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摘要: 为了研究 C1qC基因在草鱼(Ctenopharyngodon idella)免疫过程中所起的作用, 利用 RT-PCR和 RACE方法克

隆获得了 C1qC 基因 cDNA 全长序列, 经序列分析表明, 所克隆的 C1qC cDNA 全长为 916 bp, 包括开放阅读框

(open reading frame, ORF)735 bp, 5′端非编码区(untranslated region, UTR)89 bp和 3′端非编码区(UTR)92 bp。735 bp

的 ORF共编码 244个氨基酸, 相对分子量为 26 162.5 U。同源性分析表明, 草鱼与斑马鱼(Danio rerio)的相似度最

高, 达到 71%。经草鱼呼肠孤病毒(grass carp reovirus, GCRV)诱导后, 草鱼 C1qC基因在鳃、皮肤、肌肉、肝、中

肾、心脏、头肾等组织中的 mRNA表达水平均显著上调。在草鱼胚胎发育的各个阶段都能检测到 C1qC mRNA的

表达, 说明该基因可能在草鱼胚胎和鱼苗的免疫反应和早期发育中起重要作用。本研究将为今后在草鱼免疫功能

方面深入研究 C1qC基因提供基础资料。 
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草鱼(Ctenopharyngodon idella)是中国乃至世
界最重要的淡水养殖鱼类之一[1]。但草鱼养殖病

害频发 , 草鱼呼肠孤病毒 (grass carp reovirus, 
GCRV)所导致的草鱼病毒性出血病给养殖产业带
来了很大损失[2−3]。迄今为止, 由于药物和疫苗种
类有限, 导致应用传统方法预防这种传染病十分
困难。而通过选育抗病力强的草鱼新品种, 再结
合已有的预防和治疗方式来增强草鱼抵抗疾病传

染的能力, 不失为防治该病的一条有效途径。 
补体系统作为先天性免疫中的一类重要和保

守的体系, 为机体提供了快速和高效清除入侵微
生物的途径[4]。补体的激活方式有 3种, 分别是经
典激活途径、替代激活途径和凝集素激活途径。

其中, 补体的经典激活途径是通过 C1 分子诱导
的, 而 C1分子是由 1分子的 C1q和 2分子的 C1r

及 2分子的 C1s通过 Ca2+连接而成的大分子复合

物。其中, C1q 是补体经典途径的目标识别蛋白, 
是一种具有多种功能的蛋白质, 参与天然免疫和
适应性免疫, 它在补体经典激活途径中起着重要
作用。研究将含有 C1q 结构域的蛋白统称为含
C1q 结构域蛋白(C1q-domain-containing protein, 
C1qDC protein)。近年来, 许多含 C1q结构域蛋白
被陆续发现, 组成了一个新的 C1q 蛋白家族[5]。

人类的 C1q由 18个多肽(6A, 6B, 6C)组成, 分别
构成 A链、B链和 C链。C1q可以通过它的三聚
体 gC1q 功能域广泛地结合自我和非我的配体, 
进而激活经典途径[6]。 

C1q 作为补体经典途径中的启动分子, 一直
是补体系统的研究热点。目前的研究显示, C1q所
参与的补体经典途径可能由补体的凝集素途径演 
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变而来, 而作为启动分子的 C1q 则有可能是在免
疫球蛋白出现前从某类凝集素进化而来的[7−10]。

在对一些哺乳动物的 C1q 分子的功能研究中发现, 
C1q分子球形结构域中的 A、B、C链各自具有独
立的功能[11], 类似的情况也在鲤(Cyprinus carpio)
中得到印证[12]。在硬骨鱼类中, 已克隆获得了一
些和哺乳动物 C1qC 同源的序列[13], 但是它的结
构和功能尚未被研究, 因此, 硬骨鱼类 C1q 分子
的表达和功能, 其在补体经典途径中的作用, 在
进化上是否保守, 以及 C1q 家族的进化, 都有待
深入地研究。 
本研究采用 RT-PCR 和 RACE 法克隆获得了

草鱼 C1qC 基因 cDNA 全长序列, 并对其进行序
列分析和蛋白质结构预测 , 利用实时荧光定量
PCR技术探讨其感染 GCRV后的时空表达, 以期
进一步探究该基因在草鱼免疫应答中的作用, 并

为抗病草鱼选育提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
实验所用草鱼取自吴江市国家级四大家鱼原

