
畜牧兽医学报　２０１２，４３（１）：２９－３６

Ａｃｔａ　Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｉａ　ｅｔ　Ｚｏｏｔｅｃｈｎｉｃａ　Ｓｉｎｉｃａ

山羊ＭｙｏＧ基因启动子区序列分析与结构预测

刘铮铸１，巩元芳１＊，张文香１，付志新１，张传生１，宋　瑜２，马艳华３

（１．河北科技师范学院动物科技学院，昌黎０６６６００；２．中国环境管理干部学院，秦皇岛０６６００４；

３．河北科技师范学院欧美学院，秦皇岛０６６００４）

摘　要：为探明山羊ＭｙｏＧ基因的启动子序列与结构及转录调控机制，本研究设计了１对引物，采用ＰＣＲ扩增、测

序以及序列比对分析，从波尔山羊基因组中扩增出一段长度为９６９ｂｐ的山羊ＭｙｏＧ基因的５′侧翼序 列，其ＧＣ含

量为５０．６％。经过生物信息学分析，确定了其转录起始位点及活性区域；发现在转录起始位点上游－２４ｂｐ处存在

１个ＴＡＴＡ－ｂｏｘ，另外还发现了１个ＧＣ－ｂｏｘ、２个ＣＡＡＴ－ｂｏｘ、２个Ｅ－ｂｏｘ和１个富含Ａ－Ｔ碱基的模体结构；该序列

还包含 ＨＳＦ、ＡＤＲ１和ｃａｐ等转录因子结合位点。通过比对分析，所得山羊ＭｙｏＧ基因５′侧翼序列与牛、马鹿、人、

小鼠和鸡同源序列的相似性在３７．２２％～９６．８５％之间，说明不同物种间该序列具有一定的保守性。本研究为进一

步探讨山羊ＭｙｏＧ基因的表达和调控机制奠定了理论基础。
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　　ＭｙｏＧ基因是生肌调节因子 ＭＲＦｓ家族的主要

