

得 ｃＤＮＡ。 以 ｃＤＮＡ 为模版， 对 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因在不同组织的表达水平进行半定量 ＰＣＲ 检测； 用诺

唯赞公司的 Ｃｈａｍ ＱＳＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 对性腺组织中 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因的表达进行荧光定量检测；
以 １８Ｓ ｒＲＮＡ 为内参基因， 利用 ２ － ΔΔＣｔ法计算 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因的相对表达水平［６］ ； 通过 ＳＰＳＳ 软件进行

统计分析， 用独立样本 ｔ 检验分析各组数据的差异情况， 定义 Ｐ ＜ ０􀆰 ０５ 为差异显著。 本实验中所涉及

的引物参见表 １。

表 １　 引物序列

Ｔａｂ􀆰 １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物名称 序列（５’– ３’） 用途 引物名称 序列（５’– ３’） 用途

Ｍｓｄｍｒｔ１⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＣＴＴＧＧＧＡＴＴＴＧＴＡＧＴＣＣＧＴＴＧＴ
Ｍｓｄｍｒｔ１⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＡＴＴＴＧＧＴＧＧＣＧＴＣＧＡＴＧＡＴ
Ｍｓｄｍｒｔ２ａ⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＧＣＡＧＣＡＡＡＧＧＣＧＡＣＧＡＣＡ
Ｍｓｄｍｒｔ２ａ⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＣＣＡＣＡＧＧＣＴＴＧＧＡＣＧＧＡＡＡ
Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＧＣＣＧＡＣＧＧＡＧＧＧＧＡＧＡＡＴ
Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＣＡＡＡＡＧＴＣＣＴＧＣＴＧＧＧＴＧＣ
Ｍｓｄｍｒｔ３⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＡＡＣＣＡＣＧＧＣＧＴＧＴＴＧＴＣＧ
Ｍｓｄｍｒｔ３⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＣＧＧＡＧＴＣＧＧＡＧＣＧＴＴＣＴＴＣ
Ｍｓｄｍｒｔ４⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＧＣＧＣＴＧＡＡＡＧＧＣＣＡＣＡＡＧ
Ｍｓｄｍｒｔ４⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＴＧＣＴＣＴＧＡＡＧＧＴＡＧＧＡＡＡＧＧＴＣ
Ｍｓｄｍｒｔ５⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＧＴＧＣＣＣＧＣＴＧＴＡＧＧＡＡＣＣ
Ｍｓｄｍｒｔ５⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＣＧＧＴＧＧＴＧＧＡＧＴＡＧＧＧＡＧＴＣ
Ｍｓｄｍｒｔ６⁃ＣＤＳ⁃Ｆ ＣＡＴＣＧＴＣＣＣＧＣＡＧＡＡＡＧＧ
Ｍｓｄｍｒｔ６⁃ＣＤＳ⁃Ｒ ＧＴＴＴＧＧＴＧＧＡＧＧＴＧＧＧＴＡＴＴＧ

开
　
放
　
阅
　
读
　
框
　
扩
　
增

Ｍｓｄｍｒｔ１⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＡＣＴＧＣＣＡＧＴＧＴＣＣＣＡＡＡＴＧＴＡＡ
Ｍｓｄｍｒｔ１⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＡＡＴＣＣＣＡＡＧＴＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＧ
Ｍｓｄｍｒｔ２ａ⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＧＧＧＡＧＣＣＣＡＡＧＧＴＧＡＴＧＣ
Ｍｓｄｍｒｔ２ａ⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＧＣＣＣＧＴＴＧＡＧＧＧＴＣＴＧＡＴＧ
Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＣＧＧＣＧＴＣＧＴＴＴＣＧＴＧＴＴＴ
Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＣＣＴＣＴＴＡＣＣＣＴＧＴＣＣＴＴＧＴＧＣＴ
Ｍｓｄｍｒｔ３⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＣＴＣＴＧＡＣＡＣＧＣＡＧＣＣＡＡＧＣ
Ｍｓｄｍｒｔ３⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＣＧＧＡＡＣＡＣＧＧＡＣＣＣＡＣＣＴ
Ｍｓｄｍｒｔ４⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＧＡＡＡＣＧＧＧＡＣＡＣＣＣＴＧＧＡＧ
Ｍｓｄｍｒｔ４⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＣＡＴＧＴＧＧＡＧＣＧＧＧＧＡＧＡＡＧ
Ｍｓｄｍｒｔ５⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＴＧＧＡＣＴＡＴＧＣＣＴＴＴＡＧＣＧＡＣＣ
Ｍｓｄｍｒｔ５⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＴＴＴＴＣＣＧＧＣＧＴＧＴＴＧＴＴＧＡ
Ｍｓｄｍｒｔ６⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｆ ＧＡＧＡＡＴＧＴＡＧＣＣＧＣＴＴＴＧＧＡＣ
Ｍｓｄｍｒｔ６⁃ｑＲＴ⁃ＰＣＲ⁃Ｒ ＧＴＧＧＡＣＣＴＧＡＣＡＴＣＣＴＧＡＣＴＴＧ

