
书书书

刘扬扬，马　勋，康立超，等．食源性单核细胞增生型李斯特菌ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因克隆及序列分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，４８（１６）：７４－７９．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２０．１６．０１２

食源性单核细胞增生型李斯特菌 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因
克隆及序列分析

刘扬扬１，马　勋１，康立超２，李红欢１，钱凌霄１，江婉琳１，阮婷玉１

（１．石河子大学动物科技学院，新疆石河子８３２０００；２．新疆农垦科学院分析测试中心，新疆石河子８３２００３）

　　摘要：对食源性单核细胞增生李斯特菌 ＬＭ５５６７的 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因进行克隆和序列分析，利用 ＰＣＲ方法对
ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因进行扩增，将扩增产物连接到ｐＭＤ１９－Ｔ载体上，筛选阳性菌株进行测序比对分析。结果显示，扩
增获得的ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因序列长度为８１１ｂｐ，克隆得到 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因的阳性转化子；生物信息学分析表
明，ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白属于跨膜蛋白，无信号肽序列；二级结构中无规则卷曲和延伸链结构占比较大，分别是
３７８６％和３６．８９％；序列比对结果表明，ＬＭ５５６７菌株ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因的核苷酸序列与０２－６６８０菌株（４ｂ，奶酪，
加拿大）、１０－０８１１菌株（１／２ｂ，螃蟹，加拿大）的相似性均为９９．７％；与１０－０８０９菌株（４ｂ，粪便，加拿大）、８１－０５５菌
株（４ｂ，脑脊髓液，加拿大）、０２－１１０３菌株、０２－１７９２菌株（４ｂ，奶酪，加拿大）、８１－０８６１菌株（４ｂ，卷心菜，加拿大）的
相似性均为９９．８％；ＬＭ５５６７ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因编码的氨基酸序列与上述菌株相似性均为９４．７％。试验成功克隆
了ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因，可为进一步探究ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因功能奠定基础。
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　　单核细胞增生李斯特菌（Ｌｉｓｔｅｒｉａｍｏｎｏｃｙ－
ｔｏｇｅｎｅｓ，ＬＭ）是重要的食源性人兽共患李斯特菌病的
胞内寄生菌，与大肠杆菌、沙门氏菌、志贺氏菌并称为

世界四大食源性致病菌［１－２］。ＬＭ可突破宿主的肠道
屏障、血脑屏障和血胎屏障，临床上引起人和多种动

物的脑炎、脑膜炎、败血症、流产及发热性胃肠炎

等［３］。李斯特菌病具有较高的死亡率，免疫功能不全

者、孕妇、新生儿及胎儿都是李斯特菌病的易感群体，

该病在动物中主要见于牛、羊、骆驼等反刍动物［４－５］。

因此，它对公共安全和畜牧业发展危害极大。

ＬＭ基因组中存在多个毒力因子基因簇，这些
基因簇编码的蛋白在感染机体过程中发挥着重要

作用。ａｒｃ基因由 ４部分组成，分别是 ａｒｃＡ、ａｒｃＢ、
ａｒｃＣ和 ａｒｃＤ，它们分别编码精氨酸脱亚胺酶系统
（ａｒｇｉｎｉｎｅｄｅｉｍｉｎａｓｅｓｙｓｔｅｍ，ＡＤＳ）中的精氨酸脱亚氨
酶（ＡＤＩ）、鸟氨酸转氨甲基酶（ＯＴＣ）、氨甲酸激酶

（ＣＫ）和精氨酸鸟氨酸逆向转运体［６］。ａｒｃ基因编码
的蛋白在 ＬＭ调节酸平衡中发挥重要作用，２０１６年
Ｍａｕｒｙ等对１０４株不同来源的代表性 ＬＭ菌株进行
全基因组序列分析，挖掘出１５个高毒力分离株具备
而参考菌株不具备的假定毒力因子基因／基因簇，
其中包括精氨酸鸟氨酸逆向转运体基因，但是与以

往研究结果不同的是，编码精氨酸鸟氨酸逆向转运

体的基因除了 ａｒｃＤ外，还有３个未知功能的基因，
其中就包括 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因［７］。为此，对笔者

所在实验室保存的ＬＭ进行了检测，发现５４株食源
性单核细胞增生李斯特菌中只有１９株可以检测到
ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因。ａｒｃ基因编码的未知功能的
蛋白是否与精氨酸代谢、抗酸应激以及毒力有关，

