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摘要：【目的】克隆鸽Ｔｏｌｌ样受体（Ｔｏｌｌｌｉｋｅｒｅｃｅｐｔｏｒ７，ＴＬＲ７）全基因，预测其主要功能区域并分析在鸽的各种组织中
的表达情况．【方法】通过ＲＴＰＣＲ、ＲＡＣＥ、相对荧光定量 ＰＣＲ、生物信息学软件分析方法进行研究．【结果和结论】
研究发现鸽ＴＬＲ７基因ｃＤＮＡ全长３５１６ｂｐ，ＯＲＦ全长３１７５ｂｐ，编码１０４８个氨基酸．其蛋白结构主要由胞外的富
含亮氨酸的结构域（ＬＲＲｓ）、跨膜域（ＴＭ）和胞内的 Ｔｏｌｌ／白介素－１受体结构域（ＴＩＲ）３部分构成．鸽 ＴＬＲ７基因编
码的氨基酸序列与鸿雁Ａｎｓｅｒｃｙｇｎｏｉｄｅｓ、绿头鸭Ａｎａｓｐｌａｔｙｒｈｙｎｃｈｏｓ、鸡Ｇａｌｌｕｓｇａｌｌｕｓ和麻雀Ｔａｅｎｉｏｐｙｇｉａｇｕｔｔａｔａ的相似
性均高于７８％，与哺乳动物的相似性约为６０％，与鱼类的相似性低于５５％．鸽ＴＬＲ７基因在小肠、脾脏、肾脏、肝脏
中表达量较高，而在大脑、肺脏、气管、心脏、胰腺、肌肉、皮肤中表达量相对较低．该研究克隆了鸽ＴＬＲ７全基因，并
预测其主要功能区域．
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　　Ｔｏｌｌ样受体家族（Ｔｏｌｌｌｉｋｅｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，ＴＬＲｓ）是一
类介导天然免疫的模式识别受体，通过识别病原相

关模式分子，激活信号通路，调控炎症因子的释放，

从而在天然免疫防御中发挥重要作用［１］．ＴＬＲｓ属于
Ⅰ型跨膜蛋白，可以分为３部分：胞外区（Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕ
ｌａｒｄｏｍａｉｎ，ＥＣＤ）、跨膜区（Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｄｏｍａｉｎ，
ＴＭ）和胞内区（Ｔｏｌｌ／ＩＬ１ｒｅｃｅｐｔｏｒｄｏｍａｉｎ，ＴＩＲ）．胞外
区负责识别病原微生物相关的分子模式（Ｐａｔｈｏｇｅｎ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，ＰＡＭＰｓ），其是由 １９～
２５个串联的富亮氨酸重复（Ｌｅｕｃｉｎｅｒｉｃｈｒｅｐｅａｔ．
ＬＲＲ）形成的结构域［２］．Ｔｏｌｌ样受体７（Ｔｏｌｌｌｉｋｅｒｅｃｅｐ
ｔｏｒ７，ＴＬＲ７）能够识别病原微生物的 ｓｓＲＮＡ和部分
短的ｄｓＲＮＡ［３４］．Ｔｏｌｌ样受体７基因（ＴＬＲ７）广泛存
在于ＤＣ、Ｂ细胞、单核细胞、ＮＫ细胞和 Ｔ细胞等免
疫细胞中［５６］．近年来，人类 ＴＬＲｓ与病原微生物的
相互作用研究取得了重大进展．同时，猪、牛、羊、鸡、
鸭、鹅等家畜的 ＴＬＲ７基因已被成功克隆［７８］，并对

其中某些分子的功能进行了深入研究［９１０］．而鸽
ＴＬＲｓ基因的克隆和功能预测以及其在宿主防御病原
微生物中的作用研究较少．因此本研究将利用ＲＡＣＥ
方法克隆鸽ＴＬＲ７基因，并预测其主要功能区，为其
深入研究奠定基础．

