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摘　要：为了解不同种类鳜鱼生长差异的生理基础与机制，比较研究了鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）、斑鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ．
ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ）和杂交鳜（斑鳜♀×鳜♂）幼鱼３０ｄ内的生长速率与日摄食量、胃蛋白酶活性和胃蛋白酶原（ＰＧＡ１、
ＰＧＡ２、ＰＧＣ）基因相对表达量间的关系。结果表明，鳜、杂交鳜和斑鳜日增重率分别为（１．１７１±０．１８０）ｇ／ｄ、
（１．０１９±０．１０４）ｇ／ｄ和（０．４３３±０．０７８）ｇ／ｄ，生长速率快慢次序是鳜＞杂交鳜 ＞斑鳜。鳜、杂交鳜和斑鳜平
均日摄食量分别为（６．１±０．３１）ｇ／ｄ、（５．２６±０．３３）ｇ／ｄ、（４．２４±０．２３）ｇ／ｄ。胃蛋白酶比活力最高部位是胃，
实验前期，３种鳜鱼胃蛋白酶比活力差异不显著；后期，鳜、杂交鳜和斑鳜胃蛋白酶比活力分别为（３４７．８±
１３．３）Ｕ／ｇ、（３０３．４±１２．１）Ｕ／ｇ和（２７２．１±１０．９）Ｕ／ｇ。胃蛋白酶原基因表达量随生长阶段缓慢增加，ＰＧＣ∶
ＰＧＡ１∶ＰＧＡ２基因相对表达量比例是１．１∶１．０∶０．７；鳜胃蛋白酶原基因的相对表达量均为最高，杂交鳜相对表
达量略高于斑鳜（Ｐ＜０．０５）。结果表明，３种鳜鱼的生长速率快慢与它们的摄食量大小之间呈正相关，摄食量
大小与其消化能力间也具有相对应的关系。
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　　鱼类的生长意味着蛋白质的合成和增加，最
直观体现在体长和体质量的增加［１］。鱼类的生

长问题一直都是鱼类生理学研究的热点话题。

同种鱼的不同个体生长速率与其摄食量大小有

直接关系，生长较快的个体摄食量较大［２－５］。由

于不同种类的摄食习性、食物组成和消化酶多样

性，种间生长比较往往十分困难，因此，对不同种

鱼生长差异机制的报道并不多。

鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）和斑鳜（Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ）是
鳜鱼养殖的主要种类。它们摄食习性相同，但是

生长差异明显。在人工养殖条件下，鳜达到商品

规格需要６个月，斑鳜却需要大约２年时间［６］。

通过人工授精获得的杂交鳜（斑鳜♀ ×鳜♂）生
长性状介于两亲本之间［７］。由于它们都只以活

饵为食［８］，这为不同种类鳜鱼生长与摄食量间关

系研究提供了基础与方便。

胃蛋白酶（ｐｅｐｓｉｎ）是肉食性鱼类胃消化能力
的重要参数。实验室前期已克隆了鳜［９－１０］和斑

鳜［１１－１２］３种胃蛋白酶原基因（ＰＧＡ１、ＰＧＡ２、ＰＧＣ）
ｃＤＮＡ全序列。原位杂交表明，鳜胃蛋白酶原、胃
质子泵基因均在胃腺细胞中表达［１０］，ＰＧＡ１、ＰＧＡ２
和ＰＧＣ基因不同发育表达模式暗示它们在胃内
消化作用中的特殊性［６］。在前期工作的基础上，

本研究目的是进一步探究不同种鳜鱼生长差异

与其摄食量、胃蛋白酶活性和胃蛋白酶原基因表

达间的内在联系，旨在通过摄食量和消化水平对

鳜鱼种间生长差异进行分析和比较，为理解鱼类

种间生长差异提供生理与分子基础。
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１　材料与方法

１．１　实验材料
幼鱼取自安徽省池州市秋浦特种水产开发

有限公司，鳜、斑鳜、杂交鳜（斑鳜♀ ×鳜♂）为同
批繁殖鱼，每种鱼１２０尾，体长５～６ｃｍ。运回之
后，分养在条件相同的３个循环水箱中，水箱大
小是１．２ｍ×０．７ｍ×０．５ｍ。水箱所使用的循
环水是提前准备好的曝气水，并且加入适量的消

菌液，水体温度保持在（２７±１）℃，ｐＨ为（７．４±
０．３），水质较好。养殖期间，每天上午８：００和下
午１６：００喂食充足的饵料鱼，饵料鱼是规格相当
的草鱼（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌｕｓ）苗，小于鳜鱼体
长的１／３；每次的投喂量是１６０～１８０尾，定期清
理粪残，每周换水一次，每次换水一半。

实验的当天，早上８点投喂，下午６点进行实
验，中间时间不投喂，随机选择 ６尾个体。冰上
解剖，分别取全胃、肠道中段、幽门垂和部分肝

脏，剔除组织附属物，４℃去离子水冲洗，滤纸吸
干。将胃平均分成左右两半，一半用于测量胃蛋

白酶比活力，另一半用于分析胃蛋白酶原基因的

表达。

１．２实验方法
１．２．１　生长实验

３种鳜分养在３个水箱，每个水箱８０尾，每
隔１０ｄ（０ｄ，１０ｄ，２０ｄ，３０ｄ）测量一次，每次每种
鱼随机捞取２０尾，测量体长、体质量。然后按照
如下公式，分别计算日均增重率和日均增长率：