ＲＴ⁃
ｑＰＣＲ
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１􀆰 ７　 转录因子结合位点预测

从 ＮＣＢＩ 数据库获取 Ｍｓｄｍｒｔ 家族成员基因转录起始位点上游 ２０００ ｂｐ 的序列作为启动子区域， 用

线上工具 ＰＲＯＭＯ 数据库 （ｈｔｔｐ： ／ ／ ａｌｇｇｅｎ􀆰 ｌｓｉ􀆰 ｕｐｃ􀆰 ｅｓ ／ ） 对启动子区域包含的转录因子结合位点进行

预测分析。 为提高预测的准确度， 将预测物种设置为硬骨鱼纲， 并且将最大矩阵不相似率 （ｍａｘｉｍｕｍ
ｍａｔｒｉｘ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｒａｔｅ） 设置为≤５％ 。 将不同基因的预测结果进行比对， 并且用线上工具 ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｂｉｏｉｎｆｏｇｐ􀆰 ｃｎｂ􀆰 ｃｓｉｃ􀆰 ｅｓ ／ ｔｏｏｌｓ ／ ｖｅｎｎｙ ／ ｉｎｄｅｘ􀆰 ｈｔｍｌ 绘制韦恩图。

２　 研究结果与分析
２􀆰 １　 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因的鉴定与理化性质分析

本研究从大口黑鲈基因组中共鉴定出 ７ 个 Ｄｍｒｔ 家族成员， 根据硬骨鱼类 Ｄｍｒｔ 基因的命名法则分

别将其命名为： Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ２ａ、 Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ、 Ｍｓｄｍｒｔ３、 Ｍｓｄｍｒｔ４、 Ｍｓｄｍｒｔ５ 和 Ｍｓｄｍｒｔ６。 具体基因

信息参见表 ２。
表 ２　 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因信息

Ｔａｂ􀆰 ２　 Ｇｅｎｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｓｄｍｒｔ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

基因名称 染色体 ／ 位置 转录本 ＩＤ
ｍＲＮＡ
长度 ／ ｂｐ

蛋白质
氨基酸链

长度 ／ ｂｐ
相对分子

质量 ／ ｋｕ
等电点

ｐＩ
Ｍｓｄｍｒｔ１ ５ ／ ２７５７０３３４⁃２７５２７９６６ ＸＭ＿０３８７０３７５１． １ ３５４８ ＸＰ＿０３８５５９６７９． １ ２９９ ３２． ７ ８． ４
Ｍｓｄｍｒｔ２ａ ５ ／ ２７５０７４９１⁃２７５０３４３８ ＸＭ＿０３８７０４２１１． １ ２０９７ ＸＰ＿０３８５６０１３９． １ ５２６ ５７． ９ ８． ６
Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ ９ ／ ２７９１２８２７⁃２７９２１９８７ ＸＭ＿０３８７１５２８２． １ ６７４１ ＸＰ＿０３８５７１２１０． １ ４４５ ４９． ８ ９． ３
Ｍｓｄｍｒｔ３ ５ ／ ２７５１８７６０⁃２７５１５７０９ ＸＭ＿０３８７０３７５０． １ ２９１４ ＸＰ＿０３８５５９６７８． １ ４７３ ５１． １ ６． ０
Ｍｓｄｍｒｔ４ １９ ／ ２４７００１１４⁃２４７０２２８０ ＸＭ＿０３８７３０１６８． １ １９２４ ＸＰ＿０３８５８６０９６． １ ４０５ ４３． ９ ９． １
Ｍｓｄｍｒｔ５ ９ ／ １７１１２７３６⁃１７１００９１３ ＸＭ＿０３８７１５９３６． １ ２５６６ ＸＰ＿０３８５７１８６３． １ ４５１ ４７． ８ ８． １
Ｍｓｄｍｒｔ６ １４ ／ ９９８４２９２⁃９９８７５０４ ＸＭ＿０３８７２７９３３． １ １５４７ ＸＰ＿０３８５８３８６１． １ ２７３ ２９． ８ ７． ９