１　材料与方法
１．１　材料

ＲＮＡ抽提试剂盒 ＲＮｅａｓｙｐｌｕｓＭｉｎｉ（５０）为Ｑｉａ
ｇｅｎ公司产品；反转录酶 ＭＭＬＶ ＲｅｖｅｒｓｅＴｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔａｓｅ、Ｔ载体（ｐＭＤ１９Ｔｖｅｃｔｏｒ）、ｄＮＴＰ、ＥｘＴａｑ酶、
３′ＲＡＣＥ试剂盒、５′ＲＡＣＥ试剂盒、ＳＹＢＲ ＰｒｅｍｉｘＥｘ
ＴａｑＴＭ（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）均为大连宝生物（ＴａＫａＲａ）
公司产品；核酸染料（ＥＢ替代）为Ｂｉｏｔｅｋｅ公司产品；
胶回收试剂盒为 Ｔｉａｎｇｅｎ公司产品；ｐｆｘ高保真聚合
酶为Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司产品；Ｔ４ＤＮＡ连接酶为 ＮＥＢ公
司产品；ＤＮＡＭａｒｋｅｒ为东盛生物公司产品；大肠埃
希菌ＤＨ５α由华南农业大学禽病室保存．
１．２　方法
１．２．１　引物合成　根据 ＧｅｎＢａｎｋ中已公布ＴＬＲ７基
因序列，鸡（Ｇａｌｌｕｓｇａｌｌｕｓ，ＮＭ＿００１０１１６８８２）、鸭（Ａｎ
ａｓｐｌａｔｙｒｈｙｎｃｈｏｓ，ＤＱ８８８６４５１）、人（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ，ＮＭ
＿０１６５６２３）、小鼠（Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ，ＮＭ＿１３３２１１３）等
序列为参考序列，应用 Ｏｌｉｇｏ７（ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＩｎ
ｓｉｇｈｔｓＩｎｃ．，Ｃａｓｃａｄｅ，ＣＯ）设计简并引物．中间片段
Ｓ１扩增的简并引物 Ｆ１／Ｒ１．根据已知参考序列和已
经扩增的Ｓ１序列设计Ｆ２／Ｒ２和Ｆ３／Ｒ３．引物由英潍
捷基（广州）贸易有限公司（Ｌｉｆｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ）合成．
本试验所用引物如表１所示．

表１　试验所用引物
Ｔａｂ．１　ＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

引物名称 引物序列 （５′→ ３′） 产物 用途

Ｆ１ ＡＴＧＣＣＴＳＡＡＣＴＴＧＴＣＡＧＧＴＡＡＴＧ Ｓ１ 基因克隆

Ｒ１ ＡＡＧＧＴＴＧＴＣＡＡＡＧＡＣＴＧＧＣＴＧＴＣＣ

Ｆ２ ＡＣＴＧＴＧＡＫＭＧＴＲＧＡＣＴＧＣＡ Ｓ２ 基因克隆

Ｒ２ ＣＴＧＣＣＡＧＡＡＡＡＴＡＡＴＧＣＴＣＡ

Ｆ３ ＴＣＡＡＣＣＡＧＡＣＴＣＡＡＧＴＧＡＣＴ Ｓ３ 基因克隆

Ｒ３ ＣＴＧＣＣＡＧＡＡＧＴＡＫＧＧＢＴＧＡＧ

ＧＳＰ１ ＡＧＡＣＣＡＴＡＴＴＴＧＴＧＣＴＧＡＣＣＡＡＣ ３′ＲＡＣＥ
ＧＳＰ２ ＣＣＧＧＣＴＧＡＧＧＡＡＧＡＧＧＣＴＧＴＧ

３′ＡｄａｐｔｏｒＰｒｉｍｅｒ ＣＴＧＡＴＣＴＡＧＡＧＧＴＡＣＣＧＧＡＴＣＣ ３′ＲＡＣＥ
５′ＲＡＣＥＲ４ ＴＴＴＧＣＴＴＣＣＡＧＧＣＴＣＡＧＣＡＧＡＣＴＴＡ ５′ＲＡＣＥ
５′ＲＡＣＥＲ５ ＣＴＴＣＡＧＡＣＴＴＧＴＣＡＧＧＧＣＡＧＣＡＡＡＡＣＴ

ＵｎｉｖｅｒｓａｌＰｒｉｍｅｒＡＭｉｘ（ＵＰＭ） Ｌｏｎｇ：ＣＴＡＡＴＡＣＧＡＣＴＣＡＣＴＡＴＡＧＧＧＣＡ
ＡＧＣＡＧＴＧＧＴＡＴＣＡＡＣＧＣＡＧＡＧＴ
Ｓｈｏｒｔ：ＣＴＡＡＴＡＣＧＡＣＴＣＡＣＴＡＴＡＧＧＧＣ

