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［摘　要］目的：获取致倦库蚊（贵阳株）防御素基因ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ全长编码序列。方法：采用ＲＴＰＣＲ方法扩增
致倦库蚊（贵阳株）ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ开放阅读框（ＯＲＦ）序列，并通过生物信息学方法分析其核苷酸和蛋白质序列。结
果：ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎＯＲＦ序列全长３００ｂｐ，编码９９个氨基酸，包含１个内含子，蛋白质分子量是１０５８ｋＤａ，等电点为
６５２。ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ蛋白与其他昆虫的ｄｅｆｅｎｓｉｎ蛋白具有同源性。结论：所获致倦库蚊（贵阳株）防御素基因 Ｃｘ
Ｄｅｆｅｎｓｉｎ归属昆虫防御素基因家族，为昆虫β型防御素。
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　　随着环境的改变和微生物的适应性进化，大多
数致病性微生物对传统抗生素产生耐药性己成为

人们极为头痛的问题，这使得开发新的抗菌药物成

为科学研究者迫在眉睫的重大课题［１］。昆虫抗菌

肽相对分子量小，抗菌谱广且效率高，作用机制独

特，不易产生抗性［２～４］。在抗生素耐药性日趋严重

的情况下，极可能成为新的抗菌药物来源。昆虫防

御素属于富含半胱氨酸的抗菌肽，据报道其对革兰

阳性菌的抗菌活性较强［５］。在昆虫中，果蝇的防

御素基因是最早被克隆和鉴定的［６］。蚊虫的防御

素基因最先从从埃及伊蚊中被克隆［７］。Ｌｏｗｅｎ
ｂｅｒｇｅｒ，Ｃ．Ａ．等［８］对埃及伊蚊３种不同类型的防御
素基因进行了分析；支国周等［９］对白纹伊蚊防御

素基因进行体外扩增及鉴定；刘先凯等［１０，１１］对埃

及伊蚊和白纹伊蚊的防御素基因作了进一步研究；

阎晓宇等［１２］对中华按蚊防御素基因进行克隆和原

核表达，并对其重组产物的生物活性进行了初步的

评价。而对致倦库蚊防御素的研究，支国舟等［１３］
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曾尝试利用已发表的埃及伊蚊和冈比亚按蚊的防

御素基因序列设计的引物进行 ＰＣＲ和 ＲＴＰＣＲ扩
增获得致倦库蚊的防御素基因序列，但没有获得成

功。Ｋｕｍａｒ，Ｂ．Ａ．与 Ｐａｉｌｙ，Ｋ．Ｐ［１４］建立了丝虫感
染和未感染的致倦库蚊建立差减杂交库，公布了１
条致倦库蚊防御素部分序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＡＢＵ６３２９４），但此序列经比对后发现并非是昆虫防
御素基因序列。本文将 Ｇｅｎｂａｎｋ已公布的致倦库
蚊ＥＳＴ库序列进行比对分析，获得１条可能的致
倦库蚊防御素的序列（登录号：ＦＦ２５６３５９）。基于
此ＥＳＴ序列，设计具有酶切位点的引物，通过 ＲＴ
ＰＣＲ方法获取致倦库蚊（贵阳株）的防御素序列，
并对其进行生物信息学分析，为获得重组有活性的

防御素蛋白和其生理活性研究提供基础资料。

１　材料和方法

１．１　材料、菌株及主要试剂
致倦库蚊（贵阳株）于２０１０年采集于贵州贵

阳，由本实验室饲养。大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ）
菌株ＤＨ５α由本实验室保存。克隆载体ｐＭＤ１８Ｔ，
ＴａｑＴＭ酶、ｄＮＴＰ、琼脂糖凝胶回收试剂盒购自大连
宝生物工程有限公司。总 ＲＮＡ提取试剂 ＴＲＮｚｏｌ
购自天根生化科技有限公司，第一链ｃＤＮＡ合成试
剂盒购自ＭＢＩ公司。引物及测序由上海生工生物
工程有限公司完成。

