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·基础研究·

小鼠大脑抑制性神经元特异性多聚核糖体结合型 mRNA的提取
陈访访 1 贾怡昌 2
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摘要 目的：建立能够高效、快速地从小鼠大脑提取抑制性神经元特异性多聚核糖体结合的 mRNA的方法，为进行小鼠大脑抑制

性神经元特异性翻译表达谱分析提供材料。方法：依据 Cre-loxp 系统，将 RiboHA 标签小鼠与抑制性神经元特异性

VGAT-Cre/PV-Cre小鼠杂交，启动抑制性神经元中核糖体上 HA标签的表达。后代小鼠进行基因型鉴定，获得同时表达 Cre和

HA的小鼠。利用免疫荧光染色检测 HA的表达。通过免疫共沉淀从目标细胞群体中获得 HA标记的多聚核糖体。提取多聚核糖

体结合的 mRNA。荧光定量 PCR法检测所得 mRNA的细胞类型特异性。利用琼脂糖凝胶电泳及 bioanalyzer 2100检测所得

mRNA及 cDNA的质量。结果：HA标记的多聚核糖体在目标细胞群体中能够被高效启动表达。抑制性神经元特异性多聚核糖体

结合的 mRNA能够被特异性地富集提取。所获细胞类型特异性的多聚核糖体结合的 mRNA及 cDNA的质量足以用来进行高通

量测序及翻译表达谱的分析。结论：利用 Cre-loxp遗传系统标记，结合蛋白免疫共沉淀实验，建立了从小鼠大脑抑制性神经元中

高效特异地获得多聚核糖体结合的 mRNA的方法，为进一步进行小鼠大脑抑制性神经元特异性翻译表达谱的分析奠定了基础。
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Isolation of Inhibitory Neuron-specific Polyribosome-associated mRNA from
Mouse Brain

To establish a rapid and efficient method in extracting the Inhibitory Neuron-specific Polyribosome-associ-

ated mRNA from Mouse Brain, provide materials for the analysising of inhibitory Neuron-specific expression spectrum from the mouse

brain.. Based on the cre-loxp system, we crossed the RiboHA mouse to VGAT/PV-Cre mouse, to activate the expression of

HA-tagged ribosomes. The genotype of the offspring was analyzed to obtain the Cre and HA co-expressed mouse. The expression of HA

was detected by immunofluorescent staining. The HA-tagged polyribosomes were purified from the target cell population via immuno-

precipitation. The mRNAs was isolated from the immunoprecipitated polyribosomes. The cell-type specificity of mRNAs was analyzed

using quantitative RT-PCR (qRT-PCR). The quality of mRNAs and cDNAs was checked by using agarose gel electrophoresis and bioana-

lyzer 2100. The expression of HA-tagged polyribosomes was efficiently activated in the target cell populations. The polyribosome-

associated mRNAs were enriched and isolated from the inhibitory neurons specifically. The quality of cell-type-specific polyribosome-as-

sociated mRNAs and cDNAs was high enough for the high-throughput sequencing and translating profiling analysis.

Through the Cre-loxp genetic labeling system combined with the immunoprecipitation, inhibitory neuron-specific polyribosome-associated

mRNA transcripts have been isolated rapidly and efficiently from the mouse brain. The results lay the foundation for further analysis of

the specific expres- sion of the inhibitory neurons in the brain of mice.

Mouse; Brain; Inhibitory neuron-specific; Polyribosome-associated; mRNA

前言

大脑是人体最精密的器官，其功能机制一直是生物学领域

研究的热点。经验依赖的神经元可塑性是大脑发育早期形成功

能性神经环路，以及成熟后进行长时程信息加工存储的细胞基

础[1,2]。过去几十年的研究发现，兴奋性神经元及抑制性神经元

的突触可塑性对于神经系统响应不同强度的外界刺激至关重

要。虽然兴奋性神经元通过突触可塑性实现神经元活动调控的

分子机制已有研究报道，但是抑制性神经元如何通过突触可塑

性适应不断变化的神经元活动仍然不清楚。神经元的抑制活动

对于神经系统实现经验依赖的可塑性发展不可或缺，当神经元
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的抑制活动发生异常时将会引发一系列认知功能障碍和神经

