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摘　要：本研究旨在克隆、鉴定鸭犜犔犚４基因的可变剪接体，并对犜犔犚４基因的可变剪接体表达规律进行分析。根

据ＧｅｎＢａｎｋ中鸭犜犔犚４基因的ｍＲＮＡ序列（登录号：ＪＮ０４８６６８）设计引物，利用ＲＴＰＣＲ扩增鸭ＣＤＳ区，以获取

犜犔犚４可变剪接体；并通过构建雏鸭ＰｏｌｙＩ：Ｃ感染模型，利用ｑＲＴＰＣＲ检测犜犔犚４可变剪接体的时空表达变化。

结果，获得一种鸭犜犔犚４基因新的可变剪接体（ＴＬＲ４ｂ），并鉴定其剪接形式为跨内含子剪接。组织表达分析表

明，犜犔犚４基因的表达主要以野生型（犜犔犚４ａ）为主，且在ＰｏｌｙＩ：Ｃ等抗原刺激后，肺、脾脏等组织中犜犔犚４ａｍＲＮＡ

表达量总体表现为先上升，后下降，而犜犔犚４ｂ表达变化不大。本研究成功克隆并鉴定了鸭犜犔犚４基因新的可变剪

接体，在正常情况下犜犔犚４ａ表达量显著高于犜犔犚４ｂ，在ＰｏｌｙＩ：Ｃ感染下，犜犔犚４ａ表现为先上升，后下降。研究结

果初步揭示了鸭犜犔犚４基因可变剪接体的结构，且其功能主要取决于犜犔犚４ａ。
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ｄｅｐｅｎｄｓｏｎ犜犔犚４ａｇｅｎｅ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｄｕｃｋ；ＴＬＲ４；ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅｓｐｉｃｉｎｇ；ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ

　　Ｔｏｌｌ样受体（Ｔｏｌｌｌｉｋｅｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＴＬＲｓ）是１９９７

年发现的介导天然免疫和获得性免疫的病原模式识

别受体（Ｐａｔｔｅｒｎｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，ＰＲＰｓ）
［１３］。

能识别表达在病原微生物上的高度保守的病原相关

分子模式（Ｐａｔｈｏｇｅｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，

ＰＡＭＰｓ），并可将信号向下游传递，启动和调节机体

的免疫反应。ＴＬＲ４是目前ＴＬＲｓ家族之中研究最

热门的成员之一 ［４６］。在病原体入侵的早期即可通

过其介导的细胞内信号转导通路启动核内相关基因

的表达，合成ＩＦＮ、ＩＬ和ＴＮＦα等细胞因子并释放

到细胞外，激发天然免疫反应以杀伤和清除病原体，

并最终激活获得性免疫反应。

ＲＮＡ的可变剪接（Ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅｓｐｉｃｉｎｇ，ＡＳ）是

指从一个ｍＲＮＡ前体中通过不同的剪接方式（选择

不同的剪接位点组合）产生不同的ｍＲＮＡ剪接异构

体的过程，是调节基因表达和产生蛋白质组多样性

的重要机制。已有研究表明，可变剪接在产生受体

多样性、控制调节生长发育等方面起决定性作用，尤

其表现在神经系统和免疫系统，这与该类系统的功

能多样性和反应敏感性是密切相关的［７９］。许多遗

传疾病都与剪接繁盛异常紧密相关，据估计，导致疾

病的变异中约１５％会影响ｐｒｅｍＲＮＡ的剪接
［９１２］。

ＴＬＲ４是与动物疾病抗性／易感性相关的候选基因，

已经广泛被认可［１３１５］。迄今为止，已先后在猪、绵

羊、小鼠等生物上发现 犜犔犚４基因的可变剪接

体［１６］，而至今在鸭上的尚未见相关报道。

本研究通过ＲＴＰＣＲ技术克隆、鉴定鸭犜犔犚４

基因的可变剪接体，并通过构建ＰｏｌｙＩ：Ｃ感染模型，

利用ｑＲＴＰＣＲ检测各可变剪接体感染后基因表达

变化，旨在揭示鸭犜犔犚４基因可变剪接体结构、表

达特征及功能，为今后研究禽类先天性免疫提供基

础数据。

１　材料与方法

１．１　试验试剂

ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ、反转录试剂盒、ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘ

Ｔａｑ（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）、ｄＮＴＰ、犜犪狇 ＤＮＡ 聚合酶、

ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００、ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ５０００、ＰＣＲ切

胶回收试剂盒、ｐＭＤ１９Ｔ载体均购自大连宝生物

ＴａＫａＲａ公司；ＰｏｌｙＩ：Ｃ 购自 Ｓｉｇｍａ公 司；犈．犮狅犾犻

ＤＨ５α菌株由本实验室保存。

１．２　试验设计

同批出雏的金定鸭（无母源抗体），由国家级水禽

种质资源基因库（泰州）提供，３日龄时选取体重相

当，精神状态较好的８０只雏鸭，即试验组（４０只）和对

照组（４０只）。试验组注射０．４ｍＬ（０．５ｍｇ·ｍＬ
－１）

ＰｏｌｙＩ：Ｃ，对照组注射０．４ｍＬ生理盐水，隔离饲养，分

别于０、４、８、１２、２４、３６、４８、７２、９６ｈ分不同时间点采集

胸腺、肝脏、脾脏、肺、肾脏等组织样（其中对照组脾脏

取２份样品，１份用于基因克隆，另１份用于基因表

达）和血样，样品于液氮中速冻，－７０℃冻存。

１．３　引物设计与合成

根据 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中鸭 犜犔犚４（登录号：

ＪＮ０４８６６８）和犌犃犘犇犎 （登录号：ＡＹ４３６５９５）ｍＲＮＡ

序列，利用Ｐｒｉｍｅｒ５．０和 Ｏｌｉｇｏ６．０设计犜犔犚４基

因ＲＴＰＣＲ引物、基因扩增引物和ｑＲＴＰＣＲ引物。

引物由生工生物工程（上海）有限公司和大连宝生物

有限公司合成，相关引物信息见表１。

１．４　基因组犇犖犃抽提和总犚犖犃抽提与犮犇犖犃的

合成

　　采用禽血基因组ＤＮＡ抽提试剂盒提取基因组

ＤＮＡ，采用 ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ提取鸭胸腺、肝脏、脾

脏、肺、肾脏等组织总ＲＮＡ，加入ＤＮａｓｅⅠ去除可能

存在的基因组ＤＮＡ，将提取的ＲＮＡ用 ＮａｎｏＤｒｏｐ

浓度仪测定其浓度，并用琼脂糖凝胶电泳检测其完

整性，待分析表明总ＲＮＡ完整且纯度符合要求后，

方可进行下一步试验。取２μｇ总ＲＮＡ，根据采用

Ｆｅｒｍｅｎｔａｓ反转录试剂盒说明以 ＯｌｉｇｏｄＴ为引物

合成ｃＤＮＡ第一链。

１．５　鸭犜犔犚４基因犆犇犛区及基因序列的克隆与测

序

　　以反转录合成的ｃＤＮＡ 为模板进行ＰＣＲ反

８９６
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应，ＲＴＰＣＲ扩增鸭犜犔犚４ＣＤＳ区，反应总体系为

