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毛冠鹿睾丸组织 cDNA 文库的构建

及 P1 精蛋白基因的克隆
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摘要:为构建毛冠鹿睾丸组织 cDNA 文库,用 TRIzol 试剂提取总 RNA,利用 SMART (switching mechanism at 5 ’
end of RNA transcript)技术合成 cDNA 第 1 链,双链 cDNA 经 LD-PCR (Long-distance PCR)扩增并经 sfi Ⅰ酶切和

过柱分级分离后,克隆入经 sfi I 酶切的 λ Trip1EX2 载体,经体外包装而成 cDNA 原始文库。该毛冠鹿睾丸组织

cDNA 原始文库含有独立克隆数为 5 52 × 105 ,重组率达 90 8 % 。文库扩增后,滴度达 1 05 × 109 pfu / ml,插入

cDNA 平均长度为 1 01 kb。通过随机挑取噬菌斑,并克隆测序,从该文库中克隆了毛冠鹿睾丸组织特异表达基

因:P1 精蛋白基因 (GenBank 序列号:DQ299383),该 cDNA 具有 5’和 3’非编码区,从第 95 至 250 个核苷酸

为一完整阅读框 (ORF),此阅读框编码一个 51 Aa 的 P1 精蛋白。以上结果表明本文构建的毛冠鹿睾丸组织 cD-
NA 文库符合建库要求,可作为进一步克隆毛冠鹿睾丸组织特异表达基因的可靠材料。
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Abstract:To construct a cDNA library of tufted deer (Elaphodus cephalophus)testis,the total RNA was extracted using
TRIzol reagent and the first-strand cDNA was synthesized by using the SMART (switching mechanism at 5 ’ end of RNA
transcript)technique The double-strand cDNA was amplified by LD-PCR (Long-distance-PCR)and then digested by sfi I
restriction enzyme Following cDNA fractionation through CHROMASPIN-400 column,fragments over 500 bp were collect-
ed and ligated with λTriplEx2 vector The recombinants were packaged in vitro using Packagene Lambda DNA Packaging
extract The primary cDNA library contains 5 52 × 105 independent clones,90 8% of which are recombinant,the titer of
the amplified library is 1 05 × 109 pfu / ml and the average length of exogenous inserts is 1 01 kb Testis-specific genes of
tufted deer were isolated after the phage clones were randomly selected and sequenced . the full-length cDNA with both 5’
and 3’untranslated regions of a testis-specific gene,P1 protamine,was obtained from the cDNA library (GenBank ac-
cession number:DQ299383). Sequence analysis showed that this 431 bp long cDNA spans an open reading frame from nu-
cleotide 95 to 250,encoding a 51-aminoacid long protein It is the first time that the P1 protamine gene of tufted deer has
been cloned These results show that the cDNA library is eligible and is useful for screening and cloning other testis-specific
genes of tufted deer.
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(Elaphodus),是我国特有的保护动物,主要分布

于浙江、安徽、四川、湖南、江西、云南、广西和

贵州各省。近年来,由于非法捕杀、栖息地缩小及

自身繁殖率低等因素,其野生数量逐渐减少。目

前,有关毛冠鹿遗传学方面的研究,主要集中于染

色体多态,及性染色体 (张锡然等,1983;王宗

仁和全国强,1984;束峰珏等,1998,1999;孔亚

慧等,2002;Cao et al ,2005),此外,也有学者

对毛冠鹿分子进化及其性别鉴定作了初步研究

(Wang and Lan,2000;曹祥荣等,2002;蒋华云

等,2004;戴君勇等,2005)。关于毛冠鹿的基因

文库构建,国内外未见报导, 本文利用 SMART
(Switching Mechanism At 5’end of RNA Transcript)
技术,建立毛冠鹿睾丸组织 cDNA 基因文库,目的

