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研究报告 

RNA 适配体作为类抗性基因的可行性 

邬丽娜 1,2  唐卓*1 
1 中国科学院成都生物研究所  四川 成都  610041  

2 中国科学院大学  北京  100049 

摘  要：【背景】抗性基因(Resistance Gene)在分子生物学研究中具有重要作用，但其基因片段较

大，限制了载体中插入目的序列的长度。【目的】探究分子量较小的 RNA 适配体的类抗性基因作用，

用于优化载体载量和扩展目的基因片段。【方法】基于 tRNA 支架在体内富集表达 RNA 适配体，筛

选验证氨基糖苷类抗生素新霉素 B 的 RNA 适配体的抗性作用。【结果】构建 tRNA 支架重组 RNA

表达载体并进行体内筛选，得到 A Site 和 Avirus 这 2 个 RNA 适配体分子，能够耐受新霉素 B 浓度

为 19 µg/mL (固体培养基)和 30 µg/mL (液体培养基)。【结论】RNA 适配体可发挥类抗性基因的功能，

本文策略有望用于抗性基因的优化，缩小质粒载体载量，为分子克隆技术提供新的手段。 
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A feasibility study into ribonucleic acid aptamer being antibiotic 
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Abstract: [Background] Resistance gene is critical to molecular biology research, however, containing 
the massive size always restricts its usage like limiting the length of the target sequence inserted into the 
vector. [Objective] Exploring resistance gene similar function of RNA aptamer simple molecules to 
optimize capacity of the vector and enlarge the target gene expressing section. [Methods] The tRNA 
scaffold recombinant RNA expressing strategy was used to enrich ribonucleic acid aptamer of antibiotic 
in vivo. Screening and verifying resistance of the RNA aptamer of the aminoglycosides antibiotic 
neomycin B. [Results] The tRNA scaffold recombinant RNA expressing vector was constructed and 
successfully applied to select in vivo. The two RNA aptamers, A Site and Avirus, were proved that could 
resist neomycin B with 19 µg/mL on LB plate and 30 µg/mL in liquid culture. [Conclusion] RNA 
aptamer could bind with antibiotic, leading to being a new kind of resistance gene. This strategy is 
expected to optimize the resistance gene, reduce plasmid vector capacity, which provides a new method 
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for molecular biology research. 
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分子克隆是分子生物学研究领域极其重要的

