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中华鲟及六种淡水养殖鱼类脂蛋白脂酶和 

肝脂酶基因克隆及系统进化分析 

黄  燕，梁旭方*，王  琳，李光照，刘秀霞，姚  煜 
(暨南大学 生命科学技术学院，广州  510632) 

摘要：为了研究鱼类脂蛋白脂酶(liportein lipase, LPL)、肝脂酶(hepatic lipase, HL)基因结构、功能及分子系统

关系，作者克隆了中华鲟(Acipenser sinensis)、鲢(Hypophthalmichthys molitrix)、鳙(Aristichthys nobilis)、草鱼

(Ctenopharyngodon idellus)、鲮鱼(Cirrhinus molitorella)、尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus)和斑鳢(Channa maculata) 
的 LPL 和 HL 基因 cDNA 核心序列，并推测了其相应氨基酸序列。同时，还应用 5'RACE 和 3'RACE 技术分别扩

增中华鲟、鲢肝脏 LPL 基因与中华鲟肝脏 HL 基因 cDNA 全序列。序列同源性分析表明，LPL 和 HL 氨基酸序列

分别在哺乳类动物、鸟类、鱼类中相对保守。与已知的脊椎动物内皮脂酶(endothelial lipase, EL)和胰脂酶(pancreatic 
lipase, PL)氨基酸序列构建系统进化树，发现 LPL、HL、EL 与 PL 同属脂肪酶家族，四者聚集成一有根树。 
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Molecular Characterization and Evolutional Analysis of  
Liportein Lipase and Hepatic Lipase Gene in Chinese  

Sturgeon and Other Six Freshwater Fishes 
HUANG Yan, LIANG Xu-Fang*, WANG Lin, LI Guang-Zhao, Liu Xiu-Xia, YAO Yu 

(College of Life Science and Technology, Jinan University, Guangzhou  510632, China) 

Abstract: In order to study the structural, functional and molecular evolutional relationship of fish liportein lipase 
(LPL) and hepatic lipase (HL) genes, seven liver LPL and HL cDNA partial sequences were isolated from Acipenser 
sinensis, Hypophthalmichthys molitrix, Aristichthys nobilis, Ctenopharyngodon idellus, Cirrhinus molitorella, 
Oreochromis niloticus, Channa maculate by RT-PCR. Three full-length cDNA sequences of LPL, HL of Acipenser 
sinensis and LPL of Hypophthalmichthys molitrix were obtained by RACEs. From the sequence analysis and homologous 
results, the amino acid sequences of LPL and HL are relatively conserved in mammals, birds and fishes. Taken together 
with these obtained amino acid sequences and sequences of all known LPL, HL, EL and PL from other vertebrates, a 
phylogenetic tree was constructed by neighbor-joining method. The result supports that all of them belong to lipase 
family. 

Key words: LPL; HL; Gene cloning; Sequence analysis; Molecular evolution; Fresh water fishes 

脂类的贮存和代谢对动物体维持正常的生命

活动具有重大意义。与陆生动物相比，鱼类对碳水

化合物的利用能力较差，如本文中的硬骨鱼类，其

中特别是肉食性鱼类，如斑鳢，主要以蛋白质和脂

肪作为能量来源(Yang, 2003)。脂酶是一种水溶性的

酶，对食物中脂肪的吸收、平衡能量和血浆脂蛋白

的代谢起着重要的作用，其成员包括脂蛋白脂酶

(lipoprotein lipase, LPL)、肝脂酶(hepatic lipase, HL)、
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内皮脂酶(endothelial lipase, EL)和胰脂酶(pancreatic 
lipase, PL)等(Wong & Schotz, 2002; Mukherjee, 
2003)。其中，LPL 是脂蛋白代谢的关键酶之一，与

机体的脂质代谢及肥胖与否密切相关，不同组织器

官 LPL 表达水平的高低，直接决定这些组织器官脂

质底物配额的多少；间接决定从食物中摄入脂类的

代谢途径(以体脂形式贮备起来，或作为能源底物消

耗掉)，从而最终对机体脂质蓄积状况产生决定性影

响(Auwerx et al, 1992; Zechner, 1997; Yamada et al, 
2000)。早期对海水鱼虹鳟(Oncorhynchus mykiss)、
海水鱼真鲷(Pagrus major)等研究显示与哺乳动物

不同，鱼类成体肝脏脂质普遍含量高，并存在 LPL
活性(Lindberg & Olivecrona, 1995; Liang et al, 
2002b)。HL 和 LPL 基因同属一组基因簇，在进化

上较为保守；在功能上有相似之处，却是两种不同

性质的酶(Wong & Schotz, 2002)。目前，HL 在鱼类

脂代谢中作用的相关研究还很少。对此，我们选择

了硬骨鱼类中较为具有代表性的中华鲟(Acipenser 
s i n e n s i s )  (鲟形目 )、鲢 ( H y p o p h t h a l m i c h - 
thys molitrix)、鳙(Aristichthys nobilis)、草鱼(Ctenop- 
haryngodon idellus)、鲮鱼(Cirrhinus molitorella) (鲤
形目)、尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus)和斑鳢

(Channa maculata) (鲈形目)作为研究，通过克隆不

同鱼类 LPL 和 HL 基因 cDNA 序列，并推测得到其

相应氨基酸序列，研究其生物大分子的特征，从基

因进化的角度研究基因序列与功能的关系(Tautz et 
al, 2003)，为进一步研究鱼类脂代谢机制的形成与

演进，促进鱼类健康生长，预防鱼类脂代谢疾病等

提供新信息。 

1  材料与方法 

1.1  实验鱼 

实验用中华鲟 (Acipenser sinensis, Chinese 
sturgeon)1 尾取自宜昌葛洲坝工程总局中华鲟人工

繁殖研究所。鲢(Hypophthalmichthys molitrix, silver 
carp)、鳙(Aristichthys nobilis, bighead carp)、草鱼

(Ctenopharyngodon idellus, grass carp) 、 鲮 鱼

(Cirrhinus molitorella, mud carp) 、尼罗罗非鱼

(Oreochromis niloticus, Nile tilapia)和斑醴(Channa 
maculate, Taiwan snakehead)各 1 尾取自中国水产科

学研究院珠江水产研究所。 
1.2  总 RNA 提取和 cDNA 第一链的合成 

从中华鲟、鲢、鳙、草鱼、鲮鱼、尼罗罗非鱼

和斑醴快速分离肝脏组织，总RNA的提取与纯化按

Promega公司的SV Total RNA Isolation System试剂

盒推荐方法进行。cDNA第一链的合成使用RNA LA 
PCRTM Kit (AMV) Ver.1.1(TaKaRa)试剂盒，分别以

中华鲟、鲢、鳙、草鱼、鲮鱼、尼罗罗非鱼和斑醴

肝脏总RNA为模板，oligo (dT)20为反转录引物，操

作按试剂盒推荐方法进行。−20℃保存备用。 
1.3  中华鲟、鲢、鳙、草鱼、鲮鱼、尼罗罗非鱼和 

斑鳢 LPL 和 HL 基因 cDNA 部分序列的克隆 
根据已知脊椎动物 LPL 氨基酸保守序列，设计

合成 4 个简并引物(表 1)。引物 LPL01F 和 LPL02R
用于扩增尼罗罗非鱼、草鱼和鳙 LPL cDNA 核心序

列。引物 LPL01F 和 LPL03R 用于扩增中华鲟、鲢、

斑鳢 LPL cDNA 核心序列。LPL01F 和 LPL04R 用

于扩增鲮鱼 LPL cDNA 核心序列。根据克隆片段设

计特异引物 LPL05F 和 LPL03R 扩增尼罗罗非鱼、

草鱼和鳙 LPL cDNA 重叠片段。 
根据已知脊椎动物 HL 氨基酸序列的保守区域

设计 3 个简并引物克隆多种鱼类 HL cDNA 核心序

列：引物 HL01F 和 HL03R 用于扩增中华鲟、草鱼、

尼罗罗非鱼和斑鳢HL cDNA核心序列；引物HL02F
和 HL03R 用于扩增鲢、鳙、鲮鱼 HL cDNA 核心序

列。根据克隆所获片段设计特异引物 HL01F 与

HL04R 扩增鳙 HL cDNA 重叠片段。以上述 cDNA
为模板，用 Taq DNA 聚合酶(TaKaRa)进行 PCR 扩

增，扩增条件为：94℃预变性 3 min；94  ℃ 1 min，
40  1 min℃ ，72  1 min℃ ，共 30 个循环；最后 72℃
延伸 5 min。 
1.4  中华鲟 LPL、HL 和鲢 LPL 基因 5'端 cDNA 

