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摘要　为探讨胰岛素样生长因子结合蛋白Ｇ１(IGFBPＧ１)基因在二倍体和四倍体泥鳅之间的表达差异及其与

DNA甲基化的相关性,克隆二倍体、四倍体泥鳅的 CDS序列和启动子序列,并分别采用qRTＧPCR和亚硫酸氢

盐测序技术(BSP)分析IGFBPＧ１在二倍体、四倍体泥鳅中的表达水平及启动子区和第一外显子区的甲基化水

平.结果显示,泥鳅的IGFBPＧ１基因CDS序列长７８９bp,编码２６２个氨基酸,二倍体、四倍体泥鳅间有５bp的

差异,但氨基酸序列完全相同.在二倍体、四倍体中分别克隆得到２３４１bp和２３３１bp的启动子序列,倍性间的

序列相似度达９９％,启动子序列中包含典型元件 TATAＧbox,以及SP１、CREB、C/EBP、POU２F２、GATAＧ２/３/４
和SRY等转录因子结合位点.泥鳅的IGFBPＧ１基因主要在肝脏中表达,且四倍体泥鳅肝脏中IGFBPＧ１的表

达水平显著高于二倍体(P＜０．０１).四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因启动子及第一外显子区的甲基化水平均比二倍

体低,其中四倍体肝脏中的甲基化水平显著低于二倍体(P＜０．０１).综合分析研究结果表明,在IGFBPＧ１基因

主要表达的肝脏组织中,其 mRNA表达水平与 DNA甲基化水平呈负相关,启动子区较高的甲基化可能抑制了

二倍体泥鳅IGFBPＧ１基因的表达.
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　　 胰岛素样生长因子结合蛋白 １(insulinＧlike
growthfactorsbindingproteinＧ１,IGFBPＧ１)是胰岛

素样生长因子结合蛋白家族(IGFBPs)的重要成员

之一.IGFBPs是一系列与胰岛素样生长因子(inＧ
sulinＧlikegrowthfactors,IGFs)结合的分泌蛋白,
它们不仅可以通过其内分泌功能来控制IGFs的半

衰期,而且可以调节IGFs的可用性和生物活性[１].
目前,在哺乳动物中已发现７种IGFBPs,分别命名

为IGFBPＧ１~IGFBPＧ７,其中,IGFBPＧ１~IGFBPＧ６高

度保守[２],而IGFBPＧ７与IGFBPＧ１~IGFBPＧ６的结构

相似性仅限于N端的保守结构域[３].大多数IGFBPs
在各个组织中都有不同程度的表达,且大部分的动物

细胞中都有不止一种的IGFBPs表达[１].
IGFBPＧ１是最早发现的IGFBPs家族成员,主

要由肝脏、肾脏等器官分泌,对分泌细胞本身、邻近

组织细胞或通过血液循环对远处靶器官产生作

用[４],其主要功能是运载和调节IGFＧ１与受体结合,
延长IGFＧ１的半衰期,并进行组织和细胞识别定位,

对动物的生长、发育、生殖及血糖调节等生理过程起

着重要的调控作用[５Ｇ６].此外,在低氧胁迫下,IGＧ
FBPＧ１还可以通过降低胚胎和成体生长,而使机体

细胞适应低氧环境[７].迄今为止,对鱼类IGFBPＧ１
基因的研究主要集中在序列和生理功能方面,而对

其表达调控机制的研究却鲜有报道.
多倍化是自然界中普遍存在的一种生物学现

象,也是推动生物进化和物种形成的重要驱动力.
大量的研究显示,生物多倍化中往往伴随着广泛而

快速的 DNA 甲基化变异[８Ｇ９],而 DNA 甲基化与基

因表达之间存在密切的相关性,通常认为,DNA 甲

基化水平的提高会抑制基因的表达,而去甲基化则

会激活某些基因的表达[８].然而,目前相关的研究

主要集中在植物中,而在鱼类中的研究却非常有限.
我国的野生泥鳅(MisgurnusanguillicaudaＧ

tus)中不仅有二倍体,在长江流域,人们还发现有大

量的四倍体.泥鳅的这种四倍体与二倍体共存的现

象,使之成为研究多倍体鱼类表型变异和基因表达
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变异的理想模式生物.研究发现,与二倍体泥鳅相

比,四倍体泥鳅具有生长快、体型大等优势[１０],但这

种生长优势的潜在分子机制目前尚不清楚.笔者在

前期工作[１１]的基础上,克隆了泥鳅IGFBPＧ１基因

的CDS序列和启动子序列,分析了其在二倍体、四
倍体泥鳅中的表达差异;并采用亚硫酸氢盐测序技

术(BSP)研究了二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因

的甲基化水平差异,探讨了其与表达差异的相关性,
旨在为阐明泥鳅IGFBPＧ１基因的表达调控机制提

供数据支持.

