
试指导，以家蚕（菁松×皓月）为试验物种，采用浸叶法评估呋虫胺对家蚕（菁松×皓月）的急性毒性，为进一
步的环境毒理研究提供基础毒性数据。方法　正式试验设置暴露浓度为０．１，０．２，０．４，０．８，１．６，３．２及
６．４ａｉｍｇ·Ｌ－１，同时设置空白对照组。空白对照组和试验组均设３个平行，每个平行２０头家蚕。试验采用
浸叶法进行。不同浓度的暴露组采用不同浓度的呋虫胺溶液完全浸渍桑叶，空白对照组利用试验用水浸渍，

１０ｓ后取出，晾干后供蚕食用。整个试验期间饲喂处理桑叶，并观察在２４，４８和７２ｈ、至三龄起，每个平行
中受试家蚕（菁松×皓月）的中毒症状和死亡情况，应用美国环境保护署剂量反应机率值分析软件（ＥＰＡ
ＰＲＯＢＩＴＡＮＡＬＹＳＩＳＰＲＯＧＡＲＭＵＳＥＤＦＯＲＣＡＬＣＵＬＡＴＩＮＧＬＣ／ＥＣＶＡＬＵＥＳＶｅｒｓｉｏｎ１．５）计算半致死
浓度ＬＣ５０值。结果　７２ｈ时，实验家蚕达到３龄，试验结束。整个实验期间，空白对照组的家蚕死亡数为
０，满足本次测试指导要求的空白对照组的死亡率不超过１０％的要求。在２４ｈ，各暴露组的家蚕均没出现死
亡；在７２ｈ，３．２和６．４ａｉｍｇ·Ｌ－１的暴露组家蚕全部死亡。在本次试验过程中，暴露组家蚕（菁松 ×皓月）
出现了吐水、侧卧、拒食、昂头、身体缩短、扭曲挣扎、摄食减少等中毒症状。根据本次试验中家蚕（菁松×皓
月）的死亡数统计分析得出：呋虫胺对家蚕（菁松 ×皓月）的２４ｈ－ＬＣ５０＞６．４ａｉｍｇ·Ｌ

－；４８ｈ－ＬＣ５０为
１．７７４ａｉｍｇ·Ｌ－１，其９５％ 置信区间为１．５３０～２．０６７ａｉｍｇ·Ｌ－１；７２ｈ－ＬＣ５０为０．８６７ａｉｍｇ·Ｌ

－１，其９５％
置信区间为０．７８３～０．９５９ａｉｍｇ·Ｌ－１。结论　呋虫胺对家蚕（菁松×皓月）的毒性等级为高毒。

Ｅｍａｉｌ：ｌｉｓｈｕａｎｇ＠ｓｚｘｓｚｋ．ｃｏｍ

Ｔ２．６０　鸟类日粮毒性实验之分析方法验证

高　航，邹品田，马陶钧，陈　珊
（苏州西山中科药物研究开发有限公司，江苏 苏州 ２１５１０４）

　　摘要：目的　建立并验证鸟类的日粮毒性实验中样品丁硫克百威的分析方法，以确保该方法适用于后
续的分析测试。方法　根据条件摸索，对丁硫克百威的高效液相色谱分析方法的专属性、标准曲线线性、检
出限（ＬＯＤ）和定量限（ＬＯＱ）、精密度、准确度、回收率、样品溶液稳定性、全流程日间精密度进行了验证。
结果　专属性：空白基质对样品峰无干扰，专属性良好；线性：丁硫克百威样品溶液在１０．１８～２５４．５０ｍｇ·Ｌ－１