扩增 
根据克隆得到的中华鲟LPL、HL和鲢LPL基因

的cDNA核心片段和SMART T M  RACE cDNA 
Amplification Kit (Clotech)设计 3 对下游嵌套引物：

ASLPL5'R01 和ASLPL5'R02、ASHL5'R01 和

ASHL5'R02、HMLPL5'R01 和HMLPL5'R02(表 1)。
上游引物由试剂盒提供。5'RACE cDNA合成用试剂

盒提供的 5'- CDS Primer A与SMART II A oligo引
物，取总RNA 2.7 µL，操作参照试剂盒进行。首次

PCR反应体系为 10×BD Advantage 2 PCR Buffer 5 
µL、dNTP (10mmol/L) 1µL、10×UPM 5 µL，分别

加ASLPL5'R01、ASHL5'R01 和HMLPL5'R01 各 1  
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表 1  中华鲟、鲢、鳙、草鱼、鲮鱼、尼罗罗非鱼和斑鳢 LPL 和 HL 基因克隆 PCR 引物序列 
Tab. 1  PCR primer sequences for cloning lipoprotein lipase and hepatic lipase gene from Chinese sturgeon,  

silver carp, bighead carp, grass carp, mud carp, Nile tilapia and Taiwan snakehead 

引物名称 Primer 引物序列 Primer sequence (5'-3') 

LPL01F CCAAGACCTTCATAGTGAT(T/C)CA(T/C)GG(C/A)TGG 

LPL02R CCCTCAGCCATGTCATTGT(T/G)GT(A/G)GA(T/C)GG 

LPL03R CTGAAGAAATGCACCTTCAC(C/T)TG(G/A)TA(G/A)TG 

LPL04R GCCTGGCTGGAAGGTGCCTCC(G/A)TT(C/G)GG(G/A)TA 

LPL05F ACGTCCTGCACACCAACA 

HL01F CTTCCTCTGGCTATCATCAT(C/T)CA(T/C)GG(G/C)TGG  

HL02F GATGCCAAGTTTGTGGATGC(T/C)AT(T/C/A)CA(T/C)AC 

HL03R GGTCTTAACTGTGTTCCACAT(A/G)TT(G/A/C/T)GCCCA 

HL04R AGGCTGTTTGATGCCCAC 

5'RACE  

ASLPL5'R01 AGCCAGTCCACCACGATCACGTT 

ASLPL5'R02 TCCAACTCTCAAACAGCC 

ASHL5'R01 CGATGACCACGTTGCTGTACCTCA 

ASHL5'R02 TCACCCAGCTCTCCAGCAT 

HMLPL5'R01 TGACGTTGGGTAATGTTGTTGCG 

HMLPL5'R02 TGTTGGCTCTCGTTCATA 

3'RACE  

ASLPL3'01F CGTCAACAAAGTGAGAAACAAG 

ASLPL3'02F ATGTATCTGAAGACCAGG 

ASHL3'01F TGCCAATCACTCTAGTTGAGG 

ASHL3'02F TCGGCGACCTGATGGTTCT 

HMLPL3'01F CACACGCAGGAGCTGCAGAATG 

HMLPL3'02F CCAGAAACATGATGCCATA 

 
µL、cDNA 4 µL、50×BD Advantage 2 Polymerase 
MIX 1 µL，加 PCR-Grade water 至 50 µL。PCR 反

应条件为：94 ℃预变性 3 min；94  30 s℃ ，65  30 ℃

s，72  3 min℃ ，共 25 个循环；最后 72 ℃延伸 7 min。
取首次扩增产物 2 µL，用 ASLPL5'R02、ASHL5'R02
和 HMLPL5'R02，及 NUP 各 1 µL 进行二次 PCR 扩

增，扩增条件为：94 ℃预变性 3 min，94  45s℃ ，

60  45s℃ ，72  45℃  s，共 30 个循环；最后 72 ℃延

伸 5 min。 
1.5  中华鲟 LPL、HL 和鲢 LPL 基因 3' 端 cDNA 

扩增 
3'RACE 的操作参照 3'-Full RACE Core Set 试

剂盒(TaKaRa)推荐方法进行。首先以试剂盒提供的

oligo dT-3sites Adaptor primer 为引物进行逆转录反

应，然后分别以试剂盒提供的 3 sites Adaptor primer 

和 3'RACE PCR 引物 ASLPL3'01F、ASHL3'01F 和

HMLPL3'01F 进行首次 PCR 反应，反应条件为：

94 ℃预变性 3 min，94 ℃ 45 s，57 ℃ 45 s，72 ℃ 45 
s，共 30 个循环；最后 72 ℃延伸 5 min。巢式 PCR
所用引物 3sites Adaptor primer 和 ASLPL3'02F、
ASHL3'02F 和 HMLPL3'02F (表 1)，PCR 反应条件

与 5'RACE 二次 PCR 相同。 
1.6  PCR 产物的克隆及序列分析 

PCR 产物经 2% 琼脂糖凝胶电泳纯化， 
H.Q.&.Q. Gel Extraction Kit II (U-gene)回收后克隆

至 pMD 18-T 载体(TaKaRa)，转化感受态 E.coli 
JM109，利用 M13 正反向引物，通过 PCR 反应检

测得到阳性克隆，阳性克隆由上海生物工程技术有

限服务公司进行测序。序列同源性分析使用 Vector 
NTI suite 6.0 软件，利用 Mega 3.1 构建系统发生树。 
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2  结  果 

2.1  中华鲟、鲢 LPL 基因 cDNA 全序列及鳙、草 

鱼、鲮鱼、尼罗罗非鱼和斑鳢 LPL 基因 cDNA 
部分序列 

测序后获得中华鲟、鲢、鳙、草鱼、鲮鱼、尼

罗罗非鱼和斑鳢 LPL cDNA 核心序列，长度分别为

842 bp、834 bp、833 bp、833 bp、510 bp、842 bp
和 842 bp，分别编码 280、278、277、277、169、
280 和 280 个氨基酸，将测序得到的序列在 NCBI
网 站 上 BLAST 确 认 。 GenBank ID 分 别 为

EU715407 、 FJ436065 、 FJ436071 、 FJ436077 、

FJ436069、FJ436066 和 FJ436067。 
5'RACE 和 3'RACE 技术分别从中华鲟肝脏获

得 2 个预期片段大小的 PCR 产物，对这 2 个片段进

行克隆、测序，分别得到 437 bp 和 612 bp 的 cDNA
片段。通过序列拼接，确定中华鲟 LPL 基因 cDNA
全长 1 722 bp。序列分析表明，起始密码子为 ATG， 

终止密码子为 TGA，polyA 加尾信号为 AATAAA。

开放阅读框(ORF)长1 506 bp，5'-端非翻译区(5'-UTR)
长 136 bp，3'-端非翻译区(3'-UTR)长 80 bp，编码

501 个氨基酸, 推测的蛋白质相对分子质量为 57.2 
k，等电点为 7.77 (图 1)。 

5'RACE 和 3'RACE 技术分别从鲢肝脏获得 2
个预期片段大小的 PCR 产物，对这 2 个片段进行克

隆、测序，分别得到 554 bp 和 1 119 bp 的 cDNA 片

段。通过序列拼接，确定鲢 LPL 基因 cDNA 全长 2 
319 bp。序列分析表明，起始密码子为 ATG，终止

密码子为 TAA，polyA 加尾信号为 AATATA。开放

阅读框(ORF)长 1 524 bp，5'-端非翻译区(5'-UTR)长
161 bp，3'-端非翻译区(3'-UTR)长 634 bp，编码 507
个氨基酸，推测的蛋白质相对分子质量为 57.7 k，
等电点为 8.06(图 2)。在推测氨基酸序列中发现催化

位点、脂质结合位点，保守的半胱氨酸残基位点和

糖基化位点等(图 3)。 

1                                                GAGAATATAGAAAGTGGAAAGGAGGGACTCTGTGCTTAAAGGATAC    46 

47   AGCGCAGGCTCAGCAGCAGCATTACTGTAACAGTTAGGTTGGAATACTGCAAAACCAATAGTCTATTTTTTCTGGATTTTTCTAACGAAT   136 

137  ATGGGAAGAGAAAAAAATGCTTTATTGGCGATTGTATGGATATACTTGTTAAAAACGTGCGCAAGTTTTTCAAATACTACAACTGAAGCA   226 

1     M  G  R  E  K  N  A  L  L  A  I  V  W  I  Y  L  L  K  T  C  A  S  F  S  N  T  T  T  E  A     30 
227  ACCCTTTTAACAAACAGCACGGAGTGGGTTGTCGACTACAGCAGCATCGAATCCAAGTTCTCTCTGCGCACGCCTGAACTTCCTGACGAT   316 

