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禁食和复投喂对大口黑鲈胆囊收缩素及其受体基因表达的影响
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摘要: 为研究大口黑鲈(Micropterus salmoides) 胆囊收缩素(Cholecystokinin, CCK)和其受体(Cholecystokinin
receptor, CCKR)基因在摄食活动中的功能, 研究通过克隆得到CCK1、CCK2、CCK1R和CCK2R基因的编码区

序列, 其长度分别为414、387、1368和1359 bp, 分别编码137、128、455和452个氨基酸。荧光定量结果表明

CCK1和CCK2基因均在脑组织中高表达, 其次为肠道组织, 而CCK1R和CCK2R基因分别在胆囊和脑组织中高

表达。在摄食后24h内, CCK1、CCK2、CCK1R和CCK2R基因的相对表达量呈先升高后下降趋势, 其中

CCK1、CCK1R和CCK2R基因在摄食后3h相对表达量达到最高值, 而CCK2基因在摄食后12h相对表达量达到

最高值(P<0.05)。禁食过程中CCK1、CCK1R和CCK2R基因相对表达量在禁食14d时显著升高(P<0.05)。复投

喂后CCK1、CCK1R和CCK2R基因的相对表达趋势与餐后表达趋势相似, 呈先升高后降低趋势。但在禁食和

复投喂过程中CCK2基因相对表达量并无显著变化。综上所述, 研究结果推测CCK1基因可能与CCK1R、
CCK2R基因结合, 作为饱腹信号因子, 通过抑制食欲调控大口黑鲈摄食、消化等生理过程; 而CCK2基因可能

作为短期食欲因子调节摄食活动。研究结果可为大口黑鲈摄食活动调节提供理论依据。
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胆囊收缩素(Cholecystokinin, CCK)是一种典型

的脑肠肽, 广泛存在于消化系统、中枢及外周神经

系统, 通过调节机体产生饱腹信号, 进而抑制摄食

活动
[1, 2]

。CCK基因最先发现于狗(Canis lupus fami-
liaris)胃肠道中

[3], 随后在人类(Homo sapiens)[4]
、小

鼠(Mus musculus)[5]
、虹鳟(Oncorhynchus mykiss)[6]

、

大西洋鲑(Salmo salar)[7]
和团头鲂(Megalobrama

amblycephala)[8]
等物种也有相关报道。研究发现不

同动物中CCK存在2种甚至3种不同的亚型, 并且其

功能有所差异
[6, 9, 10]

。如Jensen等[6]
在虹鳟中发现

CCK基因存在CCK-L、CCK-N和CCK-T亚型, 其中

CCK-L基因作为饱腹因子调节摄食, 而CCK-N基因

无显著作用; Huong等[10]
在红鲷(Pagrus major)中发

现CCK基因存在CCK1和CCK2亚型, 其中CCK1基
因在消化中发挥重要作用, CCK2基因通过向脑发

送信号以调节食物摄入和控制饱腹感; MicaleI等[9]

发现白鲷(Diplodus sargus)体内CCK1基因的表达水

平不受摄食的影响, 而CCK2基因参与消化过程的

负反馈调节。

CCK基因通过与CCK受体基因(Cholecystoki-
nin receptor, CCKR)相结合, 调节动物的摄食、消化

等生理过程
[11]
。CCKR基因在多数动物中存在CCK1R

和CCK2R亚型
[12]

。研究表明CCK与CCK1R基因结

合主要作用于消化系统, CCK与CCK2R基因结合主

要作用于中枢神经系统, 二者共同参与摄食活动的

调节过程
[13]

。鱼类中CCK基因及其受体基因在摄

食活动中的功能已有相关报道。如黄尾鰤(Seriola
lalandi)摄食其胆囊CCK1R基因表达水平上调, 进
而通过结合CCK基因抑制机体摄食

[14]; 在西伯利亚

鲟(Acipenser baerii)中, 经CCK2R拮抗剂LY225910
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处理后, 食欲因子CCK、神经肽(NPY)和尿皮质素

