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双分子荧光互补系统分析S-periaxin蛋白的聚合
任页玫  石亚伟*

(化学生物学与分子工程教育部重点实验室, 山西大学生物技术研究所, 太原 030006)

摘要      S-periaxin蛋白是施旺氏细胞特异性表达的一种蛋白, 在维持髓鞘的稳定方面发挥重

要作用, 该蛋白基因的突变引起腓骨肌萎缩症4F亚型的发生。Periaxin基因由于mRNA剪切方式的

不同可以编码两种长短不同的含PDZ结构域的蛋白, 即L-periaxin和S-periaxin。两种蛋白在施旺氏

细胞的定位存在明显的差异, 相对L-periaxin而言, S-periaxin无论是分子结构还是生物学功能均未

见相关研究。该文从大鼠的施旺氏细胞系RSC96克隆了S-periaxin基因, 构建了原核表达载体pET-
M-3C-S-periaxin, 在大肠杆菌中进行重组表达, 经Ni-NTA亲和柱和Sephacryl S-200凝胶层析柱获得

电泳纯的目的蛋白。体外戊二醛交联分析蛋白的聚合状态表明, S-periaxin蛋白在体外易于形成不

同聚合度的聚合物。免疫共沉淀也表明, S-periaxin蛋白存在同源蛋白间相互作用。另外, 构建了原、

真核双分子荧光互补系统, 并利用该系统分析了细胞内S-periaxin蛋白间的相互作用。
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Abstract       Periaxin is expressed by myelinating Schwann cells and plays an essential role in stabilizing the 
Schwann cell-axon unit in the myelinated fibers of the vertebra. Mutations in the periaxin gene are known to cause 
autosomal recessive demyelinating Charcot-Marie-Tooth (CMT4F). Periaxin gene encodes L-periaxin and a trun-
cated isoform, S-periaxin, which have an N-terminal PDZ domain and are targeted differently in the Schwann cell. 
The molecular structure and biological function of S-periaxin are unknown to date. In this work, the DNA sequence 
encoding S-periaxin was cloned into the vector pET-M-3C to form a recombinant plasmid pET-M-3C-S-periaxin. 
The recombinant protein was overexpressed in E.coli BL21 and purified by Ni-NTA column and Sephacryl S-200 
column. S-periaxin was easy to form the different degree of polymerization in vitro by glutaraldehyde crosslinking. 
S-periaxin could homodimerize with coimmunoprecipitation. In addition, bimolecular fluorescence complementa-
tion (BiFC) system was developed by splitting mCherry. BiFC demonstrated S-periaxin could also form homodimer 
in E.coli BL21 and RSC96 cell.
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髓鞘是包裹在轴突外面的一层膜, 其作用是保

护神经元并使神经冲动在神经元上得到快速传递。

在周围神经系统中, 成串排列的施旺细胞以1:1的关

系呈螺旋状包裹轴突, 形成类似同心圆板层“髓鞘”。
成熟的髓鞘由蛋白质和脂类组成, 目前已经鉴定了

小鼠坐骨神经髓鞘的545种蛋白, 其中P0、periaxin
和髓鞘基底蛋白分别占到了髓鞘总蛋白的21%、

16%和8%[1]。Periaxin是外周神经系统髓鞘化的施

旺氏细胞特异性表达蛋白[2]。Periaxin基因的突变将

导致神经元和施旺细胞间通讯发生紊乱, 从而引发

常染色体隐性遗传病腓骨肌萎缩症(Charcot-Marie-
Tooth disease, CMT)4F亚型的发生[3-4]。Periaxin蛋白

也可成簇聚集于小鼠六角形晶状体纤维细胞的各连

接点上, 与ankyrin-B、spectrin、NrCAM、filensin、
ezrin和desmoyokin等膜蛋白共同组成一个高分子复

合物, 该复合物的形成在晶纤维细胞的正确聚集、

分布及形态的维持等方面均具有重要作用[5]。Pe-
riaxin基因由于mRNA剪切方式的不同可以编码两

种长短不同的含PDZ结构域的蛋白, 即L-periaxin和
S-periaxin。人源的L-periaxin由1 461个氨基酸组成, 
含有PDZ、核输入信号区(nuclear localization signal, 
NLS)、重复序列区(repeat domain)和酸性结构域区