31    T  L  L  T  N  S  T  E  W  V  V  D  Y  S  S  I  E  S  K  F  S  L  R  T  P  E  L  P  D  D     60 

317  GACACCTGTTACCTGGTCCCGGGGCAACCTGAGACCATCGCGCAATGCAAATTCAACCAGACCATAAAGACCTTCGTGGTCATCCACGGG   406 

61    D  T  C  Y  L  V  P  G  Q  P  E  T  I  A  Q  C  K  F  N  Q  T  I  K  T  F  V  V  I  H  G     90 

407  TGGACGGTGACTGGGCTGTTTGAGAGTTGGATCCCCAAGCTGGTGTCAGCGCTGTACGAGAGAGAGCCCCACTCCAACGTGATCGTGGTG   496 

91    W  T  V  T  G  L  F  E  S  W  I  P  K  L  V  S  A  L  Y  E  R  E  P  H  S  N  V  I  V  V    120 

497  GACTGGCTGCACCGAGCGCAGCAGCACTACCCCACCTCCGCTGCGTACACTGAGCTAGTGGGGCAAGATGTGGCCAAGTTCGTGGACTGG   586 

121   D  W  L  H  R  A  Q  Q  H  Y  P  T  S  A  A  Y  T  E  L  V  G  Q  D  V  A  K  F  V  D  W    150 

587  ATGGAGAGTCAAATAAACTACCCTTTGGAGATGTTTCATCTGCTCGGGTATAGTCTCGGAGCTCACGTTGCTGGCATTGTCGGCAGTCTC   676 

151   M  E  S  Q  I  N  Y  P  L  E  M  F  H  L  L  G  Y  S  L  G  A  H  V  A  G  I  V  G  S  L    180 

677  ACAAACAACAAGGTCAACCGAATCACAGGCCTCGATCCGGCCGGCCCCACGTTTGAGTACGCGGAGGAGCAGCGGCGGCTGTCCCCGGAC   766 

181   T  N  N  K  V  N  R  I  T  G  L  D  P  A  G  P  T  F  E  Y  A  E  E  Q  R  R  L  S  P  D    210 

767  GATGCTAACTTTGTGGATGTGCTGCACACCTACACCAGGGGCTCCCCCGACCGGAGCATTGGTATCCAGAAGCCAGTGGGCCACGTTGAT   856 

211   D  A  N  F  V  D  V  L  H  T  Y  T  R  G  S  P  D  R  S  I  G  I  Q  K  P  V  G  H  V  D    240 

857  ATCTACCCCAATGGGGGGGTCTTCCAGCCAGGCTGTGATCTGCACAAAGCCATGCTCATGATTGCTGCCAATGGATTTGCAGATATGGAC   946 

241   I  Y  P  N  G  G  V  F  Q  P  G  C  D  L  H  K  A  M  L  M  I  A  A  N  G  F  A  D  M  D    270 

947  CAGATCGTGAAATGCTCCCATGAACGCTCCATCCACCTGTTCATCGATTCGCTGTTGAACGAGGAGAAGCCGAGCATGGCATACCGCTGC  1036 

271   Q  I  V  K  C  S  H  E  R  S  I  H  L  F  I  D  S  L  L  N  E  E  K  P  S  M  A  Y  R  C    300 

1037 AACACCAAGGAAGCCTTCGACAAGGGGCTCTGCCTGAGCTGCCGCAAGAACCGCTGCAACACCCTGGGCTATGACGTCAACAAAGTGAGA  1126 

301   N  T  K  E  A  F  D  K  G  L  C  L  S  C  R  K  N  R  C  N  T  L  G  Y  D  V  N  K  V  R    330 

1127 AACAAGAGGAGCGCCAGGATGTATCTGAAGACCAGGGAGGTGATGCCTTACAAAGTTTTCCACTTTCAGATCAAGGTGCATTTCTTCAAT  1216 

331   N  K  R  S  A  R  M  Y  L  K  T  R  E  V  M  P  Y  K  V  F  H  F  Q  I  K  V  H  F  F  N    360 

1217 AGGATAAACATCTCCTTCACAGATCAGCCAATCCTGTTGTCTCTGTACGGGACACATAATGAAGTCCAGGACATTGCCCTCTCCCTACCT  1306 

361   R  I  N  I  S  F  T  D  Q  P  I  L  L  S  L  Y  G  T  H  N  E  V  Q  D  I  A  L  S  L  P    390 

1307 GACATGTCAACCAACAAAACCATCTCGTTCCAGGTGACCACCGATGTGGACATTGGAGACCTTCTCATGGTGAAGATGAAATGGGAGAAG  1396 

391   D  M  S  T  N  K  T  I  S  F  Q  V  T  T  D  V  D  I  G  D  L  L  M  V  K  M  K  W  E  K    420 

1397 GATTCGTACTTCGGCTGGTCCGACTGGTGGGGAAGCAACGACTTCAAGATCCGCAAGCTCAGAGTGAAGGCGGGAGAAACGCAAGAAAAG  1486 

421   D  S  Y  F  G  W  S  D  W  W  G  S  N  D  F  K  I  R  K  L  R  V  K  A  G  E  T  Q  E  K    450 

1487 GTGGTGTTCAGTGCCAAAGATGGCGAGTTTGCAGATCTGAAGAGAGGAGGGGACGTTTCTATCTTTGTGAAATCTAAAGAAGACCAGGTT  1576 

451   V  V  F  S  A  K  D  G  E  F  A  D  L  K  R  G  G  D  V  S  I  F  V  K  S  K  E  D  Q  V    480 

1577 CGCAAGAGGCATGCAAGGCATCACGAACGCAAAAGACCTGCTAAGTGCTGGATGAACTCCAATTGAATACGATGCAAAGAATGAAAAAGC  1666 

481   R  K  R  H  A  R  H  H  E  R  K  R  P  A  K  C  W  M  N  S  N ***                           501 

1667 AATATTGCCTTGATATGGATTATTAAATAAATAAATGGAAGCAAAAAAAAAAAAAA                                    1722  
图 1  中华鲟 LPL cDNA 全序列 

Fig. 1  The LPL gene sequence of Chinese sturgeon (Acipenser sinensis) 
起始密码子(ATG)粗体表示；终止密码子(TGA)用“*”表示；多聚腺苷酸信号序列(AATAAA)以下划线表示。 
The ATG start codon is bold and TGA translation stop codon is indicated by asterisk (*). The underlined (AATAAA) is polyadenylation signal. 
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1                        GTAAACTCTTGAGAGAAACTCTGGATATAACACATCCAAAGCAGCTGCTACCCCCAACTGGAATATTAATT   71 