ＡＧＷ ＝（Ｗｔ－Ｗ０）／Ｄ （１）
ＡＧＬ＝（Ｌｔ－Ｌ０）／Ｄ （２）

式中：ＡＧＷ为日均增重率（ｇ／ｄ）；Ｗｔ为称量的末体
质量；Ｗ０为称量的初体质量；ＡＧＬ为体长日均增加
率（ｃｍ／ｄ）；Ｌｔ为称量的末体长；Ｌ０为称量的初体
长；Ｄ为实验的间隔天数。
１．２．２　日摄食量

摄食量参照 ＡＧＵＡＤＯ等［１３］方法，在每次生

长实验的中间３天（第４天，第５天和第６天）连
续进行，每天测量一次。上午投喂前，清理全部

剩余饵料鱼，称重投喂饵料鱼，记为ｍ１；下午投喂
前称重饵料鱼，记为ｍ２；第二天上午投喂前，捞起
剩余饵料鱼并称重，记为ｍ３。日摄食量的计算公
式为：

ＤＦ（ｇ／ｆ）＝（ｍ１＋ｍ２－ｍ３）／ｎ （３）
式中：ＤＦ为平均日摄食量；ｍ１、ｍ２、ｍ３分别为饵料
鱼的质量；ｎ为实验鱼的数目。
１．２．３　胃蛋白酶比活力测定

每种组织（胃、幽门垂、肠道、肝脏）称量０．１
ｇ，加入１ｍＬ预冷的去离子水（４℃），用组织匀浆
器打碎，冷冻离心机８０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ。收
集上清液，即为酶液。酶液中胃蛋白酶浓度用

ＢＣＡ蛋白定量试剂盒（美国 Ｔｈｅｒｍｏ公司）测量，
按说明书计算出胃蛋白酶的浓度，记为 Ｃ。每个
个体的酶液单独测量，最后计算平均值。

胃蛋白酶比活力的测定参照ＡＮＳＯＮ等［１４］的

方法进行，用 ２％牛血红蛋白作为消化底物，用
ＴｒｉｓＨＣｌ调节反应液 ｐＨ到 ２。酶标仪（Ｓｙｎｅｒｇｙ
Ｈ１Ｂｉｏｔｅｋ，美国）读出反应液在２８０ｎｍ吸光值。

胃蛋白酶比活力的计算公式为：

ＳＰ＝（Ａ２８０ｎｍｔｅｓｔ!Ａ２８０ｎｍｂｌａｎｋ）／Ｔ×Ｃ×Ｖ×０．００１

（４）
式中：ＳＰ为胃蛋白酶比活力；Ｔ为孵育时间；Ｃ为
酶液浓度；Ｖ为样品溶液体积；０．００１为 ２８０ｎｍ
吸光度变化单位。

１．２．４　胃蛋白酶原基因表达
采用Ｔｒｉｚｏｌ抽提法提取胃组织总 ＲＮＡ，琼脂

糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ质量，分光光度计测量
ＲＮＡ浓 度。ｃＤＮＡ 合 成 采 用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＲＲＴ
ｒｅａｇｅｎｔＫｉｔｗｉｔｈｇＤＮＡＥｒａｓｅｒ试剂盒进行，取１μｇ
总ＲＮＡ为模板，４２℃条件下反应。反应液放入
４℃冰箱里保存。

根据鳜胃蛋白酶原基因（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为
ＰＧＡ１：ＥＵ８０７９３０．１，ＰＧＡ２：ＦＪ４６３１５５．１，ＰＧＣ：
ＥＵ８０７９２９．１）保守区序列设计，用Ｐｒｉｍｅｒ５软件分
别设 计 特 异 性 引 物 （表 １）。βａｃｔｉｎ基 因
（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＡＹ８８５６８３．１）用作内参基因。
经标准曲线筛选之后，保证引物扩增效率在９５％
以上。

荧光定量ＰＣＲ采用ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭ试
剂盒进行。反应体系是２５μＬ，反应条件为：９５℃
３０ｓ预变性，９５℃５ｓ，５９．４～６０．５℃３０ｓ，６５℃１０
ｓ，４０个循环，９５℃ ５ｍｉｎ延伸。每个样品做３个
重复，内参基因也做３个重复。ＰＧＡ１、ＰＧＡ２、ＰＧＣ
基因的相对表达量按２ΔΔＣｔ方法计算［２１］。

２
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表 １　鳜鱼胃蛋白酶原基因ｑＰＣＲ分析特异性引物和退火温度
Ｔａｂ．１　ＧｅｎｅｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｏｆＰＧｓａｎｄａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｆｏｒｑＰＣＲａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒＳｉｎｉｐｅｒｃａｓｐｅｃｉｅｓ
引物

ｐｒｉｍｅｒ
序列（５′－３′）
ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′－３′）

退火温度

ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
登录号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
ＰＧＡ１Ｆ ＣＣＡＧＡＡＣＧＧＡＧＡＣＴＡＴＧＴ ５９．４ ＥＵ８０７９３０．１
ＰＧＡ１Ｒ ＧＴＡＴＴＧＡＧＡＣＴＧＡＣＧＧＡＣ ５９．４ ＥＵ８０７９３０．１
ＰＧＡ２Ｆ ＧＡＧＡＡＣＣＡＣＡＧＧＡＧＡＴＴＣ ６０．５ ＦＪ４６３１５５．１
ＰＧＡ２Ｒ ＣＣＴＣＡＡＣＡＧＴＧＴＣＡＡＴＧＧ ６０．５ ＦＪ４６３１５５．１
ＰＧＣＦ ＣＴＡＣＧＣＴＧＡＴＡＣＣＡＣＣＴＡ ５９．４ ＥＵ８０７９２９．１
ＰＧＣＲ ＧＴＴＡＣＡＧＴＡＧＡＣＧＧＡＧＴＣ ５９．４ ＥＵ８０７９２９．１
ａｃｔＦ ＧＣＧＴＧＡＣＡＴＣＡＡＧＧＡＧＡＡ ５９．４ ＡＹ８８５６８３．１
ａｃｔＲ ＣＡＴＡＣＣＧＡＧＧＡＡＧＧＡＡＧＧ ５９．４ ＡＹ８８５６８３．１