(acidic domain)四个结构域。而小分子S-periaxin由
147个氨基酸组成。除C末端20个氨基酸残基外, 两
个蛋白1~127序列中包括大约90个氨基酸残基的

PDZ结构域是完全一致的[6]。

L-periaxin蛋白可以由其上的NLS区域介导核

输入[7], 又可通过NLS区域和肌营养不良蛋白2(dys-
troglycan-dystrophin-related protein 2, DRP2)结合参

与肌营养不良蛋白聚糖复合物(dystrophin-glycopro-
tein complex)的形成, 将施旺氏细胞膜骨架连接到基

底膜上[8]。对于L-periaxin及S-periaxin蛋白的PDZ结
构域尚未发现相应的配体, 特别是S-periaxin的功能

仍不明确。

PDZ结构域一般是由80~100个氨基酸残基折叠

组装成的紧密球状结构, 该结构域作为一个蛋白–蛋
白相互作用元件[9], 可以调节蛋白亚细胞定位, 特别

是膜蛋白的定位。此外, PDZ可以和蛋白质或多肽

配体、脂质体相结合, 也可以形成同源或异源二聚

体, 参与到蛋白质复合体的组装、细胞内运输、离

子通道等信号通路。本文利用RT-PCR从施旺氏细

胞系RSC96中扩增了S-periaxin的编码序列, 并在原

核细胞实现大量的重组表达, 对含PDZ结构域的S-
periaxin蛋白的聚合状态进行了体内外分析。

1   材料与方法
1.1   生化试剂

TRNzol、反转录试剂盒、TransStart FastPfu 
DNA Polymerase、TransTaq HiFi DNA Polymerase、
T4 DNA ligase均购自TransGen Biotech公司; EcoR 
I、Sal I、Hind III、BamH I、Not I、Nhe I、Xho 
I、Kpn I均为TaKaRa公司产品; Ni-Agarose亲和柱、

Sephacryl S-200凝胶层析柱均购自GE公司; Turbo-
Fect in vivo Transfection Reagent转染试剂购自Fer-
mentas公司; IP细胞裂解液、Protein A+G Agarose、
anti-myc以及其他抗体均为碧云天生物技术研究所

产品; 戊二醛、氯仿、异丙醇、无水乙醇等均为国

产分析纯试剂。

1.2   菌种和细胞株

E. coli BL21(DE3): 基因型: F– ompT hsdSB(rB
–mB

–), 
gal dcm(DE3)。 

大鼠施旺氏细胞(RSC96)购于中国科学院细胞

库。用含10%无支原体胚胎牛血清的DMEM(高糖, 
含丙酮酸钠)培养液在37 °C、5% CO2及饱和湿度的

培养箱中培养。

1.3   实验方法

1.3.1   pET-M-3C-S-periaxin重组载体的构建      利
用Trizol法提取RSC96细胞总RNA, 经反转录试剂

盒(TransGen Biotech)将RNA反 转 录 为cDNA。 根

据S-periaxin基因序列设计引物, 上游引物为: 5′-
GAG GAA TTC ATG GAG GCC AGG AGC CGG 
AGT GCC GAG GAG CTG AGG CGG GCG GAG-
3′(EcoR I); 下游引物为: 5′-CGA GTC GAC TCA CGG 
CGC AGA GAC CGG ATC GCT GGG GCA GTC 
CAG GGC-3′(Sal I)。以cDNA为模板, 经PCR扩增, 将
S-periaxin基因通过EcoR I/Sal I双酶切后克隆到载体

pET-M-3C上, 获得重组质粒pET-M-3C-S-periaxin。
1.3.2   His-S-periaxin重组蛋白的表达与纯化      将
重组质粒pET-M-3C-S-periaxin转化E.coli BL21, 涂
布于LB固体平板(含100 µg/mL氨苄青霉素), 37 °C
倒置培养约为12 h。挑取菌落于5 mL含氨苄青霉

