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高原藏羚羊胱硫醚γ裂解酶基因克隆与全序列测定


李　肃，格日力△（青海大学医学院高原医学研究中心，西宁　８１０００１）

　　【摘要】　目的　探讨克隆高原藏羚羊胱硫醚γ裂解酶（ＣＳＥ）基因编码区并检测其在成年高原藏羚羊组织中的

表达，同时探讨高原藏羚羊低氧适应的分子生物学机制。方法　从高原藏羚羊组织中提取总ＲＮＡ，通过逆转录聚

合酶链反应（ＲＴＰＣＲ）获得高原藏羚羊ｃＤＮＡ，并进行鉴定和测序。结果　将含有目的片段克隆后经测序和Ｂｌａｓｔ

分析，结果显示其部分编码序列与ＧｅｎＢａｎｋ中牛ＣＳＥ蛋白基因序列同源性９６．４７％，表明本实验所克隆的序列为

ＣＳＥ蛋白基因。根据已知人、褐家鼠、小鼠、野猪、食蟹猴、家牛ＣＳＥｃＤＮＡ序列和Ｐｎａｍａｎ软件设计高原藏羚羊ｃｓｅ

基因的引物。结论　ＣＳＥｍＲＮＡ可能在高原藏羚羊机体较为广泛的区域中发挥着作用，同时为高原低氧适应相关

基因的研究提供了实验依据。
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　　藏羚羊为羚羊亚科藏羚属动物，是中国重要珍稀物种之

一，国家一级保护动物。主要栖息于海拔４６００～６０００ｍ的荒

漠草甸高原、高原草原等环境中。主要分布在新疆、青海、西藏

的高原上，另有零星个体分布在印度地区。具有极强的低温、

低氧耐受能力，主要通过高的静止代谢率和增加非颤抖性产热

以及高的氧利用率来适应高寒、缺氧环境，因此被认为是研究

高原低氧适应的代表性动物模型之一。

硫化氢（Ｈ２Ｓ）是新近发现的继一氧化氮（ＮＯ）和一氧化碳

（ＣＯ）后的第３个内源性气体信使有很多生物学功能，如它参

与低氧性肺动脉高压、感染性休克、急性肺损伤等多种疾病的

病理生理过程［１３］。本研究室先期试验证明低氧状态下内源性

胱硫醚γ裂解酶（ＣＳＥ）／Ｈ２Ｓ体系产生变化参与低氧适应。

然而，关于ＣＳＥ在高原缺氧状态下土著动物的抗缺氧功能学

研究少见报道。本文旨在通过对高原藏羚羊ＣＳＥ基因克隆与

表达的研究，期能为进一步研究高原低氧环境的适应性问题奠

定基础。

１　材料与方法

１．１　材料　于２００９年３月在青海省可可西里自然保护区（海

拔４６００ｍ）捕捉高原藏羚羊（雄性，１０只，４５～５６ｇ），就地解剖

取高原藏羚羊各组织迅速投入液氮容器中，低温保存并运回西

宁。Ｔｒｉｚｏｌ总ＲＮＡ提取试剂购自Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅ公司；ＲＮＡｓｉｎ、Ｏｌ

ｉｇｏｄＴ１５购自 Ｐｒｏｍｅｇａ公司；ＭＭＬＶ 反转录酶 Ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔ

（２００Ｕ／μＬ）和限制性内切酶 ＥｃｏＲＩ、１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ、２．５

ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰＭｉｘ、ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ＥｘＴａｑ聚合酶、ＤＮＡ

限制 性 内 切 酶、ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒ、５′ＲＡＣＥ、３′ＲＡＣＥ 购 自