１．２　总ＲＮＡ的提取及反转录合成单链ｃＤＮＡ
采用ＴＲＮｚｏｌ提取致倦库蚊成虫总ＲＮＡ。将新

鲜组织于 ＴＲＮｚｏｌ中匀浆，室温静置 ２０ｍｉｎ，加入
０２ｍｌ氯仿，剧烈振荡１５ｓ，室温静置３ｍｉｎ，离心
（４℃，１２０００ｒ／ｍｉｎ，１５ｍｉｎ）；取上清，加等体积异丙
醇，混匀后 －２０℃放置 ３０ｍｉｎ，离心（４℃，
１２０００ｒ／ｍｉｎ，１０ｍｉｎ）；去上清，沉淀用７５％乙醇洗
涤后溶解于 ＲＮａｓｅｆｒｅｅｄｄＨ２Ｏ中。通过琼脂糖凝
胶电泳检测ＲＮＡ的完整性，紫外分光光度计检测
ＲＮＡ的纯度。按照 ＭＢＩＦｉｒｓｔＳｔｒａｎｄｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅ
ｓｉｓＫｉｔ操作手册进行ｃＤＮＡ合成。
１．３　ｄｅｆｅｎｓｉｎ基因的克隆
１．３．１　引物的设计与合成　基于Ｇｅｎｂａｎｋ已公布
的致倦库蚊 ＥＳＴ库序列 （ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＦＦ２５６３５９）设计ＲＴＰＣＲ引物，设计时分别在上下
游引物加入ＢａｍＨⅠ和 ＨｉｎｄⅢ酶切位点。上游引
物：ＤｅｆＦ５’ＣＧＧＡＴＣＣＧＡＴＧＡＡＣＣＣＧＣＴＴＧＧＡＡＣＡ
３’；下 游 引 物：ＤｅｆＲ５’ＣＣＣＡＡＧＣＴＴＧＴＴＣＣＧ

ＧＣＡＧＡＣＧＣＡＧＡＣ３’。
１．３．２　ｄｅｆｅｎｓｉｎ基因的ＰＣＲ扩增　以反转的致倦
库蚊ｃＤＮＡ为模板，使用 ＤｅｆＦ／Ｒ引物对其进行扩
增，ＰＣＲ反应体系为５０μｌ，包括：１０倍 Ｂｕｆｆｅｒ缓冲
液 ５０μｌ，ＭｇＣｌ２（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）４０μｌ，ｄＮＴＰｓＭｉｘ
ｔｕｒｅ（１０ｎｍｏｌ／Ｌ）４０μｌ，ＤｅｆＦ和 Ｒ引物（１０ｍｍｏｌ／
Ｌ）各１０μｌ，模板ＤＮＡ２０μｌ，Ｔａｑ酶（５Ｕ／μｌ）０３
μｌ，ｄｄＨ２Ｏ３２７μｌ。扩增条件为：９４℃，５ｍｉｎ→３０
循环（９４℃，１ｍｉｎ→５５℃，３０ｓ→７２℃，１ｍｉｎ）→
７２℃，５ｍｉｎ。ＰＣＲ扩增产物经１０％琼脂糖凝胶
电泳检测。

１３３　ＴＡ克隆与序列测定　回收 ＰＣＲ扩增的目
的片段，与 ｐＭＤ１８Ｔ载体连接，连接产物转化
ＤＨ５α感受态细胞，蓝白斑筛选阳性克隆并经菌落
ＰＣＲ验证后，送上海生工生物工程有限公司测序。
１４　生物信息学分析

将测序结果经ＮＣＢＩ的ＶｅｃＳｃｒｅｅｎ比对去除两
端的载体序列后，通过 ＯＲＦｆｉｎｄｅｒ寻找开放阅读
框，并经Ｂｌａｓｔ比对查找同源序列。利用蛋白质专
家分析系统 ＥｘＰＡＳｙＰｒｏｔｅｏｍｉｃｓＳｅｒｖｅｒ中的蛋白质
分析工具对氨基酸序列的分子量、等电点、分子式、

