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急性低盐胁迫下红鳍东方鲀幼鱼 IgM、NKCC1 和 Hsp70 基因的表达 
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摘要 : 为探讨红鳍东方鲀 (Takifugu rubripes)耐低盐的分子机制 , 以自然海水组为对照 , 利用实时荧光定量

PCR(qRT-PCR)技术, 分析红鳍东方鲀幼鱼在盐度 16、12、8 和 4 胁迫下, 鳃和肾中免疫球蛋白 M (immunoglobulin 

M, IgM)、钠钾氯协同转运蛋白 1(Na-K-Cl cotransporter 1, NKCC1)和热休克蛋白 70(heat shock protein 70, Hsp70)3

个基因的表达情况。结果表明, 3 个基因在鳃和肾中均有表达, IgM 和 Hsp70 基因在鳃和肾中的表达量均无显著性

差异(P>0.05), 而 NKCC1 基因在鳃中的表达量显著高于肾(P<0.05)。同一盐度下, 随着时间的增加, 鳃中 IgM 基因

的表达量大致呈现先降低后升高的趋势, 肾中则呈现先降低后升高再趋于平稳的趋势; 同一时间内, 鳃中低盐度

组与对照组的 IgM 基因表达量差异比肾中差异更为明显。在鳃中, 相同时间内 NKCC1 基因在各低盐度组的表达量

低于对照组, 尤其在 6 h 和 72 h 两个时间点时显著低于对照组(P<0.05); 肾中各时间点的表达量基本都高于 0 h 表

达量。在相同时间内, 3 h、6 h、24 h、72 h 的各低盐度组，在鳃中, Hsp70 基因的表达量均与同一时间对照组之间

差异明显(P<0.05); 在肾中, 从 6 h 开始, 各低盐组与对照组之间差异性显著(P<0.05)。以上结果表明, 红鳍东方鲀

幼鱼 IgM、NKCC1、Hsp70 3 个基因的表达量在不同盐度不同时间下存在差异, 由此推测这 3 个基因对红鳍东方鲀

幼鱼的渗透压调节起重要作用。 
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红 鳍 东 方 鲀 (Takifugu rubripes) 属 鲀 形 目

(Tetraodontiformers), 鲀亚 目 (Tetraodontoidei), 鲀

科 (Tetraodontidae), 东方鲀属 , 主要分布在中国

的沿海、朝鲜半岛和日本的东西海岸[1], 因其肉质

鲜美, 营养价值高, 深受人们喜爱, 在中国的北方

地区、日本等地的养殖规模也逐渐扩大。红鳍东方

鲀生活于近海底层, 为暖温性、广盐性底栖鱼类, 

其适盐范围为 5~45, 最适盐度为 15~35[2]。 

广盐性鱼类能够适应广泛的盐度变化, 这种

适应性主要通过机体的渗透压调节来实现[3−4]。鳃和

肾是鱼类渗透压调节的重要器官[5−6]。研究表明, 许多

基因参与了鱼类的渗透压调节过程, 比如, 囊性纤维

化跨膜传导调节因子(CFTR)基因参与广盐性硬骨鱼

舌齿鲈(Dicentrarchus labrax)机体对水环境盐度变化

的应激反应和调节[6]; 热休克蛋白 70(Hsp70)和 Na/ 

K-ATPase 基因对不同盐度下的大西洋鳕(Gadus 

morhua) 的渗透压调节起重要作用 [7]; 大 菱 鲆

(Scophthalmus maximus)免疫球蛋白(IgM)基因在

盐度变化时的表达差异情况表明, 该基因与盐度

相关联[8]; 钠钾氯协同转运蛋白(NKCC)基因在黑

点青鳉鱼(Oryzias dancena)鳃中对盐度变化的响

应表明, 该基因参与黑点青鳉鱼的渗透压调节[9]。

已有对红鳍东方鲀的抗盐胁迫相关基因的研究 , 

但仅局限于激素调节的基因 [5,10−11], 而对红鳍东

方鲀应激、免疫和离子通道蛋白基因的研究却未

见报道。本研究分别选取红鳍东方鲀幼鱼与应激

(Hsp70)、免疫(IgM)和离子转运(NKCC1)相关的 3

个基因, 通过 qRT-PCR 技术研究 3 个基因在不同



66 中国水产科学 第 24 卷 

 

