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瓯江彩鲤体色相关基因 Sox10的分离与表达分析 

李康乐, 胡建尊, 颜标, 王成辉 
农业部淡水水产种质资源重点实验室, 上海海洋大学, 上海 201306 

摘要: 为探明鱼类体色变异的相关调控因子, 采用 RT-PCR 及 RACE 技术获得总长度为 2 830 bp 的瓯江彩鲤

(Cyprinus carpio var. color) Sox10基因 cDNA序列。该基因序列的 5′和 3′非编码区分别为 9 bp和 1 375 bp, 开放阅

读框 1 446 bp, 编码 481个氨基酸。氨基酸序列的系统发育分析表明, 瓯江彩鲤 Sox10基因的氨基酸序列与部分物

种的相似性在 59%~94%。RT-PCR分析表明, 该基因在瓯江彩鲤皮肤、肌肉、眼睛和鳔表达量最高, 鳃和心表达量

次之, 肾和肝没有表达。荧光定量 PCR分析显示, Sox10基因在体色类型为白色(“粉玉”体色)的表达量显著地高于

其他体色(P<0.05), “粉花”黑色皮肤中的表达量最低, 显著低其他体色类型(P<0.05), 而其他体色类型的表达差异

不显著(P＞0.05)。结果发现, Sox10基因在瓯江彩鲤的体色变异中发挥着调控作用。 
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鱼类体色丰富多彩, 而且富于变化。不同品种、
不同个体或者不同性别都可能表现出不同的体色, 
甚至同一个体摄食不同饵料或在不同水域环境中也

会出现差异。鱼类的体色不但具有观赏价值, 而且对
于选育也非常重要, 是区分鱼类品种和检验纯度的
重要指标, 也可作为疾病诊断的模型 [1−3]。国内主要

在色素细胞[4−6]和表型[7−9]方面研究鱼类体色, 而国
外对于体色变异相关基因在动物上研究较多[10−13], 
在鱼类方面研究相对较少[14−16]。瓯江彩鲤(Cyprinus 
carpio var. color)作为一种鲤科鱼类, 体色丰富, 有 5
种基本类型(“全红”、“粉玉”、“大花”、“麻花”、“粉
花”)[17], 是研究鱼类体色遗传的良好材料。 

Sox10 基因是 Sox 基因家族的一员, 在早期的
神经嵴细胞发育和分化中发挥着重要作用[18]。若缺

少 Sox10, 快速迁徙的多能神经嵴细胞在未达到成
熟阶段就会死亡。研究发现缺失 Sox10基因的小鼠

始祖细胞出现发育阻滞[19]。Sox10 基因在黑色素细
胞形成过程中也发挥着重要作用, 它调控 Mitf基因

的表达[20−21], 从而调控黑色素的迁移和分化。因为
Mitf基因通过调控酪氨酸酶基因家族的表达来调控
黑色素的产生[22]。此外, Sox10基因还可调控黑色素

合成所需的一种催化酶(Dct)基因的表达[21]。关于

Sox10基因的研究, 人们大多集中在高等动物中[23−24], 
鱼类中的报道较为少见[25−26], 而目前尚未见 Sox10

基因对鱼类体色作用的研究报道。本研究通过克隆

瓯江彩鲤的 Sox10 基因, 探讨该基因对鱼类体色变

异的作用, 为鱼类体色遗传研究积累资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验材 
实验鱼取自浙江龙泉省级瓯江彩鲤良种场的

四种体色瓯江彩鲤(“全红”、“大花”、“粉玉”和“粉
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花”)一龄鱼种, 体质量在 50 g左右。 

1.2  实验方法 
1.2.1  总RNA的提取  采集上述 4种体色鱼的皮
肤、肌肉、眼睛、鳃、肾、鳔、心及肝等组织, 其
中“大花”体色的红表皮和黑表皮、“粉花”体色的白
表皮和黑表皮分开取样, 按照 RNAiso Plus(Takara, 
Japan)使用说明书提取总 RNA。用 RNase free 
ddH2O(Takara, Japan) 溶解提取的总 RNA。1.0%琼
脂糖凝胶电泳检测 RNA 的完整性和丰度, 并检测
RNA的浓度及 A260 /A280 值。 