系统疾病[3]，因此探索抑制性神经元中特异的分子调控机制，对

于我们理解神经系统功能及致病机制尤为重要。

随着高通量测序与分析技术的发展，利用分子表达谱分析

寻找细胞类型特异的分子调控机制成为可能。然而想要得到体

内状态下抑制性神经元特异的分子表达谱，传统的细胞分离方

法并不适用。哺乳动物大脑中的兴奋性神经元、抑制性神经元

及胶质细胞均具有较为特殊的形态，且兴奋性神经元与抑制性

神经元相互连接形成复杂的网络，如果根据传统的标签信号法

进行机械分离及酶消化，结合流式细胞分选技术（FACS）或者

激光捕获技术（LCM）强行分离获得细胞[4-6]，将在一定程度上破

坏神经元的形态和完整性，引起分子水平的变化[7]，改变神经元

原本的生理状态。

为了避开了上述技术存在的弊端，高效获取抑制性神经元

特异性多聚核糖体结合的 mRNA，为进一步分析抑制性神经元

特异的翻译表达谱做准备，我们选用 Cre-loxp遗传学系统进行

体内抑制性神经元特异性多聚核糖体的标记。利用生物化学的

方法从新鲜组织中快速纯化获得抑制性神经元特异性的多聚

核糖体结合型 mRNA，然后进行细胞类型特异性鉴定。建立从

小鼠大脑特定类型细胞中分离正在翻译的 mRNA的体系的同

时，也为分析抑制性神经元特异的翻译表达谱分析提供材料，

为探索抑制性神经元特异的分子调控机制奠定基础。

1 材料和方法

1.1 材料

1.1.1 实验动物 实验所用小鼠均为 SPF级别，从 JAX购买，

由清华大学实验动物平台饲养。C57/B6为遗传学背景。所用小

鼠 JAX全称及编号如下：

RiboHA：全称 B6N.129-Rpl22tm1.1Psam/J，编号 011029；

EMX1-Cre：全称 B6.129S2-Emx1tm1 (cre)Krj/J，编号 005628；

CaMK-Cre：全称 B6.Cg-Tg (Camk2a-cre)T29-1Stl/J，编号

005359； VGAT-Cre： 全 称 B6.FVB-Tg (Slc32a1-cre)2.1

Hzo/FrkJ，编号 017535；PV-Cre：全称 B6；129P2-Pvalbtm1 (cre)

Arbr/J，编号 008069。

1.1.2 主要试剂和仪器 2× PCR Super Mix（Vigorous），

Avertin（Sigma），多聚甲醛（Sigma），振动切片机（Lica），阳离子

防脱载玻片（Lica），HA鼠抗（Invitrogen），Parvalbumin鼠抗（In-

vitrogen），荧光二抗（Invitrogen），DAPI染料（Invitrogen），激光

共聚焦显微镜（Zeiss），Anti-HA Magnetic Beads（Thermo Fish-

er），cycloheximide（Sigma），RNase Inhibitor（Thermo）。Trizol

（Invitrogen），RNA酶（Sigma），DNA去除试剂盒（Invitrogen），

SuperScriptTMIII Reverse Transcriptase（Invitrogen），2× qPCR Su-

per Mix（Transgene）。

1.1.3 引物序列 小鼠基因型鉴定所用引 物序列：

VGAT-Cre-F：GCATTTCTGGGGATTGCTTA； VGAT-Cre-R：

GTCATCCTTAGCGCCGTAAA；PV-Cre-F：GCGGTCTGGCA-

GTAAAAACTATC；PV-Cre-R：GTGAAACAGCATTGCTGTC-

ACTT；RiboHA-F：GGGAGGCTTGCTGGATATG；RiboHA-R：

TTTCCAGACACAGGCTAAGTACAC。

qRT-PCR所用引物序列：兴奋性神经元 Marker：Vglut1-F:

