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军曹鱼 6△ 脂肪酸去饱和酶的 cDNA序列克隆与基因表达 

许友卿, 郑一民, 丁兆坤 

(广西大学 水产科学研究所, 广西 南宁 530004) 

摘要: 为了研究海水鱼合成高度不饱和脂肪酸(Highly unsaturated fatty acids, HUFAs)的关键酶, 本研究克隆了军

曹鱼(Rachycentron canadum)的 6△ 脂肪酸去饱和酶的部分 cDNA 序列。根据 GenBank 已公布的其他鱼类的 6△

脂肪酸去饱和酶 cDNA 序列进行分析, 设计了一对用于 PCR 扩增军曹鱼的 6△ 脂肪酸去饱和酶基因保守序列的

引物; 然后以军曹鱼肝总 RNA为模板, 通过 RT-PCR的方法扩增出一段长度为 743 bp的片段, 该片段经纯化后, 

连接至 pMD18-T载体上进行测序。结果显示, 该片段与欧洲狼鲈(Dicentrarchus labrax) 6△ 脂肪酸去饱和酶基因

的覆盖区同源性为 90.4%, 该蛋白结构含有 2个组氨酸保守区(HDFGH和 HFQHH)和 2个跨膜结构域, 具有典型

的 6△ 脂肪酸去饱和酶结构特点。通过荧光定量 PCR(Real-time quantity PCR, RTQ-PCR)检测该基因在军曹鱼幼

鱼不同组织中的表达量, 发现 6△ 脂肪酸去饱和酶基因在军曹鱼脑的表达量最高; 其次是肝; 再其次是心、肠、

脾、肾、鳃; 而肌肉和皮肤的表达量相对较低, 在脂肪组织中没有检测到 6△ 去饱和酶基因的表达。结论为, 军

曹鱼具有合成 HUFAs 的关键酶— 6△ 脂肪酸去饱和酶 , 在其所有组织中以脑之含量最多。[中国水产科学 , 

2010,17(6): 11831191] 
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军曹鱼(Rachycentron canadum)是暖水性与肉

食性海洋鱼类, 广泛分布于热带和亚热带。军曹

鱼肉质好, 是可供蒸煮、熏制或生鱼片食用的全

球新海洋食品, 具有巨大的国际市场潜力, 而且

该鱼抗病力强、存活率高, 生长速度快, 因而被认

为是当前人工网箱养殖的理想鱼种[12]。在开展军

曹鱼商业化人工养殖过程中, 营养饲料是关键的

制约因素之一, 因此有必要研究军曹鱼的基础营

养、生理和生化学[34]。 

鱼类必需营养素中的高度不饱和脂肪酸

(HUFAs), 特别是二十二碳六烯酸(docosahexaenoic 

acids, DHA)和二十碳五烯酸 (eicosapentaenoic 

acid, EPA), 在维持机体的正常机能、促进生长、

发育、繁殖和提高成活率等方面发挥重要的生理

作用。已知淡水鱼类可以通过 n-6 和/或 n-3 途径

去饱和及碳链延长作用 , 分别把植物产品中的

18:3n-3 和 18:2n-6 脂肪酸转化为长链 HUFAs。

在这 2个途径中, △6去饱和酶、△5去饱和酶和

碳链延长酶是合成的关键酶[56]。延长酶普遍存在

于多数淡水鱼和海水鱼中[79], 但是, 至今只从少

数几种鱼类克隆了脂肪酸去饱和酶 cDNA[1012], 

例如从淡水斑马鱼(Danio rerio)克隆了△5和△6双

功能去饱和酶 [13], 从大西洋鲑(Salmo salar)克隆

了单个△5去饱和酶和△6去饱和酶[14]。海水鱼是人

类获取 EPA和 DHA等 HUFAs的最重要来源[1516], 

野生海水鱼可以从摄入的藻类、甲壳类等食物获

取 EPA和 DHA等 HUFAs, 但是, 能否自行合成高

度不饱和脂肪酸, 还是一个探究中的问题[1720]。  
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为了探讨军曹鱼合成 HUFAs 的可能性及其

