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摘要： 旨在筛选牛 ＤＮＡ 聚合酶 β （ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ β， ＰＯＬＢ） 基因核心启动子并对调控该基因表达的转录因子进行预测和鉴定。 以牛 ＰＯＬＢ 基因

ＣＤＳ 区上游 １ ７５１ ｂｐ 序列为模板， 构建 ５ 个包含不同截短长度的启动子报告基因载体， 利用双荧光素酶报告基因系统鉴定核心启动子， 利用

ＡｎｉｍａｌＴＦＤＢ ３􀆰 ０ 预测核心启动子结合转录因子， 过表达转录因子后分析其对牛 ＰＯＬＢ 基因的转录调控功能。 结果： 在牛肌肉原代细胞中， 构建的

５ 个截短的启动子报告基因载体均具有转录起始活性， ｐＧＬ３－１５１ （－１５１～ －１ ｂｐ） 和 ｐＧＬ３－１３５１ （－１ ３５１～ －１ ｂｐ） 的相对荧光素酶活性显著高于

ｐＧＬ３－５５１ （－５５１～ －１ ｂｐ） （Ｐ＜０􀆰 ００１， Ｐ＜０􀆰 ０００ １）， 表明－１５１～ －１ ｂｐ 和－１ ３５１～ －５５１ ｂｐ 为牛 ＰＯＬＢ 基因核心启动子区； ＡｎｉｍａｌＴＦＤＢ ３􀆰 ０ 预测核

心启动子区存在转录因子特异性蛋白 １ （ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ｐｒｏｔｅｉｎ １， ＳＰ１） 的结合位点； 在牛肌肉原代细胞中过表达转录因子 ＳＰ１， 能够显著降低 ＰＯＬＢ
基因的转录活性。 本试验结果为进一步研究该基因表达调控机制提供参考。
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ＰＯＬＢ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＳＰ１ ｗａｓ ａｂｌｅ ｔｏ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒ
ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ＰＯＬＢ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ： ｃａｔｔｌｅ； ＰＯＬＢ ｇｅｎｅ； ｃｏｒｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ； ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ； ＳＰ１

　 　 骨骼肌的生长发育直接影响家畜肉用性状。 鉴定

调控骨骼肌生成发育的关键基因， 对于通过分子育种

手段改良家畜肉用性状具有重要作用。 前期研究中，
本课题组利用选择性清除法发现 ＤＮＡ 聚合酶 β
（ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ β， ＰＯＬＢ） 基因位于郏县红牛和安

格斯牛两品种差异基因组区域， 且该基因在牛骨骼肌

中高表达并位于牛日增重相关数量性状基因座

（ＱＴＬ＿６９３７３） ［１］。
ＰＯＬＢ 属于 ＤＮＡ 聚合酶 Ｘ 家族的成员， 主要参

与各种生物代谢过程， 如真核生物 ＤＮＡ 复制、 ＤＮＡ
损伤修复、 基因重组以及细胞增殖、 凋亡和周期调

控［２］。 研究发现， 通过阻断蛋白激酶 Ａ （ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｋｉｎａｓｅ Ａ， ＰＫＡ ） 和 ｐ３８ 分 裂 原 活 化 蛋 白 激 酶