的浓度范围线性关系良好，相关系数（ｒ）为０．９９９９；ＬＯＤ，ＬＯＱ：试验测得１０．１８ｍｇ·Ｌ－１样品的信噪比
ｓ／ｎ＝２５５，计算得到ＬＯＤ＝０．１３ｍｇ·Ｌ－１，ＬＯＱ＝０．４３ｍｇ·Ｌ－１。精密度：六针系统精密度重现性样品峰面
积的ＲＳＤ为０．６２％，６份方法精密度浓度的ＲＳＤ为０．３２％，均满足要求，表明方法的重现性良好；准确度：
试验中各浓度下样品的准确度均满足要求，表明该方法的准确度良好；回收率：试验测得２份浓度为５０．５０
ｍｇ·Ｌ－１饲料有机相萃取样品回收率分别为１０２．３７％和１０３．３８％，满足回收率要求，表明该方法回收率良
好；样品溶液稳定性：２４ｈ后样品溶液的浓度为０ｈ的１０２．３２％，说明样品溶液２４ｈ内稳定性良好。全流
程日间精密度：２４ｈ后２份浓度为５０．４５ｍｇ·Ｌ－１实测浓度平均值用计算得到的回收率校正后除以名义浓
度得到精密度为９８．２６％，说明分析方法的全流程日间精密度良好。结论　本实验建立了样品丁硫克百威
的超高效液相色谱分析方法，结果表明该方法的各项考查指标均符合要求，适用于后续鸟类日粮毒性实验中

样品丁硫克百威的分析。

Ｅｍａｉｌ：ｇａｏｈａｎｇ＠ｓｚｘｓｚｋ．ｃｏｍ

Ｔ２．６１　样品Ａ对羊角月牙藻的生长抑制实验

李　双，张小艳，吴　倩，盛俊杰
（苏州西山中科药物研究开发有限公司，江苏 苏州 ２１５０１４）

　　摘要：目的　本研究项目参考ＯＥＣＤ２０１测试指导，以羊角月牙藻作为实验物种，通过样品 Ａ对羊角
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月牙藻７２ｈ的生长抑制实验来评价样品Ａ对藻类的短期暴露效应。方法　样品 Ａ几乎不溶于水，很难测
定溶解度，因此实验采用分散悬浮液。将一定量的样品 Ａ加入到 ＯＥＣＤ培养基中，超声辐射搅拌３０ｍｉｎ，
磁力搅拌器搅拌约４８ｈ，用玻璃纤维过滤器过滤，制备样品Ａ的储备液。根据预实验结果，正式实验设定一
个供试品分散悬浮液滤液的暴露组（名义浓度１００ｍｇ·Ｌ－１），同时设置一个空白组，每组６个平行。暴露周
期７２ｈ。在暴露开始后的２４，４８和７２ｈ分别测定各组的藻细胞浓度，统计７２ｈ时暴露组的生长抑制率。
在实验开始和结束时测定各组的样品Ａ浓度。结果　ｐ实验开始时，分散悬浮液（滤液）的样品Ａ的实测浓
度为０．１３ｍｇ·Ｌ－１；实验结束时，样品 Ａ的实测浓度为０．１１ｍｇ·Ｌ－１。实验期间，温度控制在２２．５℃ ～
２３．２℃；空白组ｐＨ的变化为０．１９，暴露组的ｐＨ变化为０．２２；光照强度的范围为５．１０～５．７０Ｋｌｕｘ，均满足
测试要求。在７２ｈ的试验周期内，空白组的藻类生物量最少增加到了３９．１４倍，相对应的生长率为１．２２
ｄ，满足测试指导要求的空白组的藻类生物量至少增加１６倍，相对应的生长率为０．９２ｄ；空白组阶段性平均
生长率（对７２ｈ试验来说是０～１，１～２，２～３ｄ）变异系数平均值为８．０７％，没有超过测试指导规定的
３５％；整个实验周期内，空白组每个平行的平均生长率变异系数为２．０２％，没有超过测试指导规定的７％；
因此本次实验的有效性是符合的。实验结束时，样品Ａ对羊角月牙藻的生长抑制率为－１．２１％～４．１８％，平
均为０．９３％，均低于５０％。因此，样品Ａ在本次实验中对羊角月牙藻的７２ｈ－ＥｒＣ５０＞１００ｍｇ·Ｌ

－１（以名义浓

度计算）。结论　在本次实验条件下，样品Ａ对羊角月牙藻在分散悬浮液（滤液）的暴露水平上没有观察到不
良影响，对羊角月牙藻没有急性毒性，样品Ａ对羊角月牙藻的７２ｈ－ＥｒＣ５０＞１００ｍｇ·Ｌ