72    CTGCTGTAACATTATAAATACCCGGATCTCAACGGCTTCTAATACAAATTAATAAGTATCTGCATCCGTGATCATTATAATTCTATTAAA  161 

162   ATGGGGAGAGTAAGCAGCGCTTGTTTTATATCATGGATGTATTTCGCCTACATTTGCTCGGGTTTTGAAACCACAGTTGAGCCAACGAGT  251 

1      M  G  R  V  S  S  A  C  F  I  S  W  M  Y  F  A  Y  I  C  S  G  F  E  T  T  V  E  P  T  S    30 

252   GAATCTACCGCTTTTAGTAACTTAATGGAAAATGCCACAGAATGGATGATGGACCTCACCGACATTGAGTCCAAGTTTTCCTTTAGGATT  341 

31     E  S  T  A  F  S  N  L  M  E  N  A  T  E  W  M  M  D  L  T  D  I  E  S  K  F  S  F  R  I    60 

342   AGCGAAGAACCCGAAGAAGATCTGTGCTACATAGTTCCAGGTCAACCCCAAACAATCAAAGAGTGTAACTTCAATCCAGACTCCAAGACT  431 

61     S  E  E  P  E  E  D  L  C  Y  I  V  P  G  Q  P  Q  T  I  K  E  C  N  F  N  P  D  S  K  T    90 

432   TTCATAGTTATTCATGGATGGTCGGTCACCGGTATGTTTGAGAGCTGGGTACCCAAACTGGTAACAGCCCTGTATGAACGAGAGCCAACA  521 

91     F  I  V  I  H  G  W  S  V  T  G  M  F  E  S  W  V  P  K  L  V  T  A  L  Y  E  R  E  P  T   120 

522   GCCAATGTGATTGTGGTGGACTGGTTGTCCCGAGCGCAACAACATTACCCAACGTCAGCCGCTTACACCAAACTAGTGGGCAAGGATGTG  611 

121    A  N  V  I  V  V  D  W  L  S  R  A  Q  Q  H  Y  P  T  S  A  A  Y  T  K  L  V  G  K  D  V   150 

612   GCCATGTTTGTTAACTGGTTACAGGCTGAGATTGACTATCCTTGGGATAAACTGCATCTGTTGGGCTTCAGTCTTGGCGCTCATGTAGCA  701 

151    A  M  F  V  N  W  L  Q  A  E  I  D  Y  P  W  D  K  L  H  L  L  G  F  S  L  G  A  H  V  A   180 

702   GGAATCGCTGGCCTTCTCACCAAACATAAGGTTAACAGAATCACAGGCATGGATCCTGCTGGCCCTAGCTTTGAGTACGCAGATGCCCAA  791 

181    G  I  A  G  L  L  T  K  H  K  V  N  R  I  T  G  M  D  P  A  G  P  S  F  E  Y  A  D  A  Q   210 

792   AGCACTCTTTCCCCAGATGATGCCCTTTTCGTGGACGTTCTTCACACCAACACTCGCGGCTCTCCGGATCGCAGTATTGGGATTCAGAGG  881 

211    S  T  L  S  P  D  D  A  L  F  V  D  V  L  H  T  N  T  R  G  S  P  D  R  S  I  G  I  Q  R   240 

882   CCAGTGGGTCACATAGACATCTACCCCAATGGTGGAACCTTCCAACCTGGCTGTGACCTCCAGAACACTGTGTTGATGGTGGCCACTACT  971 

241    P  V  G  H  I  D  I  Y  P  N  G  G  T  F  Q  P  G  C  D  L  Q  N  T  V  L  M  V  A  T  T   270 

972   GGTTTAAGAAACATGGATCAGATTGTGAAGTGCTCCCATGAGCGGGCCATCCACCTGTTCATCGACTCACTGGTGAACCAGGAGCAACAA 1061 

271    G  L  R  N  M  D  Q  I  V  K  C  S  H  E  R  A  I  H  L  F  I  D  S  L  V  N  Q  E  Q  Q   300 

1062  AGCTTGGCTTACCGCTGCAGCTCCAAAGACAGCTTCAACAAAGGCATGTGCCTCAGCTGCCGCAAGAATCGGTGCAACAAGGTGGGATAC 1151 

301    S  L  A  Y  R  C  S  S  K  D  S  F  N  K  G  M  C  L  S  C  R  K  N  R  C  N  K  V  G  Y   330 

1152  GGTGTGAACAAAATTCGCACACGCAGGAGCTGCAGAATGTATATGAAGACCAGAAACATGATGCCATATAAAGTTTTCCATTATCAAGTG 1241 

331    G  V  N  K  I  R  T  R  R  S  C  R  M  Y  M  K  T  R  N  M  M  P  Y  K  V  F  H  Y  Q  V   360 

1242  AAGGTCCACTTCTTCAGCAAGAGCACAATAAGCTACACCGACCAGCCCATTAAGATCTCATTGTATGGAATCCACGGGGAGAAGGAGAAT 1331 

361    K  V  H  F  F  S  K  S  T  I  S  Y  T  D  Q  P  I  K  I  S  L  Y  G  I  H  G  E  K  E  N   390 

1332  ATCCCTTACGTTATGCCTGCTTTAAACACAAACTCCACGGTGTCCTTCCTTTTGACCACGGATACAGACATCGGAGAACTGCTGATGGTA 1421 

391    I  P  Y  V  M  P  A  L  N  T  N  S  T  V  S  F  L  L  T  T  D  T  D  I  G  E  L  L  M  V   420 

1422  AAACTTCTCTGGGAGAAAGACTCCCTCATCAGCTGGCCCTGGTGGAACCCTGATACCTTTCACATTCGCAAATTACGCATCAAATCAGGA 1511 

421    K  L  L  W  E  K  D  S  L  I  S  W  P  W  W  N  P  D  T  F  H  I  R  K  L  R  I  K  S  G   450 

1512  GAGACACAATCTAAGGTCATCTTCCGTGCAAAAGAAGGTGAATTTTCCTACCTTTCCCGTGGAGGTGAGGCTGCCATCTTCGTGAAAGAC 1601 

451    E  T  Q  S  K  V  I  F  R  A  K  E  G  E  F  S  Y  L  S  R  G  G  E  A  A  I  F  V  K  D   480 

1602  AAAGAAGCCCAGTCGAGCCGCAAAAACCAGAGATTGCACAAGTTGAAGATGAACGGAAGTTCGTTCAAACAGAACACAGAGTAAAGGCAC 1691 

481    K  E  A  Q  S  S  R  K  N  Q  R  L  H  K  L  K  M  N  G  S  S  F  K  Q  N  T  E ***        507 

1692  ACATCGAAATCCACCTCTGCTGGGATCTGGCACGGAATTTGCCAGGGAAACTGGAATGGTAGAAACTGACTTCTCCCATATATTCGGACT 1781 

1782  CGTAACCTTCACCCGACCCAAATCCAGAAACACATCCTGCAAGAAACCGCATCTTGAAAATGTTACTGCTGTGCAGTTTTAAAACAAAAA 1871 

1872  AATCACTTCGGATACTGCTCAAGACACATTGCAGGTCTTGTGAGACAATCTTTAATGAAATCATTTAATCCATAAAAAGATAATCATGTC 1961 

1962  TCTATGCAATATATTTATACAAGTAATCAGTTTTAGTCTGAAAGGACTTGCACTTAGTTAACAGGGTTTGCTAGTTGTCCACCAAAGAGA 2051 

2052  CTTTCCTTTCTGGAGAAAGATGCCATTCAAAACATGTTACTATTCGTTTGGTTTATCAGTATTATTCTTGAAATTCTACTTAGAGACTAA 2141 

2142  ACATCTAAGGTTATTTAGCTGTTTGTTTGGCTGTACTGTGAATTAGGTTGTACCAATGCGGTTTCCTAGCTATGCTAATCCTCTTTGCCT 2231 

2251  CAGTTCCGAAAGCAGAACTTTCAGATTTGCCTTTGTTGCAGCCTGCAGTCAGTCTGAATGAAATGCTTTAGCAAAAAAAAAAAAAAAA   2319  
图 2  鲢 LPL cDNA 全序列 

Fig. 2  The LPL gene sequence of silver carp (Hypophthalmichthys molitrix) 
起始密码子(ATG)粗体表示；终止密码子(TAA)用“*”表示；多聚腺苷酸信号序列(AATATA)以下划线表示。 
The ATG start codon is bold and TGA translation stop codon is indicated by asterisk (*). The underlined (AATATA) is polyadenylation signal. 

2.2  中华鲟HL基因cDNA全序列及鲢、鳙、草鱼、 
鲮鱼、尼罗罗非鱼和斑鳢HL基因cDNA核心 

序列克隆与分析 
测序得到中华鲟、鲢、鳙、草鱼、鲮鱼、尼罗

罗非鱼和斑鳢 HL cDNA 核心序列，长度分别为： 
1 043 bp、672 bp、1 068 bp、1 068 bp、672 bp、1 060 
bp 和 467 bp，分别编码 347、224、356、356、224、
353 和 155 个氨基酸，将测序得到的序列在 NCBI
网站上 BLAST 确认。GenBank ID 分别为 FJ436062、
FJ436082、FJ436087、FJ436064、FJ436086、FJ436083
和 FJ436085。 

5'RACE 和 3'RACE 技术分别从中华鲟肝脏获

得 2 个预期片段大小的 PCR 产物，对这 2 个片段进

行克隆、测序，分别得到 568 bp 和 440 bp 的 cDNA
片段。通过序列拼接，确定中华鲟 HL 基因 cDNA
全长 1780 bp。序列分析表明，起始密码子为 ATG，

终止密码子为 TGA，polyA 加尾信号为 AATAAA。

ORF长1500 bp，5'-UTR长118 bp，3'-UTR长162 bp，
编码 499 个氨基酸，推测的蛋白质相对分子质量为

56.3 k，等电点为 9.00(图 4)。在推测氨基酸序列中

也发现催化位点、脂质结合位点、保守的半胱氨酸

残基位点和糖基化位点(图 5)。 
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 Chinese Sturgeon LPL    (1) ------MGREKNALLAIVWIYLLKTCASFSNTTTEATLLTNSTEWVVDYSSIESKFSLRTPELPDDDTCYLVPGQPETIA Tilapia LPL             (1) -------------------------------------------------------------------------------- 

Silver carp LPL         (1) MGRVSSACFISWMYFAYICSGFETTVEPTSESTAFSNLMENATEWMMDLTDIESKFSFRISEEPEEDLCYIVPGQPQTIK 

Grass carp LPL          (1) -------------------------------------------------------------------------------- 

Bighead carp LPL        (1) -------------------------------------------------------------------------------- 

Taiwan snakehead LPL    (1) -------------------------------------------------------------------------------- 

Mud carp LPL            (1) -------------------------------------------------------------------------------- 

                            

