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摘要: C1q结合蛋白(C1qBP)是补体系统中的一种重要成分, 它能与游离的补体分子 C1q的胶原样区相互作用并启

动多种细胞反应, 包括增强吞噬作用、促进吞噬细胞对微生物的杀伤、诱导趋化作用, 从而增强生物体的免疫性。

本实验从构建的斑节对虾(Penaeus monodon)卵巢组织 cDNA文库中筛选并克隆了 PmC1qBP基因。为研究 PmC1qBP

在斑节对虾中的生物学功能, 采用半定量和荧光定量的方法研究比较了 PmC1qBP 基因在雌雄个体不同组织及卵

巢不同发育阶段的差异表达情况。结果表明: 雌雄个体的 PmC1qBP基因在性腺、胃、血细胞、肠中表达量存在极

显著差异(P<0.01)。同时, PmC1qBP在无节幼体和蚤状幼体时表达量低, 从糠虾幼体至卵巢发育成熟过程中表达量

有所增加并趋于稳定, 揭示 PmC1qBP 是斑节对虾卵巢发育过程的重要功能基因。应激实验结果表明, 经脂多糖

(Lipopolysaccharide, LPS)刺激 6 h后 PmC1qBP在肝胰腺中的表达量极显著上调, 提示 PmC1qBP参与了斑节对虾

天然免疫应答, 暗示其在斑节对虾先天性免疫调控中发挥着重要的作用。 
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补体系统是作为天然免疫中的重要而保守的

体系, 为机体提供了快速和高效地清除入侵微生

物的途径。补体系统除了补体的直接杀伤机制外, 

在补体活化过程中释放的多种小片段分子具有广

泛的生物学效应, 包括趋化中性粒细胞和淋巴细

胞、调理吞噬、参与调节细胞和体液免疫应答等[1-3]。 

C1q 结合蛋白(C1q-binding proteins, C1qBP)

又称 gC1qR、p32、HABP1, 在补体系统中发挥着

重要的作用。C1qBP广泛分布于细胞质和线粒体

中, 能与补体分子 C1q 的胶原样区结合, 激活补

体系统的经典激活途径[4-5]。此外 C1qBP 能结合

剪接因子 ASF/SF2, 调控选择性剪接 [6]; 结合蛋

白激酶 C, 将底物蛋白锚定于特定细胞结构[7]; 与

高分子量蛋白 kininogen, XII 因子以及 vitronectin

相互作用, 促进前炎症因子的释放[8]。近年研究表

明, C1qBP 能与 HIV-1病毒蛋白 Rev和 Tat, 腺病

毒衣壳蛋白V相互作用, 调控病毒的生活周期[9-11]。

因此, C1qBP 是一种重要的多功能蛋白, 对其表

达特征和功能研究一直是研究者感兴趣的课题。 

真正从分子学角度上证实海洋无脊椎动物补

体成分的存在是 1996年 Smith等[12]对海胆表达序

列标签(EST)的研究时发现的, 海胆(Bothriocidaris)

的免疫细胞表达 2 种类补体的 ESTs, 并且存在 1

种简单的补体系统, 即含有硫酯位点的蛋白和补

体受体蛋白或调控蛋白通过补体受体介导而发挥

作用。在原口动物鲎(Ptergotus)中也发现有类补体

因子 C2/Bf和补体 C3受体, 并证明其带有 C3受

体的吞噬细胞以及一些类似于补体特征的体液溶 
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胞系统[13]。然而对于虾类补体系统的研究鲜有报