组织和不同盐度处理条件下的表达情况, 探讨 3

个基因的表达与盐度变化的关系。此结果可丰富

红鳍东方鲀的生理生态学理论, 以期为揭示红鳍

东方鲀的渗透压调节的分子机制提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料与设计 

实验所用红鳍东方鲀幼鱼购自大连天正实业

有限公司, 平均体长为(7.18±0.34) cm, 平均体重

为(11.34±2.13) g, 于大连海洋大学北方海水增养

殖重点实验室暂养 7 d。实验用水为净化处理的天

然海水(盐度平均为 32)和与曝气后自来水配制成

的低盐度海水, 容器为 200 L 的方形水槽, 水温

(25.03±0.42)℃, 24 h 连续充气。 

设计 5 个盐度梯度, 分别为 32(对照组)、16、

12、8、4, 每个盐度设置 3 个平行, 从暂养的红鳍

东方鲀幼鱼中选取大小相似、体格健康的个体进

行实验, 每个盐度组 30 尾鱼, 即每个方形槽中放

入 10 尾幼鱼, 放入后立即开始计时, 分别在 3 h、

6 h、12 h、24 h、48 h、72 h 取样, 每个时间点每

个盐度组取 6 尾幼鱼, 麻醉后取其鳃和肾, 液氮

速冻, 之后保存于‒80 ℃冰箱中备用。 

1.2  主要试剂 

动物组织总 RNA 提取试剂盒(DP431)购于天

根生化科技有限公司; DNA 酶 I(无 RNA 酶)、反

转录试剂盒(PrimerScriptTM RT Reagent kit)购于大

连宝生物工程有限公司; Marker (DL2000)、FastStart 

Universal SYBR Green Master (Rox)购自大连万泽

有限公司; 荧光定量 PCR 引物由生工生物工程

(上海)股份有限公司合成。 

1.3  总 RNA 的提取及 cDNA 合成 

根据天根生物公司的动物组织总 RNA 提取

试剂盒说明, 提取不同盐度处理下的红鳍东方鲀

幼鱼的组织总 RNA, 取 4 μL 进行 1.0%(W/V)的琼

脂糖凝胶电泳, 检测 RNA的完整性; 取 2 μL用于

微量分光光度计(上海光谱仪器有限公司 754 型) 

测定浓度, OD260/OD280 比值在 1.9~2.1 区间内的

RNA 可进行反转录反应。根据 PrimerScriptTM RT 

Reagent kit(大连宝生物工程有限公司)试剂盒说

明, 以 20 μL 体系对 1 μg 总 RNA 进行反转录反应

合成 cDNA 第一条链, 反转录体系: 5×PrimeScript 

Buffer (for Real Time) 4 μL, PrimeScript RT En-
zyme MixⅠ1μL, Oligo dT Primer (50 μmol/L)1 μL, 

Random 6 mers (100 μmol/L)1 μL, 总 RNA1 μg, 

RNase Free dH2O定容至 20 μL。条件为 37℃、15 min, 

85℃、5 s, 反应结束后分装并于−20℃保存。 

1.4  荧光定量 PCR 检测 mRNA 表达差异 

根据 NCBI 中已报道的红鳍东方鲀的 IgM 

(AB125609.1)、NKCC1 (XM_003965043.2)、Hsp70 

(XM_011603752.1)和 β-actin (XM_003964421) 的基

因序列, 应用 Primer Premier 5.0 设计荧光定量引

物, 引物由生工生物工程(上海)股份有限公司合

成, 用普通 PCR 筛选出条带单一且无二聚体的引

物, 然后通过荧光定量 PCR 检测引物的特异性, 

挑选条带单一且特异性好的引物(表 1)进行荧光

定量 PCR 实验。以不同盐度下红鳍东方鲀幼鱼鳃

和肾的 cDNA 为未知样品模板, 以 β-actin 为内参

基因, 检测 Hsp70、IgM 和 NKCC1 基因的相对表

达量。荧光定量 PCR 反应体系 : SYBR Green 

Master (Rox) 10 μL, 上、下游引物(10 mmol/L)各   

0.5 μL, cDNA 模板 1 μL, 阴性对照以等量的 RNase 

Free dH2O 代替, 最后补充 RNase Free dH2O 至 20 μL, 

每个样品设 3 个平行。反应程序如下: 95℃、10 min; 