（ｐ３８ＭＡＰＫ） 信号途径， 能够降低人食管癌细胞中

ＰＯＬＢ 基因的表达量， 进而导致该细胞生物学特性发

生改变， 抑制其增殖、 促进凋亡［３］。 抑制乳癌细胞

（ＭＣＦ－７） 中 ＰＯＬＢ 基因的表达可显著抑制细胞增

殖［４］。 另外， 在小鼠食管癌细胞和人口腔鳞癌细胞

中， 沉默或降低 ＰＯＬＢ 基因的表达可以导致其有丝分

裂异常， 促进细胞增殖［５－６］。 ＰＯＬＢ 可能通过 Ｐ１３Ｋ ／
Ａｋｔ 信号通路促进乳腺癌细胞的增殖和迁移， 可作为

临床治疗的新靶标［７］。 在牛肌肉原代细胞中， 本课

题组发现过表达 ＰＯＬＢ 基因能够抑制细胞增殖、 诱导

细胞凋亡并且导致 Ｓ 期细胞蓄积， 抑制细胞进入 Ｇ２
期［１］。 关于牛 ＰＯＬＢ 基因核心启动子鉴定和转录调控

机制有待进一步研究。
本试验构建了牛 ＰＯＬＢ 基因启动子连续缺失片段

的双荧光素酶报告载体； 通过双荧光素酶报告基因系

统检测重组质粒的荧光活性变化， 确定该基因的核心

启动子； 对牛 ＰＯＬＢ 基因核心启动子区进行转录因子

结合位点预测； 利用双荧光素酶报告基因系统， 通过

在牛肌肉原代细胞中过表达转录因子分析其对该基因

转录活性的影响， 为进一步完善牛 ＰＯＬＢ 基因表达调

控机制提供了理论支撑。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

Ｔａｑ 酶、 ＰＣＲ 纯化试剂盒、 ＤＮＡ 分子量标准、
ＤＨα 感受态细胞、 染色剂和胎牛血清购自北京全式

金公司； ｐＭＤ１９ － Ｔ （ Ｓｉｍｐｌｅ）、 ＤＮＡ 连接试剂盒、
ＫｐｎⅠ和 ＨｉｎｄⅢ购自宝生物工程 （大连） 有限公司；
ＤＮＡ 小量抽提试剂盒、 胶回收试剂盒购自生工生物

工程 （上海） 股份有限公司； 无内毒素质粒大提试

剂盒购自天根生化科技有限公司； 双荧光素酶报告基

因检测试剂盒购自 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司； ＤＭＥＭ、 ＤＰＢＳ 购

自 Ｈｙｃｌｏｎｅ 公司； Ｔ４ ＤＮＡ 连接酶、 ０􀆰 ２５％胰蛋白酶、
Ｏｐｔｉ－ＭＥＭ 培养基购自 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司；
Ｌｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅ®２０００ 转染试剂购自 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉ⁃
ｅｎｔｉｆｉｃ 公司。 牛肌肉原代细胞和人胚胎肾上皮细胞

（２９３Ｔ） 由河南省农业科学院畜牧研究所养牛研究室

保存。
１􀆰 ２　 生物信息学分析

根据 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中牛 ＰＯＬＢ 基因 ＤＮＡ
（ＮＣ＿０３７３５４􀆰 １） 和 ｍＲＮＡ （ ＮＭ ＿００１０３４７６４􀆰 １） 序

列， 选取转录起始位点 （ＴＳＳ） 上游 １ ７５１ ｂｐ 区域作

为研究对象。 利用 Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ２􀆰 ０ 和 Ｎｅｕｒａｌ Ｎｅｔｗｏｒｋ
Ｐｒｏｍｏｔｅｒ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ 软件［８－９］预测 ＰＯＬＢ 基因的核心启

动子区。 利用 ＡｎｉｍａｌＴＦＤＢ ３􀆰 ０［１０］ 对 ＰＯＬＢ 基因核心

启动子区转录因子结合位点进行分析预测。
１􀆰 ３　 启动子克隆及逐段缺失片段构建

合成翻译始位点上游启动子区域 １ ７５１ ｂｐ 目的基

因片段交由北京擎科有限公司完成， 具体截短长度及

位置见图 １。

图 １　 牛 ＰＯＬＢ 基因启动子截短示意
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　 　 在截短片段上、 下游分别引入 ＫｐｎⅠ和 ＨｉｎｄⅢ酶