有:1 可以有效地保存毛冠鹿种质资源;2 可以

从该基因文库中克隆与毛冠鹿生殖、遗传性疾病及

主要经济形状相关的功能基因,从而进一步研究、
开发和利用该物种;3 克隆毛冠鹿性染色体连锁

基因,用以研究毛冠鹿种内性染色体多态分子遗传

机制。
精蛋白是成熟精子的主要核蛋白,为睾丸组织

特异表达基因。精蛋白是一类小分子碱性蛋白,在

哺乳动物中分为两个家族:P1 家族和 P2 家族。P1
精蛋白存在于所有哺乳动物,P2 家族由 P2、P3 和

P4 蛋白组成,仅存在于人、小鼠、仓鼠等少数哺

乳 动 物 中 (De Yebra et al , 1998; Viguie et
al 1990;Corzett et al. ,2002)。所有哺乳动物的

P1 精蛋白分子都有相似的序列特征,其 N 端的 6
个氨基酸残基均为 ARYRCC,分子中心有几个串

联在一起的 “DNA 锚定结构域”,这些结构域一般

由 3 ～ 7 个连续的精氨酸残基组成,它们之间通过

1 个或几个疏水氨基酸相连 (Brewer et al ,2003)。
由于其特殊的氨基酸分子组成,使得它能比组蛋白

更紧密地与 DNA 结合在一起,从而使精子中的遗

传物质高度浓缩,保护了精子遗传信息并使其处于

不活跃状态,以保证受精过程的正常进行 (Bal-
horn et al ,2000)。有研究表明精蛋白基因是进化

速率较快的基因,可以作为可靠的分子标记来研究

动物之间的系统进化关系 (Rooney and zhang 1999;
Lewis et al ,2003),因此克隆毛冠鹿 P1 精蛋白基

因并推导其氨基酸序列,可以用来进一步研究毛冠

鹿在鹿科动物中进化地位及其与麂亚科动物之间的

进化关系。

1 材料与方法

1 1 材料 毛冠鹿睾丸组织样本取自安徽省皖南

野生动物救护中心。
1 2 主要试剂  RNA 提取试剂盒 (TRIzol Rea-
gent, Invitrogen )、mRNA 纯 化 试剂 盒 (Oligotex
mRNA kit,Qiagen)、cDNA 文库构建试剂盒 (SM-
ARTTM cDNA Library Construction Kit,Clontech) 购

自上海吉泰生物科技有限公司;噬菌体包装试剂盒

(Packagene Lambda DNA Packaging System, Pro-
mega)购自南京生兴生物公司;λTriplEx2 插入子

筛选引物,由上海生工生物工程技术服务公司合

成。5’端引物序列为:5’- CTCGGGAAGCGCGC-
CATTGTGTTGGT - 3’;3’端引物序列为:5’- AT-
ACGACTCACTATAGGGCGAATTGGCC - 3’。
1 3 实验方法

1 3 1 总 RNA 的提取及 Poly(A)+ mRNA 纯化

取 - 70℃ 保存 的毛 冠 鹿睾 丸 组织 (300 ～
400 mg),用 TRIzol 试剂提取总 RNA。具体操作按

说明书进行。 总 RNA 提取后, 溶于 200 μl 无

RNase 的水中,经甲醛变性凝胶电泳及紫外荧光光

度计测定其 OD260 / 2 8 0 鉴定质量。按 mRNA 纯化试剂

盒使用手册,用 Oligotex 纯化制备 Poly(A)+ mR-
NA。
1 3 2 cDNA 文库的构建

按 SMARTT M cDNA 文库构建试剂盒说明书,取

0 5 μg 毛冠鹿睾丸组织 Poly(A)+ mRNA 为模板,
以 SMART IV 寡核苷酸和 CDS III P / 3’PCR 引物,
PowerScript 逆转录酶逆转录合成 cDNA 第 1 链,反

应条件为 42 ℃ 水浴 1 h。取 2 μl 第 1 链 cDNA 产

物为模板,用 CDS Ⅲ / 3’PCR 引物和 5’PCR 引

物,在 PTC-200 PCR 仪上,LD-PCR (Long-distance
PCR)合成第 2 链 cDNA。反应条件为:95 ℃ 预变

性 20 s;然后 95 ℃ 变性 5 s,68 ℃ 下 复性延伸

6 min,反应进行 30 个循环。反应结束后取 5 μl
PCR 产物,1 1% 琼脂糖凝胶电泳检测双链 cDNA。
取 50 μl 双链 cDNA 产物,经蛋白酶 K 消化,等体

积苯酚 ∶ 氯仿 ∶ 异戊醇 (25 ∶ 24 ∶ 1)、氯仿异戊醇

(24∶ 1)分别抽提;乙醇沉淀后溶于 79 μl 去离子水

中;sfiⅠ内切酶 50 ℃ 消化 2 h;CHROMA SPIN-400
柱分级分离,收集 15 管分离产物,每管约 40 μl,
各取 4 μl 1 1% 琼脂糖凝胶电泳检测。合并长度大