(UCN3)基因表达水平下调
[15], 腹腔注射nesfatin-1可

通过影响CCK-CCK1R通路下调食欲因子核连蛋白

(NUCB2)Nucleobindin2、CCK和肽YY(PYY)基因表

达, 进而抑制其摄食活动
[16]
。

大口黑鲈(Micropterus salmoides)原产于北美

洲的淡水湖泊和河流。自1983年引入我国后, 现已

成为我国重要的淡水养殖经济鱼类, 2020年我国大

口黑鲈养殖总产量为61.95×107 kg[17]
。CCKs和CCKRs

基因是重要的食欲调节因子
[18], 在鱼类养殖生产过

程中通过调节食物摄入量进而影响生长发育。但

目前为止, 大口黑鲈CCKs和CCKRs基因在摄食活

动中的功能还未见相关报道。本研究对大口黑鲈

CCKs和CCKRs基因的编码区序列进行了扩增, 通
过摄食后、禁食与复投喂试验实验对CCKs基因及

其CCKRs基因在摄食活动中的功能进行初步探讨,
以期为大口黑鲈摄食调控研究提供理论依据。

 1    材料与方法

 1.1    实验材料

大口黑鲈选自中国水产科学院珠江水产研究

所广州芳村基地。选择100尾体重为(250±10) g的
健康大口黑鲈, 将其置于水温为(25±2)℃的水泥池

暂养2周。暂养期间, 每天早上8:00进行饲料投喂,
大口黑鲈能够正常摄食且健康状态良好。暂养结

束后, 选取3尾大口黑鲈, 采集其脑、肝脏、胃、肠

道和胆囊组织, 用于CCKs和CCKRs的组织表达研

究, 以及将脑组织也用于CCKs和CCKRs基因克

隆。随机选取30尾大口黑鲈用于研究摄食后CCKs
及CCKRs基因表达变化, 设置1个对照组和4个饲喂

组, 每组各6尾鱼, 对照组在未摄食饲料时采集3尾
鱼的脑组织, 饲喂组在摄食后3h、6h、12h和24h分
别采集3尾鱼的脑组织。选取42尾大口黑鲈用于研

究禁食复投喂对大口黑鲈CCKs和CCKRs基因表达

变化的影响, 设置1个对照组、3个禁食组和3个复

投喂组, 每组各6尾鱼。其中, 对照组在饲料投喂

30min后采集3尾鱼的脑组织; 禁食组在禁食3d、
7d和14d分别采集3尾鱼的脑组织; 复投喂组在禁食

14d后进行饲料投喂, 分别在复投喂3h、6h和12h采
集3尾鱼的脑组织。采集的样品放于RNA保存液

中, 先在4℃存放16h, 最后转移到–80℃保存。

 1.2    CCK和CCKR序列克隆和系统进化树构建

采用TRIzol试剂(Invitrogen, 美国)提取总RNA,
用反转录试剂盒(TaKaRa, 日本)获取cDNA。根据

大口黑鲈基因组数据库(SRR12489157)中的CCK1、
CCK2、CCK1R和CCK2R基因的序列设计引物进行

目的片段的扩增(表 1)。反应程序: 94℃预变性

5min; 94℃变性30s, 55℃退火30s, 72℃延伸30s, 循
环35次; 72℃延伸10min。根据CCK1和CCK2基因

核心片段设计3′端和5′端引物(引物信息见表 1), 利
用RACE试剂盒(TaKaRa, 日本)进行扩增, PCR产物

经1.5%琼脂糖凝胶电泳检测后进行胶回收, 连接到

pMD19-T载体, 再转化到DH5α感受态细胞, 挑选阳

性克隆菌落进行测序
[ 1 9 ] ,  拼接后获得大口黑鲈

CCK1和CCK2基因cDNA序列全长。使用NCBI的
ORF Finder(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/)
分析序列开放阅读框。通过ExPASy ProtParam软

件(https://web.expasy.org/protparam/)分析大口黑鲈

CCK1、CCK2、CCK1R和CCK2R基因氨基酸序列

的理化性质。利用MEGA 6.0软件
[20]