半衰期等基本理化性质进行分析。ＰｒｏｔＳｃａｌｅ预测
该蛋白的亲疏水性，ＴＭＨＭＭ分析其跨膜区，Ｓｉｇ
ｎａｌＰ３０预测其信号肽区域，ＰＳＯＲＴ分析致倦库蚊
防御素的亚细胞定位，利用 ＮｅｔＰｈｏｓ２０Ｓｅｒｖｅｒ分
析其磷酸化位点。通过ＰＲＯＳＩＴＥ数据库完成功能
位点分析，由ＳＭＡＲＴ服务器分析功能结构域。运
用 ＳＯＰＭＡ工具基于 ＰＢＩＬＬＹＯＮＧＥＲＬＡＮＤ信息
库对致倦库蚊防御素进行二级结构预测。三级结

构同源模建通过ＥｘＰＡＳｙ的ＳＷＩＳＳＭＯＤＬＥ网络服
务器进行［１５］。

通过ＧｅｎＢａｎｋ数据库，获取了昆虫纲双翅目、
鞘翅目、半翅目、膜翅目共１４个物种的防御素氨基
酸序列，具体见表１。利用 ｃｌｕｓｔａｌＸ２０软件对这
些序列进行同源比对，ＭＥＧＡ４０软件构建防御素
蛋白的分子系统树（表１）。

２　结果

２１　防御素基因的ＲＴＰＣＲ扩增结果及阳性克隆
的验证

致倦库蚊总 ＲＮＡ反转录为 ｃＤＮＡ后，以 ＤｅｆＦ
和ＤｅｆＲ为引物扩增，获得一条大小约３００ｂｐ的特
异性扩增条带（图１）。将阳性克隆用特异性引物
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ＤｅｆＦ／Ｒ和ｐＭＤ１８Ｔ载体 Ｍ１３通用引物进行 ＰＣＲ
扩增验证，分别获得约３００ｂｐ和５００ｂｐ的片段（图
２），证明菌落中有目的片段插入。

表１　用于防御素蛋白同源比对的物种及登录号
Ｔａｂ．１　Ｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｈｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒｕｓｅｄ

ｆｏｒｈｏｍｏｌｏｇｙｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｅｆｅｎｓｉｎ
物种 Ｇｅｎｂａｎｋ登录号
Ａｎｏｐｈｅｌｅｓｑｕａｄｒｉａｎｎｕｌａｔｕｓ ＡＢＢ０１００１
Ａｎｏｐｈｅｌｅｓｇａｍｂｉａｅ ＡＢＢ００９８７
Ａｎｏｐｈｅｌｅｓａｒａｂｉｅｎｓｉｓ ＡＢＢ００９４５
Ａｎｏｐｈｅｌｅｓｄａｒｌｉｎｇｉ ＡＣＩ３０１６２
Ａｎｏｐｈｅｌｅｓｓｔｅｐｈｅｎｓｉ ＡＢＭ９２２９９
ＡｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉＣ２ ＡＡＤ４０１１６
ＡｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉＣ１ ＡＡＤ４０１１６
ＡｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉＢ２ ＡＡＤ４０１１５
ＡｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉＢ１ ＡＡＤ４０１１４
ＡｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉＡ２ ＡＡＤ４０１１３
ＡｅｄｅｓａｅｇｙｐｔｉＡ１ ＡＡＤ４０１１２
Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ ＮＰ＿５２３６７２
Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａｓｉｍｕｌａｎｓ ＸＰ＿００２０８０８５６
ＣｕｌｅｘｑｕｉｎｑｕｅｆａｓｃｉａｔｕｓＡ ＸＰ＿００１８４２９４５
Ａｐｉｓｃｅｒａｎａｊａｐｏｎｉｃａ ＢＡＩ８１８９２
Ａｐｉｓｃｅｒａｎａｃｅｒａｎａ ＡＣＨ９６４１２
Ａｐｉｓｍｅｌｌｉｆｅｒａ ＮＰ＿００１０１１６３８
ＡｎｏｍａｌａｃｕｐｒｅａＡ ＢＡＤ７７９６６
ＡｎｏｍａｌａｃｕｐｒｅａＢ ＢＡＤ７７９６７
ＲｈｏｄｎｉｕｓｐｒｏｌｉｘｕｓＣ ＡＡＯ７４６２６
ＲｈｏｄｎｉｕｓｐｒｏｌｉｘｕｓＢ ＡＡＯ７４６２５
ＲｈｏｄｎｉｕｓｐｒｏｌｉｘｕｓＡ ＡＡＯ７４６２４

