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摘　要：为研究栉孔扇贝（Ｃｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ）ＦＴＺＦ１基因功能，对其序列特征和表达模式进行了分析。结果显
示，该基因编码序列 （ｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ＣＤＳ）长１６６８ｂｐ，编码５５５个氨基酸，含ＤＢＤ（ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ）保
守区、ＦＴＺＦ１盒（ＦＴＺＦ１ｂｏｘ）、ＬＢＤ（ｌｉｇａｎｄｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ）保守区，其保守区与其他物种较为一致。采用半定
量ＰＣＲ（ＲＴＰＣＲ）和荧光定量ＰＣＲ（ｑＲＴＰＣＲ）方法检测了 ＦＴＺＦ１基因在栉孔扇贝中的表达，发现在雌性栉
孔扇贝的闭壳肌、肾、鳃组织和雄性栉孔扇贝的精巢、肝胰腺、闭壳肌、肾中表达较强，在其他组织中表达较弱；

在性腺发育周期中，ＦＴＺＦ１基因主要在成熟期精巢中表达，表达量显著高于其他时期性腺，表明 ＦＴＺＦ１基
因主要在成熟期精巢中发挥重要作用，推测可能与成熟期精巢睾酮含量升高相关。

关键词：栉孔扇贝；ＦＴＺＦ１；序列特征；表达
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　　 ＦＴＺＦ１基因最初作为果蝇 （Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ
ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ）早期胚胎形成阶段分化基因 ｆｔｚ的
同源异形盒被发现［１］。在哺乳动物中，根据其功

能和表达模式分为两个亚族，一个亚族主要在胰

腺、肝脏、肠和卵巢中表达，参与胆固醇和胆汁酸

代谢的调控［２］，称为肝脏受体激素／甲胎蛋白转
录因子 （ＬＲＨ１／ＦＴＦ）或ＮＲ５Ａ２［３］，另一个亚族主
要在肾上腺皮质、卵巢、精巢、胎盘、脂肪和脑中

表达，是下丘脑垂体性腺轴和肾上腺皮质内分
泌功能的重要调节因子，在性腺分化中发挥重要

作用［４５］，称为类固醇生成因子１／肾上腺４结合
蛋白（ＳＦ１／Ａｄ４ＢＰ）［６］，ＳＦ１在性腺中的表达呈
现二态性，以小鼠（Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ）为例，当两性出
现形态学差异时，在雌性中表达会降低［７］，因此

认为其可能与性别决定有关［８］。

随着研究深入，越来越多低等生物的 ＦＴＺ
Ｆ１基因也逐渐被发现，但在低等生物中，ＦＴＺＦ１
基因的亚家族分类、命名和表达并不完全与哺乳

动物相同，相对于高等哺乳动物可明确分为两个

亚族而言（根据其功能和表达模式），低等生物

ＦＴＺＦ１基因的表达和功能可能更加复杂和多
样。例如，ＹＯＳＨＩＵＲＡ和 ＳＥＮＴＨＩＬＫＵＭＡＲＡＮ［９］

对尼罗罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）ＦＴＺＦ１基因
的表达特征分析发现，相对于 ＮＲ５Ａ２亚家族，
ＦＴＺＦ１基因表达模式更倾向于和 ＳＦ１聚为一
类，认为该ＦＴＺＦ１基因应归类到尼罗罗非鱼ＳＦ
１亚家族；但郭变［１０］对尼罗罗非鱼的 ＦＴＺＦ１基
因进行序列比对发现，该基因与ＳＦ１亚家族并不
能聚为一类，而应属于 ＮＲ５Ａ４亚族。斑马鱼
（Ｄａｎｉｏｒｅｒｉｏ）中发现４种ＦＴＺＦ１基因，对其序列
进行比对分析后发现，斑马鱼 ｆｆ１ａ和 ｆｆ１基因可
被归类于ＮＲ５Ａ２亚家族，但这两种基因的表达模
式和功能却与哺乳动物 ＮＲ５Ａ２不相符 ［１１］。郭

变［１０］对泥鳅（Ｍｉｓｇｕｒｎｕｓａｎｇｕｉｌｌｉｃａｕｄａｔｕｓ）和大鳞
副泥鳅（Ｐａｒａｍｉｓｇａｒｎｕｓｄａｂｒｙａｎｕｓ）ＦＴＺＦ１基因的
研究发现，ＦＴＺＦ１基因在序列上与 ＮＲ５Ａ２亚家
族的同源性高于ＳＦ１，但其表达特征却与高等脊
椎动物的ＳＦ１表达特征更相似，同时其又在肝脏
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中表达，说明也具有ＮＲ５Ａ２的特性。上述研究表
明，在低等生物中 ＦＴＺＦ１基因的亚家族归类要
考虑该基因的序列分析和表达特征等多方面因

素。

目前为止，ＦＴＺＦ１相关研究大都针对脊椎
动物开展，无脊椎动物中研究相对较少。对刀额

新对虾（Ｍｅｔａｐｅｎａｅｕｓｅｎｓｉｓ）ＦＴＺＦ１在成虾卵巢、
睾丸、眼柄、表皮和新孵化的无节幼体中的表达

研究发现，其在以上组织中均有表达，认为该基

因在对虾早期胚胎和幼体发育中发挥作用，在表

皮中的表达表明该基因可能参与了蜕皮过程，但

其他组织中的作用未进行深入分析［１２］。大型蟤

（Ｄａｐｈｎｉａｍａｇｎａ）中发现了两种ＦＴＺＦ１亚型，收
集雌雄胚胎进行表达研究发现，在单细胞和原肠

胚期，两种亚型在雄性中的表达量都是雌性的两

倍，认为该基因可能是大型蟤环境性别决定机制

中产生雄性个体所 必 需 的［１３］。在 中 华 鳖

（Ｐｅｌｏｄｉｓｃｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ）中发现该基因属于ＮＲ５Ａ２，在
心脏、肝脏、脾脏、脑、胃、肌肉、精巢、卵巢中均有

