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摘要： 动物基因组学研究的深入逐步确立了锌指转录因子多形性腺瘤样基因 １ （ＰＬＡＧ１） 在动物早期生长和体型调控中的核心地位。 本文从三个

维度系统解析该基因的生物学意义： 首先着重阐明 ＰＬＡＧ１ 作为核内转录因子， 如何通过启动子特异性结合调控细胞增殖、 分化与凋亡的分子基

础； 进而评估其遗传变异， 包括单核苷酸多态性 （ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＮＰ）， 插入 ／ 缺失 （ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ／ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ， ＩｎＤｅｌ） 及拷贝数变异

（ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ＣＮＶ） 与畜禽生长性状的关联强度及育种应用边界； 最后构建 ＰＬＡＧ１ 参与的转录调控网络， 揭示其通过多层级联通路协

调骨骼肌发育的动态机制。 这些发现不仅深化了对家畜肌肉发育规律的认识， 更为精准育种提供了可操作的分子靶点。
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　 　 多形性腺瘤样基因 １ （ｐｌｅｏｍｏｒｐｈｉｃ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅ
１， ＰＬＡＧ１） 是一种含有锌指结构的转录调控蛋白。
早期研究在涎腺多形性腺瘤的染色体易位事件中鉴定

出该基因［１］。 全基因组关联分析显示， ＰＬＡＧ１ 基因

的遗传变异会影响荷斯坦牛与娟姗牛杂交后代的体高

等重要经济指标［２］。 该基因还与牛只的体重、 体尺

（包括体长和胸围） 等生长参数显著相关［３］。 跨物种

研究表明， ＰＬＡＧ１ 在哺乳动物生长发育过程中具有

保守的调控功能［４］。 分子机制研究显示， 该基因可

能通过上调胰岛素样生长因子 （ＩＧＦ） 信号通路关键

基因的表达， 促进牛胎儿骨骼肌前体细胞和长骨软骨

细胞的增殖， 从而调控个体发育进程［５］。 另有试验

证实， ＰＬＡＧ１ 通过激活磷脂酰肌醇 ３－激酶（ＰＩ３Ｋ） －
蛋白激酶 Ｂ （ＡＫＴ） －信号转导途径， 既能刺激牛原

代肌细胞分裂， 又可抑制其程序性死亡。 这种双重作

用导致肌纤维数量增加， 最终提高肌肉产量［６］。
最新研究表明， ＰＬＡＧ１ 基因的 ＤＮＡ 序列变异会

显著影响家畜的发育特征。 多项试验证实， 该基因的

等位基因差异可调控牛的体尺参数， 包括体重、 体高

及增重速度［７－８］。 在巴厘牛中， 该基因与体长指标相

关［９］， 而在肉牛群体中则显著影响胸围和体高［１０］。
对于湖羊和波尔山羊， ＰＬＡＧ１ 基因多态性会导致体

重表型变异［１１－１２］。 在猪的生长发育过程中， 该基因

不仅调控四肢骨骼发育［１３］ 和体长形成［１４］， 还与脊椎

数量分化密切相关［１５］。
ＰＬＡＧ１ 基因作为调控动物生长发育的重要候选

基因， 其多态性在不同物种中已被广泛研究。 在牛

中， Ｐｕｔｒａ 等［１６］在巴里牛群体中鉴定出特异性分布的

ｃ􀆰 ９５７Ａ＞Ｃ 突变， 该突变与出生体重显著相关， 提示

其可作为该品种生长性状的潜在遗传标记。 在绵羊

中， Ｐａｎ 等［１７］ 发现 ＰＬＡＧ１ 基因的 Ｐ２ －ｄｅｌ ３０ ｂｐ 和

Ｐ４－ｄｅｌ ４５ ｂｐ 两个 ｉｎｄｅｌ 位点与 １５ 项生长性状显著相

关。 山羊相关研究进一步证实了该基因多态性的重要

性： 针对 １ ５８１ 只中国地方山羊的检测显示， １５－ｂｐ
ｉｎｄｅｌ 突变与多个品种的关键生长性状显著关联， 包

括成年陕北白绒山羊的体重、 胸围和体高， 海南黑山

羊的身体指数， 关中奶山羊的腰角宽， 以及内蒙古白

绒山羊羔羊的腰角宽［１８］。 这些结果表明， 该位点对

山羊不同生长阶段的重要性状均具有调控作用， 可作

为山羊分子选育的候选标记。
目前， 关于 ＰＬＡＧ１ 的研究主要集中在肿瘤发生

机制方面， 而在畜禽生长发育领域的系统性研究仍显

不足。 鉴于 ＰＬＡＧ１ 在动物发育中的重要作用， 本文

旨在整合该基因的结构与功能研究进展， 重点分析其

遗传变异与畜禽生长性状的关联， 以建立更完整的理

论框架。 这一研究不仅有助于深入理解肌肉发育生物

学， 还能为优化家畜育种策略和拓展人类肌肉疾病干

预思路提供参考。

１　 ＰＬＡＧ１ 基因的结构与功能特征

ＰＬＡＧ１ 基因隶属于 ＰＬＡＧ 基因家族， 编码具有

Ｃ２Ｈ２ 型锌指结构域的转录因子， 其结构和功能在脊

椎动物发育过程中展现出显著的进化保守性［１９］。 该

基因在人类第 ８ 号染色体 （８ｑ１２） 与牛第 １４ 号染色

体 （ＢＴＡ１４） 上均包含 ３ 个外显子， 其编码蛋白借助

Ｎ 端 ＤＮＡ 结合域和 Ｃ 端转录启动域， 精准调控下游

靶基因的表达［２０］。 ＰＬＡＧ１ 基因在各类生物中的基本

特性见表 １。 尽管 ＰＬＡＧ１ 与 ＰＬＡＧＬ１、 ＰＬＡＧＬ２ 在锌

指结构域呈现一定的序列相似性， 但它们的表达谱和

生物学功能却迥然不同： ＰＬＡＧ１ 主要在胚胎阶段活

跃， 而 ＰＬＡＧＬ１ 和 ＰＬＡＧＬ２ 则在成年组织中广泛存

在［２１］。 ＰＬＡＧ１ 基因在不同结构域中的功能见表 ２。
在分子机制层面， ＰＬＡＧ１ 通过识别靶基因启动

子区的特征性 “ＧＲＧＧＣ” 核心基序， 调控转录活性。
已有证据表明， ＰＬＡＧ１ 参与的靶基因网络整合了胰

岛素、 胰岛素样生长因子 １ （ ＩＧＦ１）、 丝裂原活化蛋

白激酶 （ＭＡＰＫ） 和 Ｈｉｐｐｏ 等多个关键信号通路， 协

同调节细胞增殖、 分化与代谢过程［２１］。 例如在牛中

的研究证实， ＰＬＡＧ１ 通过调控 ＩＧＦ２ 表达水平直接影

响骨骼肌发育与体细胞生长。 值得注意的是， 其所在

的基因组区域 （ＢＴＡ１４） 在玻利维亚克里奥尔牛中显

示出强烈的选择信号， 与胴体重、 体高等经济性状紧

密关联［２２］。
在发育生物学领域， ＰＬＡＧ１ 对中轴骨系统的调

控作用尤为显著。 该基因参与体节形成与软骨内骨化

过程， 直接决定脊椎动物的椎骨数目与体型架构。 小

鼠模型表明， ＰＬＡＧ１ 缺失会导致骨骼发育迟滞， 而

过表达则引发巨人症表型。 这种剂量依赖效应与其对

生长因子信号通路的精细调控密不可分［２３］。 在牛科

动物中， ＰＬＡＧ１ 与非 ＳＭＣ 缩合蛋白Ⅰ复合物亚基 Ｇ
（ＮＣＡＰＧ）、 配体依赖性核受体辅阻遏物 （ ＬＣＯＲＬ）
等基因构建协同调控网络， 通过调节前软骨凝聚细胞

