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摘要：boule 基因为 DAZ 基因家族成员之一，是动物生殖细胞特异表达基因。在哺乳动物中，boule 基

因的缺失会引起精子生成障碍而导致雄性不育。在无脊椎动物秀丽线虫（Caenorhabditis elegans）中，

boule 基因同源物的缺失会引起其卵子发生障碍而导致雌性不育。龟鳖动物是最古老的爬行类，是从无

羊膜卵到羊膜卵动物飞跃的过渡物种。相比于哺乳类及一些无脊椎动物，目前关于龟鳖动物生殖细胞

发育模式的研究还非常有限。因此，本文以中华鳖（Pelodiscus sinensis）为研究对象，以期揭示 boule

基因对龟鳖动物生殖细胞发育分化的调控作用。首先，利用特异引物克隆获得中华鳖 boule 基因的

cDNA 序列，共 1 005 bp，其中，3′端非编码区 57 bp，开放阅读框 948 bp，共编码 315 个氨基酸。氨

基酸序列多重比对分析显示，中华鳖与绿海龟（Chelonia mydas）同源性最高，达 92%，与小鼠（Mus 

musculus）的同源性达 83%，与果蝇（Drosophila melanogaster）的同源性达 53%，与青鳉（Oryzias latipes）

的同源性达 42%。反转录实时定量 PCR（RT-qPCR）分析结果显示，中华鳖 boule mRNA 主要在性腺

组织精巢和卵巢中表达，而在其他体细胞组织中几乎检测不到表达。原位杂交结果显示，中华鳖 boule 

mRNA 在两性生殖细胞中特异表达，且在不同分化时期的生殖细胞中呈动态表达。在精巢中，boule 

mRNA 在初级精母细胞中表达最强，在精原细胞和次级精母细胞中表达较弱，在精子细胞和精子中难

以检测到表达信号；在卵巢中，boule mRNA 在初级卵母细胞中表达信号最强且信号在初级卵母细胞胞

质中均匀分布，生殖细胞发育进入卵母细胞生长期后，信号开始聚集在核周胞质，随着卵母细胞的成

熟，信号逐渐变弱。本研究结果表明，boule 基因可能在中华鳖两性生殖细胞的减数分裂过程中均具有

重要的调控作用。 
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Abstract: Boule gene, one of the DAZ (Deleted in Azoospermia) gene family members, is specifically 

expressed in animal germ cells. In mammals, the boule null caused spermatogenic failure, leading to male 

infertility, while the loss of boule in invertebrate, such as Caenorhabditis elegans resulted in female sterility 

due to a failure of oogenesis. Turtles are considered as a link between the high and low vertebrates, however, 

the molecular mechanisms behind germ cell development in reptile including turtles remain largely unclear. 

In this study, we used the Chinese Soft-shell Turtle (Pelodiscus sinensis) as a model to reveal the mechanisms 

under germ cell differentiation in turtles. Firstly, we cloned a turtle boule cDNA fragment of 1 005 bp, 

containing a 3′ untranslated region (UTR) of 57 bp and an open reading frame (ORF) of 948 bp, encoding 315 

amino acid residues (Fig. 1). The predicted turtle Boule is maximally 92% identical to that of Chelonia 

mydas, 83% to that of mouse, 53% to that of Drosophila melanogaster and 42% to that of Oryzias latipes 

(Fig. 2). The reverse transcription quantitative real-time PCR (RT-qPCR) showed that boule transcript of P. 

sinensis was abundantly expressed in adult ovary and testis but barely in all the somatic tissues examined in 

this study (Fig. 4). Chemical in situ hybridization revealed that the boule mRNA of P. sinensis was 

exclusively expressed in germ cells but absent in somatic cells, and displayed dynamic expression patterns in 

germ cells during gametogenesis (Fig. 5 & 6). In testis, the boule mRNA signals were strongly dispersed in 

cytoplasm of primary spermatocytes and weakly in spermatogonia and secondary spermatocyte, hardly 

detected in spermatids and spermatozoa (Fig. 5). In ovary, the boule mRNA signals were strongly dispersed in 

cytoplasm of oocytes at early stages. Subsequently, the signals were concentrated in the perinuclear area of 

growing oocytes and weakened gradually with the growth of oocytes (Fig. 6). Therefore, our findings 

indicated that boule gene might play an important role in germ cell meiosis in Pelodiscus sinensis, which shed 

new insight into understanding the functions of boule gene during germ cell differentiation in vertebrates. 