１．３数据处理
所有的实验数据都记为平均值 ±标准差

（ＳＤ），所用软件为 ＳＰＳＳ（ＳｔａｔｉｓｔｉｃａｌＰｒｏｄｕｃｔａｎｄ
ＳｅｒｖｉｃｅＳｏｌｕｔｉｏｎｓ）１０．０。多组对照的数据采用多
因素进行显著性分析，显著性水平为 Ｐ＜０．０５。
数据作图均采用 ＳｉｇｍａＰｌｏｔ１０．０软件（Ｓｉｇｍａ
Ｐｌｏｔ１０．０，ＵＳＡ）。

２　实验结果

２．１生长
实验起始，３种鳜鱼的平均体质量、体长差异

不显著；实验后期，３种鱼的平均体质量、体长差
异显著。鳜和杂交鳜体质量的日增加率分别是

（１．１７１±０．１８０）ｇ／ｄ和（１．０１９±０．１０４）ｇ／ｄ，
鳜和杂交鳜之间差异不显著，斑鳜的日增重率

（０．４３３±０．０７８）ｇ／ｄ明显低于鳜与杂交鳜 （Ｐ＜
０．０５，图 １ａ）；鳜、杂交鳜和斑鳜体长的日增加率
分别是（０．１９６±０．０３３）ｃｍ／ｄ、（０．１７２±０．０２８）
ｃｍ／ｄ和（０．１２１±０．０２１）ｃｍ／ｄ（图 １ｂ）。体重与
体长结果一致表明，鳜生长最快，杂交鳜次之，斑

鳜最慢。

图１　 鳜、斑鳜和杂交鳜幼鱼体重（ａ）、体长（ｂ）生长比较
Ｆｉｇ．１　ＧｒｏｗｔｈｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔａｎｄｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈａｍｏｎｇＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉａｎｄｔｈｅｉｒｈｙｂｒｉｄＦ１
不同的字母代表不同种鱼之间的差异显著性（Ｐ＜０．０５），下同。

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｄｅｎｏｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ（Ｐ＜０．０５），ｔｈｅｓａｍｅｉｎｂｅｌｏｗ．

２．２日摄食量
鳜、斑鳜和杂交鳜日摄食量随鱼体生长不断

增加，平均日摄食量为鳜（６．１±０．３１）ｇ／ｄ，斑鳜
（４．２４±０．２３）ｇ／ｄ，杂交鳜（５．２６±０．３３）ｇ／ｄ
（图２）。实验初期，３种鳜鱼平均日摄食量差异

不显著（Ｐ＞０．０５），中、后期阶段，鳜与杂交鳜、斑
鳜间差异显著。

２．３　消化道胃蛋白酶比活力
在４种消化道组织中，胃蛋白酶比活力从高

到低的顺序是：胃＞幽门垂＞肠＞肝脏（图３）。

３
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结果显示，３种鳜鱼实验个体之间的胃蛋白
酶比活力差异不显著（Ｐ＞０．０５），种间差异较显
著（Ｐ＜０．０５）。实验期间，３种鳜鱼胃中胃蛋白
酶比活力都呈增加趋势。实验后期，鳜、斑鳜和

杂交鳜胃中胃蛋白酶比活力分别是（３４７．８±
１３．３）Ｕ／ｇ、（２７２．１±１０．９）Ｕ／ｇ和（３０３．４±
１２．１）Ｕ／ｇ。鳜与杂交鳜、斑鳜间差异显著（Ｐ＜
０．０５）。

图２　鳜、斑鳜和杂交鳜的平均日摄食量比较
Ｆｉｇ．２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆａｖｅｒａｇｅａｍｏｕｎｔｏｆｄａｉｌｙｆｏｏｄ
ｉｎｔａｋｅａｍｏｎｇＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉａｎｄＦ１

　　幽门垂中，鳜、斑鳜和杂交鳜胃蛋白酶比活
力分别是（１５７．１±５．２）Ｕ／ｇ、（７８．９±３．４）Ｕ／ｇ
和（９３．３±３．７）Ｕ／ｇ，鳜胃蛋白酶比活力最高，种
间差异显著（Ｐ＜０．０５）。在肠道和肝脏也检测到
了胃蛋白酶的比活力，但是，与胃和幽门盲囊的

比活力相比，要低很多。

２．４　胃蛋白酶原基因相对表达量
实验结果表明 ３种鳜鱼的种内个体之间的

胃蛋白酶原基因表达量差异均不显著（Ｐ＞
０．０５）。３种鳜鱼ＰＧＡ１、ＰＧＡ２和ＰＧＣ的相对表达
量均随生长阶段缓慢增加（图４）。ＰＧＣ∶ＰＧＡ１∶
ＰＧＡ２基因相对表达量比例是 １．１∶１．０∶０．７。
ＰＧＣ与ＰＧＡ１相对表达量间差异不显著，ＰＧＡ２相
对表达量明显较ＰＧＡ１和ＰＧＣ低（Ｐ＜０．０５）。