AGCATCTTGATGGGCATTTC；Vglut1-R：CAGGGAGGCTA-

TGAGGAACA；抑制性神经元 Marker：GAD1-F：GCGACGA-

GAAAAGCTACACA；GAD1-R：GAGATGACCATCCGGAAA-

A；星型胶质细胞 Marker：GFAP-F：AAGCCTCAAGGAGGA-

GATGG；GFAP-R：GGATCTGGAGGTTGGAGAAA。

1.2 实验方法

1.2.1 小鼠基因型鉴定 将出生后一个月的小鼠按照性别分

笼并编号。剪取 1 cm左右的鼠尾放入 1.5 mL的离心管中，加

入 120 滋L 50 mM的 NaOH溶液，95℃金属浴煮 10 min，冷却

后加入 30 mL pH8.0的 Tris-EDTA中和混匀，以 1 滋L为模版，
分别用 Cre引物及 RiboHA引物做 PCR反应，反应之后的样品

用琼脂糖凝胶电泳检测分析结果。

1.2.2 灌流固定及振动切片 取 12 周龄的小鼠，按照 1:10

（w/v）注射浓度为 1.25%（w/v）的 Avertin进行麻醉。麻醉之后

将小鼠腹部朝上四肢固定在手术盘中，剪开胸腔及隔膜，先用

pH7.4的 PBS溶液进行缓慢灌流，血液全部冲出后改用 4 %的

多聚甲醛溶液灌流，待小鼠全身僵直后停止灌流。将小鼠后颈

及头盖骨部位切开，小心取出完整的大脑，放入 5倍体积的 4

%多聚甲醛溶液中，固定 24 h至 48 h。

将固定好的小鼠大脑取出，用吸水纸吸干残留溶液，用手

术刀片进行冠状修片，修整后用 2 %的琼脂进行包埋。将封装

在琼脂里的大脑取出利用振动切片机切片，设置切片厚 45

滋M，选取含有海马部位的脑片贴于载玻片上，室温晾干，浸于
PBS溶液中 4℃保存。

1.2.3 脑片免疫荧光染色检测 HA的表达 取出脑片，放入洗

片盒中，倒入 0.3 % pH6.0的柠檬酸钠溶液，于微波炉中煮沸

3-5 min，取出室温放置缓慢冷却，即抗原修复完毕。将载玻片于

室温晾干，用防水笔围绕脑片画出一定范围以方便染色。用含

有 10 %标准山羊血清及 0.3 %TritonX-100的 PBS封闭液室温

封闭 1 h。吸掉封闭液，用封闭液稀释的 HA抗体（1:200）4℃染

色过夜。PBST（0.3 % TritonX-100）洗片三次，每次 10 min。用

PBST稀释好的荧光二抗（1:5000）及 DAPI (1:10000)进行室温

避光染色 1 h。PBST洗片三次，每次 15 min。封片后于激光共聚

焦显微镜下观察。

1.2.4 免疫共沉淀获得 HA标记的多聚核糖体 小鼠断颈处

死后，迅速取出大脑。分出海马组织进行称重，按照 1:10（w/v）

加入冰上预冷过的裂解缓冲液，利用匀浆器迅速研磨成匀浆，

在冰上孵育 30 min以彻底裂解细胞。于 4℃ 20,000× g离心

10 min，取上清置于冰上进行下一步免疫共沉淀实验，并留出

一部分作为 Input提取 RNA。

上清中加入 25 滋L Anti-HA Magnetic Beads，于 4℃旋转孵

育过夜。第二天利用磁力架进行 Beads富集，高盐缓冲液清洗

beads三次，每次 5 min。洗干净的 beads于 -80℃保存，待提取

mRNA。

裂解缓冲液成分：20 mM Tris-Cl (pH 7.4)，150 mM NaCl，5

mM MgCl2，1 mM DTT，100 滋g/mL cycloheximide，1% (v/v) Tri-

ton X-100，25 U/mL RNase Inhibitor。

高盐缓冲液成分：50 mM Tris-Cl (pH 7.4)，300 mM NaCl，

12 mMMgCl2，1 mM DTT，1% (v/v)Triton X-100。

1.2.5 提取多聚核糖体结合的 mRNA 及 Input 中的总 RNA

向 beads 中加入 500 滋L Trizol 试剂，4℃摇震 15 min。4 ℃，

8000× g离心 5 min取上清。向上清中加入 0.1 mL氯仿，剧烈
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振荡 15秒，室温放置 3 min，4℃10000× g离心 15 min，样品分