成员之一，该 家 族 基 因 具 有 一 个 保 守 的 碱 性 螺 旋－
环－螺 旋 结 构 （ｂＨＬＨ），其 包 括 肌 细 胞 生 成 素

（ＭｙｏＧ）、生 肌 决 定 因 子 Ｄ（ＭｙｏＤ）、生 肌 因 子５
（Ｍｙｆ５）和生肌调节因子４（ＭＲＦ４）４种转录调节因

子，其中ＭｙｏＧ 基因调控中胚层细胞分化为成肌细

胞，再由成肌细胞融合为肌纤维这一过程，在肌细胞

分化过程中起着中心调节作用［１－４］。启 动 子 是 位 于

结构基因５′端上游的一段核苷酸序列，是ＲＮＡ聚

合酶识别并与 模 板ＤＮＡ特 异 性 结 合 的 部 位，保 证

转录起始的精准性［５］。真核生物许多基因的启动子

序列 中 常 含 有 ＴＡＴＡ－ｂｏｘ、ＧＣ－ｂｏｘ和 ＣＡＡＴ－ｂｏｘ
等调控元件，这些调控元件的存在与分布对基因的

正常转录有着不可分割的调控作用。因此，深入细

致地研究启动子，对于了解包括ＭｙｏＧ基因在内的

各种基因的结构及其表达调控等具有重要意义。
目前，在部分动物上人们对ＭｙｏＧ基因５′侧翼

启动子区的序列结构、表达调控与动物的肌细胞生

成机 理 等 方 面 的 研 究 已 经 有 相 关 的 报 道，Ｍａｌｉｋ
等［６］对鸡ＭｙｏＧ基因５′端８３３ｂｐ长的侧翼序列进

行了 分 析，认 为 其 中１３１ｂｐ的 ＤＮＡ 片 段 是 包 括

Ｅ－ｂｏｘ和肌细胞增强因子２（ＭＥＦ－２）的启动子，其启

动子的结构、转录起始位点及转录调控特点与小鼠

和人的非常相似。王珊 ［７］和宋兴超 ［８］等分别对牛

和马鹿ＭｙｏＧ基 因 启 动 子 区 序 列 进 行 了 克 隆 并 进

行了相应的生物信息学分析。但迄今为止，无论是

绵羊还是山 羊 ＭｙｏＧ基 因 启 动 子 区 的 研 究 还 未 见

报道。为此，本研究通过ＰＣＲ扩 增 及 测 序 等 技 术，
获得了山羊ＭｙｏＧ基因的启动子区序列，并对该序

列 进 行 了 生 物 信 息 学 方 面 的 分 析，以 期 为 山 羊

ＭｙｏＧ基因的结 构、表 达 调 控 及 其 突 变 位 点 与 山 羊

产肉性状等方面的研究提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　试验动物　　试验用波尔山羊的肾脏采自

秦皇岛市波尔山羊繁育改良研究中心。

１．１．２　试剂　　ＬＡ　Ｔａｑ　ＤＮＡ　Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ、ｄＮＴＰｓ、

ＴａＫａＲａ　Ａｇａｒｏｓｅ　Ｇｅｌ　ＤＮＡ　Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ　Ｋｉｔ　Ｖｅｒ．２．０、
蛋白酶Ｋ、ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ　ＤＬ　２０００均购自宝生物工程

（大连）有限公司，其它均为国产分析纯。

１．２　方法

１．２．１　基 因 组ＤＮＡ的 提 取　　波 尔 山 羊 基 因 组

ＤＮＡ的提取见参考文献［９］，ＴＥ溶解，－２０℃冻存。

１．２．２　引 物 设 计 和 ＰＣＲ 扩 增　　用 在 线 软 件

Ｐｒｉｍｅｒ　３（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｅ．ｗｉ．ｍｉｔ．ｅｄｕ／ｃｇｉｂ－
ｉｎ／ｐｒｉｍｅｒ／ｐｒｉｍｅｒ３＿ｗｗｗ．ｃｇｉ），根据ＧｅｎＢａｎｋ数据

库中登 载 的 牛 ＭｙｏＧ 基 因 启 动 子 区 的 同 源 序 列

（ＨＭ４５２３３８）设 计 上 游 引 物：５′－ＧＴＣＴＣＴ－
ＧＣＴＴＴＣＴＣＴＣＣＴＴＣ－３′，然 后 再 根 据 本 课 题 组 提

交到ＧｅｎＢａｎｋ数据库中的山羊ＭｙｏＧ 基因近５′端

的编码区序列（ＦＪ６０７１３５）设计下游引物：５′－ＴＣＴＴ－
ＧＣＡＣＡＣＣＴＴＡＣＡＣＧＣＣ－３′，以波尔山羊基因组为

模板获得山羊ＭｙｏＧ基因启动子区未知序列，预期

扩增产物约为１　２４４ｂｐ。引物委托宝生物工程（大

连）有限公司合成。ＰＣＲ扩增的反应体系和反应条

件见表１。

表１　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区ＰＣＲ扩增的反应体系和反应条件

Ｔａｂｌｅ　１　ＰＣＲ　ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｓｙｓｔｅｍ　ａｎｄ　ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｒｏｍｏｔｅｒ　ｒｅｇｉｏｎ　ｏｆ　ｇｏａｔ　ＭｙｏＧｇｅｎｅ

组成Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ 用量／μＬ　Ｖｏｌｕｍｅ 反应条件 Ｒｅａｃｔｉｏｎ　ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ

山羊基因组ＤＮＡ

１０×ＬＡ　ＰＣＲ　ＢｕｆｆｅｒⅡ（Ｍｇ２＋ Ｐｌｕｓ）

１

５
９４℃ ５ｍｉｎ　 １ｃｙｃｌｅ

ｄＮＴＰ　Ｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍｍｏｌ·Ｌ－１　ｅａｃｈ） ８　 ９４℃ ３０ｓ

