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摘　要：本文分析和评价了广西钦州湾两个牡蛎育肥养殖海区中香港牡蛎的营养成分，同时分析了香港牡蛎外套

膜、闭壳肌和鳃等组织中相关代谢基因的表达情况，并在此基础上探讨营养成分含量与基因表达之间的相关性。

结果显示：钦州港养殖区香港牡蛎的胆固醇、维生素 A、维生素 E 和锌元素的含量以及苯丙氨酸、组氨酸、谷氨

酸和丙氨酸等氨基酸含量显著高于大风江养殖区（P<0.05），并且其必需氨基酸的比例（35.51%）和半必需氨基

酸的比例（10.51%）也高于大风江养殖区（34.06%，9.31%）；但大风江养殖区香港牡蛎的钙、钠和镁等矿物元素

的含量和风味氨基酸比例（41.33%）等方面则更有优势。基因表达及相关性分析结果显示，钦州港养殖区香港牡

蛎的 P5CS、GP 和 SREBP 等基因的相对表达量高于大风江养殖区，而 DYRK 基因的组织表达结果则低于大风江养

殖区，但组间差异均不显著（P＞0.05）；P5CS、GP 和 SREBP 这 3 个基因的表达量与常规营养成分和多种氨基酸

的含量整体呈正相关关系，其中 GP 基因与能量、脂肪、胆固醇和维生素等指标呈极显著正相关（P<0.01）；而

DYRK 基因的表达量与多种营养成分及 14 种氨基酸的含量呈负相关关系。综上所述，钦州湾两个育肥养殖海区香

港牡蛎的营养成分和基因表达存在一定的差异，不同海区育肥后的香港牡蛎分别在营养价值和风味口感上各具特

色，两个海域均可用于香港牡蛎的育肥养殖。
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Abstract：In the present study, the nutrient composition of Crassostrea hongkongensis from two oyster fattening areas in
Qinzhou Bay, Guangxi was evaluated. And then the metabolism-related gene expression in the mantle, adductor muscle and
gill tissues of C. hongkongensis was analyzed, and the correlation between nutrient composition and gene expression was
discussed. The results showed that the contents of cholesterol, vitamin A, vitamin E, zinc and some amino acids including
phenylalanine, histidine, glutamic acid and alanine of C. hongkongensis in Qinzhou Port fattening area were significantly
higher than those in Dafeng River fattening area (P<0.05). And the proportion of essential amino acids (35.51%) and the
proportion of half-essential amino acids (10.51%) of C. hongkongensis in Qinzhou Port fattening area were also higher than
those  in  Dafeng River  fattening area  (34.06%, 9.31%).  Conversely,  the  contents  of  calcium,  sodium,  magnesium and the
proportion of  flavor  development  amino acids  (41.33%) of C. hongkongensis in  Dafeng River  fattening area were better.
Moreover, the gene expression of P5CS, GP and SREBP of C. hongkongensis in Qinzhou Port fattening area were higher
than  those  in  Dafeng  River  fattening  area,  while  the  gene  expression  of DYRK was  lower,  but  the  differences  were  not
significant (P>0.05). The heat map of Spearman correlation showed that the gene expression of P5CS, GP and SREBP were
positively correlated with the contents of multiple nutrient composition and amino acids, in which the gene expression of
GP was significantly positively correlated with energy, fat,  cholesterol and vitamins (P<0.01), but the gene expression of
DYRK was negatively correlated with the contents of various nutrients and 14 amino acids. In conclusion, there were certain
differences existed in the contents of nutrient composition and the metabolism-related gene expression of C. hongkongensis
from  two  oyster  fattening  areas  in  Qinzhou  Bay,  which  had  own  characteristics  in  nutritional  value  and  flavor  taste
separately, and both oyster culture areas could be used for fattening and breeding of C. hongkongensis.

