
书书书

第二军医大学学报　２０１０年６月第３１卷第６期　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ａｊｓｍｍｕ．ｃｎ
ＡｃａｄｅｍｉｃＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｅｃｏｎｄＭｉｌｉｔａｒｙＭｅｄｉｃａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｊｕｎ．２０１０，Ｖｏｌ．３１，Ｎｏ．６

·５９９　　 ·

ＤＯＩ：１０．３７２４／ＳＰ．Ｊ．１００８．２０１０．００５９９ ·论　著·

白念珠菌ＩＦＤ６基因高表达促进生物被膜形成
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　　［摘要］　目的　考察白念珠菌ＩＦＤ６基因对生物被膜形成能力的影响。方法　构建白念珠菌ＩＦＤ６基因高表达质粒，将
ＩＦＤ６基因开放阅读框（ＯＲＦ）置于ｐＣａＥＸＰ高表达载体中 ＭＥＴ３启动子的控制下，醋酸锂法转染白念珠菌ＣＡＩ４，ＰＣＲ鉴定

ＩＦＤ６基因的原位整合，ｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ筛选ＩＦＤ６基因表达量明显升高的菌株。利用ＸＴＴ法和激光共聚焦显微镜测定并观察

ＩＦＤ６基因高表达前后生物被膜形成能力的变化，利用细胞表面疏水性实验考察白念珠菌细胞表面疏水性的变化。结果　通
过酶切和测序验证ＩＦＤ６基因高表达质粒构建正确；通过ＰＣＲ验证ＩＦＤ６基因高表达菌株构建正确，并通过ｒｅａｌｔｉｍｅＲＴＰＣＲ
筛选得到１株ＩＦＤ６基因表达量相对较高的菌株。ＸＴＴ法和激光共聚焦显微镜观察的结果一致显示ＩＦＤ６基因高表达菌形成

生物被膜的能力增强，细胞表面疏水性增加。结论　ＩＦＤ６基因高表达能增加白念珠菌细胞表面疏水性，从而使白念珠菌生
物被膜的形成能力增强。

　　［关键词］　白念珠菌；ＩＦＤ６；生物膜
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　　随着癌症放化疗、器官移植、艾滋病患者的增加
和导管技术的发展，以及广谱抗生素、肾上腺皮质激
素、免疫抑制剂等的长期不合理应用，真菌感染的发

病率和病死率不断上升。深部真菌感染绝大多数由
念珠菌引起，其中以白念珠菌的构成比最高，深部白
念珠菌感染病死率达４０％［１３］。大部分医源性感染
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与体内植入生物材料有关，而白念珠菌是生物材料
相关性感染的主要病原体之一［４］。在美国流行的院
内获得性感染中，念珠菌在导管相关性感染中居第３
位，即便使用了抗真菌药物，其病死率仍高达

４０％［５６］。生物被膜形成是导致临床上许多系统性、
反复性感染的重要原因。

　　本课题组长期从事白念珠菌的相关研究工作，
前期芯片杂交实验结果显示，白念珠菌ＩＦＤ６基因
（经Ｂｌａｓｔｎ和Ｂｌａｓｔｘ比对分析，发现ＩＦＤ６在酿酒酵
母中的同源基因编码芳基乙醇脱氢酶）在生物膜形
成后转录水平升高至原来的３．１倍，经抑制念珠菌
生物膜形成的天然产物Ｆａｒｎｅｓｏｌ处理后，ＩＦＤ６的转
录水平降低为处理前的３０％［７］。β１，３葡萄糖是生
物被膜基质的主要成分，最新研究报道显示，Ｚａｐ１
基因（编码锌感应转录因子）无论在体内或体外都可
以负向调控β１，３葡萄糖的含量，Ｚａｐ１基因缺失导
致生物被膜中β１，３葡萄糖含量升高。基因芯片研
究结果显示在Ｚａｐ１基因恢复菌中，ＩＦＤ６表达量升
高，而在Ｚａｐ１缺失菌中高表达ＩＦＤ６基因，则可导致

β１，３葡萄糖含量显著降低
［８］。上述研究和分析结

果强烈提示，白念珠菌ＩＦＤ６基因在影响念珠菌生物
被膜形成等方面发挥重要作用。然而ＩＦＤ６基因至
今尚未被克隆表达，也没有进行确切的功能研究。
本研究通过构建基因高表达菌考察了ＩＦＤ６基因对
生物被膜形成能力的影响。