素(100 µg/mL)的LB液体培养基中, 37 °C培养约7 h, 
以2%接种至1 L新鲜LB液体培养基(含100 µg/mL氨
苄青霉素)中, 37 °C培养, D600达到0.6~0.8时, 加入
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IPTG使其终浓度为0.3 mmol/L, 16 °C过夜诱导培养, 
8 000 r/min离心10 min后收集菌体。

将菌体悬浮于1×Binding Buffer(20 mmol/L Tris-
HCl, 500 mmol/L NaCl, 5 mmol/L imidazole, pH7.9)中, 
冰浴超声破碎菌体, 4 °C 12 000 r/min离心30 min, 收
集上清。利用Ni-NTA亲和柱和Sephacryl S-200凝胶

层析柱纯化His-S-periaxin蛋白(按说明书操作进行), 
收集相应的目标蛋白洗脱峰, 获得His-S-periaxin蛋
白, 蛋白浓缩后, 储存于4 °C。
1.3.3   戊二醛交联      将上述获得的重组蛋白His-
S-periaxin经P10柱置换为磷酸缓冲液(含50 mmol/L 
Na2-HPO4-NaH2PO4、100 mmol/L NaCl、10 mmol/L DTT
和1 mmol/L EDTA), 取等量的重组蛋白, 加入0.01%
的戊二醛, 分别交联反应的时间为0.5, 1, 2, 3, 4, 5, 
10 min, 用50 mmol/L Tris(pH8.0)终止反应[10], 然后

进行SDS-PAGE分析。

1.3.4   免疫共沉淀      将RSC96细胞接种于6孔板, 当
细胞密度达到80%, 按照TurboFect in vivo Transfec-
tion Reagent转染试剂说明, 将重组质粒pEGFP-C3/
pCMV-Tag-3B-S-periaxin和 pEGFP-C3-S-periaxin/
pCMV-Tag-3B-S-periaxin分别共转染RSC96细胞, 使
其在细胞内共表达蛋白GFP/Myc-S-periaxin和GFP-
S-periaxin/Myc-S-periaxin。转染36 h后收集细胞, 用
300 µL细胞裂解液[20 mmol/L Tris-HCl(pH7.5), 150 
mmol/L NaCl, 1% Triton X-100, 1 mmol/L苯 甲 基 磺

酰氟(phenylmethanesulfonyl fluoride, PMSF), sodium 
pyrophosphate, β-glycerophosphate, EDTA, Na5VO4, 
leupeptin]冰上裂解30 min, 4 °C、14 000 r/min 离心

20 min, 取上清。将上清与2 µg anti-myc抗体于4 °C
过夜孵育, 然后加入20 µL充分重悬的Protein A+G 
Agarose, 4 °C孵育4 h, 2 500 r/min离心5 min, 小心吸除上清, 
用漂洗缓冲液(50 mmol/L Tris-HCl, 150 mmol/L NaCl, 
1% NP-40, 10% glycerol, 1.5 mmol/L MgCl2, 1 mmol/L 
EGTA, pH7.5)洗涤沉淀3次, 加入40 µL 1×SDS-PAGE
电泳上样缓冲液重悬沉淀, 100 °C处理5 min后进行

