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摘要    为深入认识半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis)生殖调控机制，研究了生长轴(GH/IGF-Ⅰaxis)

对半滑舌鳎卵巢发育调控的作用及可能机制；分析了卵巢不同发育时期垂体中的生长激素(GH)，脑、

性腺和肝脏中的类胰岛素生长因子Ⅰ(IGF-Ⅰ) mRNA 的表达水平变化；检测了卵巢不同发育期，血

清 GH、IGF-Ⅰ、雌二醇(E2)、睾酮(T)的表达水平变化，并分析了生长因子与性腺指数(GSI)、E2

和 T 表达变化的关系。结果显示，垂体 GH mRNA 表达水平在Ⅳ期卵巢时显著升高，至Ⅴ期时达

峰值，随后(Ⅵ期)显著降低，垂体 GH mRNA 表达水平与 GSI、血清 GH 与 IGF-Ⅰ表达水平呈显著

正相关。血清 GH 与垂体 GH mRNA 表达水平表现出相似的变化趋势。肝脏 IGF-Ⅰ mRNA 表达水

平在Ⅳ期和Ⅴ期卵巢时较低，但Ⅵ期时又显著升高，其与脑 IGF-Ⅰ mRNA 及血清 IGF-Ⅰ表达水平

呈显著正相关，而与血清 E2 和 T 表达水平呈显著负相关。脑 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平自Ⅱ期卵巢

开始显著升高，至Ⅳ期时达峰值，并与血清 IGF-Ⅰ表达水平呈显著负相关。卵巢 IGF-Ⅰ mRNA 表

达水平自Ⅱ期开始显著升高，并在Ⅳ期时达峰值，但在Ⅴ期时明显下降，并保持至Ⅵ期，与血清

E2 表达水平呈显著正相关，而与血清 IGF-Ⅰ表达水平呈显著负相关。血清 IGF-Ⅰ变化趋势与肝脏

IGF-Ⅰ mRNA 相似。结果揭示了 GH、IGF-Ⅰ在转录和血清水平上以协同或者拮抗的方式共同参

与了半滑舌鳎卵巢发育的过程，其作用途径可能与性类固醇激素的合成与分泌有关，表明 GH/IGF-

Ⅰ轴对卵巢发育具有重要的调控作用，为深入认识半滑舌鳎卵巢发育的调控机制提供了新的思路和

素材。 
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鱼类的生殖是一个配子分裂、生长、发育、最终

成熟并通过结合形成胚胎的过程，性腺是主要的生殖

器官，其发育、成熟及生殖行为受到遗传特性和外部

环境条件的双重调控，主要是通过生殖轴(下丘脑－

垂体－性腺，HPG axis)来实现的(雷霁霖, 2005; 林浩然, 

2011)。众所周知，鱼类的生长过程是受生长轴[生长 
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激素(GH)/类胰岛素生长因子Ⅰ(IGF-Ⅰ)轴，GH/IGF-Ⅰ

axis]调控的。其中，GH 和 IGF-Ⅰ是 2 个关键的生长

因子，调控机体的生长、代谢和能量平衡内稳态

(Reinecke et al, 2005)。鱼类的生殖功能与生长性能紧

密联系、协同作用，它们同时受诸多神经内分泌调控

因子的级联调控，生殖调控因子[如促性腺激素释放

激素(GnRH)、促性腺激素(FSH，LH)、kisspeptin 等]