１　材料和方法

１．１　菌株及质粒　白念珠菌 ＣＡＦ２１（亲本菌为

ＳＣ５３１４，基因类型为 ｕｒａ３Δ∷ｉｍｍ４３４／ＵＲＡ３）［９］，

ＣＡＩ４（亲本菌为 ＣＡＦ２１，基因类型为 ｕｒａ３Δ∷
ｉｍｍ４３４／ｕｒａ３Δ∷ｉｍｍ４３４）［９］均由 ＷｉｌｌｉａｍＡ．Ｆｏｎｚｉ
（Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆ ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，

ＧｅｏｒｇｅｔｏｗｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎ，ＵＳＡ）惠赠；
白念珠菌 Ｈ１Ｈ６（亲本菌为 ＣＡＩ４，基因类型为

ＲＰ１０／ｒｐ１０Δ∷ｐＣａＥｘｐＩＦＤ６ＵＲＡ３）、ＰＥＸＰ（亲本菌
为 ＣＡＩ４，基 因 类 型 为 ＲＰ１０／ｒｐ１０Δ∷ｐＣａＥｘｐ
ＵＲＡ３）为本次实验构建。高表达载体质粒ｐＣａＥＸＰ
用于构建目的基因高表达质粒［１０］。

１．２　培养基［１１］　酵母浸膏蛋白胨葡萄糖（ｙｅａｓｔｅｘ
ｔｒａｃｔｐｅｎｔｏｓｅｄｅｘｔｒｏｓｅ，ＹＰＤ）培养液、酵母氮源
（ｙｅａｓｔｎｉｔｒｏｇｅｎｂａｓｅ，ＹＮＢ）培养液、ＬｕｒｉａＢｅｒｔａｎｉ
（ＬＢ）培养基、ＬＢ氨苄青霉素培养基（ＬＢＡｍｐ＋固
体培养基）、合成培养基（ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｄｅｆｉｎｅｄｍｅｄｉｕｍ，

ＳＤｍｅｄｉｕｍ）、ＳＤ选择性培养基（ＳＤ培养基中缺少
尿嘧啶、Ｌ甲硫氨酸、半胱氨酸，ＳＤｕｒａ－ｍｅｔ－Ｃｙｓ－）
均为自制。

１．３　试剂　ＸＴＴ（２，３ｂｉｓ［２ｍｅｔｈｏｘｙ４ｎｉｔｒｏ５
ｓｕｌｆｏｐｈｅｎｙｌ］２Ｈｔｅｔｒａｚｏｌｉｕｍ５ｃａｒｂｏｘａｎｉｌｉｄｅｉｎｎｅｒ
ｓａｌｔ）、ＣｏｎＡ（ｃｏｎｃａｎａｖａｌｉｎ Ａ）购自 Ｓｉｇｍａ 公司；

ＦＵＮ１购自 ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｒｏｂｅ公司；正辛烷购自国
药集团化学试剂有限公司；ＰｙｒｏｂｅｓｔＤＮＡｐｏｌｙｍｅｒ
ａｓｅ、ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００和ＤＬ１５０００、Ｔ４ＤＮＡ连
接酶购自 ＴａＫａＲａ公司；限制性内切酶ＢａｍＨⅠ、

ＰｓｔⅠ、ＳｔｕⅠ购自Ｐｒｏｍｅｇａ公司；质粒ＤＮＡ小量抽
提试剂盒购自上海博光生物工程有限公司；小量

ＤＮＡ胶回收试剂盒、ＰＣＲ产物纯化试剂盒购自中鼎
生物工程有限公司；ＹｅａＳｔａｒＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡＫｉｔ购自

ＺｙｍｏＲｅｓｅａｒｃｈ公司；荧光定量 ＲＴＰＣＲ 所用试剂
均购自ＴａＫａＲａ公司。

１．４　仪器与装置　ＴｇｒａｄｉｅｎｔＰＣＲ仪、荧光定量

ｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ仪（ＢｉｏＲａｄ）、ＬｅｉｃａＴＣＳｓｐ２激光共
聚焦显微镜（Ｌｅｉｃａ）；ＭｕｌｔｉｓｋａｎＭＫ３型酶标检测仪
（Ｌａｂｓｙｓｔｅｍｓ）；ＭＪＸ 型智能霉菌培养箱（宁波江南
仪器厂制造）；Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ５４１７Ｒ 高速冷冻离心机
（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ）；ＦＲ１８０Ａ 电泳槽（上海复日生物实验
技术研制所）。