95℃、15 s, 60℃、1 min, 共 40 个循环, 在最后一

个循环结束后作熔解曲线。基因的相对表达量以

2Ct方法计算[12], 结果以平均值±标准差( x ±SD)表

示, 运用 SPSS 16.0 软件对实验数据进行单因素

方差分析 , 差异显著的进行多重比较分析 , 当

P<0.05 时认为实验结果差异显著。 

 
表 1  荧光定量 PCR 引物序列 

Tab. 1  The sequences of primers for real-time PCR 

引物 primer
序列 (5′−3′)  

sequence (5′−3′) 
片段长度/bp 

fragment length

qIgM-F GTCATCATCAATCCCAAGC 

qIgM-R CCTCGTCCTCCCACCAAAT 

112 

qNKCC1-F TGACTGGAGGGATGGTGA 

qNKCC1-R CTTGTCCTTGGATGTGGG 

134 

qHsp70-F AGAGCCATCCAAATCAACC 

qHsp70-R GGACCTCCTTCAGCATTG 

157 

β-actin-F ATCCGTAAGGACCTGTATGC 

β-actin-R AGTATTTACGCTCAGGTGGG 

148 
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2  实验结果 

2.1  IgM、NKCC1、Hsp70 基因在红鳍东方鲀幼

鱼不同组织中的表达 

3 个盐度相关基因(IgM、NKCC1、Hsp70)在

红鳍东方鲀幼鱼的肾和鳃中均有表达(图 1)。以肾

中的表达量作为基准 1, 由图 1 可看出, IgM 基因

在两个组织中的表达量无显著差异(P>0.05), 但

可明显看出鳃中 IgM 的表达量相对较少; NKCC1

基因在鳃中的表达量大, 显著高于肾中的表达量, 

是肾中表达量的 13.80 倍(P<0.05); Hsp70 基因在

肾和鳃中的表达差异亦不显著(P>0.05)。 
 

 
 

图 1  红鳍东方鲀幼鱼 3 个盐度相关基因 

在鳃和肾中相对表达量 

不同字母表示鳃和肾两组织间差异显著(P<0.05). 

Fig. 1  Expression of three salinity related genes in gill  
and kidney of Takifugu rubripes 

Different letters denote significant differences 
between gill and kidney (P<0.05). 

 

2.2  低盐胁迫后红鳍东方鲀幼鱼中 IgM 基因的

表达 

利用荧光定量 PCR 方法分析不同盐度胁迫下

红鳍东方鲀鳃和肾中 IgM 基因的表达情况, 结果

如图 2 所示。在鳃中(图 2a), 随着时间的增加, 不

同盐度下的 IgM 基因表达量的增减趋势不同, 盐

度 16 和盐度 8 的表达量先降低后升高, 在 12 h

的表达量显著低于 0 h, 达到最低值(P<0.05), 盐

度 8 在 48 h 的表达量显著高于 0 h(P<0.05), 盐度

12 和盐度 4 的表达量变化幅度不大。在同一时间

点, 3 h 时盐度 8 的表达量与对照组差异显著, 是

对照组的 2.39 倍(P<0.05); 12 h 开始, 同一时间点

内各低盐度组的表达量与对照组差异显著性增强, 

尤其盐度 16 和盐度 8 两组与对照组的差异更为显

著(P<0.05)。 

在肾中(图 2b), 同一盐度下, 随着时间的增

加, IgM 基因除了在盐度 8 的 6 h 的表达量略高于

0 h 外, 其余低盐度组的表达量均低于 0 h 的表达

水平。3 h 时各盐度组的表达量骤然下降, 之后有

所回升, 但各低盐度组表达量与在鳃中相比变化

幅度不大。在同一时间点内, 仅在 6 h 和 12 h 两

个时间点内盐度 8 的表达量显著高于对照组

(P<0.05), 分别是对照组的 1.99 倍和 1.67 倍。 
 

 
 

图 2  不同盐度胁迫下红鳍东方鲀幼鱼 IgM 基因 

在鳃(a)和肾(b)中相对表达量 
*表示同一盐度不同时间与 0 h 间的差异显著(P<0.05); 不同

字母表示同一时间不同处理组之间差异显著(P<0.05). 