与生长因子[如 GH、IGFs 等]共同调控鱼类配子的生

长发育(Campbell et al, 2006; 林浩然, 2000)。作为重

要的生长调控因子，GH 及其受体可通过与 GnRH、

FSH、雌激素受体(ER)等生殖因子作用，促进配子生

长发育和成熟(Kajimura et al, 2004; Campbell et al, 

2006; Benedet et al, 2010)。另外，类胰岛素生长因子

(IGFs)在鱼类卵巢生长发育中同样起着重要的调控作

用(Reinecke, 2010)，特别是 IGF3，只在卵巢中特异

性表达(Berishvili et al, 2010)，表明其是卵巢发育不

可或缺的关键因子。可见，鱼类的性腺发育过程受到

生殖功能因子和生长因子的协同调控作用，从而使得

配子最终达到成熟和排放。 

半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis)为我国鲆鲽类

三大主导养殖种类之一，2003 年伴随着其自然产卵

调控和苗种培育关键技术的突破，半滑舌鳎养殖业迅

速发展，目前已在全国形成较大的养殖产业规模  

(柳学周等, 2014)。随着养殖产业的快速发展，诸如

亲鱼性腺成熟不良、产卵效率下降、人工亲鱼性早熟

等问题不断凸显，制约了养殖业的可持续发展。针对

这些现象，我国学者已经围绕半滑舌鳎生殖调控机制

开展相关研究，在 GnRH (Zhou et al, 2012)、FSH、

LH、mPRα及其受体(陈晓燕等, 2011; 李晓晓等, 2013; 

史宝等, 2013; Shi et al, 2015; 柳学周等, 2015)等生殖

功能因子对性腺发育调控的生理功能及作用机制方

面取得了诸多进展，但目前对半滑舌鳎生殖调控机制

认识仍显不足。近年来，在养殖生产中，雌性亲鱼卵

巢发育不佳、配子无法最终成熟、无法形成自然产卵

等仍是制约苗种生产的关键因素，而亲鱼及配子生长

调控的不足可能是导致配子无法最终成熟和自然产

卵的重要原因之一。因此，为了探讨半滑舌鳎性腺生

长发育与生殖的关系，作者研究了 GH 和 IGF-Ⅰ对卵

巢发育和成熟的调控作用，并对其可能的机制进行了

探讨，以期为全面和深入揭示半滑舌鳎生殖调控机制

提供新的思路和基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验鱼与生殖调控 

实验用半滑舌鳎亲鱼来自青岛某养殖公司，为人

工培育条件下达性成熟年龄(3 龄以上)的雌性亲鱼。

亲鱼全长为 42–57 cm，体重为 1450–2630 g。 

亲鱼在室内水泥池(面积为 25 m2)培育，使用砂

滤海水，周年培育水温为 10–25℃，盐度为 27–31，pH

为 7.8–8.2，溶解氧>5 mg/L，日换水率为 300%–500%。

亲鱼饵料为活沙蚕、贝肉，日投喂 2 次，投喂量为

鱼体重的 2%–3%，及时清除残饵、排污。繁殖周期

到来前 2 个月，开始对亲鱼进行水温和光周期调控

(徐永江等, 2011)，同时进行亲鱼营养强化，促进亲鱼

性腺发育成熟。经过 70 d 的人工调控，亲鱼性腺发

育成熟并最终自然产卵。 

1.2  实验鱼取样 

亲鱼培育和人工调控过程中，在卵巢发育的不同

阶段进行取样，每次取样 3–4 尾亲鱼。实验鱼以

MS-222 麻醉(300 mg/L)后取血，血液以 15000 r/min

离心 5 min，分离血清，于–40℃保存，用于血清中雌二

醇(E2)、睾酮(T)、GH 及 IGF-Ⅰ表达水平的测定。实验

鱼逐尾采集血液后，取出脑、垂体、卵巢和肝脏组织，

液氮速冻后转入–80℃保存，用于总 RNA 提取。 

卵巢组织以 Davison 固定液固定后，通过组织切

片观察判定发育期，按照柳学周等(2009)建立的半滑

舌鳎卵巢发育期判别方法判定。称重卵巢，计算性腺

发育指数(GSI)： 

性腺发育指数 (GSI)=性腺重量 /(体重–内脏重 ) 

(Xu et al, 2012)。 

1.3  基因的实时荧光定量 PCR 检测 

取不同卵巢发育时期的组织样品(3 尾亲鱼)，用

RNAiso Plus (TaKaRa, 日本)分别抽提脑、垂体、卵

巢和肝脏的总 RNA，测定浓度和质量。选择高质量

总 RNA 以 PrimeScript RT Reagent Kit with gDNA 

Eraser 反转录试剂盒(TaKaRa, 日本)合成用于实时荧

光定量 PCR (Quantitative real-time PCR, qRT-PCR)的

cDNA 第 1 链，操作按照试剂盒说明书进行。 

利用 qRT-PCR 方法检测不同卵巢发育期垂体 GH 

mRNA 以及脑、肝脏、卵巢中 IGF-ⅠmRNA 表达水平

的变化。根据半滑舌鳎 GH (GenBank Accession No.: 