Key words：Crassostrea  hongkongensis；different  fattening  sea  areas；nutritional  evaluation；gene  expression；correlation

analysis

 

香港牡蛎（Crassostrea hongkongensis），俗称生

蚝或大蚝，隶属双壳纲（Bivalvia）牡蛎科（Ostreidae），
其肉质鲜美、营养丰富，干肉中含有蛋白质 45%~57%、

脂肪 7%~11%、糖元 20%~40%，还富含多种维生

素、必需氨基酸、牛磺酸以及钙、锌、硒等微量矿物

元素，具有较高的营养价值[1]。香港牡蛎属于暖水性

近岸海域滩涂生长品种，适宜盐度范围为 5‰~25‰，

主要分布于我国南方沿海地区，是广西贝类养殖的主

导品种[2]。目前，广西香港牡蛎成品蚝的养殖方式采

取了每年秋、冬季节（10~11 月份）在近岸或湾外开放

性海域投放大规格牡蛎苗，进行异地养成和育肥养殖

的方法，从而快速获得满足上市规格的肥蚝[3]。相关

研究表明，牡蛎主要营养成分含量会随着生长时期的

不同而呈现季节性变化[4]，生长海域的水质、盐度、

温度、饵料种类和营养组成等因素都会对香港牡蛎

的生化组成和品质产生一定的影响[5−7]。目前，关于

香港牡蛎营养品质的分析虽有报道，但针对不同育肥

养殖海区中育肥期香港牡蛎的营养组成和相关代谢

基因的表达差异以及两者之间的相关性等进行系统

比较分析尚未有深入研究。

广西钦州是我国著名的“大蚝之乡”，钦州湾水

质优良，饵料丰富，是适宜香港牡蛎繁育生长的天然

牧场，也是香港牡蛎的主产区及苗种供应地。钦州湾

的牡蛎育肥养殖海区主要分布在大风江和钦州港海

域，均属于海河口交界处，具有海水盐度适中，饵料丰

富等特点。因此，本文以育肥期的香港牡蛎为研究对

象，对广西钦州湾海域的大风江和钦州港两个育肥养

殖海区的香港牡蛎主要营养成分、矿物元素、氨基酸

含量和营养代谢相关基因的表达情况进行比较和相

关性分析，为了解不同育肥养殖海区香港牡蛎的营养

结构组成和相关遗传背景，以及全面评价育肥期香港

牡蛎的营养价值及营养评价候选基因的筛选奠定理

论基础，从而进一步为香港牡蛎深加工及资源合理开

发利用提供科学依据。 

1　材料与方法 

1.1　材料与仪器

实验所用香港牡蛎样品　分别采集于广西钦州

湾大风江牡蛎育肥养殖海区（简称大风江养殖区，N
21°38′24.10″，E 108°52′27.91″）和钦州港牡蛎育肥养殖

海区（简称钦州港养殖区，N 21°44′22.31″，E 108°
34′4.28″），规格大小为：壳高 10~15 cm、壳长 6~8 cm、

壳宽 4~6 cm、软体组织重量 30~40 g；石油醚、盐

酸、硼酸、氢氧化钠、硫酸钾、硝酸银　分析纯，天津

大茂化学试剂厂；TransZol RNA提取试剂盒、Trans
Script All-in-one First-Strand cDNA Synthesis Super
Mix for qPCR 试剂盒、PerfectStartTM Green qPCR
SuperMix 试剂盒　北京全式金生物公司。