相比之下，鳜 ３种基因（ＰＧＡ１、ＰＧＡ２和
ＰＧＣ）相对表达量均较杂交鳜、斑鳜高；３种鳜鱼
基因表达量从高到低的顺序是：鳜 ＞杂交鳜 ＞斑
鳜。实验后期，３种鱼基因相对表达量的差异较
显著（Ｐ＜０．０５）。

图３　３种鳜鱼胃（ａ）、幽门垂（ｂ）、肠（ｃ）和肝脏（ｄ）中胃蛋白酶比活力比较（ｎ＝６）
Ｆｉｇ．３　Ｓｐｅｃｉｆｉｃａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｐｅｐｓｉｎｉｎｓｔｏｍａｃｈ（ａ），ｐｙｌｏｒｉｃｃａｅｃａ（ｂ），ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ（ｃ）ａｎｄｌｉｖｅｒ（ｄ）

ｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉａｎｄＦ１（ｎ＝６）

４
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图４　３种鳜鱼胃中胃蛋白酶原基因ＰＧＡ１（ａ），ＰＧＡ２（ｂ），ＰＧＣ（ｃ）相对表达
Ｆｉｇ．４　ｍＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＰＧＡ１（ａ），ＰＧＡ２（ｂ），ＰＧＣ（ｃ）ｉｎｓｔｏｍａｃｈｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉａｎｄＦ１

３　讨论

本研究中的 ３种鳜鱼为同批繁殖鱼苗培育
而来。实验期间，饲养环境条件相同，鱼种放养

密度一致，饵料鱼投放足量、适口，结果表明，３种
鳜鱼体质量、体长的生长速率高低次序均为：鳜

＞杂交鳜＞斑鳜。在野外或人工养殖条件下，鳜
生长速率明显快于杂交鳜、斑鳜［１５］。因此，室内

生长实验结果与野外实验结果一致，基本反映了

不同鳜鱼种间生长快慢特征。

实验期间，３种鳜鱼的日摄食量间存在明显
差异：鳜＞杂交鳜 ＞斑鳜。鱼类的日摄食量一般
是由消化器官结构、摄食习性共同决定的。研究

表明，鳜和斑鳜的口裂／体长比值差异不显著，且
３种鳜鱼的胃重／体质量比也无明显差异［１６］；但

在摄食节律方面，鳜摄食频率相对较高，斑鳜摄

食频率较低［１７］。初步认为，不同鳜鱼日摄食量差

异主要是由于摄食习性差异所致。鉴于 ３种鳜
鱼的生长速率次序与其摄食量大小次序一致，推

测不同鳜鱼的生长速率与其摄食量大小间存在

正相关。这是因为食物摄取是鱼类生长发育的

重要物质基础，摄食量大，同化作用较强，营养物

质积累多，生长速率快；摄食量小，同化作用较

弱，生长速率慢。这与同一种鱼不同品系生长速

率的差异与其摄食水平间关联的结果相类似，如

鲶 （Ｓｉｌｕｒｕｓａｓｏｔｕｓ）［１８］、虹 鳟 （Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｍｙｋｉｓｓ）［１９］，生长较快的品系一般摄食量大，而生
长较慢的品系则摄食量较小。