1　材料与方法

1.1　试验材料

本研究所用二倍体、四倍体泥鳅均为笔者所在

实验室的人工繁殖１龄个体,２种倍性的泥鳅养殖

条件相同.随机选取二倍体、四倍体泥鳅各６尾,

MSＧ２２２(１００mg/L)麻醉鱼体后,尾静脉抽血、解剖

取肝脏和肌肉.每种组织各取２份,１份保存于无

水乙醇中,用于DNA的提取;另１份在液氮中速冻

３０min后,置于－８０℃冰箱中保存,用于 RNA 的

提取.
1.2　总 RNA 的提取和 cDNA 的合成

采用 Trizol法提取各样品的总RNA,用 NanoＧ

Drop２０００分光光度计检测其浓度和纯度,用１％的

琼脂糖凝胶电泳检测其完整性.选择高质量的

RNA,用 PrimeScriptRTreagentKitwithgDNA
Eraser试剂盒(TaKaRa)将其反转录为cDNA,用泥

鳅的１８SrRNA(FJ７１０８６３．１)基因设计引物,对反

转录结果进行检测.
1.3　 IGFBPＧ1 基因 CDS 序列的克隆及分析

基于实验室前期测序得到的泥鳅转录组数据

(SRP１２７０１３),经生物信息学分析后得到IGFBPＧ１
基因的部分序列,用 PrimerPremier５．０软件设计

引物(表１),以二倍体、四倍体泥鳅的肝脏cDNA为

模板,进行 ORF的扩增与测序验证.
用BioXM２．６分析IGFBPＧ１基因的氨基酸序

列组成、编码蛋白的相对分子质量、等电点等.用

SignalP３．０对蛋白序列中的信号肽进行预测,用

SMART软件对蛋白结构域进行分析.
1.4　 IGFBPＧ1 基因启动子的克隆及序列分析

用酚Ｇ氯仿法提取各样品的基因组DNA,用１％
的琼脂糖凝胶电泳检测其完整性.用hiTAILＧPCR
技术[１２]扩增二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１的启动

子序列.用 NNPP和 FPROM 在线软件预测启动

子的核心转录元件,用JASPAR和PROMO预测启

动子上潜在的转录因子结合位点.
表１　本研究所用PCR引物

Table１　PCRprimersusedinthisstudy

引物 Primer 序列 Sequence(５′Ｇ３′) 用途 Usage

１８SrRNA
F:TCGTGATCGGGACTGGGGATTGCA

CDSPCR
R:AATCGGTAGTAGCGACGGGCGGTGT

IGFBPＧ１
F:GAGAGAGCGAAGAGAACGG

CDSPCR
R:CTTAAAAGGCAGAGGTAGGAA

IGFBPＧ１
F:AGCGAAGAGAACGGTGTC

exon１PCR
R:GCAAGGTGCGGTGTAGAT

IGFBPＧ１ＧSP１ TCTCTGAGCACCTCCTCGCA hiTAILＧPCR
IGFBPＧ１ＧSP２ ACGATGGACTCCAGTCCGGCCTGAATGCTGCCACCCAGACAAACTT
IGFBPＧ１ＧSP３ TCGGGTGGACACCGTTCTCTTCGCT
IGFBPＧ１Ｇ２SP１ CAGGATGTGACACTTTGGGGAA hiTAILＧPCR
IGFBPＧ１Ｇ２SP２ ACGATGGACTCCAGTCCGGCCGGGCACTTGCATGTCTTCGAGATCG
IGFBPＧ１Ｇ２SP３ GCACTTGCATGTCTTCGAGATCGCAT