　 　 序列定位显示， Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ２ａ、 Ｍｓｄｍｒｔ３ 在 ５ 号染色体上形成一个基因簇 （ｄｍｒｔ１⁃ｄｍｒｔ３⁃ｄｍ⁃
ｒｔ２ａ）， Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ 和 Ｍｓｄｍｒｔ５ 分布于 ９ 号染色体上， Ｍｓｄｍｒｔ４ 位于 １９ 号染色体上， 而 Ｍｓｄｍｒｔ６ 位于 １４
号染色体上。 ＭｓＤｍｒｔ 家族基因编码蛋白质的氨基酸数在 ２７３ ～ ５２６ 个之间， 蛋白质相对分子质量在

２９􀆰 ８ ～ ５７􀆰 ９ ｋｕ 之间， 蛋白质预测理论等电点为 ６ ～ ９􀆰 ３３。
２􀆰 ２　 Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因及编码蛋白质结构分析

进一步分析Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因的序列， 结果显示， Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因在外显子数目上存在一定差异：
Ｍｓｄｍｒｔ１ 有 ５ 个外显子， Ｍｓｄｍｒｔ２ａ 和 Ｍｓｄｍｒｔ５ 有 ４ 个外显子， Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ 和 Ｍｓｄｍｒｔ６ 有 ３ 个外显子， Ｍｓ⁃
ｄｍｒｔ３ 和 Ｍｓｄｍｒｔ４ 有 ２ 个外显子 （见图 １ａ）。 对其编码的蛋白质进行分析的结果显示， 每个 ＭｓＤｍｒｔ 蛋
白都含有一个高度保守的 ＤＭ 结构域 （见图 １ｂ）， 但结构域之外的序列在不同成员之间同源性较低

（见图 ２）； 此外， ＭｓＤｍｒｔ１ 蛋白中还包含有额外的 Ｄｍｒｔ１ 结构域， ＭｓＤｍｒｔ３、 ＭｓＤｍｒｔ４ 和 ＭｓＤｍｒｔ５ 蛋

白中额外包含 ＤＭＡ 结构域。

a） Msdmrt 家族基因结构分析

·３１１·
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图 1 Msdmrt 家族结构分析

Fig.1 Analysis of the structure of the Msdmrt family members

b） MsDmrt 蛋白质结构域分析

MsDmrt1

MsDmrt2a

MsDmrt2b

MsDmrt3

MsDmrt6

MsDmrt5

MsDmrt4

图 2 MsDmrt家族成员蛋白质序列比对

Fig.2 Protein sequence comparison of MsDmrt family members

２􀆰 ３　 ＭｓＤｍｒｔ 系统发育分析

为明确大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 家族在脊椎动物 Ｄｍｒｔ 家族中的进化关系， 本研究获取来自鱼纲下鲈形总目

（大黄鱼、 半滑舌鳎）、 银汉鱼总目 （青鳉）、 骨鳔总目 （斑点叉尾 、 电鳗）， 以及鸟纲 （鸡）、 两

栖纲 （非洲爪蟾）、 哺乳纲 （小鼠、 人） 等 １０ 个物种的 Ｄｍｒｔ 家族蛋白序列 （见表 ３）， 与 ＭｓＤｍｒｔ 家
族共同建立基因系统进化树。

·４１１·
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表 ３　 用于大口黑鲈与其他物种 Ｄｍｒｔ 家族的系统进化分析的序列信息