目前尚不清楚。

本试验克隆分析编码精氨酸／鸟氨酸逆向转运体
的ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因，并对其进行生物信息学分
析，旨在为进一步探究食源性单核细胞增生李斯特

菌精氨酸鸟氨酸逆向转运体基因的功能奠定基础。

１　材料与方法

１．１　材料
１．１．１　菌株和质粒　单核细胞增生李斯特菌

—４７— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１６期



ＬＭ５５６７菌株分离自新疆农垦科学院；大肠杆菌
（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ）ＤＨ５α，购自北京全式金生物技术
有限公司。

１．１．２　主要试剂和仪器　ＰＣＲＭｉｘ、ｄｄＨ２Ｏ、ＤＬ
２０００ＤＮＡＭａｒｋｅｒ，均购自广州东盛生物科技有限
公司；脑心浸液培养基（ＢＨＩ），购自青岛高科技园海
博生物技术有限公司；ＬＢ培养基，购自青岛高科技
园海博生物技术有限公司；细菌基因组ＤＮＡ提取试
剂盒，购自天根生化科技（北京）有限公司；ＰＣＲ仪
（Ｂｉｏ－ＲａｄＭｙＣｙｃｌｅｒｔｈｅｒｍａｌ）；电泳系统和凝胶成像
系统（ＢＩＯ－ＲＡＤ－２０００），购自美国 Ｂｉｏ－Ｒａｄ
公司。

１．１．３　引物设计与合成　根据文献［４］中提供的
Ｇｅｎｅ（Ｌｏｃｕｓｔａｇ），运用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件自行设计编
码ＬＭ５５６７菌株精氨酸鸟氨酸逆向转运蛋白的
ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因的特异性引物，引物序列为
５′－ＴＴＴＧＧＡＣＣＧＡＣＴＴＧＡＴＴＧ－３′（Ｆ）、５′－ＡＣＣＣＡ
ＣＡＡＡＴＧＣＧＡＴＡＧＡ－３′（Ｒ），预期扩增片段长度为
８１１ｂｐ，引物由北京六合华大基因科技有限公司
合成。

１．２　方法
１．２．１　菌株培养和基因组 ＤＮＡ的提取　将
ＬＭ５５６７菌株从 －８０℃保存条件下取出，接种于
ＢＨＩ平板上，３７℃ 培养１６～１８ｈ，挑取单菌落接种
于ＢＨＩ液体培养基中，３７℃、１８０ｒ／ｍｉｎ培养 １６～
１８ｈ，采用 １．５ｍＬ试管收集菌体，参考细菌基因组
ＤＮＡ提取试剂盒说明书提取ＬＭ５５６７菌株的全基因
组ＤＮＡ，于－２０℃条件下保存备用。
１．２．２　ＰＣＲ检测　ＰＣＲ扩增体系：模板 ＤＮＡ
２μＬ，上下游引物各 １μＬ，２×ＰＣＲＭｉｘ１０μＬ，加
ｄｄＨ２Ｏ至体积２０μＬ。ＰＣＲ扩增程序：９５℃预变性
５ｍｉｎ；９５℃变性 ４０ｓ，５０℃退火 ４５ｓ，７２℃延伸
１ｍｉｎ，７２℃再延伸１０ｍｉｎ，共３０个循环；４℃保存
６０ｍｉｎ。
１．２．３　ＰＣＲ扩增产物的检测　ＰＣＲ扩增产物的电
泳检测：琼脂糖凝胶加溴化乙锭（ＥＢ）染色，将
１０μＬＰＣＲ扩增产物及 ＤＬ２０００ｍａｒｋｅｒ上样后进
行电泳，电压为１５０Ｖ，电流为 ５０ｍＡ，２５ｍｉｎ后在
凝胶成像仪下观察电泳结果。

１．２．４　目的基因克隆及测序　ＰＣＲ扩增产物经琼
脂糖凝胶电泳检测后，纯化回收目的条带，将回收

产物与 ｐＭＤ１９－Ｔ载体过夜连接，采用冷热激法将
连接产物转化至大肠杆菌 ＤＨ５α感受态细胞中，涂

布于含 Ａｍｐｒ（１００μｇ／ｍＬ）的 ＬＢ固体培养基平板
上，３７℃培养 １２～１６ｈ。筛选出阳性克隆菌，将鉴
定的阳性克隆菌送北京六合华大基因科技有限公

司测序。

１．２．５　生物信息学分析　利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ软件
（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）分析基因序列
的基本理化性质，利用 ＳｉｇｎａｌＰ４．１Ｓｅｒｖｅｒ软件
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ／）预测
蛋白质的信号肽；利用 ＴＭＨＭＭ软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭＨＭＭ－２．０／）在线分析蛋
白质跨膜结构；利用 ＳＯＰＭＡ软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｎｐｓａ－
ｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ＝
ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ）和 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ软件（ｈｔｔｐ：／／
ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）分别预测蛋白质二级结构
和三级结构。

