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饥饿及复投喂对大黄鱼肠型脂肪酸结合

蛋白b基因表达的影响
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3宁波大学科技学院, 宁波 315212)

摘要      为从分子水平研究肠型脂肪酸结合蛋白基因(intestines fatty acid-binding protein, I-
FABP)在鱼类脂代谢中的作用, 该研究克隆并获得了1 362 bp大黄鱼I-FABPb基因序列, 采用实时荧

光定量PCR技术检测了I-FABPb基因在肌肉、肝、肠、胃、性腺、鳃、脑和心脏等8个不同组织中

的表达情况, 研究了饥饿和复投喂对大黄鱼I-FABPb基因在肠、肌肉和肝中表达的影响。结果显

示, I-FABPb基因在8个被检测组织中均有表达, 但在肠中表达量最高。饥饿对大黄鱼肠、肌肉和肝

中I-FABPb基因表达影响显著, 均呈现了先上升后下降的趋势, 但在肠中变化最显著; 长期饥饿后

复投喂, I-FABPb基因在肠、肌肉和肝中的表达量均显著升高(P<0.05), 且显著高于饥饿0 d的水平

(P<0.05)。结果表明, 饥饿及复投喂明显影响大黄鱼的脂肪代谢, I-FABPb在肠道脂肪代谢中起重

要作用。
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I-FABPb in Larimichthys crocea

Huang Hongli1, Xue Liangyi1,2*, Wang Jun3 
(1College of Marine Sciences, Ningbo University, Ningbo 315211, China; 2Collaborative Innovation Center for Zhejiang Marine High-

Efficiency and Healthy Aquaculture, Ningbo 315211, China; 3College of Science and Technology, Ningbo University, Ningbo 315212, China)

Abstract       To study the role and its molecular mechanism of intestines fatty acid-binding protein gene (I-
FABP) in teleost lipid metabolism, 1 362 bp I-FABP gene was cloned from large yellow croaker intestines tissue. 
I-FABPb expression was detected in muscle, liver, intestine, stomach, gonad, gill, brain and heart tissues by Real-
time fluorescent quantitative PCR (qRT-PCR). The effects of fasting and re-feeding on the expression of I-FABPb 
in large yellow croaker intestines, muscle and liver tissues were also analyzed. Results showed that the large yellow 
croaker I-FABPb was widely expressed in all tested eight tissues, and most abundant in intestine tissue. Fasting had 
a significant influence on the expression of I-FABPb in large yellow croaker intestine, muscle and liver tissues, of 
which the most obvious influence was in intestine tissue. The expression of I-FABPb in all three tissues showed a 
same tendency, increase at first and then decrease (P<0.05) during fasting. I-FABPb expression level significantly 
increased after re-feeding treatment (P<0.05) in the three tissues, and also was significantly higher than the level of 
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fasting 0 day (P<0.05). It implied that fasting and re-feeding significantly affected fat metabolism in large yellow 
croaker, and I-FABPb played an important role in intestinal fat metabolism.

Keywords       Larimichthys crocea; intestine fatty acid binding protein; fasting; re-feeding

脂肪酸结合蛋白(fatty acid-binding proteins, 
FABPs)属于脂质结合蛋白超家族成员, 是一类低分

子量的胞质蛋白质, 广泛存在于动物细胞内, 主要参

与脂肪酸的运输, 可将脂肪酸从细胞膜运送到甘油

三酯和磷脂合成的位点, 因此, 在脂代谢过程中起

着重要的作用[1-3]。FABPs分子量为14~16 kDa, 包含

126~134个氨基酸, 目前已发现18种类型的FABPs, 
并以分离或鉴定的第1种组织命名, 分别为心型

(heart type, H)、脂肪型(adipocyte type, A)、肝脏型

(liver type, L)、肠型(intestines type, I)、脑型(brain 
type, B)、回肠型(ileum type, Il)、上皮细胞型(epi-
thelial type, E)和髓磷脂型(myelin type, My)等。研究

显示, 某些类型的FABPs只在特定的组织中表达, 如: 
哺乳动物的脂肪型脂肪酸结合蛋白基因(A-FABP)只
在脂肪组织中表达[4], 但是大多数FABPs基因的表达