图１　致倦库蚊防御素 ＲＴＰＣＲ结果
Ｆｉｇ．１　ＲＴＰＣＲｒｅｓｕｌｔｏｆｄｅｆｅｎｓｉｎｇｅｎｅ

ｏｆＣｕｌｅｘｑｕｉｎｑｕｅｆａｓｃｉａｔｕｓ

图２　阳性克隆菌落ＰＣＲ鉴定
Ｆｉｇ．２　ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｃｌｏｎｅｂｙＰＣＲ

２２　致倦库蚊ｄｅｆｅｎｓｉｎ基因的生物信息学分析
测序结果去除两端引物后获得长 ３１８ｂｐ片

段，含有３００ｂｐ完整的开放阅读框，编码９９个氨
基酸，将其命名为 ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ（图３）。将此序列登
陆ＧｅｎＢａｎｋ，登录号为ＪＱ７９９０４９。

图３　致倦库蚊防御素基因开放
阅读框及翻译的氨基酸序列

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅａｎｄｔｒａｎｓｌａｔｅｄ
ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｄｅｆｅｎｓｉｎｇｅｎｅ

ｏｆＣｕｌｅｘｑｕｉｎｑｕｅｆａｓｃｉａｔｕｓ

经Ｂｌａｓｔ比对，ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ与已登录的经基因组
测序注释的致倦库蚊 ｄｅｆｅｎｓｉｎ基因序列（登录号：
ＸＰ＿００１８４２９４５）相似性为９８％，有６个碱基差异；
Ｂｌａｓｔｐ比对显示氨基酸序列的相似性为９９％，并具
有ｄｅｆｅｎｓｉｎ基因家族的保守结构域。结果表明，成
功地克隆了致倦库蚊防御素完整的开放阅读框。

将测序结果与致倦库蚊基因组序列（登录号：ＮＷ＿
００１８８６７１５）进行比对分析，表明该基因具有１个内
含子，位于ＤＮＡ序列的１８４～２４４ｂｐ处，外显子与
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内含子连接具有典型的 ＧＴＡＧ组成，将 ｄｅｆｅｎｓｉｎ
基因分成２个外显子。

ＥｘＰＡＳｙ分析 ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ理论分子量为１０５８
ｋＤ，等电点为６５２，分子式为Ｃ４５４Ｈ７１６Ｎ１３２Ｏ１４２Ｓ９，在
酵母中的半衰期大于２０ｈ，而在大肠杆菌中半衰期
大于１０ｈ。ＰｒｏｔＳｃａｌｅ预测 ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ在１～２０位
间有１个典型的疏水性区域，６～２０ａａ为跨膜区，
提示其可能作为膜受体起作用，也可能是位于膜的

锚定蛋白或离子通道蛋白。ＳｉｇｎａｌＰ预测该蛋白１
～２３位氨基酸为其信号肽区域，成熟肽从第２４个
氨基酸开始。亚细胞定位显示该蛋白有６６７％分
泌到细胞外，其余各有１１１％ 分布于细胞质、内质
网和线粒体中，磷酸化位点分析显示该蛋白有２个

Ｔｙｒ、１个Ｔｈｒ可能成为蛋白激酶磷酸化位点。ＰＲＯ
ＳＩＴＥ预测的功能位点，其中第６２位和８９位、７５位
和９５位、７９位和９７位的半胱氨酸残基形成３个二
硫键，ＳＭＡＲＴ分析结果显示该蛋白含有１个典型的
Ｋｎｏｔ１ｄｏｍａｉｎ，符合ｄｅｆｅｎｓｉｎ基因家族的特点。

