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铜对草鱼生长及肾脏中免疫相关基因表达的影响

江红霞1,叶凯甲1,凌洁彬1,王李博2,孔祥会1,李学军1

(1.河南师范大学 水产学院,河南 新乡453007;2.邓州市水产管理站,河南 邓州474150)

摘 要:为了探讨水体重金属铜对草鱼(Ctenopharyngodonidellus)的生长和免疫的毒性作用,分别将草鱼在

不同质量浓度的Cu2+溶液中暴露30、60和90d,检测了草鱼的均重和增重率的变化,以及草鱼肾脏中6种免疫相关

基因表达的变化.结果表明:与对照组相比,各质量浓度Cu2+暴露均使草鱼在30、60和90d后的均体质和增体质率

下降;0.40和0.60mg·L-1质量浓度Cu2+暴露60和90d后,IL-1β,CCL4和TNF-α基因在草鱼肾脏中的表达量

均极显著升高(P<0.01),而IFN-γ 和IgM 基因在草鱼肾脏中的表达量均显著或极显著下降(P<0.05或 P<

0.01);Cu2+暴露30、60和90d后,草鱼肾脏中 MT基因表达量均随着Cu2+质量浓度的增加先升高后下降,在Cu2+

质量浓度为0.10mg/L时达到最大值.综上,高质量浓度和长时间的Cu2+ 暴露阻碍了草鱼的生长,引起了草鱼肾脏

细胞的炎症反应,降低了草鱼的免疫功能.
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在现代工业的迅速发展中,由于工业废水的不合理排放,水体重金属污染日益严重,由此所导致的水环

境问题也越来越受到人们的普遍关注.铜(Copper,Cu)是水体重金属污染物之一,水体中过量的Cu会对水

生无脊椎动物、两栖动物和鱼类等水生生物产生较强的毒性[1].在水产养殖中,Cu是鱼类必需的微量元素之

一,也是水产养殖中的常用药物,例如可以用CuSO4 防治鱼病,也可用作除藻剂,杀死水中的丝状藻类等浮

游植物[2].但铜类杀菌药物的过量使用和工业重金属的排放常常造成养殖水体重金属铜污染,并通过生物富

集和生物放大效应对水生态系统产生重要影响,特别是对鱼类有较强的毒性作用,例如会损伤鱼类的神经生

理功能,破坏嗅觉器官的结构以及内分泌等[3-4].
草鱼(Ctenopharyngodonidellus)是我国的四大家鱼之一,也是我国养殖产量最大的淡水鱼类,我国每

年产量均居于世界前列.但由于水体环境的污染和集约化精养模式的发展,草鱼养殖过程中生长受阻,疾病

频发,给渔民带来了大量的经济损失,并严重威胁着我国草鱼养殖业的可持续发展.有关养殖水环境重金属

污染包括铜污染对草鱼的毒性效应的研究已有不少的报道[5-9],但水环境重金属Cu对草鱼生长的影响和对

草鱼免疫系统的破坏,以及对其免疫基因表达的影响都尚未见报道.本试验主要研究了水体中不同浓度Cu
暴露对草鱼生长性能的影响,以及对草鱼肾脏组织中6种免疫基因———白细胞介素1β(interleukin1β,IL-
1β)、干扰素-γ(interferon1,IFN-γ)、CC型趋化因子配体4(Chemokine(C-Cmotif)ligand4,CCL4)、肿瘤坏

死因子α(tumornecrosisfactor-alpha,TNF-α)、免疫球蛋白 M(immunoglobulinM,IgM)和金属硫蛋白

(metallothionein,MT)基因表达的影响,以期为阐明重金属Cu对草鱼的生长和免疫的毒性作用,以及水体

Cu对鱼类的毒性作用机制提供参考.
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1 材料与方法

1.1 试验材料及饲养管理

试验鱼[体长(8.0±2.0)cm、体质量(10.0±2.0)g]购自新乡市水产市场,在实验室暂养7d后进行试验.
暂养和试验所用容器均为200L(100cm×50cm×40cm)的塑料水箱,每箱放水100L,每箱随机分配20尾

鱼.暂养和试验期间均使用小型增氧机增氧,溶解氧质量浓度大于9mg·L-1;水温为(26±2)℃;pH值7~
8;光暗周期为12L∶12D.每日投喂市售商品饲料2次,并及时清除残饵及粪便.
1.2 重金属处理