的增殖动态， 最终决定个体体型尺度［２４］。
ＰＬＡＧ１ 的功能广度还体现在能量代谢与繁殖性

状的调控上。 基因组选择分析显示， 其所在区域

（ＢＴＡ１４） 在韩国韩牛中与饲料效率及脂类代谢通路

显著相关［２５］。 而在中国草原红牛中， ＰＬＡＧ１ 与二酰

甘油酰基转移酶 １ （ＤＧＡＴ１）、 骨形态发生蛋白 ３
（ＢＭＰ３） 等基因共同形成受选择信号簇， 参与乳腺

发育与泌乳性能的调节［２６］。 这些多重效应可能源于

其对内分泌系统的广泛影响， 例如通过调控生长激素

受体表达水平间接干预全身能量分配。 特别值得注意
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的是， ＰＬＡＧ１ 调控网络展现出明显的物种特异性，
在猪的矮化品种中， ＰＬＡＧ１ 与 （雌激素受体 １）
ＥＳＲ１ 等基因的等位基因频率变化方向与牛截然相

反， 表明相同基因在不同物种中可能通过迥异的调控

机制实现表型趋同 （如体型小型化） ［２７］。
ＰＬＡＧ１ 在胚胎期高表达后， 其影响并未终止。

该基因调控区的遗传变异， 如单核苷酸多态性

（ＳＮＰ）， 可以持续影响其在特定组织或生长阶段的表

达水平， 从而直接关联出生后的经济性状。 这一点在

多个畜种中得到了广泛证实， 其作用模式可归纳如

下： 调控出生后生长速率： 在江泉黑猪中， ＰＬＡＧ１

基因 ５′调控区的特定 ＳＮＰ 位点与达到 １００ ｋｇ 体重的

日龄、 胸围和腹围等生长性状极显著相关［２８］。 虽然

ＰＬＡＧ１ 的分子机制研究已取得进步， 但其上下游调

控网络的具体架构与运行逻辑仍存诸多未知。 当前多

数研究仍遵循线性调控思维， 未能充分整合三维基因

组学与动态转录调控视角， 这限制了我们从系统层面

完整把握 ＰＬＡＧ１ 功能的能力。 后续研究迫切需要整

合多组学数据， 系统绘制 ＰＬＡＧ１ 在不同组织和发育

阶段的动态调控图谱， 从而为农业动物的精准分子设

计育种提供更坚实的理论依据和更可靠的干预靶点。

表 １　 ＰＬＡＧ１ 基因在各类生物中的基本特性

物种 染色体定位
编码序列

ＣＤＳ 长度 ／ ｂｐ
氨基酸数量 主要表达时期 关键功能 参考文献

山羊 未明确 １ ５００ ４９９ 胚胎期、 胎儿期 调控出生体重、 体尺性状 ［２９］

牛 １４ 号 未明确 未明确 胎儿期、 胎盘 影响体高、 体长、 胴体重 ［２０］

小鼠 ４ 号 未明确 未明确 胚胎期 调控 ＩＧＦ２ 表达、 骨骼肌发育 ［３］

人类 ８ 号 未明确 未明确 胎儿期 关联出生体重和身高 ［２０］

表 ２　 ＰＬＡＧ１ 基因在不同结构域中的功能

结构域 ／ 区域 主要功能 关键证据与说明 参考文献

Ｃ２Ｈ２ 型锌指结构域 序列特异性 ＤＮＡ 结合， 识别并结合下游靶基因

（如 ＩＧＦ２） 启动子区的特定序列

是其作为转录因子的基础， 决定了其调控的基

因网络

［１９］

核定位信号 介导蛋白质入核， 一个是 Ｎ 末端锌指区域， 另

一个是在参与蛋白质对接核孔的 Ｎ－末端 ｋａｒｙｏ⁃
ｐｈｅｒｉｎｏ 识别位点

通过与核转运蛋白 Ｋａｒｙｏｐｈｅｒｉｎ α２ 相互作用， 确

保 ＰＬＡＧ１ 进入细胞核发挥功能

［３０－３１］

转录激活 ／ 抑制域 调控靶基因转录， 包含转录激活区域， 也受其

内部抑制区域的调节

其激活能力具有细胞类型特异性， 如在间充质

细胞中更强

［３２］

保守的 ＰＬＡＧ
家族结构域

定义蛋白质家族， ＰＬＡＧ１ 与 ＰＬＡＧＬ１、 ＰＬＡＧＬ２
共同构成一个锌指蛋白亚家族

尽管结构相似， 但不同成员 （如 ＰＬＡＧ１ 与肿瘤

抑制因子 ＰＬＡＧＬ１） 的 ＤＮＡ 结合序列和生物学

功能可能截然不同

［２１］

２　 ＰＬＡＧ１ 基因变异与畜禽生长性状之间的

关系

２􀆰 １　 ＳＮＰ 与 Ｉｎｄｅｌ 对生长性状的影响

全基因组关联研究 （ＧＷＡＳ） 与候选基因分析的

系统性证据表明， ＰＬＡＧ１ 基因的遗传变异与牛、 猪

等重要经济动物的生长性能及体型结构存在显著关

联， 为分子标记辅助选择提供了理论框架［６］。 更深

入审视表明， 当前大多数关联证据仍停留在统计相关

性层面， ＰＬＡＧ１ 变异调控表型的具体分子通路尚需

系统解析。 ＰＬＡＧ１ 基因变异对畜禽生长性状的影响

机制详见表 ３。
在牛育种研究中， 位于第 １４ 号染色体的 ＰＬＡＧ１

基因多态性与体高、 胸围和臀宽等关键生长性状显示

出稳定关联［１０］。 一项涵盖 ６４６ 头多品种牛的研究通

过酶切扩增多态性序列 （ＣＡＰｓ） 分型证实， ＰＬＡＧ１
基因 ｃ􀆰 ９５７Ａ＞Ｃ 位点不同基因型个体的体高和胸围存

在显著差异［３３］。 然而， 在西门塔尔牛群体中的研究

却呈现出不同的遗传效应模式， 该位点虽然存在

ＡＡ、 ＡＣ、 ＣＣ 三种基因型 （等位基因频率分别为

０􀆰 １０ 和 ０􀆰 ９０）， 但与出生体重、 断奶体重等生长性状

未发现显著关联［９］。
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表 ３　 ＰＬＡＧ１ 基因变异对畜禽生长性状的影响