１．５　ＩＦＤ６基因高表达载体的构建及鉴定　将

ＩＦＤ６基因完整开放阅读框（ＯＲＦ）置于ｐＣａＥＸＰ高
表达载体中 ＭＥＴ３启动子的后面以实现ＩＦＤ６基因
的高表达。首先在ＣＡＩ４基因组中扩增含有ＢａｍＨ
Ⅰ和ＰｓｔⅠ酶切位点的ＩＦＤ６基因ＯＲＦ片段，再用这

２个酶将ＩＦＤ６ＯＲＦ片段及ｐＣａＥＸＰ质粒分别酶切，
纯化后连接酶切产物。将连接产物转化大肠杆菌

ＤＨ５α，涂布于ＬＢＡｍｐ＋固体培养基上，挑取菌落
扩增后抽提质粒。高表达载体质粒ｐＣａＥｘｐＩＦＤ６
采用酶切、测序鉴定。

　　套式ＰＣＲ所用引物序列：ＩＦＤ６上游引物ａ［５′
ＧＧＴＣＧＧＡＴＣＣＣＡＣＡＡＣＴＴＧＡＣＣＣＣＧＡＡ
ＴＡＡＣ３′（ＢａｍＨⅠ）］、ＩＦＤ６ 下游引物ａ［５′ＴＣＧ
ＧＣＴＧＣＡＧＣＴＣＣＣＣＡＡＴＧＡＡＡＡＴＣＣＡＣＴ
Ｃ３′（ＰｓｔⅠ）］、ＩＦＤ６上游引物ｂ［５′ＣＧＧＧＡＴＣＣＡ
ＡＣＡＴＧＴＣＡＡＴＣＧＡＴＡ３′（ＢａｍＨⅠ）］、ＩＦＤ６
下游引物ｂ［５′ＴＣＧＧＣＴＧＣＡＧＣＴＣＣＣＣＡＡＴ
ＧＡＡＡＡＴＣＣＡＣＴＣ３′（ＰｓｔⅠ）］。ＰＣＲ反应条件：

９４℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５８℃４０ｓ，７２℃１００ｓ，３０个
循环；７２℃１０ｍｉｎ。

　　利用特异性的测序引物对酶切鉴定为阳性质粒
中的ＯＲＦ进行双向重复测序，并和ＮＣＢＩ提供的免
费Ｂｌａｓｔ程序进行比对分析。

１．６　ＩＦＤ６基因高表达菌株的构建及鉴定　将空质
粒ｐＣａＥＸＰ和高表达质粒ｐＣａＥＸＰＩＦＤ６用ＳｔｕⅠ
单酶切线性化后转染亲本菌ＣＡＩ４，在ＳＤｕｒａ－ｍｅｔ－



第６期．李　莹，等．白念珠菌ＩＦＤ６基因高表达促进生物被膜形成 ·６０１　　 ·

Ｃｙｓ－选择性固体培养基上筛选阳性菌落，以获得

ＩＦＤ６基因高表达菌。

　　引物序列：以阳性克隆基因组ＤＮＡ为模板，以

ＲＰ１０ｃｈｋ上游引物（５′ＴＧＣＣＡＡＴＴＧＣＧＴＡＧＴ
ＣＡＣＡ３′）和ＩＦＤ６ｃｈｋ 下游引物（５′ＧＧＣＧＴＧ
ＡＴＡＴＧＧＴＴＣＡＴＣＡ３′）为引物，ＰＣＲ扩增鉴定

ＩＦＤ６ＯＲＦ片段是否整合到白念珠菌基因组 ＲＰ１０
位中。ＰＣＲ反应条件：９４℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５４℃
４０ｓ，７２℃４０ｓ，３０个循环；７２℃１０ｍｉｎ。

１．７　实时定量ｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ进行ＩＦＤ６基因表达
水平验证　采用小量酵母菌总ＲＮＡ抽提试剂盒（天
泽基因工程有限公司）进行总ＲＮＡ抽提。

