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摘要      西瓜枯萎病是一种世界范围的西瓜毁灭性病害, 其病原菌为尖孢镰刀菌西瓜专化型

(Fusarium oxysporum f. sp. niveum, FON)。研究病原菌生长发育和侵染的机制是解决病害的根本

途径。利用荧光蛋白对细胞或细胞器进行标记, 是病原菌研究中的重要方法。该研究利用绿色荧

光蛋白和红色荧光蛋白对FON的细胞核和过氧化物酶体进行了荧光标记。通过农杆菌介导转化

(Agrobacterium tumefaciens-mediated transformation, AtMT), 该文将3种不同的荧光定位载体分别导

入FON, 获得了细胞核红色荧光标记的转化子(潮霉素抗性, 含mCherry-H2B融合蛋白), 以及过氧化

物酶体绿色(潮霉素抗性, 含GFP-PTS1融合蛋白)和红色(潮霉素抗性, 含DsRED-PTS1融合蛋白)荧
光标记的转化子各1种。在标记细胞核的菌株中, 菌丝、孢子都可见明亮、圆形的红色荧光点, 荧
光点与DAPI染色标记的细胞核区域完全重合。在过氧化物酶体标记的菌株中, 菌丝、孢子中可见

明亮的红色或绿色荧光成小点状分布, 符合过氧化物酶体的分布特征, 而且在脂类物质诱导的条件

下, 荧光点的数量明显增加。此外, 该文还利用细胞壁荧光染色剂卡氏白对3种荧光蛋白标记菌株

进行染色。结果显示, 卡氏白染色产生的蓝色荧光与红、绿荧光蛋白的荧光在FON中互不干扰。

转化子继代培养和初步分析表明, 其表型与野生型无差异, 菌株继代后荧光表达稳定、定位明显。

该结果为进一步研究FON细胞器动态、生长发育与致病分子机制提供了方法和工具。
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Abstract       FON (Fusarium oxysporum f. sp. niveum) causes watermelon Fusarium wilt, a destructive dis-
ease on watermelon worldwide. Research on the development and pathogenesis of FON lays the foundation for the 中

国
细
胞
生
物
学
学
报



196 · 研究论文 ·

control of the disease. Fluorescent labeling of the organelles and cell structures using fluorescent proteins is an im-
portant strategy in the investigations on fungal development and pathogenesis. In the present work, the nuclei and 
peroxisomes of FON were labeled with green or red fluorescent proteins. Via AtMT (Agrobacterium tumefaciens - 
mediated transformation), we generated three types of FON transformants which carried nuclei labeled with mCher-
ry, peroxisomes labeled with GFP or peroxisomes labeled with DsRED, respectively. In the strains with mCherry 
labeled nuclei, the bright red fluorescence in round dots were detected in hyphae and conidia, overlaying well with 
the fluorescence formed by DAPI staining. In the strains with GFP or DsRED labeled peroxisomes, green or red 
small fluorescent dots were present in hyphal and conidial cells, corresponding with the distribution of peroxisomes 
in fungal cells. Further, the numbers of the fluorescent dots was increased significantly on lipids. Calcofluor white 
staining was also performed on the three transformants. Under confocal microscopy, the blue fluorescence of Cal-
cofluor white cooperated well with the fluorescence of green or red fluorescent proteins, producing ideal multi-flu-
orescent images. In addition, the fluorescent proteins could be stably expressed and well distributed during the sub-
cultivation of the transformants. The growth and phenotypes of the transformants were unaltered compared with the 
wild type strain. We provided a useful tool for the study on the organelle dynamics, development and pathogenesis 
of FON.

Keywords        Fusarium oxysporum f. sp. niveum; GFP; mCherry; DsRED; fluorenscent labeling

西瓜枯萎病又被称为蔓割病、走藤死、萎焉病[1], 
是由半知菌亚门真菌—尖孢镰刀菌西瓜专化型

(Fusarium oxysporum f. sp. niveum, FON)侵染维管束

引起的一种毁灭性土传真菌病害, 在西瓜的开花期、

坐果期等各个生育期都可能发病, 以坐果期和瓜膨

大期发病最重[2]。西瓜枯萎病在世界范围广泛发生, 
是西瓜上危害最严重, 造成经济损失最大的病害之

一。我国西瓜枯萎病的发生面积约占西瓜总栽培面

积的42％[3]。FON 共有4 个生理小种, 分别为0 号、1
号、2 号和3 号, 目前在世界生产中造成危害的主要

是１号生理小种[4-5]。

荧光蛋白标记是研究启动子活性、基因表达

动态、蛋白的细胞和亚细胞定位以及生物体生长发

育等的有效方法 [6]。绿色荧光蛋白(green fluorescent 
protein, GFP)是1962年在发光水母 (Aequorea victo-
ria)中发现的, 具有稳定、直观、操作方便的荧光性