的Phylogene-
tic Analysis程序对CCK1、CCK2、CCK1R和CCK2R
基因的氨基酸序列进行NJ系统进化树构建。

 1.3    CCKs及CCKRs组织表达及摄食、禁食复投喂

后表达变化

利用荧光定量方法(Quantitative real-time PCR,

表 1   引物序列

Tab. 1   Primer sequences

引物Primer 序列Sequence(5′—3′) 用途Usage

CCK1-F1 TGAGGCTGACACCCACACCAT 克隆序列

CCK1-R1 AAAATCCATCCACCCCAAGTA 克隆序列

CCK2-F1 TGTGTGTCCTCCTGGCTGCTGCG 克隆序列

CCK2-R1 CACTGCGTCTTCCAAAGTCCATC 克隆序列

CCK1R-F1 ATGGAGACGTTCACAATCCAC 克隆序列

CCK1R-R1 TTAAGTCAGCTCACTCCAGGC 克隆序列

CCK2R-F1 ATGGCTCTGCAGGCGGGGAAT 克隆序列

CCK2R-R1 TCAGCAGGTGCCGGTGGTGCT 克隆序列

CCK1-5-G CCATCCACCCCAAGTAGTCTCTG 5′-RACE
CCK1-5-NG TTGCTGTGGAGTTTCTGCG 5′-RACE
CCK1-3-G GCAGCGGACTGAGTGCCAACCA 3′-RACE
CCK1-3-NG GATGGATTTTGGTCGCCGC 3′-RACE
CCK2-5-G TTCCAAAGTCCATCCAGCCGAGG 5′-RACE
CCK2-5-NG GCAGGGGCTGAGCGGGTATGGCG5′-RACE
CCK2-3-G TAGCCAACTACAACCAGCCCCAG 3′-RACE
CCK2-3-NG TACCTCGGCTGGATGGACTTTGG 3′-RACE
CCK1-F1 CCTCTGGCTGAGGAGGATGC qRT-PCR
CCK1-R1 GCTATCCGGTGGTTGGCACT qRT-PCR
CCK2-F1 GGACGCTCGAAACAGCCTGA qRT-PCR
CCK2-R1 GACCACTGGCTCTGCTGGTG qRT-PCR
CCK1R-F1 CCGTGCTGGTGAGGAACAGG qRT-PCR
CCK1R-R1 GCCAGTGCCGAAGACGAAGT qRT-PCR
CCK2R-F1 GCGCGCCCATCTCCTTCATC qRT-PCR
CCK2R-R1 GCCTCCCTCTTCCTGCACCA qRT-PCR
β-actin-F AAAGGGAAATCGTGCGTGAC qRT-PCR
β-actin-R AAGGAAGGCTGGAAGAGGG qRT-PCR
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qRT-PCR)检测CCK1、CCK2、CCK1R和CCK2R基
因的组织表达分布及摄食后、禁食复投喂后不同时间

段的相对表达变化。反应体系为20 μL, 包括: 10 μL
SYBR Premix(TaKaRa, 中国)、0.4 μL正反向引物、

8.2 μLddH2O和1 μL cDNA。反应程序为95℃预变性

5min; 95℃变性10s, 60℃退火10s, 72℃延伸10s, 循环

40次; 72℃延伸10min。使用QuantStudio™6 Flex
System进行分析, 分析所得数据采用2–ΔΔCt

法进行计

算。内参基因为β-actin, 引物信息见表 1。
 1.4    数据分析

所有数据表示为平均数±标准误。通过SPSS
26.0软件中单因素方差分析(ANOVA)进行差异性

检验, 结果以P<0.05作为显著性判断标准。

 2    结果

 2.1    大口黑鲈CCKs及CCKRs基因克隆

经测序和序列拼接, 获得大口黑鲈CCK1基因

cDNA全长为857 bp, 其中非编码区5′-UTR长106 bp,
非编码区3′-UTR长337 bp, 开放阅读框414 bp, 编码

137个氨基酸; 预测CCK1蛋白分子量为14838.62 Da,
理论等电点pI为5.77, 带正电荷的氨基酸残基总数

(Arg+Lys)为14个, 带负电荷的氨基酸残基总数

(Asp+Glu)为17个, 脂肪族指数为84.16, 不稳定指数

为65.39, 说明是不稳定性蛋白。CCK2基因cDNA
全长为597 bp, 其中非编码区5′-UTR长112 bp, 非编

码区3′-UTR长98 bp, 开放阅读框387 bp, 编码128个
氨基酸; 预测CCK2蛋白分子量为13813.43 Da, 理论

等电点pI为9.44, 带正电荷的氨基酸残基总数(Arg+
Lys)为13个, 带负电荷的氨基酸残基总数(Asp+
Glu)为9个 ,  脂肪族指数为71.02, 不稳定指数为