物种 多态性类型 关键位点 ／ 区域 显著关联性状 应用价值 参考文献

波尔山羊 ＳＮＰ ３′－ＵＴＲ ２９９０ Ａ＞Ｔ 出生体重、 ３ 月龄体重 早期生长选择标记 ［１２］

中国黄牛 １９－ｂｐ Ｉｎｄｅｌ 启动子区 体高、 体长、 胸围 生长性状辅助选择 ［１１］

山羊 ＣＮＶ ＣＮＶ２、 ＣＮＶ３ 体重、 胸围、 臀宽 多基因型协同选择 ［４１］

日本黑牛 ＱＴＮ ＰＬＡＧ１－ＮＣＡＰＧ 间隔区 日增重、 体长、 胴体重 胴体性状改良 ［４６］

荷斯坦牛 ＳＮＰ 启动子区 早期体重、 生长速度 犊牛生长性能提升 ［４０］

　 　 值得注意的是， 一项针对 ５６６ 头牛的研究鉴定出

ＰＬＡＧ１ 基因存在 １９－ｂｐ 插入缺失突变 （１４２－ｂｐ 等位

基因 Ｗ 和 １２３－ｂｐ 等位基因 Ｄ）， 其中 ＷＷ 基因型在

多个品种中呈现优势分布。 该 Ｉｎｄｅｌ 与品安牛的臀宽

和尻长， 夏南牛的胸围和管围以及郏县牛的胸深和十

字部高等六项生长指标均表现出显著相关性［３２］。
在猪育种领域， ＰＬＡＧ１ 基因多态性同样展现出

重要的生长调控功能。 江泉黑猪 ＰＬＡＧ１ 基因 ５′调控

区的两个 ＳＮＰ （ｇ􀆰 ７５６４５２７８Ａ＞Ｔ 和 ｇ􀆰 ７５６９３８２７Ａ＞Ｇ）
呈现完全连锁状态 （ ｒ２ ＝ １）， 与 １００ ｋｇ 体重日龄、 胸

围和腹围存在极显著相关［３４］。 基因型分析显示， ＴＴ
基因型个体的胸围和腹围显著优于 ＡＡ 型。 进一步的

单倍型分析揭示， ＧＣＡ 和 ＡＴＧ 单倍型组合对胸围和

腹围性状存在显著的互作效应， 表明 ＰＬＡＧ１ 可能通

过单倍型协同机制调控生长性能［３４］。
泰山黑猪的选择信号分析将 ＰＬＡＧ１ 定位为生长

发育的关键候选基因， 其遗传变异可能通过 ＭＡＰＫ
信号通路等机制协调肌肉生长与脂肪沉积过程［３５］。
对中国地方猪种的全基因组关联研究进一步发现，
ＰＬＡＧ１ 基因邻近区域的数量性状基因座 （ＱＴＬ） 对

背膘厚度和体长具有多效性影响， 强化了该基因在猪

生长性状遗传改良中的应用价值［３６］。 然而需要强调

的是， 这些发现主要基于相关性分析， 缺乏直接的功

能验证试验来确立 ＰＬＡＧ１ 的因果调控作用。
从分子机制层面分析， ＰＬＡＧ１ 可能通过三个主

要途径发挥调控功能： 作为锌指转录因子直接启动

ＩＧＦ２、 生长激素 （ＧＨ） 等生长相关基因的转录过

程［３４］； 通过 １９ － ｂｐ Ｉｎｄｅｌ 变异调控启动子活性或

ｍＲＮＡ 稳 定 性， 从 而 影 响 基 因 表 达 水 平［１１］； 与

ＮＣＡＰＧ、 ＬＣＯＲＬ 等基因形成多基因调控网络， 协同

调控骨骼发育与肌肉生长过程［３７］。 特别值得关注的

是， ＰＬＡＧ１ 在不同物种中可能承担特异性的调控功

能： 在牛中主要影响体型结构［３８］， 而在猪中则更侧

重于体重增长与脂肪积累［３９］。
综上所述， ＰＬＡＧ１ 基因的序列变异通过调控基

因表达或蛋白质功能， 对牛、 猪等经济动物的生长性

状产生重要影响。 当前研究的主要局限在于过度依赖

统计关联而缺乏深入的机制解析， 这在相当程度上限

制了其在精准育种中的直接应用。
２􀆰 ２　 拷贝数变异 （ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ＣＮＶ）
对畜禽生长性状的影响

　 　 ＣＮＶ 作为基因组结构变异的关键类型， 通过改

变基因剂量效应对表达水平进行调控， 进而塑造表型

多样性［４０］。 ＣＮＶ 的育种潜力体现在两个方面： 一是

其本身作为与重要经济性状稳定关联的 “分子标记”
的价值； 二是其可被整合进现代育种体系， 成为实现

早期、 精准选择的 “育种工具”。 ＰＬＡＧ１ 基因因其在

生长调控网络中的核心作用， 已成为畜牧育种领域的

重要候选基因。 现有研究明确显示， ＰＬＡＧ１ 基因的

ＣＮＶ 与多种家畜的生长性状存在显著关联， 为分子

标记辅助选择提供了分子基础。 然而， 目前对其具体

调控机制的理解仍存在明显缺口， 特别是 ＣＮＶ 通过

何种分子路径精确调控基因表达尚需深入探索。
ＰＬＡＧ１ 基因 ＣＮＶ 在育种中的应用见图 １。

图 １　 ＰＬＡＧ１ 基因 ＣＮＶ 的分子育种应用
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　 　 具体而言， 山羊 ＰＬＡＧ１ 基因的 ＣＮＶ１ 定位于双

向启动子区域， 其缺失基因型与优良生长性状呈正相

关； 而 ＣＮＶ２ 和 ＣＮＶ３ 的中等或增益基因型则对体

重、 胸围、 臀高和臀宽等指标均表现出显著提升作

用［４１］。 在不同牛品种中， ＰＬＡＧ１ 基因的 ＣＮＶ 类型与

胸围、 尻长和管围等重要经济性状密切相关， 其中秦

川牛和夏南牛的特定 ＣＮＶ 基因型表现出显著的生长

优势［４２］。 需要强调的是， 现有关联分析往往未能充

分考量群体遗传结构或人工选择历史对 ＣＮＶ 分布格

局的潜在影响， 这可能使研究结论产生系统性偏差。
进一步的研究发现， 蒙古牛和闽南牛的基因组分析将

ＰＬＡＧ１ 确定为饲料效率相关的潜在受选择基因， 其

ＣＮＶ 可能通过基因剂量效应调控代谢通路［４３］。 皖北

猪的研究则显示 ＰＬＡＧ１ 基因 ＣＮＶ 与背膘厚度的选择

信号显著相关， 从进化角度印证了该基因在脂肪沉积

调控中的跨物种保守性［４４］。 基于这些证据， 我们提

出 ＰＬＡＧ１ 可能通过调控机体能量代谢稳态， 在不同

物种中实现生长与代谢性状的协同优化。
这些研究成果从多角度揭示了 ＣＮＶ 的生物学效

应， 凸显了 ＰＬＡＧ１ 基因在畜禽育种中的重要应用价

值。 在技术层面， 基于 ｑＰＣＲ 和全基因组测序的 ＣＮＶ
检测体系已成为常规分析手段。 需要特别指出的是，
传统 ＳＮＰ 关联分析可能无法有效识别某些功能性

ＣＮＶ （如高迁移率族蛋白 Ａ 基因内含子区的 ６􀆰 ２ ｋｂ
片段变异）， 而靶向 ｑＰＣＲ 技术能够较好地解决这一

技术瓶颈［４５］。
未来的研究方向应聚焦于解析 ＰＬＡＧ１ ＣＮＶ 与表

观遗传调控的交互网络， 并探索其在多性状协同育种

中的整合应用。 必须清醒认识到， 当前大多数 ＣＮＶ
功能研究仍停留在相关性分析阶段， 缺乏直接的试验

证据确立 ＣＮＶ 的因果效应———这是实现从基础研究

到育种应用转化的关键科学问题。 只有通过整合功能

基因组学等多学科方法， 系统阐明 ＰＬＡＧ１ ＣＮＶ 的调

控机制， 才能为畜禽遗传改良提供坚实的理论支撑和

有效的技术解决方案。

３　 ＰＬＡＧ１ 互作转录因子调控网络

ＰＬＡＧ１ 的转录调控通过与其他转录因子构建复

杂相互作用网络而实现。 秦川牛研究显示， ＰＬＡＧ１
基因核心启动子区域 （－２９７～ ＋４２ ｂｐ） 富含 ＣｐＧ 岛，
并包含多个高度保守的转录因子结合位点， 涵盖