质, 且不需要添加外源底物本身即可发光, 可以在活

细胞中直接进行定位观察和检测 , 是目前应用最广

泛的荧光蛋白 [7]。红色荧光蛋白(red fluorescent pro-
tein, RFP)是1999年MATZ等 [8]从珊瑚虫 (Discosoma 
sp.)中分离的 , 最大吸收波长为558 nm, 最大发射波

长为583 nm。2003年, MIKKELSEN等[9]将红色荧光

蛋白 (DsRED)首次成功应用于丝状真菌中 , 此后在

真菌功能基因研究中的应用逐渐增多。红色荧光

蛋白具有许多变体。这些荧光蛋白变体表现出不同

的光谱和理化特性 , 呈现出各种颜色的荧光，根据

所发射荧光的颜色 , 被命名为mBanana、mOrange、
dTomato、mTangerine、mStrawberry和mCherry等。

其中mCherry在587 nm的激发光下, 发射610 nm的荧

光, 在荧光显微镜下呈樱桃红色, 具有成熟快、单体

特性好等优点 , 应用范围广 [10]。DAPI和卡氏白 (Cal-
cofluor white)分别是标记细胞核和真菌细胞壁的2种
荧光染料。DAPI可以穿透细胞膜 , 能够以非嵌入式

的方式与DNA特异性结合 [11]。卡氏白能够结合真

菌细胞壁中的纤维素和几丁质 , 在荧光显微镜下能

够观察到蓝色荧光 [12](吸收波长405 nm、发射波长

410~480 nm)。
过氧化物酶体(peroxisome)是真核生物中普遍

存在的一类单层膜细胞器, 内含多种酶类, 参与多

种重要的代谢过程, 如脂肪酸β-氧化、乙醛酸循环、

胆固醇合成、活性氧的生成与降解等。在丝状真菌

中, 过氧化物酶体还参与黑色素生物合成、伏鲁宁

体产生等过程[13]。研究表明, 过氧化物酶体在稻瘟

病菌、瓜类炭疽病菌等植物病原真菌致病过程中发

挥重要作用[14]。此外, 细胞分裂的精确调控是真菌

生长、发育和致病的基础。因此，研究细胞核在生

长发育和致病过程中的生长与分裂动态, 对揭示病

原真菌致病机制具有重要意义。组蛋白是1种碱性

DNA结合蛋白, 主要定位于细胞核。利用组蛋白与

荧光蛋白的融合表达可以实现细胞核的荧光标记, 
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辅助细胞核动态观察[15]。

本研究利用含有潮霉素标记基因和不同启动

子的GFP、DsRED和mCherry荧光定位载体, 通过农

杆菌介导转化 (Agrobacterium tumefaciens-mediated 
transformation, AtMT)导入FON中 , 得到过氧化物酶