71.57, 说明其是不稳定性蛋白。大口黑鲈CCK1和
CCK2亚型的相似性为44.29%, 并且有一个相同的

C端八肽DYLGWMDF。CCK1R基因的编码区序列

为1368 bp, 编码455个氨基酸; 预测CCK1R蛋白分

子量为50211.94 Da, 理论等电点pI为9.82, 带正电荷

的氨基酸残基总数(Arg+Lys)为48个, 带负电荷的

氨基酸残基总数(Asp+Glu)为21个, 脂肪族指数为

98.75, 不稳定指数为36.01, 说明是稳定性蛋白。

CCK2R基因的编码区序列为1359 bp, 编码452个氨

基酸; 预测CCK2R蛋白分子量为50059.69 Da, 理论

等电点pI为9.26, 带正电荷的氨基酸残基总数(Arg+
Lys)为44个, 带负电荷的氨基酸残基总数(Asp+Glu)
为27个, 脂肪族指数为95.58, 不稳定指数为34.23,
说明是稳定性蛋白。

 2.2    大口黑鲈CCKs及CCKRs基因进化分析

CCKs及CCKRs基因系统进化树如图 1和图 2

所示, 分别以射水鱼的CCK1R和斑马鱼的CCK2氨
基酸序列作为外类群。其中, 硬骨鱼类CCK基因独

立于鸟类、哺乳动物和两栖动物而聚为一大支。硬

骨鱼类的CCK基因又分为CCK1基因和CCK2基因两

支,  大口黑鲈CCK1基因与大黄鱼(Larimichthys
crocea)CCK1基因聚为一支, 大口黑鲈CCK2基因与

牙鲆(Paralichthys olivaceus)CCK2基因聚为一支, 与
哺乳动物小鼠CCK基因的亲缘关系最远。CCKR基
因在系统进化树中分为CCK1R基因和CCK2R基因

两大支, 每一大支又分为硬骨鱼类一支和鸟类、哺

乳动物一支。大口黑鲈CCK1R基因与条纹狼鲈

(Morone saxatilis)CCK1R基因聚为一支, 大口黑鲈

CCK2R基因与射水鱼(Taxotes jaculator)、大西洋庸

鲽(Hippoglossus hippoglossus)CCK2R基因聚为一支。

 2.3    大口黑鲈CCKs及CCKRs基因组织表达分布

qRT-PCR结果表明CCK1、CCK2、CCK1R和

大口黑鲈
Micropterus salmoides CCK1
大黄鱼
Larimichthys crocea CCK1
白梭吻鲈
Sander lucioperca CCK1

牙鲆 

Paralichthys olivaceus CCK1
剑尾 

Xiphophorus maculatus CCK1
斑马鱼 
Danio rerio CCK1

墨西哥脂鲤 
Astyanax mexicanus CCK1

斑马鱼
 Danio rerio CCK2
墨西哥脂鲤 
Astyanax mexicanus CCK2
剑尾 
Xiphophorus maculatus CCK2
白梭吻鲈 
Sander lucioperca CCK2

大黄鱼 
Larimichthys crocea CCK2

大口黑鲈 
Micropterus salmoides CCK2
牙鲆 
Paralichthys olivaceus CCK2

原鸡 
Gallus gallus CCK

非洲爪蟾 
Xenopus tropicalis CCK

小鼠 
Mus musculus CCK

人 
Homo sapiens CCK

家兔 
Oryctolagus cuniculus CCK

马 
Equus caballus CCK
家猫 
Felis catus CCK
狼 
Canis lupus familiaris CCK

牛 
Bos taurus CCK
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Capra hircus CCK
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Toxotes jaculatrix CCK1R
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图 1   大口黑鲈CCKs基因及其他物种的系统发育树

Fig. 1   Phylogenetic tree of CCKs in Micropterus salmoides and
other animals
节点上数据表示1000 次重复的支持率; 比例尺表示每千碱基的

替换数目

Numbers at the nodes denote the bootstrap values of 1000 repli-
cates. Scale represents the numbers of substitutions per 1000 bases
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CCK2R基因在脑、肝脏、胆囊、肠和胃组织中均

有表达(图 3), 其中CCK1、CCK2基因在脑组织的

相对表达量最高, 显著高于其他组织(P<0.05), 其次

是肠道组织, 而在肝脏、胆囊、胃中相对表达量较

低。CCK1R基因在胆囊组织中相对表达量最高(P<
0.05), 其次是脑和肠道, 肝脏中表达量最低; CCK2R
基因在脑组织中相对表达量最高(P<0.05), 其次是