种场。2龄草鱼体质量平均为 200 g, 健康无伤病, 

在实验室水族箱中暂养 7 d, 饲养水温恒定为
(27±1)℃。分为对照组和诱导组, 每组 20 尾。诱
导组于腹腔内注射草鱼呼肠孤病毒 (GCRV)200 

µL(GCRV-JX01株, 1×107 TCID50/mL), 对照组注
射 PBS 200 µL。分别于注射后 4 h、1 d、3 d和 7 d
采样, 每次 5尾, 解剖取血、鳃、鳍、皮肤、肌肉、
肝、脾、中肾、肠、心脏、头肾、脑等 12个组织。 

草鱼胚胎和鱼苗包括未受精的卵、受精后 0 
h、16 细胞期、桑葚期、原肠期、眼基出现期、
尾鳍出现期、肌肉效应期、心跳期、孵化期及孵

化后 1 d、2 d、3 d、4 d、5 d、7 d、10 d、15 d
等不同发育阶段。采样时水温为(21±1) ℃。 
上述所有样品用液氮保存, 带回实验室放在

−80℃超低温冰箱。 

1.2  方法 
1.2.1  总RNA的提取  采用 Trizol(Takara, 大连)

试剂提取不同组织样本总 RNA, 提取方法参照说

明书。采用 Nanodrop 2000C分光光度计和 1%琼
脂糖凝胶电泳检测总 RNA的纯度和完整性。 

1.2.2  C1qC 基因全长 cDNA 的扩增   使用
PrimerScript cDNA第一链合成试剂盒(Takara, 大
连), 以肝总 RNA 为模板, 采用 adapter-T 合成
cDNA第一链, 合成方法参照试剂盒说明书。根据
斑马鱼等物种的 C1qC 基因 cDNA 保守区设计引
物 F1、R1, 以 cDNA为模板进行 PCR扩增。PCR
反应试剂采用 Ex Taq酶(Takara, 大连), 扩增体系
包括 Takara Ex Taq(5U/μL) 0.125 μL; 10×Ex Taq 
Buffer(Mg2+ plus) 2.5 μL; dNTP mixture(各 2.5 
mmol/L) 2 μL; 上下游引物各 0.5 μL(20 μmol/L); 
cDNA模板 2 μL以及双蒸水 17.375 μL。反应条
件为: 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 60℃退火
30 s, 72℃延伸 1 min, 共 35个循环; 最后 72℃延
伸 10 min。扩增产物经 1%的琼脂糖凝胶电泳分
离检测, 用胶回收试剂盒(天根, 北京)回收, 纯化
后的产物与 pGEM-T(Promega, 美国)载体连接构
建重组质粒, 热转化感受态 DH5α 大肠杆菌后涂
布于含氨苄的选择性培养基, 再经蓝白斑筛选获
得阳性克隆, 测序得到草鱼 C1qC基因 cDNA部分
序列。测序反应由北京华大基因上海分公司完成。 
根据已获得的 C1qC 基因片段用 Primer Pre-

mier 5.0 软件并结合 BLAST 程序设计 5′和
3′RACE 基因特异性引物, 引物由上海生工生物

技术服务有限公司合成(表 1)。3′末端扩增使用
3'Full RACE Core Set Ver.2. 0试剂盒( Takara, 大
连)。5′末端扩增使用 BD SMARTTM RACE cDNA 
Amplification Kit与 Advantage® 2 PCR Enzyme 
System试剂盒(Clontech, 美国)。RACE扩增得到
的目的片段经克隆测序后, 采用 BLAST 比对确
定为 C1qC 基因 cDNA 序列, 再将这两段序列与

中间序列进行拼接, 即为草鱼 C1qC 基因 cDNA
的全长序列。 

1.2.3  序列分析  将获得的草鱼 C1qC 基因的全
长 cDNA 序列应用 ORF Finder 程序(http://www. 
ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/)预测开放阅读框
(Open Reading Frame, ORF)。用 Protparam、Sigal 
P 4.0 server[14]、TMHMM及 ProtScale等软件, 分 
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表 1  草鱼 C1qC cDNA 全长扩增及表达所用引物 
Tab.1  Primers used to amplify of grass carp cDNA full length and real-time RCR 

引物 
primer 

引物序列(5′−3′) 
sequence(5′−3′) 