Key words: Chinese Soft-shell Turtle, Pelodiscus sinensis; boule; Germ cell; Spermatogenesis; Oogenesis 

 

boule 基因是动物生殖细胞特异表达基因，

与脊椎动物 dazl 基因、灵长类 daz 基因同属于

DAZ（Deleted in Azoospermia）基因家族（Xu et 

al. 2001），在动物生殖细胞的发育和分化过程

中起重要作用（Li et al. 2011，Ye et al. 2015）。

其编码的 RNA 结合蛋白具有高度保守的 RNA

识别域和独特的 DAZ 结构域，是 DAZ 基因家

族中进化最为保守的成员，被认为是该家族的

始祖基因（Xu et al. 2003，Tung et al. 2006）。

boule 及其同源基因广泛存在于无脊椎动物如

果蝇（Drosophila melanogaster）（Eberhart et al. 

1996）、秀丽线虫（Caenorhabditis elegans）

（Karashima et al. 2000），哺乳类如人（Homo 

sapiens）（Xu et al. 2001）、小鼠（Mus musculus）

（Vangompel et al. 2010），鸟类如鸡（Gallus 

gallus）（Shah et al. 2010）及鱼类如青鳉（Oryzias 

latipes）（Xu et al. 2009）、虹鳟（Oncorhynchus 

mykiss）（Li et al. 2011）、中华鲟（Acipenser 

sinensis）（Ye et al. 2015）等物种中，且 boule

基因在大多数已有报道的动物中均为生殖细胞

特异表达，是动物配子发生过程中不可缺少的

调控因子。在无脊椎动物秀丽线虫中，boule

基因的同源物 daz-1 仅在卵巢组织中表达，是

线虫雌性生殖系统发育的必需因子，daz-1 基因
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缺失会使得雌雄同体的虫体卵子发生障碍造成

雌性不育（Otori et al. 2006）。在果蝇中，boule

基因在雄性生殖细胞发育的晚期开始表达，首

先出现在精母细胞的核周区域，并且在减数分

裂初期就从细胞核转移到细胞质，将 boule 基

因敲除后，果蝇的精巢无精子产生，而将 boule

基因的正常拷贝插入到有减数分裂缺陷果蝇

中，果蝇精巢中又有精子的出现（Eberhart et al. 

1996）。精子发生异常患者的男性睾丸组织中，

boule 基因表达降低或缺乏，使得精子发生停留

在初级精母细胞阶段，减数分裂阻滞患者睾丸

组织中 boule 基因完全不表达（Lin et al. 2005）。

区别于秀丽线虫、果蝇及哺乳动物中 boule 基

因的单性表达模式，在青鳉（Xu et al. 2009）

及尖吻鲈（Lates calcarifer）（Dwarakanath et al. 

