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摘要    为解析肌球蛋白重链(MyHC)基因在黄条 (Seriola aureovittata)生长发育过程中作用机制, 

本研究采用 RACE 技术, 克隆了黄条  MyHC 基因全长 cDNA 序列, 采用荧光定量 PCR(qRT-PCR)

方法对 MyHC 在黄条 不同组织、胚胎发育过程以及仔稚幼鱼发育过程中的表达特征进行了研究。

结果表明: 黄条  MyHC基因全长为 6143bp, 开放阅读框为 5811bp, 编码了 1936个氨基酸, 由 3个

保守结构域组成即 MYSc-class II、Myosin tail1和 SH3; 系统进化树分析显示黄条  MyHC与高体

进化关系最近。qRT-PCR 分析发现黄条  MyHC 在各组织中均有表达 , 但在肌肉中表达量最高

(P<0.05); 随着黄条 胚胎发育的进行, MyHC 在 16 细胞期之前表达量较高, 在胚体下包 2/3 时期表

达量显著升高, 且在孵化期达到峰值(P<0.05); 在仔稚幼鱼发育阶段, MyHC 在孵化后 20d 后表达量

显著升高, 30d 表达水平达到峰值(P<0.05), 随后的 35d 到 40d 表达水平略有下降但仍保持较高表达

趋势, 黄条  MyHC 表达具有发育阶段表达的特异性。MyHC 表达特征揭示其参与了调控黄条 的

早期生长发育。 
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肌纤维体积决定了肌肉的生长发育 , 骨骼肌纤

维粗肌丝的基本组成单位是肌球蛋白。肌球蛋白是动

物体内一种重要的功能性马达蛋白, 在肌肉运动、细

胞器运动以及肌肉收缩和信号传导等方面发挥着重

要调控作用(Heissler et al, 2016)。肌球蛋白是由 2条

肌球蛋白重链(MyHC)和 4条肌球蛋白轻链(MyLC)组

成。MyHC 具有 ATP 酶活性, 可将其水解为 ADP 释

放能量, 并且含有肌动蛋白结合位点, 为肌肉收缩提

供动力从而直接影响鱼类的生长(Knight et al, 2000; 

Campion et al, 2012)。与哺乳动物肌肉生长的模式不

同, 鱼类肌纤维生长模式始终存在增生和增粗, 鱼类

这种生长现象被称为非限制性生长。研究表明 MyHC 

表达量高低影响肌纤维的增生 , 与鱼类的非限制性

生长有关(Biga et al, 2009; 陈之航等, 2017)。在翘嘴

鳜(Siniperca chuatsi), MyHC 在快长组与慢长组实验

鱼中的差异表达提示其在翘嘴鳜胚胎及早期生长发

育过程中发挥重要作用(陈之航等, 2017)。对大西洋

鲑(Salmo salar)的研究表明鱼体特定生长率与 MyHC

表达量的高低有关(Hevrøy et al, 2006)。对脊尾白虾

(Exopalaemon carinicauda)的研究发现 MyHC在仔虾

第一天的表达量显著高于胚胎发育的其他时期(王佳

佳等, 2019)。  



2期 史  宝等: 黄条 (Seriola aureovittata)MyHC基因克隆及其在早期发育阶段表达研究 423 

 