用途 
application 

M13 primer M4 GTTTTCCCAGTCACGAC 

C3race CCTGGCACTTATTATTTTGT 
3′RACE 

UPM(long) CTAATACGACTCACTATAGGGCAAGCAGTGGTATCAACGCAGAGT 

UPM(short) CTAATACGACTCACTATAGGGC 
5′RACE(通用引物) 

C5race GCTCGGGAGGCAATCTTGTACCACG 5′RACE 

F1 GGAAGGCAAGGAATGAAGGG 

R1 CAAATAGAGAGACAGTCCACCAGAG 
中间片段扩增 

C1qC-F CTCTGCCTCCATCTGGTCTCTAC 

C1qC-R ATCTCCTGTCTCTCCCTTCATCC 
荧光定量 

actin-F CCTTCTTGGGTATGGAATCTTG 

actin-R AGAGTATTTACGCTCAGGTGGG 
荧光定量(β-actin) 

 
别预测氨基酸序列的物理参数及信号肽, 分析氨
基酸跨膜结构及氨基酸序列的疏水区。采用

Clustalw1.8[15]和 BioEdit 软件对核苷酸序列及编
码氨基酸序列进行序列多重比对。蛋白质的二级

结构用 Jpred3 (http://www.compbio.dundee.ac.uk/ 
www-jpred/index. html)进行预测, 三级结构通过
ESyPred3D (http://www.fundp.ac.be/sciences/ 
biologie/urbm/bioinfo/esypred/)进行分析[16]。采用

Mega5.0软件对包括草鱼在内的 13个 C1qC氨基
酸序列构建 NJ树, 并采用 1 000次自展分析分枝

支持率。 

1.2.4  实时荧光定量分析  根据草鱼 C1qC 基因
保守序列设计引物 C1qC-F、C1qC-R, 并采用

β-actin作为内参基因[17](表 1)。实时荧光定量 PCR
采用 SYBR premix Ex TaqTM Ⅱ试剂盒(Takara, 大
连)在 Bio-Rad CFX-96(Bio-Rad, 美国)实时荧光

定量 PCR仪上进行。采用 25 μL反应体系, 包括
Premix Ex TaqTM(2×)12.5 μL、上下游引物 (10 

mol/L)各 1 μL、ddH2O 8.5 μL及模板 cDNA2 μL。
每个样品进行 3次重复。反应程序为: 95℃预变性
30 s, 95℃变性 5 s, 60℃退火 30 s, 40个循环, 延伸

阶段收集信号, 从 65℃到 95℃, 每个循环增加
0.5℃, 持续 5 s 获得解链温度, 采集熔解曲线荧
光信号。相关系数、解链温度等系列参数通过荧

光定量 PCR 仪自带的计算软件 CFX ManagerTM 
Software得到后导出至 Microsoft Excel表格以供

后续分析。目的基因与内参基因的相对表达量采

用 2−ΔΔCt法计算[18], 采用 SigmaPlot12.0软件绘图。

使用 SPSS17.0统计软件进行单因素方差分析。 

2  结果与分析 

2.1  C1qC基因 cDNA序列特征分析 
草鱼 C1qC 的 cDNA(GenBank 登录号: JQ 

358795)全长为 916 bp, 包括 735 bp的开放阅读框, 

89 bp的 5′端非翻译区(URT), 92 bp的 3′端非翻译
区(UTR)。3′UTR区含有典型的多聚核苷酸加尾信

号序列 AATAAA 和 Poly(A)尾巴。多聚核苷酸加
尾信号在前体 mRNA 3′端翻译后的剪切中发挥作 
用[19], 由此可知该 cDNA 具有编码该蛋白的完整

编码区。 

2.2  C1qC基因编码氨基酸序列特征分析 
草鱼 C1qC基因 ORF区共编码 244个氨基酸, 

N端含有 23个氨基酸的信号肽序列, 成熟肽位于
24−244 氨基酸之间, 共 221 个氨基酸, 预测该蛋
白的分子式为 C1155H1795N329O347S10, 计算的理论

等电点为 8.75, 相对分子量为 26 162.5 U。不稳定
系数为 27.48, 属于稳定蛋白。使用 Bioedit 软件
对成熟肽的氨基酸组成进行分析表明, 其中带负
电荷的氨基酸残基(Asp和Glu)有 23个, 带正电荷
的氨基酸残基(Arg和 Lys)有 27个。此外, 甘氨酸