FJ608663)和 IGF-Ⅰ(GenBank Accession No.: HQ334201)

序列和 18S rRNA 序列设计定量 PCR 引物(表 1)。 

qRT-PCR 反应使用 SYBR Premix Ex TaqTM Ⅱ

(Perfect Real Time)(TaKaRa，日本)试剂，PCR体系(20 μl)

为：SYBR Premix Ex TaqTM Ⅱ10 μl，正反向引物各

0.8 μl，cDNA 模板 1 μl，ddH2O 7.4 μl。垂体 GH 扩

增条件：95℃ 30 s，(95℃ 5 s，60℃ 20 s) 40 个循环。

肝脏、卵巢和脑 IGF-Ⅰ扩增条件：95℃ 30 s，(95℃  
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表 1  半滑舌鳎 GH、IGF-Ⅰ和 18S rRNA 的 

qRT-PCR 引物 
Tab.1  Primers used for quantitative real-time PCR analysis 

of GH, IGF-Ⅰand 18S rRNA of C. semilaevis 

引物名称 
Primer 
name 

引物序列(5–3) 
Primer sequence 

目的片段 
Target 

sequence 

片段长度
Sequence 

length (bp)

GH-RT-F 
ATCTCCAAACGACT
GGTTGACTCC 

GH-RT-R 
TTGCCGCCCAGGTT
CTCATAG 

GH 209 

IGF1-RT-F 
GTGGCATTTCTGGG
ATGTTC 

IGF1-RT-R 
GGACGCACAGCAG
TAGTGAG 

IGF-Ⅰ 80 

18s-F 
CCTGAGAAACGGCT
ACCACATC 

18s-R 
CCAATTACAGGGCC
TCGAAAG 

18S 
rRNA 

119 

 

5 s，60℃ 25 s)40 个循环。以 18S rRNA 作为内参基

因，GH、IGF-Ⅰ和 18S rRNA 的基因扩增效率均达到

0.99 以上，表明扩增的特异性强。 

每个 qRT-PCR 反应均设置阴性对照，每个样品

设置 3 个平行，重复 3 次以确认结果数据的可靠性。

以 2–CT 法计算处理定量扩增数据(Livak et al, 2001)。 

1.4  血清激素的测定 

取每个发育时期 3 尾亲鱼血清样品用于激素测

定。血清中 E2 和 T 的测定采用放射免疫法(RIA)进行，

使用 125I 标记的哺乳动物 E2 和 T 放射免疫测定试剂

盒(天津九鼎医学生物工程有限公司)，T 的检测灵敏

度为 1.9 ng/dl，E2 的检测灵敏度为 2.1 pg/ml，具体

的测定操作和数据处理方法同 Xu 等(2012)。 

采用酶联免疫吸附法(ELISA)测定血清中 GH 和

IGF-Ⅰ表达水平，利用鱼类 GH ELISA Kit 和 IGF-Ⅰ

ELISA Kit (CUSABIO)进行测定。选取每个不同卵巢发育

时期的血清样品 3 个，设置 3 个平行。操作步骤和数据处

理参照试剂盒说明书进行，首先制作标准曲线(r>0.99)，

根据标准曲线计算血清样品中激素的表达水平。 

1.5  数据处理 

GSI、激素表达与基因表达数据表示为平均值±

标准差(Mean±SD)，对 GSI、血清激素、GH mRNA、

IGF-Ⅰ  mRNA 表达水平分别进行单因素方差分析

(One-way ANOVA)，统计不同发育时期各指标的差异

显著性。利用相关性分析法分析指标之间的相关性，

使用 SPSS 21.0 软件进行统计分析，当 P<0.05 为差

异显著，P<0.01 为差异极显著。 

2  结果 

2.1  卵巢发育分期 

通过组织切片将本研究所用的半滑舌鳎亲鱼卵巢

发育过程划分为Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ、Ⅵ 5 个时期，每个

时期的亲鱼数量为 3–4 尾。计算 GSI 值得知，Ⅱ期和

Ⅲ期卵巢的 GSI 值较低(<5)，Ⅳ期卵巢 GSI 值显著升高

(14.2–15.5，P<0.05)，至Ⅴ期卵巢时达峰值(25.6–30.8，

P<0.05)，Ⅵ期卵巢 GSI 值与Ⅳ期无显著差异(P>0.05) 