一项研究技术，质粒载体的构建是其中关键的一

环。在质粒载体构建过程中，抗性基因(Resistance 

Gene)通过编码特异性蛋白干扰抗生素的作用，使

抗生素失去抑菌功能。含抗性基因的质粒载体转

入菌株使其耐受一定浓度的抗生素而存活，而没

有转入该质粒载体的菌株不能存活，所以绝大多

数载体都把抗性基因作为选择标记基因，在含有

抗生素的培养基上进行目的菌株的培养、筛选和

鉴定[1-2]，基因重组成为分子生物学中的一项基础

研究技术。但是，抗性基因是一段约 800 bp 的片

段，相对较长，占据质粒载体比较大的载量，不

利于构建含有长片段基因或多基因表达载体。因

此，在实际应用中抗性基因的优化精简是分子克

隆技术发展的重要方向。 

RNA 适配体是一类能够与靶标分子特异性结

合的功能性 RNA，大多数 RNA 适配体是通过体外

筛选[Systematic Evolution of Ligands by Exponential 

Enrichment (SELEX) or in vitro Selection]的方式

获得，体外筛选技术是指数富集的配体系统进化

技术，分别由哈佛大学的 Jack Szostak 教授[3]、美

国 Scripps 研究所的 Gerald Joyce 教授[4]以及科罗

拉多大学的 Larry Gold 教授[5]他们 3 个不同的课题

组在同一时期报道。适配体可以折叠形成多种二

级结构和三级结构，通过疏水、氢键等作用与小

分子化合物、金属离子、蛋白质和细胞等靶标分

子结合而具有较高的特异性[6-8]，已经成为一个全

新的分子工具，在生物分析、医学诊断、纳米技

术以及基因治疗等方面发挥着越来越大的作用，

相关的研究工作[9-15]近年来也不断增加。 

1998 年马里兰大学的 Green 教授课题组关于

小分子化合物与 RNA 适配体相互结合控制活细胞

内基因表达的研究，发现在大肠杆菌体内表达经

过 体 外 筛 选 得 到 的 卡 那 霉 素 的 RNA 适 配 体

(bl-kan)，可使大肠杆菌对低浓度(11.65 µg/mL)的

卡那霉素产生耐受作用而存活[16]。基于此，我们

推测 RNA 适配体能够在体内表达并与抗生素结合

帮助细菌耐受抗生素，使细菌能够在没有抗性基

因时发挥类抗性基因的作用。为了验证这一猜

想，我们采用新霉素 B 的 RNA 适配体为研究对

象，使其在大肠杆菌体内表达，观察大肠杆菌在

含有新霉素 B 的培养基上的生长状态，探究 RNA

适配体作为类抗性基因的可行性。 

本研究选择新霉素 B 的 RNA 适配体为研究对

象，是因为当前已有较多新霉素 B 的 RNA 适配体

被报道[16-26]。其中除 A Site 和 Avirus 等少数源于

体内的生物活性分子外，大多数新霉素 B 的 RNA

适配体是通过体外筛选获得。由于体外筛选条件

相比体内环境比较简单，通过该方式获得的 RNA

适配体在体内的适用性、与抗生素分子结合后能

否产生抗性作用仍有待考证；此外，RNA 适配体

是单链 RNA 分子，本质上化学稳定性差，其与抗

生素的结合可能会受影响，如何稳定 RNA 适配体

在体内的结构也是本文的难点。 

1  材料与方法  

1.1  主要试剂和仪器 

EasyTaq® DNA 聚合酶、I 型核酸染料、DNA 

Marker、大肠杆菌 DH5α 感受态细胞、大肠杆菌

BL21(DE3)感受态细胞，TransGen Biotech 公司；

PCR 产物纯化试剂盒，北京康为世纪生物科技有

限公司；质粒提取试剂盒，Axygen 公司；胶回收

试剂盒，Omega 公司；T4 DNA 连接酶、DNA 限

制性内切酶，New England Biolabs 公司；DNA 引

物合成及测序，生工生物工程(上海)股份有限公

司。PCR 仪，Bio-Rad 公司；MAPADA 紫外-可见

光分光光度计，上海美谱达仪器有限公司；酶标
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仪，Thermo Fisher Scientific 公司；酶标板，广州

杰特生物过滤制品有限公司；琼脂糖凝胶电泳

仪，北京六一生物科技有限公司。 

1.2  DNA 引物序列 

构建重组质粒 pET21O−及含 tRNA-RNA 适配

体重组质粒的引物序列见表 1。 

1.3  重组质粒 pET21O−的构建 

构建无 lac O 调节基因的载体 pET21O−，通过

T7 启动子(T7P)和 T7 终止子(T7T)调控转录，开放

表达 RNA，实现 RNA 适配体的富集，达到发挥

抗性作用的有效浓度。首先用 21a-T7F 与 21a-T7R  

2 个引物 PCR 扩增 21a-T7 DNA 片段。PCR 反应

体 系 ： 21a-T7F (100 µmol/L) 1 µL ， 21a-T7R     

(100 µmol/L) 1 µL，dNTPs (10 mmol/L) 1 µL，

10×EasyTaq Buffer 5 µL，EasyTaq DNA Polymerase 

(5 U/µL) 1 µL，ddH2O 补充至 50 µL。PCR 反应条

件：95 °C 5 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C  

30 s，共 10 个循环；72 °C 5 min。PCR 扩增产

物加入乙醇后−20 °C 沉淀过夜；21a-T7 DNA 片

段纯化产物和 pET21a 质粒同时加入 Bgl II 和 

Blp I 限制性内切酶，37 °C 反应 3 h，按胶回收

试剂盒说明书回收载体片段，按 PCR 产物回收

试剂盒说明书回收 RNA 片段，加入 T4 DNA 连

接酶进行连接；将连接产物转入大肠杆菌 DH5α

感受态细胞，加入无抗 LB 培养基 800 µL，

37 °C、150 r/min 摇床培养 1 h；将培养后的菌液

以 5 000 r/min 离心 5 min 后，留取约 200 µL 培养

基重悬菌体，涂布于含 100 µg/mL 氨苄青霉素培

养基的平板，37 °C 培养过夜。挑取单克隆培养测

序鉴定，构建载体 pET21O−。 

 
表 1  引物序列 
Table 1  Primers sequence 

引物名称 

Primers name 

序列 

Sequence (5′→3′) 