将分析纯CuSO4·5H2O用去离子水配制成1g·L-1的母液.由于国家渔业水质标准中Cu2+的质量浓

度⩽0.01mg·L-1,按照国家渔业水质标准允许质量浓度的5倍、10倍、20倍、40倍和60倍分别设置了5个

处理组,Cu2+的浓度分别为0.05mg·L-1、0.10mg·L-1、0.20mg·L-1、0.40mg·L-1和0.60mg·L-1.
对照组中不添加CuSO4·5H2O,Cu2+的质量浓度视为0mg·L-1.对照组和每个处理组均设3个平行,每
个平行20尾鱼.试验期间,每2d换水1次,使Cu2+的质量浓度保持稳定.并分别在暴露30d、60d和90d后

在每个平行中随机采集5尾鱼,测量其体质量,然后在冰盘上进行解剖,取出其完整的肾脏(包括头肾和中

肾),液氮速冻后置于-80℃保存.
1.3 生长指标的测量

常规生物学方法测量体质量,计算每30d的增体质量率,增体质量率=(W2-W1)/W1.式中W2 为30d
后平均每尾末体质量;W1 为30d前初始尾均体质量.
1.4 肾脏组织RNA提取

草鱼肾脏组织总RNA的提取按试剂盒TotalRNAkitⅡ(Omega公司)的说明书进行.RNA的质量浓

度和纯度的测定利用NanoDrop2000c微量紫外分光光度计(Thermo,美国),RNA完整性的检测采用1.5%
琼脂糖凝胶电泳法.
1.5 实时荧光定量PCR(QPCR)

各样品的总RNA的反转录反应使用PrimeScript􀆿RTreagentKitwithgDNAEraser(TaKaRa)试剂

盒.将反转成的第一链cDNA置于-20℃冰箱保存.QPCR的特异性引物(表1)采用PrimerPremier5.0软

件设计,引物设计所依据的基因模板序列来源于 NCBIcDNA数据库.使用SYBR􀆿 PremixExTaqTMII
(TaKaRa,大连)反应体系在CFX96实时荧光PCR检测仪(Bio-Rad,USA)上进行QPCR.25μL的反应体

系为:SYBR􀆿PremixExTaqII12.5μL,上、下游引物各1.0μL,cDNA模板2.0μL,ddH2O8.5μL;反应

程序为:95℃预变性30s;95℃5s,60℃30s,共40个循环.以β-actin为内参基因,每个样本设置3个重

复,利用2–ΔΔCt法分析实验样本中6种免疫基因的相对表达量.
1.6 数据处理

实验数据以平均值±标准差(Mean±SD)表示,采用单因素方差分析(ANOVA)进行统计学检验,利用

SPSS20.0软件进行数据的统计分析.统计学显著性差异水平设定为P<0.05为显著性差异.

2 结 果

2.1 Cu2+暴露对草鱼生长的影响

Cu2+暴露对草鱼生长性能的影响见表1.各试验组草鱼在养殖30、60、90d后的均体质量均低于对照

组;Cu2+暴露30d后,各试验组的均体质量与对照组相比均无显著差异(P>0.05);Cu2+暴露60d后的0.40
mg·L-1Cu2+试验组和Cu2+暴露90d后的0.10和0.20mg·L-1Cu2+试验组草鱼均体质量分别显著低于

对照组(P<0.05),而Cu2+暴露60d后的0.60mg·L-1Cu2+试验组和Cu2+暴露90d后的0.40和0.60mg·

L-1Cu2+试验组草鱼均体质量均极显著低于对照组(P<0.01).各试验组草鱼0~30d、30~60d和60~90d
增体质量率均低于对照组;0.20、0.40和0.60mg·L-1Cu2+ 试验组草鱼0~30d增体质量率以及0.05、

0.10、0.20和0.60mg·L-1Cu2+试验组草鱼60~90d增体质量率均显著低于对照组(P<0.05),而0.60mg·
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L-1Cu2+试验组草鱼30~60d增体质量率以及0.40mg·L-1Cu2+试验组草鱼60~90d增体质量率均极