道, 王伟庆等用免疫消浊比浊法测定中国明对虾

(Fenneropenaeus chinensis)血清内免疫因子, 发现

羊抗人 C3、CRP均能与对虾血清中某些物质发生

反应, 继而推断中国明对虾血清中有结构类似于

C3、CRP等蛋白存在[14]。海洋无脊椎动物缺乏后

天获得的特异性免疫功能, 不能产生免疫球蛋白, 

但是它们有先天性的非特异性免疫系统, 能够识

别和有效清除入侵的微生物和寄生虫等异物, 补

体系统作为一种非特异性免疫系统, 在海洋动物

无脊椎动物中发挥着重要的作用。 

斑节对虾(Penaeus monodon)是中国的重要海

水养殖种类, 然而, 近年来病害成为制约斑节对

虾养殖业发展的瓶颈之一。提高对虾的自身免疫

力, 增强其抗病能力, 是解决虾病问题的重要途

径。从对虾免疫系统入手, 克隆和分析免疫相关

的基因, 研究其免疫调控机制, 有助于深入了解

对虾的天然免疫机制, 为进一步进行抗病生物技

术育种提供第一手材料。目前对虾类免疫相关基

因研究的报道比较多[15-17], 但迄今为止仍未有虾

类补体系统相关基因的报道。本研究从斑节对虾

卵巢的 cDNA 文库中成功筛选和克隆了 PmC1qBP

基因的 cDNA 全长, 利用半定量和荧光定量的方

法对 PmC1qBP 基因在斑节对虾雌雄个体不同组

织以及不同发育阶段的表达情况进行分析, 并研

究了在内毒素 LPS 作用下的表达模式, 为进一步

探讨 PmC1qBP 基因在斑节对虾中的发育和免疫

相关功能提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

健康成熟斑节对虾(体质量 20~25 g)养殖于南

海水产研究所海南基地(三亚)。在 25~35℃充气的

海水中暂养 3 d 后分别取雌雄斑节虾组织样品, 

包括肝胰腺、神经、性腺、肠、胃、淋巴、血细

胞、鳃共 8 个组织。同时取不同发育阶段的斑节

对虾性腺组织, 无节幼体、蚤状幼体、糠虾幼体、

籽虾取整虾, 对体长为 5~6 cm、7~8 cm、8~10 cm、

10~12 cm的雌虾分离卵巢。不同发育阶段的卵巢

分辨及判断依据黄建华等 [18]的研究 , 分别取Ⅰ

期、Ⅱ期、Ⅲ期、Ⅳ期和Ⅴ期卵巢(对应卵原细胞

期、染色质核仁期、周边核仁期、卵黄囊期、成

熟期), 将组织样品剪成小块并保存于 RNAlater 

(Ambion)保存液。  

1.2  实验方法 

1.2.1  斑节对虾C1qBP基因的克隆  对本实验室

构建的斑节对虾卵巢 cDNA 文库的测序结果进行

分析, 将所获的的 Contigs与 Singletons在数据库

中进 BLASTn和 BLASTx分析, 利用 RACE技术

获得 PmC1qBP基因的 cDNA全长。 

1.2.2  总RNA抽提及cDNA合成  取健康斑节对

虾的肝、神经、性腺、肠、胃、淋巴、血细胞、

鳃共 8 个组织以及不同发育阶段的卵巢提取总

RNA, 按照 RNeasy Mini kit(Qiagen)的使用说明

书进行RNA的抽提, 使用DNase I(Qiagen)消化残

留的基因组。提取的 RNA经琼脂糖凝胶电泳确定

其完整度, 经紫外分光光度计测定纯度及浓度。 

每个样品各取 1 μg总RNA进行逆转录, 使用

Promaga 公司提供的逆转录试剂, 进行逆转录合

成 cDNA的第一条链, 反应体系为 1 μL Oligo(dT), 

1 μg总 RNA, 5 μL M-MLV缓冲液, 5 μL dNTP, 0.6 

μL RNA 酶抑制剂, 1μL M-MLV Reverse Tran-

scriptase, 7.4 μL DEPC水, 反应程序为 42  60 min,℃  