体以及细胞核荧光标记的FON菌株 , 并结合荧光染

色的方法对标记菌株进行观察。此外 , 我们还构建

了FON的AtMT转化子库 , 抽检表明这些转化子遗传

稳定 , 非特异性表型少。上述结果为FON的致病机

理研究提供了重要的方法和基础。

1   材料和方法
1.1   供试菌株及培养

FON 1号生理小种的野生型菌株及各转化子菌株均

在完全培养基(complete medium, CM)[16]中于26 °C下培养。

1.2   质粒及AtMT转化

质粒 pHMGA与 pHMR1分别含有受稻瘟病菌

MPG1(MGG_10315)启动子控制的具有过氧化物酶体

定位信号PTS1的GFP(GFP-PTS1)和DsRED(DsRED-
PTS1), 是由本实验室原有载体 p1300BMGFPA和

p1300NMRFPA改造而成 : 将p1300BMGFPA中的BAR
基因和p1300NMRFPA中的NPTII基因替换为潮霉素

抗性基因 (HPH)[17]。质粒pKD9-mCherry-H2B[18](浙江

大学卢建平教授惠赠)含有由稻瘟病菌组蛋白H3基因
(MGG_01159)启动子控制的具有mCherry标记的组

蛋白H2B(mCherry-H2B)。
通过AtMT[19-20]转化将pHMGA、pHMR1、pKD9-

mCherry-H2B(图1)分别导入到FON中 , 获得转化子菌

株FON-HMGA、FON-HMR1、FON-mCherry-H2B。
所用农杆菌菌株为AGL1。农杆菌培养用YEB培养基

(5 g牛肉浸膏、1 g酵母提取物、5 g蛋白胨、 5 g蔗糖、

0.04 g MgSO4·7H2O)。IM培养基用于FON与农杆菌的

共培养 [21]。含400 μg/mL潮霉素B(Roche, Mannheim, 
Germany)的CM平板用于转化子的筛选。

1.3   转化子的荧光稳定性及PCR检测

所得转化子用ZEISS荧光显微镜进行初检 , 确
定转化子是否发出对应的荧光。将能够观察到荧光

的转化子接种到CM培养基继代培养5代后 , 再次利

用ZEISS荧光显微镜观察菌丝和孢子的荧光, 分析转

化子继代的荧光稳定性。

对第1代和第5代转化子进行PCR检测 , 明确其

是否含有潮霉素抗性基因和对应的荧光蛋白基因 : 
以菌株基因组DNA为模板, 以引物HPH52/HPH34扩
增潮霉素抗性基因片段 , 以引物GFP1-CHK1/GFP-
CHK2扩增GFP基因片段 , 以引物RED1/RED2扩增

DsRED和mCherry基因片段。引物序列见表1。基因

组DNA提取采用CTAB(十六烷基三甲基溴化铵 )[16]

法。PCR、电泳等采用标准程序。

1.4   激光共聚焦观察与荧光染料的共定位

选取荧光表达强、定位清晰、继代稳定的

图1   pHMGA、pHMR1、pKD9-mCherry-H2B的结构

Fig.1   The structures of pHMGA, pHMR1 and pKD9-mCherry-H2B

pHMGA:

pHMR1:

pKD9-mCherry-H2B:

GFP-PTS1 MPG1 KanR HPH

MPG1 promoterDsRED-PTS1HPH

H2BH3 mCherry
RP27

HPH

KanR

KanR

表1   本研究所用引物列表

Table 1   Primers used in this work
名称 序列 PCR产物长度

Name Sequence Length of PCR product

HPH52 5′-AGC TGC GCC GATGGT TTC TAC AA-3′ 585 bp

HPH34 5′-GCG CGT CTG CTG CTC CAT ACA A-3′

GFP-CHK1 5′-GCC ACC TAC GGC AAG CTG ACC CTG-3′ 502 bp

GFP-CHK2 5′-GGG TGC TCA GGT AGT GGT TGT CGG-3′

RED1 5′-GAT GGT GTA GTC CTC GTT GTG-3′ 368 bp

RED2 5′-GAC TAC TTG AAG CTG TCC TTC C-3′
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FON-HMGA、FON-HMR1、FON-mCherry-H2B转

化子, 挑取少量菌丝和孢子, 在激光共聚焦显微镜

(ZEISS LSM780)观察并记录荧光定位情况。

利用卡氏白和DAPI 2种荧光染料对转化子菌株

的细胞壁和细胞核进行荧光染色。挑取少量菌丝和

孢子, 滴加10 μL 50 μg/mL的卡氏白(溶于水)染色液, 
避光染色5 min。运用类似方法滴加10 μL 50 μg/mL
的DAPI(溶于水)染色液对FON-mCherry-H2B转化子