IGFBPＧ１
F:ACGCCATACGCAAGAAACTCG qRTＧPCR
R:TCCAGGATGCCACACACCAAC

IGFBPＧ１

F１:GAGTATTGTTGTTATTTATTTTAGTATGTCRT

１CpGPCRR１:AAAAAACTATACAACCATTAAAAACCAAT
F２:TTTATTTRGTGAGGRGTAGTAGTGA

IGFBPＧ１

F１:TAGTTATTTTGGAGAGAGCGAAGAGA

２CpGPCRR１:CTACTCGAAATTTAAATTRTCCGTAC
F２:TATTTATTCGGATTTTTGTTTTGG

０１
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1.5　二倍体、四倍体泥鳅 IGFBPＧ1 基因的表达

　　基于IGFBPＧ１的cDNA 序列设计qRTＧPCR
引物(表１),分别以各样品的cDNA为模板,以泥鳅

的１８SrRNA为内参,用 LightCycler􀆾４８０实时荧

光定量PCR系统分析IGFBPＧ１基因在二倍体、四
倍体泥鳅的血液、肌肉和肝脏中的表达水平.反应

体系为２０μL,包括:２×SYBRGreenMix(TaKaＧ
Ra)１０μL,上下游引物 (１０μmol/L)各 ０．８μL,

cDNA１μL,ddH２O７．４μL.反应程序为:９５℃预

变性５s;９５℃变性５s,５８~６０℃退火２０s,７２℃延

伸３０s,４０个循环.每个样品设置３个重复,表达水

平用２－ △△Ct法进行分析.
1.6　用 BSP 技术分析 IGFBPＧ1 基因的甲基化水平

样品DNA 检测合格后,用 EZDNA MethylaＧ
tionＧGoldKitTM甲基化试剂盒对基因组 DNA 进行

亚硫酸氢盐转化.用 Methprimer软件预测启动子

及第一外显子区的 CpG 岛,用PrimerPremier５．０
软件在CpG岛两侧设计２对巢式引物(表１),通过

２轮巢式PCR反应扩增CpG岛片段.第１轮采用

TouchＧdownPCR 技 术,程 序 为:９５ ℃ 预 变 性

３min;９５℃变性２０s,退火４５s(首个循环温度

６５℃,后面每个循环依次降低０．５℃),７２℃延伸

４５s,２１个循环;９５℃变性２０s,５５℃退火２０s,

７２℃延伸４５s,２０个循环;７２℃延伸２min.第２
轮采用普通PCR法,反应模板为首轮 PCR产物的

１０倍稀释物.PCR产物克隆后,随机选取５个阳性

克隆送武汉擎科伟业生物科技有限公司测序.
根据测序结果,将目的序列转化为 multiＧfasta

格式,经 QUMA在线软件处理后,甲基化的分析结

果以棒棒糖格式输出,并自动计算出每个样品甲基

化百分比.用SPSS１３．０软件进行统计学处理,用
配对样本t检验法比较同类组织不同倍性间的甲基

化水平差异.

2　结果与分析

2.1　泥鳅 IGFBPＧ1 基因的 CDS 序列特征

泥鳅IGFBPＧ１基因的 CDS序列全长７８９bp,
二倍体、四倍体之间有５bp的碱基差异,但其氨基

酸序列完全相同,均编码２６２个氨基酸,其中,前２５
个氨基酸残基为信号肽,蛋白分子质量约２８．４ku,
等电点约７．６.ClustalW２．０和SMART软件分析

结果显示,泥鳅IGFBPＧ１的氨基酸序列与哺乳动物

基本一致,其 N 端有 GCGCCXXC基序、１２个保守

的半胱氨酸残基位点(Cys)和IGFBP同源结构域

(IGFBPhomologues,IB);C端有CWCV 基序、I型

甲状腺球蛋白域(thyroglobulintypeIrepeats,TY)
和６个保守的Cys;但哺乳动物中IGFBPＧ１基因 C
端的 ArgＧGlyＧAsp(RGD)基序在泥鳅中没有检测

到,取而代之的是PAD基序(图１).