70  15 min℃ 。反应结束后, 用 β-actin引物检测逆

转录的 cDNA, 80℃保存以备后续分析使用。 

1.2.3  半定量 PCR  根据斑节对虾 C1qBP 基因

的全长序列设计C1qBP基因的上下游特异性引物

C1qBP-F1 和 C1qBP-R1(表 1), 以雌雄个体不同

组织(鳃、淋巴、肝胰腺、血细胞、神经、肠、卵

巢、精巢和胃)cDNA为模板进行 PCR反应。选择

EF-1α 为内参基因, 其半定量引物设计为 EF-F1

和 EF-R1(表 1)。PCR反应体系如下: 灭菌超纯水 

18.3 μL, 10×ExTaq buffer 2.5 μL, dNTP 1 μL (2.5 
mmol/L), C1qBP-F1 1 μL(10 μmol/L), C1qBP-R1 

1μL(10 μmol/L), ExTaq(5 U/μL) 0.2 μL 以及各

cDNA 1 μL进行 PCR扩增。PCR扩增程序为 94℃
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预变性 2 min; 94℃循环变性 30 s、55 ℃退火 30 s、

72 ℃延伸 1 min, 共 30个循环; 72℃延伸 10 min。

所获产物进行琼脂糖凝胶电泳方法分析。 

1.2.4  实时荧光定量 PCR  根据 PmC1qBP 基因

的全 cDNA长设计荧光定量 PCR引物为 C1qBP-F2

和 C1qBP-R2(表 1), 同时选用 EF-1α 作为内参基

因, 引物为 EF-F2 和 EF-R2(表 1), 以雌雄斑节对

虾的淋巴、性腺、鳃等组织的 cDNA 为模板, 进

行荧光定量 RT-PCR扩增。反应体系为 20 μL, 包

含 10 μL的 2×SYBR Green Real-Time PCR Master 

Mix(TaKaRa), 1 μL模板, 0.16 μL引物(10 μmol/L)

和 8.2 μL的双蒸水, 以蒸馏水代替模板作为阴性

对照, 每个样品设置 3 个重复, 反应参数为 95℃

预变性 10 s, 然后 95℃变性 15 s, 55℃退火 30 s, 

72℃延伸 30 s, 共 40个循环, 最后进行融解曲线

(melting curve)分析。实验数据采用相对 CT 法

(2ΔΔCT 法)进行 C1qBP mRNA在雌雄个体中的表

达特征分析。同时以 PBS对照组、LPS刺激组各

时间点肝胰腺 cDNA 为模板, 进行荧光定量 PCR

扩增 , 引物和反应体系和反应程序同上。采用

2ΔΔCT 法进行相对定量分析。 

 
表 1  主要相关引物及碱基序列 

Tab. 1  Primers and sequences mainly used  

引物名称 
primer 

引物序列 sequence 

β-actin-F 5′-ATGGTTGTCAACTTTGCCCC-3′ 

β-actin-R 5′-TTGACCTCCTTGATCACACC-3′ 

C1qBP-F1 5′-GAACTTGGTGGTGATGTG-3′ 

C1qBP-R1 5′-CGTATAAAGAATGCTCGTAG-3′ 

EF-F1 5′-ATGGTTGTC AACTTTGCCCC-3′ 

EF-R1 5′-TTGACCTCCTTGATCACA CC-3′ 

C1qBP-F2 5′-CTCAACGTGAATCACACAGTAGACACT-3′

C1qBP-R2 5′-ACTTCAAAGCTGGGACGACTCT-3′ 

EF-F2 5′-AAGCCAGGTATGGTTGTCAACTTT-3′ 

EF-R2 5′-CGTGGTGCATCTCCACAGACT-3′ 

 