１．７．１　反转录为ｃＤＮＡ　按体系配制反转录混合
反应液：５×ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＢｕｆｆｅｒ（４μｌ）、ＥｎｚｙｍｅＭｉｘ
Ⅰ（１μｌ）、Ｏｌｉｇｏ（ｄＴ）Ｐｒｉｍｅｒ（１μｌ）、Ｒａｎｄｏｍ６ｍｅｒｓ
（１μｌ）、ＲＮＡ（１μｇ）、ＲＮａｓｅＦｒｅｅｄＨ２Ｏ（终体积２０

μｌ）。混匀后按如下条件进行反转录合成：３７℃１５
ｍｉｎ，８５℃５ｓ，４℃ 暂存。反应液配制在冰上操作，
所用枪头及ＰＣＲ管均在实验前进行去 ＲＮＡ 酶处
理。

１．７．２　ＲＴＰＣＲ反应　目的基因引物由上海生工
生物工程技术服务有限公司合成。ＲＴＰＣＲ所用引
物序列为：１８ＳｒＲＮＡ上游引物（５′ＧＴＧＣＣＡＧＣＡ
ＧＣＣＧＣＧＧＴＡ３′），１８ＳｒＲＮＡ 下游引物（５′ＴＧＧ
ＡＣＣＧＧＣＣＡＧＣＣＡＡＧＣ３′）；ＩＦＤ６上游引物（５′
ＣＧＴＧＡＡＧＡＴＧＡＣＡＧＡＧＡＧＴＴＧ３′），ＩＦＤ６
下游引物 （５′ＣＣＣ ＡＡＴ ＣＣＡ ＡＡＡ ＡＣＡ ＣＴＡ
ＧＣＣ３′）。按体系配制 ＲＴＰＣＲ混合反应液：２×
ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ Ⅱ（１０μｌ）、ＰｒｉｍｅｒＦＷＤ（０．５

μｌ）、ＰｒｉｍｅｒＲＶ（０．５μｌ）、模板ｃＤＮＡ（２μｌ）、ｄｄＨ２Ｏ
（７μｌ）。混匀后按如下条件进行 ＲＴＰＣＲ 反应：

９５℃１ｍｉｎ；９５℃１０ｓ，６０℃２０ｓ，７２℃１５ｓ，４０个循
环。记录反应终止循环阈值（ｃｙｃｌｅｔｈｒｅｓｈｏｌｄ，Ｃｔ），
计 算 基 因 表 达 水 平：ΔΔＣｔ ＝ （Ｃｔ目的基因 －
Ｃｔ管家基因）实验组－（Ｃｔ目的基因－Ｃｔ管家基因）对照组，则２－ΔΔＣｔ

表示ＩＦＤ６基因高表达菌目的基因相对于亲本菌目
的基因的表达水平。

１．８　生物被膜的形成　将白念珠菌从－２０℃甘油
冻存菌中吸取少量，接种至１ｍｌＹＮＢ＋ＳＤｕｒａ－

ｍｅｔ－Ｃｙｓ－培养液，于３０℃，２００次／ｍｉｎ振摇培养，
活化１６ｈ；取该菌液至２ｍｌＹＮＢ＋ＳＤｕｒａ－ｍｅｔ－

Ｃｙｓ－培养液中，用上述方法再次活化１６ｈ，使真菌
处于指数生长期后期；离心收集菌细胞，ＰＢＳ清洗３
次；ＰＢＳ重悬使菌浓度为３×１０７／ｍｌ（紫外分光光度
计５２０ｎｍ处可见光密度Ｄ５２０＝０．３８）。取该浓度菌
悬液加样至９６孔平板，每个样品每孔１００μｌ，共３个

平行复孔。３７℃，静置孵育９０ｍｉｎ。１５０μｌ／孔ＰＢＳ
清洗２次，弃去加样孔中ＰＢＳ。加入ＹＮＢ＋ＳＤ１００

μｌ，３７℃，静置培养４８ｈ（每日更换新鲜 ＹＮＢ＋ＳＤ
ｕｒａ－Ｍｅｔ－Ｃｙｓ－培养液）。

１．９　 生 物 被 膜 的 生 长 动 力 学 测 定 （ＸＴＴ
法）［１２１３］　按前述方法培养形成生物被膜，弃去加样
孔中ＹＮＢ＋ＳＤｕｒａ－ｍｅｔ－Ｃｙｓ－培养液，用ＰＢＳ清
洗３次，洗去未黏附细胞，风干。加入ＸＴＴ甲萘醌
溶液２００μｌ，于３７℃黑暗中放置２ｈ，吸取１００μｌ上
清至干净的９６孔平板，酶标板４９２ｎｍ 波长处检测