GZX-GF101-3-BS 电热恒温鼓风干燥箱　上海

跃进医疗器械有限公司；B180 马弗炉　德国纳博热

公司；消化炉　上海洪纪仪器设备有限公司；KDN-
815 定氮仪、SZC101S1 脂肪测定仪　上海纤检仪器

有限公司；HITACHI 高速冷冻离心机　日本日立公

司；Light Cycler 96 实时荧光 PCR 仪　瑞士罗氏公司。 

1.2　实验方法 

1.2.1   样品的处理　分别于大风江养殖区和钦州港

养殖区采集 30 个育肥期（11~12 月份）的香港牡蛎样

品，所有样品均活体开壳取出全部软体组织，每组随

机选取 6 个牡蛎个体采集新鲜的外套膜、闭壳肌和

鳃等组织样品，置于液氮中冷冻后于−80 ℃ 的条件

下保存待测；其余牡蛎样品均取其整体的软体组织，

进行组内样品混合和匀浆后于−20 ℃ 的条件下保存

待测。 
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1.2.2   指标的测定　 

1.2.2.1   常规营养成分测定　香港牡蛎组织中的常

规营养成分含量参照食品安全国家标准进行测定，其

中能量参照 GB 28050-2011（修订版）进行测定；蛋白

质参照 GB 5009.5－2016（第一法）进行测定；脂肪参

照 GB 5009.6－2016（第二法）进行测定；氨基酸组分

和含量参照 GB 5009.124－2016 进行测定；胆固醇

参照 GB 5009.128－2016（第二法）进行测定；维生

素 A 和维生素 E 参照 GB 5009.82－2016（第一法）

进行测定。 

1.2.2.2   矿物元素测定　香港牡蛎组织中的钙（Ca）、
锌（Zn）、钠（Na）、镁（Mg）等矿物元素含量均参照食

品安全国家标准 GB 5009.82－2016（第二法）进行

测定。 

1.2.2.3   氨基酸测定与营养价值评定分析　香港牡蛎

组织中的氨基酸组分和质量分析参照 GB 5009.124-
2016 进行测定和分析；根据 1973 年 FAO/WHO 提

出的氨基酸计分模式和中国预防医学科学院营养与

食品卫生研究所提出的鸡蛋蛋白模式进行比较，并计

算氨基酸评分（amino acid score，AAS）和化学评分

（chemical score，CS）[8]。

AAS 和 CS 的计算公式分别为：

AAS=被测蛋白质氨基酸含量（mg/g N）/FAO/
WHO 评分标准模式中相应氨基酸含量（mg/g N）；

CS=被测蛋白质氨基酸含量（mg/g N）/鸡蛋蛋白

质中相应氨基酸含量（mg/g N）。 

1.2.3   香港牡蛎组织相关基因的表达分析　 

1.2.3.1   总 RNA 提取和 cDNA 合成　参照 Trizol 法[9]

利用 TransZol RNA 提取试剂盒进行组织总 RNA 的

提取，并根据 RNA 反转录试剂盒进行 cDNA 第

1 链的合成。 

1.2.3.2   引物设计和实时荧光定量聚合酶链式反应

（PCR）　根据美国国家生物信息中心（NCBI）上公布

的牡蛎基因序列和相关参考文献[10−12]，设计并合成荧

光定量 PCR 引物，如表 1 所示。实时荧光定量 PCR
的反应体系（20 μL）为：上、下游引物各 0.5 μL，cDNA
模板 2 μL，2×TransStart  Tip Green qPCR SuperMix
反应液 10 μL，无核酸酶水 7 μL；反应程序为：94 ℃
预变性 30 s，94 ℃ 5 s、58 ℃ 15 s、72 ℃ 10 s 扩增

