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摘要：　 目的　 研究潜在转化生长因子结合蛋白 ２ 基因（ｌａｔｅｎｔ ｔｒａｎｓｆｏｒｍｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ－β ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ２，ＬＴＢＰ２）在氯化

镉致人支气管上皮细胞（ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｂｒｏｎｃｈｉａｌ ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ ｃｅｌｌｓ，１６ＨＢＥ）氧化损伤中的作用。 　 方法 　 分别用 １０、２０、３０、
４０ μｍｏｌ ／ Ｌ氯化镉处理 １６ＨＢＥ 细胞 ２４ ｈ，用 ３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 细胞 １２、２４、４８ ｈ，利用 ｑＲＴ－ＰＣＲ 法检测细胞

ＬＴＢＰ２ 基因表达变化。 针对目的基因设计特异性 ｓｈＲＮＡ 序列，退火并组装到慢病毒载体 ｐＣＤＨ 上，构建 １６ＨＢＥ 稳定

ＬＴＢＰ２低表达细胞株。 分别用硫代巴比妥酸比色法测定丙二醛（ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ，ＭＤＡ）含量、总超氧化物歧化酶（ｓｕｐｅｒｏｘ⁃
ｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ，ＳＯＤ）活力。 　 结果　 ３０、４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 处理组细胞 ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 相对表达与氯化镉浓度为 ０ μｍｏｌ ／ Ｌ 对照组比

较有统计学意义（Ｐ＜０􀆰 ０５），且随着氯化镉染毒剂量的增加，ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 表达逐渐升高（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 ３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉分

别处理 １６ＨＢＥ 细胞 ２４、４８ ｈ，细胞 ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 基因相对表达与氯化镉未染毒细胞比较差异有统计学意义（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 不

同浓度氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 ＬＴＢＰ２ 低表达细胞株 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 不同时间，与 １６ＨＢＥ 相比，氯化镉处理的１６ＨＢＥ－
ｓｈＬＴＢＰ２ ＳＯＤ 含量显著升高（Ｐ＜０􀆰 ０５），而 ＭＤＡ 含量显著降低（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 　 结论　 ＬＴＢＰ２ 低表达细胞减弱镉致细胞氧化

损伤毒性，提示 ＬＴＢＰ２ 基因可能在镉致细胞氧化损伤过程中发挥促氧化作用。
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　 　 大量流行病学与实验室研究发现，镉可以通过职

业接触、吸烟和摄入受污染的食物（谷类、蔬菜）等途

径暴露，引起肝脏、肾脏、肺脏、骨骼、脑等多种器官及

血液系统的损害［１－４］，镉及其化合物与生殖损害、肿
瘤、糖尿病和衰老也有一定的关系［５－６］。 有研究表明

镉的毒性作用与其引起的氧化应激有关［７－９］，但其损

伤机制仍未完全阐明。 目前研究发现潜在转化生长因

子结合蛋白 ２（ｌａｔｅｎｔ ｔｒａｎｓｆｏｒｍｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ－β ｂｉｎｄ⁃
ｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ２，ＬＴＢＰ２）与甲状腺癌、肝癌、多器官肿瘤等

肿瘤疾病的发生发展有关 ［１０－１４］，但其与环境化学物

损伤作用机制还未有报道。 拟检测氯化镉致人支气管

上皮细胞（ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｂｒｏｎｃｈｉａｌ ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ ｃｅｌｌｓ，１６ＨＢＥ）
急性损伤后 ＬＴＢＰ２ 基因表达，并在 ＬＴＢＰ２ 缺陷细胞模

型上研究镉致细胞氧化应激水平的变化，探讨 ＬＴＢＰ２
基因在氯化镉致损伤毒性中的机制。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

１􀆰 １􀆰 １　 细胞　 正常人支气管上皮细胞（１６ＨＢＥ ｃｅｌｌｓ）
由广州市呼吸疾病研究所徐军教授馈赠。
１􀆰 １􀆰 ２　 试剂　 氯化镉（批号：ｘｋ１３－２０１－００１６，天津市