Ｄ值。

１．１０　激光共聚焦显微镜（ＣＳＬＭ）观察生物被
膜［１３］　将白念珠菌在塑料培养板中按照生物被膜形
成条件培养２４ｈ后，加入含有１０μｍｏｌ／ＬＦＵＮ１
（激发波长５４３ｎｍ，发射波长５６０ｎｍ）和２５μｇ／ｍｌ
ＣｏｎＡ （激发波长４８８ｎｍ，发射波长５０５ｎｍ）的

ＰＢＳ，３７℃孵育４５ｍｉｎ，以激光共聚焦显微镜观察生
物被膜形成状况。

１．１１　细胞表面疏水性（ＣＳＨ）测定［１４］　采用水烃
两相测定实验检测白念珠菌细胞表面疏水性。按前
述方法培养形成生物被膜，分别刮取细胞，以ＹＮＢ＋
ＳＤｕｒａ－ｍｅｔ－Ｃｙｓ－制备成悬液（Ａ组，Ｄ６００＝１．０），
每组取１．２ｍｌ悬液置于一洁净玻璃管内，加入０．３
ｍｌ正辛烷。旋涡混匀３ｍｉｎ，静置待两相分离。两
相分离后立即测定水相的Ｄ６００值（Ｂ组）。细胞表面
疏水性 计 算 方 法 为：相 对 细 胞 表 面 疏 水 性 ＝
（Ｄ６００Ａ组－Ｄ６００Ｂ组）／Ｄ６００Ａ组。

１．１２　统计学处理　ＲＴＰＣＲ反应实验操作３次；
生物被膜的生长动力学测定实验操作３次；细胞表
面疏水性测定实验操作５次，实验数据以珚ｘ±ｓ表
示。检验水平（α）为０．０５。

２　结　果

２．１　测序验证ＩＦＤ６基因高表达载体　经测序验证
高表达质粒ｐＣａＥＸＰＩＦＤ６中插入的ＩＦＤ６基因的

ＯＲＦ序列与ＮＣＢＩ网站上ＢｌａｓｔＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅ比对，相
似度达１００％。

２．２　ＲＴＰＣＲ反应　对构建的高表达菌进行ＲＴ
ＰＣＲ分析，考察ＩＦＤ６基因的表达水平，并以亲本菌
中ＩＦＤ６基因的表达水平作为对照。结果显示：

ｐＣａＥＸＰＩＦＤ６中发生定点整合的６个转染子（Ｈ１～
Ｈ６）中ＩＦＤ６基因实现了不同水平的高表达，其中高
表达菌 Ｈ１～Ｈ６的ＩＦＤ６基因的表达水平分别是亲
本菌的（１３６．３２±５．０）、（８３．０±４．３）、（９２．００±
５．２）、（１１９．００±３．０）、（７９±４．８）、（７５．００±４．５）倍。

２．３　对生物被膜生长动力学的影响（ＸＴＴ法）　
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ＩＦＤ６高表达菌的被膜形成能力（０．６２±０．０１４）显著
高于转空质粒的对照菌和亲本菌（０．４６±０．０１３、

０．４２±０．００３，Ｐ＜０．００１）。

２．４　白念珠菌生物被膜的形态观察　以荧光染料

ＦＵＮ１（可被具代谢活性的细胞转变成橙红色，染胞
质）和ＣｏｎＡ（可结合多糖上的葡萄糖和甘露糖残基

发出绿色荧光，染胞壁）染色后，激光共聚焦显微镜
观察显示：高表达菌生物被膜中含有大量菌丝，形成
生物被膜的能力强，而转空质粒的对照菌和亲本菌
生物被膜的结构相对疏松，菌丝成分少，易从附着物
上脱落（图１）。

