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要!本研究旨在通过比较基因组学和结构序列分析方法预测牛基因组中的新
;$WF3,

并进行试验验证)根

据
;$WF3

分子序列具有一定保守性!将人,小鼠,绵羊,猪和狗
1

种哺乳动物已知的
;$WF3

分子与
FE\L

中牛的

全基因组序列"

DJ9*'%

#对比!获得牛
;$WF3,

&随机选取部分预测的
;$WF3,

进行实时荧光定量
YEW

"

>

W8!

YEW

#验证)结果!基于物种间序列同源比对共计预测到
))

条新的牛
;$WF3,

!选取其中
)

条
;$WF3,

!通过
>

W8!

YEW

方法!发现他们在泌乳期中国荷斯坦牛乳腺,心,子宫和肝组织中均有表达)结果表明!基于比较基因组学和

生物信息学预测新的
;$WF3

分子可行!为奶牛基因表达调控及其性状形成机制研究提供了前期基础)

关键词!牛&

;$WF3

&预测&生物信息学
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$-FE\LM#

@
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!
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R>

W8!YEW'3M#M<=
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R
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!!

;$?O#WF3,

"

;$WF3,

#是一类大约
%(

)

0)-M

左右的非编码
WF3

小分子!通过与靶基因
;WF3

的
*a

非翻译区"

*aD8W

#完全或不完全互补配对从

而抑制靶基因的翻译过程!在多种生物学过程起重

要调控作用-

%

.

)大多数
;$WF3,

位于基因间!但也

有一些
;$WF3,

位于内含子)基因间的
;$WF3,

首先由细胞内
WF3

聚合酶
"

和
WF3

聚合酶
'

9O#,A<

加工形成
4&

)

(&-M

具有发夹状结构的
@

ON!

;$WF3

"前体
;$WF3

#

-

%!0

.

&随后
@

ON!;$WF3

被
NU!

@

#OM$-1

转移至细胞质!而后被
WF3

聚合酶
'

9$?NO
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识别剪切为
00-M

左右的成熟
;$WF3

&成熟的
;$W!

F3

与一些特别的蛋白结合形成沉默复合体"

WF3!

$-"G?N",$=N-?$-

K

?#;

@

=NU

!

WL2E

#!

WL2E

通 过 与 靶

;WF3

的
*aD8W

结合发挥抑制其翻译作用-

0!*

.

)

目前!在动物中已经有超过
1&&&

条的
;$WF3,

分子被确定并被收录到公开的
;$WF3

数据库中!

即
;$W\<,N

"

AMM

@

$%%

;$?O#O-<',<-

K

NO'<?'GQ

%#)该

数据库中已有
4/(

条牛的
;$WF3,

前体被收录)

最初发现的牛
;$WF3

为
=$-!)

和
=NM!4

!通过基因筛

选获得-

*

.

!由于效率低下!目前已不采用此方法)之

后!人们通过直接克隆获得
;$WF3,

$首先分离纯化

得到小分子量
WF3

!然后分别在其
1a

和
*a

端连接

WF3

接头!根据接头序列设计逆转录引物进行逆转

录反应!得到
?9F3

单链并进行
YEW

扩增!挑选单

克隆测序-

)

.

!其缺点是很难克隆到表达量很低的

;$WF3,

!一些大
WF3

分子降解的碎片同样有可能

被分离克隆-

1!.

.

)陈海漩等-

4

.

0&&(

年通过分子克隆

从牛脑和肝组织中得到了
%*

条新的
;$WF3,

)研

究发现!

;$WF3

在不同物种间具有高度的序列保

守性-

(

.