1.2.2  Sox10基因全长 cDNA的克隆和序列测定 
  参照 GenBank中鲤近源物种的 Sox10基因序

列, 在 BioEdit[27]软件中比对后确定其保守区, 根

据保守区设计多对扩增短片段引物(表 1), 并对扩
增的短片段克隆测序。 

3′RACE 使用 Takara(3′-Full RACE Core Set 
Ver.2.0)试剂盒。用 Primer 5.0[28]软件设计 3′RACE
引物。用基因特异性引物 Outer Primer(3S3F)和
Inner Primer(3S5F)(表 1)进行扩增。反应参数 : 
94  3℃  min; 94  30℃  s, 60  30℃  s, 72  2℃  min, 共
35个循环; 72  10℃  min。 

5′RACE 使用 Clontech 的 SMARTERTM 
RACE cDNA Amplification Kit以及 Advantage®2 
PCR Kit。5′RACE引物为 Out Primer(5S5R)、Inner 
Primer(5S1R)(表 1)。反应参数: 94  3℃  min; 94  ℃

30 s, 68  30℃  s, 72  3℃  min, 共 38个循环。  
 

表 1  瓯江彩鲤 Sox10 基因克隆和表达分析所用引物 
Tab.1  Primers for Sox10 gene cloning and tissue expression analysis in Oujiang color common carp 

引物 primer 序列(5′−3′) sequence(5′−3′) 用途 usage 

2S1F GGTGGAAATGAGTCCCGG Sox10小片段扩增 

2S1R GAGCTCGGCGTTRTGCAG  

3S1F TTGAGGAAGCAGCATAAGAAAG  

3S1R ATTGGCTGTGRCTGACCTC  

4S1F TTYGGWAAYGTGGACATTGG  

4S5R RKGTGGTGTATACGGGCTGCT  

Sp1F GCGGTCAGTCAGGTGCTTA  

Sp1R GGCTGCTCCCAGTGTGTTG  

Sy1F ACAGCCCAACACACTGGGA  

Sy1R GGCACTGATATTTACACACGC  

Sy2F GCGTGTGTAAATATCAGTGCC  

Sy2R GCTGTTTGTTTGCTGTTTCTG  

3TS3F GCCTAATTTCGAGTTTCCGGTAT Sox10 3′RACE 

3TS5F GCTACTGTTTGTCATCCCTGAA  

5S5R GGCGTTATGCAGGTGCGGATACTGAT Sox10 5′RACE 

5S1R GTCGTCGTCTTCGTCGGACTTCACC  

DS1F AAAACTCTGGAGGCTGCTGAA Sox10 qPCR 

DS1R TTGTAATGCGATTGGCTGTGA  

β- αctin1F TGCTATGTGGCTCTTGACTT β-actin qPCR 

β- αctin1R CTGGGCACCTGAACCTCT  
 

扩增产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 用杭州博
日公司的 BioSpin Gel Extraction Kit对产物进行
回收, 连接载体 PMD19-T(Takara, Japan), 转化到

TOP10 感受态大肠杆菌(Tiangen, 北京)中, 挑取
阳性克隆送到上海美吉生物有限公司测序。 

1.2.3  生物信息学分析  使用 NCBI Blast(http: // 
blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) 进行同源序列搜
索 ; 蛋白质相似性搜索使用 Blastx 程序 (http: 

//blast.ncbi. nlm.nih.gov/); 使用 ORF Finder 程序
(http: //www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html)分析
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开放阅读框并推导氨基酸序列, 检测 RACE 结果
的准确性; 使用在线软件 Clustalw2(http: //www. 
ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2)进行氨基酸序列比
对; 用 MAGE5.0软件[29]构建 NJ系统进化树[30]。 