福晨化学试剂厂）、胎牛血清、胰蛋白酶（美国 Ｇｉｂｃｏ 公

司）、分析级无水乙醇、石油醚、乙酸乙酯、正丁醇（广
州化学试剂厂）、ＢＣＡ 蛋白浓度测定试剂盒（碧云天生

物技术）、丙二醛（ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ， ＭＤＡ） 测定试剂

盒、总超氧化物歧化酶（ ｔｏｔａｌ ｓｕｐｅｒ ｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ，Ｔ－
ＳＯＤ）测定试剂盒（南京建成生物工程研究所）、ＴＲＩｚｏｌ
试剂盒 （ 美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公 司 ）、 ＧｏＳｃｒｉｐｔＴＭ Ｒｅｖｅｒｓｅ
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ（美国 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司），ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ
ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（美国 Ｂｉｏｍｅｇａ 公司）。
１􀆰 １􀆰 ３　 仪器　 二氧化碳培养箱（美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司），
电热恒温水浴箱（上海一恒科技有限公司），分析天平

（德国 Ｓａｒｔｏｒｉｏｕｓ 公司），ＡＢＩ ７５００ 型实时荧光定量

ＰＣＲ 系统（美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司），Ｍ μＬｔｉ－ｓｋａｎ ＧＯ 全波

长酶标仪（美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司），Ｘ－２２Ｒ 离心机（德国

Ｂｅｃｋｍａｎ 公司），ＵＶ－３９００ 紫外分光光度仪（日本 Ｈｉ⁃
ｔａｃｈｉ 公司），真空冷冻干燥机（北京博医康实验仪器有

限公司）。
１􀆰 ２　 主要实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 细胞培养　 １６ＨＢＥ 细胞在含 １０％胎牛血清中

培养，隔天换液，细胞融合至 ８０％ ～ ９０％时，０􀆰 ２５％胰

酶消化传代。
１􀆰 ２􀆰 ２　 ｑＲＴ－ＰＣＲ　 提取细胞总 ＲＮＡ，用 ＧｏＳｃｒｉｐｔＴＭ

Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ 试剂盒将 ｍＲＮＡ 逆转成

ｃＤＮＡ，反应总体系 ２０ μｌ，将 ＲＮＡ 模板与 Ｏｌｉｇｏ ｄＴ 引

物及随机引物的混合液 １０ μｌ 于 ７０ ℃，变性 ５ ｍｉｎ 后

置冰上 ５ ｍｉｎ，再加上 １０ μｌ 逆转录混合液上机反应，
每个样本总 ＲＮＡ 量为 ２００ ｎｇ。 以 ｃＤＮＡ 为模板对 ＬＴ⁃
ＢＰ２ 进行实时定量 ＰＣＲ 检测，反应体系 ２０ μｌ：ＳＹＢＲ
Ｇｒｅｅｎ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １０ μｌ， Ｐ１ （ 上 游 引 物

１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）１ μｌ，Ｐ２（上游引物 １０ μｍｏｌ ／ Ｌ）１ μｌ，模板

２ μｌ，ｄｄＨ２Ｏ ７ μｌ，反应条件：预变性 ９５ ℃ ２ ｍｉｎ；９５ ℃
变性 １５ ｓ，退火 ６０ ℃ １ ｍｉｎ，４０ 个循环。 引物根据

Ｇｅｎｂａｎｋ 提供的目的基因 ＬＴＢＰ２ 提供的 ｍＲＮＡ 序列，
使用 Ｐｒｉｍｉｅｒ ５􀆰 ０ 软件按照 ｑＲＴ－ＰＣＲ 技术对引物的要

求设计引物，由上海生工公司合成，序列见表 １。 目的

基因 ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 的相对表达量用 ２－ΔΔＣｔ 表示，ΔΔＣ
ｔ＝（Ｃｔ目的基因 －Ｃｔ内参基因）实验组 －（Ｃｔ目的基因 －Ｃｔ内参基因）对照组。
每个组均设 ３ 个样品，对每个样品进行 １ 次测定。