机制, 本研究中克隆了军曹鱼△6 去饱和酶部分

cDNA序列并分析了该基因在军曹鱼幼鱼 11种组

织中的表达量。 

1  材料与方法 

1.1  主要仪器和试剂 

TRIZOL® Reagent(For research use)购自美国

Invitrogen公司。M-MLV Reverse Transcriptase(200 

U/ mL, For research use)、Oligo(dT)15 (0.5 μg/μL, 

For research use)、Go Taq® Flexi DNA Polymerase 

(5 U/μL, For laboratory use)均购自 promega公司。

PMD™ 18-T Vector(50 ng/μL, For research use)、SYBR 

premix Ex Taq II Kit(50 μL /200次, For research 

use)系宝生物工程(大连)有限公司产品。胶回收试

剂盒(Watson’s Gel Extraction Kit w5211)购自上海

华舜生物工程有限公司。质粒纯化试剂盒(Biospin 

plasmid DNA extraction kit)购自 BioFlux 公司。

PCR 扩增仪(T-Gradient)是德国 Bio-Metra 公司产

品。核酸蛋白分析仪(DU800 型)和 RTQ- PCR 扩

增仪(CFB-3220 Opticon™ 2 system)分别是美国

Backman和 Bio-Rad公司产品。 

1.2  军曹鱼 

军曹鱼幼鱼来自广东省湛江市流沙镇水产公

司人工养殖场。随机取军曹鱼幼鱼 20尾(45日龄, 

体质量 16~18 g)。分别解剖鱼体后, 迅速取出肝、

肠、心、脾、脑、皮肤、脂肪、鳃、红肌、白肌、

肾 11种组织, 编号并称重, 立即放入液氮中速冻, 

转存于-80℃冰箱中备用。 

1.3  军曹鱼△6脂肪酸去饱和酶部分 cDNA序列

的克隆 

从-80℃冰箱取 6号军曹鱼肝脏(L)约 150 mg, 

在液氮条件下, 迅速用研钵将组织样品研碎。将

粉末样品迅速转入已预冷并处于冰中的玻璃匀浆

器中充分匀浆后, 按照 TRIZOL® Reagent使用说

明书提取军曹鱼幼鱼肝的总 RNA。通过核酸蛋白

分析仪检测其浓度和纯度, 并在MMLV反转录酶

和引物 Oligo(dT)1 5 作用下 ,  反转录合成首链

cDNA。在 NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)数 

据库中搜索已克隆的其他鱼类的△6 脂肪酸去饱

和酶基因保守序列、应用 primer 5.0, Oligo 6.0序

列分析软件进行对比分析 , 找到保守区域序列 , 

并根据保守区序列设计一对引物用于 PCR扩增军

曹鱼△6脂肪酸去饱和酶基因保守区 cDNA。其中, 

正向引物: 5' GAG CCC AGC CAG GAC CG AA 3';

反向引物: 5' ATC GGC AGA TGA TTC ATC TG 

3'。PCR扩增反应通过 Taq DNA聚合酶作用完成, 

并设置好如下 PCR扩增程序: 预变性 95℃, 2 min; 