Ｋｒüｐｐｅｌ 样因子 （ＫＬＦ５）、 ＣＡＭＰ 反应元件结合蛋白 １
（ＣＲＥＢ１） 和早期生长反应因子 １ （ＥＧＲ１） 等因子的

识别序列［４７］。 这些因子构成 ＰＬＡＧ１ 上游转录调控网

络的核心组分， 通过多层次机制精细调节 ＰＬＡＧ１ 表

达， 进而调控肌肉发育进程。 ＰＬＡＧ１ 与转录因子的

相互作用见表 ４。 然而， 这些结合位点的功能验证主

要依赖生物信息学预测， 其在生理条件下的实际调控

效能仍需体内试验进一步证实。

表 ４　 主要转录因子及其功能， 与 ＰＬＡＧ１ 的相互作用

转录因子 结构特征 结合基序 肌肉发育中的功能 与 ＰＬＡＧ１ 的互作方式 参考文献

ＫＬＦ５ Ｃ２Ｈ２ 锌指结构 ＣＡＣＣＣ ／ ＧＴ－ｂｏｘ 促进成肌细胞增殖， 调控肌

肉再生

直接结合 ＰＬＡＧ１ 启动子， 形成正反

馈环

［５２］

ＣＲＥＢ１ 亮氨酸拉链结构 ｃＡＭＰ 反应元件

（ＣＲＥ）
协调细胞周期与肌源性分化 启动 ＰＬＡＧ１ 的转录过程， 协同调节

ＭｙｏＧ 的表达。
［４７］

ＥＧＲ１ Ｃ２Ｈ２ 锌指结构 ＧＣＧＴＧＧＧＧＣＧ 调控成肌细胞增殖与分化

平衡

竞争性结合， 参与表观遗传调控 ［４７］

ＭｙｏＤ 碱性螺旋－环－螺旋 Ｅ－ｂｏｘ （ＣＡＮＮＴＧ） 肌细胞决定因子 下游效应分子， 受 ＰＬＡＧ１ 间接调控 ［６４］

ＭＥＦ２ ＭＡＤＳ－ｂｏｘ 结构域 （Ｃ ／ Ｔ）ＴＡ（Ａ ／ Ｔ）４ＴＡＧ 促进肌纤维成熟 ＰＬＡＧ１、 ＫＬＦ５ 与 ＭＥＦ２ 的协同调节

网络

［６４］

　 　 ＫＬＦ５ 作为 Ｃ２Ｈ２ 型锌指转录因子家族成员， 特

异性 识 别 靶 基 因 启 动 子 中 的 “ ＧＴ － ｂｏｘ ” 或

“ＣＡＣＣＣ” 基序［４８－４９］。 其调控机制呈现多样性： 在

鸡骨骼肌模型中， ＫＬＦ５ 通过调控 Ｗｎｔ ／ β－ｃａｔｅｎｉｎ 信

号通路影响肌肉萎缩进程［５０－５１］； 而在牛成肌细胞中，
ＫＬＦ５ 可直接结合 ＰＬＡＧ１ 启动子区域， 共同调控肌肉

发育相关基因的表达［５２］。 ＣＲＥＢ１ 属于 ＤＮＡ 结合蛋白

亮氨酸拉链家族， 通过识别靶基因启动子区的环磷酸

腺苷 （ ｃＡＭＰ ） 反 应 元 件 （ ＣＲＥ ） 调 控 转 录 过

程［５３－５４］。 在肌肉发育中， ＣＲＥＢ１ 活性受磷酸化修饰

精细调控， 主要促进成肌细胞增殖与肌肉再生［５５－５６］。
在牛骨骼肌发育过程中， ＣＲＥＢ１ 通常发挥促进作用，
但在促进转化生长因子－β１ （ＴＧＦ－β１） 信号通路激

活等特定条件下则可能抑制肌生成［５７］。 ＥＧＲ 家族包

含 ＥＧＲ１－４ 四个成员， 这些转录因子能够快速响应细

胞表面受体信号， 在不同细胞类型中调控多种有丝分
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裂相关基因的表达［５８－５９］。 其中 ＥＧＲ１ （亦称 ＺＩＦ２６８、
ＮＧＦＩ－Ａ 等） 最初在外周血淋巴细胞中被发现参与