扩增片段 

Amplicon product 

21a-T7F cgagatctcgatcccgcgaaattaatacgactcactataggtctagagcccggatagct 21a-T7 

21a-T7R ctagctcagctggggatccccgctgctctaccgactgagctatccgggctc 21a-T7 

Trna-F gctctagagcccggatagctcagtcggtagagcagcgg  

Trna-R ctagctcagctggcgcccgaacagggacttgaaccctggacccgcgg  

A Site-2F cggtagagcagcggggcgtcacaccttcgggtgaagtcgccccgcgggtccaggg A Site 

Avirus-2F ggtagagcagcgggagta gaaacaaggcttcggcctgcttttgctccgcgggtccaggg Avirus 

HH-2F cggtagagcagcgggtggtctgatgaggccggccgaaactcgtaagagtcaccacccgcgggtccaggg HH 

Neo5-2F cggtagagcagcggcactgcagtccgaaa agggccagtgccgcgggtccaggg Neo5 

Neo9-2F cggtagagcagcggtcgtgtgggcgcacagtttggcgaccgcgggtccaggg Neo9 

Neo16-2F cggtagagcagcggcgtagcctgggcgagaagtttaggatgccgcgggtccaggg Neo16 

Neo61-2F cggtagagcagcgggtgtagggcgaaaagttttacatccgcgggtccaggg Neo61 

N1-2F cggtagagcagcggggcatagcttgtcctttaatggtcctacgtcccgcgggtccaggg N1 

M1-2F cggtagagcagcgggcgaccaggcatagcttgtcctttaatggtcctatgtcaggaccgcgggtccaggg M1 

M4-2F ggtagagcagcggcggcatagcttgtcctttaatggtcctatgtcgccgcgggtccagg M4 

M5-2F ggtagagcagcggctggcatagtgtcctttaatggtccctatgtcgccgcgggtccagg M5 

M13-2F ggtagagcagcggcggctaagcttgtcctttaatggtccttagtcgccgcgggtccagg M13 

J6s-2F gtagagcagcgggggacgaggtttagctacactcgtcccccgcgggtccag J6s 

Tk81t-2F gtagagcagcgggggagctcggtaccgaattctcccgcgggtccag Tk81t 

Neoeco-2F cggtagagcagcggggcgtcacaccttcgggtgaagtcgccccgcgggtccaggg Neoeco 

kA1t6-2F gtagagcagcggaggtagtgggcaaagaaccatcttgccgcgggtccag kA1t6 

Tbox-2F cggtagagcagcgggagggtggaaccgcgcttcggcgtccctcccgcgggtccaggg Tbox 

Neo1A-2F cggtagagcagcggggactgggcgagaagtttagtccccgcgggtccaggg Neo1A 

Neo4A-2F cggtagagcagcggctttgcgatgtcctttaatggtccgcgaggccgcgggtccaggg Neo4A 

 



736 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

1.4  RNA 适配体 tRNA 重组质粒的构建 

将待研究 RNA 适配体序列插入 tRNA 反密码

子环序列，用限制性内切酶 Xba I 和 BamH I 处理

所得含有新霉素 B 的 RNA 适配体 DNA 序列的片

段以及 pET21O−质粒 DNA 片段。经纯化、连接、

转化后，加入 T4 DNA 连接酶连接过夜，转化、

培养后测序验证，构建含同名 RNA 适配体基因的

重组质粒。 

除 了 PCR 扩 增 反 应 中 Primer1 (Trna-F ，    

100 µmol/L) 1 µL，Primer2 (RNA 适配体同名引

物，100 µmol/L) 1 µL，Primer3 (Trna-R，100 µmol/L) 

