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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
ＴｒｉｓＨＣｌ调节反应液 ｐＨ到 ２。酶标仪（Ｓｙｎｅｒｇｙ
Ｈ１Ｂｉｏｔｅｋ，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）。βａｃｔｉｎ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２ΔΔＣｔ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　ＧｅｎｅｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｏｆＰＧｓａｎｄａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｆｏｒｑＰＣＲａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒＳｉｎｉｐｅｒｃａｓｐｅｃｉｅｓ
引物

ｐｒｉｍｅｒ
序列（５′－３′）
ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′－３′）

退火温度

ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
登录号

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
ＰＧＡ１Ｆ ＣＣＡＧＡＡＣＧＧＡＧＡＣＴＡＴＧＴ ５９．４ ＥＵ８０７９３０．１
ＰＧＡ１Ｒ ＧＴＡＴＴＧＡＧＡＣＴＧＡＣＧＧＡＣ ５９．４ ＥＵ８０７９３０．１
ＰＧＡ２Ｆ ＧＡＧＡＡＣＣＡＣＡＧＧＡＧＡＴＴＣ ６０．５ ＦＪ４６３１５５．１
ＰＧＡ２Ｒ ＣＣＴＣＡＡＣＡＧＴＧＴＣＡＡＴＧＧ ６０．５ ＦＪ４６３１５５．１
ＰＧＣＦ ＣＴＡＣＧＣＴＧＡＴＡＣＣＡＣＣＴＡ ５９．４ ＥＵ８０７９２９．１
ＰＧＣＲ ＧＴＴＡＣＡＧＴＡＧＡＣＧＧＡＧＴＣ ５９．４ ＥＵ８０７９２９．１
ａｃｔＦ ＧＣＧＴＧＡＣＡＴＣＡＡＧＧＡＧＡＡ ５９．４ ＡＹ８８５６８３．１
ａｃｔＲ 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
Ｐｌｏｔ１０．０，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
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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。
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