ＳＰ４Ｐｒｉｍｅｒ（２０μｍｏｌ·Ｌ
－１） １　 ５５℃ １５ｓ ３５ｃｙｃｌｅ

ＳＰ２Ｐｒｉｍｅｒ（２０μｍｏｌ·Ｌ
－１） １　 ７２℃ ７５ｓ

ＴａＫａＲａ　ＬＡ　Ｔａｑ （５Ｕ·μＬ
－１） ０．５　 ７２℃ １０ｍｉｎ　 １ｃｙｃｌｅ

ｄＨ２Ｏ　 ３３．５　 ４℃ ∞

０３
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１．２．３　ＭｙｏＧ基 因 启 动 子 区 的 结 构 预 测 及 序 列 分

析　　利用分子生物软件Ｃｈｒｏｍａｓ２．３对已获得的

ＭｙｏＧ基 因 启 动 子 区 序 列 的 峰 图 进 行 校 对，用

ＢｉｏＥｄｉｔ（７．０．１．１）进行序列拼接，采用ＤＮＡＭＡＮ、

Ｎｅｕｒａｌ　Ｎｅｔｗｏｒｋ　Ｐｒｏｍｏｔｅｒ　Ｐｒｅｄｉｔｉｏｎ （ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｆｒｕｉｔｆｌｙ．ｏｒｇ／ｓｅｑ＿ｔｏｏｌｓ／ｐｒｏｍｏｔｅｒ．ｈｔｍｌ）、ＴＡ－
ＴＡ　ｓｉｇｎａｌ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ（ｈｔｔｐ：／／ｚｅｕｓ２．ｉｔｂ．ｃｎｒ．ｉｔ／～
ｗｅｂｇｅｎｅ／ｗｗｗＨＣ＿ｔａｔａ．ｈｔｍｌ）、转 录 结 合 位 点

（ｈｔｔｐ：／／ｍｂｓ．ｃｂｒｃ．ｊｐ／ｒｅｓｅａｒｃｈ／ｄｂ／ＴＦＳＥＡＲＣＨ．
ｈｔｍｌ）以及ＣｐＧ　ｉｓｌａｎｄ　Ｓｅａｒｃｈｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｕｓｃ－
ｎｏｒｒｉｓ．ｃｏｍ／ｃｐｇｉｓｌａｎｄｓ２／ｃｐｇ．ａｓｐｘ）和 ＣｐＧ　Ｉｓｌａｎｄ
Ｓｅａｒｃｈｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｚｅｕｓ２．ｉｔｂ．ｃｎｒ．ｉｔ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｗｗ－
ｗｃｐｇ．ｐｌ）等软件对该序列潜在的顺式作用元件和反

式作用元件及其ＣｐＧ岛等进行预测分析，然后再利

用 ＤＮＡＭＡＮ 将 该 序 列 与 ＧｅｎＢａｎｋ 中 牛

（ＨＭ４５２３３８）、马鹿（ＦＪ７４６４９７）、人（ＡＦ０５０５０１）、小

鼠（Ｍ９５８００）和鸡（Ｘ８５７４４）的同源序列进行相似性

分析。

２　结　果

２．１　ＭｙｏＧ基因启动子区未知序列的分析

利用所设计 的 引 物，以１μＬ 波 尔 山 羊 基 因 组

ＤＮＡ为模板，获得了较好的ＰＣＲ扩增结果（图１），
并对扩增产物进行了测序，测序结果见图２。

Ｍ．ＤＮＡ相对分子质量标准 ＤＬ　２０００；１．ＰＣＲ产物

Ｍ．ＤＮＡ　ｍａｒｋｅｒ　ＤＬ　２０００；１．ＰＣＲ　ｐｒｏｄｕｃｔ
图１　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区扩增产物电泳结果

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　ＰＣＲ　ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ｇｏａｔ　ＭｙｏＧｐｒｏ－
ｍｏｔｅｒ