(图 1)。 
 

 
 

图 1  卵巢不同发育时期的性腺指数 
Fig.1  The gonadosomatic index of ovary at different 

development stages 

不同字母表示差异显著(P<0.05)，下同 
Different letters indicated significant difference (P<0.05), the 

same as below 
 

2.2  垂体 GH mRNA 在卵巢不同发育时期的表达特性 

在卵巢的不同发育时期，垂体 GH mRNA 表达水

平差异显著。Ⅱ期和Ⅲ期卵巢时，垂体 GH mRNA 表

达水平较低(P<0.01)，Ⅳ期卵巢时 GH mRNA 表达水

平显著升高，至Ⅴ期卵巢时表达水平达峰值(P<0.01)，

但Ⅵ期卵巢时垂体，GH mRNA 表达水平迅速下降至

Ⅱ期和Ⅲ期卵巢水平(P<0.01)(图 2)。 
 

 
 

图 2  卵巢不同发育时期垂体中 GH mRNA 

的表达水平变化 
Fig.2  Pituitary GH mRNA levels at different ovarian 

developmental stages 
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2.3  肝脏、卵巢和脑中 IGF-Ⅰ mRNA 在卵巢不同

发育时期的表达特性 

在卵巢不同发育时期，肝脏、卵巢和脑中 IGF-

ⅠmRNA 表达水平变化见图 3。肝脏中 IGF-Ⅰ mRNA

表达水平相对较高，是脑和性腺中 IGF-Ⅰ mRNA 表

达水平的 10 倍以上。肝脏 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平

自Ⅱ期卵巢开始下降(P<0.01)，在Ⅳ期和Ⅴ期卵巢时

下降至最低水平(P<0.01)，但Ⅵ期卵巢时又显著升高

(P<0.01)。卵巢中 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平自Ⅱ期开

始显著升高(P<0.05)，并在Ⅳ期时达峰值(P<0.05)，  
 

 
 

图 3  肝脏、卵巢和脑中 IGF-ⅠmRNA 在卵巢不同 

发育时期的表达水平变化 

Fig.3  IGF-ⅠmRNA levels in liver, ovary and brain at 
different ovarian developmental stages 

但在Ⅴ期时明显下降(P<0.05)，并保持至Ⅵ期。脑中

IGF-Ⅰ mRNA 表达水平自Ⅱ期卵巢开始显著升高，

至Ⅳ期卵巢时达峰值(P<0.05)。 

2.4  血清中激素浓度变化 

血清 GH 表达水平与垂体 GH mRNA 表达水平表

现出相同的变化趋势，在Ⅱ期和Ⅲ期卵巢时保持较低

水平，最低值[(724.54±75.79) pg/ml)]出现在卵巢发育至

Ⅲ期时。Ⅳ期卵巢时，血清 GH 水平显著升高并在Ⅴ期

卵巢时达到峰值[(2485.59±130.63) pg/ml] (P<0.05)，其

后在Ⅵ期卵巢时显著降低(P<0.05)(图 4-A)。 

血清中 IGF-Ⅰ表达水平在Ⅱ期和Ⅲ期卵巢时差异

不显著(P>0.05)，而在Ⅳ期卵巢时显著降低[(165.53± 

26.71) pg/ml]，其后在Ⅴ期时显著升高(P<0.05)，并在

Ⅵ期卵巢达到峰值 [(630.18±31.49) pg/ml] (P<0.05)  

(图 4-B)。血清中 IGF-Ⅰ浓度与肝脏 IGF-Ⅰ mRNA 表

达水平表现出类似的变化规律。 

血清中 E2 表达水平从Ⅱ期卵巢开始显著升高，并

在Ⅳ期卵巢达峰值[(313.41±15.48) pg/ml] (P<0.05)，其

后又在Ⅴ期卵巢显著降低(P<0.05)，并在Ⅵ期卵巢继续

降低[(93.38±3.56) pg/ml] (P<0.05)(图-C)。血清 T 表达

水平随卵巢发育逐渐升高，并在Ⅴ期卵巢时达峰值

[(45.26±3.14) ng/dl] (P<0.05)，但在Ⅵ期卵巢时显著下

降至Ⅱ期卵巢水平[(5.56±0.39) ng/dl] (P<0.05) (图 4-D)。 

 