Fig. 2  Relative expression level of IgM gene in gill (a) and 
kidney (b) of Takifugu rubripes under different salinity 

* denotes significant differences between different experiment 
time and 0 hour within the same salinity (P<0.05). Different 
letters denote significant differences between different treat-

ment groups at the same time (P<0.05). 
 

2.3  低盐胁迫后红鳍东方鲀幼鱼中 NKCC1 基因

的表达 

不同低盐胁迫下红鳍东方鲀幼鱼鳃和肾中

NKCC1 基因的表达情况见图 3。在鳃中(图 3a), 盐

度 16、8 两组的表达量呈升高−降低−升高−降低

趋势, 均在 48 h 达到最大值, 是 0 h 表达量的 1.89

倍(P<0.05)和 1.57 倍(P<0.05); 盐度 12 的 NKCC1

基因表达量逐渐升高; 而盐度 4的表达量呈降低−

升高−降低趋势, 在 72 h 达到最低, 比 0 h 低 4.67 
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图 3  不同盐度胁迫下红鳍东方鲀幼鱼 NKCC1 

基因在鳃(a)和肾(b)中的相对表达量 

* 表示同一盐度不同时间与 0 h 间的差异显著(P<0.05); 不

同字母表示同一时间不同处理组之间差异显著(P<0.05). 

Fig. 3  Relative expression level of NKCC1 gene in gill (a) 
and kidney (b) of Takifugu rubripes under different salinity 

* denotes significant differences between different experiment 
time and 0 hour within the same salinity (P<0.05). Different 

letters denote significant differences between different 
treatment groups at the same time (P<0.05). 

 

倍(P<0.05)。在同一时间点内, 与对照组相比各低

盐度组的 NKCC1 基因的表达量减少, 48 h 无显著

差异(P>0.05)，其余时间点内低盐度组与对照组出现

差异性, 尤其 6 h 和 72 h 差异性较为显著(P<0.05)。 

由图 3b 可看出, 在肾中, 同一盐度下, 随着

时间的增加, NKCC1 基因表达量与 0 h 相比大都

显著升高(P<0.05), 大致呈现升高−降低−升高的

趋势, 72 h 时 5 个盐度组的表达量显著高于 0 h 表

达量(P<0.05), 达到最大值。在同一个时间点内, 

24 h 各低盐度组的表达量与对照组相比无显著性

差异(P>0.05), 其余时间点内均有不同程度的差

异, 例如，3 h 和 48 h 盐度 12 组的表达量明显低

于对照组(P<0.05), 6 h 和 72 h 盐度 4 组的表达量

显著高于对照组(P<0.05), 12 h 盐度 4 组的表达量

显著低于对照组(P<0.05), 比对照组低 8.25 倍。 

2.4  低盐胁迫后红鳍东方鲀幼鱼中 Hsp70 基因

的表达 

利用荧光定量 PCR 方法分析不同低盐胁迫下

的红鳍东方鲀鳃和肾中 Hsp70 基因的表达情况, 

结果如图 4 所示。在鳃中(图 4a), 盐度 16 组在 3 h

的表达量急剧增加, 是 0 h 的 2.55 倍(P<0.05), 盐

度 12、8、4 组的表达量在 12 h 之前趋于平缓, 之

后开始减少, 其中盐度 8 组在 48 h 和盐度 4 在 72 h

的表达量显著低于 0 h(P<0.05)。同一时间点内, 

与对照组相比，不同低盐度组 Hsp70 基因的表达

量均有不同程度的增加, 增加程度在不同时间点

有所差异, 3 h、6 h、24 h、72 h 各低盐度组的表

达量均与同一时间对照组之间差异明显, 24 h 差

异最大。 

在肾中(图 4b), 同一盐度下, 随着时间的增

加，Hsp70 基因的表达量增加趋势较鳃中明显。盐

度 12 组在 24 h 时达到最大值, 是 0 h 的表达量的

1.88 倍(P<0.05); 盐度 8 组和盐度 4 组分别在 6 h

和 24 h 的表达量显著高于 0 h(P<0.05)。在同一时

间点内，3 h 各低盐度组 Hsp70 基因的表达量与对 

 