(Gly)含量最高, 为 14.93%, 色氨酸(Trp)含量最少, 
为 0.45%。 
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结构域预测结果发现, 第 26−107位氨基酸残
基反复出现 Gly-X-Y三联体形式排列, 其中 Y通
常为羟脯氨酸或羟赖氨酸残, 是典型的胶原序列, 
第 108−244氨基酸残基为 gC1q结构域。用 Clustal 
W 软件, 对 C1qC 的氨基酸进行多序列比对发现, 
鱼类 C1qC蛋白和其他物种相似性较高(图 1)。其
中, 有 4个半胱氨酸残基在不同的物种中保守。 

2.3  草鱼 C1qC蛋白结构预测 
Jpred3 软件对草鱼 C1qC 基因编码蛋白质的

二级结构预测结果表明, 在 6−12, 134−140, 152− 
156, 160−169等 10个氨基酸残基处存在 β折叠。 
以 Boggon T. (http://www.pdb.org/pdb/explore/ 

explore.do?structureId=1C3H)报道的家鼠(Mus 
musculus)ACRP-30 三级结构(PDB id: 1c3h)为模 

 

 
 

图 1  不同脊椎动物 C1qC氨基酸序列的比对分析 
使用 ClustalW进行比对. 黑色三角表示 4个保守的半胱氨酸残基. 

Fig. 1  Multiple sequence alignment of C1qC from different previously known vertebrates 
Analysis was performed by Clustal W. Black triangulars show the four conserved cysteine residues. 
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板, 通过 ESyPred3D 预测获得了草鱼 C1qC 蛋白
的三级结构。三级结构预测结果发现其具有十股

的 jelly-roll 折叠结构, 与斑马鱼的 C1qC 三级结
构相似 [12](图 2)。该结果与 Jpred3 软件对草鱼
C1qC基因编码蛋白的二级结构预测结果一致。 

2.4  草鱼C1qC氨基酸序列同源性及分子进化分析 
将本实验所得 C1qC氨基酸序列经 Blast比对

发现, 与斑马鱼 C1qC的相似度最高, 为 71%; 与
已发现的人(Homo sapiens)、大西洋鲑(Salmo salar)
和舌齿鲈(Dicentrarchus labrax)的相似度分别为
48%、47%和 42%。用 ClustalW 软件将本实验所
得的氨基酸序列与其他物种的 C1qC 氨基酸序列

进行多重序列比对, 再结合 Mega 5.0软件将比对
结果以邻接法(NJ法)构建系统树(图 3), 并用重复
1 000次的自展检验计算各分支的置信值。结果显
示, 本实验中草鱼 C1qC 与斑马鱼的进化关系最近, 
最先聚为一枝, 再与大西洋鲑和舌齿鲈形成的小
枝聚在一起, 最后与其他哺乳动物聚成一大枝。 

2.5  不同组织的表达分析 
分析 C1qC 在不同组织中的表达差异水平, 

如图 4 所示, 在所采集的 12 个组织中都检测到 
C1qC基因的表达, 在脾、中肾、头肾组织中发现
表达水平较高。 
为分析草鱼呼肠孤病毒诱导草鱼后 C1qC 在 

 

 
 

图 2   ESyPred3D预测的草鱼 C1qC蛋白(a)、模板(b)、斑马鱼 C1qC蛋白(c)、人 C1qC蛋白(d)三级结构 
Fig. 2  C1qC in Ctenopharyngodon idella(a), template(b), C1qC in Danio rerio(c), and C1qC in Homo sapiens(d) protein  

tertiary structure predicted by ESyPred3D 

 

 
 

图 3  草鱼 C1qC及其同源序列的 NJ系统进化树 
括号内为各序列的 GenBank登录号. 

Fig. 3  Phylogenetic tree of gcC1qC and their homologues using NJ method 
The GenBank accession numbers of the sequences are in brackets. 
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体内的转录反应, 使用荧光定量 PCR方法对诱导
后 4个时间点的血、鳃、鳍、皮肤、肌肉、中肾、
肝、脾、肠、心脏、头肾、脑组织表达谱进行检

测和分析。由图 5 可见, 经草鱼呼肠孤病毒诱导
后, C1qC的表达量在鳍、皮肤、肌肉、肝、肠、
心脏中都显著上调 (P<0.05), 其中 , 脾的表达量
最高。值得注意的是, 在诱导后 1 d, 鳃、鳍、皮
肤、肝、中肾、肠、心脏等 7 个组织的表达出现
上调; 在诱导后 3 d, 除肌肉和脑表达上调以外所
有组织 C1qC 表达量迅速回调; 在诱导后第 7 天, 
C1qC基因只在血和肌肉 2个组织中的表达上调。 
2.6  不同发育时期的表达分析 
该基因在未受精的卵细胞中即具有较高转录