黄 条 (Seriola aureovittata) 属 鲈 形 目

(Perciformes)、 科(Carangidae)、 属(Seriola), 是我

国本土分布的大洋性经济鱼类(柳学周等, 2017; 史宝

等, 2019a, b), 具有营养丰富、生长速度快等优点。生

长速度是鱼类养殖中一项重要的经济指标 , 而提高

鱼类产量是水产养殖业不断追求的目标 , 因此解析

鱼类肌肉生长发育基因的分子调控机制有利于鱼类

养殖业发展。黄条 早期生长发育研究相对较少, 相

关功能基因研究信息缺乏。本研究克隆了黄条

MyHC基因全长 cDNA序列、分析了其序列结构与

分子系统进化, 并利用实时荧光定量 PCR 方法进一

步研究了 MyHC在不同组织、胚胎发育进程、仔稚幼

鱼发育阶段的表达图式, 为揭示 MyHC在黄条 早期

发育和后期生长中的生理功能奠定基础 , 以期为黄

条 的养殖产业可持续发展提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料及取样 

本研究所用黄条 采集自大连富谷水产有限公

司。实验鱼养殖过程中的培育条件: 养殖期间海水盐

度为 28—30、水温为 18—25°C、pH 为 8.0—8.3; 投

喂鲜杂鱼饵料, 日投喂 2次(8:00, 15:00), 投喂量为鱼

体质量的 2%—5%。挑选 3尾体质健康的一龄黄条 , 

全长 33—35cm, 体重 450—500g。实验鱼经 MS222

麻醉后快速解剖, 取脑、垂体、鳃、肝脏、肌肉、头

肾、脾脏、肾脏、心脏、胃、肠, 液氮中速冻, 置于–80°C

保存。 

在黄条 繁殖季节首先在 NIKON 解剖镜

(MSZ800, 日本)下观察胚胎发育情况, 依据黄条 胚

胎时期发育阶段的划分(徐永江等, 2019), 从受精卵

到初孵仔鱼共 18个时间点取材, 每个时间点平行取 3

个样本。孵化后的仔稚幼鱼(1—60日龄)共 14个时间

点取材, 每个时间点平行取 3个样本。迅速冻于液氮, 

用于胚胎和仔稚幼鱼发育过程的基因表达分析。 

1.2  总 RNA的提取与 cDNA第一链的合成 

黄条 肌肉组织中总 RNA 的提取按照 RNAiso 

Plus (TaKaRa, 日本)试剂说明书进行, 然后通过 1.2%

琼脂糖凝胶电泳检测, 28S 和 18S 二条带清晰可见;  

使用 Nanodrop2000 (Thermo, 美国)测定 RNA浓度。

cDNA第一链合成使用 PrimeScript RT reagent Kit反

转录试剂盒(TaKaRa, 日本), 以肌肉总 RNA 为模板; 

合成的 cDNA第一链用于核心片段扩增。5′RACE和

3′RACE cDNA 第一链合成参照 SMARTerTM RACE 

cDNA Amplification Kit (Clontech, 美国)试剂盒操作

说明进行。 

1.3  MyHC基因 cDNA的 RACE克隆 

采用 Primer Premier 5.0软件设计特异扩增引物

(表 1)。以黄条 肌肉 cDNA为模板, 扩增核心片段。

PCR 反应体系为 25μL: 10×PCR Buffer 2μL, Taq 酶

0.5μL,  dNTP Mixture 2.5μL, 正、反向引物各 2μL, 

cDNA 2μL, ddH2O 14μL。PCR反应条件为 94°C 5min、

95°C 30s、59°C 30s、72°C 40s, 36个循环, 72°C延伸

10min, PCR产物经 2%琼脂糖电泳后, 用 E.Z.N.A.TM 

Gel Extraction Kit Manual胶回收试剂盒(Omega, 美

国 )回收纯化 , 然后克隆至 pEASY-T1 载体 , 转入

Transl-T1 感受态细胞(全式金, 中国), PCR 检测阳性

克隆后送上海生工生物工程股份有限公司进行测序。 

根据克隆得到的 MyHC 核心片段序列及 RACE

试剂盒要求设计 RACE特异引物(表 1)。5′RACE反应

的操作参照 SMARTerTM RACE cDNA Amplification 

Kit 试剂盒方法进行。5′RACE 的首次 PCR 反应体系

为 25μL: 10×Advantage 2 PCR Buffer 2.5μL, 50×dNTP 

Mix 2μL, 50×Advantage 2 Polymerase Mix 0.5μL, 
5′RACE模板 cDNA 1μL, 正向引物 UPM 1μL、反向