1.2.5  统计学分析  运用统计学软件 SPSS16.0

进行相对独立的单因素方差分析, 进行雌雄个体

同组织间表达差异分析, 结果值以平均值±标准

差( x ±SD)表示。若 P< 0.05则认为差异显著, P < 

0.01则认为差异极显著。 

2  结果与分析 

2.1  RNA提取 

提取的斑节对虾总 RNA 的 A260/A280 比值为

1.8~2.0, 说明总 RNA的完整性较好, RNA纯度较

高。琼脂糖凝胶电泳结果与 OD 值反应的结果一

致, 即可见清晰的 28S rRNA 和 18S rRNA 条带, 

其比例达到 1∶1(图 1), 表明提取的总 RNA 完整

性良好, 点样孔处清晰, 说明无蛋白污染, 能够

满足后续的实验要求。 

 

 
 
图 1  斑节对虾不同组织 RNA琼脂糖凝胶电泳图 

1.肝胰腺; 2. 肠; 3.鳃; 4.淋巴; 5.神经; 6.胃; 7.精巢; 8.血细胞 

Fig. 1 RNA of different tissues in Penaeus monodon 
1.hepatopancreas ; 2.intestine; 3.chill; 4.lymph; 5.nerve; 

6.stomach; 7.testeis; 8.hemocytes 
 

2.2  PmC1qBP基因在雌雄个体中的组织表达谱 

2.2.1  PmC1qBP 基因在雌雄个体不同组织中的

半定量分析  将斑节对虾的卵巢的 cDNA 文库中

的 Contig391 进行 RACE, 获得了 PmC1qBP 的

cDNA全长, cDNA全长 1 285 bp, ORF为 633 bp

编码 210个氨基酸, 将其命名为 PmC1qBP。 

为了解 PmC1qBP 基因在雌雄个体不同组织

中的表达情况, 实验选取了斑节对虾雌雄个体淋

巴、肝胰腺、肠、血细胞、鳃、性腺、胃、神经

几种组织进行半定量表达分析。由于 PCR反应必

须落在线性增长期内, 故实验首先进行了 C1qBP

基因和内参 EF-1α 基因的循环数梯度摸索。在设

定的 20、23、26、30、32、35共 6个循环数梯度

中, C1qBP 基因在 23 到 35 个循环时的表达量呈

现梯度上升的趋势, 表明 PCR扩增处于指数增长

期。实验选取 30个循环为 C1qBP基因的最佳 PCR

循环数, 内参 EF-1α基因最佳 PCR循环数为 26。 

从半定量结果可见 PmC1qBP 基因在雌雄斑

节对虾中均有表达 , 但存在表达量上的差异(图

2、图 3)。在雄性个体的淋巴中表达量最高, 在血

细胞中较高, 但肠中几乎未检测到 PmC1qBP 的
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表达(图 2)。而在雌性个体的卵巢中表达量最高, 

淋巴和肝胰腺中也有较高的表达, 但神经和胃的

PmC1qBP表达量较低(图 3)。 
 

 
 

图 2  PmC1qBP在雄性斑节对虾组织中的半定量分析 

1.肝胰腺; 2.肠; 3.鳃; 4.淋巴; 5.神经; 6.胃; 7.精巢; 8.血细胞 

Fig. 2 Semi-quantitative analysis of PmC1qBP in male tiger 
shrimp tissue 

1. hepatopancreas; 2.intestine; 3.gill; 4.lymph; 5.nerve; 
6.stomach; 7. testeis; 8. hemocytes 

 

 
    

图 3  PmC1qBP在雌性斑节对虾组织中的半定量分析 

1.肝胰腺; 2.肠; 3.鳃; 4.淋巴; 5.神经; 6.胃; 7.卵巢; 8.血细胞 

Fig. 3 Semi-quantitative analysis of PmC1qBP in female tiger 
shrimp tissue 

1.hepatopancreas; 2.intestine; 3.gill; 4. lymph; 5.nerve; 
6.stomach; 7.ovary; 8. hemocytes 

 