40 个循环；以翻译延伸因子 1A（EF1A）为内参基因，

采用 2−ΔΔCt 计算目的基因的相对表达量。 

1.2.4   香港牡蛎代谢基因表达和营养成分相关性分

析　利用 SPSS 软件对香港牡蛎代谢基因的相对表

达量和营养成分的数据进行斯皮尔曼（Spearman）相

关性分析，P<0.05 表示差异显著，P<0.01 表示差异

极显著。 

1.3　数据处理

采用 Excel、SPSS、GraphPad Prism 5 和 Omic-

Share Tools 等软件或在线工具进行数据统计分析和

图片处理，数据结果以“平均值±标准误（Mean±

SEM）”表示，显著性分析采用配对样品 T 检验，

P<0.05 表示差异显著，P<0.01 表示差异极显著。 

2　结果与分析 

2.1　不同育肥养殖海区香港牡蛎常规营养成分和矿物

元素含量分析

研究显示，牡蛎软体组织中糖原具有呈味作用[13]，

是影响牡蛎风味特征的重要因子[14]，而水分含量则会

影响牡蛎肉的湿度和多汁性，脂肪含量的变化也会赋

予牡蛎不同的坚实度和口感[15]。由表 2 可知，钦州

湾两个养殖海区育肥期的香港牡蛎在能量、蛋白质、

脂肪、氨基酸、胆固醇和维生素等营养成分含量均存

在不同程度的差异；其中，钦州港养殖区香港牡蛎的

能量、蛋白质、脂肪、氨基酸、胆固醇、维生素 A 和

维生素 E 等成分的含量均高于大风江养殖区，且胆

固醇、维生素 A 和维生素 E 的含量组间差异显著（P<

0.05），这 3 种成分的含量分别是大风江养殖区的

1.9、1.7 和 1.6 倍；表明钦州湾不同育肥海区养殖的

香港牡蛎的常规营养成分含量存在一定的差异，这可

能与不同海域的海水理化环境存在差异有关。因为

牡蛎属于变渗透压动物，需要调整其生理代谢和能量

分配来适应不同的盐度和环境的变化，从而影响了自

身的营养成分结构和含量[16]。本试验结果与丁丹勇

等[17] 的研究相似，该研究认为钦州、湛江东海岛、湛

江官渡、阳西养殖区香港牡蛎的营养成分存在显著

差异，这可能与不同养殖区海水的盐度差异有关。

研究表明，牡蛎中含有丰富的钙、铁、锌、硒、

钾、钠、镁等人体生理功能重要的矿物质元素[18−20]；

其中，牡蛎组织中的微量元素锌和硒是海产品含量之

首[5]，锌对人体的免疫功能起着调节作用，具有“生命

之花”的美称[21]；牡蛎还因其富含钙和锌等矿物质元

素而被称为“海中牛奶”[22]。由表 3 可知，大风江养

殖区香港牡蛎的钙、钠和镁等矿物元素的含量均显
 

表 1    实时荧光定量 PCR 引物

Table 1    The primer sequences for quantitative RT-PCR

基因 上游引物序列（5’→3’） 下游引物序列（5’→3’）

EF1A GCCCAGGTCATCATCTTGAA GCAGGCAATGTGAGCAGTG
P5CS CAAAACTGCCCAGGTTCTCATC CTCCTTCAGCGTCCCTATCAA
GP AAATCAGTATTCGTGGTATTGCTCC TGTCGCCACATTTCTATCTTTCA

DYRK CACAGAGGGTGGTAAGCTGGTAG CCCGTGTTGATGGTGGAATAG
SREBP AAAGGTGGTGATGAGTTGGGACA CAGTGAGTAGATCCGTGAGTATTTGAC
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著高于钦州港养殖区（P<0.05），分别是钦州港养殖区

的 2.4、2.2 和 1.6 倍；而钦州港养殖区香港牡蛎的锌

元素含量则显著高于大风江养殖区（P<0.05），为大风

江养殖区的 1.7 倍。这可能是由于牡蛎对不同元素

的累积与其所在海域的矿物元素含量存在着一定的

差异有关，且部分元素间的累积存在相互竞争或抑制作

用[23]。林海生等[14] 等研究也认为牡蛎中金属元素的

含量具有一定的地域差异，其原因与牡蛎品种、生长

周期及其生长海域环境中的矿物元素种类有关。
  

表 3    钦州湾不同养殖区香港牡蛎主要矿物元素含量
Table 3    The main mineral element contents of C.

hongkongensis from different culture areas

矿物元素 大风江 钦州港

钙（mg/kg） 1550.0±360.0b 652.5±16.5a

锌（mg/kg） 188.5±3.5a 314.0±3.0b

钠（mg/100 g） 574.5±16.5b 256.0±13.0a

镁（mg/kg） 819.5±22.5b 509.0±5.0a

  