2014）等鱼类中，boule 基因在两性配子发生过

程中均有表达，且呈现时空动态模式。龟鳖动

物是最古老的爬行类，是从无羊膜卵到羊膜卵

动物飞跃的过渡物种（Shine 2013），然而目前

爬行类包括龟鳖动物生殖细胞发育分化过程中

的分子调控机制尚不清楚。因此，对中华鳖

（Pelodiscus sinensis）boule 基因的表达分析能

为进一步进行脊椎动物生殖细胞发育方式演化

及遗传基础的系统深入研究奠定一定的理论基

础。 

中华鳖隶属龟鳖目（Testudinata）鳖科

（Trionychidae）中华鳖属（Pelodiscus）。近年

来由于对龟鳖物种的过度捕捞使得大量龟鳖野

生种群濒临灭绝，养殖产业也面临种质退化等

问题。因此，在龟鳖动物中进行生殖细胞发育

分化机制的研究对于龟鳖动物种质资源的保护

有重要意义。本研究克隆了中华鳖 boule 基因

cDNA 序列，通过反转录实时定量 PCR（reverse 

transcription quantitative real-time PCR ，

RT-qPCR）方法分析了中华鳖 boule 转录本表

达的组织特异性，对比了中华鳖 boule 转录本

在两性生殖细胞发生过程中的表达。本研究结

果不仅可以为揭示爬行动物生殖细胞发育机制

提供基础资料，也为今后进行龟鳖动物细胞工

程育种的研究奠定了基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用中华鳖均采自广东省惠州市财

兴实业有限公司中华鳖养殖场，于 2016 年 7

月随机选取 2 冬龄体表完好健康的雌雄中华鳖

各 5 只。麻醉放血，取心、肝、脾、肾、脑、

卵巢和精巢组织，浸入 TriPure isolution Reagent

（Trizol，赛默飞世尔科技公司，广州）中，置

于﹣80 ℃冰箱保存，用于 RNA 提取；另取一

部 分 性 腺 组 织 浸 入 4% 多 聚 甲 醛

（Paraformaldehyde，PFA，索莱宝科技有限公

司，北京）中固定，然后用梯度甲醇脱水处理

并置于﹣20 ℃冰箱保存，用于切片制备。 

1.2  中华鳖 boule 基因 cDNA 克隆 

1.2.1  RNA 提取与 cDNA 合成  Trizol 法提取

采集组织样品总 RNA 并用 DNA 酶Ⅰ（威佳科

技有限公司，广州）去除基因组 DNA 污染。

琼脂糖凝胶电泳检测 RNA 的完整性，

NanoQTM紫外分光光度计检测RNA浓度及纯

度。使用 SuperScript®Frist-Strand Synthesis 

System 试剂盒（Invitrogen）进行第一链 cDNA 

的合成。 

1.2.2  boule基因 cDNA克隆  根据NCBI公共

数 据 库 已 有 的 中 华 鳖 boule 基 因 序 列

（XM_006133258.2），设计了特异性上下游引

物 PsbouleF1 和 PsbouleR1（表 1）。以性腺组织

（精巢和卵巢）的 cDNA为模板进行PCR扩增。 
 

表 1  本研究所用引物序列 

Table 1  Primers and their sequences 

used in this experiment 

引物 Primer 序列 Sequence (5′-3′) 

PsbouleF1 ATGTGTGAGTGCAGAAACCCAGAAGC 

PsbouleR1 ATCAACAGGTGTTGGGCAATGGGCTATTCGC 

PsbouleF2 GTCTCCATCCCCCAACACC 

PsbouleR2 TCTTCACTTCTTTCACACACCCA 

β-actinF CTACTGCTGCTTCATCATCCTCC 

β-actinR TTGGCATACAGGTCCTTTCG 
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反应条件如下：95 ℃预变性 5 min；95 ℃ 30 s，