Ｇ０ ／ Ｇ１ 期转换调控， 其特异性识别 ５′－ＧＣＧＴＧＧＧＧＣＧ－
３′ＤＮＡ 序列［６０－６１］。 与 ＣＲＥＢ１ 相似， ＥＧＲ１ 功能具有

双重性： 在特定条件下可上调 ＴＧＦ－β１、 纤维连接蛋

白及细胞周期蛋白依赖性激酶抑制剂 １Ａ （ｐ２１） 等

因子表达， 促进细胞黏附与分化［６２］； 而在其他情境

下则通过启动蛋白酪氨酸磷酸酶基因 （ＰＴＥＮ） 并抑

制 ＡＫＴ 通路诱导细胞凋亡［６３］。
除上述核心因子外， ＰＬＡＧ１ 调控网络还涉及肌

源性调节因子 （ＭＲＦ） 家族成员， 如生肌决定因子

（ＭｙｏＤ）、 生肌因子 ５ （ Ｍｙｆ５）、 生肌调节因子 ４
（ＭＲＦ４） 和肌细胞生成素 （ＭｙｏＧ） 及肌细胞增强因

子 ２ （ＭＥＦ２） 家族等肌肉特异性转录因子。 在肌肉

发育过程中， ＰＬＡＧ１ 通过调控 ＭＲＦ 表达影响卫星细

胞功能与肌肉再生。 例如， 肌细胞分化关键调控因子

ＭｙｏＤ 可被 ＰＬＡＧ１ 间接启动； 而成年骨骼肌中主要成

肌因子 ＭＲＦ４ 的表达则受 ＰＬＡＧ１－ＫＬＦ５ 通路调控［６４］。
这种多层次、 多因子的调控机制虽然保障了肌肉发育

的时空精确性， 但其复杂程度也表明， 针对单一节点

的遗传干预策略可能难以实现预期育种效果， 必须综

合考虑调控网络的冗余特性与代偿能力。

４　 小结与展望

本综述整合了 ＰＬＡＧ１ 基因及其互作转录因子在

畜禽肌肉发育中的现有研究框架。 作为锌指蛋白转录

因子家族的重要成员， ＰＬＡＧ１ 通过精确调控肌细胞

分化进程及肌肉特异性基因表达， 在肌肉发育中具有

核心调控作用。 然而， 目前多数功能研究仍以现象描

述为主， 对于 ＰＬＡＧ１ 如何动态协调不同发育阶段基

因表达程序的转换机制， 尚未形成深入认知。 在遗传

标记探索方面， ＰＬＡＧ１ 多态性位点与初生体重、 断

奶体重等关键经济性状的关联性已获得试验支持， 为

分子标记辅助选择奠定了分子基础。 但现有关联分析

普遍未充分考虑等位基因效应的群体差异性， 若直接

跨品种推广这些标记， 可能面临预期效果不一致的

风险。
当前研究在以下几个方面仍存在明显局限：

ＰＬＡＧ１ 不同剪接体的功能特异性研究明显滞后， 这

种剪接多样性的忽视可能使我们对 ＰＬＡＧ１ 调控网络

复杂度的评估产生偏差； ＣＮＶ 对 ＰＬＡＧ１ 表达调控的

机制仍不明确， 考虑到 ＣＮＶ 在育种群体中的普遍性，
这一认知缺口限制了 ＰＬＡＧ１ 育种价值的准确评估；
跨物种调控机制的对比研究较为欠缺， 通过系统比较

不同物种的调控特征， 可能揭示 ＰＬＡＧ１ 功能演化的

关键规律； ＰＬＡＧ１ 参与的转录因子网络协同机制尚

未完全解析， 这种网络层级的认知不足， 使我们对遗

传干预可能引发的级联效应难以进行准确预测。 为突

破这些局限， 建议后续研究从以下方向着力： 运用单

细胞多组学、 基因编辑和三维基因组等新兴技术， 系

统揭示 ＰＬＡＧ１ 调控网络的动态构建规律； 特别值得

探索的是， 引入结构生物学研究方法可能为阐释

ＰＬＡＧ１ 与不同互作因子的结合特异性提供新视角；
同时应系统评估 ＣＮＶ 的育种应用潜力， 并开展跨物

种调控机制的系统对比。 将这些研究方向有机整合，
可构建一个多层次的 ＰＬＡＧ１ 功能解析体系， 为畜禽

生长性状的遗传改良提供更坚实的理论支撑。 通过这

些深入探索， 有望建立基于 ＰＬＡＧ１ 的多基因聚合育

种策略， 为畜牧育种产业的精准化推进确立新的技术

方案。

参考文献：

［１］ 　 ＧＵ Ｑ， ＷＥＩ Ｈ Ｆ． ＰＬＡＧ１ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｈｉｇｈ ｇｌｕｃｏｓｅ－ｉｎｄｕｃｅｄ ａｎｇｉｏｇｅｎ⁃
ｅｓｉｓ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｔｉｎａｌ ｅｎｄｏｔｈｅｌｉａｌ ｃｅｌｌｓ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ Ｗｎｔ ／
β－ｃａｔｅｎｉｎ ｓｉｇｎａｌｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ［ Ｊ］ ． Ｆｏｌｉａ Ｂｉｏｌ， ２０２２， ６８ （ １）：
２５－３２．

［２］ 　 何盼， 郑立， 王健， 等． ＰＬＡＧ 基因家族研究进展 ［Ｊ］ ． 基因组

学与应用生物学， ２０１９， ３８ （３）： １０６５－１０６９．
［３］ 　 ＬＩ Ｚ， ＷＵ Ｍ， ＺＨＡＯ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ＰＬＡＧ１ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｎｔｓ ａｎｄ ｒｅｌｅｖａｎｃｅ ｔｏ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｃｈｉ⁃
ｎｅｓｅ ｃａｔｔｌｅ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０２０， ３１ （６）： ５０４－５１１．

［４］ 　 ＪＵＭＡ Ａ Ｒ， ＤＡＭＤＩＭＯＰＯＵＬＯＵ Ｐ Ｅ， ＧＲＯＭＭＥＮ Ｓ Ｖ Ｈ， ｅｔ ａｌ．
Ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｒｏｌｅ ｏｆ ＰＬＡＧ１ ａｓ ａ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
［Ｊ］ ． Ｊ Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌ， ２０１６， ２２８ （２）： Ｒ４５－Ｒ５６．

［５］ 　 王亚慧． ＰＬＡＧ１ 基因对牛胎儿生长发育的调控机制研究 ［Ｄ］．
北京： 中国农业科学院， ２０２０．

［６］ 　 ＷＡＮＧ Ｊ， ＨＵＡＮＧ Ｙ， ＸＵ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｐｌｅｏｍｏｒｐｈｉｃ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅ １
（ＰＬＡＧ１） ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｈｉｂｉｔｓ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ｏｆ ｂｏｖｉｎｅ ｐｒｉ⁃
ｍａｒｙ ｍｙｏｂｌａｓｔｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ＰＩ３Ｋ － Ａｋｔ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ［ Ｊ］ ． Ｊ
Ａｎｉｍ Ｓｃｉ， ２０２２， １００ （４）： ｓｋａｃ０９８．

［７］ 　 ＬＩＴＴＬＥＪＯＨＮ Ｍ， ＧＲＡＬＡ Ｔ， ＳＡＮＤＥＲＳ Ｋ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｉｎ ＰＬＡＧ１ ａｓｓｏｃｉａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｅａｒｌｙ ｌｉｆｅ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｐｅｒｉｐｕｂｅｒｔａｌ
ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ Ｂｏｓ ｔａｕｒｕｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍ Ｇｅｎｅｔ， ２０１２， ４３
（５）： ５９１－５９４．

［８］ 　 ＨＯＵ Ｊ， ＱＵ Ｋ， ＪＩＡ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ａ ＳＮＰ ｉｎ ＰＬＡＧ１ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｂｏｄｙ ｈｅｉｇｈｔ ｔｒａｉｔ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｔｔｌｅ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍ Ｇｅｎｅｔ， ２０２０， ５１
（１）： ８７－９０．

［９］ 　 ＣＡＨＹＡＤＩ Ｍ， ＳＵＫＡＲＹＯ Ｓ， ＤＨＩＡＵＲＲＩＤＨＯ Ｍ Ｉ， ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｏｃｉ⁃
ａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌｅｏｍｏｒｐｈｉｃ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅ １ ｗｉｔｈ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｍｅａｓｕｒｅ⁃
ｍｅｎｔ ｏｆ Ｂａｌｉ ｃａｔｔｌｅ （Ｂｏｓ ｊａｖａｎｉｃｕｓ） ［ Ｊ］ ． Ｖｅｔ Ｗｏｒｌｄ， ２０２２， １５
（３）： ７８２－７８８．

［１０］ ＺＨＯＮＧ Ｊ Ｌ， ＸＵ Ｊ Ｗ， ＷＡＮＧ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｎｏｖｅｌ ＳＮＰ ｏｆ ＰＬＡＧ１
ｇｅｎｅ ａｎｄ ｉｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｔｔｌｅ ［ Ｊ］ ．
Ｇｅｎｅ， ２０１９， ６８９： １６６－１７１．

［１１］ 郭潇潇， 李隐侠， 王悦， 等． 湖羊 ＰＬＡＧ１ 基因 ５′调控区多态性

及其与早期体重的关联分析 ［ Ｊ］ ． 畜牧兽医学报， ２０２１， ５２

·２４１· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２６　 Ｖｏｌ􀆰 ５８　 Ｎｏ􀆰 ５



（２）： ３３１－３４３．
［１２］ 冯小品， 李隐侠， 张晨俭， 等． 波尔山羊 ＰＬＡＧ１ 基因克隆、 多

态性鉴定及其与出生体重、 体尺性状的关联分析 ［ Ｊ］ ． 中国畜

牧兽医， ２０２２， ４９ （９）： ３４６５－３４７４．
［１３］ 候利娟． 在四个实验猪群中利用全基因组关联分析及其荟萃分

析定位影响四肢骨骼长度的基因位点 ［Ｄ］． 南昌： 江西农业大

学， ２０１６．
［１４］ 范家萌． ＮＲ６Ａ１、 ＰＬＡＧ１、 ＬＣＯＲＬ 基因在民猪群体内的单倍型

及连锁不平衡分析 ［Ｄ］． 哈尔滨： 东北农业大学， ２０１５．
［１５］ ＺＨＡＮＧ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｍ， ＹＵＡＮ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒ⁃

ｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ＮＲ６Ａ１， ＰＬＡＧ１ ａｎｄ ＶＲＴＮ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｖｅｒｔｅｂｒａｅ
ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｔｏｎｇｃｈｅｎｇ × Ｌａｒｇｅ Ｗｈｉｔｅ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ ｐｉｇｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍ
Ｇｅｎｅｔ， ２０１８， ４９ （４）： ３５３－３５４．