表 １　 ＰＣＲ 引物序列

基因名称 上游引物（５′－３′） 下游引物（３′－５′）

ＬＴＢＰ２ ＣＡＡＣＧＡＧＴＧＣＴＴＧＡＣＣＣＴＧＧ ＡＣＡＣＡＣＡＧＣＧＧＣＴＣＣＧＣ

β－ａｃｔｉｎ ＡＣＡＧＡＧＣＣＴＣＧＣＣＴＴＴＧＣＣＧＡＴ ＣＴＴＧＣＡＣＡＴＧＣＣＧＧＡＧＣＣＧＴＴ

１􀆰 ２􀆰 ３　 构建低表达细胞株　 针对目的基因设计特异

性 ｓｈＲＮＡ 序列，退火并组装到慢病毒载体 ｐＣＤＨ 上，
用嘌呤霉素进行筛选，低表达细胞株命名为 １６ＨＢＥ－
ｓｈＬＴＢＰ２。
１􀆰 ２􀆰 ４　 氧化应激　 收集细胞，提取总蛋白，用反复冻

融法破碎细胞，使其释放出细胞内成分。 离心后，仔细

收集上清液。 按照硫代巴比妥酸比色法操作并在吸光

度 ５５０ ｎｍ 处检测吸光度，计算各组样本 ＭＤＡ 含量；按
照水溶性四唑盐（羟胺）法操作并在吸光度 ５３２ ｎｍ 处

检测吸光度，计算各组样本超氧化物歧化酶（ｓｕｐｅｒｏｘ⁃
ｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ，ＳＯＤ）含量。 每个组均设 ５ 个平行。
１􀆰 ３　 统计分析　 实验数据通过 ＳＰＳＳ １６􀆰 ０ 软件分析，
计量资料经正态性检验服从正态分布者，采用 􀭰ｘ± ｓ 表
示。 ＬＴＢＰ２ 基因表达的组间比较采用单因素方差分析

（总体方差齐，进一步通过 ＳＮＫ－ｑ 检验进行多重比较）
或 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ Ｈ 检验（总体方差不齐，进一步通过

Ｄｕｎｎｅｔｔ＇ ｓ Ｔ３ 检验进行多重比较）。 细胞株构建、ＳＯＤ
和 ＭＤＡ 的组间比较采用两独立样本 ｔ 检验。 氯化镉

剂量与相应指标的关系采用一元线性回归分析，以α＝
０􀆰 ０５ 作为检验水准。

２　 结　 果

２􀆰 １　 氯化镉处理细胞后 ＬＴＢＰ２ 基因表达变化　 分别

用 １０、２０、３０、４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 细胞２４ ｈ，
利用 ｑＲＴ－ＰＣＲ 法检测细胞 ＬＴＢＰ２ 基因表达，各处理
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组细胞 ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 相对表达为 （ １􀆰 １０ ± ０􀆰 ５５）、
（１􀆰 ６６±０􀆰 ３４）、（７􀆰 ３６ ± １􀆰 ３２） 和 （ ２４􀆰 ５０ ± ５􀆰 ５５）。 经

Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ Ｈ 检验，不同浓度处理组的 ＬＴＢＰ２ 基

因表达比较，差异有统计学意义（Ｈ＝ １２􀆰 ３２，Ｐ＜０􀆰 ０５）。
对图 １Ａ 的数据进行一元线性回归分析，结果显示：回
归方程为 ｙ^ ＝ ５􀆰 ３３ｘ－８􀆰 ８５（ ｙ^ 为 ＬＴＢＰ２ｍＲＮＡ 相对表达

量，ｘ 为氯化镉浓度），Ｒ２ ＝ ０􀆰 ６６，Ｆ ＝ ２５􀆰 ６，Ｐ＜０􀆰 ０１，回
归方程成立。 提示随着染毒浓度的增加，ＬＴＢＰ２ｍＲＮＡ
表达逐渐升高，变化趋势呈现明显的剂量－效应关系。
用 ３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉分别处理 １６ＨＢＥ 细胞 １２、２４、
４８ ｈ，细胞 ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 基因相对表达分别为（２􀆰 ４３±