60 ℃ 30 s，72 ℃ 60 s，35 个循环；72 ℃延

伸 10 min。PCR 产物进行琼脂糖凝胶电泳检测

并回收目的条带，连接至 pMD19-T 载体

（TaKaRa）后，通过 DH5α 感受态细胞转化、

克隆筛选，获得的阳性克隆由上海生工生物技

术有限公司测序。 

1.2.3  boule基因序列分析  使用 primer5 软件

预测氨基酸序列，使用 Vector NTI Advance 11

进行多重氨基酸序列比对。利用 NCBI 数据库

中的 BLASTN 软件及 BLASTP 软件分别对核

苷酸序列及氨基酸序列进行比对。使用

MEGA6 软件，按邻近法（neighbour-joining, NJ）

构建系统进化树，树中各节点置信度的检验采

用自举法（Bootstrap）（Felsenstein 1985）检验

1 000 次。 

1.3  组织特异性分析  

根据测序所得中华鳖 boule cDNA 序列设

计特异性上下游引物 PsbouleF2 和 PsbouleR2

（表 1），以中华鳖 β-actin 为内参基因，设计

上下游引物 β-actinF 和 β-actinR（表 1）。以成

体中华鳖卵巢、精巢、心、肝、脾、肾、脑组

织提取总 RNA 并转录合成的 cDNA 为模板进

行 RT-qPCR，每组样品至少重复检测 3 次。使

用 Applied Biosystems StepOnePlus Real-Time 

PCR Systems 进行扩增反应，采用 2–ΔΔCt 法来计

算相对表达量。反应条件如下：50 ℃ 2 min，

95 ℃ 2 min；95 ℃ 15 s，60 ℃ 30 s，72 ℃ 

30 s，40 个循环；溶解曲线程序：95 ℃ 15 s，

60 ℃ 30 s，95 ℃ 15 s。显著性分析采用 SPSS

统计分析软件 Duncan′s 法进行多重比较，当 P 

< 0.05 时认为差异显著。 

1.4  细胞定位分析 

1.4.1  RNA 探针制备  使用 ApaⅠ和 SacⅡ限

制性内切酶分别线性化含中华鳖 boule cDNA

片段的质粒，酶切产物进行切胶回收，使用

SP6/T7 Enzyme Mix（Invetrogen）digoxigenin

（DIG）RNA Labeling 试剂盒（Roche）并依

照试剂盒说明书合成正（检测目标信号）、反义

探针（阴性对照），并用 Licl（Invetrogen）沉

淀法纯化探针备用。 

1.4.2  化学显色法原位杂交分析  将多聚甲醛

固定并脱水保存的组织样品复水处理后，用

30% 蔗糖溶液浸泡过夜，次日使用 OCT 

Compound（SAKURA）包埋，用 Leica 冷冻切

片机（CM1950）进行切片，切片厚度 4 ~ 8 μm。 

原位杂交具体操作步骤参照文献方法（Xu 

et al. 2005）。使用 BCIP/NBT 显色液（Roche）

对探针信号进行显色，碘化丙啶（propidium 

iodide，PI，Life）染细胞核，抗淬灭封片剂

（Invitrogen）封片。使用 leica 正置显微镜成像

系统进行观察和拍照。 

2  结果与分析 

2.1  中华鳖 boule cDNA 序列克隆及分析 

本研究通过PCR克隆获得了长度为1 005 bp

的中华鳖 boule cDNA 序列，该序列与 NCBI

数 据 库 已 有 的 中 华 鳖 boule 序 列

（XM_006117957.1）的一致性达 95%，其中包

括3′端的非编码区57 bp以及开放阅读框948 bp，

共编码 315 个氨基酸，其中包含一个保守的

RNA 识别域（RNA recognition motif，RRM）

和一个 DAZ 结构域（图 1），我们将该 cDNA

序列命名为 Psboule。 

Boule 氨基酸序列比对分析显示，中华鳖

氨基酸序列与和绿海龟（Chelonia mydas）的同

源性最高，达 92%，与短吻鳄（Alligator 

mississippiensis）和鸡（Gallus gallus）的同源

性分别为 88%和 77%，与哺乳动物小鼠（Mus 

musculus）和人（Homo sapiens）的同源性分别

为 83%和 82%，与虹鳟（Oncorhynchus mykiss）、

金目鲈（Lates calcarifer）及青鳉（Oryzias 

latipes）等鱼类的同源性在 42%至 58%之间；

与果蝇（Drosophila melanogaster）的同源性为

53%（图 2）。邻接系统进化树显示，中华鳖Boule

属于 DAZ 家族，进化地位上其处于鱼类与哺乳

类之间，与哺乳类同源性较高，与鱼类同源性

较低，与无脊椎动物同源性也能达到 50%以上         
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图 1  中华鳖 boule cDNA 的核苷酸序列及其编码的氨基酸序列 

Fig. 1  boule cDNA and its deduced amino acid sequence of the Chinese soft-shell turtle  

黑色阴影部分的 ATG 和 TAA 分别为起始密码子和终止密码子；灰色阴影部分为 RNA 识别基序（RRM）；下划线部分为 DAZ 重复基序。 

The translation start codon “ATG” and stop codon “TAA” are shown in black shadows, RNA recognition motif (RRM) is highlighted in grey 

shadow, DAZ repeat is underlined. 
 

（图 3）。 

2.2  中华鳖 boule mRNA 的组织特异性表达 

本研究选用中华鳖 β-actin 基因为内参基

因，通过实时定量 PCR 进行 boule 基因的组织

表达分析。相对表达量计算结果显示，中华鳖

boule mRNA 在心、脑、肝、脾、肾等 5 种体

细胞组织中表达极低，而在卵巢和精巢组织中

表达量极显著高于上述 5 种组织（P < 0.01）。

且 boule 基因在精巢中的表达量极显著地高于

卵巢组织（P < 0.01）（图 4）。 

2.3  中华鳖 boule mRNA 在精子发生过程中

的表达分布 

化学显色法原位杂交结果显示，中华鳖

boule mRNA 信号在精巢的体细胞中几乎检测

不到，主要在生殖细胞中表达，并且在精子发

生过程中呈动态的表达。在 2 龄精巢中，中华

鳖 boule mRNA 在初级精母细胞中表达最强，

在精原细胞和次级精母细胞中表达较弱，在精

子细胞中难以检测到表达信号（图 5）。 

2.4  中华鳖 boule mRNA 在卵子发生过程中

的表达分布 

化学显色法原位杂交结果显示，中华鳖 boule 

mRNA 在卵巢组织的体细胞中检测不到表达，

而在生殖细胞中特异表达，并且在卵子发生过

程中呈动态的表达模式。中华鳖 boule mRNA

在早期初级卵母细胞中表达信号最强，信号在

整个初级卵母细胞胞质中均匀分布，卵母细胞

发育进入生长期后，信号开始聚集在细胞核周

区域，随着生长期卵母细胞的长大成熟，信号

逐渐变弱（图 6）。相对于中华鳖 boule mRNA

在精巢中的高表达量（图 5），其在卵巢组织中

的表达信号较弱。              
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图 2  Boule 氨基酸同源序列比对 