二级结构分析显示，ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ含有６６５％的
α螺旋，２８５３％的无规则卷曲，６０６％的 β折叠。
其中α螺旋散布于整个蛋白中（图４）。

将 ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ的氨基酸序列递交到 ＳＷＩＳＳ
ＭＯＤＬＥ进行同源模建，得到其氨基酸序列预测的
三维结构（图５），可以直观地看出，结构中含有１
个α螺旋，２个β折叠，５个β转角，无规则卷曲分
布于整个蛋白中。

注：α螺旋、β折叠、无规则卷曲分别用高度依次降低的竖线表示

图４　ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ的二级结构分析
Ｆｉｇ．４　ＳｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ

图５　ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ三维结构预测
Ｆｉｇ．５　Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｔｈｒｅｅｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ

ｍｏｄｅｌｏｆＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ

２３　不同昆虫ｄｅｆｅｎｓｉｎ蛋白序列的比较与分子进
化分析

利用 ｃｌｕｓｔａｌＸ２０软件对表 １中所列蚊种的
ｄｅｆｅｎｓｉｎ蛋白序列进行比对，结果（图６）显示 Ｃｘ
Ｄｅｆｅｎｓｉｎ与埃及伊蚊 ｄｅｆｅｎｓｉｎ序列相似性较高，所
有ｄｅｆｅｎｓｉｎ序列成熟肽区域的氨基酸序列相似性
较高，序列变异主要发生在信号肽部分，所有比对

蚊种的ｄｅｆｅｎｓｉｎ均具有保守的６个半胱氨酸残基。

利用ＭＥＧＡ４０软件，基于１４种昆虫ｄｅｆｅｎｓｉｎ
蛋白序列，以邻位连接法（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）重
复１０００次建立５０％一致分子系统树，结果（图７）
显示 ＣｘＤｅｆｅｎｓｉｎ与 ＧｅｎＢａｎｋ登录的致倦库蚊 ｄｅ
ｆｅｎｓｉｎＡ聚为一枝，再与埃及伊蚊 ｄｅｆｅｎｓｉｎ聚为一
簇，而半翅目、膜翅目、鞘翅目的 ｄｅｆｅｎｓｉｎ各聚为一
簇。

３　讨论

致倦库蚊是多种疾病的传播媒介，如乙型脑

炎、班氏丝虫病，其幼虫孳生于污染的水体，如粪

坑、水坑、水沟等，携带病原体数量多，而自身却并

不生病，因而推测其体内具有强大的防御系统。

关于蚊虫防御素基因的研究，首先见支国舟

等［１３］利用已发表的埃及伊蚊和冈比亚按蚊的防御

素基因序列设计的引物进行ＰＣＲ和ＲＴＰＣＲ，以期
扩增获得埃及伊蚊、白纹伊蚊、中华按蚊和致倦库

蚊的防御素基因序列，结果他成功获得了埃及伊蚊

和白纹伊蚊的防御素基因，但中华按蚊测序结果不

是防御素基因，而致倦库蚊 ＰＣＲ和 ＲＴＰＣＲ均无
结果。Ｋｕｍａｒ，Ｂ．Ａ．与 Ｐａｉｌｙ，Ｋ．Ｐ［１４］利用丝虫感
染和未感染的致倦库蚊建立差减杂交库，获得了７
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图６　致倦库蚊与其他蚊种ｄｅｎｆｅｎｓｉｎ蛋白序列比对及功能位点分析
Ｆｉｇ．６　ＭｕｌｔｉｐｌｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｓｏｆｄｅｆｅｎｓｉｎｐｒｏｔｅｉｎｂｅｔｗｅｅｎＣｕｌｅｘｑｕｉｎｑｕｅｆａｓｃｉａｔｕｓａｎｄ

ｏｔｈｅｒｍｏｓｑｕｉｔｏａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｓｉｔｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎ

个与致倦库蚊免疫相关的基因，其中包括被注释为

防御素基因的部分序列 （ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＡＢＵ６３２９４）。但将此部分序列进行 Ｂｌａｓｔ比对发
现，此序列并非防御素基因序列，而将其氨基酸序