２　结果与分析

２．１　ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因ＰＣＲ扩增和克隆测序
利用特异性引物扩增 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因，

ＰＣＲ产物经１％琼脂糖凝胶电泳检测，在８１１ｂｐ处
有单一清晰条带，与 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因扩增产物
预期大小一致（图１）。经克隆转化后，将验证为阳
性菌的质粒提取物送至北京六合华大基因科技有

限公司测序，经测序进一步验证，成功获得序列长

度为８１１ｂｐ的ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因阳性转化子。

２．２　ｌｍｏＦ２３６５＿００３２编码蛋白的理化性质分析
利用 ＥｘＰＡＳＹ在线软件中编码 ＰｒｏｔＰａｒａｍ工具

分析ＬＭ５５６７ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因编码蛋白的理化
性质，得出该蛋白理论等电点为 ８．５１，分子量为
２２９７３．６２，原子组成是Ｃ１０５０Ｈ１６８５Ｎ２５３Ｏ３１４Ｓ３，脂肪系
数是１０１．７５，总疏水性平均数是 －０．１２４，负电荷氨
基酸残基（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）２２个，正电荷氨基酸残基
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（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）２４个，不稳定系数是２３．３１（＜４０为稳
定蛋白），属于稳定蛋白。

２．３　ｌｍｏＦ２３６５＿００３２编码蛋白信号肽和跨膜区
分析

利用ＳｉｇｎａｌＰ４．１Ｓｅｒｖｅｒ软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．
ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ／）预测 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋

白质的信号肽，结果（图２）表明，ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋
白无信号肽，属于非分泌蛋白。利用 ＴＭＨＭＭ软件
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭＨＭＭ －
２０／）分析蛋白质跨膜结构，结果（图 ３）显示，
ｌｍｏＦ２３６５＿００３２为跨膜蛋白，跨膜区位于７～２９氨
基酸处。

２．４　ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因核苷酸序列同源性比对
将测序得到的结果进行序列拼接，得到ＬＭ５５６７

菌株的ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因的核苷酸序列，将其与
ＧｅｎＢａｎｋ上公布的６株不同来源的 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２
基因的核苷酸序列进行同源性比对，结果（图４）显
示，ＬＭ５５６７菌株的ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因的核苷酸序
列与０２－６６８０菌株（４ｂ，奶酪，加拿大）、１０－０８１１
菌株（１／２ｂ，螃蟹，加拿大）相似性均为 ９９．７％；与
１０－０８０９菌株（４ｂ，粪便，加拿大）、８１－０５５株（４ｂ，
脑脊髓液，加拿大）、０２－１１０３菌株、０２－１７９２菌株
（４ｂ，奶酪，加拿大）、８１－０８６１菌株（４ｂ，卷心菜，加
拿大）的相似性为９９．８％。
２．５　ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因序列编码氨基酸同源性
比对

利用 ＤＮＳｓｔａｒ软件推导出的 ＬＭ５５６７菌株

ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因编码的氨基酸序列与 ＧｅｎＢａｎｋ
上公布的６株不同来源的ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因编码
的氨基酸序列进行同源性比对，结果（图 ５）显示，
ＬＭ５５６７菌株ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因编码的氨基酸序
列与０２－６６８０菌株（４ｂ，奶酪，加拿大）、１０－０８１１
菌株（１／２ｂ，螃蟹，加拿大）、１０－０８０９菌株（４ｂ，粪
便，加拿大）、８１－０５５菌株（４ｂ，脑脊髓液，加拿大）、
０２－１１０３菌株、０２－１７９２菌株（４ｂ，奶酪，加拿大）、
８１－０８６１菌株（４ｂ，卷心菜，加拿大）的相似性均为
９４．７％。
２．６　ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白的二级和三级结构预测