Fig. 2  Sequence alignment of Boule amino acids 

所有氨基酸序列来自于 NCBI 数据库。绿色表示氨基酸序列相似性达 80%以上位点；黄色表示变异位点；黑色方框表示 RNA 识别域；

红色方框表示 DAZ 结构域。序列末尾为各行序列的物种名和各序列与中华鳖序列的同源性百分比。 

All amino acid sequences are retrieved from NCBI database. Identity of positions of shared residues higher than 80% are highlighted with green 

shadow, and variable residues are shown in yellow shadow. The RNA recognition motif (RRM) is shown in black frame, DAZ repeat is shown in 

red frame. The species names and percentage identity values of the PsBoule to its homologs are shown at the end of the alignment.           
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图 3  基于邻接法构建的系统进化树 

Fig. 3  Phylogenetic tree constructed through the neighbor-joining method  

所有氨基酸序列来自于 NCBI 数据库。支持率超过 50%的值在节点旁显示，比例尺代表每个位点的氨基酸平均替换值为 0.1。 

All amino acid sequences are retrieved from NCBI database. The bootstrap values (> 50%) are given at each node. The scale bar represents the 

average number of amino acid substitutions per site is 0.1. 
 

图 4  boule 基因转录本的组织特异性表达 

Fig. 4  The mRNA expression of boule in multiple tissues 

. P < 0.01。 
 

3  讨论 

本研究从中华鳖性腺组织中克隆获得了中 

华鳖 boule cDNA 序列（图 1），比对结果显示

该序列与 NCBI 数据库已有的中华鳖 boule 序            
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图 5  boule 转录本在精巢中的表达 

Fig. 5  The boule mRNA expression in testis 

对 2 龄精巢切片进行化学显色法原位杂交检测。a. 使用碱性磷酸酶（AP）显色，信号为暗紫色；b. 细胞核用碘化丙啶染色（红色）。 

Testicular cryosections of 2 years old testis were hybridized with RNA probes. a. The signals were developed by alkaline phosphatase (AP) 

staining (purple); b. Nucleus was stained with PI (red).  

Sc1. 初级精母细胞；Sc2. 次级精母细胞；Sg. 精原细胞；Sp. 精子；St. 精子细胞；. 体细胞。 

Sc1. Primary spermatocyte; Sc2. Secondary spermatocyte; Sg. Spermatogonia; Sp. Sperm; St. Spermatids; . Somatic cells. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 6  boule 转录本在卵巢中的表达 

Fig. 6  The boule mRNA expression in ovary 

各发育时期卵母细胞进行化学显色法原位杂交。a ~ e. 碱性磷酸酶（AP）显色，信号为暗紫色；f. 反义探针杂交显色作为阴性对照，无

信号。 

Chemical in situ hybridization in oocytes at different developmental stages. a﹣e. The signals were developed by alkaline phosphatase (AP) 

staining (purple); f. No signal was detected by antisense probe.  

Ⅱ、Ⅲ、Ⅴ. 初级卵母细胞期；Ⅶ. 生长期卵母细胞；Ⅸ. 生长期卵母细胞；Ⅹ. 成熟期卵母细胞；. 体细胞。  

Ⅱ, Ⅲ, Ⅴ. Primary oocytes; Ⅶ. Growing oocytes; Ⅸ. Growing oocytes; Ⅹ. Mature oocytes; . Somatic cells. 
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列（XM_006117957.1）一致性达 95%，编码的