为三层：底层为黄色有机相，上层为无色水相和一个中间层。

RNA主要在水相中，把水相转移到新管中，加入等体积异丙醇

进行 RNA沉淀，室温放置 10 min。4℃10000× g离心 10 min，

移去上清，用 75%乙醇洗涤 RNA沉淀两次。室温干燥 10 min，

加入 20 滋L Nuclease-free水溶解，-80℃保存。

Input中的总 RNA提取步骤同上。

1.2.6 检测 mRNA 的纯度及完整性 取 5 滋L 提取得到的
mRNA，用 RNA酶 37℃处理 30 min，另取 5 滋L未作处理的作
为对照，跑琼脂糖凝胶电泳。另外取 1 滋L mRNA用 bioanalyz-

er 2100检测。

1.2.7 qRT-PCR 检测 Marker 基因的表达 利用 Super-

ScriptTMIII反转录获得 cDNA，分别以 Input所提取的总 RNA

及免疫共沉淀后提取的细胞类型特异性 mRNA 反转得到的

cDNA作为模板，分别用兴奋性神经元、抑制性神经元、星型胶

质细胞的Marker基因的引物做 qRT-PCR反应。反应体系为：

上游引物 4 滋M，下游引物 4 滋M，qPCR Mix 10 滋L，模板 10 ng，

加水补充至 20 滋L。统计学方法：以 GAPDH为内参，利用比较

Ct值法求得计算每个样品中每个目标基因的相对表达量，然后

将免疫共沉淀样品的值与 Input样品的值相比，获得基因表达

富集倍数。两组间比较采用 t检验，P<0.05有统计学意义。

2 结果

2.1 利用 Cre-loxp系统标记抑制性神经元中的核糖体

为获得抑制性神经元中特异表达带有 HA标签的多聚核

糖体的小鼠，将 RiboHA小鼠与 VGAT-Cre小鼠杂交，另外为

进一步获得 PV亚型的抑制性神经元（特异表达 parvalbumin

的抑制性神经元）特异的多醣体结合 mRNA，我们也将 Ribo-

HA纯合小鼠与 PV-Cre小鼠杂交，后代出生一个月后进行基

因型鉴定，分别获得 VGAT-Cre；RiboHA双阳性及 PV-Cre；Ri-

boHA双阳性小鼠，RiboHA小鼠信息如图 1A，后代基因型鉴

定结果如图 1C，抑制性神经元特异的 mRNA的获得与鉴定过

程如图 1B。

图 1 利用 Cre-loxp系统标记特定细胞类型中的核糖体

Fig.1 Label the ribosomes in target cell population via cre-loxp system

注：A RiboHA法示意图；B细胞类型特异性 mRNA获取与鉴定流程图；C基因型鉴定结果。

Note: A A cartoon outlines the RiboHA methodology; B A flow chat outlines the cell-type-specific mRNA isolation methodology; C Some genotyping

results.

2.2 HA在抑制性神经元中特异启动表达

以 RiboHA单阳性小鼠作为对照，VGAT-Cre；RiboHA 小

鼠、PV-Cre；RiboHA小鼠分别为实验组，进行灌流固定与切片

染色。HA抗体免疫荧光染色结果显示，VGAT-Cre；RiboHA小

鼠海马区 HA 在抑制性神经元中被启动表达，如图 2B。在

PV-Cre；RiboHA小鼠海马区，HA亦在 PV抑制性神经元亚型

中被特异启动表达，如图 2C。为进一步确定神经元特异性，用

parvalbumin抗体进行染色，结果显示其表达模式与 PV-Cre启

动的 HA表达模式一样，如图 2D。

2.3 免疫共沉淀获得抑制性神经元特异的核糖体结合的mRNA

取 12周龄的 Cre；RiboHA小鼠，取其海马，利用 HA抗体

偶联的磁珠进行免疫共沉淀实验，从获得的带有 HA标签的多

聚核糖体中提取 mRNA，提取的 mRNA取出一部分用 RNA酶

处理，另取一部分对照不做任何处理，将对照组和处理组跑琼

脂糖凝胶。为进一步确定所获 mRNA的完整性，用 bioanalyzer

2100。另外，许多亚细胞类型的细胞在大脑特定区域的总数量

较少，如 PV阳性的抑制性神经元，提取获得的 mRNA量不足

以通过跑胶观察，亦可直接通过 bioanalyzer 2100进行检测。图

3A 展示了分别从阳性对照 EMX1-Cre；RiboHA 小鼠海马、

CaMK-Cre；RiboHA小鼠海马，阴性对照 RiboHA小鼠，以及实

验组 VGAT-Cre；RiboHA小鼠海马中提取的不同细胞类型中

的 mRNA，为进行后续的翻译表达谱分析，每个样品仅来源于

一只小鼠的海马。带型分析显示，获得了较高质量的 RNA，可

用于后续高通量建库测序。图 3B展示了 mRNA的 bioanalyzer
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图 2 VGAT/PV-Cre在抑制性神经元中启动 HA的表达