于 500 bp 的分离物,加入糖原和 NaAc,用 95 %
乙醇沉淀 cDNA,弃上清,自然干燥,溶解于 7 μl
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去离子水中。取 0 (作为对照组)、0 5、1 0 和

1 5 μl cDNA 分别与 1 μl 载体 λTriplEx2 (sfiⅠ处

理过的左右臂)16 ℃ 连接 12 h。Packagene Lamb-
da DNA Packaging System 包装连接产物成为噬菌体

颗粒,构成原始文库, 每个包装反应总体积为

500 μl。取 1 0 μl 原始文库,用噬菌体稀释液 10
和 20 倍稀释后,从中各取 1 0 μl 转染宿主菌 XL1
- Blue,测定文库的容量。转染反应分别与顶层琼

脂混匀后铺 8 个平板,分 别标为 C1 、 C2 、 Ⅰ 1 、
Ⅰ 2 、Ⅱ 1 、Ⅱ 2 、Ⅲ 1 和Ⅲ 2 ,其中 C 为对照组, Ⅰ、
Ⅱ和Ⅲ为另外 3 组反应,下标为 1 的表示噬菌体稀

释 10 倍转染反应涂板,下标为 2 的表示噬菌体稀

释 20 倍转染反应涂板。同时在涂有 X-Gal (终浓

度 2 5 mM)和 IPTG (终浓度 2 5 mM)的平板上铺

平板,以测定文库的重组率。
1 4 cDNA 文库的扩增和鉴定

以每板 5 × 104
个噬菌 体形 成单位 (plaque

forming unit,pfu)在 150 mm 平板上铺平板扩增文

库;将扩增文库作适度稀释后铺平板,以测定文库

的滴度。从中随机挑取 40 个噬菌斑,以 λTriplEx2
插入子筛选引物进行 PCR 扩增插入片段。PCR 反

应程序为:95 ℃ 预变性 4 min,95 ℃ 40 s,58 ℃
1 min,72 ℃ 1 min,30 个循环,72 ℃ 延伸 7 min。
为进一步验证文库质量,用本室设计的一对可扩增

管家基 因 β2 -微球蛋 白 (β 2 -microglobulin) 基因

250 bp 序列的引物,以扩增文库为模板进行 PCR,
同时设不加模板的阴性对照。引物序列如下 ∶
P1∶ 5’- TGA ATT GCT ATG TGT CTG GG - 3’;
P2∶ 5’- CCT CCA TGA TGC TGC TTA CAT - 3’。
PCR 反应体系∶ 10 × PCR buffer 2 5 μl,引物 (25
mmol / l) 各 0 3 μl, dNTP Mix (2 5 mmol / l )
2 5 μl, Mg2 + (25 mmol / l ) 1 5 μl, Taq 酶