图１　泥鳅IGFBPＧ１基因CDS序列特征

Fig．１　ProfileoftheCDSsequenceofIGFBPＧ１geneofM．anguillicaudatus

１１
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2.2　泥鳅 IGFBPＧ1 基因启动子序列特征

用hiTAILＧPCR技术扩增了二倍体、四倍体泥

鳅IGFBPＧ１ 基因的启动子序列,其长度分别为

２３４１bp和２３３１bp,倍性间的序列相似度达９９％,
其差异主要是由碱基替代和四倍体中的序列缺失引

起的.用 NNPP和 FPROM 软件预测了启动子的

核心序列(promotercoreelement,PCE)(图２灰色

显示),其中包含典型元件 TATAＧbox(Ｇ２３至Ｇ３２),
但不包含CAATＧbox、GCＧbox等元件.此外,在启

动子上还预测到了SP１、CREB、C/EBP、POU２F２、

GATAＧ２/３/４和SRY等转录因子结合位点.二倍

体、四倍体启动子比对发现,碱基替代并没有引起倍

性间转录因子结合位点的差异,但四倍体启动子的

部分序列缺失导致了转录因子EGR１和 NFIC结合

　黄色底纹表示二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１启动子序列的差异碱基.Theyellowshadingindicatesthedifferentialbasesbetween

diploidandtetraploidM．anguillicaudatus．

图２　IGFBPＧ１基因启动子区顺式作用元件分析

Fig．２　CisＧElementspredictionoftheIGFBPＧ１promotersequence
位点的缺失.
2.3　二倍体、四倍体泥鳅 IGFBPＧ1 基因的表达差

异分析

　　通过qRTＧPCR检测发现,IGFBPＧ１基因在肝

脏、肌肉和血液中均有表达(图３).在肝脏中,四倍

体泥鳅IGFBPＧ１ 的 表 达 水 平 显 著 高 于 二 倍 体

(P＜０．０１),而在血液中,IGFBPＧ１在四倍体泥鳅中

的表达水平显著低于二倍体(P＜０．０５),在肌肉中

的表达水平没有显著差异(P＞０．０５).
2.4　二倍体、四倍体泥鳅 IGFBPＧ1 基因甲基化

分析

　　用 MethPrimer软件在泥鳅IGFBPＧ１基因的

启动子及第一外显子区进行CpG岛预测,发现泥鳅

的IGFBPＧ１基因含有２个CpG岛,第１个CpG岛

位于－１１０６bp至－７５２bp之间,长３５４bp,包含

２６个CpG位点;第２个CpG岛位于＋１１１bp至＋
４２６bp处,长３１５bp,包含３５个CpG位点(图４A).
二倍体和四倍体的预测结果完全相同,序列差异并

没有改变 CpG 岛的数量和位置.用巢式 PCR 技

术,分别对２个 CpG 岛进行扩增,PCR产物经１％
的琼脂糖凝胶电泳检测,结果显示扩增片段大小与

预期相符(图４B).
用BSP 技术检测了二倍体、四倍体泥鳅IGＧ

FBPＧ１基因在启动子区(１stCpGIsland)和第一外

显子区(２ndCpGIsland)的甲基化水平,结果如图５
所示.在启动子区,二倍体泥鳅肝脏中IGFBPＧ１
的甲基化水平显著高于四倍体(P＜０．０５);而血液

和肌肉中,二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１的甲基化

２１
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图３　IGFBPＧ１基因在二倍体、

四倍体泥鳅各组织中的相对表达量

Fig．３　RelativeexpressionofIGFBPＧ１intissues
ofdiploidandtetraploidM．anguillicaudatus

水平没有显著性差异(P＞０．０５)(表２).在第一外

显子区,四倍体泥鳅肝脏、血液和肌肉中IGFBPＧ１
均未检测到甲基化,而二倍体的IGFBPＧ１在这些

组织中发生了部分甲基化,但倍性间没有显著性差

异(P＞０．０５).此外,在整体水平上,二倍体泥鳅在

肝脏和血液中的甲基化水平比四倍体高,且具有显

著性差异(P＜０．０５),而在肌肉中没有显著性差异

(P＞０．０５).
2.5　泥鳅 IGFBPＧ1 基因表达水平与 DNA 甲基化

的相关性分析

　　在肝脏、血液和肌肉中,四倍体泥鳅IGFBPＧ１
基因的甲基化水平均比二倍体低,其中,肝脏中的甲

基化水平在倍性间存在极显著性差异(P＜０．０１).
在 肝脏中,四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因的表达水平

图４　IGFBPＧ１基因CpG岛预测(A)及PCR扩增产物电泳图(B)