不局限于其命名的某种组织或器官, 例如瓦氏黄颡

鱼(Pelteobagrus vachelli)肝型脂肪酸结合蛋白基因

(L-FABP)和心型脂肪酸结合蛋白基因(H-FABP)在心

脏、肝脏、肠道和脂肪等组织中均有表达[5]。

肠型脂肪酸结合蛋白(intestines fatty acid binding 
protein, I-FABP)是首先从肠黏膜细胞液中分离出

来的脂肪酸结合蛋白, 拥有一个单配体结合位点[6], 
因此能够特异结合未酯化的游离长链脂肪酸(long 
chain fatty acids, LCFAS)并参与其运输 [7]。Agellon
等[8-9]指出, 敲除I-FABP基因会导致雄性小鼠高脂肪

食源性脂肪肝, 因此, I-FABP和脂肪的吸收有密切

关系。目前已在鲤鱼(Cyprinus carpio)[10]、建鲤(C. 
carpio var. jian)[11]、大西洋鲑(Salmo salar)[12-13]、斑

马鱼(Danio rerio)[14]等鱼类中克隆得到I-FABP基因

序列。从已克隆到的鱼类I-FABP序列发现, 某些鱼

类存在两种类型I-FABP基因, 例如鲤鱼、建鲤等鱼

类中出现了I-FABPa和I-FABPb两型 [10-11]。Jiang等[15]

发现, I-FABP基因仅在猪的肠和胃组织中表达。而

Sharma等[14]和Venold等[12]的研究结果显示, 在鱼类的

肠、脑、胃、肝、肌肉等组织中均检测到I-FABP基
因的表达, 但是I-FABP普遍在肠中高表达。大量研

究显示, I-FABP基因的表达受多种因素的调控, 例如

非洲爪蟾蜍(Xenopus laevis) I-FABP的表达受甲状腺

激素的调节[16]、大西洋鲑表达受饲料中脂肪含量的

调节[12]、小鼠I-FABP表达受年龄、饲料中脂肪含量、

激素等的调节[17-18]。

大黄鱼(Larimichthys crocea)是我国主要的海

水养殖鱼类之一, 具有较高的经济价值, 目前在我

国已被普遍养殖。在人工养殖条件下, 通过控制投

喂量以提高鱼类肉质是普遍存在的现象[19-20]。在饥

饿条件下, 鱼类代谢机能会发生相应的变化来适应

外界条件, 目前已有关于饥饿影响大黄鱼脂肪含量

及肉质的报道[19], 而关于饥饿对大黄鱼脂代谢基因

I-FABPb表达影响还未见报道。本研究克隆了大黄

鱼I-FABPb基因, 并对其序列进行比较和分析, 在此

基础上应用实时荧光定量PCR技术检测了I-FABPb
基因在各组织中的表达情况, 并进一步探讨了饥饿

及复投喂对大黄鱼I-FABPb基因表达的影响, 以期为

进一步探讨I-FABPb的功能、作用机理及调控鱼类

脂肪代谢的研究提供参考性资料。

1   材料与方法
1.1   材料

6月龄大黄鱼(111.51±6.24 g)购自宁波海湾水产

苗种繁育中心。实验开始前对大黄鱼进行为期1
周的驯养, 期间饱食投喂冰鲜鱼; 实验开始时取100
尾健康的大黄鱼平均分配于两个3 m×3 m×3 m的

网箱中, 每箱50尾, 一个网箱为实验组, 另一个网箱

为对照组。实验期间, 实验组持续饥饿42 d后再饱

食投喂两周, 对照组饱食投喂冰鲜鱼, 每天投喂2次
(5:00 am; 17:00 pm)。
1.2   取样

分别在饥饿0 d(F0)、7 d(F7)、14 d(F14)、21 d 
(F21)、28 d(F28)、35 d(F35)、42 d(F42)及复投喂7 d 
(RF7)、14 d(RF14)采集样本, 平行采集对照组样本。

每个平行采集3尾, 迅速取肌肉、肝、肠、胃、心、鳃、

性腺和脑组织置于1.5 mL离心管(RNase free)中, 液
氮速冻后于–80 °C冰箱保存备用。

1.3   总DNA、RNA提取和cDNA第一条链的合成

按SQ Tissue DNA Kit(Omega公司, 美国)说明

书要求提取大黄鱼肠组织基因组DNA, 用Trizol法
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提取肌肉、肝、肠、胃、心、鳃、性腺和脑组织的