表达，在肝脏和卵巢中表达量较高，推测其可能

在中华鳖生殖功能和肝功能调控中有重要作用，

在性腺分化初期表达量最高，随后显著下降，表

明该基因可能参与中华鳖的性别分化过程［１４］。

对埃及伊蚊（Ａｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉ）［１５］及三疣梭子蟹

（Ｐｏｒｔｕｎｕｓｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ）［１６］中该基因的研究主

要集中在蜕皮方面，认为该基因在蜕皮过程中发

挥调控作用。软体动物中仅见紫贻贝（Ｍｙｔｉｌｕｓ
ｇａｌｌｏｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ）、虎斑乌贼（Ｓｅｐｉａｐｈａｒａｏｎｉｓ）、太
平洋 牡 蛎 （Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｇｉｇａｓ）、葡 萄 牙 牡 蛎
（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａａｎｇｕｌａｔｅ）等多数来源于基因组测序
获得的ＦＴＺＦ１亚家族基因序列，但尚未见表达
相关研究。

栉孔扇贝是一种雌雄异体且性别稳定的双

壳贝类，是我国北方沿海重要的经济贝类［１７］。栉

孔扇贝的性别和性腺分化相关基因研究对于掌

握其性别形成的机理具有理论意义。本研究通

过对栉孔扇贝 ＦＴＺＦ１基因序列特征、组织表达
特征、性腺发育周期表达特征的检测和分析，一

方面为研究ＦＴＺＦ１基因在栉孔扇贝性腺分化和
发育中发挥的作用提供基础资料，另一方面为了

解ＦＴＺＦ１基因在软体动物中的表达模式研究提
供参考。

①本实验室未发表数据

１　材料与方法
１．１　材料

栉孔扇贝购自烟台大学附近海鲜市场，于实

验室的过滤海水中暂养１ｄ，选取活力旺盛的扇
贝进行取样。取各发育时期的性腺，一部分用

Ｂｏｕｉｎ’ｓ液固定，后通过组织切片进行发育时期
鉴定［１８］，另一部分存于－８０℃冰箱，用于ＲＮＡ提
取；选取发育同步的雌雄个体各组织（含性腺、

鳃、肝胰脏、肾脏、外套膜、闭壳肌）于液氮中速冻

后存于－８０℃冰箱，以备ＲＮＡ提取。以上样本取
样个体数各为３个。
１．２　总ＲＮＡ提取与ｃＤＮＡ的合成

异硫氰酸胍法提取各组织 ＲＮＡ［１９］，相关试
剂购自上海生工生物公司。提取的 ＲＮＡ经
ＮａｎｏＤｒｏｐＮＤ２０００超微量分光光度计进行浓度
与ＯＤ值检测，琼脂糖凝胶电泳检测所提取 ＲＮＡ
的完整性。检验合格的ＲＮＡ按ＥｖｏＭＭＬＶ试剂
盒说明书反转录成 ｃＤＮＡ，并保存于 －２０℃冰箱
备用，实验所用反转录试剂盒购自北京宝日医生

物技术有限公司。

１．３　ＦＴＺＦ１基因序列获得与分析
根据实验室已有的转录组数据①设计 ＦＴＺ

Ｆ１基因扩增引物（表１）。以栉孔扇贝性腺ｃＤＮＡ
为模板进行 ＰＣＲ反应，ＰＣＲ程序如下：９４℃ ５
ｍｉｎ、（９４℃５０ｓ，４８℃４５ｓ，７２℃１ｍｉｎ５０ｓ）×
３８个循环；７２℃ １０ｍｉｎ，获得的产物送华大基因
测序。对测得序列进行分析：利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ和
ＤＮＡｍａｎ软件进行同源序列比对；利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ
和 ＭＥＧＡ４软件，采用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，
ＮＪ）构建系统进化树。利用 ＳｗｉｓｓＭｏｄｅｌ同源建
模服务器，预测ＦＴＺＦ１蛋白三维结构。
１．４　各组织的ＲＴＰＣＲ

每个组织分别取３个不同个体的对应 ＲＮＡ
样，按比例混合后用于后续实验。ＦＴＺＦ１的ＲＴ
ＰＣＲ引物为Ｐ３／Ｐ４，βａｃｔｉｎ作为内参基因，其引物
为Ａ３／Ａ４。不同组织中 ｃＤＮＡ作为模板，以 Ａ３／
Ａ４为引物进行扩增，扩增程序如下：９４℃ ２ｍｉｎ、
（９４℃ ３０ｓ，５６℃３０ｓ，７２℃３０ｓ）×２３个循环。
ＰＣＲ产物经凝胶电泳检测，根据各组织条带亮度
重新调整模板量，直到检测出各组织模板扩增出

的内参基因ＰＣＲ条带亮度相似，以上述确定的模

１３４
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板量进行ＦＴＺＦ１片段扩增，获得产物后电泳检
测拍照。