Fig．４　ResultsofCpGislandprediction(A)andagarosegelelectrophoresisforPCRproducts(B)forIGFBPＧ１gene

图５　二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因启动子及第一外显子区的甲基化率

Fig．５　MethylationrateofIGFBPＧ１inpromoterand１stexonof２nand４nM．anguillicaudatus

３１
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表２　二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因的甲基化水平比较

Table２　ComparisonofDNAmethylationinpromoterofIGFBPＧ１betweendiploidandtetraploidM．anguillicaudatus

组织

Tissues
倍性

Ploidy

１stCpG

甲基化率/％
Methylationrate

P 值

Pvalue

２ndCpG

甲基化率/％
Methylationrate

P 值

Pvalue

平均值 Average

甲基化率/％
Methylationrate

P 值

Pvalue

肝脏 Liver
二倍体 Diploid ５５．３８

０．００１
２．８５

０．１８０
２９．６２

０．００１
四倍体 Tetraploid ２６．１６ ０．００ ２６．１６

血液 Blood
二倍体 Diploid １２．３１

０．０６０
１．７１

０．０７０
６．９２

０．００５
四倍体 Tetraploid ４．６２ ０．００ ４．６２

肌肉 Muscle
二倍体 Diploid ２７．６９

０．０７５
１．１４

０．０８９
１５．００

０．１９０
四倍体 Tetraploid ７．６９ ０．００ ７．６９

显著高于二倍体(P＜０．０１),而在血液和肌肉中,二
倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因的表达水平没有显

著性差异(P＞０．０５).由于IGFBPＧ１基因主要在肝

脏中表达,因此,我们认为,IGFBPＧ１基因在其主要

表达组织中的表达水平与DNA甲基化呈负相关.

3　讨　论

3.1　泥鳅 IGFBPＧ1 基因的 CDS 及启动子特征

　　二倍体、四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因的 CDS序

列长均为７８９bp,编码２６２个氨基酸,在其 N 端和

C端,均富含保守的 Cys残基和 GCGCCXXC等保

守基序,这些特征与哺乳动物的IGFBPＧ１基因相

似[２].泥鳅IGFBPＧ１基因的启动子核心元件上虽

然缺少 CAATＧbox、GCＧbox等典型元件,但在其

TATAＧbox上游存在着多个SP１结合位点,这个特

征与在猪中的报道类似[１３].研究人员认为,SP１可

以通过影响转录起始复合物的合成对IGFBPs 基

因的表达活性起着重要的促进作用[１４Ｇ１６].此外,在
泥鳅 的 IGFBPＧ１ 基 因 的 启 动 子 上,还 预 测 到

CREB、C/EBP、POU２F２、GATAＧ１/２/３/４ 和 SRY
等转录因子结合位点.CREB是一种胞内转录因

子,能通过与效应因子cAMP结合而调控IGFBPＧ
１/２的表达[１７].此外,IGFBPＧ１基因上还预测到多

个SRY转录因子结合位点.SRY是主导动物性别

分化的因子[１８],由泥鳅IGFBPＧ１基因的启动子上

存在 的 多 个 SRY 转 录 因 子 结 合 位 点 推 测,

IGFBPＧ１基因可能与泥鳅的性别分化有关.
四倍体泥鳅IGFBPＧ１基因启动子中缺失了部

分序列,导致其缺少了 EGR１和 NFIC２个转录因

子结合位点,EGR１为早期生长反应转录因子,其通

过促进或抑制基因的表达从而调节细胞的增殖、凋
亡、生长和分化等过程[１９].NFIC 主要参与调控

DNA的复制与基因的表达[２０],NFIC在低剂量下能

促进 IGFBPs 的 表 达,而 在 高 剂 量 下 则 会 抑 制

IGFBPs的表达[２１].EGR１和 NFIC２个转录因子

结合位点的缺失,是否对四倍体泥鳅IGFBPＧ１基

因启动子的活性产生影响有待进一步的研究.
3.2　泥鳅倍性间 IGFBPＧ1 基因的表达特点

在前期的研究中,我们发现,与二倍体泥鳅相

比,四倍体泥鳅具有生长快、体型大等明显的生长优

势[１０].本研究中,我们发现四倍体泥鳅IGFBPＧ１
基因在其主要表达组织肝脏中的表达量显著高于二

倍体泥鳅(P＜０．０５).我们对IGFBPs家族的其他

成员研究发现,部分成员(IGFBPＧ５、IGFBPＧ６b)在
四倍体中的表达水平显著低于二倍体(P＜０．０５).