2.2.2  PmC1qBP 在雌雄个体不同组织中的定量

分析  为进一步验证 PmC1qBP 在雌雄个体中的

表达谱, 利用荧光定量 PCR方法对上述 8种组织

的表达情况进行验证。采用EF-1α作为内参基因。

定量结果如图 4所示, 所检测的 8种组织中, 肠、

胃、性腺、血细胞在雌雄斑节对虾中分别存在着

显著差异。雄虾中淋巴表达量最高, 而雌虾中卵

巢表达量最高。雄虾胃和血细胞的 PmC1qBP 的

表达量分别是雌虾的 1.97和 1.53倍, 但雌虾卵巢

和肠中的表达量却分别是雄虾精巢的 1.81和 2.32

倍, 而在肝胰腺、神经、鳃中不存在显著性差异(图

4), 这与半定量电泳结果一致。 

2.3  PmC1qBP的发育表达谱 

为了解 PmC1qBP 基因在不同发育阶段的表

达特征, 实验采集了不同发育阶段, 以及不同时

期卵巢样品进行半定量检测。结果表明, PmC1qBP

基因在无节幼体和蚤状幼体时几乎检测不到表达

(图 5)。发育到糠虾幼体时, PmC1qBP有微弱表达, 

随着发育阶段的推进, 表达量逐渐上升(图 5)。

7~8cm 体长的斑节对虾已在卵巢中检测到较高表

达的 PmC1qBP, 直至从 I期卵巢发育到 V期卵巢, 

表达量仍趋于稳定(图 5)。 

2.4  PmC1qBP对 LPS应激表达谱 

LPS 是革兰氏阴性菌的主要成分, 实验利用

LPS作为免疫刺激物, 对 PmC1qBP在处理 0~24 h

的斑节对虾血细胞中的表达情况进行分析。结果

如图 6所示, PmC1qBP基因 LPS刺激 3 h时, 刺 

 

 
 

图 4  PmC1qBP在雌雄个体在不同组织中 C1qBP的定量分析 

“*”表示雌虾和雄虾在此组织中表达差异显著(P < 0.05); “**”表示差异极显著(P < 0.01). 

Fig. 4  Quantitative analysis of PmC1qBP in different tissue of male and female tiger shrimp 
“*” represents P < 0.05; “**” represents P < 0.01. 
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图 5  PmC1qBP在斑节对虾卵巢不同发育阶段的半定量

分析 

1.无节幼体; 2.蚤状幼体; 3.糠虾幼体; 4.籽虾; 5.卵巢(体长

7~8 cm); 6.卵巢(体长 8~10 cm). 7.卵巢(体长 10~12 cm); 8.Ⅰ

期卵巢; 9.Ⅱ期卵巢; 10.Ⅲ期卵巢; 11.Ⅳ期卵巢; 12.Ⅴ期卵巢 

Fig.5  Semi-quantitative analysis of PmC1qBP in different 
development stages 

1.nauplii; 2.zoea larvae; 3.mysis larvae; 4.seed shrimp; 5.ovary 
(7−8 cm body length); 6.ovary (8−10 cm body length); 7.ovary 

(10−12 cm body length); 8.ovary stage I; 9.ovary stage ; Ⅱ

10.ovary stage ; 11.ovary stage ; 12.ovary stageⅢ Ⅳ Ⅴ 

 

 
 

图 6  血细胞 PmC1qBP在 LPS刺激下的表达特征分析 

“**”表示 P< 0.01. 

Fig. 6  Expression profile of the PmC1qBP in hemocyte after 
LPS stimulation 

“**” represents P < 0.01. 