２０μＬ：ｃＤＮＡ模板１μＬ，１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ（Ｍｇ
２＋）

２μＬ，ｄＮＴＰ（２．５ｍｏｌ·Ｌ
－１）２μＬ，上下游引物各１μＬ

（１０μｍｏｌ·μＬ
－１），犜犪狇ＤＮＡ聚合酶（５Ｕ·μＬ

－１）

０．５μＬ，补ｄｄＨ２Ｏ 到２０μＬ。扩增程序：９５ ℃ ５

ｍｉｎ；９４℃４５ｓ，５８℃５０ｓ，７２℃３ｍｉｎ，３５个循环；

７２℃延伸１０ｍｉｎ；４℃保存；１％琼脂糖凝胶电泳检

测ＰＣＲ产物。经琼脂糖凝胶ＤＮＡ回收试剂盒纯

化后，连接到ｐＭＤ１９Ｔ载体，转化大肠杆菌犈．犮狅犾犻

ＤＨ５α感受态，蓝白斑筛选挑取阳性克隆，菌落ＰＣＲ

鉴定为阳性克隆送生工生物工程（上海）有限公司测

序。犜犔犚４基因序列以鸭 ＤＮＡ 为模板，扩增其基

因序列，克隆步骤同上。

表１　犜犔犚４基因组犇犖犃和犮犇犖犃扩增及犚犜犘犆犚引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊狌狊犲犱犳狅狉犚犜犘犆犚犪狀犱狇犚犜犘犆犚犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

引物名称

Ｎａｍｅ

引物序列（５′→３′）

Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｐｒｉｍｅｒ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