 
 

图 4  卵巢不同发育时期血清中 GH、IGF-Ⅰ、E2 和 T 表达水平 

Fig.4  The serum GH, IGF-Ⅰ, E2 and T expression levels at different ovarian development stages 
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2.5  卵巢发育过程中生殖与生长因子的相关性分析 

卵巢发育过程中生殖与生长因子的相关性分析

表明(表 2)，半滑舌鳎卵巢发育过程中，垂体 GH 

mRNA 表达水平(PGH)与 GSI (P<0.01)、血清 GH 表

达水平(SGH)(P<0.01)、血清 IGF-Ⅰ表达水平(SIGF) 

(P<0.05) 存在显著的正相关关系。肝脏 IGF- Ⅰ 

mRNA 表达水平(LIGF)与脑 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平

(BIGF)、SIGF 呈显著正相关关系(P<0.01)，而与血清

雌二醇表达水平(SE)(P<0.05)、ST(P<0.01)呈显著负

相关关系。卵巢 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平(OIGF)与 SE

呈显著正相关关系(P<0.01)，而与 SIGF 呈显著的负相

关关系(P<0.01)。BIGF 与 SIGF 呈显著的负相关关系

(P<0.01)。ST 与 SGH 呈显著正相关关系(P<0.01)。 

3  讨论 

本研究揭示了生长因子 GH 和 IGF-Ⅰ的 mRNA 与

多肽在半滑舌鳎不同卵巢发育阶段的差异表达特性及

其与 GSI 和性类固醇激素表达变化的互作关系，证明

了 GH/IGF-Ⅰ轴对卵巢发育起着重要的调控作用，为深

入认识半滑舌鳎卵巢发育的调控机制提供了新的思路。 

硬骨鱼类必须保持一定的生长潜力和速度才能

为自身的生殖活动提供充足的能量储备(Berishvili et al, 

2010)。鱼类的生长主要由 GH/IGF-Ⅰ轴调控，垂体

释放 GH 至血液循环系统，达到肝脏后通过与其受体

结合作用刺激 IGF-Ⅰ分泌和表达，从而进一步促进

细胞分裂、增殖和生长(Reinecke et al, 2005)。GH 是

迄今研究最为深入的生长因子，除与其他生长因子互

作共同调控动物生长与生产性状外，GH 还受到 

GnRH、E2、FSH、LH 等生殖因子的调控(Riley et al, 

2002; Cannata et al, 2010; 周立斌等, 2004)，表明 GH

在动物的生殖过程同样起着重要的调控作用。王德寿

等(1999)对大鳍鳠(Mystus macropterus) GH 的研究表

明，血清 GH 含量的变化与生殖周期密切相关，并在

产卵期急剧升高，至性腺退化期达最高，可能是对生

殖消耗能量代谢的一种有效补充调控。周立斌等

(2004)对长尾 (Leiocassis tenuis)的研究也表明，血

清 GH 含量在卵巢成熟期达到最大值，与生殖过程密

切相关。垂体 GH mRNA 与血清 GH 都在大西洋鲑鱼

(Salmo salar L.)性腺的发育和成熟过程中起到了积极

的促进作用(Benedet et al, 2010)。本研究发现，半滑

舌鳎血清 GH 表达水平随着卵巢发育而升高，并在 

Ⅴ期卵巢达峰值，而在卵巢退化期显著下降。作者还

发现，GH 与 GSI 的变化具有显著正相关关系，而

GSI 值的变化可直接反映出亲鱼性腺的发育和生长

状态，这表明半滑舌鳎血清 GH 对卵巢发育成熟具有

明显的促进作用。半滑舌鳎垂体 GH mRNA 表达水平

表现出与血清 GH 表达水平一致的变化趋势，并与血

清 GH 和 IGF-Ⅰ表达水平呈显著正相关关系，符合

GH/IGF-Ⅰ轴生理作用的经典通路，与鲑鱼类研究结

果一致(Campbell et al, 2006)，进一步验证了 GH 在转

录水平、血清水平与 IGF-Ⅰ共同参与了半滑舌鳎卵

巢发育的调控。性类固醇激素(E2、T 等)是鱼类性腺

成熟的关键调控因子，参与配子的发育、最终成熟和

配子排放过程(Zohar et al, 2001)。本研究发现血清 GH

与血清 T 表达水平呈显著正相关关系，表明 GH 可能 
 

表 2  半滑舌鳎卵巢不同发育时期生长与生殖因子表达的关系 
Tab.2  The correlation between growth factors and reproductive factors at different ovarian development stages 