染色, 进行荧光观察(在激发波长543 nm、发射波长

570~630 nm下, 观察红色荧光; 在激发波长488 nm、

发射波长495~550 nm下, 观察绿色荧光; 在激发波长

405 nm、发射波长410~480 nm下, 观察蓝色荧光)。
1.5   转化子表型观察

对第5代的转化子进行初步的表型分析。利用

直径 0.5 cm的打孔器分别在转化子和野生型菌株

FON的边缘打取菌落圆饼 , 接种到CM板上 , 每个菌

株3个重复, 28 °C光暗交替培养3天, 测量菌落直径并

拍照 , 统计分析生长速度差异。每个CM板加10 mL
灭菌蒸馏水, 用灭菌毛笔轻刷菌落表面, 将孢子洗落

水中, 用三层灭菌擦镜纸过滤孢子悬浮液, 每个处理

设3个重复, 用血球计数板统计孢子浓度, 计算并比

较各菌株产孢量。

2   结果与分析
2.1   转化子的筛选与遗传稳定性

随机挑取继代培养 5代并能发出相应荧光的

pHMGA、pHMR1、pKD9-mCherry-H2B部分转化

子进行PCR验证 (图 2)。结果显示 , 所有转化子中

均可扩增获得一条约585 bp的片段 , 与从pHMGA、

pHMR1、pKD9-mCherry-H2B质粒 (阳性对照 )中
扩增出来的潮霉素抗性基因片段大小相同。另外 , 
FON-HMGA转化子可以扩增出一条约 502 bp的片

段 , 与从pHMGA质粒(阳性对照)中扩增出来的GFP
片段大小相同 , 同样FON-HMR1、FON-mCherry-
H2B转化子可以扩增出一条 368 bp的片段 , 与从

pHMR1、pKD9-mCherry-H2B质粒 (阳性对照 )中扩

增出来的DsRED和mCherry片段大小相同, 而以未转

化的FON基因组DNA(阴性对照 )为模板时 , 无扩增

随机挑选继代培养5代的FON-HMGA(1-1~1-3)、 FON-HMR1(2-1~2-3)、FON-mCherry-H2B(3-1~3-3)荧光转化子各3株, PCR扩增检测HPH(引物

HPH52/HPH34)、GFP(引物GFP-CHK1/ GFP-CHK2)、DsRED(引物RED1/RED2)和mCherry(引物RED1/RED2)片段。FON为未转化对照; posi-
tive为相应的pHMGA、pHMR1、pKD9-mCherry-H2B质粒作为阳性对照; MK: marker III。
The randomly selected FON-HMGA (1-1, 1-2, 1-3), FON-HMR1 (2-1, 2-2, 2-3) and FON-mCherry-H2B (3-1, 3-2, 3-3) transformants after five rounds 
of sub-cultivation, three for each, were checked by PCR amplification with the primer pairs HPH52/HPH34, GFP-CHK1/GFP-CHK2 and RED1/RED2 
to detect HPH, GFP, DsRED and mCherry fragments respectively. FON, the Wild-type strain; positive, the positive controls with the plasmids pHMGA, 
pHMR1, and pKD9-mCherry-H2B as tamplates; MK: marker III.

图2   FON荧光转化子的PCR验证

Fig.2   Confirmation of the FON fluorescent transformants using PCR amplification

(HPH52/HPH34)

(HPH52/HPH34) (HPH52/HPH34)(RED1/RED2) (RED1/RED2)

585 bp 502 bp

585 bp

368 bp
368 bp585 bp

(GFP-CHK1/GFP-CHK2)

FON-HMGA

FON-HMR1 FON-mCherry-H2BHMR1

MK 1-1/1-2/1-3/ positive/ FON

MK MK2-1/2-2/2-3/ positive/ FON 2-1/2-2/2-3/ positive/ FON 3-1/3-2/3-3/ positive/ FON 3-1/3-2/3-3/ positive/ FON

1-1/1-2/1-3/ positive/ FON
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条带。结果表明, 在所检测的转化子中, 潮霉素抗性

基因和对应的荧光标记基因均整合入相应转化子的

基因组, 并且继代培养稳定。

为了检验外源基因的导入对转化子表型的影

响, 我们对转化子的菌落形态、产孢量进行观察。

同样地, 我们随机挑选继代培养5代的转化子, 测量

菌落直径和产孢量, 与野生型菌株FON进行比较(图
3)。结果显示, 各参试转化子的菌落形态、生长速度、

产孢量均与野生型无明显差异, 符合我们的预期。

2.2   细胞核的mCherry荧光定位

在激光共聚焦显微镜下, 观察FON-mCherry-
H2B转化子。可见, 在H3启动子的作用下, mCherry-
H2B融合蛋白呈现出高亮度的红色荧光, 无论在菌