１．５　性腺周期的ｑＲＴＰＣＲ
分别取增殖期、生长期、成熟期的雌雄性腺，

提取ＲＮＡ后分别反转录成 ｃＤＮＡ，ｑＲＴＰＣＲ特异
引物为 Ｐ３／Ｐ４（表 １），内参基因 βａｃｔｉｎ引物为
Ａ３／Ａ４。每个发育时期性腺设置３个样品重复，
每个样本设置２个技术重复，使用 ＡＢＩ７５００型荧
光定量 ＰＣＲ仪检测，程序如下 ９５℃１０ｍｉｎ、
（９５℃ １５ｓ，６０℃ １ｍｉｎ，７２℃ ３０ｓ）×４０个循
环。设生长期精巢目的基因表达量为 １，采用
２－ΔΔＣｔ法计算目的基因相对表达量。以 ＳＰＳＳ软
件包中ｏｎｅｗａｙＡＮＯＶＡ进行显著性分析，最小显
著差法（ｌｅａｓｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ，ＬＳＤ）多重检
验法进行统计分析（Ｐ＜０．０５为显著水平），用

Ｏｒｉｇｉｎ８５软件进行做图。

２　结果与分析
２．１　栉孔扇贝的性腺发育周期组织切片

组织切片结果如图１所示，在图１ａ和图１ｄ
中可以观察到精巢和卵巢的滤泡壁上仅形成了

一层或者两层生殖细胞，表明此时扇贝的性腺已

进入增殖期；在图１ｂ和图１ｅ中已经能够观察
到明显的滤泡腔，并且在滤泡壁上已经形成多层

生殖细胞，表明此时扇贝的性腺已经进入生长

期；在图１ｃ和图１ｆ中精巢和卵巢的滤泡腔内已
经充满生殖细胞，精巢出现大量精子，卵巢中成

熟卵被挤压，呈不规则形状，表明此时扇贝性腺

已经进入成熟期［１８］。

表１　本实验所用引物序列
Ｔａｂ．１　Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｕｓｅｄｉｎｔｈｅｓｔｕｄｙ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ 序列（５′→３′）Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′→３′） 用途 Ｕｓａｇｅ

Ｐ１ ＡＴＧＡＴＡＣＡＡＣＡＣＡＴＧＧＡＡＡＡＧＴ 基因扩增

Ｐ２ ＴＣＡＴＴＴＴＴＴＣＴＴＴＧＡＧＴＧＴＡＧＣ 基因扩增

Ｐ３ ＴＡＧＡＧＧＣＡＧＴＧＡＧＡＣＡＧＧＡＴＡＧＡＡ 半定量及荧光定量ＰＣＲ
Ｐ４ ＧＡＴＴＧＣＴＧＧＧＴＣＧＧＧＴＴＴＡ 半定量及荧光定量ＰＣＲ
Ａ３ ＴＴＣＴＴＧＧＧＡＡＴＧＧＡＡＴＣＴＧＣ 内参基因

Ａ４ ＧＣＣＡＧＡＣＴＣＧＴＣＧＴＡＴＴＣＣＴ 内参基因

图１　栉孔扇贝不同发育时期的性腺组织学观察
Ｆｉｇ．１　ＨｉｓｔｏｌｏｇｉｃａｌｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｎｇｏｎａｄｓｏｆＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｐｈａｓｅｓ

注：ａ．卵巢（增殖期）；ｂ．卵巢（生长期）；ｃ．卵巢（成熟期）；ｄ．精巢（增殖期）；ｅ．精巢（生长期）；ｆ．精巢（成熟期）。标尺＝５０μｍ

Ｎｏｔｅ：ａ．ｏｖａｒｙ（ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｖｅｓｔａｇｅ）；ｂ．ｏｖａｒｙ（ｇｒｏｗｉｎｇｓｔａｇｅ）；ｃ．ｏｖａｒｙ（ｍａｔｕｒｅｓｔａｇｅ）；ｄ．ｔｅｓｔｉｓ（ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｖｅｓｔａｇｅ）；ｅ．ｔｅｓｔｉｓ（ｇｒｏｗｉｎｇ

ｓｔａｇｅ）；ｆ．ｔｅｓｔｉｓ（ｍａｔｕｒｅｓｔａｇｅ）．Ｂａｒ＝５０μｍ
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２．２　系统进化分析
如图２所示，无脊椎动物的ＦＴＺＦ１蛋白聚为

一类、脊椎动物的 ＦＴＺＦ１蛋白聚为一类；栉孔扇
贝ＦＴＺＦ１蛋白首先与紫贻贝的 ＮＲ５Ａ２聚类，再
与太平洋牡蛎的ＳＦ１及葡萄牙牡蛎的ＦＴＺＦ１聚
类，之后与虎斑乌贼 ＮＲ５Ａ２聚类，所显示的系统
进化关系与物种的分类地位基本一致。但低等

生物中关于 ＦＴＺＦ１基因的研究较少，不能通过
聚类分析明确栉孔扇贝在同源性上与 ＳＦ１还是
ＮＲ５Ａ２更为接近。
２．３　目的基因序列特征分析

如图３所示，栉孔扇贝 ＦＴＺＦ１基因 ＣＤＳ长
１６６８ｂｐ，编码５５５个氨基酸，含有 ＤＢＤ和 ＬＢＤ

（ＬＢＤ区域里含有一个激活功能域 ＡＦ２），ＦＴＺ
Ｆ１蛋白三维结构预测也显示了这两个保守区（图
４）。不同物种多序列比对结果如图５所示，在栉
孔扇贝中该蛋白的保守区与其他物种的保守区