 
 

图 4  不同盐度胁迫下红鳍东方鲀幼鱼 Hsp70 基因 

在鳃(a)和肾(b)中的相对表达量 

*表示同一盐度不同时间与 0 h 间的差异显著(P<0.05); 不同

字母表示同一时间不同处理组之间差异显著(P<0.05). 

Fig. 4  Relative expression level of Hsp70 gene in gill (a) and 
kidney (b) of Takifugu rubripes under different salinity 

* denotes significant differences between different experiment 
time and 0 hour within the same salinity (P<0.05). Different 
letters denote significant differences between different treat-

ment groups at the same time (P<0.05). 
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照组无显著性差异(P>0.05), 6 h 后差异明显, 其

中 6 h 盐度 12 组的表达量显著低于对照组(P<0.05), 

12 h 之后, 相同时间点内不同低盐组的表达量大

都高于对照组, 12 h 盐度 8 组的表达量显著高于

对照组(P<0.05), 24 h, 盐度 4 明显高于所对应时

间内的对照组的表达量(P<0.05)。 

3  讨论 

3.1  低盐胁迫对红鳍东方鲀幼鱼 IgM 基因的影响 

免疫球蛋白是免疫系统的重要组成部分, 免

疫球蛋白 IgM 是鱼类重要的抗体分子成员之一, 

在抵抗致病菌、调节病理方面起重要作用, IgM 被

认为是免疫系统发育的重要标记基因[13−14]。本研

究结果显示, 在红鳍东方鲀幼鱼的鳃中, 盐度胁

迫实验开始后 , 包括对照组在内的各盐度组的

IgM 基因的表达量均有下降的趋势, 尤其在 12 h

时, 盐度 16 组和盐度 8 组两组的表达量降到最低, 

在肾组织中同样是实验开始后各盐度组幼鱼的 IgM

基因表达量骤然下降, 这与大菱鲆(Scophthalmus 

maximus)的研究结果一致 [8], 推测是幼鱼进入新

环境后, 无法快速适应, 因此其免疫能力有所降

低。12 h 后鳃中 IgM 基因的表达量有所上调, 体

现出幼鱼机体正逐渐增强自身的免疫力以适应新

的环境。在相同时间内, 自 12 h 开始不同低盐度

组的 IgM 基因表达量与对照组呈现不同程度的差

异, 表明不同低盐胁迫下幼鱼体内的免疫应答能

力不尽相同。在肾中, 低盐度组 IgM 基因的表达

量从 6 h 开始有所上升, 24 h 后盐度 4 组的表达量

比较平稳, 其余 3 个低盐组 IgM 基因表达量先降

低后上升, 但变化幅度不大, 表明幼鱼慢慢适应

周围的低盐度水环境, 免疫力趋于稳定。鳃和肾

中的 IgM 基因表达量的变化不同, 肾组织中较平

缓, 而鳃中的变化幅度较大, 且肾中同一时间内

低盐度组与对照组的差异也小于鳃组织。红鳍东

方鲀幼鱼鳃和肾中 IgM 基因表达量的差异说明不

同组织对盐度的响应不同, 鳃和肾都是渗透压调

节的重要器官, 但鳃与周围水环境直接接触, 能

在第一时间内感知水环境的改变[15], 也就导致鳃

中基因的表达量变化幅度高于肾。 

3.2  低盐胁迫对红鳍东方鲀幼鱼 NKCC1 基因的

影响 

NKCC 是溶质载体家族 12(SLC12A)的成员之

一, 是一类存在于上皮细胞的电中性跨膜转运蛋

白, 可同时转运 Na+、K+、Cl–, 包括分泌型(NKCC1)