Fig.2 HA is activated in the inhibitory neurons by VGAT/PV-Cre

注：A VGAT-Cre;RiboHA小鼠海马区 HA抗体免疫荧光染色结果；B RiboHA对照小鼠海马区 HA抗体免疫荧光染色结果；C PV-Cre; RiboHA小

鼠海马区 HA抗体免疫荧光染色结果; D PV-Cre; RiboHA小鼠海马区 Parvalbumin抗体免疫荧光染色结果。图中标尺均为 200 滋m。
Note: A Immunofluorescent staining of VGAT-Cre; RiboHA mouse hippocampus using HA antibody; B Immunofluorescent staining

of RiboHA control mouse hippocampus using HA antibody; C Immunofluorescent staining of PV-Cre; RiboHA mouse hippocampus using HA antibody;

D Immunofluorescent staining of PV-Cre; RiboHA mouse hippocampus using Parvalbumin antibody. Rulers are all 200 滋m.

2100检测结果。峰图分布及 RIN值显示 RNA的完整性较高。

2.4 所获 mRNA具有抑制性神经元特异性

为方便进行后续高通量测序与分析，选用 SuperScriptTMIII

进行 mRNA 反转获得 cDNA，以所得 cDNA 为模版，利用

qRT-PCR的方法分别检测兴奋性神经元 Marker基因 Vglut1，

抑制性神经元Marker基因 Gad1及星型胶质细胞的Marker基

因 GFAP的表达，并与未经过免疫共沉淀的 Input相比较，分析

Marker基因的富集情况。qRT-PCR结果显示，通过免疫共沉淀

从 VGAT-Cre；RiboHA及 PV-Cre；RiboHA小鼠海马中提取获

得的 mRNA中，抑制性神经元特异的 Marker基因被显著富

集，而兴奋性神经元或星型胶质细胞特异的Marker基因被去

除，如图 4A-B。进一步 cDNA的 bioanalyzer 2100检测结果显

示，所得细胞类型特异性 cDNA质量较高，可用于后续高通量

测序与分析，如图 4C。

图 3 从目标细胞群体中提取得到的核糖体结合的 mRNA

Fig.3 Polyribosome-associated mRNAs isolated from the target cells

注：A分别从 RiboHA对照小鼠、EMX1-Cre; RiboHA小鼠、CaMK-Cre；RiboHA小鼠、VGAT-Cre; RiboHA小鼠海马中提取获得的细胞类型特异性

的核糖体结合 mRNA，每个样品来源于一只小鼠，利用琼脂糖凝胶电泳检测带型，右边为 RNA酶处理检测纯度；B Bioanalyzer 2100检测 mRNA

的质量，RIN>8.0。

Note: A Cell-type-specific polyribosome-associated mRNAs isolated from the hippocampus of RiboHA control mouse, EMX1- Cre; RiboHA mouse,

CaMK-Cre; RiboHA mouse, VGAT-Cre; RiboHA mouse, each sample was from one mouse, agarose gel electrophoresis show the pattern of mRNAs, the

right lanes show the RNase-treated results; B Bioanalyzer 2100 test of the mRNAs, RIN>8.0.
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图 4 所获 mRNA的细胞类型特异性检测

Fig.4 Evaluation of the cell-type-specificity of mRNAs

注：A检测 VGAT-Cre;RiboHA小鼠海马提取的 mRNA中，兴奋性神经元特异性基因 Vglut1、抑制性神经元特异性基因 Gad1、星形胶质细胞特异

性基因 GFAP的富集；B检测 PV-Cre;RiboHA小鼠海马提取的 mRNA中，兴奋性神经元特异性基因 Vglut1、抑制性神经元特异性基因 Gad1、星

形胶质细胞特异性基因 GFAP的富集；C Bioanalyzer 2100检测 cDNA质量。

*号表示显著性差异。

Note: A Evaluate the enrichment of excitatory specific marker gene Vglut1, inhibitory specific marker gene Gad1 and astrocyte specific gene GFAP of the

mRNAs extracted from VGAT-Cre;RiboHA mouse; B Evaluate the enrichment of excitatory specific marker gene Vglut1, inhibitory specific marker gene

Gad1 and astrocyte specific gene GFAP of the mRNAs extracted from PV-Cre;RiboHA mouse; C Bioanalyzer 2100 test of the cDNAs. The * indicates

significant difference.