０􀆰 ６５）、（６􀆰 ４１± ０􀆰 ７０）、（１０􀆰 ８０± ０􀆰 ７９）。 方差分析结

果显示，不同时间处理组的 ＬＴＢＰ２ 基因表达比较，差
异有统计学意义（Ｆ＝ １２９􀆰 ７３，Ｐ＜０􀆰 ０１）。 经两两比较，
２４，４８ ｈ 处理组的 ＬＴＢＰ２ 基因表达高于染毒时间为

０ ｈ的对照组，差异有统计学意义（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 对图 １Ｂ
的数据进行一元线性回归分析，结果显示：回归方程为

ｙ^ ＝ ３􀆰 ３５ｘ－３􀆰 ２５（ｙ^ 为 ＬＴＢＰ２ｍＲＮＡ 相对表达量，ｘ 为处

理时间），Ｒ２ ＝ ０􀆰 ９４，Ｆ ＝ １４３􀆰 ６８，Ｐ＜０􀆰 ０１，回归方程成

立。 提示随着染毒时间的增加，ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 表达逐

渐升高， 变化趋势呈现明显的时间 － 效应关系。
见图 １。

　 　 注：Ａ：１０、２０、３０、４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 细胞 ２４ ｈ ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 相对表达水平；Ｂ：３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 细胞 １２、２４、４８ ｈ ＬＴＢＰ２
ｍＲＮＡ 相对表达水平；与对照组相比，∗Ｐ＜０􀆰 ０５，∗∗ Ｐ＜０􀆰 ０１。

图 １　 氯化镉作用 １６ＨＢＥ 细胞 ＬＴＢＰ２ｍＲＮＡ 相对表达水平

２􀆰 ２　 构建 ＬＴＢＰ２ 基因低表达细胞株　 为探讨 ＬＴＢＰ２
基因在氯化镉致细胞损伤中的机制，构建 ＬＴＢＰ２ 基因

低表达 １６ＨＢＥ 细胞株，采用 ｑＲＴ－ＰＣＲ 检测 １６ＨＢＥ，
１６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞中 ＬＴＢＰ２ 基因的表达情况。 与

１６ＨＢＥ 相比，１６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 中 ＬＴＢＰ２ 基因的表达

量为（０􀆰 ３３±０􀆰 ０５），差异有统计学意义（ ｔ ＝ ３０􀆰 ７２，Ｐ＜
０􀆰 ０１）。 ＬＴＢＰ２ 基因沉默效率达到 ６６􀆰 ５９％。 见图 ２。
２􀆰 ３　 氯化镉处理细胞中 ＭＤＡ 含量 　 用 １０、２０、３０、
４０ μｍｏｌ ／ Ｌ氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细

胞 ２４ ｈ，对相同浓度氯化镉处理的 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－
ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞进行 ｔ 检验，在 １０、２０、３０ 和 ４０ μｍｏｌ ／ Ｌ
剂量，与 １６ＨＢＥ 相比，１６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ ＭＤＡ 含量显著

降低，且差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５）。 用３０ μｍｏｌ ／ Ｌ
氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞 １２、２４、

４８ ｈ，对相同时间处理的 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２
细胞进行 ｔ 检验，在 ２４，４８ ｈ，与 １６ＨＢＥ 相比，１６ＨＢＥ－
ｓｈＬＴＢＰ２ ＭＤＡ 含量显著降低，且差异有统计学意义

（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 见图 ３。

注：与 １６ＨＢＥ 相比，∗∗ Ｐ＜０􀆰 ０１。

图 ２　 １６ＨＢＥ 和 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞中

ＬＴＢＰ２ｍＲＮＡ 相对表达水平

　 　 注：Ａ：１０、２０、３０、４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞 ２４ ｈ ＭＤＡ 含量；Ｂ：３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细