ＴａＫａＲａ公司；ＳＭＡＲＴＴＭＲＡＣＥｃＤＮＡＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ购自

Ｃｌｏｎｅｔｅｃｈ公司；ＱＩＡｑｕｉｃｋＧｅｌ回收试剂盒购自 ＱＩＡＧＥＮ公

司；Ｔｒｙｐｔｏｎｅ、ＹｅａｓｔＥｘｔｒａｃｔ购自Ｏｘｏｉｄ公司；全部引物由上海

英骏生物工程公司合成；其他试剂均为国产分析纯试剂。

１．２　方法

１．２．１　总ＲＮＡ提取及鉴定　按照Ｔｒｉｚｏｌ试剂盒说明随机提

取７号高原藏羚羊各组织总ＲＮＡ，溶于２０μＬＤＥＰＣ水中，并

用ＤＵ８００核酸蛋白含量检测仪（Ｂｅｃｋｍａｎ公司产品）测定

Ａ２６０／Ａ２８０值及浓度，并进行１％甲醛变性凝胶电泳检测其质

量，置－８０℃冰箱保存备用。

１．２．２　目的基因扩增及序列测定　（１）引物设计：利用人

（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ：ＢＣ０１５８０７．２）、褐家鼠（Ｒａｔｔｕｓｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ：

ＢＣ０７８８６９．１）、小鼠（Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ：ＡＹ０８３３５２．１）、野猪（Ｓｕｓ

ｓｃｒｏｆａ：ＤＱ４９９４４９．１）、食 蟹 猴 （Ｍａｃａｃａ ｆａｓｃｉｃｕｌａｒｉｓ：

ＡＹ８７９３１２．１）、家牛（Ｂｏｓｔａｕｒｕｓ：ＢＴ０２１４８５．１）ＣＳＥｃＤＮＡ序

列和Ｄｎａｍａｎ软件设计原藏羚羊ＣＳＥ基因的引物，其上游引

物序列为（ＣＳＥＦ）：５′ＧＴＡＴＡＧＣＣＧＴＴＣＴＧＧＡＡＡＴＣＣ

３′，下游引物序列为（ＣＳＥＲ）：５′ＡＧＣＡＡＧＡＣＴＴＴＣＧＴＡ

ＴＣＣＴＣＣ３′。引物由上海英骏生物技术有限公司合成，扩增
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长度为８０１ｂｐ左右，使用浓度为２０μｍｏｌ／Ｌ。（２）目的基因的

扩增：取总ＲＮＡ２．０μｇ，按照ＡＭＶ逆转录酶试剂盒逆转录合

成ｃＤＮＡ第一链。聚合酶链反应（ＰＣＲ）体系为模板ｃＤＮＡ１

μＬ，ＰＣＲＭｉｘ１５μＬ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶０．２５μＬ，引物ＣＳＥＦ及