和吸收型(NKCC2)两种亚型[9, 16−17]。低盐度情况下, 

鱼类体内的 Na+、Cl含量低于水体, 高盐度情况

下, 鱼类体内的 Na+、Cl‒含量高于水体, 因此机体

运用主动运输的方式通过氯细胞基底膜上的

NKCC 蛋白和 Na+/K+-ATP 酶调节机体内部离子

浓度, 从而平衡鱼类体内外的渗透压[18]。已有研究

报道, 莫桑比克罗非鱼(Oreochromis mossambicus)

的 NKCC1a 基因在不同组织中有差异表达, 尤其

在鳃中表达量最高[19]。本研究中, 相同时间内低

盐胁迫下的红鳍东方鲀幼鱼鳃中的 NKCC1 基因

的相对表达量与对照组相比减少, 这与‘吉丽’罗

非鱼[尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus, ♀)×萨罗罗

非鱼(Sarotherodon melanotheron, ♂)]、欧洲鳗鱼

(Anguilla anguilla)、条纹鲈(Morone saxatilis)的结

果一致[20−22], 主要原因是红鳍东方鲀属广盐性硬

骨鱼类, 在正常海水中通过大量吞饮海水并由鳃

和肾排出大量的离子来维持体内的低渗透压, 而

到了低盐情况下, 鱼类体内渗透压与水环境的渗

透压差距缩小, 因此无需饮入大量海水来维持体

内渗透压, 也就无需排出大量的离子, 从而使得

鱼类鳃中的氯细胞在低盐度环境中数量减少, 上

皮细胞的 NKCC1 转运蛋白减少, 调控 NKCC1 蛋

白的基因表达量降低。3 h 后，不同低盐度组的幼

鱼 NKCC1 基因的表达量呈现不同程度的上调趋

势，说明幼鱼逐渐开始对低盐刺激做出应答，

NKCC1 基因的表达量增加。在肾中, 除盐度 4 组

在 12 h 时显著低于初始 0 h 的表达量外, 各个盐

度下各个时间点的表达量基本都高于 0 h 表达量, 

且无一定的规律性, 因此 NKCC1 基因的表达量

与时间长短无关。在相同时间内, 与对照组相比, 

除了盐度 12 组在 3 h 的表达量显著低于对照组外

(P<0.05), 盐度 16、盐度 12 和盐度 8 组与对照组

无显著性差别(P>0.05), 而盐度 4 组则基本都有

高量的表达, 这种表达量的变化可能因为肾中基

因表达的调控机制与鳃不同, 也有可能与蛋白酪
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氨酸激酶或环嘌呤核苷酸依赖的激酶降低了

