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摘要　 目的　 鉴定扎那纹胸鮡 ｇ 型溶菌酶（ＧｚＬｙｓＧ）编码序

列，分析其在宿主免疫系统中的作用。 方法　 通过巢氏 ＰＣＲ
技术克隆了 ＧｚＬｙｓＧ ｃＤＮＡ 序列，通过 ＥｘＰＡＳｙ、ＳｉｇｎａｌＰ ５. ０、
ＣＤＤ、Ｃｌｕｓｔａｌ Ｏｍｅｇａ 等在线软件对 ＧｚＬｙｓＧ 蛋白进行生物信

息学分析，利用 ＲＴ⁃ｑＰＣＲ 技术分析了 ＧｚＬｙｓＧ ｍＲＮＡ 在不同

组织中的表达情况。 结果 　 ＧｚＬｙｓＧ ｃＤＮＡ 的开放阅读框全

长 ５５８ ｂｐ，编码 １８５ 个氨基酸，其蛋白序列分子量为 ２０
４７８. ２０ ｕ，理论等电点为 ９. １６，是一种稳定的碱性亲水性蛋

白质。 该蛋白无信号肽，含有 ｇ 型溶菌酶典型的催化活性位

点、ＧＥＷＬ 结构域和 ＳＬＴ 结构域。 高级结构分析发现，
ＧｚＬｙｓＧ 蛋白以 α 螺旋和无规则卷曲结构为主，其分子表面

有一条与溶菌酶活性密切相关的狭长裂缝。 系统进化分析

表明溶菌酶在物种进化过程中较为保守，且 ＧｚＬｙｓＧ 与斑马

鱼来源的溶菌酶表现出较近的亲缘关系。 组织表达谱分析

发现，ＧｚＬｙｓＧ ｍＲＮＡ 在免疫保护相关的皮肤、肌肉和鳃组织

中具有较高表达量。 结论　 ＧｚＬｙｓＧ 在扎那纹胸鮡固有免疫

防御中可能发挥重要作用。
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　 　 溶菌酶最初以水解细胞壁而闻名［１］，根据分子