Chinese Sturgeon LPL   (75) QCKFNQTIKTFVVIHGWTVTGLFESWIPKLVSALYEREPHSNVIVVDWLHRAQQHYPTSAAYTELVGQDVAKFVDWMESQ 

Tilapia LPL             (1) --------KTFIVIHGWTVTGMFESWVPKPVSALYDRVPTANVIVVDWLTRANQHYPTSAAYTKLVGRDVAKFVTWIQNE 

Silver carp LPL        (81) ECNFNPDSKTFIVIHGWSVTGMFESWVPKLVTALYEREPTANVIVVDWLSRAQQHYPTSAAYTKLVGKDVAMFVNWLQAE 

Grass carp LPL          (1) --------KTFIAIHGWSVTGMFESWVPKLVTALYEREPTANVIVVDWLSRAQQHYPTSAAYTKLVGKDVAMFVNWLQAE 

Bighead carp LPL        (1) --------KTFIVIHGWSVTGMFESWVPKLVTALYEREPTANVIVVDWLSRAQQHYPTSAAYTKLVGKDVAMFVNWLQAE 

Taiwan snakehead LPL    (1) --------KTFIVIHGWTVTRMFESWVPKLVSALYEREPSANVIVVDWLTRANQHYPTSAAYTKLVGRDVAKFVVRIQKE 

Mud carp LPL            (1) --------KTFIVIHGWTVTGMFESWVPKLVTALYDREPTANVIVVDWLSRAQQHYPTSAAYTKLVGRDVAKFVNWLQGE 

                                    ***  **** **  **** ** * *** * *  ******** ** ********** *** *** ** 

Chinese Sturgeon LPL  (155) INYPLEMFHLLGYSLGAHVAGIVGSLTNNKVNRITGLDPAGPTFEYAEEQRRLSPDDANFVDVLHTYTRGSPDRSIGIQK 

Tilapia LPL            (73) LQLPWDRVHLLGYSLGAHVAGIAGDLTNHKISRITGLDPAGPTFEHADEQSTLSRGDAQFVDVLHTNTRGSPDRSIGIQR 

Silver carp LPL       (161) IDYPWDKLHLLGFSLGAHVAGIAGLLTKHKVNRITGMDPAGPSFEYADAQSTLSPDDALFVDVLHTNTRGSPDRSIGIQR 

Grass carp LPL         (73) IDYPWEKLHLLGFSLGAHVAGIAGLLTKHKVNRITGMDPAGPSFEYADAQSTLSPDDALFVDVLHTNTRGSPDRSIGIQR 

Bighead carp LPL       (73) IGYPWEKLHLLGFSLGAHVAGIADLLTKHKVNRITGMDPAGPSFEYADAQSTLSPDDALFVDVLHTNTRGSPDRSIGIQR 

Taiwan snakehead LPL   (73) LQSPWDRIHLLGYSLGAHVAGIAGDLTDHKISRITGLDPAGPTFEHADDQSTLSRDDAQFVDVLHTNTRGSPDRSIGIQR 

Mud carp LPL           (73) IGYPWEKLHLLGYSLGAHVAGIAGLLTKHKVNRITGMDPAGPSFEYADAQSTLSPDDALFVDVLHTNTRGSPDRSIGIQR 

                               *    **** *********   **  *  **** ***** ** *  *  **  ** ******* ************ 

                                         #                       #                  △            △        △ 

                                                        LID                  

Chinese Sturgeon LPL  (235) PVGHVDIYPNGGVFQPGCDLHKAMLMIAANGFA---DMDQIVKCSHERSIHLFIDSLLNEEKPSMAYRCNTKEAFDKGLC 

Tilapia LPL           (153) PVGHIDIYPNGGTFQPGCDIQNTLMGIALEGIKGLQNMDQLVKCSHERSIHLFIDSLLNIEQQSVAFRCNSKDTFNKGMC 

Silver carp LPL       (241) PVGHIDIYPNGGTFQPGCDLQNTVLMVATTGLR---NMDQIVKCSHERAIHLFIDSLVNQEQQSLAYRCSSKDSFNKGMC 

Grass carp LPL        (153) PVGHIDIYPNGGTFQPGCDLQNTMLMVATTGLR---NMDQIVKCSHERAIHLFIDSLVNQEQQSLAYRCSSKESFNKGMC 

Bighead carp LPL      (153) PVGHIDIYPNGGTFQPGRDLQNTMLMVATTGLR---NMDQIVKCSHERAIHLFIDSLVNQEQQSLAYRCSSKDSFNKGMC 

Taiwan snakehead LPL  (153) PVGHIDIYPNGGTFQPGCDIQNTLLGIALEGIKGLQNMDQLVKCSHERSIHLFIDSLLNIQQQSLAYRCNSKDAFNKGLC 

Mud carp LPL          (153) PVGHIDIYPNGGTFQPG--------------------------------------------------------------- 

                            **** ******* **** 

N-terminal domain            ?         C-terminal domain 
Chinese Sturgeon LPL  (312) LSCRKNRCNTLGYDVNKVRNKRSARMYLKTREVMPYKVFHFQIKVHFFNRINISFTDQPILLSLYGTHNEVQDIALSLPD 

Tilapia LPL           (233) LSCRKNRCNKIGYNVKKVRTARSTRMYLKTRGMMPFKVFHYQVKVHFF-------------------------------- 

Silver carp LPL       (318) LSCRKNRCNKVGYGVNKIRTRRSCRMYMKTRNMMPYKVFHYQVKVHFFSKSTISYTDQPIKISLYGIHGEKENIPYVMPA 

Grass carp LPL        (230) LSCRKNRCNKVGYGVNKIRTRRSSRMYMKTRDMMPYKVFHYQVKVHFF-------------------------------- 

Bighead carp LPL      (230) LSCRKNRCNKVGYGVNKIRTRRSSRMYMKTRDMMPYKVFHYQVKVHFF-------------------------------- 

Taiwan snakehead LPL  (233) LSCRKNRCNKLGYNINKVRTSRSAKMYLKTREMMPYKVFHYQVKVHFF-------------------------------- 

Mud carp LPL          (170) -------------------------------------------------------------------------------- 

  

Chinese Sturgeon LPL  (392) MSTNKTISFQVTTDVDIGDLLMVKMKWEKDSYFGWSDWWGSNDFKIRKLRVKAGETQEKVVFSAKDGEFADLKRGGDVSI 

Tilapia LPL           (281) -------------------------------------------------------------------------------- 

Silver carp LPL       (398) LNTNSTVSFLLTTDTDIGELLMVKLLWEKDSLISW-PWWNPDTFHIRKLRIKSGETQSKVIFRAKEGEFSYLSRGGEAAI 

Grass carp LPL        (278) -------------------------------------------------------------------------------- 

Bighead carp LPL      (278) -------------------------------------------------------------------------------- 

Taiwan snakehead LPL  (281) -------------------------------------------------------------------------------- 

Mud carp LPL          (170) -------------------------------------------------------------------------------- 

  

Chinese Sturgeon LPL  (472) FVKSKEDQVRKRHARHHERKRPAKCWMNSN- 

Tilapia LPL           (281) ------------------------------- 

Silver carp LPL       (477) FVKDKEAQSSRKNQRLHKLKMNGSSFKQNTE 

Grass carp LPL        (278) ------------------------------- 

Bighead carp LPL      (278) ------------------------------- 

Taiwan snakehead LPL  (281) ------------------------------- 

Mud carp LPL          (170) -------------------------------  

图 3  硬骨鱼鲟形目中华鲟和鲤形目、鲈形目鱼类 LPL 氨基酸序列 
Fig. 3  Amino acid sequence alignment of LPL of acipenseriformes, cypriniformes and perciformes 

*表示相同的氨基酸；信号肽以下划线表示；推测的糖基化位点用阴影表示；脂质结合位点用双下划线表示；多肽“盖”用方框标出，催

化中心三联体位点用“#”标出；“ ”△ 标出二聚体形成位点；保守的半胱氨酸位点用白字黑底表示；“-” 表示比较时必要的氨基酸缺失；“↓”
标出 N-末端和 C-末端界限。 

The conserved residues in all sequences are indicated by asterisk (*). Putative signal peptide is underlined. Potential N-linked glycosylation 
sites are boxed in gray squares. Putative lipid-binding region are double underlined. Polypeptide ‘‘lid’’ is boxed. Catalytic triad is marked in “#”. 
Formation sites of dimer are marked in “ ”. Conserved Cys residues are typed in white letters o△ n black. “-” indicate amino acid gaps that are 
necessary to align these sequences. “↓”marks the limit of N-terminus and C-terminus domains. 