2.2　不同育肥养殖海区香港牡蛎氨基酸组成及营养价

值分析

不同育肥养殖海区香港牡蛎氨基酸组成及含量

如表 4 所示，除了色氨酸被酸水解外，钦州湾两个养

殖区香港牡蛎组织中检测出了 17 种常见氨基酸，包

括 7 种必需氨基酸、2 种半必需氨基酸和 8 种非必

需氨基酸，氨基酸总量为 7.84~8.66 g/100 g，其中谷

氨酸的含量最高，胱氨酸的含量最低。在两个养殖区

香港牡蛎的氨基酸组成比较中，钦州港养殖区香港牡

蛎的苯丙氨酸、组氨酸、谷氨酸和丙氨酸等氨基酸含

量显著高于大风江养殖区（P<0.05），其它氨基酸含量

差异不显著。氨基酸是牡蛎的一种重要渗透压效应

物，牡蛎机体可通过氨基酸的代谢来调节体内的渗透

压，因此不同海区的牡蛎也会因其生长环境的不同而

在氨基酸的组成和含量方面存在差异[24]。

牡蛎蛋白质的营养价值主要取决于其氨基酸种

类的齐全程度和必需氨基酸含量的高低[20]。由表 5
可知，钦州港养殖区香港牡蛎的必需氨基酸含量为

3.08 g/100 g，占氨基酸总量的 35.51%，与 WHO/FAO
模式推荐的模式（35.38%）接近[25]；而大风江养殖区

香港牡蛎的必需氨基酸含量和比例分别为 2.67 g/

100 g 和 34.06%，稍低于钦州港养殖区。钦州港养殖

区香港牡蛎半必需氨基酸为 0.91 g/100 g（10.51%），

同样高于大风江养殖区（0.73 g/100 g，9.31%）。
  

表 5    钦州湾不同养殖区香港牡蛎氨基酸组成评价
Table 5    Evaluation of amino acid composition in C.

hongkongensis from different culture areas

氨基酸 大风江 钦州港

氨基酸总量（TAA，g/100 g） 7.84 8.66
必需氨基酸含量（EAA，g/100 g） 2.67 3.08
必需氨基酸比例（EAA/TAA，%） 34.06 35.51

半必需氨基酸含量（HEAA，g/100 g） 0.73 0.91
半必需氨基酸比例（HEAA/TAA，%） 9.31 10.51
非必需氨基酸含量（NEAA，g/100 g） 4.45 4.69
非必需氨基酸比例（NEAA/TAA，%） 56.70 54.10

风味氨基酸含量（FAA，g/100 g） 3.24 3.50
风味氨基酸比例（FAA/TAA，%） 41.33 40.42

 

为进一步评价香港牡蛎蛋白质营养价值的高

低，采用 FAO/WHO 评分模式和鸡蛋蛋白的必需氨

基酸含量作标准计算，钦州湾不同养殖区香港牡蛎的

氨基酸评分（AAS）和化学评分（CS）结果详见表 6。
根据必需氨基酸组成评价，大风江养殖区香港牡蛎缬

氨酸的 AAS 和 CS 评分最低，为第一限制氨基酸；钦

州港养殖区香港牡蛎的第一限制氨基酸则为缬氨酸

（AAS）和蛋氨酸+胱氨酸（CS）。根据 AAS 评分，钦

州港养殖区香港牡蛎的异亮氨酸、亮氨酸、赖氨酸、

苯丙氨酸+酪氨酸、苏氨酸的 AAS 评分均高于大风

江养殖区，其中 AAS 评分最高的是苯丙氨酸+酪氨

酸（1.35）；根据 CS 评分，钦州港养殖区香港牡蛎的异

亮氨酸、亮氨酸、赖氨酸、苯丙氨酸+酪氨酸、苏氨酸

的 CS 评分也高于大风江养殖区，其中 CS 评分最高

 

表 2    钦州湾不同养殖区香港牡蛎常规营养成分含量

Table 2    The main nutritional composition contents of C.
hongkongensis from different culture areas

营养成分 大风江 钦州港

能量（kJ/100 g） 303.50±6.50a 387.00±19.00a

蛋白质（g/100 g） 9.02±0.18a 9.54±0.44a

脂肪（g/100 g） 1.72±0.31a 2.49±0.12a

氨基酸总量（g/100 g） 7.84±0.35a 8.66±0.33a

胆固醇（mg/100 g） 44.05±1.85a 82.90±5.20b

维生素A（μg/100 g） 45.15±6.75a 77.40±1.20b

维生素E（mg/100 g） 1.33±0.07a 2.18±0.07b

注：同行不同小写字母表示差异显著（P<0.05）；表3~表4同。

 

表 4    钦州湾不同养殖区香港牡蛎氨基酸组成及含量

Table 4    Amino acid composition and contents of C.
hongkongensis from different culture areas