Ｔａｂ􀆰 ３　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｄｍｒｔ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ ｌａｒｇｅｍｏｕｔｈ ｂａｓｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ
基因名 物种 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 基因名 物种 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

Ｄｍｒｔ１

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３０８０４１． １

电鳗
（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ） ＸＰ＿０２６８８４８８３． １

大西洋鲱鱼
（Ｃｌｕｐｅａ ｈａｒｅｎｇｕｓ） ＸＰ＿０３１４２６４７４． １

青鳉
（Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ） ＮＰ＿００１０９８１５０． ２

大黄鱼
（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） ＸＰ＿０２７１３３８９２． １

半滑舌鳎
（Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｕｓ ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿００８３３４４１４． １

非洲爪蟾
（Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ） ＮＰ＿００１０７８９５２． １

鸡（Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ） ＮＰ＿００１０９５３０１． ２
人（Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿０６８７７０． ２

小鼠（Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ） ＮＰ＿０５６６４１． ２

Ｄｍｒｔ２ａ

鸡（Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ） ＸＰ＿００３６４３０３５． ３
人（Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿８７０９８７． ２

非洲爪蟾
（Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿０１８０９９３１２． １

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３０８０５８． １

电鳗
（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ） ＸＰ＿０２６８８５２１８． ２

大西洋鲱鱼
（Ｃｌｕｐｅａ ｈａｒｅｎｇｕｓ） ＸＰ＿０１２６８４０２２． １

半滑舌鳎
（Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｕｓ ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ） ＱＤＬ８８３０１． １

大黄鱼
（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） ＸＰ＿０１０７３４８７１． ２

Ｄｍｒｔ２ｂ

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３３４６１３． １

大西洋鲱鱼
（Ｃｌｕｐｅａ ｈａｒｅｎｇｕｓ） ＸＰ＿０１２６８３７９３． １

电鳗
（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ） ＸＰ＿０２６８５４６１１． ２

青鳉
（Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ） ＸＰ＿００４０６８０７７． ２

Ｄｍｒｔ３

鸡（Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ） ＸＰ＿０４６７９２５０５． １
人（Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿０６７０６３． １

非洲爪蟾
（Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿０１８０９９３１４． １

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３０８０４０． １

电鳗
（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ） ＸＰ＿０２６８８４８７３． １

Ｄｍｒｔ３

大西洋鲱鱼
（Ｃｌｕｐｅａ ｈａｒｅｎｇｕｓ） ＸＰ＿０１２６８４０５６． ２

青鳉
（Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ） ＸＰ＿０２３８１３９００． １

半滑舌鳎
（Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｕｓ ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿００８３３４４１６． １

大黄鱼
（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） ＸＰ＿０１０７５３５３４． ３

Ｄｍｒｔ４

人（Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿０７１４４３． ２
小鼠（Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ） ＮＰ＿７８３５７８． １

非洲爪蟾
（Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿０１８１１３１５７． １

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３１６２８５． １

电鳗
（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ） ＸＰ＿０２６８７９４４６． ２

大西洋鲱鱼
（Ｃｌｕｐｅａ ｈａｒｅｎｇｕｓ） ＸＰ＿０１２６８６２７０． １

青鳉
（Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ） ＸＰ＿００４０７９７１１． １

半滑舌鳎
（Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｕｓ ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿００８３２０４２５． １

大黄鱼
（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） ＸＰ＿０１０７３５５０９． １

Ｄｍｒｔ５

大黄鱼
（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） ＸＰ＿０２７１４５９４０． １

半滑舌鳎
（Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｕｓ ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ） ＸＰ＿０２４９０８８９３． １

青鳉
（Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ） ＸＰ＿０２３８１０３４６． １

大西洋鲱鱼
（Ｃｌｕｐｅａ ｈａｒｅｎｇｕｓ） ＸＰ＿０１２６７７１５２． ２

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３２３８５４． １

电鳗
（Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｕｓ ｅｌｅｃｔｒｉｃｕｓ） ＸＰ＿０２６８５７２０５． １

非洲爪蟾
（Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ） ＮＰ＿００１０８９１４８． １

鸡（Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ） ＸＰ＿０１５１４６７１２． １
人（Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿１１５４８６． １