 



3 期 黄  燕等：中华鲟及 6 种淡水养殖鱼类脂蛋白脂酶和肝脂酶基因克隆及系统进化分析 245 

1                                                                  GAGATCTGTGCTACATAACTGGTTGCTG   28

29   CTGCTGCTGCTGGCAAGTTCTTTGGTTGGTTGGCTGGCTGGCTGGTTGGTAATATTTCACGGCTTCAGTTGTCTGCTAGGATCTCACACT  118

119  ATGGGCATTGTCAGGGGGCTTGTCTTCATCTTGTTCATTTATCACATAAGTGACGCAAAGAGGCTTTTGGTGAACAAAACTGACACAAAA  208

1     M  G  I  V  R  G  L  V  F  I  L  F  I  Y  H  I  S  D  A  K  R  L  L  V  N  K  T  D  T  K    30

209  GACAAATCTCAACCAATTCTGAAACAAAAAGTTCATTATGTCCCAAAATCCAACTTCCGCTTGTACACCAGTGGGGATGCCATGGATGAT  298

31    D  K  S  Q  P  I  L  K  Q  K  V  H  Y  V  P  K  S  N  F  R  L  Y  T  S  G  D  A  M  D  D    60

299  ACCTGTACGATCCTGCCCTTCGACTCAGGGACCCTGGACCGGTGCAGCTTCAACAGCACTGCCCCCCTGGTCATCATCGTTCATGGATGG  388

61   T  C  T  I  L  P  F  D  S  G  T  L  D  R  C  S  F  N  S  T  A  P  L  V  I  I  V  H  G  W     90

389  TCGGTGGATGGGATGCTGGAGAGCTGGGTGACGAAGCTGGCAGCGGCCCTGAAGTCAAAGCTGAGGTACAGCAACGTGGTCATCGCTGAT  478

91    S  V  D  G  M  L  E  S  W  V  T  K  L  A  A  A  L  K  S  K  L  R  Y  S  N  V  V  I  A  D   120

479  TGGCTCTCCCTCGCTCATCAGCACTATGCAATAGCAGTGCAGAACACACGGCTGGTCGGCCAGGAGATCGCAGACTTGTTGGAATGGCTG  568

121   W  L  S  L  A  H  Q  H  Y  A  I  A  V  Q  N  T  R  L  V  G  Q  E  I  A  D  L  L  E  W  L   150

569  GAGGAGTCCCACCAGTTTTCTACAGAGAATGTTCATTTGATCGGGTACAGTCTTGGCGCGCATGTCTCAGGATTTGCTGGTAGTTATGTG  658

151   E  E  S  H  Q  F  S  T  E  N  V  H  L  I  G  Y  S  L  G  A  H  V  S  G  F  A  G  S  Y  V   180

659  AGCGGCTCCAGGAACATTGGAAGAATTACAGGCCTGGACCCTGCAGGTCCACTATTCGAAGGAATGTCCTACACTGACCGGCTGTCTCCT  748

181   S  G  S  R  N  I  G  R  I  T  G  L  D  P  A  G  P  L  F  E  G  M  S  Y  T  D  R  L  S  P   210

749  GATGATGCCAACTTTGTTGATGCCATTCACACCTTCACGCAGCAGCACATGGGTCTGAGTGTGGGGATCAAGCAGCCGGTCGCCCATTAT  838

211   D  D  A  N  F  V  D  A  I  H  T  F  T  Q  Q  H  M  G  L  S  V  G  I  K  Q  P  V  A  H  Y   240

839  GACTTCTACCCGAACGGAGCACCTTTCCAACCTGGCTGTCACATCAAGAATTTGTATGATCACCTGTCTCAATATGGACTGTCAGGTTTT  928

241   D  F  Y  P  N  G  A  P  F  Q  P  G  C  H  I  K  N  L  Y  D  H  L  S  Q  Y  G  L  S  G  F   270

929  CAGCAGAATGTGAAATGTGCACACGAGAGATCTGTGCACCTCTTTATTGACTCTCTGTTGAACGATGACAAGCAGAGCATGGCCTACTGG 1018

271   Q  Q  N  V  K  C  A  H  E  R  S  V  H  L  F  I  D  S  L  L  N  D  D  K  Q  S  M  A  Y  W   300

1019 TGCAATGACAACAAGTCCTTTGACAAGGGCATCTGCCTGGACTGCCGCAAGAACCGCTGCAACACGCTGGGCTACAACATCAAGAAGGTC 1108

301   C  N  D  N  K  S  F  D  K  G  I  C  L  D  C  R  K  N  R  C  N  T  L  G  Y  N  I  K  K  V   330

1109 CGAACCGGAACCAGCAAAAGACTGTATCTAAAGACACGCTCCCACATGCCTTACAAAGTCTATCACTACCAGTTCAAGATCCAATTCATC 1198

331   R  T  G  T  S  K  R  L  Y  L  K  T  R  S  H  M  P  Y  K  V  Y  H  Y  Q  F  K  I  Q  F  I   360

1199 AACCAAATTGCGCAGCTGGAACCCATGCTTACTATATCTCTGATGGGTACAAAAGAAGATGTTCAAAACTTGCCAATCACTCTAGTTGAG 1288

361   N  Q  I  A  Q  L  E  P  M  L  T  I  S  L  M  G  T  K  E  D  V  Q  N  L  P  I  T  L  V  E   390

1289 GAAATAACTGGCAACAAAACCTACACTTAACTAATCACACTGGACACAGACATCGGCGACCTGATGGTTCTCAAGTTTAAATGGGAAGGC 1378

391   E  I  T  G  N  K  T  Y  T  Z  L  I  T  L  D  T  D  I  G  D  L  M  V  L  K  F  K  W  E  G   420

1379 TCTGCAGTTTGGGCCAACATCTGGAACAAGGTCCAGACTATCATGCCTTGGAGAAAAGGAGGGAAGGGCCCAGAGCTCACTGTGGGGAGA 1468

421   S  A  V  W  A  N  I  W  N  K  V  Q  T  I  M  P  W  R  K  G  G  K  G  P  E  L  T  V  G  R   450

1469 ATCCGGGTCAAGGCTGGAGAGACACAGAAAAAAACCTCATTCTGCTCTCAGAGCGACGACAGCACCCACATACTGCCGGCTCAAGAGAAA 1558

451   I  R  V  K  A  G  E  T  Q  K  K  T  S  F  C  S  Q  S  D  D  S  T  H  I  L  P  A  Q  E  K   480

1559 ACCTTTGTGAGGTGCGAGAGAAACAGCAACAGGGGGAAGAAGAAAACCACACTCGCATGATGAAACCCACTGGTCTGTTACACTTGGTGA 1648

481   T  F  V  R  C  E  R  N  S  N  R  G  K  K  K  T  T  L  A ***                                499

1649 CTGGGAAATATTACAATTAAAACTTTTATGGAACTCCTTTTATTATTATTATAATAAAGGTTACTGATACTTCTCGGGAAAAAAAAAAAA 1738

1739 AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA                                                 1780  
图 4  中华鲟 HL cDNA 全序列 

Fig. 4  The HL gene sequence of Chinese sturgeon (Acipenser sinensis) 
起始密码子(ATG)粗体表示；终止密码子(TGA)用“*”表示；多聚腺苷酸信号序列(AATAAA)以下划线表示。 
The ATG start codon is bold and TGA translation stop codon is indicated by asterisk (*). The underlined (AATAAA) is polyadenylation signal. 

表 2  鱼类、鸟和哺乳类动物 LPL 氨基酸同源性比较 
Tab. 2  Amino acid similarity of the LPL among fish, bird and mammals 

物种 

Species 

鲢 

Silver carp 

鳙 

Bighead carp 

草鱼 

Grass carp 

鲮鱼 

Tilapia 

罗非鱼 

Taiwan snakehead

斑鳢 

Mud carp

真鲷 

Red sea bream 

大鼠 

Rat 

人 

Human 

中华鲟  

Chinese sturgeon 
75.5 75.5 76.2 79.9 73.2 74.3 77.1 77.6 78.0 

鲢 Silver carp  97.5 97.8 95.3 79.3 80.0 79.6 72.9 72.6 

鳙 Bighead carp   98.2 95.9 78.2 78.9 78.5 72.2 71.8 

草鱼 Grass carp    95.3 78.2 78.9 79.2 72.9 72.6 

鲮鱼 Tilapia     85.2 84.6 85.2 79.3 79.3 

罗非鱼 

Taiwan snakehead 
     90.4 89.6 70.7 70.4 

斑鳢 Mud carp       93.2 72.5 72.1 

真鲷 Red sea bream        63.8 60.4 

大鼠 Rat         91.8 
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Chinese Sturgeon HL    (1) MGIVRGLVFILFIYHISDAKRLLVNKTDTKDKSQPILKQKVHYVPKSNFRLYTSGDAMDDTCTILPFDSGTLDRCSFNST

Tilapia HL             (1) --------------------------------------------------------------------------------

Silver carp HL         (1) --------------------------------------------------------------------------------

Grass carp HL          (1) --------------------------------------------------------------------------------

Bighead carp HL        (1) --------------------------------------------------------------------------------

Taiwan snakehead HL    (1) --------------------------------------------------------------------------------