ＲａｃｅＭｅｔｈｏｄ

ＮｅｓｔｅｄＵｎｉｖｅｒｓａｌＰｒｉｍｅｒＡ（ＮＵＰ）
ＡＡＧＣＡＧＴＧＧＴＡＴＣＡＡＣＧＣＡＧＡＧＴ

ｑβａｃｔｉｎＦ ＣＴＡＣＡＧＣＴＴＣＡＣＣＡＣＣＡＣＡＧＣＣ ｑＲＴＰＣＲ
ｑβａｃｔｉｎＲ ＧＣＴＧＴＧＧＣＣＡＴＣＴＣＣＴＧＣＴＣＡＡ

ｑＴＬＲ７Ｆ ＧＧＡＡＧＡＧＴＧＣＣＴＧＧＡＡＴＡＴＧＧＡ ｑＲＴＰＣＲ
ｑＴＬＲ７Ｒ ＴＣＣＡＧＡＴＡＴＴＴＣＡＡＴＣＣＡＧＡＣＡ
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１．２．２　总 ＲＮＡ的提取及反转录　取３０ｍｇ新鲜鸽
子脾脏，按照ＱＩＡＧＥＮ公司的ＲＮＡｅａｓｙｍｉｎｉｋｉｔ使用
说明书进行总 ＲＮＡ抽提．取总 ＲＡＮ４１μＬ，加入
ＲＮＡ酶抑制剂 １μＬ，５×ｂｕｆｆｅｒ１６μＬ，随机引物
（Ｒａｎｄｏｍｐｒｉｍｅｒ和 ＯｌｉｇｏｄＴ的混合物）４μＬ，ｄＮＴＰ
１６μＬ，ＭＭＬＶ反转录酶 ２μＬ，４２℃反应 ６０～１２０
ｍｉｎ；７０℃条件下作用１５ｍｉｎ终止反应．
１．２．３　中间片段Ｓ１的ＰＣＲ扩增与序列测定　按照
ＥｘＴａｑ酶说明书的推荐体系，扩增ＴＬＲ７基因中间片
段（Ｓ１）．ＰＣＲ反应条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变
性３０ｓ，５５℃退火３０ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ（１ｋｂ／ｍｉｎ），
３５个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ，４℃结束反应．

ＰＣＲ反应产物用ＤＮＡ凝胶纯化试剂盒回收．回
收产物克隆到ｐＭＤ１９Ｔ载体，挑取单克隆，菌液ＰＣＲ
法筛选疑似阳性克隆，送测序．
１．２．４　中间片段 Ｓ２和 Ｓ３的 ＰＣＲ扩增与序列测定
　扩增方法同Ｓ１的扩增．
１．２．５　３′端扩增（３′ＲＡＣＥ）　根据获得的 Ｓ３片段
设计３′ＲＡＣＥ上游引物：ＧＳＰ１和 ＧＳＰ２；按 ＴａＫａＲａ
公司３′ＲＡＣＥ试剂盒说明书进行操作．获得 ＴＬＲ７基
因３′末端完整序列．

首先进行反转录反应：按照说明书推荐体系和

程序进行反转录．然后进行 ＰＣＲ反应．一轮 ＰＣＲ：５０
μＬ反应体系为 １０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ４μＬ，ＭｇＣｌ２（２５
ｍｍｏｌ／Ｌ）３μＬ，ＴａＫａＲａＴａｑ（５Ｕ／μＬ）０２５μＬ，ＧＳＰ１
０５μＬ，３′Ａｄａｐｔｏｒｐｒｉｍｅｒ０５μＬ，上述反转录液 １