氨基酸种类 大风江（g/100 g） 钦州港（g/100 g）

必需氨基酸

亮氨酸（Leu） 0.54±0.025a 0.61±0.02a

赖氨酸（Lys） 0.55±0.015a 0.64±0.03a

苯丙氨酸（Phe） 0.33±0.015a 0.43±0.01b

异亮氨酸（Ile） 0.32±0.02a 0.37±0.02a

缬氨酸（Val） 0.34±0.01a 0.36±0.02a

苏氨酸（Thr） 0.38±0.02a 0.41±0.02a

蛋氨酸（Met） 0.23±0.02a 0.27±0.01a

半必需氨基酸
组氨酸（His） 0.20±0.01a 0.28±0.02b

精氨酸（Arg） 0.53±0.04a 0.63±0.02a

非必需氨基酸

天冬氨酸（Asp）△ 0.88±0.04a 0.89±0.03a

谷氨酸（Glu）△ 1.16±0.025a 1.36±0.04b

甘氨酸（Gly）△ 0.67±0.02a 0.63±0.06a

丙氨酸（Ala）△ 0.54±0.01a 0.62±0.01b

胱氨酸（Cys） 0.10±0.03a 0a

酪氨酸（Tyr） 0.30±0.035a 0.36±0.02a

丝氨酸（Ser） 0.38±0.01a 0.42±0.01a

脯氨酸（Pro） 0.44±0.03a 0.42±0.03a

注：“△”表示风味氨基酸（FAA）。
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的是赖氨酸（0.94）。因此，钦州港养殖区香港牡蛎的

氨基酸平衡效果相对更好，含量丰富且均匀，蛋白质

质量好，均属于优质的蛋白质，具有较高的营养价值。

牡蛎的鲜美口感还在一定程度上取决于谷氨

酸、天冬氨酸、甘氨酸和丙氨酸等 4 种风味氨基酸的

组成和含量，其中谷氨酸和天冬氨酸是呈鲜味的特征

氨基酸，而甘氨酸和丙氨酸则是呈甘味的特征氨基

酸[17,26]。钦州湾两个养殖区香港牡蛎的风味氨基酸

的总含量为 3.24~3.50 g/100 g，钦州港养殖区香港牡

蛎的天冬氨酸、谷氨酸和丙氨酸的含量以及风味氨

基酸总量（3.50 g/100 g）均高于大风江养殖区（3.24 g/
100 g），但风味氨基酸占氨基酸总量的比例（40.42%）

却低于大风江养殖区（41.33%），表明大风江养殖区

香港牡蛎的鲜美程度相对较高。黄艳球等[27] 对比了

广西钦州、广东阳江、广东湛江和广东汕头四个养殖

区的香港牡蛎的氨基酸组成和含量，也发现钦州大蚝

在氨基酸总量、必需氨基酸、非必需氨基酸含量以及

在风味氨基酸天冬氨酸、谷氨酸、甘氨酸、丙氨酸含

量方面都具有明显的优势。 

2.3　不同育肥养殖海区香港牡蛎营养代谢相关基因组

织表达分析

由图 1 可知，δ-1 吡咯啉-5-羧酸合成酶（delta-1-
pyrroline-5-carboxylate  synthase，P5CS）、糖原磷酸

酶（glycogen phosphorylase，GP）、双特异性酪氨酸磷

酸化调节激酶（dual-specificity tyrosine-phosphoryla-
tion-regulated kinase，DYRK）和胆固醇调节元件结合