ＣＳＥＲ各０．２５μＬ，加水补足至２５μＬ；扩增条件为：９５℃预变

性５ｍｉｎ；９５℃３０ｓ，５５℃１ｍｉｎ，７２℃１ｍｉｎ，３０个循环；７２℃

延伸１０ｍｉｎ。取ＰＣＲ产物１０μＬ进行１．２％的ＥＢ琼脂糖凝

胶电泳，采用紫外凝胶成像分析系统记录电泳结果。（３）ＰＣＲ

产物的回收、纯化及序列测定：用 ＱＩＡｑｕｉｃｋＧｅｌ回收试剂盒回

收纯化８０１ｂｐＰＣＲ扩增片段并连接到 ｐＧＥＭＴＥａｓｙ载体

上。通过蓝白斑筛选实验挑取白斑单克隆，接种后３７℃摇床

过夜，然后提取质粒，用ＥｃｏＲⅠ酶切，选出含有目的片段的阳

性克隆送北京奥科生物技术有限公司进行序列测定。将获得

的序列在ＧｅｎＢａｎｋ上进行Ｂｌａｓｔ初步比较分析和在ＤＮＡＭＡＮ

上进行物种同源性比较。

１．２．３　ｃＤＮＡ　５′端快速扩增（５′ＲＡＣＥ）和ｃＤＮＡ３′端快速

扩增（３′ＲＡＣＥ）。５′ＲＡＣＥ严格按照５′ＦｕｌｌＲＡＣＥＫｉｔ（ＴａＫａ

Ｒａ?）试剂盒说明书操作，严格按照ＴＲＩｚｏｌ?总ＲＮＡ分离试剂

说明书操作，用 ＴＲＩｚｏｌ? 总 ＲＮＡ分离试剂分离出无蛋白和

ＤＮＡ污染的未降解的总蛋白。用ＣａｌｆｉｎｔｅｓｔｉｎｅＡｌｋａｉｎｅ磷酸

酶去除ｍＲＮＡ５′端磷酸根；用 ＴｏｂａｃｃｏＡｃｉｄ焦磷酸酶去除

ｍＲＮＡ５端帽子结构，并保留１个磷酸根。目标ｍＲＮＡ５′端扩

增通过５′ＲＡＣＥ 连接引物（５′ＲＡＰｏｕｔｅｒ，５′ＲＡＰｉｎｅｒ），用 Ｔ４

ＲＮＡ连接酶连接。使用９格随机引物，用２μｇ总ＲＮＡ使用

逆转录酶 ＭＭＬＶ（ＲｎａｓｅＨ）合成的ｃＤＮＡ。根据前面已经

被证实的序列为５′ＲＡＣＥ 设计２个反义基因特有引物（５′

ＧＳＰｏｕｔｅｒ，５′ＧＳＰｉｎｅｒ）。５′ＲＡＣＥＯｕｔｅｒＰＣＲ 反应体系：１×

ｃＤＮＡ稀释缓冲液Ⅱ，１０×ＬＡＰＣＲ 缓冲液Ⅱ（Ｍｇ
２＋ ｆｒｅｅ），

Ｍｇ
２＋ （２５ｍｍｏｌ／Ｌ），ＴａＫａＲａ? ＬＡ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚 合 酶

（５Ｕ／μＬ），５′ＲＡＰｏｕｔｅｒ，５′ＧＳＰｏｕｔｅｒ；扩增条件为：９４℃预变性

５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ，２０个循环；７２℃延伸

１０ｍｉｎ后保存在４℃。５′ＲＡＣＥＩｎｅｒＰＣＲ反应体系：５′ＲＡＣＥ

ＯｕｔｅｒＰＣＲ 产物，１０×ＬＡＰＣＲ 缓冲液Ⅱ（Ｍｇ
２＋ｆｒｅｅ），Ｍｇ

２＋

（２５ｍｍｏｌ／Ｌ），ＴａＫａＲａ?ＬＡＴａｑＤＮＡ聚合酶［５Ｕ／μＬ，ｄＮＴＰ

Ｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌｅａｃｈ）］，５′ＲＡＰｉｎｅｒ，５′ＧＳＰｉｎｅｒ；扩增条件

为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ，３０

个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ后保存在４℃。５′ＲＡＣＥＯｕｔｅｒＰＣＲ

和５′ＲＡＣＥＩｎｅｒＰＣＲ产物将送北京奥科生物技术有限公司进

行序列测定。

３′ＲＡＣＥ严格按照３′ＦｕｌｌＲＡＣＥＫｉｔ（ＴａＫａＲａ?）试剂盒

说明书操作。第一段ｃＤＮＡ用总ＲＮＡ通过３′ＲＡＣＥ连接引

物（３′ＲＡＰｏｕｔｅｒ，３′ＲＡＰｉｎｅｒ）。根据前面已经被证实的序列为

３′ＲＡＣＥ 设计２个反义基因特有引物（３′ＧＳＰｏｕｔｅｒ，３′

ＧＳＰｉｎｅｒ）。３′ＲＡＣＥＯｕｔｅｒＰＣＲ反应体系：１×ｃＤＮＡ稀释缓冲

液 Ⅱ，１０ × ＬＡ ＰＣＲ 缓 冲 液 Ⅱ （Ｍｇ
２＋ ｆｒｅｅ），Ｍｇ

２＋

（２５ｍｍｏｌ／Ｌ），ＴａＫａＲａ? ＬＡＴａｑＤＮＡ 聚合酶（５Ｕ／μＬ），３′

ＲＡＰｏｕｔｅｒ，３′ＧＳＰｏｕｔｅｒ；扩增条件为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃

３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ，２０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ后