SDS-PAGE和Western blot检测。

1.3.5   双分子荧光互补实验的基因克隆和载体构

建      利用 PCR将编码红色荧光蛋白(mCherry)的基

因在编码159和160氨基酸的基因位置切开[11], 获得

的两个基因片段cherry1-159、cherry160-237分别克

隆到pQE-30、pET-28a载体上, 构建含有红色荧光蛋

白N-端1~159基因片段和C-端160~237基因片段的

原核双分子荧光互补分析载体pmCherry1-159-N1和
pmCherry160-237-C1。

同理, 以pmCherry-C1为模板, PCR扩增mCher-
ry1-159与mCherry160-237基因片段, 插入到载体

pEGFP-N1、pEGFP-C1上, 构建真核双分子荧光互

补分析载体pMN1-159、pMC160-237。
以pTO-T7-GFP为模板, 利用PCR扩增GFP基

因, 克隆到载体pmCherry1-159-N1、pmCherry160-
237-C1上, 构建pGFP-mCherry1-159和pmCherry160-
237-GFP重组质粒, 用于验证双分子荧光互补(bimo-
lecular fluorescence complementation, BiFC)系统。

将 PCR扩增获得的 S-periaxin基因分别利用

BamH I/Kpn I和Sal I/Xho I双酶切后克隆到原核双

分子荧光互补分析载体 pmCherry1-159-N1、pm-
Cherry160-237-C1上 , 获得了重组载体pS-periaxin-
Cherry(1-159)和pmCherry(160-237)-S-periaxin。另

外 , 将S-periaxin分别利用Xho I/Sal I、EcoR I/Sal I
插入到真核双分子荧光互补分析载体 pMN1-159、
pMC160-237上 , 构建pmyc-S-periaxin-MN1-159和
pMC160-237-S-periaxin用于BiFC实验。

1.3.6   原核双分子荧光互补BiFC      将pmCherry1-
159-N1/pmCherry160-237-C1、pGFP-mCherry1-159 
/pmCherry160-237-GFP或pS-periaxin-Cherry(1-159)/
pmCherry(160-237)-S-periaxin分别转化或共同转化

E.coli BL21, 涂布于含卡那霉素和氨苄青霉素的平

板 , 37 °C过夜倒置培养 , 第2 d接种于5 mL LB培养

基上, 37 °C培养3 h后, 加入0.3 mmol/L IPTG, 37 °C
诱导3 h。菌体4 °C低温处理1 h后, 收集1 mL菌 体, 
PBS Buffer洗涤菌体3次, 最后100 µL PBS Buffer悬
起菌体[12], 利用Delta Vision检测红色荧光。

1.3.7   Western blot分析      pS-periaxin-Cherry(1-159)/
pmCherry(160-237)-S-periaxin共同转化E.coli BL21, 
0.3 mmol/L IPTG诱导培养的菌体, 冰上超声破碎

后于4 °C 13 000 r/min离心20 min, 取上清。将样品

上样进行SDS-PAGE, 经半干法转印至PVDF膜上, 
1×TBST洗涤3次(5 min/次), 5%脱脂奶粉室温封闭

1 h, 1×TBST洗涤3次, 加入鼠源His标签抗体(1:500), 
4 °C过夜, 1×TBST洗涤3次, 加入HRP标记的羊抗鼠

IgG抗体(1:1 000), 室温孵育1 h, 1×TBST洗涤3次, 进
行DAB显色。

1.3.8   真核双分子荧光互补BiFC实验      将真核

BiFC质粒pMN1-159/pMC160-237、pmyc-S-periaxin-
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MN1-159/ pMC160-237-S-periaxin共转染RSC96细胞, 
于37 °C的培养箱培养20 h后将细胞转到4 °C中放置