总RNA, 紫外分光光度计检测DNA和RNA的浓度, 
1%琼脂糖凝胶[生工生物工程(上海)股份有限公司]
电泳检测DNA和RNA完整性。以提取的总RNA为

模板, 按照PrimeScriptTM RT Reagent Kit with gDNA 
Eraser(Perfect Real-time)试剂盒[宝生物工程(大连)
有限公司]说明书要求反转录成cDNA。

1.4   大黄鱼I-FABPb基因的克隆

在本实验室转录组测序获得大黄鱼I-FABP基
因cDNA序列的基础上, 采用PCR方法进行I-FABPb
基因cDNA序列的验证及I-FABPb基因DNA序列的

克隆(图1)。根据已经获得的cDNA序列设计引物

I-FABPb-F: 5′-CGG CAG ACT TTG AGT AAG ACA 
C-3′和I-FABPb-R: 5′-CGG TTG CAG TGG TAT AAT 
TCA-3′, 引物由上海华大基因科技有限公司合成。

以肠组织cDNA为模板进行cDNA序列验证, 以肠组织

DNA为模板进行DNA序列扩增。cDNA验证和DNA
扩增的PCR反应体系均为: 1 μL正向引物/反向引物

(10 μmol/L), 1 μL基因组cDNA/DNA, 12.5 μL 2×Taq 
MasterMix(Cwbio公司, 北京), 9.5 μL去RNA酶水, 总反

应体积为25 μL。PCR程序: 94 °C预变性2 min; 94 °C
变性30 s, 退火温度59 °C 30 s, 72 °C延伸1.5 min, 33
个循环; 72 °C终延伸10 min。PCR产物经1%琼脂糖

凝胶电泳后, 用胶回收试剂盒(生工)纯化。将回收的

产物与pMD19-T载体连接, 并将连接产物转化至感

受态细胞DH5α, 筛选阳性单克隆进行菌落PCR检测, 
将含有目的条带的菌液送至上海华大基因科技有限

公司测序。

1.5   I-FABPb基因表达分析

根据获得的大黄鱼I-FABPb基因序列设计跨内

含子的引物, I-FABPb1-F: 5′-ACA GAA CTA TCG 
GGC TCA-3′, I-FABPb1-R: 5′-ATC CTC TTT GCG 

TCC ACA-3′, 用于基因表达的检测。内参基因18S
引物18S-F: 5′-GTT CTT AGT TGG TGG AGC G-3′, 
18S-R: 5′-GAC ATC TAA GGG CAT CAC AG-3′。利

用实时荧光定量PCR技术检测基因在各组织中表达

情况, qRT-PCR体系为: cDNA模板1 μL、LightCycler® 
480 SYBR Green I Master(Roche公司, 美国)9 μL、上

下游引物各0.6 μL(10 μmol/L)、DEPC水(北京索莱

宝科技有限公司)8.8 μL, 反应总体积20 μL。反应条

件为: 94 °C预变性10 min; 95 °C变性15 s, 60 °C退
火1 min, 40个循环; 熔解曲线(55~95) °C, 反应在Ep-
pendorf Mastercycler® Eprealplex实时荧光定量PCR
仪中进行。此外, 还检测了目的基因和内参的扩增

效率, 内参基因的扩增效率为100.5%, I-FABPb的扩

增效率为100.2%, 基因扩增效率都接近100%。

1.6   数据统计及分析

大黄鱼I-FABPb mRNA的相对表达水平采用

2–ΔΔCt法计算。所有样品重复3次, 不同组织目的基因

相对表达量用平均值±标准差表示。采用SPSS 18.0
统计分析软件对实验数据进行单因素方差分析(One-
Way ANOVA), Duncan法多重比较分析, P<0.05为差

异具有显著性。

2   结果
2.1   大黄鱼I-FABPb基因克隆及序列分析

克隆到的大黄鱼I-FABPb基因DNA序列长度为

1 362 bp, 与cDNA序列比对后, 确定4个外显子和3个
内含子, 外显子的长度分别为67 bp、173 bp、108 bp和
54 bp, 共402 bp, 编码133个氨基酸(GenBank登录号

为: KT928646)。通过Blast比对显示, 大黄鱼I-FABPb
核苷酸序列与雀鲷(Stegastes partitus)、尖吻鲈(Lates 
calcarifes)、革首南极鱼(Notothenia coriiceps)等鲈