［１６］ ＰＵＴＲＡ Ｉ Ｇ Ｒ， ＳＡＲＩ Ｄ Ａ， ＲＡＣＨＭＡＷＡＴＩ Ｓ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｃ． ９５７Ａ＞Ｃ ｏｆ ＰＬＡＧ１ ｇｅｎｅ
ａｎｄ ｉｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｂａｌｉ ｃａｔｔｌｅ ［Ｊ］ ． Ｊ Ｉｎｄｏｎｅｓｉａｎ
Ｔｒｏｐ Ａｎｉｍ Ａｇｒｉｃ， ２０２１， ４６ （３）： １９９－２０８．

［１７ ］ ＰＡＮ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｍ， ＷＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｄｅｌ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｈｅｅｐ
ＰＬＡＧ１ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０２２， ３３ （７）： １４５９－１４６５．

［１８］ ＷＥＩ Ｚ， ＷＡＮＧ Ｋ， ＷＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ １５－ｂｐ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｍｕ⁃
ｔａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ＰＬＡＧ１ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｇｏａｔｓ
［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２１， １１ （７）： ２０６４．

［１９］ ＮＡＩＫ Ｕ， ＡＭＩＮ Ｓ Ｅ， ＥＬＳＡＹＡＤ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｐｌｅｏｍｏｒｐｈｉｃ ａｄｅｎｏｍａ
ｗｉｔｈ ａ ｎｏｖｅｌ ｇｅｎｅ ｒｅａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔ － ＬＩＮＣ０１６０６ ＰＬＡＧ１ ［ Ｊ］ ． Ｈｅａｄ
Ｎｅｃｋ Ｐａｔｈｏｌ， ２０２４， １８ （１）： １０．

［２０］ 刘紫雯， 史晓渊， 王天琦， 等． ＰＬＡＧ１ 与家畜脊椎数目体格形

态相关性研究 ［Ｊ］ ． 中国畜牧业， ２０２２ （１２）： ４６－４８．
［２１］ 闵奇， 刘益丽， 蒋梦娟， 等． 调控牛体型大小的信号通路及候

选基因研究进展 ［Ｊ］ ． 黑龙江畜牧兽医， ２０２４ （３）： ２２－３０．
［２２］ ＭＡＲＣＵＺＺＩ Ｏ， ＣＥＣＣＯ Ｐ Á， ＯＬＩＶＥＲＡ Ｌ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ａｄ⁃

ａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ ｈｉｇｈｌａｎｄ ａｎｄ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｂｏｌｉｖｉａｎ Ｃｒｅｏｌｅ ｃａｔ⁃
ｔｌｅ ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅ， ２０２５， ９４９： １４９３５４．

［２３］ ＡＧＵＡＹＯ Ｊ Ｓ， ＳＨＥＬＴＯＮ Ｊ Ｍ， ＴＡＮ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｅｃｔｏｐｉｃ ＰＬＡＧ１ ｉｎ⁃
ｄｕｃｅｓ ｍｕｓｃｕｌａｒ ｄｙｓｔｒｏｐｈｙ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｕｓｅ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｂｉｏｐｈｙｓ Ｒｅｓ
Ｃｏｍｍｕｎ， ２０２３， ６６５： １５９－１６８．

［２４］ ＨＵ Ｍ， ＳＨＩ Ｌ， ＹＩ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｌｕｘｉ ｃａｔｔｌｅ ｕｓｉｎｇ ｗｈｏｌｅ － ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｄａｔａ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍ Ｂｉｏｓｃｉ， ２０２４， ３７ （３）： ４６１－４７０．

［２５］ ＳＥＯ Ｄ， ＬＥＥ Ｄ Ｈ， ＪＩＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
Ｈａｎｗｏｏ （Ｋｏｒｅａｎ） ｃａｔｔｌｅ ｌｅｆｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｔｒａｉｔｓ
ａｎｄ ｈａｓ ａｌｔｅｒｅｄ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉ Ｒｅｐ， ２０２２， １２
（１）： ６４３８．

［２６］ ＨＵ Ｍ， ＪＩＡＮＧ Ｈ， ＬＡＩ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｒｅｄ ｓｔｅｐｐｅ ｃａｔｔｌｅ ｕｓｉｎｇ ｈｉｇｈ －

ｄｅｎｓｉｔｙ ＳＮＰ ａｒｒａｙ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２３， １３ （１０）： １７１７．
［２７］ ＫＷＯＮ Ｄ， ＡＨＮ Ｊ， ＫＩＭ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔ ｄｗａｒｆｉｓｍ ｃｏｎｓｅ⁃

ｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｎｉｐｉｇｓ ｕｎｄｅｒ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｓ ［ Ｊ］ ．
ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０２４， ２５ （１）： ７６１．

［２８］ 马小燕， 王文文， 郑凤玲， 等． 江泉黑猪 ＰＬＡＧ１ 基因多态性及

其与生长性能的关联分析 ［ Ｊ］ ． 农业生物技术学报， ２０２４， ３２
（７）： １５６４－１５７６．

［２９］ 冯小品． 山羊 ＰＬＡＧ１ 基因多态性与初生重及体尺的关联研究

［Ｄ］． 南京： 南京农业大学， ２０１９．
［３０］ ＶＡＮ ＤＹＣＫ Ｆ， ＤＥＣＬＥＲＣＱ Ｊ， ＢＲＡＥＭ Ｃ Ｖ， ｅｔ ａｌ． ＰＬＡＧ１ ｔｈｅ

ｐｒｏｔｏｔｙｐｅ ｏｆ ｔｈｅ ＰＬＡＧ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ： ｖｅｒｓａｔｉｌｉｔｙ ｉｎ ｔｕｍｏｕｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ （ｒｅｖｉｅｗ） ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔ Ｊ Ｏｎｃｏｌ， ２００７， ３０ （４）： ７６５－

７７４． 　
［３１］ ＢＲＡＥＭ Ｃ Ｖ， ＫＡＳ Ｋ， ＭＥＹＥＮ Ｅ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｋａｒｙｏ⁃

ｐｈｅｒｉｎ ａｌｐｈａ ２ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｉｎ ＰＬＡＧ１， ｗｈｉｃｈ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｓ ａ ｎｕ⁃
ｃｌｅａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｂｉｏｌ Ｃｈｅｍ， ２００２， ２７７ （ ２２ ）：
１９６７３－１９６７８．

［３２］ ＸＵ Ｗ， ＨＥ Ｈ， ＺＨＥＮＧ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ １９ － ｂｐ ｄｅｌｅｔｉｏｎ
ｗｉｔｈｉｎ ＰＬＡＧ１ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｃａｔｔｌｅ ［ Ｊ］ ．
Ｇｅｎｅ， ２０１８， ６７５： １４４－１４９．

［３３］ ＫＩＭ Ｅ， ＫＩＭ Ｍ， ＨＷＡＮＧ Ｓ Ｕ， ｅｔ ａｌ． Ｎｅｕｒａｌ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ－

ｉｎｄｕｃｅｄ ｐｌｕｒｉｐｏｔｅｎｔ ｓｔｅｍ ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｇｌｉｏ⁃
ｂｌａｓｔｏｍａ－ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｍｅｄｉｕｍ ［Ｊ］ ． Ｊ Ｃｅｌｌ Ｍｏｌ Ｍｅｄ， ２０１９， ２３ （３）：
２０５２－２０６３．

［ ３４ ］ ＴＲＩＬＡＫＳＯＮＯ Ｂ， ＲＯＤＨＩＹＡＨ Ａ Ｆ， ＹＡＮＴＩ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｂｏｄｙ
ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｂｒａｈｍａｎ ｃａｔｔｌｅ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｐｌｅｏｍｏｒ⁃
ｐｈｉｃ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅ １ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ［ Ｊ ］ ． Ｏｐｅｎ Ｖｅｔ Ｊ， ２０２４， １４
（１２）： ３２４８－３２５６．