结构、催化机制及免疫特性的不同，动物溶菌酶分为

３ 种：ｃ 型溶菌酶、ｇ 型溶菌酶和 ｉ 型溶菌酶［２］。 鱼类

溶菌酶主要有 ｃ 型溶菌酶和 ｇ 型溶菌酶 ２ 种，且这 ２
种类型的溶菌酶在组织分布、基因组结构和分子特

征方面都存在很大的不同［２］。 目前针对鱼类溶菌

酶的研究主要集中在 ｃ 型，对 ｇ 型溶菌酶的报道局

限于鲤形目鲤鱼、草鱼［３］，鲈形目石首鱼科、鮨

科［４］，鲟形目鲟科［５］，鲽形目牙鲆科和鳕形目鳕

科［６］等。 目前尚无关于鲇形目鮡科鱼溶菌酶的报

道研究。 扎那纹胸鮡隶属鮡科、纹胸鮡属主要分布

于我国澜沧江中游及怒江上中游水网系统，是当地

重要的经济渔获之一［７］。 近年来，由于过度捕捞、
栖息地退化或环境污染，该物种的自然种群数量急

剧下降，引起人们对其长期可持续性的日益关注。
人工驯养是保护扎那纹胸鮡种质的一种可行方式，
但目前扎那纹胸鮡的人工养殖技术还不成熟，难以

实现规模化，且常有各种感染性疾病的发生。 鉴于

溶菌酶在鱼类感染性疾病控制中的重要作用［８］，该
研究利用 ＰＣＲ 克隆和生物信息学的方法分析鉴定

了扎那纹胸鮡 ｇ 型溶菌酶（Ｇ． ｚａｉｎａｅｎｓｉｓ ｇ⁃ｔｙｐｅ Ｌｙｓｏ⁃
ｚｙｍｅ，ＧｚＬｙｓＧ）基因，并利用实时定量 ＰＣＲ 技术分析

了其在扎那纹胸鮡不同组织中的表达特征，为进一

步阐明 ｇ 型溶菌酶在扎那纹胸鮡免疫防御抵抗病原

菌中的功能奠定了重要基础。

１　 材料与方法

１． １　 实验动物　 扎那纹胸鮡 ６ 条，４ 雄 ２ 雌，体质

量 １００ ～ ２００ ｇ，采自四川怒江，液氮速冻，干冰运输。
解剖取其肝脏、肠、肌肉、鳃、皮肤和脾脏组织，置于

液氮中，保存备用。
１． ２　 药品与试剂　 ＴＲＩｚｏｌ ＲＮＡ 分离试剂购自美国

Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司； ＳＭＡＲＴＴＭ ｃＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｃｏｎｓｔｒｕｃ⁃
ｔｉｏｎ Ｋｉｔ（Ｃｌｏｎｔｅｃｈ）、ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ
ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ （Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）、ＴＢ Ｇｒｅｅｎ® Ｐｒｅｍｉｘ
ＤｉｍｅｒＥｒａｓｅｒＴＭ（Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）以及 ＰＣＲ 克隆用

的 Ｔａｑ 酶均购自宝日医生物技术（北京）有限公司；
引物合成、测序由上海生工生物工程有限公司完成。
１． ３　 方法

１． ３． １　 扎那纹胸鮡溶菌酶基因的克隆 　 利用 ＴＲ⁃
Ｉｚｏｌ ＲＮＡ 分离试剂提取扎那纹胸鮡肝脏组织总

ＲＮＡ，分别利用 １％琼脂糖凝胶电泳和 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＧＸ
分光光度计分析 ＲＮＡ 的完整性和纯度。 选以高质

量的 ＲＮＡ 为模板，严格按照说明书要求，利用建库

试剂盒 ＳＭＡＲＴＴＭ ｃＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 构
建 ｃＤＮＡ 文库。 参考已知鱼类 ｇ 型溶菌酶的基因序

列，借助 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｅｒ ５. ０ 在线软件，设计两条 ５′上
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游 引 物 （ Ｐ１： ５′⁃ＡＴＧＧＣＴＫＧＣＡＴＴＴＴＴＧＧＡＧＡＣ⁃３′，
Ｐ２：５′⁃ＡＴＧＡＴＣＴＧＡＡＧＡＲＧＡＴＧＧＡ⁃３′），然后利用试

剂盒内的 ＣＤＳⅢ／ ３′ＰＣＲ Ｐｒｉｍｅｒ 为 ３′随机引物进行

目的基因的 ＰＣＲ 克隆，挑选阳性克隆测序，将测序

结果序列与 ＮＣＢＩ 数据库中的序列进行比对鉴定分

析。
１． ３． ２　 生物信息学分析　 使用 ＥｘＰＡＳｙ 中的 Ｔｒａｎｓ⁃
ｌａｔｅ 软件（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｔｒａｎｓｌａｔｅ ／ ）推导氨

基酸序列。 对推导的氨基酸序列，利用 ＳｉｇｎａｌＰ ５. ０
Ｓｅｒｖｅｒ（ｈｔｔｐｓ：／ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ． ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ． ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅ． ｐｈｐ？
ＳｉｇｎａｌＰ⁃５. ０）进行信号肽的查找分析。 利用在线软

件 ＰｒｏｔＰａｒａｍ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ ／ ）
对溶菌酶序列的理化性质进行分析。 利用 ＣＤＤ（ｈｔ⁃
ｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ／ ｃｄｄ ／ ｗｒｐｓｂ．
ｃｇｉ）分析溶菌酶的保守结构域。 在 ＮＣＢＩ 中查找已