水平, 随后转录数量开始下降, 于心跳期达到最
低点, 再逐渐回升(图 6)。在孵化后 6 d该基因的
表达量上升到一个高峰, 但随后又下降到新的低
点 , 再逐渐回升 , 孵化后 15 d 表达量最高(P< 
0.05)。总体来说, 草鱼胚胎发育期及鱼苗期 C1qC
具有较高水平的 mRNA 转录。 

 

 
 

图 4  草鱼 C1qC基因的组织表达谱 
“*”表示相对表达量显著高于对照样本(P<0.05). 

Fig. 4  Tissue expression profile of the C1qC gene in  
Ctenopharyngodon idella 

Asterisks indicate that the relative expressions are  
significantly higher than those of the corresponding  

control samples (P<0.05). 
 

 
 

图 5  草鱼 C1qC基因的诱导表达谱 
“*”和“**”分别表示相对表达量显著(P<0.05)和极显著(P<0.01)高于对照样本. 

Fig. 5  Quantitative expression profile of C1qC gene after induction with grass carp reovirus 
Asterisks and double asterisk indicate that the relative expressions are significantly higher than those of the corresponding  

control samples at 0.05 or 0.01 levels respectively. 
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3  讨论 

本研究采用 RACE 法从草鱼中克隆获得
C1qC基因 cDNA全长序列, 为 916 bp, 开放阅读
框 735 bp, 共编码 244 个氨基酸。序列分析及同
源性分析表明, 该基因与其他动物有较高的相似
度, 特别是与斑马鱼的相似性达到 70%以上, 说
明该基因具较强的保守性, 也表明该基因在脊椎
动物免疫应答中起着重要且不可替代的作用。对

结构域的预测也显示该基因的结构域与其他已知

的 C1q 结构域有较高的相似性, 且具有许多保守
的结构特征。在序列中有 4 个在不同物种中都保
守存在的半胱氨酸残基, 这 4 个半胱氨酸分别和
链间及链内的二硫键结合有关 [20−21], 因此推测, 
草鱼 C1qC 和人 C1qC 的晶体结构类似。在分子
结构上, 草鱼 C1qC 的 C1q 结构域与其他物种一 

样 , 都和肿瘤坏死因子 (Tumor Necrosis Factor, 

TNF)的 C 端 THD 结构域有相似之处, 他们都存

在 1个由 β-三明治亚单位组成的堆成三聚体, 每 1

个亚单位都有 1个十股的 jelly-roll折叠结构。该 β

核心的拓扑结构与疏水性都具有很高的保守性[22]。

分子进化分析表明, C1qC基因与斑马鱼、舌齿鲈、

大西洋鲑的亲缘关系较近, 与人、小鼠等哺乳动

物的亲缘关系也不远, 这表明从低等脊椎动物到

高等脊椎动物动物间, 该基因结构在进化中高度

保守[22]。草鱼 C1qC 基因中所含的这样高度保守

的 C1q结构域暗示了其具有 C1q分子作为模式识

别受体(Pattern Recognition Receptor, PRR)识别某

些配体的性质。 

荧光定量 PCR 结果显示, 草鱼 C1qC 基因的
表达不仅局限于某种特定组织或某一特定时期 , 

 

 
 

图 6  草鱼 C1qC基因不同发育时期的表达分析 
“*”表示相对表达量显著高于对照样本(P<0.05).  

Fig. 6  Quantitative expression profile of C1qC during different development stages 
Asterisks indicate that the relative expressions are significantly higher than those of the corresponding control samples (P<0.05). 
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它们在各个组织中都能检测到, 与文献[12]报道
一致。在各组织中, 表达量最高的 3 个组织依次
为脾、中肾、头肾。与哺乳动物不同的是, 鱼类
的先天免疫是免疫中最基本的防御机制[23], 鱼类
缺少骨髓和淋巴结 , 肾是其主要的淋巴样器官 , 
用来执行相似的功能[24]。另外, 鱼类的脾含有大
量的淋巴细胞、巨噬细胞和多种粒细胞, 可以执
行免疫功能[25]。而本研究发现, 草鱼 C1qC 主要
在这些免疫相关组织中高表达, 表明草鱼 C1qC
基因与草鱼免疫系统具有相关性。 
以 β-actin 为内参, 经草鱼呼肠孤病毒进行诱