蛋白共含 315 个氨基酸，具有 DAZ 家族蛋白高

度保守的 RNA 识别域和 DAZ 结构域，与其他

物种 Boule 蛋白具有高度同源性，属于 DAZ 家

族中的 Boule 蛋白一支（图 2），因此将其命名

为中华鳖 Boule（PsBoule）。邻接系统进化树分

析结果也显示，中华鳖 Boule 位于 Boule 蛋白

一支中（图 3），与 Dazl 蛋白、Daz 分化较为明

显，其分支顺序与其他报道中关于 DAZ 家族起

源的分析结果相似（Xu et al. 2009），且中华鳖

Boule 进化地位界于鱼类与哺乳类之间。 

在已报道过的绝大多数物种中，boule 基因

均为动物生殖细胞中特异表达（Xu et al. 2009，

Vangompel et al. 2010 ， Li et al. 2011 ，

Dwarakanath et al. 2014），且分布在动物生殖细

胞的细胞质中。本研究中，中华鳖 boule mRNA

在中华鳖心、脑、肝、脾、肾等体细胞组织中

几乎检测不到有表达，而在精巢和卵巢组织中

表达量较高（图 4）。在哺乳动物如小鼠的睾丸

组织中，boule 基因在精原细胞期开始表达，在

初级精母细胞和次级精母细胞中表达最强，信

号持续到圆形精子细胞中（Xu et al. 2001）。敲

除了 boule 基因的小鼠，其减数分裂并未受影

响，且可以观察到单倍体次级精母细胞，然而，

单倍体次级精母细胞除第 6 阶段外均未发育，

表明 boule 基因的主要作用为促进次级精母细

胞向成熟精子分化（Vangompel et al. 2010）。中

华鳖 boule mRNA 在中华鳖精子发生过程中的

表达模式与小鼠 boule 表达模式较为相似，在 2

龄精巢中，中华鳖 boule mRNA 在初级精母细

胞中表达最强，精原细胞和次级精母细胞中表

达较弱，精子细胞中没有检测到表达信号（图

5）。而在鱼类如金目鲈中，boule mRNA 在除

精子外的各个阶段生殖细胞中均有表达信号

（Dwarakanath et al. 2014）。在青鳉中，boule 

mRNA 在减数分裂前后均有表达，在精原细胞

中最弱，在精母细胞中最强，在精子中较强（Xu 

et al. 2009）。因此，中华鳖 boule mRNA 与哺乳

类更为相似，其主要在初级精母细胞中表达。 

boule mRNA 在卵巢中的表达最初仅发现

于线虫中（Karashima et al. 2000），其同源物

daz-1 基因是线虫雌性生殖系统所必需的，

daz-1 基因的缺失会导致雌雄同体的虫体卵子

发生过程停留在第一次减数分裂粗线期，最终

导致雌性不育。随后，研究者又在脊椎动物如

青鳉、虹鳟、中华鲟等鱼类卵巢中检测到 Boule

蛋白的存在。在青鳉卵巢中，boule mRNA 在

减数分裂前后均有表达，且在初级卵母细胞中

信号最强（Xu et al. 2009）。与青鳉不同的是，

在虹鳟中，boule mRNA 只在减数分裂阶段有

表达，且在卵原细胞中无信号，在初级卵母细

胞中表达最强，随着卵母细胞的成熟，信号逐

渐减弱（Li et al. 2011）。本研究中，中华鳖 boule 

mRNA在中华鳖卵子发生过程中在初级卵母细

胞中表达最强，在生长期卵母细胞中信号聚集

于核周并随细胞发育成熟逐渐减弱，这与在中

华鳖中鉴定出的 boule 同家族基因 dazl mRNA

在卵巢中的表达模式相似（唐舟凯等 2019）。

此外，在缺失 boule 基因的果蝇中导入爪蟾

（Xenopus laevis）dazl 能够使缺陷果蝇的精子

恢复减数分裂起始的过程（Xu et al. 2003），这

也暗示着boule与dazl基因均为DAZ家族成员，

其结构的保守性可能使其在物种生殖细胞中发

挥相似的功能。与中华鳖 dazl 在其雌雄生殖细

胞中主要表达于雌性生殖细胞不同的是，中华

鳖 boule 主要在其初级精母细胞中表达，说明

中华鳖 boule 基因在中华鳖雄性生殖细胞的减

数分裂过程中扮演了重要角色。 

综上所述，中华鳖 boule mRNA 在中华鳖

两性生殖细胞中特异表达且在精巢中表达量最

高，在中华鳖精子发生过程中呈现出时空动态

表达模式，这表明中华鳖 boule 在中华鳖雄性

生殖细胞发生过程中，特别是雄性生殖细胞减

数分裂起始过程中具有重要的调控作用。本研

究克隆并分析了中华鳖 boule 基因的细胞表达

分布特征，为今后深入探索中华鳖的配子发生

机制，特别是为进一步解析龟鳖类及其他爬行

动物生殖细胞发育调控机制研究提供了一定的
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前期基础。 
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