较为一致，并也含有 ＦＴＺＦ１家族特有的 ＦＴＺＦ１
盒。

２．４　ＦＴＺＦ１基因的组织表达结果
ＲＴＰＣＲ结果显示（图６，图７），ＦＴＺＦ１基因

在栉孔扇贝的多个组织中广泛表达，在雌性个体

中，该基因在闭壳肌、肾、鳃中表达比较明显，在

外套膜、肝胰腺和卵巢中表达相对较弱；在雄性

个体中，该基因在精巢、闭壳肌、肝脏和肾中表达

较强，在外套膜和鳃中表达相对较弱。

图２　不同物种ＳＦ１、ＮＲ５Ａ２、ＦＴＺＦ１蛋白系统进化分析
Ｆｉｇ．２　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＳＦ１，ＮＲ５Ａ２，ＦＴＺＦ１ｐｒｏｔｅｉｎｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ

注：方框标出的为本实验克隆所得序列

Ｎｏｔｅ：Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｈｏｗｎｉｎｔｈｅｂｏｘｉｓｃｌｏｎｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ
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图３　栉孔扇贝ＦＴＺＦ１基因ＣＤＳ序列及推导的氨基酸序列
Ｆｉｇ．３　ＣＤＳｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄｄｅｄｕｃｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＦＴＺＦ１ｇｅｎｅｏｆＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ

注：起始密码子和终止密码子用下划线标出；保守区用方框标出；ＦＴＺＦ１盒用波浪线标出；激活功能域用下标黑点标出

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｓｔａｒｔｃｏｄｏｎａｎｄｔｈｅｓｔｏｐｃｏｄｏｎａｒｅｕｎｄｅｒｌｉｎｅｄ；ｔｈｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｒｅａｉｓｍａｒｋｅｄｗｉｔｈａｂｏｘ；ｔｈｅＦＴＺＦＩｂｏｘｉｓｍａｒｋｅｄｗｉｔｈｗａｖｙｌｉｎｅｓ；

ｔｈｅａｃｔｉｖａｔｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎｄｏｍａｉｎｓａｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈｂｌａｃｋｄｏｔ
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图４　栉孔扇贝ＦＴＺＦ１蛋白三维结构预测图
Ｆｉｇ．４　ＳｃｈｅｍａｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉＦＴＺＦ１ｐｒｏｔｅｉｎ

注：保守区及功能域如图中箭头所示

Ｎｏｔｅ：Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｄｏｍａｉｎａｒｅｓｈｏｗｎｂｙａｒｒｏｗｓｉｎｔｈｅｆｉｇｕｒｅ

图５　不同物种的ＦＴＺＦ１同源蛋白序列对比
Ｆｉｇ．５　ＳｅｑｕｅｎｃｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＦＴＺＦ１ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｐｒｏｔｅｉｎｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ

注：保守区在图中用方框标出，框Ⅰ为ＤＢＤ保守区，框Ⅱ为ＬＢＤ保守区；Ｃｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ：栉孔扇贝（本实验克隆所得序列）；Ｓｅｂａｓｔｅｓ
ｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ：许氏平

#

（ＡＦＭ５４６０５．１）；Ｍｏｎｏｐｔｅｒｕｓａｌｂｕｓ：黄鳝（ＡＥＬ２９５７４．１）；Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａａｎｇｕｌａｔｅ：葡萄牙牡蛎 （ＱＬＩ３４０３０．１）；
Ｍｅｔａｐｅｎａｅｕｓｅｎｓｉｓ：刀额新对虾（ＡＡＤ４１８９９．１）
Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎｓａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｂｏｘｅｓ，ｂｏｘＩｉｓＤＢＤｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎ，ｂｏｘⅡｉｓＬＢＤｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎ；Ｃｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ：（ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｃｌｏｎｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ）；Ｓｅｂａｓｔｅｓｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ：（ＡＦＭ５４６０５．１）；Ｍｏｎｏｐｔｅｒｕｓａｌｂｕｓ：（ＡＥＬ２９５７４．１）；Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａａｎｇｕｌａｔｅ：（ＱＬＩ３４０３０．１）；
Ｍｅｔａｐｅｎａｅｕｓｅｎｓｉｓ：（ＡＡＤ４１８９９．１）
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２．５　ＦＴＺＦ１基因性腺周期ｑＲＴＰＣＲ结果
如图８所示，ＦＴＺＦ１基因在卵巢的整个性腺

发育时期表达量并没有显著变化，维持在一个相

对稳定的水平；而在精巢的性腺发育时期，ＦＴＺ
Ｆ１基因在增殖期和生长期的表达量没有显著差异
（Ｐ＞０．０５），但成熟期的表达量显著增高（Ｐ＜
０．０５），不仅明显高于其他时期的精巢，也高于整
个性腺发育时期的卵巢。

３　讨论
系统进化分析结果表明，栉孔扇贝 ＦＴＺＦ１

蛋白先与紫贻贝的 ＮＲ５Ａ２聚类，再与太平洋牡
蛎的 ＳＦ１蛋白及葡萄牙牡蛎的 ＦＴＺＦ１蛋白聚

类，之后与虎斑乌贼的 ＮＲ５Ａ２聚类。在物种分
类中，栉孔扇贝和紫贻贝、牡蛎都属于双壳纲，而

与虎斑乌贼同属于软体动物门，这一结果与其分

类地位吻合。但进化树中几种软体动物的 ＦＴＺ
Ｆ１基因亚家族归类并不统一，紫贻贝 ＮＲ５Ａ２（其
基因组序列号为：ＰＲＪＥＢ２４８８３）、太平洋牡蛎 ＳＦ
１（其基因组序列号为：ＮＣ＿０４７５６５．１）、虎斑乌贼
的ＮＲ５Ａ２（其基因组序列号为：ＰＲＪＥＢ３３３４３）均
是通过基因组测序获得，对应的基因从功能和表