切位点。 采用 ＫｐｎⅠ和 ＨｉｎｄⅢ限制性内切酶分别对各

目的片段 ＰＯＬＢ－Ｐ１ ～ ＰＯＬＢ－Ｐ５ 和 ｐＭＤ－１９Ｔ 质粒进

行双酶切， 使用 Ｔ４ ＤＮＡ 连接酶， 连接基因片段与质

粒， 构建重组质粒。 将重组质粒转化于大肠杆菌感受

态细胞， 筛选获得携带重组质粒的阳性克隆进行

ＰＣＲ 扩增， 并通过测序验证正确性。
１􀆰 ４　 ＰＯＬＢ 基因启动子荧光素酶质粒的构建及相对

荧光素酶活性检测

　 　 使用 ＫｐｎⅠ和 ＨｉｎｄⅢ限制性内切酶将携带 ＰＯＬＢ－
Ｐ１～ＰＯＬＢ－Ｐ５ 片段的重组质粒和 ｐＧＬ３－Ｂａｓｉｃ 质粒在

３７ ℃下酶切 １ ｈ， 将目的片段纯化回收。 将 ＰＯＬＢ－
Ｐ１～ＰＯＬＢ－Ｐ５ 片段分别和 ｐＧＬ３－Ｂａｓｉｃ 载体通过 Ｔ４
ＤＮＡ 连接酶在 １６ ℃下过夜连接。 连接产物转化至感

受态细胞， 筛选阳性重组质粒并进行测序鉴定， 提取

质粒备用。 根据目的片段的长度， 将重组质粒命名

为： ｐＧＬ３ － １７５１、 ｐＧＬ３ － １３５１、 ｐＧＬ３ － ９５１、 ｐＧＬ３ －
５５１ 和 ｐＧＬ３－１５１。

使用 Ｌｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅ®２０００ 转染试剂将重组质粒转

染到牛肌肉原代细胞和 ２９３Ｔ 细胞中， ４８ ｈ 后收集细

胞， 并用双荧光素酶报告基因检测试剂盒检测每个样

品中萤火虫荧光素酶与海肾荧光素酶活性， 两者的比

值即为相对荧光素酶活性。

１􀆰 ５　 过表达转录因子 ＳＰ１ 对 ＰＯＬＢ 基因转录活性的

调控

　 　 从 ＮＣＢＩ ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中获取牛 ＳＰ１ 基因

（ＮＭ＿００１０７８０２７􀆰 １） 序列， 与 ｐｃＤＮＡ３􀆰 １ （ ＋） 质粒

连接构建过表达载体 ｐｃＤＮＡ３􀆰 １－ＳＰ１。 ＳＰ１ 基因片段

由北京擎科有限公司合成。 转录因子 ＳＰ１ 过表达载

体 ｐｃＤＮＡ３􀆰 １－ＳＰ１ 与牛 ｐＧＬ３－ＰＯＬＢ－１７５１ 分别共转

染牛肌肉原代细胞和 ２９３Ｔ 细胞。 ４８ ｈ 后收集细胞并

检测相对荧光素酶活性。
１􀆰 ６　 数据统计与分析

每个试验设置 ３ 个重复， 利用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ
９􀆰 ０ 对 数 据 进 行 单 因 素 方 差 分 析 （ Ｏｎｅ － ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ）， 通过 ｔ 检验比较组间显著性差异， 数据以

“平均值±标准差” 表示。

２　 结果

２􀆰 １　 ＰＯＬＢ 基因核心启动子预测

由表 １ 可知， Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ２􀆰 ０ 预测的核心启动子的

起始位置是－５１ ｂｐ （评分为 ０􀆰 ５９）； Ｎｅｕｒａｌ Ｎｅｔｗｏｒｋ
Ｐｒｏｍｏｔｅｒ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ 软件预测在－１０４ ～ －５４ ｂｐ （评分

为 ０􀆰 １８）， － １４１ ～ － ９１ ｂｐ （评分为 ０􀆰 ３５）， － ８２ ～
－３２ ｂｐ （评分为 ０􀆰 ３７） 和－６７９ ～ － ６２９ ｂｐ （评分为