备注

Ｎｏｔｅ

Ｐ１Ｆ

Ｐ１Ｒ

ＣＡＣＴＴＣＣＣＣＴＴＧＴＴＣＴＣＴＧＣ

ＡＧＡＧＧＣＡＧＡＣＡＡＡＴＧＧＡＴＧＧ
６５ ＣＤＳ区扩增

Ｐ２Ｆ

Ｐ２Ｒ

ＣＡＣＴＴＣＣＣＣＴＴＧＴＴＣＴＣＴＧＣ

ＡＧＡＧＧＣＡＧＡＣＡＡＡＴＧＧＡＴＧＧ
６５ 基因组ＤＮＡ扩增

Ｐ３Ｆ

Ｐ３Ｒ

ＣＣＡＴＧＧＴＧＣＴＴＴＣＴＣＣＴＧＴＧＴ

ＣＴＧＧＧＴＧＧＴＧＴＴＴＧＧＧＡＣＴＴ
６０ 组织表达

Ｐ４Ｆ

Ｐ４Ｒ

ＣＣＣＴＣＴＧＣＴＴＧＧＧＡＧＡＴＴＴＧ

ＧＣＴＴＧＴＴＣＴＧＴＴＴＣＴＣＡＧＧＴＧＴＴＴＴ
６０ 组织表达

ＧＡＰＤＨＦ

ＧＡＰＤＨＲ

ＴＧＣＴＡＡＧＣＧＴＧＴＣＡＴＣＡＴＣＴ

ＡＧＴＧＧＴＣＡＴＡＡＧＡＣＣＣＴＣＣＡ
６０ 组织表达

１．６　鸭犜犔犚４基因时空表达分析

分别对犜犔犚４和犌犃犘犇犎 进行ｑＲＴＰＣＲ，引

物见表１。ｑＲＴＰＣＲ扩增体系：１０×ＰＣＲ缓冲液２

μＬ，２５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１ Ｍｇ

２＋ ２．０μＬ，１０ｍｍｏｌ·Ｌ
－１

ｄＮＴＰｓ０．４μＬ，１０μｍｏｌ·Ｌ
－１上下游引物各１μＬ，

ｒ犜犪狇酶２．０Ｕ，１００ｎｇ·μＬ
－１ｃＤＮＡ 模板１μＬ，

ｄｄＨ２Ｏ１２．２μＬ。ＰＣＲ扩增采用两步法，反应程

序：９５℃变性３０ｓ；９５℃５ｓ，６０℃３４ｓ，４０个循环；

用１％琼脂糖凝胶电泳检测ＰＣＲ产物。同时进行

实时荧光定量 ＰＣＲ 检测，反应体系总体积为２０

μＬ：ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭＩＩ（２×）１０μＬ，ＰＣＲ

ＦｏｒｗａｒｄＰｒｉｍｅｒ（１０μｍｏｌ·Ｌ
－１）０．８μＬ，ＰＣＲＲｅ

ｖｅｒｓｅＰｒｉｍｅｒ（１０μｍｏｌ·Ｌ
－１）０．８μＬ，ＲＯＸＲｅｆｅｒ

ｅｎｃｅＤｙｅＩＩ（５０×）０．４μＬ，ｃＤＮＡ２μＬ，ＲＮａｓｅｆｒｅｅ

ｄＨ２Ｏ６μＬ。相对表达量采用２
－ΔΔＣｔ法［１７］，基因相

对表达差异量用ＳＰＳＳ１６．０软件进行统计分析。

２　结　果

２．１　鸭犜犔犚４基因犆犇犛的克隆及可变剪接体的发

现

　　以鸭脾脏组织ｃＤＮＡ为模板，将ＲＴＰＣＲ产物

纯化后，转化克隆，随机挑取单个菌落进行菌液

ＰＣＲ，１．０％琼脂糖凝胶电泳，扩增得到了大小不等

片段（图１），经测序，１条为２５３２ｂｐ，与 ＧｅｎＢａｎｋ

提交序列一致，定义为野生型（犜犔犚４ａ），另１条为

３３６７ｂｐ，经比对，与鸭犜犔犚４基因ＣＤＳ相比，除包

含相同的序列之外，还多出８３５ｂｐ的碱基序列，定

义为突变型（犜犔犚４ｂ），经多次测序确定为鸭犜犔犚４

基因的一种新的剪接体，并提交至ＧｅｎＢａｎｋ。经分

析，犜犔犚４ａ编码８４３个氨基酸残基的多肽链，而新

的可变剪接形式犜犔犚４ｂ，经预测，导致序列的读码

框发生变化，编码不同于 ＴＬＲ４ａ的多肽链。利用

在线分析工具ＳｉｇｎａｌＩＰ进行信号肽预测，发现在１～

３３残基处存在信号肽序列。

２．２　犜犔犚４基因可变剪接体的鉴别及剪接方式确

定

　　以鸭基因组ＤＮＡ为模板，扩增鸭犜犔犚４基因（图

２），经克隆测序，去除冗余序列，获得全长４６９７ｂｐ的

序列，并提交至 ＧｅｎＢａｎｋ（登录号：ＪＱ８３９１４８）。经

过与鸭犜犔犚４基因的ＣＤＳ区比对，分析发现该基因

包含３个外显子和２个内含子。对犜犔犚４ａＣＤＳ序

列、犜犔犚４ｂＣＤＳ序列和犜犔犚４基因进行比对，结果

９９６



畜　牧　兽　医　学　报 ４４卷　

见图３。从图３可以看出犜犔犚４ｂ多余的序列为第

一内含子，且为第一内含子全部序列，即犜犔犚４ｂ为

内含子完全保留类型的可变剪接。

ａ．犜犔犚４ａ；ｂ．犜犔犚４ｂ；ｏ．阴性对照；Ｍ．ＤＮＡ相对分子

质量标准

ａ．犜犔犚４ａ；ｂ．犜犔犚４ｂ；ｏ． Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｏｌ； Ｍ．

ＤＬ５０００ｍａｒｋｅｒ

图１　鸭犜犔犚４基因菌液犘犆犚结果

犉犻犵．１　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狊狅犳犜犔犚４犵犲狀犲犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀犫狔犫犪犮狋犲狉犻犪犘犆犚

２．３　鸭犜犔犚４基因在组织时空表达检测

采用ｑＲＴＰＣＲ法分别检测正常情况下鸭

犜犔犚４基因在各组织的表达情况，鸭犜犔犚４基因的

扩增效率为９７％，犌犃犘犇犎 基因的扩增效率为

１０３％，均在９５％～１１５％之间，Ｃｔ值可不作矫正，直

接采用２－ΔΔＣｔ法计算犜犔犚４各剪接体组织表达情

况，结果见图４。

１、２、３分别是 ＰＣＲ产物；Ｍ．ＤＮＡ 相对分子质量标准

ＤＬ５０００

１，２，３．ＤＮＡＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ；Ｍ．ＤＬ５０００ｍａｒｋｅｒ
图２　鸭犜犔犚４基因犇犖犃电泳图