［３５］ 郭宝港， 王明凯， 张文娟， 等． 泰山黑猪基因组选择信号分析

［Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２０２５， ６１ （２）： １４３－１４９．
［３６］ ＱＩＡＯ Ｒ， ＧＡＯ Ｊ， ＺＨＡＮＧ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａ⁃

ｌｙｓｅｓ ｒｅｖｅａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｓｔｒｏｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｆａｔｎｅｓｓ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｔｗｏ ｐｉｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｔ Ｓｅｌ Ｅｖｏｌ， ２０１５， ４７
（１）： １７．

［３７］ ＳＭＩＴＨ Ｊ Ｌ， ＷＩＬＳＯＮ Ｍ Ｌ， ＮＩＬＳＯＮ Ｓ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ ａｓ⁃
ｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ
Ｕ． Ｓ． Ｒｅｄ Ａｎｇｕｓ ｃａｔｔｌｅ ［ Ｊ ］ ． ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０２２， ２３
（１）： ５１７．

［３８］ 赵拴平， 金海， 徐磊， 等． 牛 ＰＬＡＧ１ 基因多态性与大别山牛生

长性状的相关性分析 ［ Ｊ］ ． 中国草食动物科学， ２０２０， ４０
（４）： ７－１１．

［３９］ ＬＩ Ｌ Ｙ， ＸＩＡＯ Ｓ Ｊ， ＴＵ Ｊ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉｔａ⁃
ｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｗｉｎｅ ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｃａｒｃａｓｓ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｆｉｖｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ｐｉｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍ Ｇｅｎｅｔ， ２０２１， ５２ （５）： ６２１－

６３２． 　
［４０］ ＰÖＳ Ｏ， ＲＡＤＶＡＮＳＺＫＹ Ｊ， ＢＵＧＬＹÓ Ｇ， ｅｔ ａｌ． ＤＮＡ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ： ｍａｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ， ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ， ａｎｄ
ｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｓｐｅｃｔｓ ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｍｅｄ Ｊ， ２０２１， ４４ （５）： ５４８－５５９．

［４１］ ＷＡＮＧ Ｑ， ＷＥＩ Ｚ， ＺＨＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｇｏａｔ ｐｌｅｏｍｏｒｐｈｉｃ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅ
１ （ ＰＬＡＧ１）： ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ， ＣＮＶ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ
ｗｉｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２３， １３ （１２）： ２０２３．

［４２］ ＺＨＡＮＧ Ｚ， ＹＡＮＧ Ｐ， ＨＥ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｙ ｏｆ ＰＬＡＧ１ ｇｅｎｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｃａｔｔｌｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０２２， ３３ （２）： ２７３－

２７８． 　
［４３］ ＭＥＩ Ｃ， ＧＵＩ Ｌ， ＨＯＮＧ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ａｄａｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ： ａ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｗｏ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｃａｔｔｌｅ ｂｒｅｅｄｓ
ｆｒｏｍ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ ａｎｄ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ］ ． Ｍｏｌ Ｔｈｅｒ Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ，
２０２１， ２３： ９５９－９６７．

［４４ ］ ＺＨＡＮＧ Ｗ， ＬＩＵ Ｌ， ＺＨＯＵ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｗａｎｂｅｉ ｐｉｇｓ ｕｓｉｎｇ ｗｈｏｌｅ ｇｅ⁃
ｎｏｍｅ ｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２２， １３ （１）： １３．

［４５］ ＡＧＵＩＡＲ Ｔ Ｓ， ＴＯＲＲＥＣＩＬＨＡ Ｒ Ｂ Ｐ， ＭＩＬＡＮＥＳＩ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｏ⁃
ｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｔ ｉｎｔｒｏｎ ３ ｏｆ ＨＭＧＡ２ ｗｉｔｈ ｎａｖｅｌ
ｌｅｎｇｔｈ ｉｎ Ｂｏｓ ｉｎｄｉｃｕｓ ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｇｅｎｅｔ， ２０１８， ９： ６２７．

·３４１·畜牧与兽医　 ２０２６ 年　 第 ５８ 卷　 第 ５ 期



［４６］ ＫＡＷＡＧＵＣＨＩ Ｆ， ＴＳＵＣＨＩＭＵＲＡ Ｍ， ＯＹＡＭＡ Ｋ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ
ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｊａｐａｎｅｓｅ Ｂｌａｃｋ ｃａｔｔｌｅ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏ⁃
ｖｉｎｇ ｂｅｅｆ ｑｕａｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ［ Ｊ］ ． Ａｒｃｈ Ａｎｉｍ Ｂｒｅｅｄ， ２０２０， ６３
（１）： ９－１７．

［４７］ 马勇， 陈宗昌， 李旭鹏， 等． 秦川牛 ＰＬＡＧ１ 基因启动子克隆及

转录因子预测 ［ Ｊ］ ． 中国畜牧兽医， ２０２３， ５０ （ ７）： ２６６１ －

２６６９． 　
［４８］ 龚邵新， 庄英帜， 赵强， 等． ＫＬＦ４ 和 ＫＬＦ５ 蛋白在不同临床分

期胃癌组织中的表达及意义 ［ Ｊ］ ． 中国癌症杂志， ２０１０， ２０
（１０）： ７５６－７５９．

［ ４９ ］ ＨＡＹＡＳＨＩ Ｓ， ＭＡＮＡＢＥ Ｉ， ＳＵＺＵＫＩ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｋｌｆ５ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ
ｍｕｓｃｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｙ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｍｕｓｃｌｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｓ ｉｎ
ｃｏｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ＭｙｏＤ ｉｎ ｍｉｃｅ ［Ｊ］ ． Ｅｌｉｆｅ， ２０１６， ５： ｅ１７４６２．

［５０］ ＨＩＲＡＴＡ Ｙ， ＴＯＹＯＮＯ Ｔ， ＫＯＫＡＢＵ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｋｒüｐｐｅｌ－ｌｉｋｅ ｆａｃｔｏｒ
５ （Ｋｌｆ５） ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍｏｕｓｅ Ｔ１Ｒ１ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
ｇｅｎｅ （Ｔａｓ１ｒ１） ｉｎ Ｃ２Ｃ１２ ｍｙｏｂｌａｓｔ ｃｅｌｌｓ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｍｅｄ Ｒｅｓ， ２０１９，
４０ （２）： ６７－７８．

［５１］ ＺＨＡＮＧ Ｄ Ｈ， ＹＩＮ Ｈ Ｄ， ＬＩ Ｊ Ｊ， ｅｔ ａｌ． ＫＬＦ５ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｃｈｉｃｋｅｎ
ｓｋｅｌｅｔａｌ ｍｕｓｃｌｅ ａｔｒｏｐｈｙ ｖｉａ ｔｈｅ ｃａｎｏｎｉｃａｌ Ｗｎｔ ／ β－ｃａｔｅｎｉｎ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｐａｔｈｗａｙ ［Ｊ］ ． Ｅｘｐ Ａｎｉｍ， ２０２０， ６９ （４）： ４３０－４４０．

［５２］ ＪＩＡＮＧ Ｔ， ＷＡＮＧ Ｘ Ｑ， ＤＩＮＧ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｉｓｔｅｉｎ ａｔｔｅｎｕａｔｅｓ
ｉｓｏｆｌｕｒａｎｅ － ｉｎｄｕｃｅｄ ｎｅｕｒｏｔｏｘｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｉｍｐａｉｒｅｄ ｓｐａｔｉａｌ
ｌｅａｒｎｉｎｇ ａｎｄ ｍｅｍｏｒｙ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｃＡＭＰ ／ ＣＲＥＢ ａｎｄ ＢＤＮＦ－ＴｒｋＢ－