形目物种序列一致性达84%以上, 推断的氨基酸序

图1   大黄鱼I-FABPb基因克隆及引物位置示意图

Fig.1   The diagram of cloning and the position of the primer used for L. crocea I-FABPb gene
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列的一致性在87%以上。将大黄鱼I-FABPb氨基酸

序列与其他物种的I-FABP氨基酸序列进行多重比

对, 用MEGA 4.0软件中的NJ法构建系统进化树(图
2)。结果显示, 大黄鱼与其他鲈形目鱼类有较高的

同源性, 而与哺乳类和鸟类的同源性较低。通过对

基因结构比较显示, 大黄鱼I-FABP结构与其他物种

基因结构相似(表1), 且鱼类与哺乳类外显子II和外

显子III的保守性较高。

2.2   大黄鱼不同组织中I-FABPb基因的表达差异

采用实时荧光定量PCR方法, 以18S作内参对大

黄鱼各组织I-FABPb mRNA表达量进行了检测。结果

显示, 在被检测的肌肉、肝、心、肠、鳃、性腺、脑

和胃8个组织中, I-FABPb基因均表达, 其中在肠组织中

的表达量较高, 在其他组织中表达量相对较低(图3)。
2.3   饥饿及复投喂对大黄鱼肠、肌肉和肝中I-
FABPb表达的影响

饥饿及复投喂对大黄鱼I-FABPb在肠、肌肉和

肝中的表达均有显著性的影响(图4)。在肠组织中, 
在饥饿处理阶段, I-FABPb表达量呈现了先上升后下

降的趋势, 在饥饿28 d(F28)时表达量达到最高, 约为

表1   FABPs基因结构比较

Table 1   Comparison of the structure of FABPs genes
基因

Gene
外显子I
Exon I

内含子I
Intro I

外显子II
Exon II

内含子II
Intro II

外显子III
Exon III

内含子III
Intro III

外显子IV
Exon IV

Rattus norvegicus L-FABP[21] 115 1 454 173 1 224 93 610 121

R. norvegicus H-FABP[22] 72 3 390 173 1 396 99 1 060 58

C. carpio var. jian I-FABPa[11] 67 121 173 593 108 85 51

C. carpio var. jian I-FABPb[11] 67 144 173 785 108 83 51

L. crocea I-FABPb 67 405 173 281 108 151 54

99

100

49
19

34
76

78

52

47

89
64

85
89

35
65

96

97

99
86

70

0.05

Larimichthys crocea (KKF31601)
Sparus aurata (AIT82988)

Notothenia coriiceps (XP_010774335)

Stegastes partitus (XP_008284959)
Takifugu rubripes (XP_003972005)

Lates calcarifer (AGL33437)
Oryzias latipes (XP_004084340)

Danio rerio (AAF00925)
Cyprinus carpio 2b (ADF28555)
Cyprinus carpio jian2b (AFW90182)

Cyprinus carpio jian2a (AFW90181)
Gallus gallus (NP_001007924)

Balearica regulorum gibbericeps (KFO11404)
Phoenicopterus ruber ruber (KFQ86454)

Cuculus canorus (KFQ81582)
Rattus norvegicus (NP_037200)

Mus musculus (NP_032006)
Felis catus (XP_003985100)

Homo sapiens (NP_000125)
Sus scrofa (NP_001026950)

Cyprinus carpio 2a (ADF28554)

Larimichthys crocea 2 (KT928646)
Dicentrarchus labrax (AHK05999)

图2   大黄鱼与其他物种I-FABP氨基酸序列进化树

Fig.2   Phylogenetic tree of I-FABP amino acid sequences from L. crocea and other species

不同字母表示各实验组之间存在显著性差异(P<0.05)。下同。

Different letters indicate a significant difference among the experimental 
groups (P<0.05). The same is in the following figures.

图3   大黄鱼I-FABPb基因在各组织中表达情况

Fig.3   Tissue-specific expression of I-FABPb in L. crocea
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饥饿0 d(F0)表达量的11倍, 饥饿42 d(F42)时表达量