μＬ，ｄｄＨ２Ｏ４０７５μＬ；ＰＣＲ反应条件为９４℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５５℃退火３０ｓ，７２℃延伸２
ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ，４℃结束反应．二轮
ＰＣＲ反应条件同一轮ＰＣＲ．产物用 ＤＮＡ凝胶纯化试
剂盒回收，产物连接于ｐＭＤ１９Ｔ载体上，筛选出疑似
阳性菌送英潍捷基（广州）贸易有限公司测序．
１．２．６　５′端扩增（５′ＲＡＣＥ）　根据获得的 Ｓ２片段
设计５′ＲＡＣＥ下游引物：５′ＲＡＣＥＲ５和 ５′ＲＡＣＥ
Ｒ４，按 ５′ＲＡＣＥ（ＴａＫａＲａ）试剂盒说明书进行操作
（类似于３′ＲＡＣＥ）．
１．２．７　ＴＬＲ７基因的生物信息学分析　使用 Ｌａｓｅｒ
ｇｅｎｅＥｄｉｔｓｅｑ软件对扩增出的片段进行拼接，得到鸽
ＴＬＲ７基因完整序列．使用 ＭｅｇＡｌｉｇｎ软件分别对鸽
ＴＬＲ７基因氨基酸序列与其他动物的 ＴＬＲ７基因氨基
酸序列进行相似性分析、进化树分析．通过 ＮＣＢＩ
ＣｏｎｓｅｒｖｅｄＤｏｍａｉｎＤａｔａｂａｓｅ（ＣＤＤ）在线数据库对鸽
ＴＬＲ７基因进行结构和功能预测．

１．２．８　实时荧光定量 ＰＣＲ检测鸽 ＴＬＲ７基因组织
分布　采集健康鸽的组织（大脑、气管、肺脏、心脏、
肝脏、肾脏、脾脏、胰腺、小肠、肌肉、皮肤、法氏囊）为

试验材料，按照ＱＩＡＧＥＮ公司的ＲＮＡｅａｓｙｍｉｎｉｋｉｔ使
用说明书抽提总ＲＮＡ，反转成ｃＤＮＡ，以其作为模板，
以法氏囊作为参比组织，以鸽βａｃｔｉｎ作内参基因．使
用ＴａＫａＲａ公司的 ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭ（Ｐｅｒｆｅｃｔ
ｒｅａｌｔｉｍｅ）试剂盒，反应体系为：２×ＳＹＢＲＧｒｅｅｎｍｉｘ
１０μＬ，上下游引物各０２μＬ，模板ｃＤＮＡ１μＬ，补去
离子水至 ２０μＬ，每个样做３个重复．

实时定量 ＰＣＲ在 ＡＢＩ７５００检测系统上进行，
ＰＣＲ反应程序：９５℃ 预变性 ５ｍｉｎ；９５℃变性１５ｓ，
６０℃退火加延伸３４ｓ（收集荧光信号），共４０个循
环．反应完成后进行熔解曲线分析．程序结束后系统
自动生成各个样品的Ｃｔ值和产物的退火温度值．
１．２．９　数据处理与分析　靶基因与内参基因（βａｃ
ｔｉｎ）的比率计算根据２－△△Ｃｔ公式［１１］．统计分析使用
ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍ５软件（ＧｒａｐｈＰａｄＳｏｆｔｗａｒｅＩｎｃ，Ｓａｎ
Ｄｉｅｇｏ，ＣＡ）．

２　结果与分析

２．１　鸽ＴＬＲ７基因的中间片段ＰＣＲ克隆结果
分别用引物Ｆ１和Ｒ１扩增得到９３１ｂｐ的 Ｓ１片

段；引物Ｆ２和Ｒ２扩增得到９２９ｂｐ的 Ｓ２片段；引物
Ｆ３和Ｒ３扩增得到６０１ｂｐ的Ｓ３片段．ＢＬＡＳＴ对比结
果显示这３个片段与鸡和鸭的 ＴＬＲ７基因相似性较
高，说明得到正确的鸽 ＴＬＲ７基因的部分片段
（图１ａ～１ｃ）．
２．２　鸽ＴＬＲ７基因的３′ＲＡＣＥ和５′ＲＡＣＥＰＣＲ克

隆结果

　　通过 ３′ＲＡＣＥ获得大小为 ４７６ｂｐ的 ３′末端片
段，其含有 １８个 Ａ组成的 ｐｏｌｙ（Ａ）尾，得到了鸽
ＴＬＲ７基因的３′末端完整序列．通过５′ＲＡＣＥ获得大
小为３５８ｂｐ的５′末端完整序列（图１ｄ～１ｅ）．
２．３　鸽ＴＬＲ７基因的序列分析