犉犻犵．２　犘犆犚犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犇犖犃狅犳犱狌犮犽犜犔犚４

图３　 鸭犜犔犚４基因犇犖犃与犆犇犛及２种剪接形式的比对结果

犉犻犵．３　犃犾犻犵狀犿犲狀狋狅犳狋犺犲犇犖犃，犆犇犛犪狀犱狋犺犲狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狏犪狉犻犪狀狋狊狅犳犱狌犮犽犜犔犚４犵犲狀犲

　　由图４可以看出，在正常情况下，在各个组织中

犜犔犚４ａ的表达量都显著大于犜犔犚４ｂ的表达量（犘＜

０．０５），即野生型（犜犔犚４ａ）大于新的剪接形式的转录

本的表达量。其中，犜犔犚４ａ在脾脏和肺中表达量

最高；犜犔犚４ｂ在各组织表达量均较低，肝脏和肾脏

中表现尤为明显。同时采用ＰｏｌｙＩ：Ｃ进行诱导，利

用ｑＴＰＣＲ对感染后鸭的脾脏和肺组织犜犔犚４各剪

接体进行了动态检测，结果见图５。由图５可以看

出，经ＰｏｌｙＩ：Ｃ诱导后，在大多时间点犜犔犚４ａ表达量

均高于犜犔犚４ｂ，犜犔犚４ａ在脾脏和肺组织总体表现为

先上升，后下降，而犜犔犚４ｂｍＲＮＡ在这２个组织中

总体表现出犜犔犚４ｂ随着刺激时间延长表达量升高。

００７
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．表示差异显著（犘＜０．０５）；．表示差异极显著（犘＜

０．０１）。同系列含有相同字母表示差异不显著（犘＞

０．０５），含有相邻字母表示差异显著（犘＜０．０５），含有相

隔字母表示差异极显著（犘＜０．０１），下同
．Ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０５）；．Ｉｎｄｉ

ｃａｔｅｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０１）．Ｔｈｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｓｉｓｎｏｔｓｉｇｎｆｉｃａｎｔ（犘＞

０．０５）；Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｄｊａｃｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓ（犘＜０．０５）ａｎｄｉｎ

ｔｅｒｐｈａｓｅｃａｐｔｉｃａｌｌｅｔｔｅｒ（犘＜０．０１）ｉｎｏｎｅｓａｍｅｓｅｒｉｅｓ

ｓｈｏｗｅｄｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

图４　犜犔犚４基因的２种可变剪接体在各组织的表达情

况

犉犻犵．４　犜犺犲狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狏犪狉犻犪狀狋狊狅犳犱狌犮犽犜犔犚４犵犲狀犲犲狓狆狉犲狊

狊犻狅狀犻狀犱狌犮犽狋犻狊狊狌犲

图５　犘狅犾狔犐：犆感染过程中犜犔犚４基因各种剪接体表达变

化

犉犻犵．５　犜犺犲狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狏犪狉犻犪狀狋狊狅犳犱狌犮犽犜犔犚４犵犲狀犲犲狓狆狉犲狊

