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ｏｆｔｈｅＡｍｅｒｉｃａｎｃｈｅｍｉｃａｌｓｏｃｉｅｔｙ，１９９５，１１７（３８）：９７６６－９７６７．
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　　ｔｈｅｐｓｙｃｈｏａｃｔｉｖｉｔｙｏｆＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙ，
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（ＥＴＳＰ）［Ｊ］．Ｎｅｕｒｏｃｈｅｍｉｃａｌｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１７，４２（７）：１９３９－１９４８．

［８］ＢＯＲＲＥＬＬＩＦ，ＡＶＩＥＬＬＯＧ，ＲＯＭＡＮＯＢ，ｅｔａｌ．Ｃａｎｎａｂｉｄｉｏｌ，ａｓａｆｅａｎｄ
ｎｏｎｐｓｙｃｈｏｔｒｏｐｉｃｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｏｆｔｈｅｍａｒｉｊｕａｎａｐｌａｎｔＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａ，ｉｓｐｒｏ
ｔｅｃｔｉｖｅｉｎａｍｕｒｉｎｅｍｏｄｅｌｏｆｃｏｌｉｔｉｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｍｅｄｉｃｉｎｅ，
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ｎａｂｉｄｉｏｌ（Ｓａｔｉｖｅｘ）：Ａｒｅｖｉｅｗｏｆｉｔｓｕｓｅｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｍｏｄｅｒａｔｅｔｏｓｅ
ｖｅｒｅｓｐａｓｔｉｃｉｔｙｄｕｅｔｏｍｕｌｔｉｐｌｅｓｃｌｅｒｏｓｉｓ［Ｊ］．Ｂｏｔａｎｙａｎｄｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，
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［１０］ＢＬＥＳＳＩＮＧＥＭ，ＳＴＥＥＮＫＡＭＰＭＭ，ＭＡＮＺＡＮＡＲＥＳＪ，ｅｔａｌ．Ｃａｎｎａｂｉｄｉｏｌ
ａｓａｐｏｔｅｎｔｉａｌｔｒｅａｔｍｅｎｔｆｏｒａｎｘｉｅｔｙｄｉｓｏｒｄｅｒｓ［Ｊ］．Ｎｅｕｒｏｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｓ，２０１５，
１２（４）：８２５－８３６．

［１１］ＴＡＵＲＡＦ，ＭＯＲＩＭＯＴＯＳ，ＳＨＯＹＡＭＡＹ，ｅｔａｌ．Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃ
ｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｃａｎｎａｂｉｄｉｏｌｉｃａｃｉｄｆｒｏｍＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａＬ．［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｂｉ
ｏｌｏｇｉｃａｌｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９６，２７１（２９）：１７４１１－１７４１６．

［１２］ＴＡＵＲＡＦ，ＳＩＲＩＫＡＮＴＡＲＡＭＡＳＳ，ＳＨＯＹＡＭＡＹ，ｅｔａｌ．Ｃａｎｎａｂｉｄｉｏｌｉｃ
ａｃｉｄｓｙｎｔｈａｓｅ，ｔｈｅｃｈｅｍｏｔｙｐｅｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇｅｎｚｙｍｅｉｎｔｈｅｆｉｂｅｒｔｙｐｅＣａｎ
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［１５］ＫＲＯＧＨＡ，ＬＡＲＳＳＯＮＢ，ＶＯＮＨＥＩＪＮＥＧ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇｔｒａｎｓｍｅｍ
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［１６］ＹＡＮＳ，ＷＵＧ．Ｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅｏｆｃｅｌｌｕｌａｓｅ［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄ
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