胃和肠道, 肝脏中表达量最低。

 2.4    摄食后大口黑鲈CCK1、CCK2、CCK1R和
CCK2R基因表达变化

如图 4所示, 摄食后0—24h, CCK1、CCK1R和
CCK2R基因的相对表达量呈先上升后下降趋势, 均
在摄食后3h达到最高值, 随后逐渐降低, 至24h时恢

复正常表达水平。而CCK2基因的相对表达量在餐

后12h显著增加(P<0.05), 随后下降, 在餐后24h时恢

复正常表达水平。

 2.5    禁食复投喂对大口黑鲈CCK1、CCK2、CCK1R
和CCK2R基因表达的影响

如图 5所示, CCK1和CCK1R基因在禁食0—7d
时相对表达量并无显著差异, 而CCK2R基因在禁食

过程中表达量逐渐降低, 禁食7d时其相对表达量显

著低于无禁食。禁食14d时CCK1、CCK1R和CCK2R
基因表达量均显著增加(P<0.05)。而禁食3d至14d
期间, CCK2基因相对表达量并无显著差异。在复

投喂后, CCK1、CCK1R和CCK2R基因的相对表达

趋势与摄食后变化趋势基本一致, 均呈现先升高后

降低的趋势, CCK1和CCK1R基因在复投喂3h时相

对表达量达到最高值, CCK2R基因在复投喂3h和
6h中的相对表达量均显著增加, 但CCK2基因在复

投喂3h、6h和12h的相对表达量并无显著差异。

 3    讨论

 3.1    大口黑鲈CCKs及CCKRs基因序列特征分析

本研究获得了大口黑鲈胆囊收缩素CCK1和
CCK2基因的cDNA全长 ,  以及其受体CCK1R和

CCK2R基因的部分编码区序列。其中, CCK1和
CCK2基因分别编码137和128个氨基酸, 其相似性

为44.29%。两个亚型均含有一个C端八肽DYLG
WMDF, 这与齐口裂腹鱼

[21]
、草鱼

[22]
的研究结果一

致。经系统进化树分析大口黑鲈的CCK1和CCK2
基因与大黄鱼、白梭吻鲈、牙鲆的CCK1和CCK2
基因亲缘关系更近, 大口黑鲈的CCK1R和CCK2R基
因与条纹狼鲈的CCK1R和CCK2R基因亲缘关系更

近, 而与哺乳动物和两栖动物亲缘关系较远, 表明

鱼类中CCK1、CCK2、CCK1R和CCK2R基因的结

构具有一定的保守性。除此之外, 荧光定量结果表

明CCK1和CCK2基因脑组织中相对表达量最高, 其
次为肠道组织, 这与在异齿裂腹鱼

[23]
、金鱼

[24]
、牙

鲆
[25]

和黄尾鰤
[26]

中的研究结果一致, 表明CCK1和
CCK2基因作为脑肠肽调节大口黑鲈的摄食活动。

CCK1R基因在大口黑鲈胆囊组织中表达量最高, 而
CCK2R基因在脑组织中表达量最高, 这一结果与在

黄尾鰤和大西洋鲑中的研究结果一致
[14, 27]

。CCKs
和CCKRs基因在不同鱼类中的组织表达特征相似,
说明其在不同动物中的功能具有保守性。

 3.2    大口黑鲈摄食后CCKs及CCKRs基因表达水平

的变化

CCKs和CCKRs基因作为饱腹信号因子调节鱼

类的摄食活动
[28], 但不同鱼类CCKs和CCKRs基因

对食物摄入的响应时间存在差异。如在斑点叉尾
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图 2   大口黑鲈CCKRs基因及其他物种的系统发育树

Fig. 2   Phylogenetic tree of CCKRs in Micropterus salmoides and
other animals
节点上数据表示1000次重复的支持率; 比例尺表示每千碱基的

替换数目

Numbers at the nodes denote the bootstrap values of 1000 repli-
cates. Scale represents the numbers of substitutions per 1000 bases
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鮰中, 摄食后4h脑组织中CCK1和CCK2基因表达量

显著高于对照组
[29]; 而金鱼脑组织中CCK基因表达

量在摄食后2h时达到最高值
[30]; 在黄尾鰤中, CCK1R

基因在摄食后6h其表达量达到最高值
[14]