1 h, 再将细胞恢复到37 °C培养15 min[11]。用DAPI染
色, 爬片利用Delta Vision进行观察。

2   结果
2.1   His-S-periaxin重组蛋白的表达与纯化

工 程 菌pET-M-3C-S-periaxin/E.coli经 过0.3 mmol/L 
IPTG过夜诱导后, 收集菌体并超声破碎细胞, 取全

菌、上清、沉淀的样品分别进行SDS-PAGE检测, 重
组S-periaxin蛋白质在大肠杆菌中可溶性表达, 分子

量大约为18 kDa, 与计算的分子量基本相符。经Ni-
NTA亲和柱以及Sephacryl S-200凝胶层析纯化, 获得

电泳纯的His-S-periaxin重组蛋白(图1)。

kDa

1 2 3 4 5 6

66

42

28

14

His-S-periaxin

1: 蛋白质marker; 2: 全菌裂解液; 3: 上清; 4: 沉淀; 5: Ni-NTA亲和柱

洗脱样品; 6: Sephacryl S-200凝胶层析柱洗脱样品。

1: protein marker; 2: whole cell lysis solution; 3: supernatant; 4: pre-
cipitation; 5: elution fractions from Ni-NTA column; 6: elution fractions 
from Sephacryl S-200.
图1  12% SDS-PAGE分析His-S-periaxin重组蛋白的纯化过程

Fig.1  12% SDS-PAGE analysis of His-S-periaxin 
purification 

A: 12% SDS-PAGE分析0.01%戊二醛交联His-S-periaxin不同时间后的分子聚合状态。B: 0.01%戊二醛交联反应不同时间后His-S-periaxin的各

种聚合物的百分比。 
A: 12% SDS-PAGE analysis of His-S-periaxin incubated with 0.01% glutaraldehyde for 0~10 min; B: quantification of the percentage of the molecular 
form of His-S-periaxin by 0.01% glutaraldehyde cross-linking.

图2  体外戊二醛交联分析重组His-S-periaxin聚合状态

Fig.2  Analysis of the molecular form by Cross-linking with glutaraldehyde
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图3  免疫共沉淀分析S-periaxin蛋白相互作用

Fig.3  Analysis of the S-periaxin/S-periaxin interaction by co-immunoprecipitation
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2.2   戊二醛交联

重组蛋白His-S-periaxin利用0.01%的戊二醛分

别交联0.5, 1, 2, 3, 4, 5, 10 min, 经SDS-PAGE检测及

Gel-Pro analyzer软件分析, 结果表明, 随着交联时间

的延长, His-S-periaxin蛋白单体逐渐减少, 二聚体、

三聚体和四聚体的含量逐渐增多, 且二聚体含量增

加最为明显(图2)。 
2.3   免疫共沉淀   

共 表 达GFP/Myc-S-periaxin或GFP-S-periaxin/
Myc-S-periaxin蛋白的RSC96细胞, 裂解后收集细

胞总蛋白, 以anti-Myc抗体沉淀免疫复合物, 沉淀经

Western blot检测。结果如图3所示, 在共表达Myc-
S-periaxin和GFP的免疫共沉淀复合物中只检测到

Myc-S-periaxin蛋白, 而没有检测到GFP, 表明S-peri-
axin和GFP没有相互作用。在共表达Myc-S-periaxin
和GFP-S-periaxin的免疫共沉淀复合物中检测到

Myc-S-periaxin和GFP-S-periaxin蛋白, 而阴性对照

组中均未检测到Myc-S-periaxin和GFP-S-periaxin, 
表明S-periaxin蛋白间存在相互作用。

2.4   双分子荧光互补实验(BiFC)
GFP有较弱的相互作用以及二聚化的倾向[13], 

GFP又可以作为荧光标签指示融合蛋白在细胞内的

表达, 因此, 以GFP作为弱相互作用的一组蛋白来验

证本文构建的双分子荧光互补原核系统具有可行

性。将pmCherry1-159-N1和pmCherry160-237-C1共
转E.coli BL-21, pGFP-mCherry1-159和pmCherry160-
237-GFP分别单转或共转E. coli BL-21, 37 °C诱导目