小鼠（Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ） ＮＰ＿７５８５００． ２

Ｄｍｒｔ６

斑点叉尾
（ Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ ｐｕｎｃｔａｔｕｓ） ＸＰ＿０１７３２８６３０． １

大黄鱼
（Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ） ＸＰ＿０１９１１３２８６． １

鸡（Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ） ＮＰ＿００１２３２９１０． １
人（Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿１４９０５６． １

小鼠（Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ） ＮＰ＿０６３９２５． １

·５１１·



集美大学学报 （自然科学版） 第 ３０ 卷

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｘｕｅｂａｏｂａｎｇｏｎｇ􀆰 ｊｍｕ􀆰 ｅｄｕ􀆰 ｃｎ ／ ｚｋｂ

如图 ３ 所示， 按照基因家族序列分析可划分为 ３ 个大支： 第一大支包含两个小分支， 其中 Ｄｍｒｔ２ａ
与 Ｄｍｒｔ２ｂ 同源性较高， 聚为一支， 而 Ｄｍｒｔ１ 单独一支； 第二大支分为 Ｄｍｒｔ４ 与 Ｄｍｒｔ５ 两小支； 第三

大支分为 Ｄｍｒｔ３ 与 Ｄｍｒｔ６ 两小支。 按照物种同源性划分结果显示， 大口黑鲈 ＭｓＤｍｒｔ 与同属鲈形亚目

的大黄鱼先在系统进化树上聚为一支， 后与同属鲈形总目鲽形亚目的半滑舌鳎聚为一支， 再与其他硬

骨鱼类的已知同系物种聚类， 这与传统分类地位一致。

图 3 MsDmrt 与其他物种 Dmrt 家族系统进化分析

Fig.3 Phylogenetic analysis of MsDmrt and Dmrt family in other species

２􀆰 ４　 Ｍｓｄｍｒｔ 基因家族在大口黑鲈不同组织中的表达

本实验室前期对大口黑鲈成鱼的精巢、 卵巢和其他混合的体组织进行了转录组测序， 测序结果参

见表 ４、 图 ４。

表 ４　 大口黑鲈组织转录组测序结果中 Ｍｓｄｍｒｔ 基因家族的表达水平

Ｔａｂ􀆰 ４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｍｓｄｍｒｔ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅ ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｌａｒｇｅｍｏｕｔｈ ｂａｓｓ

基因 ＩＤ 基因名称 精巢 １ 精巢 ２ 精巢 ３ 卵巢 １ 卵巢 ２ 卵巢 ３ 体组织 １ 体组织 ２ 体组织 ３

１１９８９１８４０ Ｍｓｄｍｒｔ１ ２２． １０ ２８． ５５ ２４． ８９ ０． ０２ ０． ０６ ０． ００ ０． ００ ０． ００ ０． ００

１１９８９２１１０ Ｍｓｄｍｒｔ２ａ ５． ４８ ３． ９０ ７． ６０ ４９． ５３ ３９． ８２ １３． ９０ ３． ９０ ４． ８３ ４． ９８

１１９９００３９２ Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ ０． ０６ ０． ０４ ０． ０９ ０． ０３ ０． ０５ ０． ００ ０． １６ ０． ２７ ０． ３２

１１９８９１８３８ Ｍｓｄｍｒｔ３ １． ５０ １． ０１ １． ５６ ０． ００ ０． ００ ０． ００ ０． ０２ ０． ０６ ０． ０５

１１９９１１３２４ Ｍｓｄｍｒｔ４ １． １４ １． ８４ １． ３３ ０． １９ ０． １５ ０． ００ ０． ２０ ０． ３５ ０． ２６

１１９９００７２９ Ｍｓｄｍｒｔ５ ０． ２４ ０． ０７ ０． １１ ６． ２５ １． １３ ０． ８２ ２． ０１ １． ７３ １． ９８

１１９９０９７１９ Ｍｓｄｍｒｔ６ ７５． ７１ ７９． ９０ ６４． ４２ ０． ００ ０． ０９ ０． ００ ０． ０４ ０． ００ ０． ００

　 　 注： 各组织表达水平由每千个碱基的转录每百万映射读取的片段数 ＦＰＫＭ （ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｐｅｒ ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｅｘｏｎ ｍｏｄｅｌ ｐｅｒ
ｍｉｌｌｉｏｎ ｍａｐｐｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ） 表示。