从图１可知，扩增产物约１　２００ｂｐ，片段长度与

预期大小基本一致。测序所得峰图经Ｃｈｒｏｍａｓ２．３校

对，用ＢｉｏＥｄｉｔ（７．０．１．１）软件 对 测 序 结 果 进 行 了 拼

接，发 现 以 上 游 引 物 正 向 测 序 获 得 序 列 长８８６ｂｐ，
以下游引物反向测序获得序列长７９８ｂｐ，二者重叠

５３７ｂｐ，经过认真比对确认此扩增产物为１　１４７ｂｐ。

再与 本 课 题 提 交 到 ＧｅｎＢａｎｋ 数 据 库 中 的 山 羊

ＭｙｏＧ基因序 列（ＦＪ６０７１３５）比 对 发 现，该 序 列 包 括

编码 区 序 列１７８ｂｐ，由 此 可 知，本 研 究 得 到 山 羊

ＭｙｏＧ基因５′侧翼序列９６９ｂｐ（图２）。

２．２　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区结构预测及生物信

息学分析

　　通过ＣｐＧ　Ｉｓｌａｎｄ　Ｓｅａｒｃｈｅｒ和ＣｐＧ　Ｉｓｌａｎｄ　Ｐｒｅ－
ｄｉｃｔｉｏｎ工具预测，发现山羊ＭｙｏＧ基因５′侧翼调控

区没有符合条件的ＣｐＧ岛。通过ＤＮＡＭＡＮ、ＴＡ－
ＴＡ　ｓｉｇｎａｌ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ在 线 软 件 分 析 以 及 与 已 知 鸡

ＭｙｏＧ基因 启 动 子 区 序 列［６］的 进 一 步 比 对 分 析 可

知，山羊ＭｙｏＧ基因启动子区具有典型的真核生物

启动子结构元件和序列特征，含有ＴＡＴＡ－ｂｏｘ、ＧＣ－
ｂｏｘ、ＣＡＡＴ－ｂｏｘ、Ｅ－ｂｏｘ和 富 含 Ａ＋Ｔ碱 基 的 模 体

结构（ｍｏｔｉｆ）等。图３中的黑体Ｇ是经Ｎｅｕｒａｌ　Ｎｅｔ－
ｗｏｒｋ　Ｐｒｏｍｏｔｅｒ　Ｐｒｅｄｉｔｉｏｎ 在 线 工 具 推 测 为 山 羊

ＭｙｏＧ基因的转录起始位点。启动子的预测结果表

明，山 羊 ＭｙｏＧ 基 因 启 动 子 为 “ＧＣＧＧＧ－
ＧＡＧＧＧＴＴＴＡＡＡＴＧＧＣＡＣＣＣＡＧＣＡＧＴＴＧＧＣＧ－
ＴＧＡＧＧＧＧＣＣＧＣＡＧＧＡ”，转 录 起 始 位 点“Ｇ”位 于