显著低于对照组(P<0.01).
表1 实时荧光定量PCR引物序列

Tab.1 PrimersequencesforQPCR

引物名称 引物序列 (5'–3') NCBI登录号 产物长度/bp

IL-1β-F AAGCAGCGGATCTCCTCGT JQ692172.1 93

IL-1β-R AAGAACCCCCTTGAACCCA

IFN-γ-F CCAAAAGCGAGATGACCCA FJ695520.1 182

IFN-γ-R ATTAGCCGCAAGACCAAACTAT

CCL4-F CTGCTTCTCGCTTCGTCATC EU918199.2 83

CCL4-R TGGTCCAATACGCATTCCTTC

TNF-α-F ACGCTCAACAAGTCTCAG EU047718.1 252

TNF-α-R CTGGCTGTAGACGAAGTAA

IgM-F CATCTCCGCCGAAGTCAAT DQ417927.1 165

IgM-R ACGCTGGATACTGCACGAAA

MT-F TGTTCGTTTGTACTTCGTCATCG KC256783.1 144

MT-R GCATTGTTTTCCCTCTTTAGCCT

β-actin-F CCTTCTTGGGTAGGAGTCTTG M25013.1 221

β-actin-R AGAGTATTTACGCTCAGGTGGG

表2 不同质量浓度Cu2+ 对草鱼生长性能的影响

Tab.2 EffectsofdifferentconcentrationsofCu2+ongrowthperformanceofgrasscarp

Cu2+质量浓度/

(mg·L-1)

初始均

体质量/g

30d均体

质量/g

0~30d增

体质量率/%

60d均

体质量/g

30~60d增

体质量率/%

90d均

体质量/g

60~90d增

体质量率/%

0.00 10.30±0.87 13.43±0.91 30.56±2.74 15.39±0.93 16.63±2.29 18.53±0.82 20.53±4.32

0.05 10.38±0.60 13.03±0.40 29.57±4.28 15.16±0.83 15.87±6.45 17.64±0.76 13.41±1.44*

0.10 10.46±0.43 12.92±0.69 23.62±7.32 14.74±0.85 14.13±2.98 16.86±1.01* 14.40±1.03*

0.20 10.37±1.10 12.17±0.99 17.56±2.89* 14.49±0.35 16.44±4.21 16.52±0.82* 14.01±2.98*

0.40 10.60±1.53 12.26±0.95 16.46±9.08* 14.14±0.69* 15.88±1.19 15.85±0.79** 12.13±3.80**

0.60 10.76±0.57 12.19±0.55 13.63±10.62* 12.75±0.56** 4.60±0.15** 14.40±0.87** 13.21±2.46*

  注:同列数字上“*”表示与对照组相比差异显著(P<0.05),“**”表示与对照组相比差异极显著(P<0.01).

2.2 Cu2+暴露对草鱼肾脏中IL-1β基因表达的影响

由图1可以看出,Cu2+暴露30d后,草鱼肾脏中的IL-1β基因表达量与对照组相比在0.05、0.10、0.20
和0.40mg·L-1Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.60mg·L-1Cu2+试验组中极显著上升(P<
0.01);Cu2+暴露60d后,草鱼肾脏中的IL-1β基因表达量与对照组相比在0.05、0.10和0.20mg·L-1Cu2+

试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.40和0.60mg·L-1Cu2+ 试验组中分别极显著(P<0.01)和显著

(P<0.05)上升;Cu2+暴露90d后,草鱼肾脏中的IL-1β基因表达量与对照组相比在0.05、0.10和0.20mg·

L-1Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.40和0.60mg·L-1Cu2+试验组中极显著上升(P<0.01).
2.3 Cu2+暴露对草鱼肾脏中IFN-γ基因表达的影响

由图2可以看出,Cu2+暴露30d和60d后,草鱼肾脏中的IFN-γ 基因表达量与对照组相比在0.05和

0.10mg·L-1Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.20、0.40和0.60mg·L-1Cu2+试验组中极显著

下降(P<0.01);Cu2+暴露90d后,草鱼肾脏中的IFN-γ 基因表达量与对照组相比在0.05mg·L-1Cu2+

试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.10mg·L-1Cu2+ 试验组中显著下降(P<0.05),在0.20、0.40和
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0.60mg·L-1Cu2+试验组中极显著下降(P<0.01).