－１（以名义浓度计算）。

Ｅｍａｉｌ：ｌｉｓｈｕａｎｇ＠ｓｚｘｓｚｋ．ｃｏｍ

Ｔ２．６２　基于ｉＴＲＡＱ技术筛选食管鳞状细胞癌相关蛋白质

彭　媛，刘　冉，浦跃朴，尹立红
（东南大学公共卫生学院环境医学工程教育部重点实验室，江苏 南京 ２１０００９）

　　摘要：目的　筛选食管鳞状细胞癌（ＥＳＣＣ）血浆相关蛋白质，识别相关标志物用于食管癌的早期发现
与诊断。方法　选取病理或内镜诊断明确的原发性ＥＳＣＣ患者血浆样品２８例，按１∶１配对原则，选取性别
相同、年龄相差±５岁、除消化系统疾病以外，同地区非肿瘤人群血浆样品２８例作为对照。将血浆样品按样
品来源７个一组混合成８例样品，利用安捷伦ＭＡＲＳ系统去除样品中的１４种高丰度蛋白后，采用ＧＥ公司
的２Ｄ定量试剂盒对其进行蛋白定量。封闭、酶解后用同位素相对标记与绝对定量（ｉＴＲＡＱ）技术对８例样
品进行标记，ＥＳＣＣ组分别标记为１１３，１１４，１１５，１１６；健康对照组分别标记为１１７，１１８，１１９，１２１。采用强
阳离子交换色谱（ＳＣＸ色谱）对样品进行分离纯化，液相色谱串联质谱进行检测分析。运用ＰｒｏｔｅｉｎＰｉｌｏｔ软
件对数据进行分析处理，对ＳｗｉｓｓＰｒｏｔｐｒｏｔｅｉｎ数据库进行检索查询，对所得肽段进行分析鉴定及相应的统
计学分析，利用ＭＳ／ＭＳ中同一肽段不同报告基团的比值来进行相对定量，从而进行差异蛋白的筛选。对比
查询ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ数据库和ＫＥＧＧｐａｔｈｗａｙ数据库，对差异蛋白进行ＧＯ分析和ｐａｔｈｗａｙ分析。结果　
利用ｉＴＲＡＱ技术与串联质谱相结合的分析方法筛选得到ＥＳＣＣ与健康对照蛋白质共２３７个，在 ＥＳＣＣ组
和健康对照组差异表达的蛋白质为１９个，其中在ＥＳＣＣ中上调的蛋白质为４个，分别为细胞外基质蛋白１、
抗凝血酶因子３、软骨寡聚基质蛋白、白蛋白；在ＥＳＣＣ中下调的蛋白质为１５个，分别为人类补体因子Ｈ相
关蛋白１、间胰蛋白酶抑制因子重链Ｈ４、Ｃ４补体结合蛋白、丛生蛋白、基膜聚糖、载脂蛋白２、果糖二磷酸醛
缩酶及 ＩＧＨＡ２、ＩＧＬＣ２、ＩＧＨＡ１、ＩＧＫＣ、ＩｇｈｅａｖｙｃｈａｉｎⅤⅢ ｒｅｇｉｏｎＢＲＯ、ＩｇｋａｐｐａｃｈａｉｎⅤⅡ ｒｅｇｉｏｎ
ＴＥＷ、ＩｇｋａｐｐａｃｈａｉｎⅤⅠ ｒｅｇｉｏｎＷａｌｋｅ、ＩｇｈｅａｖｙｃｈａｉｎⅤⅠ ｒｅｇｉｏｎＶ３５等。ＧＯ分析与ＰＡＴＨＷＡＹ分
析结果提示，１９个差异表达蛋白质主要参与免疫、细胞粘附、代谢、应激反应、细胞凋亡等过程。其中
ＣＯＭＰ，ＥＣＭ１和ＬＵＭ这三个细胞外基质蛋白被多项研究证实其与肿瘤的发生发展进程及预后关系密
切，本研究发现ＥＳＣＣ患者血浆中这些蛋白表达异常，可能通过参与粘着斑通路、ＴＧＦβ信号通路、ＥＣＭ受
体通路等过程的调控参与食管癌的发生发展。结论　利用蛋白质组学技术初步获得食管鳞状细胞癌血浆相
关蛋白质谱，可能成为候选蛋白标志物用于食管癌的早期发现与诊断。
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