胃是肉食性鱼类初始消化的主要器官，胃蛋

白酶是食物蛋白质的主要消化酶。在选取的 ４
种消化道组织中，胃蛋白酶比活力最高的部位是

胃，这与前期对鳜主要消化酶的组织分布研究结

果一致［２０－２１］。３种鳜鱼胃中胃蛋白酶比活力高
低顺序是：鳜＞杂交鳜 ＞斑鳜。由于胃蛋白酶原
分泌后需要胃酸激活，不同鳜鱼的胃酸分泌特征

与激活途径尚不清楚。最近研究表明，鳜、杂交

鳜胃粘膜层相对厚度较斑鳜厚，且胃酸酶原细胞

密度也较斑鳜大，因此，鳜、杂交鳜胃蛋白酶的分

泌水平可能高于斑鳜。另一方面，伴随摄入食物

量增大，食物消化对消化酶（胃蛋白酶）需求也随

之增加［２２］。与分泌水平相比，高活性的胃蛋白酶

可以明显提高消化效率，完成食物消化的作用，

促进胃排空。本研究中，３种鳜鱼取样时均保持
胃排空的状态，测定胃蛋白酶比活力的温度和

ｐＨ是相同的，这就使得３种鳜鱼的胃蛋白酶比活
力具有可比性，且都是胃排空状态时的活力。鳜

胃蛋白酶比活力高与其摄食量大、消化生理需求

高间有一定关联，消化能力强也是摄食频率高形

成的重要生理基础。

本研究中，幽门垂和肠道中也检测到了胃蛋

白酶活性，由于前期研究未检测到胃蛋白酶原基

因和质子泵基因的表达［７－１２］，推测这些部位的胃

蛋白酶可能来自胃腔的食物残渣，伴随胃排空，

胃蛋白酶和食物残渣混合物进入幽门垂、肠道引

起，而到了肠道，胃蛋白酶的活性要比幽门垂的

胃蛋白酶活性还低。因此，幽门垂仍担负部分消

化作用。肝脏中缺乏酸性环境，也检测到有胃蛋

白酶活性，这些活性是在体外的酸性环境作用

（激活胃蛋白酶原）后检测出来的，并非肝脏中直

接分泌后激活形成。推测肝脏中的胃蛋白酶原

不是用于食物消化，可能是维持肝脏中其他生理

功能。ＤＥＮＧ等［１１］在鳜鱼的肝脏中检测到胃蛋

５



上 海 海 洋 大 学 学 报 ２５卷

白酶原的表达，本文的研究更支持了肝脏中有未

被激活的胃蛋白酶原，而胃蛋白酶原并不发挥消

化的作用。

本实验中，３种鳜鱼胃中ＰＧＡ１、ＰＧＡ２和ＰＧＣ
相对表达量均随个体生长不断增加，这与其胃组

织结构的发育过程一致。３种鳜鱼胃中 ＰＧＡ１、
ＰＧＡ２、ＰＧＣ相对表达量高低次序为鳜＞杂交鳜＞
斑鳜，这一次序和其胃蛋白酶比活力次序也是对

应的。胃蛋白酶原基因表达量高低可直接影响

胃蛋白酶原的合成水平。在其他鱼类中，也观察

到胃蛋白酶原基因表达水平与胃蛋白酶活性同

步变化的现象，如美洲拟鲽（Ｐｓｅｕｄｏｐｌｅｕｒｏｎｅｃｔｅｓ
ａｍｅｒｉｃａｎｕｓ）［２３］、牙鲆（Ｐａｒａｌｉｃｈｔｈｙｓｏｌｉｖａｃｅｕｓ）［２４］

等。尽管目前尚难鉴定引起胃蛋白酶比活力增

加的确切酶原类型，但胃蛋白酶原基因相对表达

水平也可作为鳜鱼消化生理能力判别的一项重

要指标。

参考文献：

［１］　ＣＡＲＴＥＲＣＧ，ＨＥＺＹ，ＨＯＵＬＩＨＡＮＤＦ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆ

ｆｅｅｄｉｎｇｏｎｔｉｓｓｕｅｆｒｅｅａｍｉｎｏａｃｉｄｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓｉｎｒａｉｎｂｏｗ

ｔｒｏｕｔ（ＯｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓＷａｌｂａｕｍ）［Ｊ］．ＦｉｓｈＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９５，１４（２）：１５３－１６４．

［２］　ＣＨＲＩＳＴＩＡＮＳＥＮＪＳ，ＪＯＢＬＩＮＧＭ．Ｔｈｅｂｅｈａｖｉｏｕｒａｎｄｔｈｅ

ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｆｏｏｄｉｎｔａｋｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｏｆｊｕｖｅｎｉｌｅＡｒｃｔｉｃ

ｃｈａｒｒ，ＳａｌｖｅｌｉｎｕｓａｌｐｉｎｕｓＬ．，ｓｕｂｊｅｃｔｅｄｔｏｓｕｓｔａｉｎｅｄｅｘｅｒｃｉｓｅ

［Ｊ］．ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＺｏｏｌｏｇｙ，１９９０，６８（１０）：２１８５－

２１９１．

［３］　ＬＡＭＢＥＲＴＭ，ＤＵＴＩＬＪＤ．Ｆｏｏｄｉｎｔａｋｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｏｆａｄｕｌｔ

Ａｔｌａｎｔｉｃｃｏｄ（ＧａｄｕｓｍｏｒｈｕａＬ．）ｒｅａｒｅｄｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｓｔｏｃｋｉｎｇｄｅｎｓｉｔｙ，ｆｅｅｄｉｎｇｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｎｄｓｉｚｅ

ｇｒａｄｉｎｇ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００１，１９２（２／４）：２３３－２４７．

［４］　ＭＡＮＤＩＫＩＳＮＭ，ＢＬＡＮＣＨＡＲＤＧ，ＭＥＬＡＲＤＣ，ｅｔａｌ．

Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｏｒｉｇｉｎｏｎｇｒｏｗｔｈａｎｄｆｏｏｄｉｎｔａｋｅｉｎ

Ｅｕｒａｓｉａｎ ｐｅｒｃｈ （Ｐｅｒｃａ ｆｌｕｖｉａｔｉｌｉｓＬ．） ｊｕｖｅｎｉｌｅｓｕｎｄｅｒ

ｉｎｔｅｎｓｉｖｅｃｕｌｔｕｒｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００４，２２９（１／

４）：１１７－１２８．

［５］　ＮＥＥＬＹＫＧ，ＭＹＥＲＳＪＭ，ＨＡＲＤＪＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆ

ｇｒｏｗｔｈ，ｆｅｅｄｉｎｔａｋｅ，ａｎｄｎｕｔｒｉｅｎｔｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｉｎａｓｅｌｅｃｔｅｄ

ｓｔｒａｉｎｏｆｃｏｈｏｓａｌｍｏｎ（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｋｉｓｕｔｃｈ）ａｎｄｉｔｓｓｏｕｒｃｅ

ｓｔｏｃｋ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００８，２８３（１／４）：１３４－１４０．

［６］　ＸＵＥＹ，ＺＨＡＯ ＪＬ，ＤＥＮＧ Ｙ Ｆ，ｅｔａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄ

ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎａｎｄｇａｓｔｒｉｃｐｒｏｔｏｎ

ｐｕｍｐｇｅｎｅｓｆｒｏｍｍａｎｄａｒｉｎｆｉｓｈ（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ）ｄｕｒｉｎｇ

ｅａｒｌｙｏｎｔｏｇｅｎｙ［Ｊ］．ＦｉｓｈＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，

３９（４）：８８１－８９３．

［７］　ＨＥＳ，ＬＩＡＮＧ Ｘ Ｆ，ＳＵＮ Ｊ，ｅｔａｌ．Ｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｆｏｏｄ

ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｉｎｈｙｂｒｉｄＦ１ｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ（♀）×Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ

ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ（♂）ｍａｎｄａｒｉｎｆｉｓｈｔｈｒｏｕｇｈｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ
［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１３，１４（１）：６０１－６０８．

［８］　ＣＨＩＡＮＧＩＫ．Ｏｎｔｈｅｂｉｏｌｏｇｙｏｆｍａｎｄａｒｉｎｆｉｓｈ，Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ

ｃｈｕａｔｓｉｏｆＬｉａｎｇＴｚｅＬａｋｅ［Ｊ］．ＡｃｔａＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，

１９５９，（３）：３７５－３８５．

［９］　吴雪峰，赵金良．鳜胃蛋白酶原基因ｃＤＮＡ全长的克隆与

序列分析［Ｊ］．水产学报，２００８，３２（６）：９７１－９７６．

ＷＵＸＦ，ＺＨＡＯＪＬ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｔｈｅｆｕｌｌ

ｌｅｎｇｔｈｃＤＮＡｏｆｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎｇｅｎｅｆｒｏｍ ｔｈｅｍａｎｄａｒｉｎｆｉｓｈ，

Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２００８，３２

（６）：９７１－９７６．

［１０］　薛洋，赵金良，邓燕飞，等．鳜胃蛋白酶原 Ａ、胃质子泵

基因ｃＤＮＡ全长的克隆与细胞表达定位［Ｊ］．水产学报，

２０１１，３５（７）：９９２－１０００．

ＸＵＥＹ，ＺＨＡＯＪＬ，ＤＥＮＧＹＦ，ｅｔａｌ．ＦｕｌｌｌｅｎｇｔｈｃＤＮＡ

ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｃｅｌｌｕｌａｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎＡ ａｎｄ

ｇａｓｔｒｉｃｐｒｏｔｏｎｐｕｍｐｇｅｎｅｓｏｆｍａｎｄａｒｉｎｆｉｓｈ（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ

ｃｈｕａｔｓｉ）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，２０１１，３５（７）：

９９２－１０００．

［１１］　ＤＥＮＧ Ｙ Ｆ，ＺＨＡＯ ＪＬ，ＬＵ Ｇ Ｑ，ｅｔａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇ，

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎＣｆｒｏｍｔｈｅ

ｇｏｌｄｅｎ ｍａｎｄａｒｉｎ ｆｉｓｈ Ｓｉｎｉｐｅｒｃａ ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ （Ｔｅｌｅｏｓｔｅｉ：

Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ）［Ｊ］．ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，２０１０，７６（５）：８１９－８２６．

［１２］　邓燕飞，薛洋，赵金良，等．斑鳜（Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｓｃｈｅｒｚｅｒｉ）胃蛋

白酶原Ａ、胃质子泵基因的克隆与组织表达分析［Ｊ］．海

洋与湖沼，２０１３，４４（３）：６１８－６２５．

ＤＥＮＧＹＦ，ＸＵＥＹ，ＺＨＡＯＪＬ，ｅｔａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｔｉｓｓｕｅ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎＡａｎｄｇａｓｔｒｉｃｐｒｏｔｏｎ

ｐｕｍｐｇｅｎｅｓｆｒｏｍ Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｓｃｈｅｒｚｅｒｉ［Ｊ］．Ｏｃｅａｎｏｌｏｇｉａｅｔ

ＬｉｍｎｏｌｏｇｉａＳｉｎｉｃａ，２０１３，４４（３）：６１８－６２５．

［１３］　ＧＩＭＥＮＥＺＦＡ，ＧＡＲＣＩＡＢＧ．Ｇｒｏｗｔｈａｎｄｆｏｏｄｉｎｔａｋｅ

ｍｏｄｅｌｓｉｎＯｃｔｏｐｕｓｖｕｌｇａｒｉｓＣｕｖｉｅｒ（１７９７）：Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｂｏｄｙ

ｗｅｉｇｈｔ， ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ｓｅｘ ａｎｄ ｄｉｅｔ［Ｊ］． Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ

Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２００２，１０（５）：３６１－３７７．

［１４］　ＡＮＳＯＮＭＬ．Ｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｐｅｐｓｉｎ，ｔｒｙｐｓｉｎ，ｐａｐａｉｎ，ａｎｄ

ｃａｔｈｅｐｓｉｎｗｉｔｈｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌ

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９３８，２２（１）：７９－８９．

［１５］　许建红，劳顺健．斑鳜人工养殖技术初探［Ｊ］．科学养

鱼，２００２（７）：２６．

ＸＵＪＨ，ＬＡＯＳＪ．Ｆｉｒｓｔｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎｏｆａｒｔｉｆｉｃｉａｌｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｏｆ

Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｓｃｈｅｒｚｅｒｉ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＦｉｓｈＦａｒｍｉｎｇ，２００２（７）：２６．

［１６］　韩德举，胡菊香，洪峰．陆水水库鳜属鱼类食性及消化器

官的比较研究［Ｊ］．水产学报，１９９６，２０（２）：９７－１０３．

ＨＡＮＤＪ，ＨＵＪＸ，ＨＯＮＧＦ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｔｕｄｉｅｓｏｎｔｈｅ

ｆｅｅｄｉｎｇｈａｂｉｔａｎｄｄｉｇｅｓｔｉｖｅｏｒｇａｎｓｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃａｆｉｓｈｅｓｏｆＬｕｓｈｕｉ

ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓｏｆＣｈｉｎａ，１９９６，２０（２）：

９７－１０３．

［１７］　高少波，朱志荣．网箱中鳜鱼摄食行为的初步观察［Ｊ］．

水利渔业，１９９４（１）：１２－１４．

ＧＡＯＳＢ，ＺＨＵＺＲ．Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆｆｅｅｄｉｎｇ

ｂｅｈａｖｉｏｒｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉｉｎｃａｇｅ［Ｊ］．ＲｅｓｅｒｖｏｉｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓ，

１９９４（１）：１２－１４．

６



１期 李传阳，等：３种鳜鱼生长与摄食量、胃蛋白酶活性和胃蛋白酶原基因表达相关分析

［１８］　ＳＩＬＶＥＲＳＴＥＩＮＪＴ，ＷＯＬＴＥＲＳＷＲ，ＨＯＬＬＡＮＤＭ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

ｉｎｇｒｏｗｔｈａｎｄｆｏｏｄｉｎｔａｋｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒａｉｎｓ

ｏｆｃｈａｎｎｅｌｃａｔｆｉｓｈ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈＢｉｏｌｏｇｙ，１９９９，５４

（３）：６０７－６１５．

［１９］　ＶＡＬＥＮＴＥＬＭＰ，ＦＡＵＣＯＮＮＥＡＵＢ，ＧＯＭＥＳＥＦＳ，ｅｔａｌ．

Ｆｅｅｄｉｎｔａｋｅａｎｄｇｒｏｗｔｈｏｆｆａｓｔａｎｄｓｌｏｗｇｒｏｗｉｎｇｓｔｒａｉｎｓｏｆ

ｒａｉｎｂｏｗｔｒｏｕｔ（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓ）ｆｅｄｂｙａｕｔｏｍａｔｉｃｆｅｅｄｅｒｓｏｒ

ｂｙｓｅｌｆｆｅｅｄｅｒｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００１，１９５（１／２）：１２１－１３１．

［２０］　庆宁，吕凤义，陈曼娜，等．不同 ｐＨ条件下鳜鱼消化道

蛋白酶活性研究［Ｊ］．华南师范大学学报（自然科学版），

２００３，（４）：８９－９２．

ＱＩＮＧＮ，ＬＶＦＹ，ＣＨＥＮＭＮ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎｐｒｏｔｅａｓｅ

ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｉｎｄｉｇｅｓｔｉｖｅｔｕｂｅｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐＨ

［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｎａｔｕｒａｌ

ＳｃｉｅｎｃｅＥｄｉｔｉｏｎ），２００３，（４）：８９－９２．

［２１］　马燕梅，梅景良，林树根．鳜胃肠道和肝脏主要消化酶活

性的研究［Ｊ］．江西农业大学学报，２００４，２６（４）：５８４－５８８．

ＭＡＹＭ，ＭＥＩＪＬ，ＬＩＮＳＧ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｔｈｅｍａｉｎｄｉｇｅｓｔｉｖｅ

ｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｉｎｓｔｏｍａｃｈｉｎｔｅｓｔｉｎｅａｎｄｌｉｖｅｒｏｆＳｉｎｉｐｅｒｃａ

ｃｈｕａｔｓｉ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓＪｉａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ，

２００４，２６（４）：５８４－５８８．

［２２］　ＣＡＲＴＥＲＣ，ＨＯＵＬＩＨＡＮＤ，ＫＩＥＳＳＬＩＮＧＡ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｆｅｅｄｉｎｇ［Ｍ］／／ＨＯＵＬＩＨＡＮ Ｄ，ＢＯＵＪＡＲＤ Ｔ，

ＪＯＢＬＩＮＧＭ，ｅｄｓ．ＦｏｏｄＩｎｔａｋｅｉｎＦｉｓｈ．Ｏｘｆｏｒｄ：Ｂｌａｃｋｗｅｌｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００１：２９７－３３１．

［２３］　ＤＯＵＧＬＡＳＳＥ，ＧＡＷＬＩＣＫＡＡ，ＭＡＮＤＬＡＳ，ｅｔａｌ．Ｏｎｔｏｇｅｎｙｏｆ

ｔｈｅ ｓｔｏｍａｃｈ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ｆｌｏｕｎｄｅｒ： ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎａｎｄｐｒｏｔｏｎｐｕｍｐｇｅｎｅｓａｎｄ

ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｐｅｐｓｉｎａｃｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈＢｉｏｌｏｇｙ，

１９９９，５５（５）：８９７－９１５．

［２４］　ＳＲＩＶＡＳＴＡＶＡＡＳ，ＫＵＲＯＫＡＷＡＴ，ＳＵＺＵＫＩＴ．ｍＲＮＡ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｐａｎｃｒｅａｔｉｃｅｎｚｙｍｅｐｒｅｃｕｒｓｏｒｓａｎｄｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆ

ｐｒｏｔｅｉｎｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙｉｎｆｉｒｓｔｆｅｅｄｉｎｇｌａｒｖａｅｏｆｔｈｅＪａｐａｎｅｓｅ

ｆｌｏｕｎｄｅｒ， Ｐａｒａｌｉｃｈｔｈｙｓ ｏｌｉｖａｃｅｕｓ ［Ｊ］． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ

ＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙＰａｒｔＡ：Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ＆Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００２，１３２（３）：６２９－６３５．

Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｇｒｏｗｔｈ，ｆｏｏｄｉｎｔａｋｅ，ｐｅｐｓｉｎａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎｇｅｎｅｓ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｍｏｎｇＳｉｎｉｐｅｒｃａｓｐｅｃｉｅｓ