2.4 Cu2+暴露对草鱼肾脏中CCL4基因表达的影响

不同质量浓度Cu2+暴露对草鱼肾脏中CCL4基因表达的影响见图3.Cu2+暴露30d后,各试验组草鱼

肾脏中的CCL4基因表达量与对照组相比均无显著差异(P>0.05);Cu2+暴露60d和90d后,草鱼肾脏中

CCL4基因表达量与对照组相比在0.05、0.10和0.20mg·L-1Cu2+试验组中均无显著变化(P>0.05),但
在0.40和0.60mg·L-1Cu2+试验组中均极显著上升(P<0.01).
2.5 Cu2+暴露对草鱼肾脏中TNF-α 基因表达的影响

由图4可见,Cu2+ 暴露30d后,草鱼肾脏中的 TNF-α 基因表达量与对照组相比在0.05、0.10和

0.40mg·L-1Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.20和0.60mg·L-1Cu2+ 试验组中显著上升

(P<0.05);Cu2+暴露60d后,草鱼肾脏中的TNF-α 基因表达量与对照组相比在0.05和0.20mg·L-1

Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.10mg·L-1Cu2+ 试验组中显著上升(P<0.05),在0.40和

0.60mg·L-1Cu2+试验组中极显著上升(P<0.01);Cu2+暴露90d后,草鱼肾脏中的TNF-α 基因表达量

与对照组相比在0.05和0.10mg·L-1Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.20、0.40和0.60mg·
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L-1Cu2+试验组中极显著上升(P<0.01).
2.6 Cu2+暴露对草鱼肾脏中IgM 基因表达的影响

由图5可以看出,Cu2+暴露30d后,各试验组草鱼肾脏中的IgM 基因表达量与对照组相比均无显著差

异(P>0.05);Cu2+暴露60d后,草鱼肾脏中的IgM 基因表达量与对照组相比在0.05、0.10和0.20mg·

L-1Cu2+试验组中无显著差异(P>0.05),而在0.40和0.60mg·L-1Cu2+试验组中分别极显著(P<0.01)
和显著(P<0.05)下降;Cu2+ 暴露90d后,草鱼肾脏中的IgM 基因表达量与对照组相比在0.05、0.10和

0.20mg·L-1Cu2+试验组中无显著差异(P>0.05),而在0.40和0.60mg·L-1Cu2+ 试验组中显著下降

(P<0.05).
2.7 Cu2+暴露对草鱼肾脏中MT 基因表达的影响

不同质量浓度Cu2+对草鱼肾脏中MT 基因表达的影响见图6.Cu2+暴露30、60和90d后,草鱼肾脏中

MT 基因表达量随着Cu2+浓度的增加均呈现出先升高后下降的趋势,且均在Cu2+ 质量浓度为0.10mg·

L-1时达到最大值.Cu2+暴露30和60d后,草鱼肾脏中 MT 基因表达量与对照组相比在0.05、0.20、0.40和

0.60mg·L-1Cu2+试验组中均无显著变化(P>0.05),而在0.10mg·L-1Cu2+试验组中均极显著上升(P
<0.01);Cu2+暴露90d后,草鱼肾脏中的 MT 基因表达量与对照组相比在0.05、0.20和0.40mg·L-1

Cu2+试验组中无显著变化(P>0.05),而在0.10和0.60mg·L-1Cu2+试验组中分别极显著上升(P<0.01)
和显著下降(P<0.05).

3 讨 论

本试验结果表明,不同质量浓度的Cu2+ 暴露使草鱼在养殖30、60、90d后的均体质量,0~30d、30~
60d和60~90d增体质量率均下降,这说明Cu2+暴露降低了草鱼的生长性能.Cu2+暴露对鱼类生长的影响

已有诸多报道,例如,Hansen等[10]将虹鳟鱼(Oncorhynchusmykiss)分别暴露在不同质量浓度的Cu2+溶液

中56d,发现虹鳟鱼的体质量随着Cu2+暴露质量浓度的增加而逐渐下降.James等[11]将金鱼(Carassiusau-
ratus)和剑尾鱼(Xiphophorushelleri)分别暴露在不同质量浓度的Cu2+溶液中100d,研究结果表明这两种

鱼的体长和体质量均随着Cu2+暴露质量浓度的增加而逐渐下降,体长和体质量的增长率也在高质量浓度

Cu2+暴露下显著下降.Liu等[12]将矛尾复鰕虎鱼(Synechogobiushasta)在不同质量浓度的Cu2+溶液中暴露

15d,发现矛尾复鰕虎鱼的均体质量、增体质量率和生存率与对照组相比均下降.Jiang等[13]的实验也发现淇
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河鲫(Carassiuscarassius)暴露在0.60mg·L-1Cu2+溶液中20d后,其体长和体质量与对照组相比均显著