起始密码子ＡＴＧ上游５０ｂｐ处（图３）。
山羊与 牛、马 鹿、小 鼠、人、鸡 ＭｙｏＧ 基 因 启 动

子序列比较分析结果见图４。
通过启动子 在 线 分 析 软 件ＴＦＳＥＡＲＣＨ 预 测，

发现山羊ＭｙｏＧ基 因 启 动 子 区 分 数＞９０．０的 转 录

因子结合位点有６３个，其 中 ＨＳＦ　１１个，ＡＤＲ１　１７
个，ｃａｐ　８个，ＳＴＲＥ　４个，ＣｄｘＡ和 ＭＺＦ１均为３个，

ＳＲＹ、ＮＩＴ２、Ｎｋｘ－２和 ＧＡＴＡ－１均 为２个，ＧＣＮ４、

ＡＰ－１、ＡＰ－４、Ｃ／ＥＢＰ、ＭＡＴａｌｐ、ＭｙｏＤ、ＧＣＲ１、Ｄｆｄ
和ｃ－Ｍｙｂ均为１个。表２为 主 要 转 录 因 子 及 其 序

列和所在位置。

２．３　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区与其它物种同源序

列的相似性分析

　　用ＤＮＡＭＡＮ软 件 将 所 得 的 山 羊 ＭｙｏＧ 基 因

启 动 子 区 与 ＧｅｎＢａｎｋ 中 牛 （ＨＭ４５２３３８）、马 鹿

（ＦＪ７４６４９７）、人（ＡＦ０５０５０１）、小 鼠（Ｍ９５８００）和 鸡

（Ｘ８５７４４）等同源序列进行相似性分析，结果见表３。
山羊与各物种的相似性在３７．２２％和９６．８５％之间，
表明该序列在不同物种间具有一定的保守性。对其

序列进行进一步分析，发现山羊ＭｙｏＧ基因启动子

区序列中各碱基组成存在差别，ＧＣ含量为５０．６％，

ＡＴ含量为４９．４％，ＧＣ含量略高于ＡＴ含量。

１３
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阴影部分为重叠序列，ＡＴＧ为起始密码子

Ｔｈｅ　ｓｈａｄｏｗｓ　ａｒｅ　ｔｈｅ　ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ，ＡＴＧ　ｉｓ　ｔｈｅ　ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ　ｃｏｄｏｎ
图２　正反向测序结果与已获得的ＭｙｏＧ基因启动子区序列、ＧｅｎＢａｎｋ数据库登载序列（ＦＪ６０７１３５）的比对

Ｆｉｇ．２　Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ　ｏｆ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ａｍｏｎｇ　ｕｐｓｔｒｅａｍ－，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ－ＭｙｏＧ，ｐｒｏｍｏｔｅｒ　ＤＮＡ　ｏｂｔａｉｎｅｄ　ａｎｄ　ＭｙｏＧ　ＤＮＡ
（ＦＪ６０７１３５）ｉｎ　ｇｏａｔｓ

２３
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Ａ１为ＴＡＴＡ－ｂｏｘ；Ａ２为富含Ａ＋Ｔ碱基的模体结构；Ｂ为ＧＣ－ｂｏｘ；Ｃ１和Ｃ２均为ＣＡＡＴ－ｂｏｘ；Ｄ１和Ｄ２均为Ｅ－ｂｏｘ；
Ｇ为转录起始位点；Ａ为山羊ＭｙｏＧ 基因启动子区的３′端；ＡＴＧ为起始密码子

Ａ１．ＴＡＴＡ－ｂｏｘ；Ａ２．Ａ＋Ｔ－ｒｉｃｈ　ｍｏｔｉｆｓ；Ｂ．ＣＡＡＴ－ｂｏｘ；Ｃ１，Ｃ２．ＧＣ－ｂｏｘ；Ｄ１，Ｄ２．Ｅ－ｂｏｘ；Ｇ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ　ｓｔａｒｔ
ｓｉｔｅ；Ａ．Ｔｈｅ　３′ｅｎｄ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃａｐｒｉｎｅ　ＭｙｏＧｐｒｏｍｏｔｅｒ　ｒｅｇｉｏｎ；ＡＴＧ．Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ　ｃｏｄｏｎ
图３　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区序列结构

Ｆｉｇ．３　Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ａｎｄ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｐｒｏｍｏｔｅｒ　ｒｅｇｉｏｎ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｇａｏｔ　ＭｙｏＧｇｅｎｅ

３　讨　论

真核生物的启动子常含有ＴＡＴＡ－ｂｏｘ、ＧＣ－ｂｏｘ
和ＣＡＡＴ－ｂｏｘ等调控元件，它们的存在与转录调控

有着内在的 联 系。本 研 究 所 得 山 羊 ＭｙｏＧ基 因５′
侧翼调控区序列长９６９ｂｐ，在此序列中发现２个富

含Ａ＋Ｔ碱 基 的 模 体（ｍｏｔｉｆ）结 构，１个 ＧＣ－ｂｏｘ、２
个ＣＡＡＴ－ｂｏｘ和２个Ｅ－ｂｏｘ，同时进行了山羊与牛、
马鹿、人、小 鼠 和 鸡 ＭｙｏＧ 基 因 启 动 子 区 序 列 的 比