报道的其他物种来源的溶菌酶的序列信息，利用

Ｃｌｕｓｔａｌ Ｏｍｅｇａ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｂｉ． ａｃ． ｕｋ ／ Ｔｏｏｌｓ ／ ｍｓａ ／
ｃｌｕｓｔａｌｏ ／ ）在线软件对扎那纹胸鮡溶菌酶与其他物种

的氨基酸序列进行多物种序列比对。 利用 ＭＥＧＡ
６. ０ 软件，选以邻接法构建系统发育树，参数设置选

择 Ｐｏｉｓｓｏｎ Ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ 模 型， ｂｏｏｔｓｔｒａｐｓ 设 置 为

１ ０００［９］。
１． ３． ３　 结构分析　 利用在线预测软件 ＳＯＰＭＡ（ｈｔ⁃
ｔｐｓ： ／ ／ ｎｐｓａ － ｐｒａｂｉ． ｉｂｃｐ． ｆｒ ／ ｃｇｉ － ｂｉｎ ／ ｎｐｓａ ＿ａｕｔｏｍａｔ．
ｐｌ？ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ． ｈｔｍｌ）分析蛋白的二级结构。
利 用 ＳＷＩＳＳ⁃ＭＯＤＥＬ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ． ｅｘｐａｓｙ．
ｏｒｇ ／ ）预测扎那纹胸鮡溶菌酶的高级结构。
１． ３． ４　 组织表达谱分析 　 按照“１. ３. １”所述方法

提取扎那纹胸鮡脾脏、肝脏、肠、肌肉、鳃和皮肤 ６ 个

组织的总 ＲＮＡ，然后按照 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ
Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ （Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）试剂盒说

明书，合成 ｃＤＮＡ 一链序列。 反转录的 ｃＤＮＡ 模板

用 ＥＡＳＹ Ｄｉｌｕｔｉｏｎ 稀释 １０ 倍后使用。 利用 Ｐｒｉｍｅｒ
Ｐｒｅｍｅｒ ５. ０ 软件设计扎那纹胸鮡溶菌酶基因和内参

基因 β⁃ａｃｔｉｎ 的引物。 ＧｚＬｙｓＧ 的上下游引物分别为

５′⁃ＡＧＴＡＣＡＡＧＧＣＣＡＣＣＡＴＣＧＴＣ⁃３′ 和 ５′⁃ＴＣＡＣＴＧＴ⁃
ＴＣＣＡＧＧＣＴＣＣＴＴＴ⁃３′，β⁃ａｃｔｉｎ 的上下游引物分别为

５′⁃ＧＣＴＧＴＣＴＴＣＣＣＴＴＣＣＡＴＴＧＴ⁃３′和 ５′⁃ＣＴＧＡＧＣＣＴ⁃
ＣＡＴＣＡＣＣＡＡＣＡＴ⁃３′。 按照 ＴＢ Ｇｒｅｅｎ® Ｐｒｅｍｉｘ Ｄｉｍｅ⁃
ｒＥｒａｓｅｒＴＭ（Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）试剂盒说明书在 Ｑｕａｎｔ⁃
Ｓｔｕｄｉｏ ７ Ｆｌｅｘ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓ⁃
ｔｅｍｓ， ＵＳＡ）上进行 ｑＰＣＲ 反应。 反应体系为：１２. ５
μｌ 的 ＴＢ Ｇｒｅｅｎ Ｐｒｅｍｉｘ ＤｉｍｅｒＥｒａｓｅｒ（２ × ），０. ７５ μｌ 的
ＰＣＲ Ｆｏｒｗａｒｄ Ｐｒｉｍｅｒ （１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），０. ７５ μｌ 的 ＰＣＲ

Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｐｒｉｍｅｒ（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），２ μｌ 的模板 ｃＤＮＡ，９ μｌ
的灭菌双蒸水。 ｑＰＣＲ 的反应条件为：９５ ℃预变性

３０ ｓ；４０ 个循环，９５ ℃变性 ５ ｓ，６０ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃
延伸 ３０ ｓ。 各样品的目的基因反应产物经熔解曲线