达上究竟接近于ＳＦ１还是ＮＲ５Ａ２尚无报道，葡萄
牙牡蛎ＦＴＺＦ１也仅见基因序列，无相关深入研
究，无法结合功能及表达特征进行准确归类。

图６　ＦＴＺＦ１的ｍＲＮＡ在雌性栉孔扇贝组织中的半定量表达
Ｆｉｇ．６　ＳｅｍｉｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＦＴＺＦ１ｍＲＮＡｉｎｔｈｅｔｉｓｓｕｅｓｏｆｆｅｍａｌｅＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ

注：Ｍ：ＤＬ２０００分子量标准；１：闭壳肌；２：外套膜；３：肝胰腺；４：肾脏；５：鳃；６：卵巢

Ｎｏｔｅ：Ｍ：ＤＬ２０００ｍａｒｋｅｒ；１：ａｄｄｕｃｔｏｒｍｕｓｃｌｅ；２：ｍａｎｔｌｅ；３：ｈｅｐａｔｏｐａｎｃｒｅａｓ；４：ｋｉｄｎｅｙ；５：ｇｉｌｌ；６：ｏｖａｒｙ

图７　ＦＴＺＦ１的ｍＲＮＡ在雄性栉孔扇贝组织中的半定量表达
Ｆｉｇ７　ＳｅｍｉｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＦＴＺＦ１ｍＲＮＡｉｎｔｈｅｔｉｓｓｕｅｓｏｆｍａｌｅＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ

注：Ｍ：ＤＬ２０００分子量标准；１：闭壳肌；２：外套膜；３：肝胰腺；４：肾脏；５：鳃；６：精巢

Ｎｏｔｅ：Ｍ：ＤＬ２０００ｍａｒｋｅｒ；１：ａｄｄｕｃｔｏｒｍｕｓｃｌｅ；２：ｍａｎｔｌｅ；３：ｈｅｐａｔｏｐａｎｃｒｅａｓ；４：ｋｉｄｎｅｙ；５：ｇｉｌｌ；６：ｔｅｓｔｉｓ
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图８　ＦＴＺＦ１基因在栉孔扇贝不同性腺发育周期中的定量表达
Ｆｉｇ．８　ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＦＴＺＦ１ｍＲＮＡｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙｑＲＴＰＣＲｉｎＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉｇｏｎａｄｓｄｕｒｉｎｇｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｃｙｃｌｅ
注：生长期精巢的表达量设置为１．０，不同的字母（ａ、ｂ）表示有显著性差异（Ｐ＜０．０５）

Ｎｏｔｅ：Ｓｅｔｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆｔｈｅｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｔｅｓｔｉｓｔｏ１．０，ａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓ（ａ，ｂ）ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（Ｐ＜０．０５）

　　较之于高等哺乳动物而言，低等动物 ＦＴＺ
Ｆ１基因的归类可能更具有多样性，斜带石斑鱼
（Ｅｐｉｎｅｐｈｅｌｕｓｃｏｉｏｉｄｅｓ）ＦＴＺＦ１基因的研究发现，
其同时具有ＮＲ５Ａ２亚族和ＳＦ１亚族的组织表达
特征，但氨基酸比对结果却不能归类于两个亚族

中的任何一个［２０］，郭变［１０］对两种不同泥鳅 ＦＴＺ
Ｆ１基因的研究发现，其序列分析与 ＮＲ５Ａ２同源
性较近，但表达上却同时具有 ＮＲ５Ａ２和 ＳＦ１两
个亚族的特征，无法简单将其归类为 ＮＲ５Ａ２或
ＳＦ１亚家族，印证了对于这类家族基因的亚家族
归类不能仅简单地通过序列分析进行，需要结合

表达特征进行。本研究认同上述研究结论，对栉

孔扇贝中该基因的命名结合序列分析及表达特

征发现，不能将其简单地归为 ＳＦ１或 ＮＲ５Ａ２，而
应统称为ＦＴＺＦ１基因。

分析栉孔扇贝 ＦＴＺＦ１基因序列，发现其长
１６６８ｂｐ，含ＤＢＤ和ＬＢＤ保守区（ＬＢＤ保守区内
存在激活功能域 ＡＦ２，主要作用为维持 ＬＢＤ的
激活状态）。这些保守区是典型的核受体功能结