1 µL 以及质粒载体 pET21O−，PCR 反应条件、体

系以及构建克隆的条件同 1.3 节。 

1.5  RNA 适配体的体内验证筛选 

含新霉素 B 的 RNA 适配体的重组质粒转入大

肠杆菌表达菌 BL21(DE3)感受态细胞，涂布于含

100 µg/mL 氨苄青霉素的 LB 平板，37 °C 培养过

夜；挑取单克隆于含 100 µg/mL 氨苄青霉素的 LB

培养基，37 °C、250 r/min 摇床培养至 OD600 为 0.5

时 ， 将 菌 液 分 区 域 划 线 涂 布 于 含 有 不 同 浓 度

(10−20 µg/mL)新霉素 B 的 LB 平板上，37 °C 培养

过夜，观察并计算菌落数量。新霉素 B 平板筛选

实验独立重复 3 次以上。 

1.6  重组质粒的生长分析 

提前挑取大肠杆菌单克隆于含有 100 µg/mL

氨苄青霉素的 LB 培养基中，37 °C、250 r/min 摇

床培养过夜，然后以菌原液与液体培养基的比例

为 1:100 将菌液进行培养，到菌液浓度 OD600 为

0.1 时，加入 100 µmol/L 的 IPTG 和 30 μg/mL 新霉

素 B，然后将菌液分装到 5 mL 试管里，37 °C、

150 r/min 培养，每 1 h 检测菌液的 OD600，记录并

拟合曲线分析。独立重复实验 3 次，每组设置 3 个

平行对照。 

2  结果与分析 

2.1  体内验证策略的建立 

首先通过质粒将不同新霉素 B 的 RNA 适配体

(图 1A)在大肠杆菌中表达，由于细菌是原核生

物，RNA 的转录和降解同步进行，导致 RNA 的半

衰期极短，在体内浓度很低，因此需要提高其在

大肠杆菌体内的稳定性和浓度。Ponchon 等报道了

将 RNA 序列插入 tRNA 支架可使其逃逸 RNase 的

降解，从而增加 RNA 的体内稳定性和半衰期并实

现富集[27-30]，该方法已成功用于增强 RNA 分子的

体内反应效率[31]。因此，本研究采用 tRNA 支架组

合表达 RNA 适配体的策略，考察稳定表达新霉素

B 的 RNA 适配体的大肠杆菌对不同浓度新霉素 B

的耐受能力。通过转入含有 RNA 适配体重组质粒

的大肠杆菌在新霉素 B 培养皿上的生长情况判断

RNA 适配体是否具有抗性基因功能(图 1B)，即大

肠杆菌在含新霉素 B 的平板上生长，表明 RNA 适

配体能与新霉素 B 结合产生抗性而耐受抗生素，

RNA 适配体有抗性基因的功能；反之，若大肠杆

菌无法正常生长，表明 RNA 适配体不含抗性基因

的功能。 

2.2  RNA 适配体类抗性作用的验证筛选 

基于本研究建立的 RNA 适配体体内验证策

略，将含不同 RNA 适配体序列重组质粒的大肠杆

菌涂布培养基，如图 2A 所示，实验结果显示，不

同分组的大肠杆菌均能在不含新霉素 B 的培养基中

正常生长，而且菌落数量接近；如图 2B 所示，当

将新霉素 B 浓度增大到 12 µg/mL 后，阴性对照组

(NC)不再生长，而含有 RNA 适配体重组质粒的实

验组细菌大部分(17/18)能正常生长，表明含有 RNA

适配体的大肠杆菌大多数可耐受>12 µg/mL 的新霉

素 B。随着新霉素 B 浓度的增大(10−20 µg/mL)，最

终统计得到 RNA 适配体耐受浓度，如图 2B 所

示，Tbox[25]、Neo1A[26]、Neo9、Neo61[20]、

Tk81t[23]最高耐受 12 μg/mL 的新霉素 B；M4[21]、

kA1t6[16]最高耐受 13 µg/mL 的新霉素 B；J6s[22]、

Neoeco[24]、HH[19]最高耐受 14 µg/mL 的新霉素

B；N1[21]、Neo5[20]、Neo4A[26]最高耐受 15 µg/mL

的新霉素 B；M5[21]、Neo16[20]最高耐受 18 µg/mL 
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图 1  RNA 适配体体内筛选策略图 
Figure 1  Strategy of opening selection of RNA aptamer in vivo 
注：A：已报道的新霉素 B RNA 适配体二级结构；B：tRNA 支架组合 RNA 适配体及体内筛选策略。A Site[17]，Avirus[18]，HH[19]，

Neo5、Neo9、Neo16、Neo61[20]，N1、M1、M4、M5[21]，J6s[22]，Tk81t[23]，Neoeco[24]，kA1t6[16]，Tbox[25]，Neo1A、Neo4A[26]为转

入了含同名 RNA 适配体基因的重组质粒 

Note: A: The reported aptamers of neomycin B; B: The schematic of tRNA strategy enriching RNA aptamer and schematic diagrams of 
intracellular selection of RNA aptamer being resistance gene. A Site[17], Avirus[18], HH[19], Neo5, Neo9, Neo16, Neo61[20], N1, M1, M4, 