的蛋白表达, 菌体低温处理后, 利用Delta Vision进行

绿色荧光及红色荧光的检测(图4A)。结果显示, 共表

达的mCherry1-159和mCherry160-237两个多肽片段

没有发出红色荧光, 单独表达的GFP-mCherry1-159
或mCherry160-237-GFP只能检测到绿色荧光, 而看

不到红色荧光的存在; 但如将GFP-mCherry1-159和
mCherry160-237-GFP共表达在一个细胞内, 由于融

合GFP蛋白间的相互作用, 将两个mCherry1-159和
mCherry160-237距离拉近, 在激发光激发下发射红

色荧光(图4B)。
2.5   S-periaxin蛋白相互作用

将pS-periaxin-Cherry(1-159)、pmCherry(160-237)-
S-periaxin单转以及共转E.coli BL-21后, 于37 °C诱导

目的蛋白表达。将菌液低温处理后, PBS洗菌液3次, 
利用Delta Vision检测红色荧光。pS-periaxin-Cher-

A: mCherry蛋白的原核BiFC载体与融合GFP载体的构建及共表达示

意图; B: 基于mCherry的原核BiFC系统对GFP蛋白间较弱的相互作

用验证。 
A: schematic diagram of gene of splited mCherry protein and fusing 
with GFP in prokaryotic BiFC system; B: BiFC assays to evaluate 
known GFP/GFP interaction.

图4  基于mCherry的双分子荧光互补原核系统的构建

Fig.4  Construction of the mCherry-based prokaryocyte 
BiFC system
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ry(1-159)和pmCherry(160-237)-S-periaxin单转后没

有检测到红色荧光, 而pS-periaxin-Cherry(1-159)和
pmCherry(160-237)-S-periaxin共转E. coli BL-21后检

测到红色荧光(图5A)。结果表明, 在S-periaxin蛋白
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的相互作用下, mCherry的两个片段重新组装, 恢复

荧光功能。同时收集菌体, 经超声破碎、离心, 获
得蛋白上清液, 经SDS-PAGE电泳、Western blot检
测 表 明, S-periaxin-Cherry1-159和Cherry160-237-S-
periaxin重组蛋白均可溶性表达, 排除表达蛋白沉淀

假象(图5B)。
2.6   真核细胞内S-periaxin蛋白的相互作用

原核双分子荧光互补分析表明, S-periaxin蛋白

之间存在相互作用。随后, 又利用真核双分子荧光

互补分析S-periaxin在RSC96细胞内的相互作用。将

真 核BiFC质 粒pMN1-159/pMC160-237共 转RSC96
细胞, 37 °C的培养箱培养20 h后, 4 °C处理1 h, 利
用Delta Vision没有检测到红色荧光(图6)。同上将

pmyc-S-periaxin-MN1-159和pMC160-237-S-periaxin
单转RSC96细胞没有检测到红色荧光, 共转后检测

到红色荧光(图6)。结果表明, 在RSC96细胞内, 通过

S-periaxin蛋白之间的相互作用将Cherry的两片段重

新组合, 因此检测到红色荧光, 同图5结果一致。

3   讨论
双分子荧光互补实验是近几年出现的一种新

A: 基于mCherry原核BiFC系统对S-periaxin相互作用分析; B: Western 
blot检测S-periaxin-Cherry1-159和Cherry160-237-S-periaxin重组蛋白

在原核中的可溶性表达。

A: prokaryotic BiFC assays to evaluate S-periaxin/S-periaxin interac-
tion; B: the soluble S-periaxin-Cherry1-159 and Cherry160-237-S-
periaxin proteins were detected by anti-His antibody in Western blot.
图5  原核双分子荧光互补系统分析S-periaxin蛋白之间相互作用

Fig.5  Visualization of S-periaxin/S-periaxin interactions 
using prokaryotic BiFC system
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图6  利用真核双分子荧光互补系统在RSC96细胞内分析

S-periaxin蛋白间的相互作用

Fig.6  Visualization of S-periaxin/S-periaxin interactions in 
RCS96 cells using eukaryptic BiFC system
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技术, 该技术简单直观, 能够用于体内或体外蛋白质