蛋白（sterol-regulatory element binding protein，SRE-
BP）等四个营养代谢相关基因的相对表达量在香港

牡蛎外套膜、闭壳肌和鳃等不同组织的组间表达趋

势完全一致，均表现为在同组不同组织内整体呈上调

或下调趋势；其中，钦州港养殖区香港牡蛎的 P5CS、
GP 和 SREBP 的基因相对表达量高于大风江组，而

DYRK 基因的组织表达结果则低于大风江养殖区，但

组间差异均不显著（P>0.05）。
P5CS 基因是氨基酸代谢过程的关键酶，可以催

化谷氨酸还原，该步骤是合成脯氨酸、鸟氨酸和精氨

酸的关键步骤[28]。钦州港养殖区香港牡蛎的 P5CS
基因在外套膜、闭壳肌和鳃等组织的相对表达量分

别是大风江组的 3.0、4.0 和 1.6 倍，表明钦州港养殖

区香港牡蛎在氨基酸代谢及合成脯氨酸、鸟氨酸和

精氨酸等方面更有优势。GP 基因与葡萄糖代谢相

关，琥珀酸脱氢酶在三羧酸循环中可以催化琥珀酸氧

化成延胡索酸[29]，而 GP 通过释放葡萄糖-1-磷酸催

化糖原分解，是这个过程的限速步骤[30]。钦州港组

GP 基因在外套膜、闭壳肌和鳃等组织的相对表达量

分别是大风江组的 1.4、1.9 和 1.0 倍，表明钦州港养

殖区香港牡蛎具有更强的葡萄糖代谢能力。

DYRK 基因是一种剂量依赖性的丝氨酸/苏氨酸

激酶，在细胞增殖和分化的调控中起着关键作用，该

基因家族成员可磷酸化许多底物，包括细胞周期的关

键调节因子[31]，可以通过减少体脂来抑制肥胖等代谢

病[32]。此外，李春燕[11] 通过 Quantitative trait locus
（QTL）分析认为 DYRK 基因是可影响牡蛎生长和脂

肪酸性状的重要标记基因。SREBP 基因是内质网膜

上的转录因子，可以激活下游的脂肪合成相关酶基

因，促进脂质的合成与沉积[33−37]。大风江养殖区香港

牡蛎的 DYRK 基因在外套膜、闭壳肌和鳃等组织的

相对表达量分别是钦州港养殖区的 1.3、6.7 和 1.3 倍，

而钦州港养殖区香港牡蛎的 SREBP 基因在外套膜、

闭壳肌和鳃等组织的相对表达量分别是大风江养殖

区的 8.2、16.4 和 16.1 倍，因此推测大风江养殖区香

港牡蛎的脂肪分解代谢能力更强，而钦州港养殖区的

香港牡蛎可能在脂肪合成与沉积上更有优势。 

2.4　香港牡蛎代谢基因表达和营养成分相关性分析

由图 2 可知，DYRK 的基因表达量和香港牡蛎常

规营养成分含量的相关性明显与 P5CS、GP 和 SREBP
这 3 个基因的结果相反，表现为 DYRK 基因的表达

量与能量、蛋白质、脂肪、氨基酸、胆固醇、维生素

A 和维生素 E 等含量均呈负相关关系；牡蛎的遗传

图谱与营养品质性状 QTL 定位分析发现 DYRK 基

因与花生四烯酸的代谢相关[11]，花生四烯酸是一种

ω-6 多不饱和脂肪酸，具有酯化胆固醇的作用，因此

DYRK 基因可能在脂肪酸代谢过程中具有一定的调

控作用。P5CS、GP 和 SREBP 这 3 个基因的表达量

则表现为与香港牡蛎的常规营养成分含量整体呈正

相关关系，这 3 个基因的功能分别与氨基酸代谢、葡

萄糖代谢及脂质合成有关，相关性分析结果与其基因

功能基本相符，表明 P5CS、GP 和 SREBP 这 3 个基

 

表 6    钦州湾不同养殖区香港牡蛎必需氨基酸评分

Table 6    Scores of essential amino acids of C. hongkongensis from different culture areas

必需氨基酸 FAO/WHO模式N质量分数 鸡蛋蛋白模式N质量分数
大风江 钦州港

AAS CS AAS CS

异亮氨酸 250 331 0.89 0.67 0.97 0.73
亮氨酸 440 534 0.84 0.69 0.90 0.74
赖氨酸 340 441 1.11 0.86 1.22 0.94

蛋氨酸+胱氨酸 220 386 1.02 0.58 0.80 0.46
苯丙氨酸+酪氨酸 380 565 1.13 0.76 1.35 0.91

苏氨酸 250 292 1.04 0.89 1.06 0.91
缬氨酸 310 411 0.76 0.57 0.76 0.57
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因与香港牡蛎的常规营养成分的相关性具有一致