将各序列拼接后得到３５１６ｂｐ的鸽 ＴＬＲ７基因
全长ｃＤＮＡ序列．序列分析发现鸽 ＴＬＲ７基因的最长
开放阅读框为３１７５ｂｐ，编码１０４８个氨基酸，相对
分子质量为 １２２３７０３，等电点（ＰＩ）为 ８７４．结合
ＳＭＡＲＴ（图２）和ＴＭｐｒｅｄＳｅｒｖｅｒ分析预测鸽 ＴＬＲ７蛋
白质二级结构包含有典型的ＬＲＲ、ＴＭ和ＴＩＲ区．
２．４　鸽ＴＬＲ７基因的分子遗传进化分析

氨基酸同源对比发现，鸽ＴＬＲ７基因编码的氨基

０２ 　　 华　南　农　业　大　学　学　报　　　 第３５卷　



酸序列与雁属类相似性最高，其中与鸿雁 Ａｎｓｅｒｃｙｇ
ｎｏｉｄｅｓ和绿头鸭 Ａｎａｓｐｌａｔｙｒｈｙｎｃｈｏｓ的相似性分别为
８１７％和８０７％，而与鸡和麻雀 Ｔａｅｎｉｏｐｙｇｉａｇｕｔｔａｔａ
的相似性次之，分别是７８５％、７８９％，但与灵长类
和其他哺乳动物的相似性相对较低，在 ６０５％ ～
６５５％之间，与鱼类的相似性则低于５５％．从进化树

分析发现，鸽 ＴＬＲ７与麻雀 ＴＬＲ７基因编码的氨基酸
序列处于同一分支上，亲缘关系最近；另外，鸽 ＴＬＲ７
基因编码的氨基酸序列与麻雀、鸡、鸿雁、绿头鸭的

均处于同一大分支上，亲缘关系较近，而与灵长类和

其他哺乳动物亲缘关系相对较远，与鱼类的亲缘关

系最远（图３）．

　Ｍ：ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ２０００；ａ：引物Ｆ１和Ｒ１ＰＣＲ扩增产物；ｂ：引物Ｆ２和Ｒ２ＰＣＲ扩增产物；ｃ：引物Ｆ３和Ｒ３ＰＣＲ扩增产物；ｄ：３′ＲＡＣＥＰＣＲ
扩增产物；ｅ：５′ＲＡＣＥＰＣＲ扩增产物．

图１　鸽ＴＬＲ７基因部分序列鉴定电泳图

Ｆｉｇ．１　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｐａｒｔｉａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｉｇｅｏｎＴＬＲ７

图２　鸽ＴＬＲ７蛋白质二级结构

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｐｒｏｔｅｉｎｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓｏｆｐｉｇｅｏｎＴＬＲ７

图３　鸽ＴＬＲ７氨基酸序列遗传进化树

Ｆｉｇ．３　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＴＬＲ７ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅ

２．５　鸽ＴＬＲ７基因在正常组织中的分布情况
通过荧光定量ＰＣＲ检测发现 ＴＬＲ７基因在健康

鸽小肠中的表达量最高，在脾脏、肾脏、肝脏中表达

量相对较高，在气管、心脏、胰腺、皮肤中表达量相对

较低，在大脑、肺脏、肌肉中表达量最低（图４）．
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每一个柱子代表的是ＴＬＲ７基因在该检测组织中相对于法氏囊的表

达量，图中数值为３次试验的平均值 ±标准差，表示在该脏器组织

中的表达量与法氏囊相比差异显著（Ｐ＜００５）．

图４　定量分析鸽ＴＬＲ７基因在健康组织中的分布
Ｆｉｇ．４　ＱｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｉｓｓｕｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＴＬＲ７ｇｅｎｅ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓｉｎｐｉｇｅｏｎｓ

３　讨论
模式识别受体 （Ｐａｔｔｅｒｎｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，

ＰＲＲｓ）是机体抵御病原微生物感染，启动机体天然免
疫的重要组成部分，在先天性免疫中发挥了重要作

用［１２］．病原微生物感染细胞后，ＰＲＲｓ通过识别病原
的病原相关分子模式（Ｐａｔｈｏｇｅｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐａｔｔｅｒｎｓ，ＰＡＭＰｓ），促使下游干扰素和细胞因子的分
泌，激活一些抗细菌或抗病毒蛋白的表达，启动天然