列与此次实验结果比对，两者相似性仅为１５％，因
此认 为 Ｋｕｍａｒ，Ｂ．Ａ．提 交 ＧｅｎＢａｎｋ的 序 列
ＡＢＵ６３２９４注释有误。目前对致倦库蚊防御素基
因序列的报道，仅见２００９年Ａｔｋｉｎｓｏｎ，Ｐ．Ｗ．等在致
倦库蚊基因组测序后，利用生物信息学方法预测的致

倦库蚊防御素基因序列（登录号：ＸＭ＿００１８４２８９３１），
尚未见从转录水平对其防御素的研究［１５］。

本研究成功扩增了致倦库蚊（贵阳株）防御素

基因全长编码 ｃＤＮＡ序列。该序列与其他昆虫防
御素的同源比对分析显示，其成熟肽部分的相似性

较高，序列变异主要发生在信号肽部分，说明致倦

库蚊防御素基因具有多态性，但其变异主要发生在

信号肽区域。其原因可能与成熟肽编码序列的选

择压力大，而信号肽的编码序列选择压力相对较小

有关。

致倦库蚊（贵阳株）防御素基因 ＯＲＦ全长３００
ｂｐ，编码９９个氨基酸，结果与致倦库蚊基因组序列
进行比对分析，表明该基因具有一个内含子，位于

ＤＮＡ序列的１８４～２４４ｂｐ处，外显子与内含子连接
具有典型的 ＧＴＡＧ组成，将防御素基因分成２个
外显子。信号肽位于１～２３位氨基酸残基，１～２０
位氨基酸为该蛋白的疏水区，结合亚细胞定位预测

致倦库蚊防御素为分泌蛋白。目前已克隆的所有

蚊种的防御素都具备保守的 ６个半胱氨酸残基。
致倦库蚊（贵阳株）防御素基因中具有６个保守的
半胱氨酸残基，且符合β防御素典型的Ｃｙｓ１Ｃｙｓ４、
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图７　ｄｅｆｅｎｓｉｎ蛋白分子进化分析
Ｆｉｇ．７　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｎｄｅｆｅｎｓｉｎｐｒｏｔｅｉｎ

Ｃｙｓ２Ｃｙｓ５、Ｃｙｓ３Ｃｙｓ６二硫键连接形式［１６］。因此，

致倦库蚊（贵阳株）防御素为分泌型蛋白，属于 β
防御素。

　　此次研究成功克隆了致倦库蚊防御素基因全
长ＯＲＦ序列，并对其进行核苷酸序列和氨基酸序
列比对分析和相关生物信息学分析，为进一步研究

其功能奠定了基础。
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有很高的ＣＲＰ值，并且 ＣＲＰ随着代谢综合征组分
的增加而升高。本研究结果显示与体重正常组比

较，超重组和肥胖组均存在 ｈｓＣＲＰ水平增高（Ｐ＜
０００１）；与超重组比较，肥胖组ｈｓＣＲＰ水平增高（Ｐ
＜０００１），与国外有关报道基本一致。
Ｗａｎｇ等［４］在其研究中发现校正 ＢＭＩ后，血清

ｌｉｐｏｃａｔｉｎ２水平与空腹血糖呈正相关。同时还发
现，２型糖尿病患者血清 ｌｉｐｏｃａｔｉｎ２浓度高于非糖
尿病者（Ｐ＝００３９），但是这一差异在校正了 ＢＭＩ
之后消失（Ｐ＝０１２２）。本研究中 ＭＳ组各项指标
与无代谢综合征比较，均存在统计学差异（Ｐ＜
０００１）。Ｌｉｐｏｃａｔｉｎ２在校正年龄、性别后代谢综合
征组高于无代谢综合征组（Ｐ＜００５），但在校正
ｈｓＣＲＰ后，这种差别消失（Ｐ＝０３２８）。随着代谢
异常数目的增加，ｌｉｐｏｃａｔｉｎ２水平增加无统计学意
义（Ｆ＝１８９１，Ｐ＝００９６）。