3 讨论

抑制性神经元通过控制动作电位的产生，协调兴奋性神经

元的活动，防止神经网络过度兴奋来参与大脑活动的调节[8,9]。

不同亚型的抑制性神经元在形态、基因表达、电生理特性、连接

的下游神经元等方面存在很大差异[10]，按照基因表达的不同抑

制性神经元被分为三大亚型：SST神经元、PV神经元、5HT3a

神经元[11]，它们分别如何参与神经系统的调节，相互之间如何

沟通与协作仍然是未知的。利用不同亚型的抑制性神经元对应

的 Cre特异性表达小鼠，对不同类型神经元在特定大脑活动中

表达谱的动态分析，将为理解上述问题提供有力的工具。

哺乳动物大脑的高级机能活动如学习记忆依赖于神经系

统的可塑性[12,13]，而这种神经系统可塑性依赖于分子水平的更

新与调控[14-16]。当人为阻断大脑中的转录或翻译时，大脑正常的

功能将被扰乱[17,18]，与转录或翻译调控相关的基因发生自然突

变时亦会引起疾病的产生，如 Fmr1基因功能缺陷导致的翻译

调控紊乱引起的自闭症[19-23]。得益于高通量测序与分析技术的

发展，从全基因组水平研究细胞在生理或病理状态下的分子调

控网络已成为可能。体外研究表明同兴奋性神经元和抑制性神

经元接受相同的上游信号和刺激时，由不同的基因程序所响

应[24-27]，同一转录因子在兴奋性神经元和抑制性神经元中启动

的下游调控程序也是不同的[28]。胶质细胞与神经元有着完全不

同的分子表达模式，按照形态与功能也可分为很多种类，传统

观点认为它们主要起组成、支撑和免疫功能，但越来越多的证

据表明胶质细胞可参与神经元的信息传递与加工[29-33]。由此可

见，要想真正了解大脑如何行使功能，不同的细胞如何参与调

控，它们之间又有怎样的联系，都需要通过细胞类型特异性的

实验来解决。

大脑作为高级机能行使单位，通过体外培养的细胞难以模

拟学习记忆等高级活动。而大脑本身细胞形态特殊，且相互之

间交错连接，形成物理和功能上的联系，要想通过传统的机械

分离与消化，结合流式细胞分选技术（FACS）或者激光捕获技

术（LCM）分离[4-6]的方法分离所需的细胞并不可行，这些传统方

法对神经元的形态、mRNA及蛋白表达等都会产生破坏或影响[9]。

而本文利用遗传学进行载体标记，进一步通过免疫共沉淀直接

从新鲜组织匀浆中获得细胞类型特异性 mRNA，相比于 FACS

或 LCM的优势在于，第一，该方案避免了分离细胞过程中其它

类型细胞的污染及目标类型细胞的损失；第二，由于不需要分

离细胞所需的处理步骤，避免了长时间操作对于特定采样时间

点翻译水平的影响；第三，采用了 Cre-loxp系统，该系统可以高

效地保证特异性表达[25]，经典可靠；第四，将组织匀浆裂解后，

可以直接利用免疫沉淀获得特异类型细胞的核糖体 -mRNA复

合体，简单高效；第五，RiboHA小鼠的核糖体蛋白标签来源于

内源性等位基因的表达，相比于其它外源基因对小鼠本身的行

为影响较小。当然，此方法也依赖于是否有合适的 Cre小鼠来

研究所感兴趣的细胞群体，但随着基因组操作技术的发展，特

异性的 Cre小鼠的获得越来越容易，种类也越来越全面，使该

种方法适用的细胞范围更加广泛。

利用遗传系统标记结合蛋白免疫共沉淀，从小鼠大脑抑制

性神经元中高效特异地获得多聚核糖体结合的 mRNA 的方

法，结合当下发展迅速的小量测序、核糖体印记分析 [34-37]等技

术，将成为强大的获取体内全基因组水品细胞类型特异性 mR-

NA翻译表达谱的工具，既可以通过分析生理状态下转录组及

翻译组的动态变化，解析不同细胞类型在高级认知功能中的功

能与联系，亦可通过分析病理条件下转录组及翻译组的调控网

络变化，帮助我们认识治病机制，也为寻找药物靶点提供依据

和选择。
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