相互作用研究。此技术是将荧光蛋白切割成没有荧

光的两段, 分别与诱饵蛋白和捕获蛋白融合, 只有在

诱饵蛋白和捕获蛋白发生相互作用的情况下, 两段

不完整的荧光蛋白多肽片段才会重新形成完整的分

子结构, 发出荧光[14]。为了了解细胞内S-periaxin的
分子状态, 构建了基于mCherry的双分子荧光互补原

核系统, 由于S-periaxin蛋白之间存在相互作用, 我
们在真核系统以及原核系统均观察到在S-periaxin
介导下将mCherry荧光蛋白的两个片段在空间上互

相靠近互补, 重新组装形成荧光复合物, 发出红色荧

光。对于双分子互补系统来讲, 原核系统相比真核

系统有着更好的稳定性, 体现在原核的转染效率高, 
又在双选择抗生素压力下进行, 体系的稳定性好, 保
证进入视野的细胞两个重组子位于一个细胞内, 唯
一的缺陷是要明确原核的重组蛋白是否以可溶性形

式进行表达, 才可用于蛋白之间相互作用分析。真

核系统优势恰是原核系统的短板, 可以很好地解决

重组蛋白表达的问题, 但两个重组子的共转染率成

为制约因素。原核系统显然在时间和经济上有着很

好的优势。

除双分子荧光互补实验外, 本文还利用戊二醛

交联、免疫共沉淀研究S-periaxin蛋白的聚合状态, 
研究表明, S-periaxin蛋白存在相互作用, 有形成同

源聚合物的能力, S-periaxin同源聚合物的形成是由

PDZ结构域介导的。PDZ形成二聚体有以下几种方

式: (1)通过N-端βA链形成反向平行的β折叠片段, 如
Shank1的PDZ[15]; (2)通过大量对称β链的交换形成二

聚体, 如ZO1-PDZ2[16]; (3)通过半胱氨酸残基形成二硫

键介导PDZ二聚体的形成, 如: PSD-95以头对头的方

式形成二聚体, 在此过程中Cys3和Cys5起着重要的作

用[17]; PICK1蛋白通过Cys44形成分子间二硫键导致

二聚化[18]。那么, S-periaxin蛋白PDZ结构域是以何

种方式形成二聚体的？最近, Han等[19]报道periaxin
和AHNAK2两种蛋白的PDZ结构域序列相似度达到

57%, 对L-periaxin、AHNAK2的PDZ进行晶体结构

的分析, 表明它们均以交换缠绕的方式形成二聚体, 
其为S-periaxin同源聚合物形成机制的研究提供了

基础。

de Morree等[20]的 研 究 表 明, AHNAK具 有L-
AHNAK和S-AHNAK两种亚型, S-AHNAK在细胞

质中同L-AHNAK的N-端相互作用形成异源复合物, 

其还可以在细胞核中形成同源二聚体与剪接体蛋白

相互作用, 提高自身mRNA水平, 降低L-AHNAK的

mRNA水平。Periaxin是目前报道的与AHNAK具有

较高同源性的蛋白, 其基因同样由于mRNA剪切方

式的不同, 编码了L-periaxin和S-periaxin两种亚型[6], 
L-periaxin蛋白可通过其N-端的PDZ结构域形成同

源二聚体[8,21]。若将S-periaxin在U2OS细胞内表达, 
其和S-AHNAK类似, 同样使S-AHNAK的mRNA水

平升高, L-AHNAK的mRNA水平降低[20]。S-periaxin
能够调节AHNAK的mRNA水平, 其是单体的形式还

是聚合物的形式进行调节？是否通过同源分子及异

源分子间的结合差异来从不同分子水平调节施旺氏

细胞参与髓鞘化的功能？ S-periaxin与L-periaxin间
以及与S-AHNAK、L-AHNAK间的关系分析将是我

们今后研究的一个方向。
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