M5[21], J6s[22], Tk81t[23], Neoeco[24], kA1t6[16], Tbox[25], Neo1A、Neo4A[26], those were vectors with selected RNA aptamers expressed in    

E. coli 
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图 2  RNA 适配体的体内筛选及其类抗性基因功能的可行性验证 
Figure 2  Validation of RNA aptamers tolerating neomycin B in vivo 
注：A：100 µg/mL 氨苄青霉素平板上大肠杆菌生长情况，除 PC 组外的所有组别均正常生长，PC 不含氨苄抗性基因，不能存活；

B：含有 12 µg/mL 的新霉素 B 平板验证筛选体内具有活性功能的 RNA 适配体，考察其重组质粒的新霉素 B 耐受情况，不能生长的

组别即不耐受该浓度的新霉素 B；C：RNA 适配体重组克隆耐受新霉素 B 的浓度考察(10−20 µg/mL)。NC：仅含 tRNA 但不含 RNA

适配体基因的阴性对照质粒；PC：pET-28a；A Site、Avirus、HH、Neo5、Neo9、Neo16、Neo61、N1、M1、M4、M5、J6s、Tk81t、

Neoeco、kA1t6、Tbox、Neo1A、Neo4A 为转入了含同名 RNA 适配体基因的重组质粒 

Note: A: The growth of different E. coli groups, each group could grow normally except PC group which did not contain gene AP; B: 
Validation of RNA aptamers tolerating neomycin B on plate with 12 µg/mL, E. coli could’t survive indicated the group can’t tolerate with  
12 µg/mL neomycin B; C: Effective concentration of RNA aptamers tolerating neomycin B (10−20 µg/mL). NC represented the vector 
without aptamer; PC: pET-28a; A Site, Avirus, HH, Neo5, Neo9, Neo16, Neo61, N1, M1, M4, M5, J6s, Tk81t, Neoeco, kA1t6, Tbox, Neo1A, 
Neo4A, those were vectors with selected RNA aptamers expressed in E. coli 
 

的新霉素 B；其中具有最大抗性作用的 RNA 适配

体为 A Site[17]和 Avirus[18]，其耐受浓度均为 19 µg/mL 

(图 2C)，所有组别大肠杆菌在新霉素 B 为 20 µg/mL

时均不能够正常生长。 

2.3  A Site、Avirus 重组质粒的细菌生长曲线 

进一步考察了 A Site、Avirus 对大肠杆菌生长

的影响。生长曲线显示，转化 A Site 和 Avirus 的重

组质粒表现出良好的耐受能力和生长情况(图 3B、

3C)，而未转入新霉素 B 的 RNA 适配体的阴性对照

组在高浓度新霉素 B (30 µg/mL)培养基中不能生

长，进一步验证了本研究建立的 RNA 适配体体内

筛选策略的有效性及 RNA 适配体作为类抗性基因

的可行性。根据文献报道，A Site 序列包含核糖体

16S rRNA 基因的药物结合 A 位点的保守碱基序

列，A Site 经折叠后形成空腔，与新霉素 B 的 Ι 和

II 糖苷环(图 3A)相互作用[17,32-33]；另外，Avirus 折

叠后形成的空腔可与新霉素 B 的 4 个环形成相互作

用[18]。基于本文实验结果，推测在体内 A Site 和 
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图 3  生长曲线 
Figure 3  Growth curve 
注：A：新霉素 B 化学结构；B：A Site 以及 Avirus 的二级结构；

C：30 µg/mL 新霉素 B 条件下含 RNA 适配体的重组质粒的生

长曲线。误差线表示 3 个测量值的标准偏差。NC：不含 RNA

适配体基因的阴性对照质粒；PC：pET-28a；A Site、Avirus 为

转入了含同名 RNA 适配体基因的重组转化子 

Note: A: The structure of neomycin B; B: Structure of A Site and 
Avirus; C: Growth curves of E. coli in the presence of RNA 
aptamers with 30 µg/mL neomycin B. The error bar represented the 
standard deviation of three data. NC represented the vector without 
aptamer; PC: pET-28a; A Site and Avirus were vectors with 
selected RNA aptamers expressed in E. coli 