引物 MyHC-5′-R1 0.5μL, PCR-Grade Water 17.5μL。

PCR反应条件为 94°C 30s, 65°C 30s, 72°C 3min, 共

25 个循环。取首次 PCR 产物, 加入 Tricine-EDTA 

buffer 进行 10 倍稀释后作为巢式 PCR 的模板, NUP

为正向引物、MyHC-5′-R2 为内侧反向引物, 进行目

标基因的 5′RACE第二次扩增, PCR反应条件同上。

3′RACE 的操作参照 SMARTerTM RACE cDNA 

Amplification Kit 试剂盒方法进行, 3′RACE 的 PCR

反应体系及反应条件与 5′RACE相似。RACE产物纯

化、克隆和测序方法同上。 

1.4  反转录实时荧光定量 PCR(qRT-PCR) 

利用荧光定量 PCR检测MyHC基因的表达水平。

根据克隆获得的黄条 MyHC cDNA全长序列和内参

基因 18S, 采用 Primer Primer5.0 设计荧光定量 PCR

引物(表 1)。参照 SYBR Premix Ex TaqTMⅡ(TaKaRa, 

日本)荧光定量预混试剂盒说明书进行操作, 每个样

品设定 3 个重复, 20μL 反应体系: SYBR Premix Ex 

TaqTMⅡ 10μL, 正、反向引物 (10μmol/L)各 0.8μL, 

cDNA 2μL, RNase-Free ddH2O补足到 20μL。反应条

件为 95°C预变性 30s; 95°C循环变性 5s, 60°C退火复

性 20s, 72°C 延伸 30s, 共 40 个循环。内参基因 18S

的实时 PCR 检测也被平行执行。PCR 反应结束后使
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用 Mastercycler ep realplex 荧光实时定量 PCR 仪自

带软件包进行扩增和熔解曲线分析。结果采用 2–ΔΔCT

法对不同基因的表达量进行比较分析 (Livak et al, 

2001)。 

表 1  黄条 基因克隆、定量分析使用的引物序列 
Tab.1  Sequence of specific primers used for cloning and quantitative real-time PCR analyses in S. aureovittata 

引物名称 引物序列(5′→3′) 用途 

MyHC-F1 TCACTGTAAAAGACGACGCA 中间片段 PCR克隆 1段 

MyHC-R1 TTCACTCTGGGGTAGCATAA  

MyHC-F2 GGTCGGGAACGAGTATGT 中间片段 PCR克隆 2段 

MyHC-R2 ACCTTTGCCAGGGTGAG  

MyHC-F3 TGTTCAGTCAGCCCGTCAT 中间片段 PCR克隆 3段 

MyHC-R3 TCACGACTCTTCGCCCTC  

MyHC-5′-R1 CTGAAGCCACTGCGATTGT 5′RACE, 1st PCR 

MyHC-5′-R2 TGGGGAAGATTGCGTCGTC 5′RACE, 2nd PCR 

MyHC-3′-F1 GACACCAGCGGTCATTTG 3′RACE, 1st PCR 

MyHC-3′-F2 CTGAGTCCCAGGTCAACAAG 3′RACE, 2nd PCR 

MyHC-qPCR-F1 TCACTGTAAAAGACGACGCA  

MyHC-qPCR-R1 CACTGGGAGCCACTTGTAGG  

18S-F TACCACATCCAAAGAAGGCA  

18S-R TCGATCCCGAGATCCAACTA  

 
1.5  序列结构及系统进化分析 

黄条 MyHC蛋白的结构、分子量和等电点的预

测 , 使用 Expasy 在线软件预测 (www.expasy.org/ 

tools/protparam.html); 应用软件 DNAMAN 6.0 软件

进行序列拼接、氨基酸序列推导和不同物种的 MyHC

氨基酸同源性分析; 通过 NCBI (http://www.ncbi.nlm. 

nih.gov) BLAST进行DNA和蛋白质序列相似性搜索; 

使 用 NCBI 数 据 库 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

Structure/cdd/wrpsb.cgi)进行结构域的预测 ; 通过
SOPM (https://npsa-prabi. ibcp.fr/cgi-bin/npsa-automat. 
pl/page=npsa-sopma.html)分析蛋白质二级结构; 应用