 
激组和对照组相比表达量没有显著性变化, 在刺

激后的 6 h, 表达量上调, 刺激组是对照组的 1.38

倍, 表达差异为极显著(P<0.01), 此时 PmC1qBP

的表达量达到最高值。刺激后 12 h, 表达量开始

回落。 

3  讨论 

C1qBP 作为补体系统中的一种重要成分, 在

生物体先天性免疫中发挥着重要的作用。目前关

于C1qBP蛋白的结构与功能的信息主要来自人和

小鼠等生物, 在海洋无脊椎生物中的研究少, 斑

节对虾的补体系统的研究更是鲜有报道。本研究

对 PmC1qBP 基因在雌雄个体的组织表达情况、

不同发育阶段表达情况以及内毒素刺激作用下的

表达情况进行了探索, 发现 PmC1qBP 在免疫组

织和卵巢中具有高表达, 并受 LPS的调控表达。 

目前对高等脊椎动物 C1qBP 研究较多 , 

C1qBP作为一种跨膜高度糖基化的糖蛋白已经被

克隆[1920], C1qBP 在人类、小鼠中显示出高度同

源性 (67%~87%) [2125]。Dean 等 [26]研究发现 , 

C1qBP主要存在于人的内皮细胞、小鼠的肺和肠组

织。斑节对虾的组织表达分析表明, PmC1qBP在

具有内皮细胞来源的肝胰腺、肠、淋巴、胃中均

有表达, 在血细胞中表达量也较高。肝胰腺、肠、

胃、淋巴是斑节对虾重要的免疫器官, 血细胞则

是对虾天然免疫系统的首要防线, 发挥识别、吞

噬、黑化、细胞毒性和细胞间信息传递等多种免

疫功能[27]。PmC1qBP在这些器官的高表达提示其

可能参与了天然免疫反应。 

值得关注的是, PmC1qBP在雌雄个体间的表

达量存在着组织的差异, 在雌性个体中卵巢中的

表达量最高, 而在雄性斑节对虾中则是淋巴组织

表达量最高, 雄虾胃和血细胞中的 PmC1qBP 的

表达量分别是雌虾的 1.97倍和 1.53倍, 而雌虾卵

巢和肠中的表达量却分别是雄虾精巢和肠的 1.81

和 2.32倍。雌雄个体组织的差异表达可能与其参

与的不同生命活动有关。近年来, 越来越多研究

支持免疫基因在卵巢中具有高表达的现象。Qiu

等[28]通过 qRT-PCR 方法检测免疫基因 PmPrx 在

不同组织中的表达情况, 发现 PmPrx 在卵巢中表

达量最高。Chen等[29]应用 Northern blot的分析方

法研究三疣梭子蟹免疫相关基因 proPO组织表达

情况, proPO在卵巢 、肝胰腺、血细胞中有很高

的表达量。Zhou等[30]研究发现, 斑节对虾的免疫

相关基因 QM在卵巢、肌肉、胃、脑、心脏组织

中都有表达, 但在卵巢中的表达量最高。  

为研究在性腺中高表达的 PmC1qBP 基因是

否参与了斑节对虾的发育过程, 本研究对不同发

育时期的卵巢的 PmC1qBP 基因进行了半定量表

达分析。结果表明, PmC1qBP基因在无节幼体和

蚤状幼体时几乎检测不到表达。发育到糠虾幼体

时, PmC1qBP有微弱表达, 随着发育阶段的推进, 
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表达量逐渐上升。说明随着免疫系统的发育成熟, 