ＰＩ３Ｋ ／ Ａｋｔ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ［ Ｊ］ ． Ｋｏｒｅａｎ Ｊ Ｐｈｙｓｉｏｌ Ｐｈａｒｍａｃｏｌ， ２０１７， ２１
（６）： ５７９－５８９．

［５３］ ＳＣＨＡＮＴＯＮ Ｍ， ＭＡＹＭÓ Ｊ Ｌ， ＰÉＲＥＺ－ＰÉＲＥＺ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｖｏｌｖｅ⁃
ｍｅｎｔ ｏｆ ｌｅｐｔｉｎ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｃｅｎｔａ ［Ｊ］ ． Ｒｅ⁃
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ， ２０１８， １５５ （１）： Ｒ１－Ｒ１２．

［５４］ ＰＨＵＯＮＧ Ｎ Ｔ Ｔ， ＬＩＭ Ｓ Ｃ， ＫＩＭ Ｙ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｒｏｍａｔａｓｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ
ｉｎ ｔａｍｏｘｉｆｅｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ： ｒｏｌｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｉｎｏｓｉｔｉｄｅ ３－ｋｉ⁃
ｎａｓｅ － ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＣＲＥＢ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｃａｎｃｅｒ Ｌｅｔｔ， ２０１４， ３５１
（１）： ９１－９９．

［５５］ ＦＥＮＧ Ｙ Ｒ， ＲＡＺＡ Ｓ Ｈ Ａ， ＬＩＡＮＧ Ｃ Ｃ， ｅｔ ａｌ． ＣＲＥＢ１ ｐｒｏｍｏｔｅｓ
ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｙ ｍｅｄｉａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ＣＣ⁃
ＮＡ２ ａｎｄ ＭＹＯＧ ｉｎ ｂｏｖｉｎｅ ｍｙｏｂｌａｓｔｓ ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔ Ｊ Ｂｉｏｌ Ｍａｃｒｏｍｏｌ，

２０２２， ２１６： ３２－４１．
［５６］ ＭＡＮＳＯＵＲＩ － ＡＴＴＩＡ Ｎ， ＴＲＩＰＵＲＡＮＩ Ｓ Ｋ， ＧＯＫＵＬ Ｎ， ｅｔ ａｌ．

ＴＧＦβ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｊｕｖｅｎｉｌｅ ｇｒａｎｕｌｏｓａ ｃｅｌｌ ｔｕｍｏｒｉｇｅｎｅｓｉｓ ｂｙ
ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｎｇ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ［ Ｊ ］ ． Ｍｏｌ Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌ， ２０１４， ２８ （ １１ ）：
１８８７－１８９８．

［５７］ ＹＵＡＮ Ｌ， ＦＵＮＧ Ｔ Ｓ， ＨＥ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｒａｌ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ，
ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ａｎｄ ａｎｔｉｖｉｒａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｂｙ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｕｔｕａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ＥＧＲ ａｎｄ ＡＰ － １ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ．
Ｅｍｅｒｇ Ｍｉｃｒｏｂｅｓ Ｉｎｆｅｃｔ， ２０２２， １１ （１）： １７１７－１７２９．

［５８］ ＭＡ Ｗ， ＬＩＵ Ｆ， ＹＵＡＮ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｅｍｏｄｉｎ ａｎｄ ＡＺＴ ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｉｃａｌｌｙ
ｉｎｈｉｂｉｔ ｔｈｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｄｕｃｅ ｔｈｅ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ｏｆ ｌｅｕｋｅｍｉａ Ｋ５６２
ｃｅｌｌｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ＥＧＲ１ ａｎｄ ｔｈｅ Ｗｎｔ ／ β－ｃａｔｅｎｉｎ ｐａｔｈｗａｙ ［Ｊ］ ． Ｏｎｃｏｌ
Ｒｅｐ， ２０２０， ４３ （１）： ２６０－２６９．

［５９］ ＤＩ ＢＩＡＳＥ Ｓ， ＳＨＩＭ Ｈ Ｓ， ＫＩＭ Ｋ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｆａｓｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ＥＧＲ１
ａｎｄ ｐｒｏｔｅｃｔｓ ｆｒｏｍ ｇｌｕｃｏｓｅ－ ａｎｄ ｄｅｘａｍｅｔｈａｓｏｎｅ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓｅｎｓｉｔｉｚａ⁃
ｔｉｏｎ ｔｏ ｃｈｅｍｏｔｈｅｒａｐｙ ［Ｊ］ ． ＰＬｏＳ Ｂｉｏｌ， ２０１７， １５ （３）： ｅ２００１９５１．

［６０］ ＤＥ ＫＬＥＲＫ Ｎ， ＳＡＲＯＪ Ｓ Ｄ， ＷＡＳＳＩＮＧ Ｇ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｈｏｓｔ ｃｅｌｌ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＥＧＲ１ ｉｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ＥＧＦＲ－

ＥＲＫ１ ／ ２ ｐａｔｈｗａｙ ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｃｅｌｌ Ｉｎｆｅｃｔ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０１７， ７： １６．
［６１ ］ ＺＨＡＮＧ Ｗ， ＴＯＮＧ Ｈ， ＺＨＡＮＧ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ＥＧＲ１ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｏｖｉｎｅ ｓｋｅｌｅｔａｌ ｍｕｓｃｌｅ ｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｃｅｌｌｓ
ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ＭｙｏＧ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌ， ２０１８，
２３３ （１）： ３５０－３６２．

［６２］ ＬＩ Ｙ， ＨＥ Ｘ， ＬＩ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｐｈｏｓｐｈｏｄｉｅｓｔｅｒａｓｅ－４ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ Ｚｌ－

ｎ－９１ ｓｕｐｐｒｅｓｓｅｓ ｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａ ｇｒｏｗｔｈ ｖｉａ ＥＧＲ１ ／ ＰＴＥＮ ／ ＡＫＴ
ｐａｔｈｗａｙ ［Ｊ］ ． Ｅｕｒ Ｊ Ｐｈａｒｍａｃｏｌ， ２０２５， ９８８： １７７２３０．

［６３］ ＯＢＥＮ Ｋ Ｚ， ＧＡＣＨＵＫＩ Ｂ Ｗ， ＡＬＨＡＫＥＥＭ Ｓ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｒａｄｉａｔｉｏｎ
ｉｎｄｕｃｅｄ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ｏｆ ｍｕｒｉｎｅ ｂｏｎｅ ｍａｒｒｏｗ ｃｅｌｌｓ ｉｓ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｏｆ
ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｒｅｓｐｏｎｓｅ １ （ ＥＧＲ１） ［ Ｊ］ ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１７， １２
（１）： ｅ０１６９７６７．

［６４］ ＫＩＭ Ｈ， ＰＡＲＫ Ｓ， ＫＩＭ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｇｌｕｃｏｓｅ ａｎｄ ｌｙｓｉｎｅ ｓｕｐ⁃
ｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｍｙｏｇｅｎｉｃ ａｎｄ ａｄｉｐｏｇｅｎｉｃ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｍｕｓｃｌｅ
ｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｃｅｌｌｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｈａｎｗｏｏ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ
ＰＬＡＧ１ Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｃｅｌｌ－ｂａｓｅｄ ｆｏｏｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｃｕｒｒ Ｒｅｓ
Ｆｏｏｄ Ｓｃｉ， ２０２４， ９： １００８７９．

·４４１· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２６　 Ｖｏｌ􀆰 ５８　 Ｎｏ􀆰 ５