保存在４ ℃。３′ＲＡＣＥＩｎｅｒＰＣＲ 反应体系：３′ＲＡＣＥＯｕｔｅｒ

ＰＣＲ产物，１０×ＬＡＰＣＲ 缓冲液Ⅱ（Ｍｇ
２＋ ｆｒｅｅ），Ｍｇ

２＋ （２５

ｍｍｏｌ／Ｌ），ＴａＫａＲａ? ＬＡ ＴａｑＤＮＡ 聚合酶［５Ｕ／μＬ，ｄＮＴＰ

Ｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌｅａｃｈ）］，３′ＲＡＰｉｎｅｒ，３′ＧＳＰｉｎｅｒ；扩增条件

为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ，３０

个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ后保存在４℃。３′ＲＡＣＥＯｕｔｅｒＰＣＲ

和３′ＲＡＣＥＩｎｅｒＰＣＲ产物将送北京奥科生物技术有限公司进

行序列测定，并将上述序列进行连接。

２　结　　果

２．１　目的基因的 ＰＣＲ扩增及测序结果分析　利用 ＤＮＡ

ＭＡＮ软件设计兼并引物，扩增高原藏羚羊肺组织ＣＳＥ编码区

部分序列，引物序列可靠，所扩增片段长度与预期一致约８０１

ｂｐ（图１）。将目的片段的测序结果经ＮＣＢＩ数据库Ｂｌａｓｔ搜索，

显示高原藏羚羊ＣＳＥ的编码区部分序列与ＧｅｎＢａｎｋ中的人、

褐家鼠、小鼠、野猪、食蟹猴、家牛等的ＣＳＥ基因的同源性都在

９６．４７％以上。

图１　扩增高原藏羚羊肺组织ＣＳＥ编码区ｃＤＮＡ

序列１．５％琼脂糖凝胶电泳

２．２　５′ＲＡＣＥ和３′ＲＡＣＥ扩增及测序结果分析　根据前面

已经被证实的序列为５′ＲＡＣＥ设计２个反义基因特有引物

（５′ＧＳＰｏｕｔｅｒ：５′ＧＴＡ ＣＣＴ ＣＣＡ ＴＡＣ ＡＣＡ ＴＣＣ３′；５′

ＧＳＰｉｎｅｒ：５′ＡＧＴ ＧＧＣＴＧＣＴＡＡ ＡＣＣＴＧＡ ＡＧＣ３′）。３′

ＲＡＣＥ设计２个反义基因特有引物（３′ＧＳＰｏｕｔｅｒ：５′ＡＧＣＡＧＴ

ＴＣＣ ＡＴＣＴＣＣＴＡＴ ＴＧＡ Ｃ３′；３′ＧＳＰｉｎｅｒ：５′ＴＧＣＣＴＴ

ＣＴＣＡＴＣＣＴＣＡＧＣＡＴＧ３′）。连接高原藏羚羊ＣＳＥ编码序

列ＰＣＲ产物序列、高原藏羚羊ＣＳＥ３′ＲＡＣＥ产品序列和高原

藏羚羊ＣＳＥ３′ＲＡＣＥ产品序列。得到一个含有１８７６ｂｐ的高