导后, C1qC的表达量在血、鳃、脾、中肾、头肾
组织中都出现显著上调。草鱼 C1qC 基因在诱导
后表达迅速上调, 说明该基因可能参与病原入侵
后的早期免疫反应, 进而在急性的炎症反应和长
期免疫保护中发挥重要作用[26]。皮肤和肌肉是鱼

类免疫系统的防御屏障 [35], 笔者在实验中发现 , 
诱导后 C1qC 在皮肤和肠的表达上调, 说明草鱼
呼肠孤病毒感染可引起鱼体中广泛的组织损伤。

此外, 鳍条、鳃、肠道等组织中 C1qC基因表达量
在诱导后都显著上升, 而这些组织正是草鱼病毒
性出血病发生病变的主要部位[27], 这表明该基因
可能参与草鱼全身性宿主防御反应, 并在炎症调
节、适应性免疫和维持机体平衡等方面起着重要

作用, 而这也印证了 C1qC 结构域中所含的信号
传导分子的功能[28]。根据 C1q结构域可以结合多
种病原体相关分子模式(pathogen-associated mo-
lecular patterns, PAMP)的功能 [5,29−32], 推测在受
到病原刺激时, 草鱼 C1qC mRNA 能在不同组织
中得到转录, 新合成的蛋白通过其自身的 C1q结构
域识别多种病原微生物, 从而参加免疫应答反应。 
在草鱼胚胎发育的各个阶段也能够检测到

C1qC 的表达, 暗示着草鱼补体在受精卵中就已

经存在, 这与文献报道的一致[33]。低等脊椎动物

中囊胚期开始进行合子基因的表达[34], 而在本研

究中发现 C1qC 在囊胚期之前就已检测到表达, 

由此表明 C1qC 是母系遗传。笔者在早期的未受

精卵细胞中就检测到了较高的草鱼 C1qC 转录本

水平, 随后其转录水平逐渐降低, 直至于心跳期

达到低谷。因此草鱼早期胚胎中的 C1qC 转录本

应当是来自于母体并随着胚胎发育逐渐降解, 直

至胚胎自身基因开始表达后其转录本才逐渐回

升。C1qC 转录水平于孵化后 6 d 达到一个高峰, 

这一时期正值鱼苗刚失去卵膜保护, 直接与外界

微生物接触[35]。这些结果表明, C1qC基因可能在

草鱼胚胎的免疫反应和早期发育中起重要作用。 

本研究对草鱼 C1qC 基因的 cDNA 序列进行

了克隆和分析, 对其 mRNA在草鱼呼肠孤病毒诱

导后的表达规律进行了检测, 为进一步探讨 C1q

分子的进化机制提供了新的依据。此外, 还发现

GCRV 能使草鱼 C1qC mRNA 表达上调, 表明该

基因可能参与了对病毒感染的防御反应, 这为今

后开展草鱼的抗病选择育种提供了一定的理论依

据。下一步尚需从蛋白水平研究 C1qC 基因的表

达及功能。 
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Cloning and expression of C1qC gene in grass carp (Ctenopharyn-
godon idella) 
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Abstract: We evaluated the immune function of C1qC in grass carp (Ctenopharyngodon idella). The full-length 
C1qC cDNA was successfully cloned by RT-PCR and rapid amplification of cDNA ends (RACE). The full-length 
C1qC cDNA was 916 bp, consisting of a 735 bp open reading frame (ORF) encoding 244 amino acids, a 89 bp 
5′untranslated region (5′ UTR), and a 92 bp 3′ untranslated region (3′ UTR). The molecular weight of this mature 
peptide was estimated to be 26 162.5U. Multiple alignment analysis revealed that grass carp C1qC shares the 
highest identity with zebrafish C1qC (71%). We constructed a phylogenetic tree using the neighbor-Joining (NJ) 
method. Grass carp were grouped most closely with zebrafish (Danio rerio). The expression of grass carp C1qC 
was significantly up-regulated in most tissues following challenge with grass carp reovirus (GCRV). The expres-
sion of C1qC expression differed during the various stages of embryonic development. Our results suggest that 
C1qC plays an important role in early embryonic development and in the response to GCRV-related diseases in 
grass carp. Our result provide a basis for further evaluation of the role of grass carp C1qC in immune function. 
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