本研究发现 ｌｉｐｏｃａｔｉｎ２与胰岛素抵抗及其代
谢紊乱数目无明显关联，其与代谢综合征的相关性

主要与ｈｓＣＲＰ水平有关，这些结果与Ｗａｎｇ等［４］研

究结果不相符，由于目前缺乏对其作用机制的研

究，故其生理、病理作用及与代谢综合征的关系尚

不明了，尚需进一步加以研究证实。随着研究的不

断深入，ｌｉｐｏｃａｔｉｎ２或许可成为肥胖患者及代谢综
合征患者发生风险的预测因子并且可能成为肥胖、

代谢综合征患者治疗的新靶点。

４　参考文献

［１］ＫｅｌｌｙＴ，ＹａｎｇＷ，ＣｈｅｎＣＳ，ｅｔａｌ．Ｇｌｏｂａｌｂｕｒｄｅｎｏｆｏｂｅ
ｓｉｔｙｉｎ２００５ａｎｄｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓｔｏ２０３０［Ｊ］．ＩｎｔＪＯｂｅｓ
（Ｌｏｎｄ），２００８（９）：１４３１－１４３７．

［２］ＷｏｏｄＩＳ，ｄｅＨｅｒｅｄｉａＦＰ，ＷａｎｇＢ，ｅｔａｌ．Ｃｅｌｌｕｌａｒｈｙｐｏｘ
ｉａａｎｄａｄｉｐｏｓｅｔｉｓｓｕｅｄｙｓｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｏｂｅｓｉｔｙ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮｕ
ｔｒＳｏｃ，２００９（４）：３７０－３７７．

［３］ＨａｆｆｎｅｒＳＭ．Ｔｈｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｓｙｎｄｒｏｍｅ：ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ，ｄｉａ
ｂｅｔｅｓｍｅｌｌｉｔｕｓ，ａｎｄｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＡｍＪＣａｒ
ｄｉｏｌ，２００６（２Ａ）：３Ａ－１１Ａ．

［４］ＷａｎｇＹ，ＬａｍＫＳ，ＫｒａｅｇｅｎＥＷ，ｅｔａｌ．Ｌｉｐｏｃａｌｉｎ２ｉｓａｎ
ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｍａｒｋｅｒｃｌｏｓｅｌｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｏｂｅｓｉｔｙ，ｉｎｓｕ
ｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｈｙｐｅｒｇｌｙｃｅｍｉａｉｎｈｕｍａｎｓ［Ｊ］．Ｃｌｉｎ
Ｃｈｅｍ，２００７（１）：３４－４１．

［５］ＫｊｅｌｄｓｅｎＬ，ＪｏｈｎｓｅｎＡＨ，ＳｅｎｇｅｌＨ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄ
ｐｒｉｍａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＮＧＡＬ，ａｎｏｖｅｌｐｒｏｔｅｉｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈｈｕｍａｎｎｅｕｔｒｏｐｈｉｌｇｅｌａｔｉｎａｓｅ［Ｊ］．ＪＢｉｏｌＣｈｅｍ，１９９３
（１４）：１０４２５－１０４３２．

［６］ＹａｎＱＷ，ＹａｎｇＱ，ＭｏｄｙＮ，ｅｔａ１．Ｔｈｅａｄｉｐｏｋｉｎｅｌｉｐｏｃａ
ｌｉｎ２ｉｓｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｏｂｅｓｉｔｙａｎｄｐｒｏｍｏｔｅｓｉｎｓｕｌｉｎｒｅｓｉｓｔ
ａｎｃｅ［Ｊ］．Ｄｉａｂｅｔｅｓ，２００７（１０）：２５３３－２５４０．

［７］ＬｉｎＹ，ＲａｊａｌａＭＷ，ＢｅｒｇｅｒＪＰ，ｅｔａｌ．Ｈｙｐｅｒｇｌｙｃｅｍｉａｉｎ
ｄｕｃｅｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆａｃｕｔｅｐｈａｓｅｒｅａｃｔａｎｔｓｉｎａｄｉｐｏｓｅｔｉｓ
ｓｕｅ［Ｊ］．ＪＢｉｏｌＣｈｅｍ，２００１（４５）：４２０７７－４２０８３．