０􀆰 １３）， 表明这些区域可能为核心启动子区域。

表 １　 ＰＯＬＢ 基因核心启动子区域预测结果

软件 起始位置 ／ ｂｐ 终止位置 ／ ｂｐ 评分

Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ２􀆰 ０ －５１ － ０􀆰 ５９

Ｎｅｕｒａｌ Ｎｅｔｗｏｒｋ Ｐｒｏｍｏｔｅｒ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

－１０４ －５４ ０􀆰 １８

－１４１ －９１ ０􀆰 ３５

－８２ －３２ ０􀆰 ３７

－６７９ －６２９ ０􀆰 １３

　 　 　 　 　 　 　 　 　 注： －表示无此项。

２􀆰 ２　 牛 ＰＯＬＢ 基因核心启动子鉴定

结果如图 ２ 所示。 在牛肌肉原代细胞和 ２９３Ｔ 细

胞系中， ５ 个启动子缺失片段重组质粒转染细胞后荧

光素酶活性相对于 ｐＧＬ３－Ｂａｓｉｃ 空载质粒转染组均显

著增强 （Ｐ＜ ０􀆰 ０５）。 在牛肌原代细胞系中， ｐＧＬ３ －
１５１ 的相对荧光素酶活性显著高于 ｐＧＬ３－ ５５１ （Ｐ＜
０􀆰 ００１）， 表明－１５１ ～ －１ ｂｐ 区域为牛 ＰＯＬＢ 基因的近

端核心启动子区； ｐＧＬ３－１３５１ 的相对荧光素酶活性

显著高于 ｐＧＬ３－５５１ （Ｐ＜０􀆰 ０００ １）， 但与 ｐＧＬ３－１７５１
相比不显著 （Ｐ＞０􀆰 ０５）， 表明－１ ３５１ ～ －５５１ ｂｐ 区域

为牛 ＰＯＬＢ 基因的远端核心启动子区。 在 ２９３Ｔ 细胞

系中， ｐＧＬ３ － ５５１ 的相对荧光素酶活性显著高于

ｐＧＬ３－１５１ 和 ｐＧＬ３ － ９５１ （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０１）， 表明 － ５５１ ～
－１ ｂｐ 区域为牛 ＰＯＬＢ 基因的近端核心启动子区；
ｐＧＬ３－１３５１ 的相对荧光素酶活性显著高于 ｐＧＬ３－９５１
和 ｐＧＬ３－１７５１ （Ｐ＜０􀆰 ００１）， 表明－１ ３５１～ －９５１ ｂｐ 区

域为牛 ＰＯＬＢ 基因的远端核心启动子区。 ２ 种细胞中

核心启动子分析结果表明， 牛 ＰＯＬＢ 基因 ＣＤＳ 上游

存在 ２ 个核心启动子区。 根据在牛肌肉原代细胞中的

分析结果， －１５１～ －１ ｂｐ 和－１ ３５１～ －５５１ ｂｐ 区域为牛

ＰＯＬＢ 基因的 ２ 个核心启动子区。
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注： 不同截短片段与 ｐＧＬ３－Ｂａｓｉｃ 质粒相比或指定两者间比较， ∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０５， ∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０１， ∗∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ００１，
∗∗∗∗表示Ｐ＜０􀆰 ０００ １， ｎｓ 表示 Ｐ＞０􀆰 ０５。 下同。