性。此外，GP 基因的功能与糖原分解和葡萄糖代谢

密切相关，而相关性分析结果发现 GP 基因的表达量

与能量、脂肪、胆固醇和维生素 E 的含量极显著正

相关（P<0.01），表明 GP 基因与香港牡蛎的能量、脂

肪、胆固醇和维生素 E 这 4 个营养成分指标的相关

性较强，进一步说明 GP 基因是研究香港牡蛎营养代

谢的关键候选基因。

香港牡蛎代谢基因表达和 17 种氨基酸含量的

相关性分析结果如图 3 所示，P5CS、GP 和 SREBP
这 3 个基因的表达量与苏氨酸、丝氨酸、谷氨酸、丙

氨酸、蛋氨酸、异亮氨酸、亮氨酸、酪氨酸、苯丙氨

酸、赖氨酸、组氨酸和精氨酸等多种氨基酸的含量整

体呈正相关关系；P5CS 基因是氨基酸代谢过程的关

键酶，对脯氨酸、鸟氨酸和精氨酸的合成具有重要的

作用，GP 和 SREBP 的基因功能则分别与葡萄糖代

谢和脂肪合成有关，而苯丙氨酸、异亮氨酸、苏氨

酸、酪氨酸、色氨酸等生糖氨基酸或生酮氨基酸又可

通过不同的途径合成糖类和脂类，因此 P5CS、GP
和 SREBP 这 3 个基因可能参与了多种氨基酸的代

谢调控过程[38]。由图 3 可以看出，DYRK 基因的表达

量则与脯氨酸、甘氨酸和胱氨酸呈正相关关系，与天

冬氨酸、苏氨酸、丝氨酸、谷氨酸、丙氨酸、缬氨酸、
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图 1    香港牡蛎营养代谢相关基因的组织表达分析

Fig.1    Metabolism-related gene expression of C. hongkongensis
in different tissues
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图 2    香港牡蛎基因表达与常规营养成分的相关性热图

Fig.2    Heatmap of the correlation between gene expression and
the main nutrient composition of C. hongkongensis

注：“**”表示差异极显著（P<0.01）；Eng 表示能量，Pr 表示蛋
白质，Fat 表示脂肪，AA 表示氨基酸，Chol 表示胆固醇，VA 表
示维生素 A，VE 表示维生素 E。
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图 3    香港牡蛎基因表达与氨基酸含量的相关性热图

Fig.3    Heatmap of the correlation between gene expression and
the amino acid contents of C. hongkongensis
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蛋氨酸、异亮氨酸、亮氨酸、酪氨酸、苯丙氨酸、赖氨

酸、组氨酸和精氨酸等 14 种氨基酸的含量呈明显的

负相关关系，但 DYRK 基因参与氨基酸代谢过程的

调控机制还需要进一步深入研究。综上所述，相关性

分析结果表明 P5CS、GP 和 SREBP 等基因可能与

香港牡蛎的营养成分及多种氨基酸合成和代谢具有

一定的正向协同作用。 

3　结论
本研究测定了广西钦州湾两个育肥养殖海区香

港牡蛎的营养成分和代谢相关基因的表达情况，并首

次分析了育肥期香港牡蛎营养成分和基因表达的相

关性。结果显示，大风江和钦州港两个育肥养殖海区

的香港牡蛎的组织营养成分存在一定的差异：与大风

江养殖区相比，钦州港养殖区香港牡蛎的必需氨基酸

的含量和比例以及必需氨基酸评分更高，表明其氨基

酸平衡效果好，含量丰富且均匀，属于优质的蛋白质，

具有较高的营养价值；而大风江养殖区香港牡蛎在

钙、钠和镁等矿物元素的含量上更有优势，且其风味

氨基酸的比例高于钦州港养殖区牡蛎，表明大风江养

殖区香港牡蛎鲜味程度更佳。此外，基因表达及相关

性分析结果表明，钦州港养殖区的香港牡蛎可能在涉

及氨基酸、葡萄糖等营养物质代谢和脂肪合成等方

面的基因表达量更高，而大风江养殖区香港牡蛎的

DYRK 基因表达量更高，提示其在脂肪分解代谢及脯

氨酸、甘氨酸和胱氨酸合成等方面的基因表达上更

有优势。本研究为全面认识不同海区育肥期香港牡

蛎的营养特征及营养评价候选基因的筛选提供了理

论依据，对香港牡蛎深加工及资源合理开发利用具有

一定的参考价值。
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