较分析，得 知 山 羊 与 牛、马 鹿、人、小 鼠 和 鸡 ＭｙｏＧ
基因启动子调控元件的结构和特点基本相似，也与

前人对以上物种的研究结果相一致［６－８］。其中第一

个 ｍｏｔｉｆ（５′－ＴＴＴＡＡＡＴ－３′）位 于－３０～－２４ｂｐ
处，是 该 基 因 的 ＴＡＴＡ－ｂｏｘ，此 结 果 符 合 真 核 生 物

启动子ＴＡＴＡ框一般位于－３４～－２６ｂｐ处（绝大

多数在（－３１±２）ｂｐ处）的理论观点［１０－１２］，也与牛、
猪、马鹿、小鼠、人和鸡的启动子中ＴＡＴＡ框的所处

位 置－３０～－２４ｂｐ一 致［６－８］；第 二 个 ｍｏｔｉｆ（５′－
ＴＡＴＡＴＴＴＡＴ－３′）位于－６５～－５７ｂｐ处，与牛、马

鹿、小鼠、人和鸡的该ｍｏｔｉｆ所处位置－６５～－５７ｂｐ

一致，在鸡上该ｍｏｔｉｆ是肌细胞增强因子２（ＭＥＦ－２）
的结合位点［６］。２个Ｅ－ｂｏｘ分别位于－１４～－９ｂｐ
处和－３２１～－３１６ｂｐ，与鸡的２个Ｅ－ｂｏｘ所处的位

置基本一致，而在鸡上Ｅ－ｂｏｘ和ＭＥＦ－２二者共同协

调激 活 ＭｙｏＧ 基 因 启 动 子 并 增 强 ｍｙｏｇｅｎｉｎ／Ｅ２－５
的活性［６］，推测对于山羊Ｅ－ｂｏｘ和ＭＥＦ－２共同协调

也能激活ＭｙｏＧ基因启动子的调控作用。１个ＧＣ－
ｂｏｘ位于－３４９～－３４４ｂｐ处，与典型的ＧＣ－ｂｏｘ相

比，具有较高的相似性，推测其可以激活山羊ＭｙｏＧ
基因 的 转 录。２个 ＣＡＡＴ－ｂｏｘ分 别 位 于－４９０～
－４８６ｂｐ处和－５８９～－５８５ｂｐ处，距离转录起始位

点较远，其 是 否 能 增 强 山 羊 ＭｙｏＧ 基 因 的 转 录 效

率，有待进一步的研究。
本研究利用在线分析软件预测了山羊ＭｙｏＧ基

因启动子区的各种转录因子结合位点的分布情况，找
到了转录起始位点和６３个转录因子结合位点，其中

ＡＤＲ１、ＨＳＦ、ｃａｐ等 因 子 出 现 的 频 率 较 高，也 包 括 像

ＡＰ－１等出现频率较低的转录因子，这些因子中多数

是哺乳动物基因转录活化的必须因子［１３］。
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图４　山羊与牛、马鹿、小鼠、人、鸡ＭｙｏＧ基因启动子序列比较结果

Ｆｉｇ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ＭｙｏＧｇｅｎｅ　ｐｒｏｍｏｔｅｒ　ｒｅｇｉｏｎｓ　ｉｎ　ｇｏａｔ，ｃａｔｔｌｅ，ｗａｐｉｔｉ，ｍｏｕｓｅ，ｈｕｍａｎ　ａｎｄ　ｃｈｉｃｋｅｎ
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表２　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区中主要转录因子结合部位