狊犻狅狀犻狀犾狌狀犵犪狀犱狊狆犾犲犲狀犱狌狉犻狀犵犘狅犾狔犐：犆狊狋犻犿狌犾犪狋犲犱

３　讨　论

选择性剪接在机体内普遍存在，并且大多数选

择性剪接都涉及到蛋白质功能的改变，如改变了蛋

白质的氨基端或羧基端，或者增删了某个功能区域

等［１８］。本研究获得了鸭犜犔犚４基因的新可变剪接

体———犜犔犚４ｂ。目前已经发现的选择性剪接形式

主要有５种基本形式：内含子保留；可变的５′端；可

变的３′端；外显子盒；互斥外显子
［１９２０］。本研究中

的犜犔犚４ｂｍＲＮＡ的产生就属于内含子保留。经

过对犜犔犚４ｂ序列结构进行研究发现，由于其保留

了第一内含子（８３５ｂｐ），因此犜犔犚４ｂ在翻译过程

中可能存在２种情况，其一，在２９１ｂｐ处提前终止

（ＰＴＣ，Ｐｒｅｍａｔｕｒｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｓ），仅编码７６

个氨基酸残基；其二，发生整码突变（ＲＦＳ，Ｒｅａｄｉｎｇ

ｆｒａｍｅｓｈｉｆｔ），从９６７ｂｐ开始翻译，造成１～７７位的

氨基酸缺失，导致细胞膜上蛋白质多肽链第一个跨

膜区片段缺失，究竟属于哪种情况还需通过蛋白功

能和免疫原性试验进一步证实。已有研究报道，在

人犜犔犚４中检测到了４种可变剪接体
［２１］；在小鼠中

检测到了２种可变剪接体
［２１］；在羊检测到了３种可

变剪接体［２２］；在猪检测到了３种可变剪接体
［１６］。而

对于鸭上是否还存在其他可变剪接形式也需试验进

一步验证，但是可以肯定的是犜犔犚４基因复杂可变剪

接形式，必然对犜犔犚４基因功能产生很大的影响。

本研究通过ｑＲＴＰＣＲ，发现不同组织间犜犔犚４

基因的表达差异较大，且主要以野生型（犜犔犚４ａ）为

主。杨秀芹等通过ＲＴＰＣＲ检测了猪犜犔犚４基因

可变剪接体组织表达，也同样发现了猪犜犔犚４主要

也是以野生型为主，其他２种剪接形式表达量均较

低。研究还发现，通过ＰｏｌｙＩ：Ｃ等抗原刺激后，肺、

脾脏等组织中犜犔犚４ａｍＲＮＡ表达量总体表现为

先上升，后下降。Ｂ．Ｌ．Ｚｈａｎｇ等通过用ＬＰＳ刺激

过表达犜犔犚４基因的成纤维细胞后发现：ＩＬ６、ＩＬ８

表达量升高，ＴＮＦα的表达具有时效关系
［２２］。小鼠

中检测到了２种可变剪接体并且其在巨噬细胞内的

表达都能被ＩＦＮ 和 ＬＰＳ诱导
［２１］。由此可见，鸭

犜犔犚４基因其功能主要取决于犜犔犚４ａ。同时笔者

也注意到，犜犔犚４ｂ随着ＰｏｌｙＩ：Ｃ刺激时间延长表

达量升高，这种变化提示了鸭犜犔犚４该剪接体在免

疫应答方面亦有一定的功能。ＴＬＲ４作为促进细胞

因子合成和释放的重要因子，并能引发炎症反应。

体内的某些免疫细胞膜表面的 ＴＬＲ４蛋白感受到

１０７
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病原体的刺激后，经由胞内信号传导，将信号传递到

细胞核，启动核内相关基因，转导出相应的ｍＲＮＡ，

从而合成ＩＬ１、ＩＬ６、ＩＬ８、ＩＬ１２、ＴＮＦα及ＩＦＮγ

等多种细胞因子并释放到胞外，引起粒细胞、巨噬细

胞等免疫细胞趋化聚集，使得毛细血管通透性增高，

淋巴细胞浸润等炎症反应，发挥早期免疫应答的效

应。至于本试验所获得的可变剪接产物具体的生物

学功能，现已着手进行研究。另外，犜犔犚４基因不同

选择性剪接产物的丰度是如何调控的以及它们具体

的生理学作用是什么尚需进一步的验证。

４　结　论

４．１　本研究扩增获得了鸭犜犔犚４基因的一种新的

可变剪接形式，且发现该可变剪接体属于第一内含

子全保留类型。

４．２　在正常情况下主要以犜犔犚４ａ为主，其表达量

高于 犜犔犚４ｂ，在 ＰｏｌｙＩ：Ｃ 感 染 下，犜犔犚４ａ 和

犜犔犚４ｂ的表达均表现为先上升，后下降。
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