。本研究

发现大口黑鲈的脑组织中CCK1基因在餐后3h的表

达量达到最高值, 与布氏鲳鲹和大西洋鲑的研究结

果一致
[31, 32], 表明CCK1作为饱腹信号因子调节大

口黑鲈摄食活动。除此之外, 大口黑鲈的脑组织中

CCK1R和CCK2R基因的表达趋势与CCK1基因一

致, 其表达量也在餐后3h达到最高水平, 表明CCK1
基因可能通过与CCK1R和CCK2R基因结合共同调

节大口黑鲈的摄食活性。而大口黑鲈CCK2基因在

餐后12h时表达量达到最高值, 说明CCK2基因可能

在食物摄入后期发挥调节作用, 在食物摄入初期并

无显著作用。相似的研究在大西洋鲑中也有报道,
但在大西洋鲑中CCK2基因作为厌食因子, 在大西

洋鲑食物摄入的初始阶段发挥作用, 而CCK1基因

则无显著作用
[32]
。

 3.3    禁食复投喂对大口黑鲈CCKs及CCKRs基因表

达水平的影响

在禁食复投喂实验中, 禁食0至7d期间, 大口黑

鲈CCK1和CCK1R基因的相对表达量并无显著变

化, CCK2R基因的相对表达量仅在禁食7d时显著降

低。但禁食14d时, CCK1、CCK1R和CCK2R基因的

相对表达量均显著上升。相似的现象在其他鱼类

中也有相关报道, 如在豹纹鳐(Raja ocellata)禁食

14d后, 禁食组CCK基因的相对表达量显著高于摄

食组
[33]; 美洲拟鲽(Pseudopleuronectes americanus)
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图 3    大口黑鲈CCKs及CCKRs基因的组织分布

Fig. 3    Tissue distribution of CCKs and CCKRs in Micropterus salmoides
B. 脑; L. 肝脏; S. 胃; G. 胆囊; I. 肠道. 柱形图上方字母不同表示差异显著(P<0.05)

B. brain; L. liver; S. stomach; G. gallbladder; I. intestine. Different letters on the column indicate significant difference (P<0.05)

Control 3h 6h 12h 24h Control 3h 6h 12h 24h Control 3h 6h 12h 24h Control 3h 6h 12h 24h
0

2

4

6

8

C
C
K
1
 相

对
表
达
量

R
el

at
iv

e 
ex

p
re

ss
io

n
 o

f 
C
C
K
1

a

b

c
c c

0

1

2

3

C
C
K
2
 相

对
表
达
量

R
el

at
iv

e 
ex

p
re

ss
io

n
 o

f 
C
C
K
2

a

b b
b

b

0

2

4

6

8

10

C
C
K
1
R

 相
对
表
达
量

R
el

at
iv

e 
ex

p
re

ss
io

n
 o

f 
C
C
K
1
R

a

b

bc
cc

0

2

4

6

C
C
K
2
R

 相
对
表
达
量

R
el

at
iv

e 
ex

p
re

ss
io

n
 o

f 
C
C
K
2
R

a

b

b
b

b

图 4    摄食后大口黑鲈脑中CCKs及CCKRs基因表达变化

Fig. 4    Effects of postprandial changes on the expression of CCKs and CCKRs in the brain of Micropterus salmoides
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图 5    禁食复投喂对大口黑鲈脑中CCK及CCKR基因表达影响

Fig. 5    Effects of fasting and refeeding on the expression of CCKs and CCKRs in the brain of Micropterus salmoides
F代表禁食的时间; RF代表禁食14d后复投喂的时间

F represents the time of fasting; RF represents the time of refeeding after 14d of fasting
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冬季禁食4周后, CCK1基因的相对表达量增加
[34],

说明长期禁食的情况下其机体不仅受机体内食欲

因子的影响, 可能与该基因的其他功能作用相关。

研究发现CCK及CCKR基因不只在摄食活动中发挥

作用, 与机体的痛觉、焦虑情绪也密切相关
[35], 机

体在长期禁食的情况, 焦虑也随之增加, 这可能是

CCK1、CCK1R和CCK2R基因在长期禁食后基因表

达水平显著升高的原因之一。在复投喂过程中,
CCK1、CCK1R和CCK2R基因的相对表达变化趋势

呈先上升后下降趋势, 均在复投喂3h后达到最高

值。禁食14d复投喂后CCK1、CCK1R和CCK2R基
因的相对表达量均显著上升这一表达趋势与其他

鱼类中CCK及CCKR基因的作用机制相一致: 当食

物摄入被短期抑制时, CCK基因及其CCKR基因相

对表达量降低可减少机体对食物摄入的抑制作用,
增强机体摄食能力并减少能量消耗, 维持机体稳定;
当机体恢复正常摄食时, CCK基因及其CCKR基因

相对表达变化又可回到正常水平
[31]