0 1 μl,模板 1 0 μl,加水至 25 μl。PCR 反应条

件 ∶ 95 ℃ 预变性 4 min,95 ℃ 40 s,56 ℃ 1 min,
72 ℃ 50 s,30 个循环,72 ℃ 保温 7 min。反应产物

以 1 1 % 琼脂糖凝胶电泳分析。
1 5 阳性克隆 cDNA 测序及其生物信息学分析

从平板上随机挑取噬菌斑,按试剂盒说明将

12 个阳性噬菌体克隆 λTripIEx2 环化为 pTripIEx2,
送上海生工生物工程技术服务公司测序,用序列分

析软件 BLAST 将测序结果与 GenBank 中基因进行

同源性比较。
2 结果

2 1 RNA 的完整性

紫外分光光度计测定表明总 RNA OD260 / 2 8 0 为

1 80,甲醛变性电泳显示 28S 和 18S 条带清晰,比

例接近 2∶ 1 (图 1),说明 RNA 质量可行。用 Oligo-
tex 试剂盒制备 mRNA,除去大部分 28S 和 18S
rRNA。

图 1  睾丸组织总 RNA 电泳

Fig 1  Gel electrophoresi s
of total RNA

图 2  LD - PCR 产物电泳结果

M:Marker;1:LD-PCR 产物

Fig 2  Gel electrophoresis
of the LD-PCR

M: Marker;1:Products of LD-PCR

2 2 单链和双链 cDNA 的合成及酶切

1 1 % 琼脂糖凝胶电泳分析 LD-PCR 产物,分

子量大小约为 0 1 ～ 3 kb,满足构建 cDNA 文库的

要求 (图 2)。 sfi I 酶切后的 cDNA 经 CHROMA
SPIN-400 柱分级分离,结果表明 ∶ 7 、8、9 号管

洗脱物中 cDNA 可收集、浓缩用于连接反应 (图

3)。
2 3 原始 cDNA 文库质量的鉴定

用包装蛋白包装连接产物,获得毛冠鹿睾丸组

织原始文库及对照组,文库经梯度稀释后转染宿主

菌 XL1-Blue 涂平板 ,8 个平板独立噬菌斑数分别

为∶ C1 2 个、C2 0 个、 Ⅰ 1 31 个、Ⅰ 2 16 个、 Ⅱ1

34 个、Ⅱ 2 18 个、Ⅲ 1 46 个和Ⅲ 2 21 个,按独立克

隆数 = 独立噬菌斑数 × 稀释倍数 × 原始文库体积

(μl) 计算原始文库独立克隆数,包装反应产物所

含的独立克隆数分别为 1 57 × 105 个、1 75 × 105

个和 2 2 × 105 个。将三者混合,总的独立克隆数

为 5 52 × 105 个。蓝 - 白斑筛选结果为:蓝斑为 23
个,总噬菌斑数为 239 个,按重组率 (% ) = 白
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斑数 / 总噬菌斑数 × 100% 计算, 文库重组率为

(249 - 23) / 249 × 100% = 90 8% 。文库实际克隆

数为 5 52 × 105 × 90 8% = 5 01 × 105 个。

图 3  LD - PCR 产物经 sfi I 酶切及分级分离后电泳鉴定  M:DL2000 Marker;1 - 15:经酶切、 分级分离后 LD-PCR 产物

Fig 3  Gel electrophoresis of the LD-PCR products digested by Sfi I and fractionated through the CHROMA SP IN-400 Column M:DL2000
Marker;Lane 1 - 15:Digested and fractionated LD-PCR products

2 4 扩增文库质量的鉴定

扩增后文库滴度为 1 05 × 109 pfu / ml,取随机

挑取的 40 个噬菌斑经 PCR 后,电泳检查插入子的

大小,平均插入长度为 1 01 kb (图 4)。以扩增文

库液为模板,PCR 扩增 β2 -MG 基因片段结果显示:
在 250 bp 处有阳性目的条带,而阴性对照无条带

(图 5)。

图 4  PCR 鉴定插入片段大小的电泳结果

M:DL2000;Marker;Lane 1 - 12 :噬菌班 PCR 扩增产物

F ig 4  The size identification of the inserted cDNA by PCR
M:DL2000 Marker; Lane 1 - 12: PCR products of phage clones

2 5 P1 精蛋白基因的克隆和序列分析

取 12 个阳性克隆,进行测序以选择睾丸组织

特异表达的基因作为进一步分析的对象。从构建的

cDNA 基因文库中克隆到具有 5’和 3’非编码区的

毛冠鹿 P1 精蛋白基因。其核苷酸序列及由其推导

的氨基酸序列如图 6 所示:该 cDNA 序列全长

431 bp,在序列 3’末端有终止信号 AATAAA,从 95
至 250 为一开放阅读框,编码 51 个 Aa,通过 ht-
tp: / / www expasy org / tools / pi _ tool html 网 站,
Compute pI / Mw tool 分析得该蛋白理论等电点 (pI)
及分子量 (Mw) 分别为 12 18 和6 796 14 Da。毛

冠鹿 P1 精蛋白中含 25 个精氨酸,7 个半胱氨酸。

图 5  β 2 - MG 基因 PCR 扩增电泳结果

M: DL2000 Marker;Lane C :阴性对照 ;
Lane 1: PCR products of β2 - MG

Fig 5  PCR of β2 - MG gene. M: DL2000 Marker;Lane
C: negative control;Lane 1: PCR products of β 2 - MG

25 个精氨酸主要分成 3 簇,第 1、2 两簇之间由半

胱氨酸和组氨酸相连,第 2、3 两簇之间由苯丙氨

酸和甘氨酸相连,构成 3 个 “DNA 锚定结构域”。
运用 BLAST,分析该精蛋白基因 CDS (Coding Se-
quence ) 区 及 其 推 导 的 氨 基 酸 序 列 与 人