确认是否为单一特异性的扩增条带。 目的基因的转

录水平变化采用ΔΔＣｔ 法分析处理。
１． ４ 　 统计学处理 　 所有的数据采用 ＧｒａｐｈＰａｄ
Ｐｒｉｓｍ ５. ０ 软件进行统计分析并作图。 数据以 �ｘ ± ｓ
的形式表示。 利用非配对 ｔ 检验分析两组样本间是

否存在显著性差异性。 Ｐ ＜ ０. ０５ 示差异有统计学意

义。

２　 结果

２． １　 ＧｚＬｙｓＧ ｃＤＮＡ 的克隆及分子特征 　 以肝脏

总 ＲＮＡ 为模板，利用巢氏 ＰＣＲ 技术，成功克隆到一

条编码 ＧｚＬｙｓＧ 的全长 ｃＤＮＡ 序列（ＧｅｎＢａｎｋ 登录

号：ＯＰ８８１９９８， 图 １）。 按照溶菌酶的类型和扎那纹

胸鮡拉丁名 Ｇ． ｚａｉｎａｅｎｓｉｓ 的前两个首字母将克隆得

到的溶菌酶命名为 ＧｚＬｙｓＧ。 ＧｚＬｙｓＧ 的 ｃＤＮＡ 序列

全长 ５５８ ｂｐ，编码 １８５ 个氨基酸（图 １）。 蛋白保守

功能结构域的预测结果表明，ＧｚＬｙｓＧ 含有 ｇ 型溶菌

酶典型的鹅蛋清溶菌酶（ ｇｏｏｓｅ ｅｇｇ ｗｈｉｔｅ ｌｙｓｏｚｙｍｅ，
ＧＥＷＬ）结构域和可溶性裂解转糖苷酶（ｓｏｌｕｂｌｅ ｌｙｔｉｃ
ｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅｓ， ＳＬＴ）结构域。
　 　 ＧｚＬｙｓＧ 蛋白无信号肽序列，表明该溶菌酶为非

分泌表达的蛋白质（图 ２）。 ＧｚＬｙｓＧ 蛋白的氨基酸

序列中含有 ２０ 种常见氨基酸，其中 Ｌｙｓ 的含量最高

（１１. ９％ ），其次是 Ｇｌｙ （１０. ８％ ）和 Ａｌａ（８. １％ ）。 其

分子量为 ２０ ４７８. ２０ ｕ，理论等电点为 ９. １６，经 Ｅｘ⁃
ＰＡＳｙ⁃ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析判断为一种稳定的碱性亲水性

蛋白质。
２． ２　 多物种溶菌酶基因序列比对　 多物种序列比

对结果发现，ＧｚＬｙｓＧ 与日本鳗鲡（ＡＪＬｙｓＧ２）和斑马

鱼（ＤＲＬｙｓＧ）来源的溶菌酶的同源性相对较高。 且

在 ＧｚＬｙｓＧ 序列中也发现了 ｇ 型溶菌酶高度保守的

催化活性位点 Ｇｌｕ（Ｅ７３）、Ａｓｐ（Ｄ８６）和 Ａｓｐ（Ｄ９７）
（图 ３）。
２． ３　 ＧｚＬｙｓＧ 的结构特征分析　 ＧｚＬｙｓＧ 二级结构

中含有 ６ 个大小不一的 α 螺旋结构，占比 ４３. ２４％ ，
β 折叠占比 １１. ３５％ ，β 转角占比 ４. ８６％ ，无规则卷

曲结构占比 ４０. ５４％ （图 ４Ａ）。 Ｓｗｉｓｓ ｍｏｄｅｌ 模型进

一步验证了上述结果，ＧｚＬｙｓＧ 与鹅蛋蛋白溶菌酶

（ＰＤＢ：１５３ｌ. １. Ａ）结构相似，都有 ６ 个 α 螺旋结构

（ 图４Ｂ） 。３Ｄ结构模型显示，ＧｚＬｙｓＧ分子表面有一
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图 １　 ＧｚＬｙｓＧ ｃＤＮＡ 及其编码的氨基酸序列