变性 95℃, 30 s; 退火 56℃, 30 s; 72℃, 1 min共 32

个循环; 最后 72℃, 10 min延伸。用胶回收试剂

盒将获得的 PCR产物纯化回收, 并连入 pMD18-T 

Vector 获得含目的片段的重组质粒; 用 Biospin 

plasmid DNA extraction kit 将重组质粒纯化并请

上海生物工程有限公司进行序列测定。用软件

vector kit 7.0把测得的军曹鱼△6脂肪酸去饱和酶

氨基酸序列和其他鱼类该酶氨基酸序列进行同源

性比对。 

1.4  军曹鱼幼鱼 11种组织总 RNA的提取和实时

荧光定量 PCR 

分别称取 6号军曹鱼的肝(Liver, L)、脑(Brain, 

B)、心脏(Heart, H)、肾(Kidney, K)、鳃(Gill, G)、

小肠(Intestine, I)、脾(Spleen, SP)、脂肪(Adipose, 

AD)、皮肤(Skin, SK)、红肌(Red muscle, RM)、白

肌(White muscle, WM)各约 100 mg(其中脂肪组织

质量约 50 mg), 并分别抽提各组织的总 RNA。然

后每种组织以 5 μg总 RNA为模板, 以 Oligo(dT)15

为引物, 在MMLV反转录酶的作用下进行反转录

反应。反应结束后, 即获得军曹鱼各组织的第一

链 cDNA样品。 通过实时荧光定量 PCR反应, 检

测△6脂肪酸去饱和酶基因在不同组织中的表达。

根据上述已克隆的军曹鱼△6 脂肪酸去饱和酶部

分 cDNA 序列设计定量 PCR 引物, 前向引物: 5' 

TCT CTG TCT TCA AGA AGT CC 3'; 反向引物: 

5' CTC CAA CAA CAA AGA TGC TC 3'。PCR产

物为 174 bp, PCR 产物被连入 pMD18-T Vector; 

用核酸蛋白分析仪检测含目的基因片段的重组质

粒浓度, 并连续稀释 5 个浓度梯度得到 1 个已知

拷贝数的标准曲线。用 SYBR premix Ex Taq II 试

剂盒, 将各组织的△6 脂肪酸去饱和酶 cDNA 样 
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品分别和 5 个浓度的标准品同批进行 SYBR 

GREEN-I实时荧光定量 PCR反应, 每个反应重复

3次。在荧光定量 PCR仪(CFB-3220 Opticon™ 2 

system, 美国 Bio-Rad 公司)设置如下 PCR扩增程

序: 预变性95℃, 15 s; 变性95℃, 5 s; 退火56℃, 20 s; 

72℃, 15 s; 共 39个循环; 最后 72℃ 30 s延伸。反

应后, 根据线性标准曲线方程, 计算每个样品目

的基因的绝对拷贝数。 

2  结果与分析 

2.1  军曹鱼 6△ 脂肪酸去饱和酶部分 cDNA序列

分析 

克隆得到军曹鱼△6 脂肪酸去饱和酶部分

cDNA序列, 大小为 743 bp, 编码 247个氨基酸。

该氨基酸序列片段与其他鱼类的△6 脂肪酸去饱

和酶氨基酸序列非常相似, 包含 2 个组氨酸富集

区(HDFGH, HFQHH)和 2个跨膜结构域(图 1)。同 
 

 
 

图 1  用 Vector NIT 7.0对军曹鱼和其他鱼类△6脂肪酸去饱和酶氨基酸序列的同源性比对 

黑框表示△6脂肪酸去饱和酶的跨膜结构; 粗体表示两个组氨酸的富集区域; 阴影部分表示: 军曹鱼、欧洲鲈、大西洋鲑、罗非鱼和

金头鲷之间具有相同或相似的氨基酸残基. 

Fig. 1  Comparison between the predicted amino acid sequences of delta 6 desaturase from cobia and others 
Putative trans-membrane regions are shown in black box, and two putative histidine-rich domains are in bold. Shadows mean the common 

aminoacid residues ameng R.canadum, D.labrax, S.salar, O.niloticus and S.aurata. 
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源性分析表明, 军曹鱼与欧洲海鲈(Dicentrarchus 

labrax, EU647692)的同源性为 87%、与金头鲷

(Sparus aurata, AY055749)、大西洋鳕 (Gadus 

morhua, DQ054840)、罗非鱼(Oreochromis niloticus, 

AB069727)、和大西洋鲑(Salmo salar, AY458652)