(AF215707, AAB34977 )、 牛 (NM-174156,
AAA30741)、 猪 (M80678, AAB28721 )、 大 鼠

(NM _ 001002850, P10118 ) 及 小 鼠 (M27500,
P02319)P1 精蛋白 CDS 序列的同源性,其可比序

列同源性如表 1,可见毛冠鹿 P1 精蛋白氨基酸序

列同源性与牛最高,与人同源性最低。因为牛和毛

冠鹿 P1 精蛋白基因 CDS 之间同源性高达 94 % ,
所以我们将该 cDNA 序列和牛的 P1 精蛋白基因组

DNA 用 BLAST 比对,比对结果显示:在 cDNA 第

204 和 205 核苷酸之间有 1 个内含子,该内含子在

牛基因组中为 101 bp (图 7)。
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表 1  毛冠鹿 P1 精蛋白基因 CDS 序列及由其推导的氨基酸序列与其他 5 种哺乳动物 P1 精蛋白的可比序列同源性 (% )比较

Table 1  Homologous comparison (% )of coding sequences and deduced amino acids of P1 protamine gene of tufted deer with the
P1 protamine from other 5 species of mammalian                          

牛 Cow 大鼠 Rat 人 Human 猪 Pig 小鼠 Mouse 毛冠鹿 Tufted deer
CDS 可比序列同源性
The homology for the
comparable sequences of CDS

94% 85 % 77 % 83 % 86% 100 %

蛋白质序列同源性
The homology for the
sequences of protein

92% 71 % 56 % 78 % 69% 100 %

图 6  毛冠鹿 P1 精蛋白基因 cDNA 全序列及推导的氨基酸序列 . 阴影部分为起始密码子 ATG, 星号为终止密码子 TAA, 下划线
为终止信号 AATAAA
Fig 6  P1 protamine cDNA nucleotides and deduced amino acids cloned from tuf ted deer. The sequence in the shade indicates the initial co-
don ATG,the sequence with asterisk indicates stop codon TAA,and the sequence underlined indicates a polyadenylatioin signal AATAAA

图 7  毛冠鹿 P1 精蛋白基因 cDNA 全序列与牛 P1 精蛋白基因组 DNA 比对结果
Fig 7  Comparison of the cDNA sequence of P1 protamine gene to the genomic sequence of P1 protamine from cow
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3 讨论