PmC1qBP开始表达并逐渐上升到高水平。根据黄

建华等[19]对卵巢发育阶段时期的划分, 本研究选

取了前 5 个阶段进行分析, 在卵巢发育逐渐成熟

过程中 , PmC1qBP 的表达维持在相对稳定的水

平。Kilvik 等 [31]研究发现 , 虹鳟 (Oncorhynchus 

mykiss)补体分子 C3-l、C3-3、C3-4、C4、CS、C7、

B因子和 D因子在未受精卵阶段都有转录。受精

后到孵出阶段 , 补体转录水平稳定增加。

Huttenhuis[32]也在鲤(Cyprinus carpio)未受精卵中

检测到母源 C3 mRNA和 C3蛋白。因此, 卵巢高

表达的补体相关因子可能在受精卵的防御机制中

发挥重要作用。 

为高阐述 PmC1qBP 是否参与了斑节对虾免

疫反应, 本研究进行了 LPS刺激条件下其表达特征

分析。LPS 是革兰氏阴性菌的细胞壁组分, 被认为

是真核生物先天性免疫的一种重要的刺激物[33-34]。

对虾致病菌如弧菌、假单胞菌、气单胞菌等均是

革兰氏阴性菌, 是对虾养殖过程中的主要病害之

一[35]。 

实验采用 LPS 作为刺激物 , 具有一定代表

性。LPS 能刺激人和小鼠的巨噬细胞、单核细胞

和中性粒细胞, 通过活化转录因子引起一些细胞

因子和可溶性的调控物的释放[36-37]。在昆虫和甲

壳动物中, LPS能结合到相应的识别蛋白后, 激活

酚氧化酶原激活系统、凝集级联反应以及抗菌肽

基因的表达[38]。斑节对虾受 LPS刺激后, 血细胞

的 PmC1qBP mRNA迅速表达上调, 在刺激 6 h后

达到表达高峰, 随着注射时间推移, 表达量逐渐

回落, 说明 PmC1qBP 是 LPS 诱发的免疫反应中

的急性期蛋白。这与在人类补体 C3 在机体受炎

症刺激后浓度显著上升相类似。在补体替代途径

中, 人类补体系统可被细菌的脂多糖、多糖、肽

聚糖或真菌的酵母聚糖等成分特异性激活, 在 P、

B 和 D 因子级联互作下, 最终形成细胞杀伤性膜

攻击复合物, 清除细胞异己分子, PmC1qBP 可能

参与这一免疫应答过程。Somboonwiwat K等用差

异显示 PCR和双向电泳技术研究了弧菌感染后斑

节对虾免疫相关因子差异表达情况, 结果发现血

蓝蛋白、酚氧化酶、丝氨酸蛋白酶、抗 LPS因子、

热激蛋白 90、α-巨球蛋白等免疫因子显著上调, 

但未报道发现补体相关因子[39-40]。因此, 补体因

子及补体系统在斑节对虾天然免疫中的作用及机

制仍有待研究。本研究结果为 PmC1qBP 在斑节

对虾发育及免疫方面的功能研究提供了理论依据。 

目前本实验室正在开展 PmC1qBP 活性方面

的研究, 以期通过借助细胞生物学的手段来研究

PmC1qBP在免疫应答中的作用机理, 这将对甲壳

类动物免疫机理方面研究提供更有价值的信息 , 

相关结果将另外报道。 
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Cloning and expression profile analysis C1q-binding protein 
(PmC1qBP) in Penaeus monodon  
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Abstract: C1q-binding protein (C1qBP) is an important component of the complement system, which interacts 
with collagen-like region of C1q and invokes many cell responses, involved in enhancing phagocytosis, promoting 
macrophage of microbial, inducing chemotaxis, and further enhancing the organism's immunity. In recent years, 
higher frequencies of disease epidemics have been reported. It is necessary to further research the innate immune 
mechanisms of Penaeus monodon. Now we have successfully constructed cDNA library of ovarian tissue in 
Penaeus monodon, and identified PmC1qBP gene. To study the biological functions of PmC1qBP in shrimp, we 
compared the expression level of PmC1qBP in different tissues of female and male Penaeus monodon and devel-
opment stages of ovary with semi-quantitative and real-time quantitative PCR. The results show that the expres-
sion level of PmC1qBP has significant differences between male and female Penaeus monodon in gonads, hemo-
cytes, intestine and stomach(P<0.01). At the same time, the expression level of PmC1qBP is very low in nauplii 
and zoea larvae stage, which increases from mysis larvae stage and stabilizes during the maturation stages of ovary. 
The results reveal that PmC1qBP is an important functional gene during the ovary development of Penaeus 
monodon. The immune challenge experiment indicated that PmC1qBP is up-regulated in hepatopancreas after 
treated with LPS for 6 h. The result suggested that the PmC1qBP was involved in the innate immune response of 
Penaeus monodon and might play an important function in immune regulation. 
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