指标 Indices GSI PGH LIGF OIGF BIGF SE ST SGH SIGF 

GSI 1.000 0.849** 0.189 0.084 0.464 0.210 0.852** 0.953** 0.160 

PGH  1.000 0.329 0.269 0.782 0.095 0.459 0.736** 0.589* 

LIGF   1.000 0.509 0.670** 0.640* 0.667** 0.375 0.904**

OIGF    1.000 0.2911 0.879** 0.193 0.021 0.671**

BIGF     1.000 0.120 0.23 0.262 0.767**

SE      1.000 0.506 0.280 0.673** 

ST       1.000 0.904** 0.345 

SGH        1.000 0.048 

SIGF         1.000 

*表示差异显著(P<0.05)，**表示差异极显著(P<0.01)。PGH：垂体 GH mRNA 表达水平；LIGF：肝脏 IGF-Ⅰ mRNA

表达水平；OIGF：卵巢 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平；BIGF：脑 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平；SE：血清 E2 表达水平；ST：血

清 T 表达水平；SGH：血清 GH 表达水平；SIGF：血清 IGF-Ⅰ表达水平 
* indicated significant difference (P<0.05), ** indicated highly significant difference (P<0.01). PGH: Pituitary GH mRNA 

level; LIGF: Liver IGF-ⅠmRNA level; OIGF: Ovarian IGF-ⅠmRNA level; BIGF: Brain IGF-Ⅰ mRNA level; SE: Serum E2 

level; ST: Serum T level; SGH: Serum GH level; SIGF: Serum IGF-Ⅰlevel 
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也与性类固醇激素共同参与配子的生长发育调控，但

具体的调控信号途径有待于对其受体及血清激素清

除规律的深入研究。 

半滑舌鳎 IGF-Ⅰ具有广泛的组织表达特性，在

包括肝脏、脑、卵巢等多个组织中均有较高水平的表

达(季相山, 2009)1)。GH 与 IGF-Ⅰ在半滑舌鳎早期生

长发育过程中起着同样重要的调控作用 (Ma et al, 

2011、2012)。IGF-Ⅰ可在体外促进鱼类卵巢滤泡细

胞性类固醇激素分泌，并可通过直接或者间接的作用

调控鱼类配子的发育和成熟(Kagawa et al, 2003)。在

大马哈鱼(Oncorhynchus keta)中，卵巢成熟产卵前血

清 IGF-Ⅰ与血清 E2、T 都有正相关关系，表明其与

性类固醇激素一起参与产卵调控过程(Onuma et al, 

2009)。在虹鳟(Oncorhynchus mykiss)卵子的卵黄发生

期，IGF-Ⅰ可通过调控芳香化酶基因 cyp19a1a 上调

表达来促进卵子发育(Nakamura et al, 2016)。本研究

发现，在转录水平上，肝脏 IGF-Ⅰ mRNA 表达水平

在卵巢发育过程中下调表达，但在产卵结束后的Ⅵ期

卵巢显著上调表达，这与血清 IGF-Ⅰ表达水平变化

趋势一致，Ⅳ期卵巢是卵子卵黄发生的关键时期，此

时期 E2 因为参与到配子卵黄发生调控过程而大量分

泌和合成(Zohar et al, 2010)，而肝脏 IGF-Ⅰ mRNA

表达水平与 SIGF 呈显著正相关关系，而与血清雌二

醇表达水平(SE)呈显著负相关关系，表明肝脏与血清

IGF-Ⅰ与性类固醇激素共同参与了配子的卵黄发生

和累积过程。脑中 IGF-Ⅰ mRNA 一直处于上调表达

状态，直至Ⅵ期卵巢才达峰值，并与血清 IGF-Ⅰ呈

显著的负相关关系，表明脑 IGF-Ⅰ与垂体 GH mRNA

和血清 IGF-Ⅰ表达水平在调控卵巢发育过程中可能

存在某种应答或协同作用，有待于深入研究确证。卵

巢 IGF-Ⅰ mRNA 在Ⅳ期卵巢前一直处于显著上升表

达，而在产卵期后(Ⅴ期)显著下调表达，与血清 E2

表达水平呈显著正相关关系，而与血清 IGF-Ⅰ表达

水平呈显著的负相关关系，表明卵巢 IGF-Ⅰ直接参

与配子的发生和发育过程调控，与 Campbell 等(2006)