红色字体为半胱氨酸残基；黄色阴影为糖结合位点；框中为 ＳＬＴ 结构域

图 ２　 ＧｚＬｙｓＧ 的信号肽分析

条较深的裂缝，催化活性中心的 ３ 个残基均匀地分

布在裂缝的两侧（图 ４Ｂ）。 溶菌酶的这种特殊结构

与其酶活性催化机制密切相关。
２． ４　 物种间溶菌酶的进化关联分析　 基于溶菌酶

分子的蛋白序列，构建了扎那纹胸鮡与其他物种来

源的溶菌酶的系统发生树。 结果如图 ５ 所示，根据

进化的亲缘关系，系统发生树可以被分为 ３ 个分支，
ｃ 型溶菌酶， ｉ 型溶菌酶和 ｇ 型溶菌酶。 其中，
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ＧｚＬｙｓＧ 与斑马鱼来源的溶菌酶表现出较近的亲缘

关系，且与其他物种的 ｇ 型溶菌酶聚为一支。 此外，
通过进化发生树，还能发现不同物种的 ｇ 型溶菌酶

之间存在同一性高的特点，即使是同一物种的 ｇ 型

和 ｃ 型溶菌酶也存在各自的同一性和差异性。
２． ５　 ＧｚＬｙｓＧ 基因的组织表达谱分析 　 以 β⁃ａｃｔｉｎ
基因为内参，利用实时定量 ＰＣＲ 检测了 ＧｚＬｙｓＧ 基

因在扎那纹胸鮡不同组织中的表达情况。 结果如图

图 ３　 ＧｚＬｙｓＧ 与其它代表性 ｇ 型溶菌酶的多物种序列比对

绿色阴影为高度保守的氨基酸，黄色阴影和星号指示催化位点残基

图 ４　 ＧｚＬｙｓＧ 的结构预测结果

Ａ： ＧｚＬｙｓＧ 的二级结构预测结果；Ｂ： ＧｚＬｙｓＧ 的 ３Ｄ 结构模型；催化位点残基 Ｇｌｕ（７３）、Ａｓｐ（８６）和 Ａｓｐ（９７）以点和洋红色表示
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图 ５　 ＧｚＬｙｓＧ 的进化分析

６ 所示，ＧｚＬｙｓＧ 基因在多个组织中均有表达，其在不

同待检组织中的表达量差异性较大。 ＧｚＬｙｓＧ 基因

在皮肤中的表达量最高，表达量约为在肠中表达量

的 ６３３ 倍；在肌肉和鳃中的表达量次之，分别为在肠

中表达量的 ４７６ 和 ８１ 倍；其在肝脏、脾脏和肠中的

表达量较低。

３　 讨论

　 　 近年来，随着水产养殖生态环境的恶化，鱼类病

害发生率居高不下。 水产养殖对于抗生素的过度依

赖已在全球范围内造成了严重的微生物耐药性问

题。 因此，提高鱼类自身免疫防御能力，研发安全高

图 ６　 ＧｚＬｙｓＧ ｍＲＮＡ 在扎那纹胸鮡不同组织中的相对表达量

１：肠；２：肝脏；３：肌肉；４：脾脏；５：皮肤；６：鳃；以 β⁃ａｃｔｉｎ 基因为

内参，与肠组织比较：∗Ｐ ＜ ０. ０５，∗∗Ｐ ＜ ０. ０１
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效的抗生素替代品，是鱼类疾病防控的未来研究方