构域，与脊椎动物中该基因的保守结构域是一致

的［２１］，其中ＤＢＤ保守区是整个蛋白结构中保守
性最强的，具有调节核受体与激素应答元件之间

相互作用的功能；而ＬＢＤ保守区是一个参与配体

结合、介导二聚化作用、结合热击蛋白、核定位以

及反式激活的多功能结构域［８，２２］。

ＦＴＺＦ１中，ＮＲ５Ａ２最初从小鼠肝脏中被鉴
定出来，称为肝受体类似物［１０］，在哺乳动物成体

中主要在肝脏、肠道及卵巢等组织中表达，特别

是在卵巢中高表达［２３］，ＮＲ５Ａ２在低等生物中的表
达研究较少，已有的文献显示，其在鱼类、中华鳖

等物种的各组织中广泛表达［５，１４］；ＳＦ１最初来源
于鼠肾上腺皮质瘤 Ｙ１细胞 ｃＤＮＡ文库和牛肾上
腺蛋白提取物［２４－２５］，小鼠中，主要在肾上腺和性

腺表达［２６］。ＳＦ１可调节小鼠雄性表型发育所需
的睾酮分泌量［２７］，雌雄胚胎分化后呈性别二态性

表达，在睾丸中表达相对较高［２６］；低等生物如红

点鲑（Ｓａｌｖｅｌｉｎｕｓａｌｐｉｎｕｓ）、斑马鱼中，ＳＦ１在脑、下
丘脑、头肾、肝脏和精卵巢等组织中广泛表

达［２８－２９］；尼罗罗非鱼中，该基因在 ＸＹ个体中的
表达高于ＸＸ［３０］。本研究发现，ＦＴＺＦ１在栉孔扇
贝的性腺和肝脏中都有表达，表明该基因组织表

达既有ＳＦ１亚族特征也有 ＮＲ５Ａ２亚族特征，该
基因在栉孔扇贝的精巢中表达较强，认为其表达

特征更偏向于 ＳＦ１亚族，除了性腺和肝脏组织，
其他组织中也存在该基因的表达，推测其在栉孔

扇贝中的作用较为广泛。本研究发现，雌雄个体
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的组织表达特征存在差异，ＦＴＺＦ１在雌性扇贝
的闭壳肌、肾、鳃组织中表达量较高；在雄性的精

巢、闭壳肌、肝脏和肾组织中表达较为明显。赵

若男［３１］利用荧光定量 ＰＣＲ检测了多疣壁虎
（Ｇｅｋｋｏｊａｐｏｎｉｃｕｓ）ＳＦ１在雌雄成体不同组织的表
达情况，发现在雌雄个体组织中表达也存在差

异，且精巢中表达量显著高于卵巢；雄性个体中，

ＳＦ１精巢中表达量最高，其次是心肌、骨骼肌和
脑，肝脏和肾脏中的表达量较低，雌性个体中，

ＳＦ１在心肌中的表达量最高，其他各组织中有一
定表达。黄河鲤（Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ）ＳＦ１的表达研
究也发现，该基因在雌雄个体的组织表达特征不

同［３２］。郭变对于两种泥鳅中 ＦＴＺＦ１的研究也
发现，各组织中的表达有雌雄差异［１０］。本研究

中，ＦＴＺＦ１的组织表达也存在着雌雄差异，但目
前为止造成雌雄组织差别表达的原因尚不明确，

还有待于进一步探究。

栉孔扇贝的性腺发育周期主要包括增殖期、

生长期和成熟期（图１），通过对性腺发育周期中
ＦＴＺＦ１表达分析发现，该基因在成熟期精巢中
的表达量最高，显著高于其他时期的性腺，这种

在雄性性腺中的表达特征偏向于 ＳＦ１亚族。对
雄性金鱼（Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ）中 ＳＦ１的表达研究
发现［３３］，该基因在成熟雄性金鱼睾丸中的表达水

平高于未成熟金鱼的。有研究者通过共转染方

法研究发现，人ＦＴＺＦ１中的 ＳＦ１亚族能与佛波
酯协同激活 ３βＨＳＤ的表达，进而影响睾酮合
成［３４］，提示 ＳＦ１与睾丸的内分泌功能间接相
关［２７］，可能在睾丸发育过程中发挥作用［３５］。祝

辉等［２７］利用反义转染的方法，体外抑制了 ＳＦ１
蛋白在小鼠睾丸支持细胞中的表达，发现睾酮合

成关键酶 Ｐ４５０胆固醇侧链裂解酶（Ｐ４５０ｓｃｃ）的
ｍＲＮＡ水平及睾酮的分泌量显著下降，认为 ＳＦ１
可以调节睾酮的分泌。有研究显示［１７］，在栉孔扇

贝性腺发育周期中，睾酮的含量随着配子发生而

升高，在成熟期达到高峰。ＦＴＺＦ１在栉孔扇贝
成熟期精巢的较高表达，或许与成熟期精巢中睾

酮含量显著升高有一定的关系，推测 ＦＴＺＦ１或
通过参与睾酮生成影响了栉孔扇贝的精巢发育，

其具体的作用机制还需要深入研究。
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ａｎｄｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆＮＲ５Ａ２ｇｅｎｅｆｒｏｍ
ＳｉｃｈｕａｎＴｉｂｅｔａｎｂｌａｃｋｐｉｇ［Ｊ］．ＡｂｓｔｒａｃｔｓｏｆＡｎｉｍａｌ
ＨｕｓｂａｎｄｒｙａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＭｅｄｉｃｉｎｅｉｎＣｈｉｎａ，２０１８，
３４（３）：８３－８５．

［２４］　ＬＡＬＡＤＳ，ＲＩＣＥＤＡ，ＰＡＲＫＥＲＫＬ．Ｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃ
ｆａｃｔｏｒ１，ａｋｅｙｒｅｇｕｌａｔｏｒｏｆｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃｅｎｚｙｍｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，ｉｓｔｈｅｍｏｕｓｅｈｏｍｏｌｏｇｏｆｆｕｓｈｉｔａｒａｚｕ
ｆａｃｔｏｒ１［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌｏｇｙ，１９９２，６
（８）：１２４９－１２５８．