ClustalW 在线软件 (http://www.genome.jp/tools-bin/ 

clustalw)进行氨基酸序列比对; 采用 MEGA 6.0 软件

构建蛋白的系统进化树 , 1000 次重复计算自展

(bootstrap)值。 

1.6  数据处理 

实验数据用平均值±标准差表示 , 并用  Origin 

8.0 作图。统计分析采用单因素方差分析(One-way 

ANOVA), 使用 SPSS 19.0 软件中 Duncan's Multiple 

Range Test 比较基因相对表达水平的差异 , 以

P<0.05作为显著性差异。 

2  结果 

2.1  MyHC基因序列与结构特征 

扩增产物经纯化、克隆、测序、拼接后获得黄条

MyHC 全长 6143bp 的 cDNA 序列。将序列提交

GenBank数据库, 获得登录号为MH378805。该 cDNA

序列包括 135bp 5′UTR、5811bp的 ORF和 197bp的

3′UTR, 编码 1936 个氨基酸 , 蛋白预测的分子量

222.07kDa, 等电点 5.6; MyHC氨基酸序列有 4个ATP

结合位点, 两个保守结构域, 分别是头区 MYSc-class 

II (99—767)和尾区 Myosin tail1 (847—1920)结构域; 

另外, N 端含有结构域 Src 同源区 3 (Srchomology3, 

SH3)(34—72aa)(图 1)。 

2.2  MyHC的氨基酸序列比对及系统进化树分析 

对不同物种 MyHC 氨基酸序列进行多重比对分

析, 结果显示黄条 MyHC 的氨基酸序列与同属鲈形

目高体 (S. dumerili)的同源性最高为 97.2%, 与牙鲆

(Paralichthys olivaceus)同源性为 95.1%, 与草鱼

(Ctenopharyngodon idella)同源性为 76.7%, 与小鼠

(Mus musculus)的同源性为 82.8%, 与人 (Homo 

sapiens)的同源性为 82.4%; 不同物种 MyHC 既有高 
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图 1  黄条 MyHC的 cDNA核苷酸序列和推导的氨基酸序列 
Fig.1  Nucleotide and deduced amino acid sequences of S. aureovittata MyHC cDNA 
注: 方框表示 Src同源区; 下划线表示 MYSc-class II; 双下划线表示 Myosin tail1 

 
度保守序列但也有一定差异序列(图 2)。使用 Mega 

6.0 软件对不同物种的 MyHC 氨基酸序列按邻接法

(N-J法)建立了系统进化树(图 3)。从图 3中可以看出

黄 条 MyHC 与 同 为 属 鱼 类 的 高 体 (S. 

dumerili)MyHC 聚于一簇 , 再与鲈形总目聚为一支 , 

这说明黄条 与高体 亲缘关系最近; 而人、小鼠、

大鼠等在另一分支, 说明哺乳类、啮齿类与其亲缘关

系较远(图 3)。 
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图 2  黄条 与其他动物 MyHC tail1结构域氨基酸序列的多重比较 
Fig.2  Alignment of amino acid sequences of S. aureovittata and other reported MyHC tail1 domain sequences 

注: 来自不同物种 MyHC的氨基酸序列的 GenBank登录号如下: CI: 草鱼 Ctenopharyngodon idella (ACA33869); SD: 高体 Seriola 

dumerili ( XP_022602616); SA: 黄条 Seriola aureovittata (AZQ19991); HS: 人 Homo sapiens (NM_005963); MM: 小鼠 Mus musculus 

(NM_030679); PO: 牙鲆 Paralichthys olivaceus (XP_019957075); “*”表示保守的氨基酸残基, “.”表示相似性氨基酸 