的同源性分别为 84%、79%、77%、75%(表 1)。 

2.2  军曹鱼与其他鱼类 6△ 脂肪酸去饱和酶基因

系统进化关系 

利用软件 Clustal X和 MEGA 4.0, 对军曹鱼

和人 (Human, AF126799)、小鼠 (Mouse, AF126 

798)、欧洲海鲈(EU647692)、金头鲷(AY055749)、

虹鳟(AF301910)、尼罗罗非鱼(AB069727)、大西

洋鲑(AY458652)、大西洋鳕(DQ054840)、斑马鱼

(AF309556) 9 种动物的△6 脂肪酸去饱和酶氨基

酸序列进行分析, 并获得系统进化关系树(图 2)。

图 2 表明, 军曹鱼△6 脂肪酸去饱和酶与欧洲海

鲈及金头鲷的进化关系最近。 

2.3  6△ 脂肪酸去饱和酶基因在军曹鱼 11种组织

中的表达量 

△6脂肪酸去饱和酶基因在军曹鱼的 10种组

织中表达, 其中在脑中的表达量最高, 其次是心、

肠、脾、肾、鳃, 而在肌肉和皮肤的表达量相对

较低; 在脂肪组织中没有检测到△6 去饱和酶基

因的表达(图 3)。 

3  讨论 

3.1  军曹鱼△6脂肪酸去饱和酶部分 cDNA序列 

△6 脂肪酸去饱和酶是一种膜结合脂肪酸去 

饱和酶(membrane-bound fatty acid desaturase), 它

以 NADH、细胞色素 b5氧化还原酶作为电子供体, 

催化甘油脂中的脂肪酸脱氢, 在 n-6或 n-3途径生

物合成 HUFAs中都起关键作用[22]。n-6途径生物

合成 HUFAs 的第一步反应是由前体物质亚油酸

(Linoleic acid, LA, 18:2n-6)转化为 γ-亚麻酸

(γ-linolenic acid, GLA, 18:3n-6), n-3途径则由 α-

亚麻酸(α-linolenic acid, α-LNA, 18:3n-3)转化为十

八碳四烯酸, 这步脱氢去饱和转化反应是生物合

成 HUFAs 的关键步骤, 而催化该步反应的是△6

脂肪酸去饱和酶, 分别是由 18:2n-6 和 18:3n-3 合

成 HUFAs的限速酶[2324]。 

本实验获得的军曹鱼幼鱼△6 脂肪酸去饱和

酶部分基因片段含有 743 个碱基, 编码 247 个氨

基酸。用 Vector NTI 7.0软件对比军曹鱼△6脂肪

酸去饱和酶基因片段编码的氨基酸序列发现, 该

氨基酸序列片段与其他鱼类的△6 脂肪酸去饱和

酶氨基酸序列非常相似, 其中与欧洲海鲈及金头

鲷的同源性分别为 87%和 84%(表 1)。把军曹鱼、

其他鱼类、人、小鼠的△6 脂肪酸去饱和酶氨基

酸序列比对并构建进化关系树发现, 军曹鱼、欧 
 

表 1  各种鱼类和人类的 6△ 脂肪酸去饱和酶氨基酸序列同源性比对分析单位矩阵表 
Tab. 1  Identity matrix shows the results of a pair-wise comparison between amino acid sequences of fatty acid desaturases of 