原藏羚羊ＣＳＥｃＤＮＡ全序列，其中家牛ＣＳＥｃＤＮＡ全序列的

同源性为８６．５６％。ＣＳＥｃＤＮＡ全序列如下，其中下划线片段

为连接片段。

ＴＡＧＣＴＣＴＴＧＴＧＣＣＴＣＧＣＣＴＴＧＴＧＡＴＴＣＡＣＣ

ＴＧＡＴＴＣＴＴＣＣＧＴＣＴＴＴＴＴＣＴＴＣＣＣＴＧＡＴＴＴＴＣＡ

ＧＴＴＴＣＡＴＡＧＴＴＴＴＡＴＣＴＴＣＣＴＣＧＣＴＣＴＴＴＴＴＣＴ

ＣＴＴＴＣＣＴＴＴＣＴＴＣＣＣＴＴＣＴＴＴＴＣＡＴＧＣＡＧＧＡＡＡ

ＡＡＣＡＡＧＣＣＴＣＣＣＣＡＡＧＡＡＧＡＴＴＣＣＴＧＣＣＴＡＧＧＴ

ＴＣＣＴＴＣＡＴＴＴＣＧＣＣＡＣＧＣＣＡＧＣＣＡＴＣＣＡＣＧＴＧＧ

ＧＣＣＡＡＧＡＡＣＣＧＧＡＧＣＡＡＴＧＡＡＣＴＴＣＣＣＡＧＧＣＴＧ

ＴＡＧＴＧＣＣＣＣＣＣＡＴＣＴＣＧＣＴＧＴＣＣＣＡＴＣＧＴＴＣＡＡ

ＧＣＡＡＧＧＧＧＣＴＣＣＴＧＧＡＣＡＧＣＡＣＴＣＣＴＧＧＴＴＡＧＡ

ＡＣＡＴＡＧＣＣＧＴＴＣＴＧＧＡＡＡＴＣＣＣＡＣＣＣＧＧＡＡＴＴＧ

ＣＴＴＧＣＡＡＡＡＡＧＡＡＴＴＧＧＣＧＧＡＡＡＴＧＧＡＴＧＧＧＧＣ

ＴＡＡＴＧＡＣＡＧＧＴＧＧＧＣＴＴＴＴＧＣＴＴＣＡＧＧＴＴＴＡＧＣ

ＡＧＣＣＡＣＴＧＴＧＡＣＣＡＴＴＡＣＣＣＡＴＣＴＣＴＴＡＡＡＡＧＣ

ＡＧＧＡＧＡＣＣＡＡＡＴＴＡＴＴＴＧＴＡＴＧＧＡＴＧＡＴＧＴＧＴＡ

ＴＧＧＡＧＧＴＡＣＡＡＡＣＡＧＧＴＡＣＴＴＣＡＧＧＣＡＧＧＴＧＧＣ

ＡＡＣＴＧＡＡＴＴＴＧＧＡＴＴＡＡＡＧＡＴＴＴＣＴＴＴＴＧＴＴＧＡ

ＴＴＧＴＴＣＣＡＡＡＡＣＣＡＡＡＴＴＧＣＴＡＧＡＧＧＣＡＧＣＴＡＴ

ＴＡＣＡＣＣＡＡＡＡＡＣＡＡＡＧＣＴＴＧＴＴＴＧＧＡＴＴＧＡＡＡＣ

ＣＣＣＣＡＣＡＡＡＣＣＣＴＡＧＣＴＴＧＡＡＧＡＴＧＡＴＴＧＡＣＡＴ

ＴＧＡＡＧＣＴＴＧＴＧＣＡＣＡＴＡＴＧＧＴＣＣＡＴＡＡＡＣＡＴＧＧ

ＡＧＡＣＡＴＣＡＴＴＴＴＧＧＴＣＧＴＧＧＡＴＡＡＣＡＣＴＴＴＴＡＴ

ＧＴＣＡＧＣＡＴＡＴＴＴＣＣＡＧＣＧＧＣＣＴＴＴＧＴＣＴＣＴＧＧＧ
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ＡＧＣＴＧＡＴＡＴＴＴＧＴＡＴＧＴＡＴＴＣＡＧＣＡＡＣＡＡＡＡＴＡ

ＣＡＴＧＡＡＴＧＧＣＣＡＴＡＧＴＧＡＴＧＴＴＧＴＡＡＴＧＧＧＣＴＴ