向［８］。 相较于特异性免疫，非特异性免疫系统在鱼

类抵抗病原菌时发挥更为重要的作用［１０］。 作为宿

主重要的非特异性免疫因子，鱼类溶菌酶因具有广

谱、高效、生物安全的抗菌活性在防治水生动物病害

方面展现出良好的应用前景［２，１０］。 本研究通过基因

克隆和生物信息学方法获得一条扎那纹胸鮡溶菌酶

ＧｚＬｙｓＧ 的编码序列。 ＧｚＬｙｓＧ 具有 ｇ 型溶菌酶典型

的结构特征，含有 ３ 个保守的活性催化位点、ＧＥＷＬ
结构域和 ＳＬＴ 结构域。 研究［２］ 发现，二硫键的存在

有助于维持溶菌酶的结构稳定性，而 ｇ 型溶菌酶中

二硫键数目会因物种不同存在很大的变化。 鸟类和

哺乳动物 ｇ 型溶菌酶均含有 ４ 个保守的半胱氨酸，
可形成 ２ 个稳定的二硫键。 鱼类中，大西洋鲑鱼中

ｇ 型溶菌酶有 ３ 个半胱氨酸［１１］，大菱鲆和日本鳗鲡

中 ｇ 型溶菌酶有 ２ 个半胱氨酸，但不能形成二硫

键［１２］，而鲤鱼、牙鲆、条石鲷等多数鱼类中 ｇ 型溶菌

酶均无半胱氨酸。 本研究中，ＧｚＬｙｓＧ 序列中仅存在

１ 个半胱氨酸残基。 二硫键的缺失将会影响 ｇ 型溶

菌酶的结构特性，在温度变化时其活性也会改变，推
测鱼类 ｇ 型溶菌酶还存在其他维持结构稳定的机

制。
除了抗菌活性，一些溶菌酶还被报道具有免疫

调节、抗肿瘤、消化等功能［１３ － １４］。 ＧｚＬｙｓＧ 是一种偏

碱性的亲水性蛋白，无信号肽，编码该蛋白的氨基酸

中以赖氨酸含量最高，说明 ＧｚＬｙｓＧ 主要为胞内起抗

菌活性的溶菌酶。 值得注意的是，ＧｚＬｙｓＧ 虽与斑马

鱼 ＤＲＬｙｓＧ、日本鳗鲡 ＡＪＬｙｓＧ２ 具有较高的同源性，
但与二者的组织表达模式差异明显。 ＤＲＬｙｓＧ 和

ＡＪＬｙｓＧ２ 被报道在鳃和免疫器官如肝脏、脾脏中具

有较高的表达量［１２］。 而 ＧｚＬｙｓＧ 基因虽在肠、肝脏、
脾脏这些免疫器官中均有被检测到，但其在皮肤和

肌肉组织中表达量最高，鳃中次之。 鱼类的皮肤、鳃
和肌肉等是阻挡病原菌入侵的重要机械屏障，也是

参与其免疫应答反应的重要组织器官。 ＧｚＬｙｓＧ 基

因在这些免疫相关组织中的高表达，提示了该溶菌

酶在扎那纹胸鮡固有免疫防御中发挥着重要作用。
通过转基因技术转入溶菌酶基因，可获得抗病

能力强的转基因鱼［８］。 将溶菌酶作为饲料添加剂

应用于水产养殖，可提高鳗鱼、草鱼等的生长性能和

抗感染能力。 将溶菌酶与凝结芽孢杆菌、丁酸梭菌

等益生菌，与寡糖、中草药、植物精油、抗菌肽等功能

性饲料添加剂共同使用，均具有良好的协同增效效

果，是优秀的抗生素替代组合方案。 本文克隆了

ＧｚＬｙｓＧ 的 ｃＤＮＡ 序列，并对其分子结构特征、组织

表达谱等进行了分析，初步探讨了 ＧｚＬｙｓＧ 在扎那纹

胸鮡先天免疫防御中的作用。 该研究有助于扎那纹

胸鮡的人工科学养殖，未来课题组将进一步围绕

ＧｚＬｙｓＧ 的功能和作用机制开展研究。
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