fish and human 

鱼种 
Fish species 

欧洲海鲈 6△  
D.labrax 6△  

金头鲷 6△  
S.aurata 6△  

罗非鱼 6△  
O.niloticus  6△

大西洋鳕 6△  
G.morhua 6△

大西洋鲑 6△

S.salar 6△

斑马鱼 △5/ 6△  
D. rerio △5/ 6△  

虹鳟 6△  
O. mykiss 6△  

人 6△  
H. sapiens 6△

军曹鱼△6 
R.canadum 6△  

87 84 77 79 75 72 77 68 

欧洲海鲈 △6 
D.labrax 6△  

 93 77 79 78 68 77 65 

金头鲷 △6 
S.aurata 6△  

  77 80 76 68 77 65 

罗非鱼 △6 
O.niloticus  6△  

   72 71 63 72 61 

大西洋鳕△6 
G.morhua 6△  

    74 73 75 65 

大西洋鲑 △6 
S.salar 6△  

     68 94 66 

斑马鱼 △5/△6 

D. rerio △5/△6 
      66 64 

虹鳟 △6 

O. mykiss △6 
       66 
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图 2  军曹鱼、其他部分鱼类、人和小鼠的 6△ 脂肪酸去饱和酶系统进化关系图 

使用 CLUSTAL X 和 MEGA 4.0软件，采用 Neighbour Joining方法[21]构建该进化树. 各节点的数字通过 1 000次自展重复计算后获得, 

代表进化分枝的支持率. 
Fig. 2  Phylogenetic tree of delta 6 desaturases from cobia and other fish species 

The tree was constructed in CLUSTAL X and MEGA 4.0, using the Neighbour Joining method[21]. The numbers represent the frequencies  
with which the tree topology presented here was replicated after 1 000 bootstrap iterations. 

 

 
 

图 3  Δ6去饱和酶基因在军曹鱼 11种组织中的绝对拷贝数(拷贝数/5ng总 RNA) 

Fig. 3  Distribution of delta 6 desaturase gene in 11 tissues of cobia (copy number, 5ng total RNA) 
 

洲海鲈及金头鲷的△6 脂肪酸去饱和酶进化关系

最近; 其次是罗非鱼、大西洋鳕以及大西洋鲑; 但

是与斑马鱼、人、和小鼠的进化关系较远。 

所克隆的军曹鱼△6 脂肪酸去饱和酶基因片

段具有典型的脂肪酸去饱和酶结构特性, 包含 2

个组氨酸富集区(HDFGH, HFQHH)和 2个跨膜结
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构域(图 1)。结果与已有的报道一致, 即 Δ6 去饱