对鲑鱼的研究结果一致，具体的调控机制与雌二醇表

达特性有关，尚需进一步研究。血清 IGF-Ⅰ表达水

平在产卵前一直较低，而在产卵期(Ⅴ期)和产卵后期

(Ⅵ期)均处于较高表达水平，这种变化趋势与产卵期

配子生长、卵黄累积及产卵后的卵巢恢复生长密切相

关(Guzmán et al, 2008)。 

综上所述，本研究发现 GH、IGF-Ⅰ从转录和血

清学水平都以协同或者拮抗的方式共同参与了半滑

舌鳎卵巢发育的过程，且其作用途径与性类固醇激素

的合成与分泌有关，表明 GH/IGF-Ⅰ轴对卵巢发育具

有重要的调控作用，但其具体的机制有待于对其信号

途径的深入研究。 
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Physiological Role of GH/IGF-Ⅰ Axis in Ovarian Development  

of Cynoglossus semilaevis 
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Abstract    In order to deeply understand underlying mechanisms for regulating reproductive trait of 
Cynoglossus semilaevis, the physiological role of GH/IGF-Ⅰaxis in ovarian development was explored. 
The levels of growth hormone (GH) mRNA of pituitary and IGF-Ⅰ mRNA of liver, brain, and ovary at 
different ovarian development stages were determined by quantitative real-time PCR (qRT-PCR) analysis. 
Meanwhile, the expression levels of serum GH, IGF-Ⅰ, estradiol (E2) and testosterone (T) were detected 
by radioimmunoassay (RIA) and ELISA methods, respectively. Furthermore, the correlation between the 
mRNA and peptides expression levels of GH, IGF-Ⅰand gonadosomatic index (GSI), and the one 
between the expression levels of serum E2 and serum T during ovarian development was calculated with 
statistical methods. The results showed that, the levels of pituitary GH mRNA significantly increased at 
stage Ⅳ ovary, and peaked at stage Ⅴ ovary, but decreased significantly post spawning (stage Ⅵ). It 
has significantly positive relationship with the expression levels of GSI, serum GH and serum IGF-Ⅰ 
during ovarian development. The serum GH levels showed similar trend with pituitary GH mRNA 
expression levels. Liver IGF-Ⅰ mRNA achieved the minimum levels at stage Ⅳ and stage Ⅴ ovaries, 
but with a significant increase at stage Ⅵ ovary. It was significantly positive correlated with brain  
IGF-Ⅰ mRNA levels and serum IGF-Ⅰ levels, but significantly negative correlated with serum E2 and 
serum T levels during ovarian development. Brain IGF-Ⅰ mRNA levels significantly increased since 
stage Ⅱ ovary and peaked at stage Ⅳ ovary, and showed a significant negative relationship with serum 
IGF-Ⅰ levels. Ovary IGF-Ⅰ mRNA levels significantly increased at stage Ⅱ ovary and peaked at stage 
Ⅳ ovary, then significantly declined at stage Ⅴ ovary until stage Ⅵ ovary. It was significantly 
correlated with serum E2 levels but negatively correlated with serum IGF-Ⅰlevels. Serum IGF-Ⅰ levels 
showed similar trend with liver IGF-Ⅰ mRNA levels, which significantly decreased at stage Ⅳ ovary, 
but then significantly ascended to peak at stage Ⅵ ovary. These results revealed that GH and IGF-Ⅰ 
synergistically or antagonistically play physiological role in ovarian development of C. semilaevis in 
endocrine or paracrine ways, and their regulation functions are related with synthesis/secretion during 
ovary development regulation. The present results could provide a new clue for better understanding the 
possible mechanism for reproductive regulation of C. semilaevis. 
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