通过 ＳＯＰＭＡ软件对 ＬＭ５５６７菌株 ｌｍｏＦ２３６５＿
００３２蛋白的二级结构进行预测，结果（图６）发现，
ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白的二级结构包含１５．５３％的α－
螺旋（含３２个氨基酸），３７．８６％的无规则卷曲（含
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７８个氨基酸），３６．８９％的延伸链结构（含７６个氨基
酸）和９７１％的β－转角（含２０个氨基酸）（图６）。

通过ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ分析平台预测该蛋白的三级
结构（图７），进一步验证了二级结构的预测。

３　讨论

单核细胞增生李斯特菌广泛存于自然界、食品

加工各环节，能够耐受高盐、高渗、高温、酸性和碱

性环境。其中，在酸性环境中的存活尤为关键，ＬＭ
经污染的饲草料和食品等进入人和动物机体后，首

先遭遇的就是胃肠道的低 ｐＨ值环境，被巨噬细胞
吞噬后，吞噬体内也有一个酸化过程，过酸环境不

利于该细菌的存活，因此单核细胞增生李斯特菌必

须具备有效维持 ｐＨ值平衡的机制，以保证其在酸
性环境中存活［８］。ａｒｃ基因编码的精氨酸脱亚胺基
酶系统（ＡＤＳ）中的蛋白在ＬＭ调节酸平衡中发挥重
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要作用［９］。ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因是编码精氨酸鸟氨
酸逆向转运蛋白的基因之一，因此推测其有助于细

菌在酸性条件下存活。

ＡＤＳ存在于革兰阳性菌和革兰阴性菌中。ＡＤＳ
作用的发挥需要一个转运蛋白和 ３个酶，首先由
ａｒｃＤ编码的精氨酸鸟氨酸逆向转运蛋白从细胞外
摄取精氨酸进入细胞内，接着由 ａｒｃＡ编码的精氨酸
脱亚氨酶（ＡＤＩ）将精氨酸分解为鸟氨酸和氨，鸟氨
酸在ａｒｃＢ编码的鸟氨酸转氨甲酰基酶的作用下生
成鸟苷和氨甲酰磷酸盐，然后由ａｒｃＣ编码的氨甲酸
激酶将氨甲酰磷酸盐的磷酸基团转移给二磷酸腺

苷（ＡＤＰ）产生能量腺嘌呤核苷三磷酸（ＡＴＰ）［１０］。
由此可见，一方面细菌可通过ＡＤＳ摄取胞外的精氨
酸产生ＡＴＰ，促进细菌生长繁殖，另一方面当细菌处
于酸性环境时，ＡＤＳ产生的氨可与细胞质中的氢离
子结合为铵离子，从而提高细胞质中的 ｐＨ值，在一
定程度上减轻酸应激的伤害。

ＡＤＳ除了在抗酸应激中发挥重要作用外，在许
多细菌的致病性中也具有重要作用。Ｅｖａｎｓ等的沙
门菌生长动力学试验表明，ａｒｃＡ参与鞭毛的生物合
成、趋化因子的基因表达调控［１１］。Ｍａ等在禽大肠
杆菌（ＡＰＥＣ）雏鸭模型中发现，ＡＰＥＣ野毒株致死率
高于ａｒｃＡ缺失株；与野毒株相比，ａｒｃＡ缺失株脑组
织的载菌量大幅度下降，说明ａｒｃＡ基因的缺失可显
著降低 ＡＰＥＣ在雏鸭模型中的毒力［１２］。Ｔｈａｏ等通
过血清杀伤试验表明，ａｒｃＡ是嗜血杆菌抗血清和逃
避补体的必要条件［１３］。Ｇｕｐｔａ等发现，肺炎链球菌
ａｒｃＤ的缺失增强了Ａ５４９细胞和巨噬细胞的吞噬能
力，且免疫荧光检测发现，该突变体还表现出荚膜

受损，表明ａｒｃＤ不仅可能在抗吞噬中发挥作用，而
且可能参与荚膜的形成［１４］。陈健舜等构建了李斯

特菌１０４０３的ａｒｃＡ、ａｒｃＢ、ａｒｃＤ缺失株，发现缺失株
对Ｈｅｌａ细胞的黏附和侵袭没有影响，但是会降低小

鼠的脾内载菌数，使半数致死剂量（ＬＤ５０）高于亲本
株，说明ａｒｃＡ、ａｒｃＢ和ａｒｃＤ与细菌毒力相关［１５］。但

食源性单核细胞增生李斯特菌ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白
的功能未见相关报道。

本研究采用 ＰＣＲ方法从食源性单核细胞增生
李斯特菌ＬＭ５５６７菌株中克隆了 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基
因，经测序、拼接、分析比对得到，ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基
因的全长序列为 ８１１ｂｐ。同源性比对分析显示，
ＬＭ５５６７菌株ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因的核苷酸序列与
４ｂ血清型菌株相似性较高，为９９．８％，其次与１／２ｂ
血清型菌株相似性为９９．７％，其编码的氨基酸序列
相似性为９４．７％。ＬＭ５５６７菌株 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋
白的理化性质分析显示，该蛋白是一种偏碱性（等