Avirus 与新霉素 B 具有更强的亲和力，可能是 A Site

和 Avirus 耐受新霉素 B 的能力高于其他 RNA 适配

体的原因，以及新霉素 B 的 Ι 和 II 糖苷环可能为其

与 RNA 适配体结合发挥抗性作用的关键结构。 

3  讨论与结论 

本研究中大多数含有 RNA 适配体的重组转化

细菌能耐受浓度超过 12 µg/mL 的新霉素 B，证明

大部分抗生素的 RNA 适配体具有耐受一定浓度抗

生素的能力，然而不同抗生素 RNA 适配体耐受抗

生素的能力却存在较大的差异。与源于体内、耐

受抗生素作用最好的 A Site 和 Avirus 相比，研究中

通过体外筛选得到的 RNA 适配体均与 A Site 和

Avirus 存在着一定的差距，因此造成不同 RNA 适

配体的耐受能力差异可能是获取方法不同所致。

核酸适配体作为功能核酸的另一大类，绝大多数

通过体外筛选得到的 RNA 适配体在应用于体内环

境时，其特异性与结合能力通常会大大地降低，

造成这种结果的主要原因是体外筛选条件不能充

分地模拟体内复杂环境，不同的离子环境、酶、

细胞器等均可能会破坏体外筛选得到的适配体序

列结构，对 RNA 适配体的共存、折叠及相互结

合产生影响，影响 RNA 适配体在体内环境正常工

作[34-35]。我们认为相对于体内存在的分子，体外

筛选获得的抗生素 RNA 适配体的类抗性基因功能

会有所限制，体内存在的 RNA 适配体会更适合其

发挥抗性基因的类似作用，体内筛选无疑是筛选

抗生素适配体更好的方法。 

经过本研究验证具有最优耐受抗生素能力的 

A Site 和 Avirus 适配体分别来源于细菌 16S rRNA

基因和病毒 RNA 序列，并且经过体外验证具有较

好的特异性和结合力[17-18]。因此，我们推测 A Site

和 Avirus 均能够承受 19 µg/mL 新霉素 B 的原因可

能是：两者具有耐受体内环境中各种干扰性因素

和体内应用的结构基础，显示出抗性基因的应用

潜力。然而，由于新霉素 B 抗性基因能够编码氨

基糖苷磷酸转移酶使得新霉素 B 磷酸化，该酶催
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化多个新霉素 B 分子反应，干扰抗生素的抗性作

用；而适配体空腔与新霉素 B 通过氢键等相互结

合实现抗性作用，仅结合单个新霉素 B 分子且该

过程可逆，不能够达到与抗性基因同等的效果，

二者机理不相同，产生的抑制程度也存在差异。

Werstuck 等[16]将 3 个 RNA 适配体分子串联，最终

达到 11.65 µg/mL 卡那霉素的耐受浓度。依照该思

路将多个 RNA 适配体分子串联在 tRNA 支架上，

将会增加对新霉素 B 的抗性作用，或许能够加大

RNA 适配体的抗性作用。尽管 RNA 适配体能够耐

受一定浓度的新霉素 B，但与基于酶的新霉素抗性

基因耐受程度依然存在着不小的差距。 

本文主要讨论了抗生素的 RNA 适配体作为类

抗性基因的可行性，得到以下结果：(1) 首次基于

tRNA 组装 RNA 适配体的方法成功建立了新霉素 B 

RNA 适配体的体内验证策略。含 RNA 适配体质粒

的生长情况证实了 RNA 适配体可发挥类抗性基因

的作用。(2) 经验证筛选得到的 2 种新霉素 B 的

RNA 适配体 A Site 和 Avirus 均能够体内发挥类

抗性作用，含上述 2 个 RNA 适配体重组质粒的

细菌在固体培养基对新霉素 B 的最高耐受浓度为  

19 µg/mL、液体培养基最高耐受浓度 30 µg/mL。

本文首次提出并证实 RNA 适配体具有类抗性基因

应用的潜力。通常，原核质粒载体可载入外源基

因大小为 1−10 kb，而常用抗生素的抗性基因片段

大小约为 800 bp，可能会对载入大片段的基因有限

制。因此，实际应用中需要进行大片段外源表达

基因载入质粒时，RNA 适配体作为类抗性基因可

发挥重要作用。 

综上所述，RNA 适配体可以作为类抗性基

因，其基因长度小的优势将有利于载入更长的表

达基因片段或者多基因片段。本研究讨论了新霉

素 B 的 RNA 适配体的类抗性基因功能，所用研究

策略可延伸用于其他抗生素分子的相关研究，相

信将有助于筛选更多具有类抗性基因功能的 RNA

适配体应用于分子克隆技术。 
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