图 ２　 牛 ＰＯＬＢ 基因启动子截短片段在牛肌肉原代细胞 （Ａ） 和 ２９３Ｔ 细胞 （Ｂ） 中相对荧光素酶活性检测

２􀆰 ３　 核心启动子区转录因子结合位点预测与分析

利用 ＡｎｉｍａｌＴＦＤＢ ３􀆰 ０ 预测核心启动子区的转录

因子结合位点， 发现－１５１ ～ －１ ｂｐ 区域存在 ３１９ 个特

异的转录因子结合位点， 其中转录因子 ＳＰ１ 的 Ｑ 值

最小 （２􀆰 ８５×１０－６）； －１ ３５１ ～ －５５１ ｂｐ 区域存在 １９７
个特异的转录因子结合位点， 其中转录因子锌指蛋白

７８５ （ＺＮＦ７８５） 的 Ｑ 值最小 （１􀆰 ７０×１０－１０） （表 ２）。
在牛肌肉原代细胞和 ２９３Ｔ 细胞系中， 过表达转

录因子 ＳＰ１ 后， ｐＧＬ３－１７５１ 相对荧光素酶活性均显

著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０１） （图 ３）。 结果表明转录因子 ＳＰ１
对牛 ＰＯＬＢ 基因启动子转录活性具有负调控作用。

表 ２　 核心启动子区转录因子结合位点预测结果

转录因子 启动子区 ／ ｂｐ 得分 Ｐ 值 Ｑ 值 匹配序列 （５′→３′）

ＳＰ１ －１５１～ －１ ２３􀆰 ０１５ ２ １􀆰 ２０×１０－８ ２􀆰 ８５×１０－６ ＣＡＧＧＧＧＣＧＧＧＧＣＴＴＧＣＡＣＧＧＣＧ

ＺＮＦ７８５ －１ ３５１～ －５５１ ３７􀆰 １４２ ９ ２􀆰 ２１×１０－１３ １􀆰 ７０×１０－１０ ＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＡＴＡＴ
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Ａ． 牛肌肉原代细胞过表达 ＳＰ１ 相对荧光素酶活性检测； Ｂ． ２９３Ｔ 细胞过表达 ＳＰ１ 相对荧光素酶活性检测。

图 ３　 转录因子 ＳＰ１ 对牛 ＰＯＬＢ 基因转录活性的影响

３　 讨论

真核生物的基因表达调控是一个复杂的生物学过

程［１１］。 细胞在转录水平对基因的表达调控影响了基

因后续生物学功能的发挥。 基因转录水平调控受到启

动子和特异性转录因子的影响［１２］。 启动子包含多个

调节基因表达的蛋白质结合位点， 控制基因转录起始

和表达程度［１３－１４］。 许多研究人员对牛生长性状相关

功能基因的启动子进行了分析和鉴定［１５－１７］。 本课题

组前期研究发现牛 ＰＯＬＢ 基因与肌肉发育相关， 但转

录调控机制尚不明确。 Ｃｈｅｎ 等［１８］ 发现牛 ＰＯＬＢ 基因

启动区 （ － ９１ ～ ０ ｂｐ） 具有明显启动子活性， 是牛

ＰＯＬＢ 启动子的关键序列， 这与本试验结果相类似。
牛和人 ＰＯＬＢ 氨基酸序列 （人： ＮＰ ＿００２６８１􀆰 １， 牛：
ＮＰ＿００１０２９９３６􀆰 １） 高度相似 （９８􀆰 ２１％）， 表明二者