丝还是孢子细胞中, 红色荧光均可集中于细胞内部

的圆形点上, 点的位置和大小均符合细胞核定位的

特性(图4A)。同时, 这些荧光点与DAPI染色形成的

蓝色荧光点完全对应(图4B), 表明荧光正确地定位

于细胞核。多数菌丝细胞中含1个细胞核, 部分细胞

含2~3个细胞核甚至更多; 孢子细胞含1~3个细胞核。

2.3   过氧化物酶体的GFP和DsRED荧光定位

在激光共聚焦显微镜下, 观察FON-HMGA和

FON-HMR1转化子。可见, 在稻瘟病菌MPG1基因

启动子的作用下, 在孢子和菌丝中均能观察到GFP-
PTS1的绿色荧光或DsRED-PTS1的红色荧光表达。

荧光呈小点状分布, 大小0.2~1.0 μm, 分布于细胞内

部, 与真菌过氧化物酶体的位置和大小一致(图5A
和图5B)。同时, 转化子细胞中荧光点的数量在脂类

物质的诱导下可明显增加。同一转化子生长在CM
培养基上, 每个菌丝细胞中的荧光点个数为6±3个, 
而在脂类培养基上, 每个细胞中荧光点的个数可达

A: CM上生长3天的转化子菌落; B: CM上生长3天的转化子菌落直径; C: CM上生长3天的转化子产孢量。

A: colonies of the FON wide type and transformants cultured on CM for 3 days ; B: colonial dimeters of the strains cultured on CM for 3 days; C: co-

nidiation of the strains cultured on CM for 3 days.

图3   转化子的菌落形态、生长速度与产孢量

Fig.3   Colonial morphology, radial growth and conidiation of the transformants
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40 µm

20 µm

20 µm

8 µm

(A)

(B)

FON-mCherry-H2B

FON-mCherry-H2B

Bright mCherry Merge

Bright mCherry DAPI Merge

A: 菌丝和孢子中mCherry标记的细胞核; B: 细胞核mCherry荧光与DAPI共定位。

A: mCherry-labeled nuclei in hyphae and spores; B: co-localization of mCherry and DAPI in nuclei.
图4   FON细胞核的mCherry荧光定位

Fig.4   Fluorescent labeling of the nuclei in FON with mCherry

A: 菌丝和孢子中GFP标记的过氧化物酶体; B: 菌丝和孢子中DsRED标记的过氧化物酶体; C: 过氧化物酶体数量受脂类物质诱导增殖。

A: GFP-labeled peroxisomes in hyphae and spores; B: DsRED-labeled peroxisomes in hyphae and spores; C: the number of peroxisomes is increased 
upon induction of lipids.

图5   FON过氧化物酶体的GFP和DsRED荧光标记

Fig.5   Fluorescent labeling of the peroxisomes in FON with GFP and DsRED

(C)(B)

(A) Bright

FON-HMGA

FON-HMR1

CM

Lipid medium

MergeGFP

Bright MergeGFPBright MergeDsRED

20 µm

20 µm

20 µm
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20 µm
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15±4个。符合过氧化物酶体可被脂类物质的诱导增

殖的特点(图5C)。结果表明, GFP-PTS1和Ds-RED-
PTS1均正确地定位于FON的过氧化物酶体上。

2.4   卡氏白染色与荧光蛋白的共定位观察

为了更清晰直观地观察不同细胞结构和细胞

器的位置, 我们利用卡氏白对FON-HMGA、FON-
HMR1、FON-mCherry-H2B 3种转化子的细胞壁染色, 
进行共定位观察(图6)。在共聚焦显微镜下, 卡氏白