ＡＧＴＧＴＣＧＣＴＧＡＡＴＴＣＴＧＡＧＡＧＣＣＴＴＣＡＴＡＡＣＡＧ

ＧＣＴＣＣＧＴＴＴＣＴＴＧＣＡＡＡＡＴＴＣＴＣＴＴＧＧＡＧＣＡＧＴ

ＴＣＣＡＴＣＴＣＣＴＡＴＴＧＡＣＴＧＴＴＡＣＣＴＣＴＧＣＡＡＴＣＧＡ

ＧＧＴＣＴＧＡＡＧＡＣＴＣＴＡＣＡＡＧＴＣＣＧＣＡＴＧＧＡＧＡＡＧ

ＣＡＴＴＴＴＧＡＡＡＡＴＧＧＡＡＴＧＧＣＡＧＴＴＧＣＴＣＡＧＴＴＴ

ＴＴＧＧＡＧＴＣＧＡＡＴＣＣＴＣＡＧＧＴＧＧＡＡＡＡＧＧＴＴＡＴＴ

ＴＡＴＣＣＴＧＧＧＣＴＧＣＣＴＴＣＴＣＡＴＣＣＴＣＡＧＣＡＴＧＡＧＣ

ＴＧＧＣＣＡＡＧＣＧＴＣＡＧＴＧＣＡＣＡＧＧＴＴＧＣＣＣＣＧＧＡＡ

ＴＧＡＴＣＡＣＣＴＴＴＴＡＣＡＴＣＡＡＧＧＧＣＴＣＴＣＴＴＣＡＣＣ

ＡＴＧＣＴＧＡＡＡＣＴＴＴＣＣＴＣＡＡＧＡＡＣＣＴＡＡＡＧＴＴＡＴ

ＴＴＡＣＴＣＴＧＧＣＴＧＡＧＡＧＣＴＴＧＧＧＡＧＧＡＴＡＣＧＡＡＡ

ＧＴＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＴＴＣＣＧＧＣＡＡＴＣＡＴＧＡＣＣＣＡＣＧ

ＣＡＴＣＡＧＴＧＣＣＴＡＡＧＡＧＴＧＡＣＡＧＡＧＡＧＧＴＣＣＴＴＧ

ＧＣＡＴＴＡＧＴＧＡＣＡＣＡＣＴＴＡＴＴＣＧＡＣＴＣＴＣＡＧＴＧＧ

ＧＣＣＴＡＧＡＧＧＡＴＡＡＡＣＡＡＧＡＣＴＴＡＣＴＧＧＡＴＧＡＴＣ

ＴＡＧＡＴＣＡＡＧＣＴＴＴＧＡＡＧＧＣＡＧＣＴＣＡＣＴＣＴＣＣＡＡ

ＡＴＧＣＡＡＧＴＴＣＣＡＡＣＴＡＧＣＡＴＣＣＣＡＧＡＡＣＴＧＣＴＡ

ＴＴＧＧＴＧＡＣＴＧＣＴＴＣＣＴＧＡＧＡＣＧＡＴＣＡＡＡＴＣＴＧＡ

ＡＴＡＡＴＴＧＡＡＴＧＧＡＣＣＡＴＴＡＡＴＧＡＧＣＣＴＣＣＡＣＡＧ

ＡＡＴＴＴＴＣＡＡＡＴＧＡＡＡＡＴＴＴＴＡＡＧＧＣＡＣＣＴＣＧＴ

ＴＡＣＣＴＴＴＣＡＣＡＧＣＴＧＴＣＡＴＣＴＴＣＣＴＧＧＧＡＴＣＡＴ

ＣＣＣＴＧＴＴＡＡＡＡＡＡＴＴＴＣＣＴＣＴＴＣＣＣＣＴＴＡＴＴＧＴ

ＡＡＣＴＧＡＣＡＧＧＴＣＡＡＴＴＣＴＧＴＴＣＡＧＡＴＣＴＴＴＴＴＡ

ＴＴＡＡＴＴＴＴＧＡＴＡＴＡＣＡＴＧＴＧＣＣＴＣＴＧＡＡＧＧＡＧＧ

ＴＧＡＧＡＴＴＴＧＴＧＡＴＧＣＴＡＴＴＧＧＧＧＡＴＴＡＴＡＴＴＣＴ

ＴＴＴＴＴＴＣＡＡＧＴＴＣＡＡＧＡＴＴＴＡＴＡＴＴＧＡＴＴＡＴＧＴ

