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Introduction

鱼被认为具有先天性的“糖尿病体质”，对糖类的利用率较低



Introduction

分子生
物学

营养学

遗传学

揭示鱼类
的营养代
谢调控机

制

越来越多
的与营养
代谢相关
的基因被
克隆出来

GLTs,SGLTs

(Polakof,

Mommsen, & 

Soengas, 2011)

IR (Reinecke et 

al., 2005 )

AKT,GK,HK

(Nieto, 2007)

传统的分子克隆既浪费时间又效率低下，还不能全面的理解代谢通路的调节机制。



转录组
基因测
序技术

RNA-
seq

从整体水平上
研究基因的功
能和结构，揭
示特定生物过
程的分子机制

各种主要
养殖鱼类
的转录组
测序结果
已经发表

大西洋鲑
(Lien et al., 2016)

虹鳟鱼
(Berthelot et al., 2014)

大西洋鳕鱼
(Star et al., 2011)

鲤鱼(Xu et al., 2014), 

欧洲鲈鱼
(Tine et al., 2014), 

罗非鱼
(Brawand et al., 2014)

草鱼(Wang et al., 2015)

斑点叉尾鮰(Liu et al., 

2016).
但是这些转录组序列主要是被用于研究

疾病发生的分子机制，与代谢调控机制相关
的研究还很少。
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特点：
1.整个生长过程都可以用配方饲料投喂；
2.对高糖(360 g/kg玉米淀粉) 具有较好的
耐受性和利用率；
3.尽管高糖(360 g/kg玉米淀粉)会导致金鲳

鱼生长缓慢，但并未引起明显的营养性肝
脏疾病。

金鲳鱼Golden pompano 

(Trachinotus ovatus)
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本研究的主要内容：

七种不同

饲料投喂

构建转录

组文库

通过转录

组序列和

基因表达

数据分析

研究金鲳

鱼的高糖

耐受机制

为肉食性

鱼类糖代

谢机制的

研究提供

参考依据
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Materials and methods

RT-PCR验证

生理生化指标及基因表达分析

酶活性及生
理指标分析

组织病理学
分析

RNA提取，cDNA文库的
构建及序列分析

从头组装和功能
注释

差异基因表达和富集
分析

样本采集

所有网箱里的鱼都计数和称重 血液、肝脏和肌肉组织样品采集（N=6）

投喂实验（七种饲料PL/PM/PH/PF/PS/PP/PO）

（56.75±0.25g）饲喂56天 一天两次（8:00和17:00） PL:low level of corn 
starch, 120 g/kg

PM:middle level of 
corn starch, 240 g/kg

PH:high level of corn 
starch, 360g/kg

PF:fish oil, 61.6 g/kg

PS:soybean oil, 61.6 
g/kg

PP :lard oil, 61.6 g/kg

PO:oxidized fish oil, 
61.6 g/ kg

数据统计分析
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The growth and physiological indices生长生理指标

TABLE 2 Effects of different levels of dietary carbohydrate 

on growth performance of Trachinotus ovatus

PH组饲料中的碳水化合物水平显著降低了金鲳鱼的生长性能(p<0.05)



TABLE 3 Effects of different levels of dietary carbohydrate on glycogen content 

(mg/kg wet weight) in fresh liver and muscle, serum glucose content (mM) in serum 

and HSI (%) and liver cavity area (%) of Trachinotus ovatus

The growth and physiological indices

PH组肌糖原含量及肝腔面积明显增加(p<0.05)。但是，PM组与PH组肝
糖原含量及血清葡萄糖含量无显著性差异 (P>0.05)。



The growth and physiological indices

TABLE 4 Effects of different levels of dietary carbohydrate on the liver enzyme 

activities of Trachinotus ovatus

表4表明，PH组仅肝脏HK酶活性显著升高(p<0.05)。PH组中G6PDH、
GK、PFK-1和PEPCK的肝酶活性与PM组比较无显著性差异(p>0.05)。



The growth and physiological indices

TABLE 5 Effects of different levels of dietary carbohydrate on 

the serum hormone contents of Trachinotus ovatus

与PM组相比，PH组血清中胰高血糖素、IGF-I和胰岛素的含量均无
显著影响（p>0.05）。



The histological changes of T. ovatus liver

金鲳鱼肝脏的组织学变化

FIGURE 1 Histologically observed liver of Trachinotus ovatus (H.E. staining, 10 × 10) 

PH组与PM组相比，随着日粮碳水化合物含量的增加，肝脏脂肪含
量增加。



Sequencing and de novo assembly of T. ovatus liver transcriptome

金鲳鱼肝脏转录组的测序和从头组装

TABLE 6 Summary of assembled result by Illumina sequencing

用Trinity软件包组装得到62377个Unigenes



Sequencing and de novo assembly of T. ovatus liver transcriptome

金鲳鱼肝脏转录组的测序和从头组装
FIGURE 2 Overview of Trachinotus ovatus transcriptome sequence length distributions 

for all unigenes

大部分基因为200~299 bp（30.8%）；其次是300-399 bp（15.5%）。

图不清晰



Functional annotation and classification of unigenes

基因的功能注释与分类

参考Nr、SWISS-PROT、
KEGG、COG四个数据库对
62377个基因进行功能注释。



Homology comparison analysis of unigenes基因同源比较分析

63.7% ：
无鱼类同源基因
15.2%：
Mayladia zbra同源基因
12.2%：
尼罗罗非鱼同源基因
1.1%：
斑马鱼同源基因



GO annotation

蓝色：生物学过程 红色：细胞定位 绿色：分子功能

cellular  process, 

metabolic process and 

single‐organism process

cell, cell  part and 

organelle

binding, metabolic 

process and catalytic 

activity



COG annotation

2165个基因只
是预测的功能

459个基因参与碳水
化合物转运和代谢

6个基因参与
核结构

1126个基因

参与蛋白质
翻译后加工
和转运



KEGG functional classification

代谢通路相关基因：
1847个Unigenes

癌症通路相关基因：
676个Unigenes

细胞通讯蛋白相关
基因：
474个Unigenes

这些注释为研究鱼类特定的生物学和代谢过程、功能
和分子机制提供了有价值的信息。



Identification and analysis of differentially expressed genes

差异表达基因的鉴定与分析

与PM组相比，PH

组中共有3461个基因
差异表达。其中3059

个基因显著上调（红
色），402个基因显
著下调（绿色）。

FIGURE 7 Overview of different expression genes 

distribution between PM and PH in the scatter plot



GO annotation and carbohydrate metabolism pathway analysis of DEGs

差异表达基因的功能注释及糖类代谢通路分析

FIGURE 8 GO enrichment analysis of the different expression genes in golden pompano 

between PM and PH

生物学过程 细胞定位 分子功能



GO annotation and carbohydrate metabolism pathway analysis of DEGs



Analysis of the transcriptomic data by qRT–PCR

转录组数据的qRT-PCR分析

FIGURE 10 Validation of RNA‐seq data by qPCR



Discussion
444



Discussion

创新点：

本研究是首次利用转录组技术从整体水平探讨海水鱼的膳食碳水化合
物代谢机制。

结论：

金鲳鱼对饲料中高水平的碳水化合物具有一定的适应性和需求。但生
理代谢机制已经改变，以适应饲料中的高糖，如：糖酵解增加，糖异生
减少，糖代谢相关激素和激素受体的表达有维持葡萄糖稳态的趋势。
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