(CF)染色发出的蓝色荧光与荧光蛋白发出的红色或

绿色荧光, 并无相互干扰, 蓝色荧光位于菌丝或者孢

子的细胞壁, 清晰地勾勒出细胞轮廓, 而绿色或红色

荧光则位于细胞内相应的位置, 进一步确定荧光蛋

白在过氧化物酶体和细胞核中的正确定位。

3   讨论
利用荧光蛋白对菌株进行标记, 从而追踪菌株

自身的生长、发育以及致病性, 是植物病原真菌和

动物病原真菌中一种有效的方法。同时, 荧光蛋白

也被广泛应用于研究基因的时空表达以及蛋白的

细胞和亚细胞定位。目前, 已有多种不同的荧光蛋

白在脉孢霉、稻瘟病菌等真菌中得到应用[22]。在

FON中, GFP的应用已有报道[23], 但红色荧光蛋白

(DsRED或mCherry)的应用和利用荧光蛋白进行细

胞器标记的研究尚不多见。本研究中, 我们成功实

图6  卡氏白染色与荧光蛋白的共定位

Fig.6   Co-localization of Calcofluor white and fluorescent proteins

20 µm

20 µm

20 µm

FON-HMGA

FON-HMR1

FON-mCherry-H2B

Bright MergeGFP CF

Bright MergeDsRED CF

Bright MergemCherry CF

现了对FON细胞核的红色荧光标记和过氧化物酶体

的红色和绿色荧光标记。转化子中, GFP、DsRED
和mCherry高丰度表达, 荧光亮度高、分散性好, 能
够稳定遗传。荧光的亮度和精细度都足以对FON细

胞核和过氧化物酶体的位置、大小、移动等进行标

记。细胞核的数目以及核的分裂、移动和降解等动

态过程是真菌发育生物学研究的重要内容之一[24]。

真菌有性生殖和准性生殖过程中, 都有特别的细胞

核分裂、融合和降解等动态变化[25]。在植物病原真

菌侵染寄主的过程中, 也存在细胞核分裂和降解过

程, 这个过程对致病性至关重要[26]。过氧化物酶体

是进行能量代谢的重要细胞器, 能够根据自身代谢

的需要进行增殖和降解。研究表明, 过氧化物酶体

和过氧化物酶体形成相关基因(PEX基因)在多种植

物病原真菌以及人类病原真菌隐球酵母菌的致病过

程中起着至关重要的作用。但至目前, FON过氧化

物酶体的形成过程、相关基因以及与致病性的关系, 
尚无报道。本研究对FON细胞核的mCherry荧光标

记和过氧化物酶体的GFP和DsRED荧光标记, 为进

一步研究该菌的细胞和细胞核发育过程、过氧化物

酶体动态以及相关基因在病菌侵染过程中的作用提

供了重要工具。

选择真菌蛋白表达的合适启动子是进行荧光

蛋白标记的基础。目前丝状真菌中常用的启动子有
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构巢曲霉的trpC和GPD1等通用启动子, 这些启动子

往往是组成性表达的, 在多种真菌中均有较好的活

性, 因此被广泛用于表达抗性标记基因和荧光蛋白。

组蛋白H3被认为是一种组成型高表达的蛋白[18,27]。

稻瘟病菌H3启动子可实现荧光蛋白在稻瘟病菌中的

高效表达[18]。我们的结果显示, 在稻瘟病菌H3启动

子控制下, FON-mCherry-H2B转化子的孢子、菌丝

中荧光都很强, 表明稻瘟病菌H3启动子可在FON中

被利用。稻瘟病菌MPG1基因编码一种疏水蛋白, 分
布于菌丝和孢子表面以维持菌体表面的疏水性[16]。

MPG1基因在稻瘟病菌菌丝、孢子和附着胞中高丰

度表达, 对病菌附着胞形成和侵染至关重要, 被看作

是一个参与稻瘟病菌附着胞形成和致病性的特异基

因。此前我们发现, MPG1启动子在启动稻瘟病菌中

的荧光蛋白表达和蛋白定位过程中, 具有比GPD1和
trpC更高的活性[28]。本研究表明, 稻瘟病菌MPG1启
动子在FON菌丝和孢子中也能够高表达[27], 表达强

度与稻瘟病菌H3启动子相当, 满足真菌细胞器荧光

定位观测的需要。这些结果, 为发掘更多的真菌启

动子用于真菌蛋白表达的研究和利用提供了参考。

我们还将荧光蛋白定位与化学染色相结合。

DAPI对细胞核的染色能够和mCherry荧光蛋白标记

较好地共定位; 而借助卡氏白对细胞壁的荧光染色, 
在荧光显微镜下能清楚地分辨细胞轮廓与各个细胞

器。此外, 我们获得的转化子, 菌落形态、生长速度、

产孢量等性状与野生型均无明显差异, 说明在大多

数的转化子中, 转化过程本身以及潮霉素基因和融

合蛋白基因的表达, 对转化子的生长发育并没有明

显影响, 这样的转化子可用于进一步的分子生物学

研究。本研究为利用不同荧光蛋白和荧光染料对

FON进行组织定位、蛋白定位和蛋白共定位提供了

重要借鉴, 为细胞及亚细胞结构、基因功能以及蛋

白互作的研究提供了重要的工具。
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