·６１１·
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Ｍｓｄｍｒｔ 家族基因在不同组织中的表达规律不同 （见图 ５）： Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ３、 Ｍｓｄｍｒｔ４ 和 Ｍｓｄｍ⁃
ｒｔ６ 在精巢中呈特异性高表达； Ｍｓｄｍｒｔ２ａ 呈现出泛组织表达的趋势； Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ 在检测的各个组织中表

达水平均较低； Ｍｓｄｍｒｔ５ 主要表达于卵巢组织和脑组织中。

图 4 大口黑鲈组织转录组测序结果中 Msdmrt 基因家族

在精巢、卵巢和体组织中的表达量热图分析

Fig.4 Heatmap of the expression of Msdmrt gene
family in testis,ovary and soma from RNA sequencing

of largemouth bass tissues

图 5 半定量 PCR 检测 Msdmrt 基因家族

在各组织中的表达

Fig.5 Semi-quantitative PCR was used to detect the
expression of Msdmrt gene family in tissues
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本研究对具备组织特异性表达特征的 Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ３、 Ｍｓｄｍｒｔ４、 Ｍｓｄｍｒｔ５、 Ｍｓｄｍｒｔ６ 这 ５ 个基

因在性腺中的表达水平进行了荧光定量检测。 结果显示， 这些基因在性腺中的表达趋势呈现明显的二

态性分布 （见图 ６）。

图 6 荧光定量 PCR 检测部分 Msdmrt 基因在大口黑鲈精巢和卵巢的表达水平（**P＜0.01）
Fig.6 The expression levels of Msdmrt genes in the testes and ovaries of largemouth bass

were detected by fluorescence quantitative PCR (**P < 0.01)

精巢 卵巢
a) Msdmrt1 b) Msdmrt3

c) Msdmrt4 d) Msdmrt5 d) Msdmrt6
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为进一步探索这些基因呈现组织表达差异的原因， 对这 ５ 个基因的启动子区域进行了分析比对

（见图 ７）。 由图 ７ 可见： 在精巢高表达的 ４ 个基因的启动子区域中可能存在 ７１ 个共同的转录因子结

合位点， 其中包含 Ｇａｔａ１、 Ｓｒｙ、 Ａｒ 等与精巢发育相关的调控因子； 其他精巢调控相关因子如 Ｓｆ１、
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图 7 Msdmrt 家族基因启动子区域转录因子结合位点预测

Fig.7 Transcription factor binding site prediction analysis
for the promoter region of Msdmrt family genes