1.2.4  实时荧光定量 PCR 分析  将“大花”分成红
表皮和黑表皮两种类型, “粉花”也分白表皮和黑表
皮两种类型, 与“全红”红表皮、“粉玉”白表皮共同进
行实时荧光定量 PCR 检测。按照反转录试剂盒
PrimeScript® RT reagent Kit(Takara, Japan)说明书合
成 cDNA。根据已经获得的 Sox10基因设计定量引物
DS1F和DS1R(表 1), 根据鲤 β-actin基因序列设计内
参引物 β-actin1F 和 β-actin1R(表 1)。利用这两对引
物进行实时荧光定量 PCR (qRT-PCR)分析。用 10倍
梯度稀释的“粉玉”白表皮 cDNA 制作荧光定量 PCR
标准曲线。在 Bio-Rad CFX96上进行定量扩增, 使用
Takara公司 SYBR Premix Ex TaqTM试剂盒, 反应参
数: 预变性 95  30℃  s; 95  5℃  s, 60  30℃  s, 共 40个循
环, 溶解曲线 60~95℃。PCR扩增完成后对产物进行
溶解曲线分析, 确定为特异性扩增。每个样品设置 3
个重复, 未加模板的反应作为阴性对照。 

按照 t–2 CΔΔ 方法进行荧光定量的数据分析[31], 
用 SPSS Statistics 17.0(IBM, USA)进行单因素方
差分析(ANOVA)和 Dunnett方法多重比较。 

2  结果与分析 

2.1  cDNA克隆和测序 
本实验得到瓯江彩鲤 Sox10 基因 cDNA 全长

序列为 2 830 bp, 由 1 446 bp的编码区和 9 bp的
5′UTR 区和 1 375 bp 的 3′UTR 区组成(GenBank 

Accession No: KC480581; 图 1), 具有脊椎动物典
型的加尾信号 AATAAA和 Poly(A)尾巴。 

2.2  Sox10的同源比较分析 
瓯江彩鲤 Sox10基因的开放阅读框共编码 481个

氨基酸(图1)。所得的氨基酸通过NCBI的在线BLAST

同源比对 , 核酸序列与斑马鱼 (Danio rerio, 
NP_571950.1)、大鳞副泥鳅(Paramisgurnus dabryanus , 
AFD97051.1) 、 泥 鳅 (Misgurnus anguillicaudatus, 
AFD97052.1) 鳉、青 (Oryzias latipes, NP_001158343.1)、
半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis, ABW87298.1)、斜带

石斑鱼(Epinephelus coioides, AFF57872.1)、人(Homo 
sapiens, NP_008872.1)、猪(Sus scrofa, NP_001093403.1)
和鼠(Mus musculus, NP_035567.1)的同源性依次为
94%、95%、87%、73%、68%、67%、59%、61%和
59%, 从氨基酸序列比对图(图 2)可以看出, 6 种鱼类
与 3种高等生物的 Sox10基因存在明显差异。 
构建的氨基酸进化树显示(图 3), 该基因把采用

的脊椎动物分成了 2个主要的族群, 其中 1族群主要
由陆上动物组成; 鱼类构成另外一族。瓯江彩鲤与其
他鲤形目鱼类, 如斑马鱼、大鳞副泥鳅等聚于同一支。 

2.3  Sox10基因的组织分布检验 
使用特异性引物 DS1F、DS1R进行组织分布

的半定量RT-PCR检测, 发现 Sox10基因在瓯江彩
鲤的皮肤、肌肉、眼睛和鳔表达量最高, 鳃和心
表达量次之, 肾和肝没有表达(图 4)。 

2.4  不同体色间的表达差异 
Sox10 基因在不同体色皮肤组织中的 qRT-PCR

结果如图 5所示。Sox10基因在“粉玉”白表皮中的

表达量最高 , 且显著地高于其他体色类型
(P<0.05); “粉花”白表皮的表达量次之, 但与“大

花”红表皮、“大花”黑表皮、“全红”红表皮的差异
不显著(P>0.05); “粉花”黑表皮中的表达最低, 显
著低于其他体色类型(P<0.05)。 

3  讨论 

本研究克隆得到的瓯江彩鲤 Sox10 基因与其
他脊椎动物的 Sox10基因具有较高的同源性, 系统
发育树将分析所用的脊椎动物分成 2 个主要的族

群, 其中陆上动物构成一个族群; 鱼类组成另一
个族群。进一步发现瓯江彩鲤与其他鲤型目鱼类, 
如斑马鱼、大鳞副泥鳅等聚于同一支。该基因的系

统进化关系与传统的物种进化地位基本一致。  
研究表明, 哺乳动物与鱼类 Sox10 基因的组织

表达不完全相同。如大鼠, Sox10基因在大脑中表达
很丰富, 但在心脏、肌肉、睾丸、肝、肾上腺、脾、

肺和肾没有表达[32]。在成人组织, Sox10基因在脑、
结肠、心脏大量表达, 前列腺、膀胱、胰脏、肝和
胃中少量表达或不表达, 且在成人睾丸中也检测到
少量的 Sox10 基因[33]。Sox10 基因在鱼类的组织分 
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图 1  瓯江彩鲤 Sox10基因 cDNA序列和推导的氨基酸序列 