下降至初始水平。复投喂后7 d(RF7), I-FABPb表达

量急剧上升(P<0.05), 达到初始水平的24.8倍, 复投

喂14 d(RF14), 其表达量下降(P<0.05), 但仍高于对

照组水平。

在肌肉组织中, 饥饿至21 d(F21), I-FABPb表达

量达到最高, 随着饥饿时间的延长, 其表达量开始下

降, 在饥饿42 d(F42)时, 表达量降至初始水平。复投

喂后7 d(RF7), I-FABPb表达量快速升高并显著高于

饥饿处理组水平(P<0.05), 复投喂14 d(RF14), 表达

量显著下降, 但仍高于对照组(P<0.05)。
在肝组织中, 从饥饿处理开始到饥饿35 d(F35), 

随着饥饿时间的延长, I-FABPb表达量呈上升趋势; 
在饥饿42 d(F42)时, 其表达量降低, 接近于初始水

平。复投喂后I-FABPb表达量显著升高(P<0.05), 
复投喂7 d(RF7)表达量显著高于复投喂14 d(RF14)
(P<0.05)。

3   讨论
本研究从大黄鱼肠组织中克隆到的DNA序列

全长为1 362 bp, 包括4个外显子和3个内含子, 和
FABPs基因家族的其他基因结构相似[23]; 推断的蛋

白质分子量为15.4 kDa, 等电点(pI)为6.31。通过

对DNA序列和cDNA序列比对, 发现其内含子符合

“GT…AG”法则, 这与鱼类其他基因DNA序列特征

一致[24]。推断的氨基酸序列与鲈形目鱼类I-FABP
的一致性高达87%, 而和其他型脂肪酸结合蛋白

(H-FABP、B-FABP、L-FABP等)一致性较低, 因此

确定该基因是大黄鱼的脂肪酸结合蛋白基因。该

I-FABP基因推断的氨基酸序列与鲤鱼和建鲤的b
型I-FABP一致性高达83%, 与a型I-FABP一致性达

到79%, 与已公布的两种大黄鱼I-FABP氨基酸序列

(XP_010743217和GenBank: KK31601)一致性分别

达到99%和76%。已上传的两种大黄鱼I-FABP氨基

酸序列并未区分命名, 通过对获得的大黄鱼I-FABP
氨基酸序列同其他硬骨鱼氨基酸序列比对及I-FABP
氨基酸进化树分析, 将其命名为大黄鱼I-FABPb型基

因。

I-FABP在哺乳动物、两栖类和海洋生物中有

相似的功能, 均能特异性地结合长链脂肪酸并将

其输送到氧化位点, 但是在不同物种中, I-FABP基
因的组织表达模式不同[4,15-16,25]。研究发现, 哺乳

类(人、鼠等)和鸟类(鸡等)I-FABP基因仅在肠组织

中表达[3,26-27], 而鱼类的I-FABP基因在各个组织中可

F0、F7、F14、F21、F28、F35和F42分别表示饥饿0、7、14、21、
28、35、42 d; RF7和RF14分别表示复投喂7 d和14 d。
F0, F7, F14, F21, F28, F35 and F42 represented 0, 7, 14, 21, 28, 35 and 
42 days of fasting, respectively; RF7 and RF14 represented 7 days and 
14 days after re-feeding, respectively.
图4   饥饿及复投喂对大黄鱼肠(A)、肌肉(B)和肝(C)组织中

I-FABPb基因表达的影响

Fig.4   Effects of fasting and refeeding on the 
expression of I-FABPb in L. crocea intestines (A), 

muscle (B) and liver (C) tissues
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以广泛表达[5,14,26]。本研究采用荧光定量PCR技术检

测到大黄鱼I-FABPb基因在肌肉、肝、肠和胃等8个
组织中均有表达, 但在肠中表达量最高, 这一结果与

斑马鱼、虹鳟(Oncorhynchus mykiss)I-FABPb的研究

结果一致[14,28], 提示I-FABPb在大黄鱼肠道脂肪酸的

代谢过程中起重要作用。不同于哺乳动物在单一组

织中表达的模式, 推测I-FABP在鱼类中功能上可能

比哺乳动物更为广泛。

调节脂代谢使体内能源平衡是一个复杂的过

程, 而且需要很多调控系统协调完成。在脂代谢过

程中, 脂肪酸(fatty acids, FAs)作为信号分子结合到

转录因子过氧化物酶体增殖物激活受体(peroxisome 
proliferators-activated receptors, PPARs)上并使其激活, 
然后通过转录因子和FABPs启动子元件相互作用来

诱导FABPs基因的转录和翻译[29]。在本研究中, 大
黄鱼I-FABPb基因在肌肉、肝和肠中的表达都受到

了饥饿及复投喂条件的影响。饥饿过程中, I-FABPb
表达在大黄鱼3个组织中均呈现先上升后下降趋势, 
推测I-FABPb在不同组织中的生物学功能相似, 但
I-FABPb在肠组织中变化最显著, 说明I-FABPb在肠