胞 １２、２４、４８ ｈ ＭＤＡ 含量；与相同处理的 １６ＨＢＥ 细胞相比，∗Ｐ＜０􀆰 ０５，∗∗ Ｐ＜０􀆰 ０１。

图 ３　 氯化镉处理细胞中 ＭＤＡ 含量

２􀆰 ４　 氯化镉处理细胞中 ＳＯＤ 活力 　 分别用 １０、２０、 ３０、４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２
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细胞 ２４ ｈ，对相同浓度氯化镉处理的 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ
－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞进行 ｔ 检验，在 ２０、３０ 和 ４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 剂

量，与 １６ＨＢＥ 相比，１６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ ＳＯＤ 活力较高，
且差异有统计学意义（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 对图 ４Ａ 的两组数据

分别进行一元线性回归分析，提示随着氯化镉染毒剂

量的增加，１６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞 ＳＯＤ 活力

逐渐降低，变化趋势呈现明显的剂量－效应关系（Ｐ＜
０􀆰 ０５）。 用 ３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－

ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞 １２、２４、４８ ｈ，对相同时间处理的 １６ＨＢＥ
及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞进行 ｔ 检验，与 １６ＨＢＥ 相比，
１６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ ＳＯＤ 活力较高，且差异有统计学意义

（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 对图 ４Ｂ 的两组数据分别进行一元线性回

归分析，提示随着作用时间的延长，１６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－
ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞 ＳＯＤ 活力逐渐降低，变化趋势呈现明显

的时间－效应关系（Ｐ＜０􀆰 ０５）。

　 　 注：Ａ：１０、２０、３０、４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞 ２４ ｈ ＳＯＤ 活力；Ｂ：３０ μｍｏｌ ／ Ｌ 氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细

胞 １２、２４、４８ ｈ ＳＯＤ 活力；与相同处理的 １６ＨＢＥ 细胞相比，∗Ｐ＜０􀆰 ０５，∗∗ Ｐ＜０􀆰 ０１。

图 ４　 氯化镉处理细胞中 ＳＯＤ 活力

３　 讨　 论

工农业生产所造成的镉污染已成为危害生态环境

和人畜健康最严重的一种公害［１５］。 各国学者进行的

流行病学、动物实验中，发现镉会提高肺癌［１６］ 等肿瘤

的患病风险。 到目前为止，镉的致癌分子机制尚不清

楚。 Ｍｉｒｃｉ ＇ｃ 等［１７］的研究发现，镉能诱导细胞氧化损伤，
产生活性氧自由基（ ｒｅａｃｔｉｖｅ ｏｘｙｇｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ，ＲＯＳ），认
为是镉致癌的重要机制［１８］。 镉通过抑制 ＳＯＤ、谷胱甘