 
2.3  MyHC组织表达及早期发育阶段的表达分析 

采用 qRT-PCR检测 MyHC在黄条 的脑、垂体、

肝脏、肌肉、脾脏、肾脏、鳃、心脏、胃、肠、头肾

共 11 个组织的表达特征, 发现 MyHC 在黄条 脑、

垂体、肝脏、脾脏、肾脏、鳃、心脏、胃、肠、头肾

等 10 个组织中表达量相对较低, 而在肌肉组织中表

达量最高, 且与其他组织中MyHC的表达量差异显著

(P<0.05)(图 4)。 

在胚胎发育的各个时期都能检测到 MyHC 的表

达, 其中 MyHC 在 16 细胞期之前表达量较高, 随后

显著下降(P<0.05); 从原肠胚早期 MyHC 表达量开始

再次升高, 胚体下包 2/3 期表达量显著升高, 至孵化

期表达量达到峰值(P<0.05)(图 5)。在仔稚幼鱼时期, 

MyHC在孵化后的 20d之前表达水平较低, 20d后表达 



2期 史  宝等: 黄条 (Seriola aureovittata)MyHC基因克隆及其在早期发育阶段表达研究 429 

 

 

图 3  基于 MyHC氨基酸序列的系统进化树(NJ法, bootstraps=1000) 
Fig.3  Phylogenetic analysis of S. aureovittata and other deduced MyHC amino acid sequences (neighbor-joining method, 

bootstraps=1000) 
 

 

图 4  黄条 MyHC在各组织的相对表达量 
Fig.4  The relative abundance of MyHC in different tissues of S. 

aureovittata 
注: BR. 脑; P. 垂体; L. 肝脏; M. 肌肉; SP. 脾脏; K. 肾脏; GI. 

鳃; H. 心脏; ST. 胃; I. 肠; HK. 头肾; 

柱上不同小写字母表示显著差异(P<0.05) 

 
量显著升高(P<0.05), 在 30d 表达水平达到峰值, 随

后的 35d到 40d表达水平略有下降但仍保持较高表达

趋势至 40d, 之后表达量显著下降但仍维持在较高水

平(P<0.05) (图 6)。 

3  讨论 

本研究通过 RT-PCR 及 RACE 方法获得了黄条

MyHC 全长 cDNA 序列。 黄条 MyHC 具有典型

的保守结构域(Kim et al, 2009)包含 MYSc-class II和

Myosin-tail1。头部保守性较强, 是肌球蛋白家族的主

要功能域, ATP酶活性位点和肌动蛋白结合位点都位

于该区域。尾部则作为粗肌丝的结构支撑。在黄条

MyHC中还发现了 Src同源区即 SH3 结构域, 其可

以调节酶的活性 , 并在蛋白质的亚细胞定位有重要

调控作用(Mayer, 2001)。有研究表明具有 SH3结构的

MyHC 还可以维持细胞骨架和协助细胞跨膜运动

(Okrut et al, 2015)。通过多重序列比对分析发现, 

MyHC 氨基酸序列高度保守, 黄条 等几种鱼类与哺

乳类(人)、啮齿类(小鼠)MyHC 序列相似性均在 70%

以上; 与同属鲈形目高体 的同源性高达 97.2%。系

统进化树分析表明黄条 的 MyHC 与高体 聚为一 

 

图 5  黄条 MyHC在胚胎发育时期的表达 
Fig.5  Relative expression levels of MyHC in different 

embryonic stages of S. aureovittata 
注: 1. 受精卵; 2. 2细胞; 3. 4细胞; 4. 8细胞; 5. 16细胞; 6. 32细胞; 

7. 多细胞; 8. 桑椹胚; 9. 高囊胚; 10. 低囊胚; 11. 原肠胚早期; 12. 

原肠胚中期; 13. 原肠胚末期; 14. 神经胚; 15. 胚体下包 1/2; 16. 