Wood等[２２]和 Demanbro等[２３]在研究哺乳动物时

发现,IGFBPs家族各成员之间存在着相互补偿的

现象,在特定生长阶段或特定组织中,可能是由其中

的某个或某几个基因起主导作用.因此,四倍体泥

鳅IGFBPＧ１基因的表达量显著高于二倍体的现

象,可能是由于１龄泥鳅中,IGFBPＧ１基因对生长

起着主要的调控作用.
3.3　泥鳅 IGFBPＧ1 基因的表达水平与 DNA 甲基

化的相关性

　　通常认为,启动子及第一外显子区 DNA 甲基

化水平的提高会抑制基因的表达,去甲基化会激活

某些基因的表达[２４Ｇ２６].在泥鳅中,IGFBPＧ１主要表

达的组织为肝脏,在肝脏中,四倍体泥鳅IGFBPＧ１
的表达水平显著高于二倍体(P＜０．０５),而其 DNA
甲基 化 水 平 显 著 低 于 二 倍 体 (P ＜０．０５),即

IGFBPＧ１基因 mRNA 的表达水平与 DNA 甲基化

水平呈负相关,因此推测,在肝脏中,DNA甲基化对

IGFBPＧ１的表达可能起着负调控作用.而在血液

和肝脏中,IGFBPＧ１ 基因 mRNA 的表达水平与
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DNA甲基化水平没有明显的相关性,我们推测,在

IGFBPＧ１基因的非主要表达组织中,CpG 岛的甲

基化状态可能仅为基因转录调控过程提供了一些前

提条件,其他调节机制如组蛋白共价修饰可能发挥

更直接、更重要的作用.
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ExpressionofIGFBPＧ１anditscorrelationwithDNAmethylation
indiploidandtetraploidMisgurnusanguillicaudatus

ZHANG Manman　GAOZexia　FENGBing　LUOShuangshuang　CAO Wenyi　ZHOUXiaoyun

CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity/KeyLaboratory
ofAgriculturalAnimalGenetics,

BreedingandReproductionofMinistryofEducation,Wuhan４３００７０,China

Abstract　TounderstandtheexpressiondifferenceofIGFBPＧ１betweendiploidandtetraploidMisＧ
gurnusanguillicaudatus,andtheirrelationshipwithDNA methythylation,weclonedtheCDSandproＧ
motersequenceoftheIGFBPＧ１gene,andanalyszedtheexpressionlevelandDNA methylatyionratein
diploidsandtetraploidsusingqRTＧPCRmethodandbisulfitesequencingtechnology(BSP),respectively．
Theresultsshowedthat,theCDSofIGFBPＧ１was７８９bp,encoding２６２aminoacid,and５baseＧpair
differencebutnoaminoaciddifferencewerefoundbetweendiploidsandtetraploids．Wecloned２３４１bp
and２３３１bppromotersequencesindiploidsandtetraploids,respectively,withthesequencesimilarityof
９９％．ThecoretranscriptionelementTATAＧbox,andtranscriptionfactorbindingsitessuchasSP１,

CREB,C/EBP,POU２F２,GATAＧ２/３/４andSRY wereobservedinthepromoter．TheIGFBPＧ１gene
wasmainlyexpressedintheliver,andtheexpressionlevelwassignificantlyhigherintetraploidsthanin
diploids(P＜０．０１)．Themethylationlevelofpromoterand１stexonwerelowerinteterploidsthanindipＧ
loids,expeciallyintheliver(P＜０．０１)．Inconclusion,intheliver,themajorexpressiontissueoftheIGＧ
FBPＧ１gene,themRNAexpressionlevelandDNAmethylationlevelwerenegativelycorrelated,suggesＧ
tingthatthehigherDNA methylationrateinpromotermaysuppressedtheexpressionofIGFBPＧ１in
thediploidM．anguillicaudatus．

Keywords　Misgurnusanguillicaudatus;diploid;tetraploid;insulinＧlikegrowthfactorsbinding
proteinＧ１(IGFBPＧ１);DNA methylation;biopolyploid;polyploidfish;phenotypicvariation;geneexＧ
pressionvariation
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