  阴影部分表示 ploy(A)尾巴; 末端的加尾信号 aataaa用斜体加下划线表示; 下划线示起始密码子 ATG; * 示终止密码子;  
小写字母示 5 '- 和 3 '-UTR. 

Fig.1  cDNA and putative amino-acid sequences of Sox10 gene in Oujiang color common carp 
The ploy A signal is shade in gray; the terminal signal aataaa is underlined with italic in the 3'-end; the start codon ATG is underlined; 

the stop codon is indicated by an asterisk; the lowercase indicated 5' and 3' UTR. 
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图 2  Sox10基因氨基酸序列的多重比对(待续) 

Fig.2  Multiple sequence alignment of amino acid sequence of Sox10 gene (be continued) 
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(续图 2 Fig. 2 continued) 

 

 
 

图 2  Sox10基因氨基酸序列的多重比对 
Fig.2  Multiple sequence alignment of amino acid sequence of Sox10 gene  

 
布比较多样。半滑舌鳎中除了脑、鳃、皮肤、眼睛

大量表达外, 脾、心脏、头肾和肌肉也有较多表
达, 而肾脏和肠有少量表达, 但肝和性腺中没有
表达[34]。本研究发现, Sox10基因在瓯江彩鲤的皮
肤、肌肉、眼睛和鳔表达量最高, 鳃和心表达量
次之, 肾和肝没有表达。从表达特征和表达水平

来看, Sox10基因在这些组织中表达主要跟神经脊的

发育有关。而在皮肤中有表达也是由于皮肤所含的

黑色素细胞是由神经脊细胞发育分化而来[35]。 
在黑色素的合成通路中, Sox10 基因可调控

Mitf基因, 促进它的表达[36], Mitf通过与酪氨酸酶
基因家族启动子的结合, 调节黑素的生成。然而 
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图 3  基于 Sox10基因氨基酸序列构建的部分脊椎动物系统进化树 
Fig.3  Phylogenetic tree of representative vertebrates based on amino acid sequences of Sox10 gene 

 

 
 

图 4  瓯江彩鲤 Sox10基因半定量 RT-PCR检测结果 
1. 皮肤; 2. 肌肉; 3. 眼睛; 4. 鳃; 5. 肾; 6. 鳔; 7. 心; 8. 肝. 

Fig.4  RT-PCR results for gene expression of Sox10 in 
different tissues of Oujiang color common carp 

1. skin; 2. muscle; 3. eye; 4. gill; 5. kidney; 6. swim bladder;  
7. heart; 8. liver 

 

 
                      

图 5  瓯江彩鲤不同体色皮肤中 Sox10基因的 qRT-PCR
检测结果 

DH-R: 大花红表皮 ; DH-B: 大花黑表皮 ; QH-R: 全红红表皮 ; 
FH-W: 粉花白表皮 ; FH-B: 粉花黑表皮 ; FY-W: 粉玉白表皮 . 
不同字母表示基因表达差异显著( P<0.05). 
Fig. 5  Quantitative RT-PCR results of Sox10 gene in skin tissues 

from different color pattern of Oujiang color common carp 
DH-R is “Dahua” red skin, DH-B is “Dahua” black skin, QH-R 
is “Quanhong” red skin, FH-W is “Fenhua” white skin, FH-B 
“Fenhua” black skin, FY-W “Fenyu” white skin. Different 
letters indicate significant differences statistically ( P<0.05). 
 