肽还原酶等自由基，清除酶活性而增强 ＲＯＳ 对细胞造

成损伤。 本实验结果表明，使用氯化镉处理 １６ＨＢＥ 细

胞，当染毒剂量在 ２０、３０ 和 ４０ μｍｏｌ ／ Ｌ 时，ＳＯＤ 活力随

着染毒剂量的增加而逐渐减少，与 Ｍｉｒｃｉ ＇ｃ 等的研究结

果一致。 而 ＭＤＡ 作为一种反映脂质过氧化程度的生

物指标，一般可以通过检测 ＭＤＡ 含量来反映细胞氧化

损伤的程度［１９－２０］。 本研究结果发现，１６ＨＢＥ 细胞的

ＭＤＡ 含量随着染毒浓度的增加总体呈上升趋势，提示

细胞氧化损伤程度随着染毒剂量增加逐渐加重，验证

了氯化镉通过诱导氧化损伤导致细胞损伤。
ＬＴＢＰ２ 基因作为潜在转化生长因子 β 的一部分，

其功能性影响与特定的细胞类型、组织起源和间质环

境等有关。 本研究是在氯化镉染毒的 １６ＨＢＥ 细胞中

检测 ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 的表达。 随着氯化镉染毒剂量的

上升，ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 表达逐渐升高。 随着氯化镉染毒

时间的延长，ＬＴＢＰ２ ｍＲＮＡ 表达也逐渐升高。 提示 ＬＴ⁃
ＢＰ２ 基因在细胞急性损伤中可能发挥作用。

Ｓｕｒｉ 等［２１］ 研究发现，ＬＴＢＰ２ 基因和氧化应激之间

存在联系，并会共同作用激活 ＴＧＦ 和 ＢＭＰ 信号通路，
影响 ＥＣＭ 基因表达和细胞凋亡。 为了探讨 ＬＴＢＰ２ 基

因是否通过氧化应激影响镉致细胞损伤，本课题构建

了 ＬＴＢＰ２ 基因低表达细胞 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ 细胞。 分

别用不同浓度氯化镉处理 １６ＨＢＥ 及 １６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２
细胞不同时间，发现与 １６ＨＢＥ 相比，氯化镉处理的

１６ＨＢＥ－ｓｈＬＴＢＰ２ ＳＯＤ 含量较高，且差异具有显著性

（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 而与 １６ＨＢＥ 相比，氯化镉处理的 １６ＨＢＥ－
ｓｈＬＴＢＰ２ ＭＤＡ 含量降低，其差异有统计学意义（Ｐ ＜
０􀆰 ０５）。 提示 ＬＴＢＰ２ 基因表达水平降低会减弱氯化镉

致细胞氧化损伤水平。
综上所述，镉致细胞急性损伤过程中 ＬＴＢＰ２ 基因

表达升高，ＬＴＢＰ２ 基因低表达后镉致细胞氧化损伤减

弱，提示 ＬＴＢＰ２ 基因可能在镉致细胞急性损伤过程中

发挥促氧化作用。
参考文献
［１］ Ｒａｆａｔｉ ＭＲ， Ｒａｆａｔｉ ＭＲ， Ｋａｚｅｍｉ Ｓ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｃａｄｍｉｕｍ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｔｒｅａｔ⁃

ｍｅｎｔ： ａｎ ｕｐｄａｔｅ［Ｊ］􀆰 Ｃａｓｐｉａｎ Ｊ Ｉｎｔｅｒｎ Ｍｅｄ， ２０１７， ８（３）：１３５－１４５􀆰
［２］ Ｍｅｚｙｎｓｋａ Ｍ， Ｂｒｚóｓｋａ ＭＭ􀆰 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｔｏ ｃａｄｍｉｕｍ－ａ ｒｉｓｋ

ｆｏｒ ｈｅａｌｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌｉｚｅｄ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ａｎｄ ｐｒｅ⁃
ｖｅｎｔｉｖｅ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ［Ｊ］􀆰 Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｓｃｉ Ｐｏｌｌｕｔ Ｒｅｓ Ｉｎｔ， ２０１８， ２５（４）：３２１１－
３２３２􀆰

［３］ 金媛媛， 周蓉， 匡兴亚 􀆰 镉致肾损伤机制的研究进展［ Ｊ］ 􀆰 环境与

职业医学， ２０１８， ３５（２）：１８０－１８４􀆰
［４］ 李继猛，胡文武，张兵，等 􀆰 某锌粉厂镉作业工人血镉、尿镉、尿 β２－

微球蛋白动态观察 ［ Ｊ］ 􀆰 实用预防医学， ２０１８， ２５ （ １２）：１４３８ －
１４４０􀆰

［５］ Ｗｕ Ｍ， Ｓｏｎｇ Ｊ， Ｚｈｕ Ｃ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃａｄｍｉｕｍ ｅｘｐｏｓｕｒｅ
ａｎｄ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ｒｉｓｋ： ａ ｐｒｉｓｍａ － ｃｏｍｐｌｉａｎｔ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ ａｎｄ
ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］􀆰 Ｏｎｃｏｔａｒｇｅｔ， ２０１７， ８（６８）：１１３１２９－１１３１４１􀆰

４２ 实用预防医学 ２０２０ 年 １ 月 第 ２７ 卷 第 １ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｊａｎ． ２０２０， Ｖｏｌ． ２７， Ｎｏ．１