和酶的 N端和 C端缺乏明显的同源性, 而中间序

列则相对保守, 特征性地由 8 个保守的组氨酸残

基构成 3 个保守的组氨酸富集区 (histidine-rich 

region): HisⅠ、HisⅡ、HisⅢ或用结构简式表示为

HX(3-4)H、HX(2-3)HH、(H/Q)X(2－3) HH[24]。3个保

守的组氨酸富集区是维持酶活性所必需的, 如果

把玻璃苣 Δ6-脂肪酸去饱和酶和 Δ8-鞘脂去饱和

酶进行部分重组, 当 Δ6 脂肪酸去饱和酶 HisI 和 

HisII区的氨基端和只有 HisIII区的 Δ8鞘脂脱氢

酶羧基端重组时, 得到的重组酶丧失催化 C18 脂

肪酸的去饱和功能, 而只能催化棕榈酸(Hexade- 

canoic acid, C16:1)和肉豆蔻酸 (Myristoleic acid, 

C14:1)脱氢, 并认为 HisI 和 HisII 区与酶-底物结

合位点的形成有关, 而 3 个保守的组氨酸富集区

和 1 个 Fe2＋结合形成催化活性中心, 另外还有 2

个长的疏水区跨膜 4次[25]。 

3.2  6△ 脂肪酸去饱和酶基因在军曹鱼 11种组织

中的表达 

在本研究中, 发现军曹鱼幼鱼 6△ 脂肪酸去

饱和酶基因在脑中表达量最高(图3), 表明HUFAs

在神经组织中具有重要的作用, 在幼鱼的快速生

长发育期尤为重要。这个结果与其他学者的研究

报告基本一致。Tocher等[16]报道, 6△ 去饱和酶基

因在大西洋鳕脑中的表达量最高, 其次是肝、肾

和肠。Seiliez等[11]对虹鳟的研究也发现, 6△ 去饱

和酶基因在脑、肝、肠等组织中表达量较高。

Tocher 等[26]的研究表明, 在幼鱼生长发育的关键

阶段, 鱼体的神经组织中含高浓度 DHA, 特别在

脑和视网膜中, n-3HUFA和 DHA总含量高于其他

非神经组织。由于幼鱼处于快速生长发育阶段 , 

代谢十分旺盛, 脑中需要合成或摄取大量的 HUFAs, 

以维持其正常的功能和代谢[27]。如果食物中 n-3

脂肪酸持续缺乏, 会降低人脑和视网膜中 C22:6含

量[28], 导致视杆细胞外节膜盘的改变[30], 视力下

降[31], 学习能力降低[32]。Bourre等[30]的研究发现, 

在鼠的早期生长发育阶段 , 脑中需要大量的

HUFAs维持脑的正常发育, 此时, 6△ 脂肪酸去饱

和酶具有很高的活性。脑中 HUFAs 主要包括

20:4n-6(AA)、20:5n-3(EPA)和 22:6n-3(DHA), 在

人的脑磷脂中 , 超过 30%的脂肪酸是 EPA 和

DHA[33]。在视网膜视杆外段膜盘和感光细胞中, 

DHA约占总脂肪酸含量的 60%, 并对维持神经元

和视网膜正常功能起至关重要作用[34]。 

在军曹鱼脂肪组织中 , 作者没有检测到 6△

脂肪酸去饱和酶基因的表达(图 3)。野生军曹鱼的

天然食物中富含 HUFAs, 食物中的 HUFAs 可能

抑制了其体内参与葡萄糖代谢和脂肪酸合成酶的

合成量来抑制脂肪的合成。已有研究表明, 多不

饱和脂肪酸(Poly unsaturated fatty acids, PUFA)可

以通过抑制肝脏中参与葡萄糖代谢和脂肪酸合成

酶(如:葡萄糖激酶、丙酮酸激酶、葡萄糖-6-磷酸

脱氢酶、柠檬酸裂解酶、乙酰 COA羧化酶、脂肪

酸合成酶、硬脂酰 COA脱氢酶和 6△ 去饱和酶及

5△ 去饱和酶)的合成量来抑制肝脏中脂肪的合 

成[35]。如果给野生型和转基因型肥胖大鼠饲喂亚

油酸时其肝脏脂肪合成能力均受到抑制[3637]。多

不饱和脂肪酸甚至可以通过调节胰岛素和碳水化

合物来抑制脂肪前体物质的生成, 可见脂肪酸去

饱和酶对胰岛素的依赖性较大[38]。 

军曹鱼和大西洋鲑、金头鲷、大菱鲆(Scopht- 

halmus maximus)一样同属于广盐性海洋鱼类, 它

们能在含盐浓度范围很宽的环境下生存。而不同

生活环境盐度对鱼类体内脂肪酸、n-3/n-6脂肪酸

比值都会产生影响, 例如淡水鱼的 n-3 HUFAs(包

括 EPA和 DHA)含量明显低于海水鱼[39]。Li等 [40]