图１　激光共聚焦显微镜观察ＩＦＤ６基因高表达对生物被膜的影响

Ｆｉｇ１　ＣｏｎｆｏｃａｌｓｃａｎｎｉｎｇｌａｓｅｒｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙｓｈｏｗｉｎｇｅｆｆｅｃｔｏｆｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄＩＦＤ６ｏｎＣ．ａｌｂｉｃａｎｓｂｉｏｆｉｌｍｆｏｒｍａｔｉｏｎ
Ａ：Ｈ１；Ｂ：ＰＥＸＰ；Ｃ：ＣＡＦ２１．ＩｍａｇｅｓｕｔｉｌｉｚｉｎｇＣｏｎＡ（ｇｒｅｅｎ）ａｎｄＦＵＮ１（ｒｅｄ）ｓｔａｉｎｉｎｇ．Ｍｅｔａｂｏｌｉｃａｌｌｙａｃｔｉｖｅｃｅｌｌｓａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｒｅｄａｎｄｃｅｌｌ

ｗａｌｌｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｇｒｅｅｎ

２．５　对细胞表面疏水性的影响　细胞表面疏水性
是影响生物被膜形成能力的重要正向因素，细胞表
面疏水性值越高说明生物被膜菌丝生成能力越强。
细胞表面疏水性实验经ｔ检验分析显示：ＩＦＤ６高表
达菌生成菌丝能力（０．６７±０．０３０）显著高于转空质
粒的对照菌和亲本菌 （０．５４±０．０３３、０．５３±０．０６６，

Ｐ＜０．０１）。

３　讨　论

　　生物被膜形成是导致临床上白念珠菌系统性、
反复性发作的重要原因。我们的前期芯片杂交实验
结果和国外文献报道一致提示，ＩＦＤ６基因可能影响
白念珠菌生物被膜的形成［７８］。在本研究中我们构
建了白念珠菌ＩＦＤ６基因高表达菌，利用ｒｅａｌｔｉｍｅ
ＲＴＰＣＲ确证了基因的高表达情况，ＸＴＴ法和激光
共聚焦显微镜观察的结果一致显示ＩＦＤ６基因高表
达菌形成生物被膜的能力增强，细胞表面疏水性实
验结果显示ＩＦＤ６基因高表达能通过增强白念珠菌
菌丝的生成使白念珠菌生物被膜的形成能力增强。
这与我们前期的基因芯片研究结果一致［７］。由此可
见ＩＦＤ６基因的表达和生物被膜的形成明显正相关。
新近的研究报道也为ＩＦＤ６基因与菌丝形成的密切
关系提供了证据：Ｚａｐ１基因是影响菌丝形成的重要
基因，Ｚａｐ１基因缺失菌与恢复菌中ＩＦＤ６表达有明
显变化［８］。

　　ＩＦＤ６在酿酒酵母中的同源基因编码芳基乙醇
脱氢酶，Ｅｈｒｌｉｃｈ通路中也曾报道醇脱氢酶的作用：
该通路可以使氨基酸同化去掉氨基产生α酮酸，α

酮酸必须转变为稳定的酰基或芳基乙醇［１５］。这样
的醇类有法定阈值感应和细胞信号的作用［１６］。芳
基乙醇在生物被膜成熟期积累，并抑制菌丝和生物
被膜的形成［１７］。另外其他醇类的复合物也被发现
在成熟的生物被膜中积累并抑制菌丝形成［１８２１］。这
与之 前 推 测 ＩＦＤ６ 在 酿 酒 酵 母 中 的 同 源 基 因

ＹＰＬ０８８Ｗ 编码的芳基乙醇脱氢酶功能吻合，其功
能是在酿酒酵母中１分子芳基乙醇＋ＮＡＤ＋＝１分
子芳基乙醛＋ＮＡＤＨ＋Ｈ＋，并且这个反应在含有醛
基的有机物里也适用。

　　基于以上分析推测：ＩＦＤ６高表达导致芳基乙醇
的代谢增加，含量减少，进而降低醇类对菌丝及生物
被膜生长的抑制作用，导致菌丝生成能力增强、细胞
疏水性增加、生物被膜生长加快。
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《城市空气污染与健康损失的经济学分析》已出版

　　本书由彭希哲、田文华主编，第二军医大学出版社出版，ＩＳＢＮ９７８７５４８１００２１８，３２开，定价：１８．００元。

　　城市作为人群居住的高度密集地区，在生产和生活中造成的空气污染严重影响着居民的健康状况。为寻求适合中国实际

的有效的空气污染控制和治理方法，以最小的投入获得最大的效益，走可持续发展之路，本书在借鉴国外相关研究经验的基础

上，探讨计算空气污染造成健康损失的理论和方法，并通过上海市的实证研究，探索出一种能在中国应用并与国际接轨、具有
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