免疫应答［１３］．
人类 ＴＬＲｓ家族主要由 ＴＬＲ１、ＴＬＲ３、ＴＬＲ４、

ＴＬＲ５、ＴＬＲ７和 ＴＬＲ１１这６个主要亚家族成员构成．
其中ＴＬＲ７亚家族由ＴＬＲ７、ＴＬＲ８和ＴＬＲ９构成．鸡的
Ｔｏｌｌ样受体（ｃｈＴＬＲｓ）和人类相似，其 ｃｈＴＬＲ２、
ｃｈＴＬＲ４、ｃｈＴＬＲ５、ｃｈＴＬＲ７已经被发现．分析比较鸡和
人类基因组信息，发现鸡的表达序列标签（Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇｓ，ＥＳＴｓ）和人 ＴＬＲ１／６／１０、ＴＬＲ２、ＴＬＲ３、
ＴＬＲ５、ＴＬＲ７相关序列高度同源．目前，研究表明在鸡
中至少存在８种ＴＬＲｓ［１４］．

本研究根据已公布的部分物种的ＴＬＲ７基因序列
为参考序列设计简并引物扩增部分片段，获得鸽ＴＬＲ７
基因的部分保守序列，再结合 ｃＤＮＡ末端快速扩增技
术ＲＡＣＥ（ＲａｐｉｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃＤＮＡｅｎｄｓ）及生物信
息学分析等技术，获得鸽ＴＬＲ７基因的全长序列．

利用ＳＭＡＲＴ预测鸽 ＴＬＲ７基因的功能区，发现
其含有典型的 ＴＬＲｓ家族结构，分子结构由胞外区、
跨膜区和胞内区组成，从Ｎ端到Ｃ端依次包括信号
肽、ＬＲＲ、１个富含半胱氨酸的结构域、跨膜区以及胞

内区．与其他物种的氨基酸序列比较，发现鸽与鸿
雁、绿头鸭、鸡、麻雀的氨基酸序列相似性均较高．从
进化分析结果显示，鸽ＴＬＲ７基因与麻雀亲缘关系最
近；鸽、麻雀、鸡、绿头鸭的 ＴＬＲ７基因位于同一进化
分支，这表明它们的亲缘关系较近．但其与哺乳动物
亲缘关系相对较远，与鱼类亲缘关系最远．

本研究利用荧光定量 ＰＣＲ方法检测鸽 ＴＬＲ７基
因在健康组织中的表达，发现在小肠、脾脏、肾脏、肝

脏中表达量较高，而在大脑、肺脏、肌肉、心脏中表达

量较低．因此，鸽 ＴＬＲ７基因在不同组织中的表达存
在差异．

在哺乳动物中，ＴＬＲ７受体能识别多种小分子抗
病毒化合物以及病毒单链ＲＮＡ，通过ＭｙＤ８８依赖的
信号通路诱导促炎症因子和Ｉ型干扰素的产生，介导
机体抗病毒免疫应答，同时ＴＬＲ７活化促进树突状细
胞（Ｄｅｎｄｒｉｔｉｃｃｅｌｌｓ，ＤＣ）表达共刺激分子和趋化因子
受体，延长ＤＣ体外存活时间，增强淋巴细胞增殖能
力，因而它在天然免疫和获得性免疫中起到桥梁的

作用．在鸟类中，病毒的单链ＲＮＡ是ＴＬＲ７受体可识
别的配体之一，因此，鸟类对病毒的易感性可能与相

识别的配体有关．ｃｈＴＬＲ７和相应配体结合后会刺激
细胞产生一系列细胞因子和抗病毒蛋白的表达，包

括ｃｈＩＬ１８、ｃｈＩＬ６、ｃｈＩＬ８和ＮＯＳⅡ等［１５］．但关于
ＴＬＲ７介导的抗病毒、抗肿瘤和免疫调节机制还不清
楚，还有待深入研究．

基于ＴＬＲ７基因在抗病毒天然免疫中的重要作
用，本研究克隆了鸽 ＴＬＲ７基因，用生物信息学方法
进行了序列分析，并预测其主要功能区域，为深入

研究其识别病原相关分子模式的机制奠定基础．
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