Ｔａｂｌｅ　２　Ｐｕｔａｔｉｖｅ　ｂｉｎｄｉｎｇ　ｓｉｔｅｓ　ｏｆ　ｍａｉｎ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ　ｆａｃｔｏｒｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｐｒｏｍｏｔｅｒ　ｒｅｇｉｏｎ　ｏｆ　ｇｏａｔ　ＭｙｏＧｇｅｎｅ

转录因子

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ　ｆａｃｔｏｒ

转录因子结合位点序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｏｆ　ｂｉｎｄｉｎｇ　ｓｉｔｅｓ　ｏｆ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ　ｆａｃｔｏｒ

具体位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＡＤＲ１ ＴＧＧＧＧＡ －８０１→－７９６
ＡＧＧＧＧＧ －４５６→－４５１，－１６１→－１５６
ＧＣＣＣＣＴ －４２８←－４２３
ＡＣＣＣＣＡ －３８６←－３８１
ＣＧＧＧＧＴ －１７６→－１７１
ＴＣＣＣＣＧ －２８８←－２８３
ＣＣＣＣＣＡ －３９１←－３８６，－２９６←－２９１，－２８１←－２７６
ＡＧＧＧＧＴ －２０２→－１９７
ＴＧＧＧＧＣ －１８８→－１８３，－９２→－８７
ＡＧＧＧＧＣ －１８２→－１７７，－３→＋３
ＣＧＧＧＧＡ －３９→－３４
ＣＧＧＧＧＧ －２７５→－２７０

ＨＳＦ　 ＡＧＡＡＡ
－８４８→－８４４，－７３２→－７２８，－７０１→－６９７，

－６４２→－６３８，－２６３→－２５９
ＡＧＡＡＴ －６０１→－５９７，－３１０→－３０６
ＣＧＡＡＡ －６８９→－６８５
ＣＴＴＣＴ －３７５←－３７１
ＴＴＴＣＴ －８１←－７７
ＧＴＴＣＣ －５１←－４７

ｃａｐ ＴＣＡＡＴＣＴＣ －７６９→－７６２
ＴＣＡＧＴＴＴＡ －６７１→－６６４
ＧＡＣＡＣＴＧＡ －５７１←－５６４
ＣＡＧＡＣＴＧＡ －５４６←－５３９
ＴＣＡＣＣＣＴＣ －５３１→－５２４
ＧＧＧＧＡＴＧＡ －４５４←－４４７
ＴＡＧＡＣＴＧＡ －４４５←－４３８
ＡＧＡＡＡＴＧＡ －２６３←－２５６