NKCC1 对渗透压的敏感性有关[19]。 

3.3  低盐胁迫对红鳍东方鲀幼鱼 Hsp70 基因的

影响 

在环境胁迫如缺氧、重金属离子、盐度变化、

温度变化下, 生物体自身会做出一定的响应[23]。Hsp

家族常作为重要的标志物, 在环境胁迫下其表达

会发生显著变化。研究发现, 在急性盐度胁迫下, 

Hsp70 和 Hsp90 基因呈上调表达[24−27]。而 Hsp70

作为 Hsp 家族的重要成员之一, 在调节环境影响

下生物机体的动态平衡上发挥重要的作用[14, 28−29], 

Hsp70 基因编码的蛋白不仅能防止未折叠的蛋白

变性, 还可与变性蛋白和异常蛋白结合, 减少对

细胞的损害[23]。本实验中, 低盐胁迫后, 相对于

同一时间的对照组来说, Hsp70 基因的表达量在

不同低盐胁迫组均有不同程度的增加, 增加程度

在不同时间点有所差异, 有可能是在不同低盐度

下, 红鳍东方鲀幼鱼对盐度的响应时间不同, 同

时也说明 Hsp70 基因参与红鳍东方鲀幼鱼的盐度

调节适应机制, 进而增强幼鱼对低盐的适应性。

随着时间的增加，盐度 16 组的红鳍东方鲀幼鱼鳃

中 Hsp70 基因的表达量在盐度胁迫后 3 h 时骤然

增加, 而其他低盐度组却未有显著变化, 说明在

盐度 16 胁迫下红鳍东方鲀幼鱼鳃的响应较强烈。

在肾中, 盐度胁迫后 3 h 各低盐度组 Hsp70 基因

的表达量都有所升高, 说明在肾组织中, Hsp70 基

因对盐度的响应更为明显, 从而提高红鳍东方鲀

幼鱼对盐度胁迫的适应能力。6 h 开始, 不同低盐

度组的 Hsp70 基因表达量升高降低趋势不同; 12 h

之后，相同时间点内不同低盐组的表达量大都高

于对照组, 推测在不同的低盐胁迫下, 幼鱼对盐

度的适应能力不同, 有可能因为调节机制的不同, 

此机制有待进一步的研究。 

以上结果表明, 红鳍东方鲀幼鱼 IgM、NKCC1

和 Hsp70 基因的表达对盐度变化的响应不同, 说

明这 3 个基因参与红鳍东方鲀幼鱼的渗透压调节

过程并发挥重要作用, 本实验结果可为进一步研

究红鳍东方鲀的渗透压调节机制提供基础材料。 
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IgM, NKCC1, and Hsp70 gene expression in juvenile Takifugu rubripes 
under acute low-salinity stress 

SUN Menglei, Lü Huiqian, BAO Ning, SI Bin, CHEN Fei, WANG Liping, JIANG Jielan 

Key Laboratory of Fish Applied Biology and Aquaculture in North China, Liaoning Province; Key Laboratory of 
Mariculture & Stock Enhancement in North China’s Sea, Ministry of Agriculture; Dalian Ocean University, Dalian 
116023, China 

Abstract: Takifugu rubripes is a popular food in China, Japan, and Korea because of its fresh meat and high nutri-
tional value. In recent years, desalination marine fish farming has aroused interest, and T. rubripes is a marine 
model organism for studying low-salinity aquaculture because of its ability to tolerate a wide range of environ-
mental salinities. This fish species has been used to explore the molecular mechanisms of osmoregulation in ma-
rine teleosts due to its small genome, and>95% of the genome has been sequenced. Studies have shown that T. 
rubripes can survive in hypo-osmotic conditions such as 10%–25% saltwater, but the fish does not survive in 
freshwater. Therefore, to investigate the molecular mechanism of low-salinity tolerance in T. rubripes, the expres-
sion of three genes, including immunoglobulin M (IgM), Na-K-Cl cotransporter 1 (NKCC1), and heat shock pro-
tein 70 (Hsp70) was analyzed using real-time quantitative polymerase chain reaction (qRT-PCR) analysis of the 
gill and kidney from juvenile T. rubripes under low-salinity stress. T. rubripes juveniles were divided randomly 
into five groups and maintained in water with salinities of 32 (control) 16, 12, 8, and 4 for 72 h. The results show 
that all three genes were expressed in gill and kidney. IgM and Hsp70 expression levels were not different between 
the two tissues (P>0.05), but NKCC1 expression level in the gill was significantly higher than that in the kidney 
(P<0.05). IgM expression decreased initially and then increased in the gill, whereas it decreased initially, in-
creased, and finally tended to stabilize in the kidney in fish under acute low-salinity stress. More notable differ-
ences were detected in the gill between the low-salinity and control groups compared with those in the kidney at 
the same time points. NKCC1 expression decreased in the gill but increased in the kidney under low-salinity stress, 
and NKCC1 expression levels in the gill were higher at all time points than that at 0 h. NKCC1 expression levels in 
the gill of fish in the low-salinity groups were significantly lower than those in the control group at 6 and 72 h 
(P<0.05). Significant differences in gill Hsp70 expression levels were observed in the low-salinity groups at 3 h,  
6 h, 24 h, and 72 h compared with those in the control. Changes in kidney Hsp70 expression began at 6 h. Taken 
together, these results reveal that IgM, NKCC1, and Hsp70 expression levels in the gill and kidney changed when 
juvenile T. rubripes were maintained in different salinities and for various durations. These results suggest that 
these three genes play an important role in the low-salinity tolerance of T. rubripes and provide basic data for 
clarifying the molecular mechanisms of osmoregulation in T. rubripes. 
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