Msdmrt1

Msdmrt3 Msdmrt4

Msdmrt6

不同颜色的方块中表示多个基因预测结果的交集中所含

有的转录因子; 卵巢高表达的 Msdmrt 5 基因的转录因子结合

位点预测结果单独陈列在下方; TSS 表示转录起始位点。

Msdmrt5 启动子区域（-2000bp~+1）

Ｗｔ１、 Ｓｐ１、 Ｓｐｚ１ 等的结合序列也分别存在于其

他基因启动子序列中； 对 Ｍｓｄｍｒｔ５ 基因启动子进

行预测， 结果发现了一些与卵巢发育相关的因

子， 如孕激素受体 Ｐｒ 等结合位点的存在。 这些

结果提示 Ｍｓｄｍｒｔ 基因家族成员的组织表达差异

可能与可结合的转录调控因子不同有关。

３　 讨论
Ｄｍｒｔ 基因家族在脊椎动物中是高度保守的，

在性别决定与分化、 神经发育等过程中发挥重要

作用［１３］ 。 本研究系统挖掘了大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 基因

家族的基因信息， 并检测了不同成员在组织中的

表达模式。
３􀆰 １　 Ｍｓｄｍｒｔ 家族的基因保守性与进化

目前从动物中已鉴定出的 Ｄｍｒｔ 基因家族共

包含 ９ 个基因 （Ｄｍｒｔ１ ～ ９）， 这些基因在不同种

属间表达不同。 例如， Ｄｍｒｔ１ 仅表达于脊椎动物

中， 而 Ｄｍｒｔ２ｂ 为鱼类特有的 Ｄｍｒｔ 基因［１４］ 。 本

研究从大口黑鲈基因组中共鉴定出 ７ 个 Ｄｍｒｔ 基
因， 分别为 Ｍｓｄｍｒｔ１ ～ ６， 其中 Ｍｓｄｍｒｔ２ 包含两个基因： Ｍｓｄｍｒｔ２ａ 和 Ｍｓｄｍｒｔ２ｂ。 分析大口黑鲈 Ｄｍｒｔ 家
族基因在基因组中的分布结果显示， Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ３ 和Ｍｓｄｍｒｔ２ａ 基因在 ５ 号染色体上紧密排列为 １
个基因簇， 这一现象在人、 斑马鱼 （Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ）、 日本青鳉、 红鳍东方鲀 （Ｔａｋｉｇｆｕｇｕ ｒｕｂｒｉｐｅｓ） 中均

有报道， 提示这 ３ 个基因的同线性关系在进化上具有保守性［１５］ 。 ＭｓＤｍｒｔ 家族成员的蛋白质特征分析

结果显示， ＭｓＤｍｒｔ 家族成员均只包含一个高度保守的 ＤＭ 结构域， 除此之外的其他序列在家族成员

之间同源性较差。 这一现象普遍存在于不同物种的 Ｄｍｒｔ 家族基因中， 提示这些基因在进化过程中可

能发生了较大的结构和功能变化， 它们在性别决定和性腺分化中可能扮演了不同的角色。
３􀆰 ２　 Ｍｓｄｍｒｔ 基因家族在性别决定、 性腺发育及神经系统中的作用

多个物种的相关研究表明， Ｄｍｒｔ 家族最主要的功能是促进雄性特异性分化进程， 此外， 其在非

生殖细胞中的表达提示该家族可能也参与神经系统、 感官、 体节等多组织器官的功能调控。 本研究检

测发现 ４ 个 Ｍｓｄｍｒｔ 家族成员在大口黑鲈的精巢中特异性表达， 提示其主要参与雄性性腺发育调控。
半定量 ＰＣＲ 结果显示， Ｍｓｄｍｒｔ１ 在大口黑鲈精巢的表达水平最高。 Ｄｍｒｔ１ 是 Ｄｍｒｔ 家族中研究最

为广泛的基因， 在哺乳动物和鱼类中的研究显示， Ｄｍｒｔ１ 主要表达于雄性性腺的体细胞中， 其可以通

过调控雄性性腺发育相关基因 Ｓｏｘ９ 和 Ａｍｈ 的表达抑制雌性发育信号通路， 促使性腺细胞向雄性方向

分化［４，１６］ 。 在小鼠、 日本青鳉、 半滑舌鳎中过表达或敲除 Ｄｍｒｔ１ 基因会导致个体出现性别逆转或兼性

性腺， 这表明 Ｄｍｒｔ１ 基因在维持雄性性别中的重要地位［１７ － １８］ 。 研究显示， Ｄｍｒｔ１ 受到 Ｓｏｘ 家族基因

（如 Ｓｏｘ５ 等） ［１９］ 、 雄激素受体相关基因 （ＡＲ、 ＧＡＴＡ１） 的表达调控［７ － ８］ ， 此外， 表观遗传机制 （如甲基

化水平和 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 等） 也参与调控 Ｄｍｒｔ１ 的表达［２０ － ２１］ 。 本研究也在 Ｍｓｄｍｒｔ１ 基因的启动子序列中发现

了部分上述精巢发育相关转录因子的结合位点， 提示该基因的表达可能也与这些转录因子有关。
Ｄｍｒｔ３ 在动物神经系统和性腺中表达。 研究显示， Ｄｍｒｔ３ 突变会导致马的步态异常， 运动协调性