可能具有相似的生物学功能。 本研究在 ２９３Ｔ 细胞中

也进行了启动子鉴定， 发现在牛肌肉原代细胞和

２９３Ｔ 细胞中， ＰＯＬＢ 基因均存在 ２ 个转录起始位点，
核心启动子区域虽具有一致性但仍有差异。 这表明同

一基因的核心启动子区位置可能因细胞类型而异。 鉴

于 ２９３Ｔ 细胞来源于人胚胎肾细胞， 本研究选用牛肌

肉原代细胞确定 ＰＯＬＢ 核心启动子区域。 不过， 在

２９３Ｔ 细胞中鉴定出的该基因核心启动子区域对于研

究该基因转录调控或仍有重要参考价值。
作为基因表达调控的关键区域， 启动子包含着多

个调节基因表达的转录因子结合位点。 转录因子与启

动子的相互作用是影响基因表达的重要方式。 鉴定与

目标基因启动子结合的转录因子， 对于理解该基因表

达调控机制具有重要作用［１９］。 人 ＰＯＬＢ 基因启动子

的 ＤＮＡ 结构于 １９９０ 年被报道， 研究人员发现了一系

列重要的转录调控元件， 如 ＡＴＦ ／ ＣＲＥ 结合位点、
ＴＡＴＡ 盒等［１８，２０］。 Ｎａｒａｙａｎ 等［２１］ 在人 ＰＯＬＢ 基因启动

子的 ＧＣ 富集区发现若干对激活基因转录至关重要的

ＳＰ１ 结合位点。 ＳＰ１ 是一种直接结合启动子高 ＧＣ 区

域的转录因子， 可调控多种在细胞增殖和凋亡中发挥

关键作用基因的表达［２２］。 在小鼠中发现 ＰＯＬＢ 启动

子区域存在 ＳＰ１ 转录因子结合位点， 试验表明其竞

争性抑制了启动子活性［２３］。 吕翰林等［２４］ 发现， ＳＰ１
通 过 抑 制 Ｎｏｔｃｈ 受 体 蛋 白 １ （ ｎｏｔｃｈ ｒｅｃｅｐｔｏｒ １，
ＮＯＴＣＨ１） 转录从而抑制 ｎｏｔｃｈ 通路促进血管新生。
李洪璇［２５］ 发现肝激酶 Ｂ１ （ ｌｉｖｅｒ ｋｉｎａｓｅ Ｂ１， ＬＫＢ１）
通过竞争性结合 ＳＰ１ 抑制基质金属蛋白酶 ２ （ｍａｔｒｉｘ
ｍｅｔａｌｌｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ２， ＭＭＰ－２） 的表达， 这与本试验观

察到的 ＳＰ１ 抑制靶基因 ＰＯＬＢ 表达的结果相一致。 然

而， Ｋｏｎｄｏ 等［２６］发现在肝癌细胞系 ＨｅｐＧ２ 中， 转录

因子 ＳＰ１ 能通过诱导 ＧＤＰ － 岩藻糖转运蛋白 １
（ＧＤＰ－ｆｕｃｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １， ＧＦＴ１） 基因调控血清岩

藻糖基化触珠蛋白水平。 转录因子 ＳＰ１ 能激活非上

皮细胞类型中的人内披蛋白 （ ｈｕｍａｎ ｉｎｖｏｌｕｃｒｉｎ，
ｈＩＮＶ） 基因启动子活性［２７］。 这表明， 在不同类型细

胞或对于不同靶基因， ＳＰ１ 转录调控功能存在差异。
除 ＳＰ１ 外， 本研究预测的另一个转录因子 ＺＮＦ７８５ 因

受限于抗体而没有进行验证。 ＺＮＦ７８５ 属锌指转录因

子家族， 可与 ＤＮＡ 结合调控基因表达， 或也可参与

牛 ＰＯＬＢ 基因转录调控。 此外， 通过 ＡｎｉｍａｌＴＦＤＢ ３􀆰 ０
还预测到数百个潜在的转录因子结合位点， 不能排除

这些转录因子调控牛 ＰＯＬＢ 基因的可能性， 需要进一

步试验证明。
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综上， 本研究利用牛肌肉原代细胞和 ２９３Ｔ 细胞

鉴定了 ２ 个牛 ＰＯＬＢ 基因核心启动子区域， 分别为转

录起始位点上游－１５１ ～ －１ ｂｐ、 －１ ３５１ ～ －５５１ ｂｐ。 通

过过表达转录因子 ＳＰ１ 发现其为牛 ＰＯＬＢ 基因转录抑

制因子。 试验结果为进一步探究牛 ＰＯＬＢ 转录调控机

制提供理论依据。
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