毛冠鹿属仅有毛冠鹿一种动物,其遗传资源是

鹿科动物遗传基因库重要的组成部分。近年来虽然

有人工饲养毛冠鹿,但其野生数量的逐渐减少却令

人担忧,根据野外实地考察和猎户访问,造成毛冠

鹿数量减少的主要原因是: (1) 非法捕杀:毛冠

鹿茸、尾、角、鞭、胶、筋等都是良好的中药原

料,致使毛冠鹿成为非法捕猎者的重要捕杀对象,
李义明和李典谟 (1995)在广西及广西中越边境野

生动物贸易调查中发现,毛冠鹿产品在药店中占有

率高达 76 47% ; (2) 栖息地缩小:笔者调查了

解,在安徽皖南山区,由于农民对山坡的开垦,许

多林地和草坡变成了农田,导致毛冠鹿很少到低海

拔山区活动,从而使毛冠鹿的分布被隔离成斑块

状;(3)毛冠鹿自身因素:调查表明野生毛冠鹿雄

性数量显著少于雌性数量。由于以上几点原因,在

原产地建立毛冠鹿保护区,结合人工饲养繁殖,对

于研究毛冠鹿进化遗传学、保护生物学及资源利用

都是非常必要的。我们本次构建了毛冠鹿睾丸组织

cDNA 文库,以文库的方式长期保存毛冠鹿遗传资

源,还可以从该基因文库中,通过核苷酸探针杂交

及 RACE (rapid amplification of cDNA ends) 等方

法克隆功能基因进而进行毛冠鹿生殖遗传学、疾病

遗传学及进化遗传学研究。毛冠鹿在种内出现多样

性的染色体数目和形态,先后报导过的核型有:雄

性 2n = 47,48,雌性 2n = 46,47,48,其染色体

多态主要体现在性染色体上 (Cao et al ,2005;张

锡然等,1983;王宗仁和全国强,1984;束峰珏

等,1998,1999;孔亚慧等,2002)。Wang 和 Lan
(2000)等通过系统发生学方法分析发现毛冠鹿的

进化地位处于獐 (2n = 70) 与小麂 (2n = 46) 之

间,毛冠鹿可能是染色体在进化过程中的一个过渡

状态。因此克隆和研究毛冠鹿性染色体连锁基因,
对揭示毛冠鹿性染色体进化及其演变的分子机制意

义重大。Wang 等 (2001)用 cDNA 消减法获得 25
个在小鼠精原细胞中特异表达的基因,其中 13 个

是 Y 或 X 染色体连锁基因,Ross 等 (2005) 在人

的 X 染色体常染色质区发现 1 098 个基因,其中 99
个在睾丸组织中表达,Lercher 等 (2003) 通过分

析人类 SAGE (Serial Analysis of Gene Expression)
数据显示 X 染色体连锁基因在性腺细胞中高表达,
可见睾丸组织 cDNA 文库是克隆性染色体连锁基因

的良好材料。因此我们可以利用该 cDNA 文库克隆

毛冠鹿性染色体连锁基因,作为性染色体标识,探

讨毛冠鹿性染色体多态的分子基础。
构建 cDNA 文库有两大主要难题,一是 RNA

的质量,本实验提取的 RNA 无论是完整性还是纯

度均已经达到建库要求;二是库容问题,笔者认为

库容和转化效率成正相关,而转化效率与受体感受

菌质量有关。本文库的库容虽然还没有达到质量良

好的 cDNA 文库应有的 106
个克隆数的要求。但基

本满足库容不少于 5 0 × 105 个克隆数和平均插入

片段不小于 1 0 kb 的标准 (黄培堂等,2002)。而

且我们根据 β 2 -MG 基因的保守序列设计引物,以

文库为模板进行 PCR 扩增,有特异目的条带产生,
进一步说明文库可以用于睾丸相关基因的克隆。本

文报道的毛冠鹿精蛋白 cDNA 包含了完整的 5’和

3’端非编码序列,有完整的阅读框,3’ 端有终

止信号 AATAA,这显示了用 SMART 技术构建 cD-
NA 文库的优点,进一步可应用 RACE 方法从该

cDNA 文库中克隆毛冠鹿性染色体连锁基因全长

cDNA。
毛冠鹿 P1 精蛋白共有 25 个为精氨酸残基,其

中有 7 个位置分散,另外 18 个分成 3 簇,构成 3
个 “DNA 锚定结构域”。在大多哺乳动物中这些结

构域由 1 个或者几个中性氨基酸相连接,P1 精蛋

白正是通过这些 “DNA 锚定结构域” 缠绕在 DNA
双螺旋的大沟中 (Hud et al ,1994;Prieto et al ,
1997),且寡聚精氨酸上所带的正电荷可以中和

DNA 骨架上磷酸基团所带的负电荷,从而使精子

核 DNA 包装比显著提高,几乎是体细胞的 40 倍

(Pogany et al ,1981;Hud et al ,1994;Mascotti
and Lohman,1997)。有研究表明精蛋白 “DNA 结

合结构域” 中精氨酸残基比赖氨酸残基更能紧密

地和 DNA 上的磷酸基团结合,这是由于精氨酸的

胍基不但能和 DNA 上的磷酸基团形成氢键而且能

形成 “盐桥” (Pogany et al ,1981;Mascotti and
Lohman,1997)。在 P1 精蛋白序列进化过程中,为

了精子 核 DNA 最有 效地高 度聚 缩,精蛋 白的

“DNA 结合结构域”中偏向于使用精氨酸而不是赖

氨酸 (Brewer et al ,2003)。所以在哺乳动物 P1
精蛋白中赖氨酸替代精氨酸的现象极为少见。从图

6 中可见毛冠鹿 P1 精蛋白第 2 个寡聚精氨酸簇是

“RRRKR”,出现了赖氨酸残基和精氨酸一起成簇

的现象,cDNA 序列显示该赖氨酸残基对应的密码

子为 AAG,和编码精氨酸的密码子之一 AGG,中

间仅一个碱基差别。毛冠鹿精蛋白为何出现这种现
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象,其原因有待于进一步研究探讨。
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