Mud carp HL            (1) --------------------------------------------------------------------------------

                            

Chinese Sturgeon HL   (81) APLVIIVHGWSVDGMLESWVTKLAAALKSKLRYSNVVIADWLSLAHQHYAIAVQNTRLVGQEIADLLEWLEESHQFSTEN

Tilapia HL             (1) LPLAIIIHGWSVDGMMESWVMRLATAVRTNLIDANVVLTDWLSLAQQHYPVAVQKTRTVGKDIAHLLQTLQEHYKYPLRN

Silver carp HL         (1) --------------------------------------------------------------------------------

Grass carp HL          (1) LPLAIIIHGWSVDGMMDKWISRLASALKSSEGSINVVIADWLTLAHQHYPIAAQNTRIVGQDIAHLLRWLEDFKQFPLGK

Bighead carp HL        (1) ---SSGYHHSWLDGMMENWISRLASALKSSEGSINVVIADWLTLAHQHYPIAAQNTRIVGQDIAHLLRWLEDFKQFSLGK

Taiwan snakehead HL    (1) LPLAIIIHGWSVDGMMDSWVLRLAATLKKNLIDVNVVITDWLSLAHQHYPIAVQGTRTVGKDIAHLLQSLQKQLQYPVSK

Mud carp HL            (1) --------------------------------------------------------------------------------

                           

Chinese Sturgeon HL  (161) VHLIGYSLGAHVSGFAGSYVSGS-RNIGRITGLDPAGPLFEGMSYTDRLSPDDANFVDAIHTFTQQHMGLSVGIKQPVAH

Tilapia HL            (81) AHLIGYSLGAHISGFAGSFLTGQ-EKIGRITGLDPAGPLFEGMSPTDRLSPDDAEFVDAIHTFTHERMGLSVGIKQAVAH

Silver carp HL         (1) ----------------------------------------------------DAKFVDAIHTFTQQRMGLSVGIKQPVAH

Grass carp HL         (81) VHLIGYSLGAHISGFAGSNLAVSGKTLGRITGLDPAGPLFEGMSHTDRLSPEDARFVDAIHTFTQQRMGLSVGIKQPVAH

Bighead carp HL       (78) VHLIGYSLGAHISGFAGSNLAVSGKTLGRITGLDPAGPLFEGMSHTDRLSPEDARFVDAIHTFTQQRMGLSVGIKQPVAH

Taiwan snakehead HL   (81) AHLIGYSLGAHISGFAGSYLEGS-EKIGRITGLDPAGPLFEGMSPTDRLSPDDAEFVDAIHTFTHERMGLSVGIKQ----

Mud carp HL            (1) ----------------------------------------------------DAKFVDAIHTFTQERMGLSVGIKQPVAH

                               #                           #                  ** *********   ********* 
                                                                              △                      △ 

                                                LID 

Chinese Sturgeon HL  (240) YDFYPNGAPFQPGC--HIKNLYDHLSQYGLSGFQQNVKCAHERSVHLFIDSLLNDDKQSMAYWCNDNKSFDKGICLDCRK

Tilapia HL           (160) YDFYPNGGDFQPGCD--LQNIYEHISQYGILGFEQTVKCAHERSVHLFIDSLLNKDKQSMAYRCSDNSAFDKGVCLDCRK

Silver carp HL        (29) FDFYPNGGSFQPGCQLHVQNIYSHLAQYGIMGFEQTVKCAHERAVHLFIDSLLNKDKQIMAYKCSDNTAFDKGYCLDCRK

Grass carp HL        (161) FDFYPNGGSFQPGCQLHVQNIYSHLAQYGIMGFEQTVKCAHERAVHLFIDSLLNKDKQIMAYKCSDNTAFDKGYCLDCRK

Bighead carp HL      (158) FDFYPNGGSFQPGCQLHVQNIYSHLAQYGIMGFEQTVKCAHERAVHLFIDSLLNKDKQIMAYKCSDNTAFDKGYCLDCRK

Taiwan snakehead HL  (156) --------------------------------------------------------------------------------

Mud carp HL           (29) FDFYPNGGSVQPGCQLHVQNIYAHLAQYGIMGFEQTVKCAHERAVHLFIDSLLNKDKQIMAYKCSDDTAFDKGNCLDCRK

N-terminal domain          ↓         C-terminal domain 
Chinese Sturgeon HL  (318) NRCNTLGYNIKKVRTGTSKRLYLKTRSHMPYKVYHYQFKIQFINQIAQLEPMLTISLMGTKEDVQNLPITLVEEITGNKT

Tilapia HL           (238) NRCNTLGYDIKKVRTGTSKRLYLKTRSRMPYKLYHYQFRIQFVNQTEKVEPSLTISLTGTKEESGAVDITFNEKISGNKT

Silver carp HL       (109) NRCNTLGYDIKKVRTGTSKRLFLRTRSHMPYKLFHYQFRIQFINQTDKIDPTLTVSLTGTLGESENLPITLVEEISGNKT

Grass carp HL        (241) NRCNTLGYDIKKVRTGTSKRLFLKTRSHMPYKLFHYQFRIQFINQTDKIDPTLTVSLTGTLGESENLPITLVEEISGNKT

Bighead carp HL      (238) NRCNTLGYDIKKVRTGTSKRLFLRTRSHMPYKLFHYQFRIQFINQTDKIDPTLTVSLTGTLGESENLPITLVEEISGNKT

Taiwan snakehead HL  (156) --------------------------------------------------------------------------------

Mud carp HL          (109) NRCNTLGYDIKKVHTGASKRLFLKTRSRMPYKLFHYQFRIQFINQTEKIDPTLTLSLTGTMGESESLPMTLVKEISGSKT

                           

Chinese Sturgeon HL  (398) YTLLITLDTDIGDLMVLKFKWEGSAVWANIWNKVQTIMPWRKGGKGPELTVGRIRVKAGETQKKTSFCSQSDDSTHILPA

Tilapia HL           (318) FTFLITLDRDLGELMLLNMHWEASPLWANMWNTVKT--------------------------------------------

Silver carp HL       (189) FTFLITLDTDIGDLMIMSFTWEGSHMWANMWNTVKT--------------------------------------------

Grass carp HL        (321) LTFLITLDTDIGDLMIMRFTWEGSPMWANMWNTVKT--------------------------------------------

Bighead carp HL      (318) FTFLITLDTDIGDLMIMRFTWEGSPMWANMWNTVKT--------------------------------------------

Taiwan snakehead HL  (156) --------------------------------------------------------------------------------

Mud carp HL          (189) FTFLITLNTDIGDLMMMRLTWEGSPMWANMWNTVKT--------------------------------------------

                           

Chinese Sturgeon HL  (478) QEKTFVRCERNSNRGKKKTTLA 

Tilapia HL           (354) ---------------------- 

Silver carp HL       (225) ---------------------- 

Grass carp HL        (357) ---------------------- 

Bighead carp HL      (354) ---------------------- 

Taiwan snakehead HL  (156) ---------------------- 

Mud carp HL          (225) ----------------------  
图 5  硬骨鱼鲟形目中华鲟和鲤形目、鲈形目鱼类 HL 氨基酸序列 

Fig. 5  Amino acid sequence alignment of HL of acipenseriformes, cypriniformes and perciformes 
相同的氨基酸用“*” 标出；信号肽以下划线表示；推测的糖基化位点用阴影表示；脂质结合位点用双下划线表示；多肽“盖”用方框标出；

催化中心三联体位点用“#”标出；“ ”△ 标出二聚体形成位点；保守的半胱氨酸位点黑底白字表示；“-” 表示比较时必要的氨基酸缺口；“↓”
标出 N-末端和 C-末端界限。 
The conserved residues in all sequences are indicated by asterisk (*). Putative signal peptide is underlined. Potential N-linked glycosylation sites 
are boxed in gray squares. Putative lipid-binding region are double underlined. Polypeptide ‘‘lid’’ is boxed. Catalytic triad is marked in “#”. 
Formation sites of dimer are marked in “ ”. Conserved Cys residues are typed in white letters on black△ . “-” indicate amino acid gaps that are 
necessary to align these sequences. “↓”marks the limit of N-terminus and C-terminus domains. 
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2.3  LPL、HL 氨基酸序列同源性分析 比较哺乳动物和不同鱼类的 HL 一级结构，发