研究发现, 在低盐(盐度 10)海水环境中, 黄斑蓝

子鱼(Sigamus oramin)△6脂肪酸去饱和酶 mRNA

的表达量约为高盐(盐度 32)海水环境表达量的 

1.5 倍 , 表明低盐可促进△6 脂肪酸去饱和酶

mRNA 的表达。换言之, 低盐环境可能激活或加

强鱼体△6脂肪酸去饱和酶和△5脂肪酸去饱和酶

的活性, 促进转化 LA和 LNA为 HUFAs。有研究

认为, 海水鱼合成 HUFAs的能力有限, 是因为缺

乏△5 脂肪酸去饱和酶的缘故[16,41]。而广盐性鱼

类, 如大西洋鲑、金头鲷和大菱鲆却具有△5脂肪

酸去饱和酶活性[13,16,39], 因此可能具有合成 HUFAs

的能力, 但此结论仍需进一步研究证实。 
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4  结论 

(1) 军曹鱼 Δ6脂肪酸去饱和酶部分保守序列

长 743 bp, 编码 247 个氨基酸, 与已克隆的其他

鱼种同种酶的 cDNA 序列具有较高同源性, 其中

与狼鲈的同源性最高, 为 87%; 该序列具有典型

的脂肪酸去饱和酶的结构特性。 

(2) △6 去饱和酶基因在军曹鱼 10 种组织中

均有表达, 其中脑、肝的表达量相对较高, 其次是

心、肠、脾、肾、鳃, 而在肌肉和皮肤的表达量

相对较低; 在脂肪组织中没有检测到△6 去饱和

酶基因的表达。 

(3) △6 脂肪酸去饱和酶是合成 HPFAs 的关

键酶。军曹鱼具有较高的△6脂肪酸去饱和酶, 并

有△5 脂肪酸去饱和酶的活性 [3], 可能具有合成

HUFAs的能力。 
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Cloning and gene expression of delta 6 fatty acid desaturase cDNA 
of cobia (Rachycentron canadum) 

XU Youqing, ZHENG Yimin, DING Zhaokun 

(Institute for Fishery Sciences, Guangxi University, Nanning 530004, China) 

Abstract: N-3 highly unsaturated fatty acids (HUFAs), eicosapentaenoic (EPA) and docosahexaenoic acids (DHA), 
are particularly important in the physiological procedures of human beings and animals. However, human and 
animals including some marine fish species can not synthesize HUFAs from linoleic and linolenic acids since they 
have no or less activity of delta 6nor 5 fatty acid desaturases and elongase that are a key for the synthesis of 
HUFAs. Therefore, they have to ingest HUFAs from their diets for the normal growth and development. Actually, 
this is a question that should be further explored in some marine fishes.  

Cobia (Rachycentron canadum) is a worldwide marine fish in tropical, subtropical and warm temperate seas. 
Cobia is an excellent candidate for aquaculture because of its fitting to wide salty, high resistance to diseases, and 
rapid growth, reaching 6–10 kg in 12–14 months. Marine fish is main source of HUFAs, DHA and EPA for human 
beings. With the decline of fishing and rapidly expanding aquaculture, feed-grade fishing has reached sustainable 
limits. A developing cobia commercial fishery needs to solve sustainable developing problems of artificial 
nutrition feed, using plant products to replace fish products, in which the basis of nutrition, physiology and 
biochemistry of cobia is necessary to study. Accordingly, delta 6 fatty acid desaturase, a key enzyme in the 
synthesis of HUFAs in cobia was studied in our experiments. Delta 6 fatty acid desaturase cDNA of cobia 
(Rachycentron canadum) was cloned and sequenced as well as its expression in different tissues was determined. 
Total RNA was extracted from the liver of juvenile cobia and amplified using real time-PCR (RT-PCR). The 
amplified product was a fragment with 743bp. The sequence of the fragment of delta 6 fatty acid desaturase from 
cobia showed great identity (87%) with that of European seabass (Dicentrarchus labrax). The protein sequence of 
the fragment included two transmembrane regions and two histidine boxes which were composite characteristics 
of a microsomal fatty acid desaturase. The enzyme gene expression in different tissues of cobia was determined 
using real-time quantity PCR (RTQ-PCR) and their expressive orders were as follows: brain > liver > heart, 
intestine, spleen, kidney and gill > muscle and skin; while no expression was detected in adipose tissue. A 
conclusion is that cobia has delta 6 fatty acid desaturase, which is a key enzyme for the synthesis of HUFAs. The 
enzyme gene is maximally expressed in the brain of the fish suggesting that the HUFAs has an important role in 

central nervous system. [Journal of Fishery Sciences of China, 2010,17(6): 11831191] 

Key words: HUFAs; Delta 6 fatty acid desaturase; gene cloning; gene expression; real-time quantity PCR; cobia 

Corresponding author: DING Zhaokun. E-mail: ZhaokunD@hotmail.com 

 