下降.本试验与上述研究结果一致,说明超过国家渔业水质标准浓度的水体Cu2+具有阻碍鱼类生长的毒性

作用.
IL-1β是一种由单核细胞、巨噬细胞、朗氏细胞等多种细胞产生的一种重要的促炎细胞因子,可以诱导

淋巴细胞、相关组织细胞、血管内皮细胞和炎症反应效用细胞的生长和发育,在炎症过程中起着重要的作

用[14].CCL4是趋化因子(chemokine,CC)家族的一员,具有诱导邻近的应答细胞定向趋化的能力,能在受体

介导下吸引单核细胞、T淋巴细胞和嗜酸性粒细胞在炎症部位聚集、活化以及修复组织损伤[15-16].TNF-α是

机体在病原体入侵时,由激活的巨噬细胞、淋巴细胞以及其它免疫细胞产生的促炎细胞因子,在抵抗细菌、病
毒和寄生虫感染的过程中起着重要介质的作用[17].这3种细胞因子均与生物体的炎症反应有关.在本研究

中,这3种细胞因子在草鱼肾脏中的基因表达量均在0.40和0.60mg·L-1Cu2+暴露60和90d后与对照组

相比极显著升高,IL-Iβ和TNF-α这两种促炎细胞因子的基因表达量的显著升高说明了长期的高浓度的

Cu2+暴露对草鱼的肾脏造成了一定的损伤,引起了草鱼肾脏细胞的炎症反应,而趋化因子CCL4的基因表

达量的显著升高,则可以吸引单核细胞、T淋巴细胞和嗜酸性粒细胞在炎症部位聚集、活化,从而促进草鱼肾

脏组织损伤的修复.水体重金属污染能够造成水生生物的炎症反应已被多项研究所证实,例如,Nørregaard
等[18]和Khan等[19]的研究发现水体重金属污染会造成杜父鱼(Myoxocephalusspp.)和无齿蚌(Anodonta
cygnea)鳃组织的炎症反应;Yin等[20]的研究发现斑马鱼在不同浓度的Cr,Cd,Pb和Cu溶液中暴露48、72
和96h后,其鳃中的炎症相关因子IL-1β、IL-8和TNF-α的基因表达量与对照组相比均显著升高.本研究的

长期Cu2+暴露对草鱼肾脏炎症相关因子基因表达量的影响的结果与Yin等[20]的短期Cu2+暴露对斑马鱼鳃

的研究结果基本一致,进一步证实了水体Cu污染对水生生物的不同器官均有一定的致炎毒性.
IFN-γ为Ⅱ型干扰素,具有抗病毒作用,可以抑制病毒的复制和细胞的增殖(如肿瘤细胞等),同时具有