道脂代谢中起更重要的作用。饥饿初期, 大黄鱼肠、

肌肉和肝中的I-FABPb基因表达均有显著性增加, 与
瓦氏黄颡鱼饥饿30 d肝中FABP基因表达量持续上升

的结果一致[30]。Venold等[12]研究显示, 大西洋鲑肠I-
FABP基因、PPAR-α和PPAR-γ基因低蛋白质饲喂组

比高蛋白质饲喂组表达量显著下降, 推测I-FABP基
因表达量的下降可能是由PPAR-α和PPAR-γ表达量

下降导致的。本实验室已有数据显示, 35 d饥饿导

致大黄鱼肌肉和肝中PPAR-α基因表达量均呈现显

著上升的趋势, 因此推测饥饿早期大黄鱼肠、肌肉

和肝中I-FABPb表达量上升也是由转录因子PPAR-α
调控导致的。随着饥饿时间延长, 大黄鱼I-FABPb基
因在肠、肌肉和肝中的表达量分别在饥饿28、21、
35 d开始显著下降, 在饥饿42 d下降至初始水平。长

期饥饿没有脂肪来源会导致大黄鱼组织中脂肪降解

产生的FAs大量消耗产生能量, 从而导致I-FABPb表
达量显著降低, 当FAs量降低到一定程度时, 也会抑

制I-FABPb的表达, 这与Stewart等[2]陈述FABP的丰

度和FAs的含量呈正相关的结论一致, 但开始抑制I-
FABPb表达的FAs浓度有待进一步研究。Tian等[31]研

究显示, 饥饿胁迫使尼罗罗非鱼(Oreochromis niloti-
cus)脂肪分解关键酶脂蛋白脂酶(lipoprotein lipase, 

LPL)基因在肝组织中表达量也呈先上升后下降的趋

势, 和本研究结果相似。

许多鱼类在复投喂后, 在恢复生长中会出现补

偿生长现象, 补偿生长的机制主要有三种观点[32]。

第一种观点认为, 饥饿使动物代谢水平降低, 恢复进

食后会继续维持一段时间较低代谢水平, 这种代谢

支出的降低使用于生长的能量比例增高, 从而提高

食物转化率, 出现了补偿生长, 虹鳟(Oncorhynchus 
mykiss)[33]和大西洋鲑(Clupea harengus)[34]恢复生长

的实验结果与该种观点相符。第二种观点认为, 饥
饿后恢复喂食时, 鱼类体内将立即进行大量的合成

反应, 代谢水平迅速升高, 鱼类食欲增强, 大幅度提

高摄食水平, 从而产生补偿生长效应, 北极红点鲑

(Salveinus alpinus)[35]和南方鲇(Silurus meridionalis)[36]

的恢复生长实验结果与该种观点相符。第三种观点

认为, 动物在恢复喂食阶段不仅增加食欲, 提高摄食

水平, 同时改善了食物转化率, 因此, 补偿生长是这

两种生理因素共同作用的结果, 异育银鲫(Carassius 
auratus gibelio)[37]饥饿处理后恢复生长的实验结果

支持该观点。大黄鱼饥饿处理之后进行复投喂, I-
FABPb表达量显著升高; 在复投喂14 d时, I-FABPb在
肠、肌肉和肝组织中的表达量均出现下降的趋势, 
但仍高于饥饿实验开始时的水平。推测大黄鱼在饥

饿刺激后, 复投喂使其代谢增强, 体内游离脂肪酸摄

入大量增加, 脂肪代谢水平显著提高, 出现了补偿性

生长现象, 类似于北极红点鲑和南方鲇。

肌肉组织I-FABPb表达量在28 d开始下降, 而肠

和肝组织中I-FABPb分别在饥饿35 d和42 d开始下降, 
说明饥饿过程中肝组织的脂肪代谢能力最强, 其次

是肠道, 肌肉组织的代谢能力最弱, 这和罗非鱼饥饿

条件下肝是主要的能量代谢器官的研究结果一致[30]。

本研究通过检测I-FABPb在各组织中表达情况及饥

饿及复投喂条件下在肠、肌肉和肝组织表达差异, 
说明I-FABPb在肠道脂代谢过程中起着更为重要的

作用, 为进一步研究I-FABPb提供了理论基础。
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