Agouti基因表达量高会减弱 Mitf的表达及启动子

活性, 使Mitf与酪氨酸酶基因M- box的结合减少, 

从而导致酪氨酸表达下调, 最终导致黑素生成减

少[37]。本实验中, Sox10基因在“大花”黑表皮中表
达略低, 但与“大花”红表皮和“全红”红表皮差异

不是很大; 然而在“粉花”黑表皮中的表达量却显
著低于“粉花”白表皮和“粉玉”白表皮, 表明在瓯
江彩鲤中 Sox10 表达量低时, 表皮主要显黑色。

而我们之前对“大花”和“粉花”的研究发现, agouti
基因表达量高时皮肤呈现的颜色是红色和白色 , 

而 agouti 基因表达量低时呈黑色(待发表资料)。
因此由本实验结果推测 Sox10基因激活 Mitf基因
表达的同时, 且 Mitf 基因与酪氨酸酶基因结合的

过程中受到 Agouti基因表达量高的影响。 
鱼类体色变异主要与黑色素的合成有关, 黑

色素细胞能产生两种不同类型的黑色素, 称之为

真黑色素和褐黑色素, 二者的比例决定着皮肤的

颜色[38]。而在黑色素合成信号通路中, Sox10基因

调控其他基因共同参与黑色素合成, 从而影响体

色分布。因而对皮肤中 Sox10 基因的研究, 可为

体色遗传探讨奠定一定基础。 

本实验结果初步验证了 Sox10 基因表达量的

高低影响瓯江彩鲤的体色分布, 但鱼类体色的变
化差异不仅仅是个别或几个基因决定, 而是由许

多基因共同调控黑色素合成而完成的。对于参与

瓯江彩鲤体色变异的其他相关基因还有待进一步

加以研究。 
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Isolation and expression analysis of Sox10 gene relating body color variation in 
Oujiang color common carp  

LI Kangle, HU Jianzun, YAN Biao, WANG Chenghui 

Key Laboratory of Freshwater Aquatic Genetic Resources, Ministry of Agriculture, Shanghai Ocean University, 
Shanghai 201306, China 

Abstract: The numerous and diverse body color of fish was not only excellent materials to study the molecular 
mechanism of body color and body color inherence, body color evolution, and it was also an ideal model to 
diagnosis disease. Now, five basic and stable body color patterns have existed in Oujiang color common carp 
(Cyprinus carpio var. color), namely “Quanhong”, “Dahua”, “Mahua”, “Fenyu” and “Fenhua”, respectively. This 
fish can be a very good model and material for studying body color inheritance. At the melanin synthesis signaling 
pathway, skin color was regulated by a small group genes. Sox10 gene plays an important role in the formation of 
melanin, it regulates the birth, migration and differentiation of melanin. However, the effect of Sox10 gene on 
body color has not been reported. Four healthy lines of Oujiang color carp (“Quanhong”, “Dahua”, “Fenyu”, 
“Fenhua”) were collected from the provincial farm of the Zhejiang. Then the skin, muscle, eye, gill, kidney, swim 
bladder, heart, and liver were taken out, furthermore, the black skin and red skin were sampled separately of 
“Dahua”, the same with black skin and white skin of “fenhua”. Total RNA was extracted using Trizol, and reverse 
transcribed into the First-strand cDNA. Primers were designed by Primer5 program, and the right products were 
purified and sequenced. The obtained sequence was analyzed by Bioedit, Clustalw, Mega and other bioinformatics 
softwares. The total length of Sox10 gene cloned in Oujiang color common carp is 2 830 bp which contains 9 bp 5’ 
untranslated regions (UTR) and 1 375 bp 3’-UTR, and 1 446 bp open reading frame (ORF) encoding 481 amino 
acids. The phylogenetic analyses showed that there were 59%−94% similarities in amino acid sequence with some 
of previously reported other species. RT-PCR analysis revealed that the gene was highly expressed in skin, muscle, 
eyes and swim bladder, weakly expressed in gill and heart and no expression were found in kidney and liver. 
Real-time PCR showed that the expression of the Sox10 gene in white skin (“Whole white” body color) was 
significantly higher than other color patterns (P<0.05), and the significantly lowest expression in black skin of 
“Fenhua” color pattern (P<0.05), but there were no significant difference in expression level among the other color 
patterns (P＞0.05). The results primarily indicated that the Sox10 gene is important in regulating body color 
variation in Oujiang color common carp. The information that obtained provides an important basis for conducting 
future studies on body color, and regulatory mechanisms in melanin synthesis signaling pathway, and provides an 
important theoretical basis for further research in body color selection during selective breeding in fish. 
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