较强的免疫调节功能[21].IgM是分子量最大的免疫球蛋白,具有强大的杀菌、激活补体、免疫调理和凝集作

用,也是鱼类最先表达的抗体,在体液免疫尤其是抵抗细菌性抗原侵扰方面起着重要作用[22-23].在本研究

中,IFN-γ和IgM在草鱼肾脏中的基因表达量均在0.40和0.60mg·L-1Cu2+暴露60和90d后与对照组

相比显著或极显著下降,说明长期的高浓度的Cu2+暴露对草鱼的免疫系统造成了一定的损害,使草鱼的抗

菌、抗病毒能力和免疫调节能力下降.而Yin等[20]的研究则表明斑马鱼在不同质量浓度的Cu2+溶液中暴露

72和96h后,其鳃中的IFN-γ 基因表达量与对照组相比显著上升.这可能是因为Yin等[20]的研究中Cu2+

暴露时间较短,而本研究的Cu2+暴露时间较长,鱼类在短期Cu2+暴露下的IFN-γ 基因表达量的上升有利

于提高它们的抗病毒和免疫调节能力,是它们在重金属污染的水体中提高生存能力的需要,但在长期的

Cu2+暴露下,Cu2+毒性的积累会损害鱼类的免疫系统,从而使IFN-γ 基因表达量下降.另外,Ghazy等[24]在

对埃及尼罗罗非鱼(OreochromasNiloticus)肝脏中免疫相关基因表达的变化的研究中发现,水体重金属污

染使尼罗罗非鱼肝脏中的IFN-γ 和IgM 基因表达量均下降,这与本研究的结果一致,进一步说明了长期的

重金属暴露会造成鱼类的免疫系统的破坏.本研究也提示了如果养殖水体出现长期的重金属污染,养殖的鱼

类可能会由于免疫系统的损伤而使抗病能力下降,继而暴发病害,给养殖业造成巨大的经济损失,因此在水

产养殖中要谨防水体重金属污染,尤其是不要过量使用铜类杀菌药物.
MT是一种普遍存在于动植物和微生物体内的富含半胱氨酸的蛋白质,对金属离子有很强的螯合力,从

而减轻重金属对生物体的毒害作用,同时它还参与微量元素的代谢,有增强生物体免疫力的作用[25].研究表

明,重金属能够诱导生物体内MT 基因的表达,其表达水平随重金属浓度的增加通常呈现出典型的倒“U”字
型[26],例如虹鳟鱼肝脏和肾脏中的MT 基因表达量随着镉暴露浓度的增加先升高后下降[27-28],中华绒螯蟹

(Eriocheirsinensis)体内的MT 基因表达量随着铜暴露浓度的增加也先升高后下降,呈现出倒“U”字型 [29].
在本研究中,草鱼肾脏中的MT 基因表达量也随着Cu2+ 浓度的增加先升高后下降,甚至在0.60mg·L-1

Cu2+暴露90d后,MT 基因表达量与对照组相比显著下降.这些结果与前人的研究结果一致,也就是说,低
浓度的重金属会诱导草鱼 MT 基因的表达,从而在一定范围内增强了机体的解毒功能和免疫适应能力,但
随着重金属浓度的增加,当重金属水平超出了 MT的结合能力时,过量的重金属就会对鱼体产生毒害作用,
导致MT 基因表达水平的降低[26].
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综上所述,高质量浓度和长时间的Cu2+暴露降低了草鱼的增重率,阻碍了草鱼的生长;引起了草鱼肾脏

细胞的炎症反应,使草鱼肾脏细胞中的炎症因子IL-Iβ,TNF-α和趋化因子CCL4的基因表达量上升;同时草

鱼肾脏细胞中的IFN-γ,IgM 和MT 基因表达量下降,使草鱼的抗菌、抗病毒能力、解毒功能以及免疫适应

能力均下降.总之,水环境中过量的Cu2+对草鱼有生长和免疫毒性,但其毒性机制还需要进一步的深入研究.
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Effectsofcopperongrowthandexpressionofimmune-related
genesinkidneyofgrasscarp(Ctenopharyngodonidellus)

JiangHongxia1,YeKaijia1,LingJiebin1,WangLibo2,KongXianghui1,LiXuejun1

(1.CollegeofFisheries,HenanNormalUniversity,Xinxiang453007,China;

2.DengzhouFisheriesManagementStation,Dengzhou474150,China)

  Abstract:Toinvestigatethetoxiceffectofwaterbornecopperonthegrowthandimmunityofgrasscarp(Ctenopharyng-
odonidellus),grasscarpswereexposedindifferentconcentrationsofCu2+solutionsfor30,60and90days,thentheweight
andweightgainrate,theexpressionchangesofsiximmunity-relatedgenesinkidneyofgrasscarpsweremeasured.Theresults
showedthat:Comparedwiththecontrolgroup,theaverageweightsandweightgainratesalldecreasedunderdifferentconcen-
trationsofCu2+exposuresfor30,60,and90days;Afterexposureto0.40and0.60mg·L-1Cu2+for60and90days,theex-

pressionlevelsofIL-1β,CCL4,andTNF-αgenesinkidneyofgrasscarpwereextremelysignificantlyincreased(P<0.01),

however,theexpressionlevelsofIFN-γandIgMgenesweresignificantlyorextremelysignificantlydecreased(P<0.05orP
<0.01);After30,60and90daysofCu2+exposures,theMTgeneexpressioninkidneyofgrasscarpincreasedatfirstand
thendecreasedwiththeincreasingofCu2+concentration,andreachedthemaximumvalueattheCu2+concentrationof0.10mg
·L-1.Inconclusion,highconcentrationandlongtimeCu2+exposurehinderedthegrowthofgrasscarp,causedinflammatory
reactionofkidneycells,andweakenedtheimmunefunctionofgrasscarp.

Keywords:Ctenopharyngodonidellus;copper;growth;immune-relatedgene;geneexpression
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