［８］ＦｌｏｒｅｚＨ，ＣａｓｔｉｌｌｏＦｌｏｒｅｚＳ，ＭｅｎｄｅｚＡ，ｅｔａｌ．Ｃｒｅａｃｔｉｖｅ
ｐｒｏｔｅｉｎｉｓｅｌｅｖａｔｅｄｉｎｏｂｅｓｅｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｔｈｅｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｓｙｎｄｒｏｍｅ［Ｊ］．ＤｉａｂｅｔｅｓＲｅｓＣｌｉｎＰｒａｃｔ，２００６（１）：９２－
１００．

［９］ＧｏｎｚáｌｅｚＡＳ，ＧｕｅｒｒｅｒｏＤＢ，ＳｏｔｏＭＢ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｓｙｎｄｒｏｍｅ，ｉｎｓｕｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｔｈｅｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎｍａｒｋ
ｅｒｓＣｒｅａｃｔｉｖｅｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｆｅｒｒｉｔｉｎ［Ｊ］．ＥｕｒＪＣｌｉｎＮｕｔｒ，
２００６（８）：８０２－８０９．

［１０］ＲｏｄｉｌｌａＥ，ＣｏｓｔａＪＡ，ＭａｒｅｓＳ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｍｅｔａｂｏｌ
ｉｃｓｙｎｄｒｏｍｅｏｎＣＲＰｌｅｖｅｌｓ［Ｊ］．ＲｅｖＣｌｉｎＥｓｐ，２００６（８）：
３６３－３６８．

（２０１２－０５－０４收稿，２０１２－０６－２５修回）
编辑：



张丽君

（上接第３６３页）
［１１］刘先凯，赵彤言，朱礼华，等．白纹伊蚊和埃及伊蚊防

御素（ｄｅｆｅｎｓｉｎ）成熟肽基因克隆及结构推测［Ｊ］．寄生
虫与医学昆虫学报，２００３（１）：３０－３４．

［１２］阎晓宇，陈晓光，彭鸿娟，等．中华按蚊防御素基因的
克隆、原核表达及其重组产物生物活性的初步评价

［Ｊ］．第一军医大学学报，２００５（４）：３７１－３７６．
［１３］支国舟，陈晓光，周晓红，等．蚊防御素基因的克隆及

序列分析［Ｊ］．第一军医大学学报，２００２（６）：４９９－
５０２．

［１４］ＫｕｍａｒＢＡ，ＰａｉｌｙＫＰ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｉｍｍｕｎｅｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｔｈｅｍｏｓｑｕｉｔｏＣｕｌｅｘｑｕｉｎｑｕｅｆａｓｃｉａｔｕｓｉｎｆｅｃ

ｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｆｉｌａｒｉａｌｐａｒａｓｉｔｅＷｕｃｈｅｒｅｒｉａｂａｎｃｒｏｆｔｉ［Ｊ］．
ＭｅｄＶｅｔＥｎｔｏｍｏｌ，２００８（４）：３９４－３９８．

［１５］ＡｒｎｏｌｄＫ，ＢｏｒｄｏｌｉＬ，ＫｏｐｐＪ，ｅａａｌ．ＴｈｅＳＷＩＳＳＭＯＤ
ＥＬＷｏｒｋｓｐａｃｅ：Ａ ｗｅｂｂａｓｅｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｈｏｍｏｌｏｇｙｍｏｄｅｌｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００６
（２２）：１９５－２０１．

［１６］张亚晶，陈晓光．中华按蚊防御素基因 ｄＤＮＡ序列和
基因组序列的克隆及鉴定［Ｊ］．中国寄生虫与寄生虫
病杂志，２００６（１）：３５－４０．

（２０１２－０４－１９收稿，２０１２－０５－３０修回）
编辑：张丽君

８６３

贵 阳 医 学 院 学 报　 ３７卷　