。此外, Ji等[8]

发现禁食4d后团头鲂脑和肠道组织中CCK2基因的

相对表达量显著低于对照组, 在禁食7d和15d时其

相对表达量有适量增加, 复投喂后可逆转CCK2基
因的表达。而本研究发现禁食期间使CCK2基因的

相对表达量显著低于对照组, 且复投喂后其表达量

也无回升现象, 这说明CCK2基因可能是作为短期

食欲因子来调节摄食活动, 在长期禁食复投喂过程

中无明显调节作用, 这一结果可能是由于禁食时间

不足而导致CCK2基因在长期禁食活动中无明显调

节作用。本研究结果分析推测CCK1基因主要通过

与CCK1R、CCK2R基因结合进而调节大口黑鲈的

摄食活动, 也进一步表明CCK1、CCK1R和CCK2R
基因是大口黑鲈餐后饱腹信号因子, 也是长期的摄

食调控因子。

综上所述, 本研究揭示了大口黑鲈CCK1、CCK2、
CCK1R和CCK2R基因的生物信息学特征、组织表

达及摄食功能, 初步说明CCKs及其CCKRs基因在

调节大口黑鲈摄食活动中的作用机制。CCKs基因

作为典型的饱腹因子, 通过结合CCKRs基因进而抑

制机体摄食活动。在禁食过程中, CCKs及CCKRs
基因在不同物种的表达趋势不同, 这可能与物种所

处环境和内部机体生理因素有关。本研究为后续

深入开展CCKs及CCKRs基因在大口黑鲈摄食调控

和能量代谢的研究提供理论基础。
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FASTING AND REFEEDING ON THE EXPRESSION OF CHOLECYSTOKININ
AND ITS RECEPTOR GENE IN LARGEMOUTH BASS

SHAO Jia-Qi1, 2, LI Sheng-Jie1, DU Jin-Xing1, DONG Chuan-Ju2, LEI Cai-Xia1, SONG Hong-Mei1 and JIANG Peng1

(1. Key Laboratory of Aquatic Genomics, Ministry of Agriculture, Key Laboratory of Tropical & Subtropical Fishery Resource
Application & Cultivation of Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Pearl River Fisheries Research Institute Chinese Academy of

Fishery Sciences, Guangzhou 510380, China; 2. College of Fisheries, Henan Normal University, Xinxiang 453007, China)

Abstract: CCK as brain-gut peptide, binds to its receptor (CCKR) and participates in physiological processes such as
feeding and digestion in animals. In order to study the function of CCKs and CCKRs in largemouth bass (Micropterus
salmoides) in feeding activities, the coding sequences of CCK1, CCK2, CCK1R and CCK2R were cloned in this study.
Their lengths were 414, 387, 1368 and 1359 bp, and their encodes were 137, 128, 455 and 452 amino acids, respec-
tively. Fluorescence quantitative results showed that both CCK1 and CCK2 were highly expressed in brain, followed by
intestinal, while CCK1R and CCK2R were highly expressed in gallbladder and brain, respectively. Within 24h after in-
gestion, the relative expressions of CCK1, CCK2, CCK1R and CCK2R increased first and then decreased. The relative
expression of CCK1, CCK1R and CCK2R reached the highest value at 3h after ingestion, while the relative expression
of CCK2 was at 12h after ingestion. The relative expression reached the highest value (P<0.05). During fasting, the rela-
tive expression of CCK1, CCK1R and CCK2R was significantly increased on the 14th day of fasting (P<0.05). The rela-
tive expression trends of CCK1, CCK1R and CCK2R after refeeding were similar to those after meals, showing a trend
of first increasing and then decreasing. However, there was no significant change in the relative expression of CCK2
during fasting and refeeding. In conclusion, the results of this study indicated that CCK1 can be combined with CCK1R
and CCK2R to act as a satiety signal factor to regulate physiological processes such as feeding and digestion of large-
mouth bass by suppressing appetite; CCK2 may act as a short-term appetite factor to regulate feeding. Activity. The re-
sults of this study can provide a theoretical basis for the regulation of feeding activities of largemouth bass.

Key words: Cholecystokinin; Cholecystokinin receptor; Feeding; Fasting and refeeding; Satiety signal factor; Appetite
control; Micropterus salmoides
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