胚体下包 2/3; 17. 胚体全包; 18. 孵化期; 柱上不同小写字母表示

显著差异(P<0.05); 以受精卵 mRNA表达量为标准 1 
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图 6  黄条 MyHC在仔稚幼鱼发育阶段的表达 
Fig.6  The expression levels of MyHC in larval and juvenile 

development stages of S. aureovittata 
注: 柱子上不同小写字母表示显著差异 (P<0.05); 以孵化后 1d 

MyHC表达量为标准 1 

 
支, 再与鲈形总目聚为一支; 这也进一步证实本研究

克隆获得的 cDNA序列为黄条 MyHC序列。 

MyHC 在鱼类具有组织和发育不同阶段的表达

特异性(Nord et al, 2014; Schiaffino et al, 2015)。本研

究中, 黄条 MyHC 具有组织表达特异性, qRT- PCR

分析发现在肌肉组织中表达量最高, 在脑、垂体、肝

脏、脾脏和肾脏等组织的表达量较低。在其他鱼类中

MyHC 组织表达具有各自的特征 , 鲀在红鳍东方

(Takifugu rubripes)成鱼白肌和红肌中都检测到 MyHC

的表达, 在心肌中具有高表达(Akolkar et al, 2010)。

草鱼 MyHC在红肌、白肌和心肌中高表达, 在肾脏、

脾脏和肠表达量较低(Chu et al, 2010)。翘嘴鳜 MyHC

在心肌、红肌中高表达 , 白肌中无表达 (易潭等 , 

2014 )。在甲壳纲的脊尾白虾, MyHC主要在肌肉中表

达, 其次在眼柄、甲壳中表达。在腹足纲的瘤背石磺

(Onchidium struma), MyHC在腹足和背部皮肤表达量

最高, 肝胰腺、蛋白腺、两性腺中微量表达(顾冰宁等, 

2018)。综上分析发现 MyHC 表达丰度高的组织为肌

肉组织; 肌纤维体积决定了肌肉的生长发育, 而肌球

蛋白是构成肌纤维主要结构蛋白和功能蛋白之一 , 

这也表明 MyHC 是促进黄条 肌肉生长的一个重要

基因。 

本研究中, MyHC 在黄条 细胞形成期表达量较

高, 随后表达量有所下降; 从原肠胚早期 MyHC表达

量开始再次升高, 在胚体下包 2/3期表达量显著升高, 

且在孵化期表达量达到峰值。在草鱼胚胎发育阶段的

研究发现, 从神经胚期到尾牙期MyHC表达逐步升高; 

在孵化的仔鱼表达量最高(Chu et al, 2010)。翘嘴鳜的

MyHC在未受精卵有微量的表达, 在尾牙期表达量明

显升高, 随着胚胎发育, 表达量持续增加(陈之航等, 

2017)。本研究结果与草鱼、翘嘴鳜的研究结果相似, 

也进一步证实 MyHC 的表达变化与胚胎发育时期相

关; 黄条 胚胎在胚体下包 2/3 后, 随着发育出现了

肌肉效应, 此时需要肌球蛋白的参与, 并随着发育进

程表达量增加。本课题组另有研究表明 PTEN基因对

黄条 的早期生长发育有抑止作用, PTEN 从黄条

受精卵到高囊胚表达量均较低(孙冉冉等, 2019)。在

本研究中, MyHC 从黄条 受精卵到高囊胚表达量相

对较高, 这预示 MyHC对黄条 胚胎发育起到正向的

调控作用。 

已有的研究表明, 黄条 仔稚幼鱼在早期生长速

度慢、后期生长速度快(Martínez-Montaño et al, 2016; 