ＳＴＲＥ　 ＧＣＡＧＧＧＧＧ －４５８→－４５１，－１６３→－１５６
ＴＧＡＧＧＧＧＡ －３１７→－３１０
ＴＧＡＧＧＧＧＣ －５→＋３

ＣｄｘＡ　 ＧＡＴＡＡＡＴ －８６６←－８６０
ＴＡＴＴＡＡＡ －７４０←－７３４
ＡＴＴＴＡＴＣ －６２→－５６

ＭＺＦ１ ＴＧＴＧＧＧＧＡ －８０３→－７９６
ＴＧＡＧＧＧＧＡ －３１７→－３１０
ＡＧＣＧＧＧＧＡ －４１→－３４

ＳＲＹ　 ＡＡＡＣＡＡＧ －８９７→－８９１，－６９８→－６９２
ＮＩＴ２ ＣＡＧＡＴＡ －８６８←－８６３

ＴＡＴＣＴＣ －５９→－５４
Ｎｋｘ－２ ＣＴＴＡＡＴＡＧ －８２７→－８２０

ＴＧＡＡＧＴＧ －５４１→－５３５
ＧＡＴＡ－１ ＧＡＡＧＡＴＧＧＴＧ －７９７→－７８８

ＧＧＴＧＡＴＧＴＧＴ －７９１→－７８２
ＧＣＮ４ ＡＡＡＴＧＡＴＴＣＡ －８６３→－８５４
ＡＰ－１ ＡＴＧＡＴＴＣＡＧ －８６１→－８５３
ＡＰ－４ ＧＴＣＡＧＣＴＧＴＡ －７４８→－７３９
Ｃ／ＥＢＰ　 ＣＴＣＴＴＡＣＣＡＡＡＡＡ －７１６←－７０４
ＭＡＴａｌｐ ＡＡＴＣＡＣＡＴＧＡ －６５８←－６４９
ＭｙｏＤ　 ＴＣＣＡＴＣＴＧＣＣ －５９７→－５８８
ＧＣＲ１ ＧＡＧＧＡＡＧＣＡ －４６４←－４５６
Ｄｆｄ　 ＴＡＧＧＡＧＴＡＡＴＴＧＡＡＡＧ －３４０←－３２５
ｃ－Ｍｙｂ　 ＡＧＣＡＧＴＴＧＧＣ －１７←－７

５３
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表３　山羊同其它物种ＭｙｏＧ基因启动子区同源序列的相似性分析

Ｔａｂｌｅ　３　Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｇｏａｔ　ＭｙｏＧｔｏ　ｏｔｈｅｒ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｎ　ｐｒｏｍｏｔｅｒ　ｒｅｇｉｏｎ

中文种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ　ｎａｍｅ

ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ

英文种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ　ｎａｍｅ

ｉｎ　Ｅｎｇｌｉｓｈ

拉丁种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ　ｎａｍｅ

ｉｎ　Ｌａｔｉｎ

相似性／％

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

ＧｅｎＢａｎｋ号

ＧｅｎＢａｎｋ　Ｎｏ．

牛 Ｃａｔｔｌｅ　 Ｂｏｓ　ｔａｕｒｕｓ　 ９５．０５ ＨＭ４５２３３８
马鹿 Ｗａｐｉｔｉ　 Ｃｅｒｖｕｓ　ｅｌａｐｈｕｓ　ｋａｎｓｕｅｎｓｉｓ　 ９６．８５ ＦＪ７４６４９７
人 Ｈｕｍａｎ　 Ｈｏｍｏ　ｓａｐｉｅｎｓ　 ６９．０８ ＡＦ０５０５０１
小鼠 Ｈｏｕｓｅ　ｍｏｕｓｅ　 Ｍｕｓ　ｍｕｓｃｕｌｕｓ　 ５６．１１ Ｍ９５８００
鸡 Ｃｈｉｃｋｅｎ　 Ｇａｌｌｕｓ　ｇａｌｌｕｓ　 ３７．２２ Ｘ８５７４４

　　山羊ＭｙｏＧ基因启动子区与牛、马鹿、人、小鼠和

鸡同源序列的相似性分析表明，山羊与马鹿的相似性

最高，这可能是由于马鹿目前所知序列较短所致，其
次相似性较高的是牛，这是由于山羊和牛均是草食反

刍动物，与它们本身的生理特性相吻合，这也与前期

对该基因编码区的分析结果一致［１４］。与人、小鼠和

鸡也有不同程度（６９．０８％、５６．１１％和３７．２２％）的相

似性，说明ＭｙｏＧ基因５′侧翼调控区在不同物种间的

保守性较高。

４　结　论

根据试验结果初步判定，本研究所得长度９６９ｂｐ
的山羊ＭｙｏＧ基因的启动子序列是１个具有ＴＡＴＡ－
ｂｏｘ、ＧＣ－ｂｏｘ和ＣＡＡＴ－ｂｏｘ等典型模体结构的真核启

动子。但本序列是否具有启动子活 性，以 及 预 测 的

转录因子结合位点是否正确，均需进一步验证。对

于本启动子序列如何调控山羊 ＭｙｏＧ基因的转录，
仍需更深入的研究。本研究为构建荧光素酶报告基

因重 组 体，分 析 该 序 列 的 启 动 子 活 性，确 定 山 羊

ＭｙｏＧ基因的核心 启 动 子 调 控 区，探 明 ＭｙｏＧ基 因

的表达及其转录调控机理等的研究奠定了基础。
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