ＴＴＡＣＡＡＴＡＴＡＡＡＴＴＴＴＴＧＡＴＧＴＴＴＴＡＣＴＡＡＧＡＡ

ＡＴＴＡＡＡＴＴＡＴＴＧＡＡＴＧＡＧＴＧＴＧＣＴＴＡＡＴＴＣＡＡＧ

ＴＧＧＧＡＴＴＴＴＧＧＴＧＴＴＧＴＴＧＡＡＧＡＴＡＡＣＡＣＴＣＡＡ

ＡＧＣＡＡＴＧＧＧＴＴＡＧＧＣＴＴＡＡＴＴＡＴＣＡＴＡＡＧＣＣＡＡ

ＡＧＣＡＡＡ ＡＴＡ ＴＡＴ ＧＡＡ ＣＣＧ ＴＡＡ ＧＡＧ ＧＡＣ ＧＧＧ

ＡＧＡＴＴＣＴＴＧＡＧＧＴＴＧＡＡＡＧＧＡＴＣＡＴＴＴＴＴＴＴＴＴ

ＴＴＴＴＴＡＡＡＡＡＡＴＡＣＴＣＡＴＴＣＣＣＣＣＡＣＡＡＡＡＡＡＡ

ＡＡＡＣＣＣＣＴＴＣＴＧＡＡＡＧＣＣ。

３　讨　　论

氧是哺乳动物正常新陈代谢所必需的。大气中的氧通过

气体交换进入组织细胞后，一方面在细胞线粒体中作为电子传

递链的最终电子接受者，参与细胞的氧化磷酸化和 ＡＴＰ的生

成；另一方面，在过氧化物酶、微粒体等部位参加与 ＡＴＰ生成

无关的氧化还原反应。低氧可引起体内各层面的适应性反应。

在器官水平有肺通气量的增加，呼吸中枢、呼吸肌以及胸腔结

构的适应性变化；在组织水平，低氧可引起肺血管平滑肌细胞

收缩；在细胞水平，低氧导致颈动脉体神经传递因子释放，肾脏

和肝脏促红细胞生成素分泌增加；在分子水平，低氧诱导因子

及其调节的各种相关基因的表达和释放等。所有这些对低氧

产生适应性变化的机制中都需要一个细胞内氧感受机制，在氧

分压变化时触发一系列的信号传导，激活特异性的功能反应。

而机体是如何感受周围环境中氧浓度的变化及感受机制尚未

完全清楚［４７］。

目前，越来越多的证据支持内源性的 Ｈ２Ｓ是一种新的气

体信号分子，这一发现扩大了气体分子信号的家族，但其细胞

内信号转导途径仍未完全阐明。Ｈ２Ｓ与其他气体分子信号间

和其他血管活性物质间的相互作用远未完全明了。Ｈ２Ｓ在心

血管疾病中的病理生理学意义尚少见报道。内源性 Ｈ２Ｓ气体

分子的研究是当前生物医学领域中的崭新课题，具有重要的理

论和临床意义［８１１］。
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［６］ ＫａｍｉｓａｗａＴ，ＹｏｓｈｉｉｋｅＭ，ＥｇａｗａＮ，ｅｔａｌ．Ｔｒｅａｔｉｎｇｐａ

ｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈａｕｔｏｉｍｍｕｎｅｐａｎｃｒｅａｔｉｔｉａ：ｒｅｓｕｌｔｓｆｒｏｍａｌｏｎｇ

ｔｅｒｍｆｏｌｌｏｗｕｐｓｔｕｄｙ［Ｊ］．Ｐａｎｃｒｅａｔｏｌｏｇｙ，２００５，５（２３）：

２３４２３８．

［７］ ＤｏｅｌｌｅｒＪＥ，ＩｓｂｅｌｌＴＳ，ＢｅｎａｖｉｄｅｓＧ，ｅｔａｌ．Ｐｏｌａｒｏｇｒａｐｈｉｃ

ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｏｆｈｙｄｒｏｇｅｎｓｕｌｆｉｄｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｃｏｎ

ｓｕｍｐｔｉｏｎｂｙｍａｍｍａｌｉａｎｔｉｓｓｕｅｓ［Ｊ］．ＡｎａｌＢｉｏｃｈｅｍ，２００５，

３４１（１）：４０５１．

［８］ ＥｔｏＫ，ＫｉｍｕｒａＨ．Ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆｈｙｄｒｏｇｅｎｓｕｌｆｉｄｅｉｓ

ｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅａｎｄＳａｄｅｎｏｓｙｌＬｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅｉｎ

ｍｏｕｓｅｂｒａｉｎ［Ｊ］．ＪＮｅｕｒｏｃｈｅｍ，２００５，９３（６）：８０８６．

［９］ＥｔｏＫ，ＫｉｍｕｒａＨ．Ａｎｏｖｅｌｅｎｈａｎｃｉｎｇｍｅｃｈａｎｉｓｍｆｏｒｈｙ

ｄｒｏｇｅｎｓｕｌｆｉｄｅｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｃｙｓｔａｔｈｉｏｎｉｎｅｓｙｎｔｈａｓｅ

［Ｊ］．ＢｉｏｌＣｈｅｍ，２００２，２７７（４５）：４２６８０４２６８５．

［１０］ＰｕｒａｎｉｋＭ，ＷｅｅｋｓＣＬ，ＬａｈａｙｅＤ，ｅｔａｌ．Ｄｙｎａｍｉｃｓｏｆｃａｒ

ｂｏｎｍｏｎｏｘｉｄｅｂｉｎｄｉｎｇｔｏｃｙｓｔａｔｈｉｏｎｉｎｅβｓｙｎｔｈａｓｅ［Ｊ］．Ｊ

ＢｉｏｌＣｈｅｍ，２００６，２８１（１９）：１３４３３１３４３８．

［１１］ＴａｏｋａＳ，ＢａｎｅｒｊｅｅＲ．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＮＯｂｉｎｄｉｎｇｔｏ

ｈｕｍａｎｃｙｓｔａｔｈｉｏｎｉｎｅβｓｙｎｔｈａｓｅ：ｐｏｓｓｉｂｌｅｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆ

ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆＣＯａｎｄＮＯｂｉｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅｈｕｍａｎｅｎｚｙｍｅ

［Ｊ］．ＪＩｎｏｒｇＢｉｏｃｈｅｍ，２００１，８７（４）：２４５２５１．

（收稿日期：２０１３０４１１　修回日期：２０１３０７２７）

·１０１３·检验医学与临床２０１３年１２月第１０卷第２３期　ＬａｂＭｅｄＣｌｉｎ，Ｄｅｃｅｍｂｅｒ２０１３，Ｖｏｌ．１０，Ｎｏ．２３