Yang et al, 2016)。黄条 受精卵孵化后 60d内的仔稚

幼鱼全长随着日龄的增加而加快增长, 孵化后 25d后

全长大幅增加(张正荣等, 2019)。MyHC在黄条 仔稚

幼鱼生长发育的各个阶段都有表达, 在孵化后 20d显

著升高, 此时为摄食卤虫无节幼体阶段, 随着鱼体新

陈代谢变化和营养状态的改变 , 肌肉增生和分化能

力加强, 此时期MyHC的升高可能为肌肉生长提供分

子基础。鱼类的骨骼肌可以特异的调整鱼体缓慢游动

和快速游动。在鲤鱼(Cyprinus carpio L.)早期发育阶

段, 研究发现MyHC表达水平在孵化后 30d表达水平

最高(Nihei et al, 2006)。在本研究中孵化后 30d 时, 

MyHC 在黄条 的表达水平达到峰值, 这与鲤鱼的研

究结果类似, MyHC 的高表达可能与黄条 运动能力

和适应外界环境环境能力增强有关。孵化后 45d 后

MyHC 表达虽然显著下降但维持一个相对较高的表

达水平, 此阶段黄条 生长速度也较快, 推测可能与

MyHC的较高表达有关。以上研究结果说明 MyHC基

因对于黄条 胚胎发育及仔稚幼鱼的生长发育均有

重要调控作用。 

4  结论 

本研究对黄条 MyHC基因进行了克隆、鉴定和

生物学分析。黄条 MyHC 具有典型的保守结构域

MYSc-class II和 Myosin-tail1。序列同源性比对分析

发现黄条 MyHC 与高体 、牙鲆、草鱼的同源性分

别为 97.2%、95.1%、76.7%。系统进化树分析结果表

明黄条 MyHC与高体 聚于一簇。qRT-PCR分析发

现MyHC在被检测的各组织中均有表达, 但在肌肉中

表达量最高(P<0.05); 在不同的胚胎发育时期和仔稚

幼鱼发育阶段, 黄条 MyHC 表达具有发育阶段表达
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的特异性。本研究结果表明 MyHC参与调控了黄条

的早期生长发育。 
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MOLECULAR CLONING AND mRNA EXPRESSION OF MYHC GENE IN THE EARLY 
DEVELOPMENT OF YELLOWTAIL KINGFISH SERIOLA AUREOVITTATA 

SHI Bao1,  SUN Ran-Ran1, 2,  LIU Xue-Zhou1, 2,  XU Yong-Jiang1,  JIANG Yan1,   
WANG Bin1,  ZHANG Zheng-Rong1 

(1. Laboratory for Marine Fisheries Science and Food Production Processes Qingdao National Laboratory for Marine Science and 
Technology, Key Laboratory of Sustainable Development of Marine Fisheries, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Yellow Sea 

Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao 266071, China; 2. College of Fisheries and Life Science, 
Dalian Ocean University, Dalian 116023, China) 

Abstract    The myosin heavy chain (MyHC) is one of the major structural and contractile proteins of muscle. Study on 

the early growth and development and gene resources is relatively lacking in yellowtail kingfish Seriola aureovittata. To 

understand the regulatory roles of MyHC in the early growth and development of S. aureovittata, the full-length cDNA 

sequences of MyHC was cloned by the RACE technology. The real-time fluorescent quantitative PCR (qRT-PCR) was used 

to detect the expression patterns of MyHC in different tissues, embryonic development stages, and larval and juvenile 

stages. The full length of the MyHC cDNA sequence was 6143bp, and the open reading frame was 5811bp, encoding 1936 

amino acids. Additionally, common features were found in the MyHC of S. aureovittata, including MYSc-class II, myosin 

tail l and SH3 domain. Molecular phylogenetic analysis confirmed that S. aureovittata was closely related to greater 

amberjack S. dumerili. MyHC was expressed in various tissues, but it had the highest expression in muscle. 

Developmentally, there was a gradual increase in MyHC expression before the 16-cell stage. And the expression of MyHC 

increased significantly in the embryo encircling 2/3 of yolk sac, and reached the peak in the hatching larva (P<0.05). In the 

larval and juvenile stages, MyHC was significantly up-regulated on 20 days post hatching (dph), with peak expression 

occurring on 30 dph and decreased slightly between 35 and 45 dph (P<0.05). The MyHC expression of S. aureovittata 

showed a development-stage–specific characteristic. Therefore, MyHC plays a regulatory role in the embryo and early 

developmental stage of S. aureovittata. 

Key words    Seriola aureovittata;  MyHC;  embryonic development;  larval and juvenile development;  gene 

cloning;  expression analysis 

 