降低， 提示其可能参与运动神经元的发育和功能调控［２２ － ２４］ ； 生锡绘等［２５］ 报道 Ｍｓｄｍｒｔ３ 也在大口黑鲈

的脊髓组织中高表达， 提示该基因可能在大口黑鲈性腺和神经系统发育中发挥功能。 在小鼠胚胎时期

的性腺和斑马鱼的精巢中均能检测到 Ｄｍｒｔ３， 但其具体生物学功能尚未明确［２６ － ２７］ 。 本研究检测到 Ｍｓ⁃

·８１１·
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ｄｍｒｔ３ 在精巢中高表达， 该基因的启动子区域包含雄激素受体相关基因 （Ａｒ、 Ｇａｔａ１） 和精巢特异性

ｂＨＬＨ （ｂａｓｉｃｈｅｌｉｘ⁃ｌｏｏｐ⁃ｈｅｌｉｘ） 转录因子 Ｓｐｚ１ 的结合位点， 提示该基因的表达可能受这些因子的调控。
据报道［２８ － ２９］ ， Ｄｍｒｔ４ 和 Ｄｍｒｔ６ 在动物性腺中表达。 在小鼠中， Ｄｍｒｔ４ 突变虽然不会影响生育能

力， 但会导致雌性小鼠卵巢发育异常， 雄性性行为表现异常［２８］ ； 在精子生成过程中 Ｄｍｒｔ６ 参与生殖

细胞从有丝分裂向减数分裂过渡的调控［２９］ 。 本研究在大口黑鲈中发现 Ｍｓｄｍｒｔ４ 和 Ｍｓｄｍｒｔ６ 均高表达

于精巢中， 其启动子区域分析结果提示二者的高表达可能与存在 Ｇａｔａ１、 Ａｒ、 Ｓｐｚ１、 Ｓｐ１ 等转录因子

的结合位点有关。
本研究检测到 Ｍｓｄｍｒｔ５ 主要表达于大口黑鲈的脑组织和卵巢组织。 Ｄｍｒｔ５ 是脊椎动物 Ｄｍｒｔ 基因家

族的一个特别的存在， 多个物种的相关研究都显示 Ｄｍｒｔ５ 参与调控神经元的分化和突触形成， 对大脑

的正常发育和功能具有重要影响； 在生殖调控方面， 表达于斑马鱼垂体中的 Ｄｍｒｔ５ 能够促进皮质激素

细胞和性腺激素细胞的分化， 从而决定促性腺激素的分泌量， 参与了生殖功能的调控［３０］ 。 Ｄｍｒｔ５ 在

不同物种性腺中的表达情况存在差异。 本研究发现其主要在大口黑鲈的卵巢中表达， 且其启动子区域

包含孕激素受体 Ｐｒ 的结合位点。 在人类和小鼠胎儿时期的卵巢发育中， Ｄｍｒｔ５ 与减数分裂启动的时

间相关， 抑制 Ｄｍｒｔ５ 的表达会导致卵巢组织生长和细胞分化受阻， 提示 Ｄｍｒｔ５ 可能参与调控卵母细胞

的发育［３１］ ； 在斑点叉尾 的相关研究中发现， Ｌｐｄｍｒｔ５ 在卵巢组织中的表达显著高于其他组织， 并且

在雌激素诱导产生的 ＸＹ 卵巢中 Ｌｐｄｍｒｔ５ 的表达显著提升［３２］ 。 上述研究及本实验结果均提示 Ｄｍｒｔ５ 可

能在卵巢发育中发挥功能， 但具体机制有待进一步探究。

４　 结论
本研究共鉴定了大口黑鲈 ７ 个 Ｄｍｒｔ 基因， 并对其基因结构、 系统发育和表达模式进行了分析。 ５

个 Ｍｓｄｍｒｔ 基因在性腺中表现出二态性的表达。 其中 Ｍｓｄｍｒｔ１、 Ｍｓｄｍｒｔ３、 Ｍｓｄｍｒｔ４ 和 Ｍｓｄｍｒｔ６ 可能在精

巢分化和维持中发挥重要作用； 而 Ｍｓｄｍｒｔ５ 可能参与卵巢的功能调控， 并且在脑神经组织的发育中具

有潜在功能。 本研究对大口黑鲈 Ｍｓｄｍｒｔ 基因家族进行了系统的研究， 为进一步研究其生物学功能，
如生殖发育和性别分化奠定了基础。
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