ＬＩＣｈｕａｎｙａｎｇ１，ＸＵＭｉａｏｙａｎｇ１，ＴＨＡＭＭＡＲＡＴＳＵＮＴＯＲＮＪｅｅｒａｗａｔ１，ＺＨＡＯＪｉｎｌｉａｎｇ１，ＱＩＡＮＹｅｚｈｏｕ２，ＷＵ
Ｃｈａｏ２，ＱＩＡＮＤｅ２

（１．ＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＦｒｅｓｈｗａｔｅｒＦｉｓｈｅｒｉｅｓＧｅｒｍｐｌａｓｍＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，ＭｉｎｉｓｔｒｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　
２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；２．ＣｈｉｚｈｏｕＱｉｕｐｕＳｐｅｃｉａｌＡｑｕａｃｕｌｔｕｒｅＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔＣｏｍｐａｎｙＬｉｍｉｔｅｄ，Ｃｈｉｚｈｏｕ　２４７１０４，Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｏｆｕｒｔｈｅｒｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆｇｒｏｗｔｈｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍａｎｄａｒｉｎｆｉｓｈ，ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｗｔｈｒａｔｅｓａｎｄｄａｉｌｙｆｏｏｄｉｎｔａｋｅ，ｐｅｐｓｉｎａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ，ｒｅｌａｔｉｖｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎ
ＰＧＡ１，ＰＧＡ２，ＰＧＣｉｎｓｔｏｍａｃｈｏｆｊｕｖｅｎｉｌｅｓｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉａｎｄｔｈｅｉｒｈｙｂｒｉｄｓ（Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ♀×Ｓ．
ｃｈｕａｔｓｉ♂Ｆ１）ｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄａｎｄａｎａｌｙｚｅｄｄｕｒｉｎｇ３０ｄａｙｓ′ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．Ｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔａｖｅｒａｇｅｇｒｏｗｔｈ
ｗｅｉｇｈｔ（ＡＧＷ）ｏｆｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｗａｓ（１．１７１±０．１８０）ｇ／ｄｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，（１．０１９±０．１０４）ｇ／ｄｏｆｈｙｂｒｉｄｓ，
（０．４３３±０．０７８）ｇ／ｄｏｆＳ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ａｎｄｔｈｅｉｒｇｒｏｗｔｈｒａｔｅｓｒａｎｋｅｄａｓＳ．ｃｈｕａｔｓｉ＞Ｆ１＞Ｓ．
ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ．Ｄａｉｌｙｆｏｏｄｉｎｔａｋｅｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｗａｓ（６．１±０．３１）ｇ／ｄｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，（４．２４±０．２３）ｇ／ｄｏｆ
Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉａｎｄ（５．２６±０．３３）ｇ／ｄｏｆｈｙｂｒｉｄｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，Ｓ．ｃｈｕａｔｓｉｗａｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｈｙｂｒｉｄｓａｎｄＳ．
ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ．Ｔｈｅｍａｘｉｍｕｍｓｐｅｃｉｆｉｃｐｅｐｓｉｎａｃｔｉｖｉｔｙｗａｓｆｏｕｎｄｉｎｓｔｏｍａｃｈ，ｓｐｅｃｉｆｉｃｐｅｐｓｉｎｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｗａｓ
（３４７．８±１３．３）Ｕ／ｇｏｆＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，（２７２．１±１０．９）Ｕ／ｇｏｆＳ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ（３０３．４±１２．１）Ｕ／ｇｏｆｈｙｂｒｉｄｓ
ｄｕｒｉｎｇｌａｔｅｒｐｅｒｉｏｄｓ．Ａｍｏｎｇｔｈｅｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓ，ｐｅｐｓｉｎａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｒａｎｋｅｄａｓＳ．ｃｈｕａｔｓｉ＞Ｆ１＞Ｓ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ．
ＧａｓｔｒｉｃＰＧｓｍＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓａｌｌｉｎｃｒｅａｓｅｄｄｕｒｉｎｇｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．ＰｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆＰＧＣ∶
ＰＧＡ１∶ＰＧＡ２ｗａｓ１．１∶１．０∶０．７．ＴｈｅｈｉｇｈｅｓｔｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＰＧｓｗａｓｏｂｓｅｒｖｅｄｉｎＳ．ｃｈｕａｔｓｉ，ＰＧｓ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＦ１ｗａｓｓｌｉｇｈｔｌｙｈｉｇｈｅｒｔｈａｎＳ．ｓｃｈｅｒｚｅｒｉ（Ｐ＜０．０５）．Ｇｒｏｗｔｈｒａｔｅｗａｓｉｎｄｉｒｅｃｔｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｗｉｔｈ
ａｍｏｕｎｔｏｆｆｏｏｄｉｎｔａｋｅｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅＳｉｎｉｐｅｒｃａｓｐｅｃｉｅｓ，ａｎｄｔｈｅｒｅｗａｓａｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎ
ａｍｏｕｎｔｏｆｆｏｏｄｉｎｔａｋｅａｎｄｄｉｇｅｓｔｉｖｅｃａｐａｃｉｔｙ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｓｐｅｃｉｅｓ；ｇｒｏｗｔｈｒａｔｅ；ｆｏｏｄｉｎｔａｋｅ；ｐｅｐｓｉｎ；ａｃｔｉｖｉｔｙ；ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

７