现鱼类 HL 氨基酸序列与哺乳类动物有 52.7%～

66.9%同源性。其中，硬骨鱼鲟形目中华鲟与哺乳

动物同源性为 64.5%～66.9%，与其他鱼类同源性

70.1%～76.3%；硬骨鱼鲈形目鱼类与哺乳类动物同

源性为 52.7%～64.7%；鲤形目鱼类与哺乳类动物有

56.9%～63.1%同源性(表 3)；表明 HL 在进化过程中

也相对保守，但与 LPL 相比，进化上 LPL 较 HL
更为保守。 

比较人、鼠、鸟和不同鱼类的 LPL 一级结构，

发现鱼类 LPL 氨基酸序列与哺乳类动物有 60.4%～

79.3%同源性，与鸟类有 62.5%～80.9%同源性(表
2)。其中，硬骨鱼鲟形目中华鲟与哺乳动物、鸟类

和其它鱼类同源性分别为 77.6%～78.0%、80.9%、

73.2%～79.9%；硬骨鱼鲈形目鱼类与哺乳类动物同

源性为 60.4%～72.5%；鲤形目鱼类与哺乳类动物有

71.8%～79.3%同源性；与其亲缘远近关系相一致

(表 2)，表明 LPL 在进化过程中相对保守。  

 
图 6  LPL、HL、PL 和 EL 的系统进化树 

Fig. 6  The phylogenetic tree of LPL, HL, PL and EL 
利用Neighbor-Joining(NJ)法构建系统发生树，靴带值重复 1000次(The tree was constructed by NJ method and the bootstrap consensus inferred 
from 1000 replicates)。本研究克隆 LPL、HL 基因分别用▲和◆标出（LPL and HL genes cloned in our study are indicated by ▲ and ◆）；LPL
基因 GenBank 序列号如下（GenBank accession numbers for LPL）：小鼠(mouse)：NM_008509；大鼠(rat)：NM_012598；人(human)： 
NM_000237；大口黑鲈（large mouth bass）： FJ_436090；真鲷(red sea bream)： AB243791；金头鲷（bilthead sea bream）：AY495672。
HL 基因 GenBank 序列号如下（GenBank accession numbers for HL）：人(human)：NM_000236；小鼠(mouse)： X58426；大鼠(rat)： 
NM_012597；大口黑鲈（large mouth bass）： FJ436063；真鲷 (red sea bream)：AB252855。 PL 基因 GenBank 序列号如下（GenBank accession 
numbers for PL）：人(human)： NM_000936)；小鼠(mouse)： NM_026925；大鼠(rat)：NM_013161；真鲷(red sea bream)：AB252856)。
EL 基因 GenBank 序列号如下（GenBank accession numbers for EL）：人(human)：NM_006033；小鼠(mouse)：NM_010720；大鼠(rat) ：
MM_001012741；斑马鱼（zebrafish）： NM_200128。 
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表 3  鱼类和哺乳类动物 HL 氨基酸同源性比较 
Tab. 3  Amino acid similarity of the HL among fish and mammals 

物种 

Species 

鲢 

Silver carp 

鳙 

Bighead carp 

草鱼 

Grass carp 

鲮鱼 

Tilapia 

罗非鱼 

Taiwan snakehead 

斑鳢 

Mud carp 

真鲷 

Red sea bream 

大鼠 

Rat 

小鼠 

Mouse 

中华鲟 

Chinese sturgeon 
76.3 72.2 71.9 70.1 72.2 72.9 71.8 64.5 66.9

鲢 Silver carp  98.7 97.8 90.6 78.6 10.4 74.1 58.2 61.3

鳙 Bighead carp   98.6 91.1 74.7 68.0 73.2 59.2 63.1

草鱼 Grass carp    91.1 74.7 75.0 70.3 58.7 62.3

鲮鱼 Tilapia     77.2 13.5 73.7 56.9 59.6

罗非鱼 

Taiwan snakehead 
     85.2 84.7 58.6 62.5

斑鳢 Mud carp       87.1 63.5 64.7

真鲷 

Red sea bream 
       52.7 53.3

大鼠 Rat         86.1

 
2.4  LPL、HL、EL、PL 系统进化分析 

LPL、HL、EL 和 PL 同属脂肪酶家族，将其氨

基酸序列构建系统发生树，发现四者聚集成一有根

树，起源于共同的祖基因(图 6)。所有的硬骨鱼类、

哺乳动物和鸡 LPL 序列聚集成一簇，鸡与硬骨鱼中

华鲟先聚为一枝，然后和更为进化的硬骨鱼鲤形

目、鲈形目 LPL 成另外独立的分枝，与哺乳动物处

于邻近分枝；而所有的 HL 聚集成另外一簇，且硬

骨鱼中华鲟和更为进化的硬骨鱼鲤形目、鲈形目

HL 成另外独立的分枝，与哺乳动物处于邻近分枝，

与它们在鱼类分类学上的亲缘远近关系一致。 

3  讨  论 

LPL、HL 同属于脂肪酶家族，直接参与脂类代

谢过程。LPL 与机体的脂质代谢及肥胖与否密切相

关。激素、禁食、补饲、高脂食物都会引起 LPL 
mRNA 的特异表达(Liang et al, 2002a)。HL 在功能

上与 LPL 非常相似，对血浆脂质转运有重要作用，

主要参与高密度脂蛋白的重构和乳糜微粒残骸、低

密度脂蛋白的代谢以及胆固醇的逆向转运(Kuusela 
et al, 1997)。两者在生理功能上的重要性，决定了

其在进化过程中的相对保守。此外，在现代系统发

生学研究中，研究的重点已不再是生物的形态学特

征或是其他特性，而是生物大分子的特征。分子进

化研究有助于阐明物种进化的分子基础和探索基

因的起源，从基因进化的角度研究基因序列与功能

的关系(Tautz et al, 2003)。 
本研究成功克隆中华鲟、鲢 LPL 基因和中华鲟

HL 基因 cDNA 全序列，及鲢 HL、鳙、草鱼、鲮鱼、

尼罗罗非鱼、斑鳢 LPL 和 HL 基因核心序列。中华

鲟、鲢肝脏 LPL 及中华鲟 HL 氨基酸序列，分别含

有一段长度为23、23、19个氨基酸的信号肽。LPL
和 HL 都有两个结构域：N-末端和 C-末端结构域

(Van Tilbeurgh et al, 1994)。中华鲟等淡水鱼类 LPL、
HL 基因编码的氨基酸序列比较均发现 LPL 催化位

点、脂质结合位点、半胱氨酸残基和 N-糖基化位点

等保守区域。其中，Ser-Asp-His 组成的催化中心三

联体在真骨鱼类和其它脊椎动物的 N-末端区高度

保守，此位点负责催化水解甘油三酯(triglyceride, 
TG) (Raisonnier et al, 1995)。LPL、HL 均属于 N-连
接糖蛋白类，不同物种 LPL、HL 所具有的潜在 N-
糖基化位点(Asn-Xaa-Ser/Thr)的数目和位置是不同

的(Struck & Lennarz, 1980; Mclean et al, 1986) (图3, 
5)。相同的保守区域，说明 LPL 与 HL 基因可能起

源于共同的祖先，有着相似的作用机制。 
序列同源性分析显示，硬骨鱼鲟形目中华鲟

LPL 与哺乳动物、鸟类和其它鱼类 LPL 亲缘远近关

系相差不大。鲤形目鱼类 LPL 与哺乳类动物 LPL



3 期 黄  燕等：中华鲟及 6 种淡水养殖鱼类脂蛋白脂酶和肝脂酶基因克隆及系统进化分析 249 

有 71.8%～79.3%同源性，鲈形目鱼类 LPL 与哺乳

类动物 LPL 同源性为 60.4%～72.5%，表明在 LPL
上鲤形目、鲈形目都与哺乳动物接近，且鲤形目较

鲈形目更近(表 2)。鱼类 HL 氨基酸序列与哺乳类动

物有 52.7%～66.9%同源性。其中，硬骨鱼鲟形目中

华鲟 HL 与哺乳动物 HL 同源性为 64.5%～66.9%，

与其它鱼类同源性 70.1%～76.3%，此结果与它们在

鱼类分类学上的其亲缘远近关系相一致。鲤形目鱼

类 HL 与哺乳类动物 HL 有 56.9%～63.1%同源性，

鲈形目鱼类HL与哺乳类动物HL同源性为52.7%～

64.7%(表 3)。结果显示，进化上 LPL 较 HL 更为保

守。这可能由于相对于 LPL，HL 功能的发挥限制

更少(不需要激活剂、不被 SDS 抑制、对底物的特

异性不高)，在进化中，虽然来源于共同的原始基因，

但 HL 较 LPL 变异更大。系统发生树显示，LPL、
HL、EL 与 PL 同属脂肪酶家族，四者聚集成一有

根树，起源于共同的祖基因。中华鲟是现存最古老

的脊椎动物，是鱼类的共同祖先——古棘鱼的后

裔，它在鱼类进化乃至脊椎动物进化史上具有特殊

的地位，比较其与多种脊椎动物的 LPL 和 HL 基因

序列，对于揭示脊椎动物原始祖先基因组的结构和

演化过程进而探索基因的起源和分化意义深远。 
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