［２５］　ＭＯＲＯＨＡＳＨＩＫ，ＨＯＮＤＡＳ，ＩＮＯＭＡＴＡＹ，ｅｔａｌ．
Ａｃｏｍｍｏｎｒａｎｓａｃｔｉｎｇｆａｃｔｏｒ，Ａｄ４ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，
ｔｏｔｈｅｐｒｏｍｏｔｅｒｓｏｆｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃＰ４５０ｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９２，２６７（２５）：１７９１３－
１７９１９．

［２６］　ＩＫＥＤＡＹ，ＳＨＥＮＷ Ｈ，ＩＮＧＲＡＨＡＭＨＡ，ｅｔａｌ．
Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｍｏｕｓｅｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃ
ｆａｃｔｏｒ１， ａｎ ｅｓｓｅｎｔｉａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒｏｆｔｈｅ ｓｔｅｒｏｉｄ
ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌｏｇｙ，１９９４，８
（５）：６５４－６６２．

［２７］　祝　辉，周作民，沙家豪，等．类固醇生成因子１
对青春期小鼠睾丸中睾酮生成及精子发生的调节

［Ｊ］．解剖学报，２００４，３５（１）：４３－４８．
ＺＨＵＨ，ＺＨＯＵ ＺＭ，ＳＨＡ ＪＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃｆａｃｔｏｒ１ｏｎｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ｏｆｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅａｎｄｓｐｅｒｍａｔｏｇｅｎｅｓｉｓｉｎａｄｏｌｅｓｃｅｎｔ
ｍｏｕｓｅｔｅｓｔｅｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｎａｔｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００４，３５
（１）：４３－４８．

［２８］　ＶＯＮ Ｈ Ｊ，ＫＡＲＬＳＳＯＮ Ｊ，ＪＯＮＥＳＩ，ｅｔａｌ．
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｆｕｓｈｉｔａｒａｚｕｆａｃｔｏｒ１ａｎｄ
ｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃｇｅｎｅｓｄｕｒｉｎｇｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎＡｒｃｔｉｃ
ｃｈａｒ（Ｓａｌｖｅｌｉｎｕｓ ａｌｐｉｎｕｓ）［Ｊ］． Ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ

９３４



海　洋　渔　业 ２０２１年

Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ，２００２，６７（４）：１２９７－１３０４．
［２９］　ＶＯＮＨ Ｊ，ＬＡＲＳＳＯＮＡ，ＯＬＳＳＯＮＰＥ．Ｎｏｖｅｌ

ｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃｆａｃｔｏｒ１ｈｏｍｏｌｏｇ（ｆｆｌｄ）ｉｓｃｏｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｗｉｔｈａｎｔｉＭｕｌｌｅｒｉａｎｈｏｒｍｏｎｅ（ＡＭＨ）ｉｎｚｅｂｒａｆｉｓｈ
［Ｊ］．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔＤｙｎａｍｉｃｓ，２００５，２３３（２）：５９５
－６０４．

［３０］　谢庆平．ＳＦ１是尼罗罗非鱼性类固醇激素生成、
性腺发育及性别分化所必需的关键因子［Ｄ］．重
庆：西南大学，２０１６．
ＸＩＥＱＰ．Ｓｔｅｒｏｉｄｉｇｅｎｉｃｆａｃｔｏｒ１（ＳＦ１）ｉｓｅｓｓｅｎｔｉａｌ
ｆｏｒｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｅｓｉｓ，ｇｏｎａｄａｌｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｓｅｘ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｉｎ Ｎｉｌｅｔｉｌａｐｉａ［Ｄ］． Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ：
ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１６．

［３１］　赵若男．多疣壁虎 Ａｒｏｍａｔａｓｅ、Ｓｏｘ９和 Ｓｆ１基因的
克隆与表达分析［Ｄ］．温州：温州大学，２０１８．
ＺＨＡＯＲ Ｎ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
Ａｒｏｍａｔａｓｅ，Ｓｏｘ９ａｎｄＳｆ１ｇｅｎｅｓｏｆＧｅｋｋｏｊａｐｏｎｉｃｕｓ
［Ｄ］．Ｗｅｎｚｈｏｕ：ＷｅｎｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１８．

［３２］　赵文杰．黄河鲤 ｓｆ１基因结构、表达模式及其与
ｍｉＲＮＡ靶标关系的分析［Ｄ］．新乡：河南师范大

学，２０１９．
ＺＨＡＯＷＪ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｐａｔｔｅｒｎｏｆＹｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒｃａｒｐｓｆ１ｇｅｎｅａｎｄｉｔｓ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｍｉＲＮＡ ｔａｒｇｅｔｓ［Ｄ］．Ｘｉｎｘｉａｎｇ：
ＨｅｎａｎＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１９．

［３３］　ＣＨＯＩＣＹ．Ｔｉｍｅｒｅｌａｔｅｄｅｆｆｅｃｔｓｏｆｇｏｎａｄｏｔｒｏｐｉｎ
ｒｅｌｅａｓｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅａｎｄｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅｏｎｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃ
ｆａｃｔｏｒ１ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｇｏｌｄｆｉｓｈｐｉｔｕｉｔａｒｙ［Ｊ］．
ＫｏｒｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｃｈｔｈｙｏｌｏｇｙ，２００３（１５）：１５０－
１５６．