电点理论值为８．５１）、稳定（不稳定指数为２３．３１＜
４０．００，为稳定性蛋白）、亲水性蛋白质。ｌｍｏＦ２３６５＿
００３２蛋白结构域分析显示，该蛋白为跨膜蛋白，无
信号肽区域，属于非分泌蛋白；ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白
的二级结构预测结果显示，ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白的
二级结构包含 １５．５３％的 α－螺旋（含 ３２个氨基
酸），３７．８６％的无规则卷曲（含 ７８个氨基酸），
３６８９％的延伸链结构（含７６个氨基酸）和９．７１％
的β－转角（含２０个氨基酸），其中以无规则卷曲和
延伸链结构为主；ｌｍｏＦ２３６５＿００３２蛋白具有高度亲
水性，由此推断该蛋白与抗酸应激有关。

本研究首次克隆了 ｌｍｏＦ２３６５＿００３２基因，并利
用生物学软件对其结构和功能进行预测，为今后研

究该蛋白与ＬＭ５５６７菌株致病作用的关系提供了理
论基础。
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ＳＣＦ在绵羊黑色素细胞中的表达研究
赵园园，孟金柱

（铜仁学院农林工程与规划学院，贵州铜仁５５４３００）

　　摘要：表皮内干细胞因子（ｓｔｅｍｃｅｌｌｆａｃｔｏｒ，简称ＳＣＦ）是由角化细胞合成并分泌到细胞间隙，参与黑色素细胞存活、
增殖和黑色素生成。为确定黑色素细胞能否合成ＳＣＦ，分离培养绵羊的皮肤黑色素细胞，并运用免疫荧光技术对黑色
素细胞内ＳＣＦ进行检测，结果显示，分离培养的黑色素细胞特征明显，且在黑色素细胞中检测到存在ＳＣＦ蛋白。据此
可以推测黑色素细胞也能合成ＳＣＦ，它在黑色素细胞存活、增殖和黑色素生成中发挥重要作用。
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　　干细胞因子（ｓｔｅｍｃｅｌｌｆａｃｔｏｒ，简称 ＳＣＦ）又被称
为肥大细胞因子或ｃ－ｋｉｔ配体，是一种膜锚定的非
共价结合二聚体，通过与 ｃ－ｋｉｔ受体结合进行信号
转导，是造血干细胞、生殖细胞、黑色素细胞和肥大

细胞迁移、存活和增殖所必需的［１］。ＳＣＦｍＲＮＡ通
过选择性剪接形成２个不同的跨膜前体，可对细胞
表面蛋白酶的敏感性进行区分。较大的剪接变异

体（ＳＣＦ－Ｍ１）包含１个蛋白水解位点，可迅速产生

可溶性ＳＣＦ蛋白（Ｓ－ＳＣＦ），而较小的剪接变异体
（ＳＣＦ－Ｍ２）缺乏这个蛋白水解位点，可形成膜结合
形式ＳＣＦ蛋白（Ｍ－ＳＣＦ）。然而，较小的剪接变异
体的替代水解位点也会被加工，但效率很低。Ｓ－
ＳＣＦ调控黑色素前体细胞的迁移，相对地，Ｍ－ＳＣＦ
向表皮的黑色素细胞传递导向、存活和增殖

信号［２］。

先前的研究表明，表皮 ＳＣＦ是由角化细胞衍生
形成的，通过与黑色素细胞膜上的 ｃ－ｋｉｔ结合影响
黑色素细胞的存活、迁移和增殖以及黑色素合

成［３］。为明确ＳＣＦ在黑色素细胞中的表达部位，本
研究分离培养绵羊黑色素细胞，并用免疫荧光对绵

羊皮肤黑色素细胞中的 ＳＣＦ蛋白的表达进行定位
研究，以期为进一步研究其在黑色素细胞存活、增

殖及色素生成中的作用提供基础。
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