［３４］　ＬＥＥＲＳＳＵＣＨＥＴＡＳ，ＭＯＲＯＨＡＳＨＩＫ，ＭＡＳＯＮＪ，
ｅｔａｌ．ＳｙｎｅｒｇｉｓｔｉｃａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｈｕｍａｎｔｙｐｅⅡ３
ｂｅｔａｈｙｄｒｏｘｙｓｔｅｒｉｏｉｄｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅｄｅｌｔａ５ｄｅｌｔａ４
ｉｓｏｍｅｒａｓｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒｂｙ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ
ｓｔｅｒｏｉｄｏｇｅｎｉｃｆａｃｔｏｒ１ａｄｒｅｎａｌ４ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎａｎｄ
ｐｈｏｒｂｏｌｅｓｔｅｒ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，
１９９７，２７２（１２）：７９６０－７９６７．

［３５］　ＰＡＲＫＥＲＫＬ，ＳＣＨＥＤＬＡ，ＳＣＨＩＭＭＥＲＢＰ．Ｇｅｎｅ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｉｎｇｏｎａｄａｌｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．Ａｎｎｕａｌ
ＲｅｖｉｅｗｏｆＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９９，６１（１）：４１７－４３３．

０４４



第４期 慕雪娇，等：栉孔扇贝ＦＴＺＦ１基因的序列特征及表达分析

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ＦＴＺＦ１ｇｅｎｅｉｎＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ

ＭＵＸｕｅｊｉａｏ，ＬＩＵＸｉａｏｌｉｎｇ，ＹＵＮＨａｎ，ＣＵＩＬｏｎｇｂｏ
（ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＹａｎｔａｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＳｈａｎｄｏｎｇＹａｎｔａｉ　２６４００５，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＴｈｒｏｕｇｈｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＦＴＺＦ１ｇｅｎｅｉｎＣｈｌａｍｙｓ
ｆａｒｒｅｒｉ，ｔｈｉｓｓｔｕｄｙｓｐｅｃｕｌａｔｅｄＦＴＺＦ１ｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ．Ｔｈｅｇｅｎｅｃｏｕｌｄｎｏｔｂｅｅｘａｃｔｌｙｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
ｏｎｌｙｂｙｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ，ｓｏｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｗｅｒｅｃｏｍｂｉｎｅｄ，
ｆｉｎａｌｌｙｉｔｗａｓｎａｍｅｄＦＴＺＦ１．ＴｈｅＦＴＺＦ１ｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅＣＤＳ（ｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ）ｗａｓ
１６６８ｂｐｌｏｎｇ，ｅｎｃｏｄｉｎｇ５５５ａｍｉｎｏａｃｉｄｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇＤＢＤ（ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ）ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎ，ＦＴＺＦ１
ｂｏｘ（ＦＴＺＦ１ｂｏｘ），ＬＢＤ（ｌｉｇａｎｄｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ）ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎ．Ｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｗａｓｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｗｉｔｈｏｔｈｅｒｓｐｅｃｉｅｓ．Ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆ
ＦＴＺＦ１ｉｎＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉｗａｓｓｔｕｄｉｅｄｂｙｓｅｍｉｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲ（ＲＴＰＣＲ）ａｎｄｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ
（ｑＲＴＰＣＲ）．ＩｔｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＦＴＺＦ１ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｗａｓｓｔｒｏｎｇｅｒｉｎｆｅｍａｌｅａｄｄｕｃｔｏｒｍｕｓｃｌｅ，ｋｉｄｎｅｙ，ａｎｄｇｉｌｌ
ｔｉｓｓｕｅ，ａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅｍａｌｅｔｅｓｔｉｓ，ｈｅｐａｔｏｐａｎｃｒｅａｓ，ａｄｄｕｃｔｏｒｍｕｓｃｌｅａｎｄｋｉｄｎｅｙ，ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｌｓｏｅｘｉｓｔｅｄ
ｗｅａｋｌｙｉｎｆｅｍａｌｅｍａｎｔｌｅ，ｈｅｐａｔｏｐａｎｃｒｅａｓ，ｏｖａｒｉａｎｔｉｓｓｕｅｓａｎｄｔｈｅｍａｌｅｇｉｌｌ，ｍａｎｔｌｅ，ｔｈｅｗｉｄｅｒａｎｇｅｏｆｔｉｓｓｕｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｇｅｎｅｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉｍａｙｂｅｍｏｒｅｅｘｔｅｎｓｉｖｅ．Ａｎｄｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｇｅｎｅ
ｗａｓｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｇｏｎａｄｓａｎｄｌｉｖｅｒｏｆＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ，ｗｅｓｐｅｃｕｌａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅＦＴＺＦ１ｔｉｓｓｕｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎ
ｉｎＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉｈａｄｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＮＲ５Ａ２（ＬＲＨ１／ＦＴＦ）ａｎｄＳＦ１／Ａｄ４ＢＰｓｕｂｇｒｏｕｐａｔ
ｔｈｅｓａｍｅｔｉｍｅ．ＦｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄｙｆｏｕｎｄｔｈａｔＦＴＺＦ１ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｔｒｏｎｇｌｙｉｎｔｈｅｔｅｓｔｉｓｏｆＣｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｒｉ，ｓｏｉｔｓ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｗｅｒｅｂｅｌｉｅｖｅｄｔｏｂｅｍｏｒｅｂｉａｓｅｄｔｏｗａｒｄｓｔｈｅＳＦ１ｓｕｂｇｒｏｕｐ．Ｔｈｅｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｃｙｃｌｅ
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