)因此!基于不同物种间已知
;$WF3,

这种

保守性!可以应用生物信息学预测新的
;$WF3,

)这

种方法具有速度快和通量大的特点!能够获得一些表

达量低且无法克隆到的
;$WF3,

)但是!通过这种方

法获得的候选
;$WF3,

必须通过后续试验验证!如分

子克隆,

F#MANO-

杂交和
>

W8!YEW

)陈海璇等-

4!(

.通

过生物信息学方法获得了
%)4

条牛的候选
;$WF3,

和
%%

条山羊的候选
;$WF3,

&穆松等-

/

.通过生物信

息学方法得到了
%4

条牛的候选
;$WF3,

)

近几年!随着
;$W\<,N

数据库的不断更新!已

知
;$WF3

数量大幅度增长)

;$WF3

预测的生物

信息学方法主要有比较基因组方法,结构序列分析

方法和机器学习方法)赵东宇等-

%&

.根据预测效果

与理论基础综合分析以上
*

类方法并进行比较发现

预测效果准确性依次为
.1̂

,

(&̂

和
/&̂

)但是!

机器学习方法需要一定的计算机基础)鉴于此!本

研究通过比较基因组学和结构序列分析方法预测牛

的新
;$WF3

分子!并通过实时荧光定量
YEW

技术

进行验证!为研究奶牛重要性状基因表达调控及其

性状形成机制提供有价值的前期基础)

#

!

材料与方法

#F#

!

@<-H=.

和
VL*.

序列的获得

人,小鼠,绵羊,猪,狗和牛
.

个物种的
;$WF3

序列来自
;$W\<,N

数据库"

AMM

@

$%%

;$WF3',<-!

K

NO'<?'GQ

&版本$

0&'&

#)牛的
:28

和
;WF3

序列

来自美国国家生物技术信息中心的
IN-\<-Q

数据

库"

AMM

@

$%%

SSS'-?V$'-=;'-$A'

K

#T

%#)

#F!

!

@<-H=

分子的预测

;$WF3

预测步骤$将下载得到的
;$WF3

分子

序列与
FE\L

中牛的全基因组序列"

DJ9*'%

#进行

在线
\=<,M

比对!寻找存在
&

)

*

个碱基差异的同源

序列并删除重复和表达蛋白的序列&利用
;X#="

*]%

软件!选取包含
;$WF3

序列的
%&&-M

左右的

片段进行预测二级结构!获得可形成发夹结构的序

列并与
;$WF3

前体数据库对比!确定是否为可能

的新
;$WF3

分子或
;$WF3

基因)按照下列原

则-

%%!%0

.预测新的
;$WF3,

分子$

.

与成熟的
;$W!

F3

只能存在
&

)

*

个碱基差异&

/

前体能折叠成发

夹的二级结构&

0

发夹结构必须有较小的自由能&

1

3mD

含量在
*&̂

)

4&̂

&

2

与其互补序列的差异

不能多于
.

个&

3

不能存在环状结构)

#F)

!

靶基因预测

采用在线软件
8<O

K

NM2?<-.'0

"

AMM

@

$%%

SSS'M<O!

K

NM,?<-'#O

K

%#和
Y$?8<O

"

AMM

@

$%%

@

$?M<O';"?!VNO=$-'

"N

%#对本研究得到的
;$WF3,

预测靶基因!

8<O!

K

NM2?<-

中有牛
;WF3

$

;$WF3

互作关系!直接应用

该互作关系进行预测&

Y$?M<O

没有反刍动物数据!因

此!本研究基于人的
;WF3

$

;$WF3

互作关系进行预

测!将预测的人靶基因与牛该基因
*aD8W

进行比对!

若预测靶点完全匹配即确定此基因为牛
;$WF3

的

靶基因&最后将两个软件的预测结果进行交集)

对上述预测得到的靶基因!利用
ZC\320'&

在

线软件和
Z:II

@

<MA"<

R

公共数据库进行通路和

IC

分析)

#F%

!

实时荧光定量
2W-

验证

采集泌乳期中国荷斯坦牛乳腺,心,子宫和肝
)

种组织样品!快速放入液氮保存)使用
8WLc#=

试剂

盒"

L-T$MO#

K

N-

#分别提取乳腺,心,子宫和肝组织样

品总
WF3

)随机选取
)

条预测得到的新
;$WF3,

!

采用茎环引物实时荧光定量
YEW

"

>

W8!YEW

#方法

验证其成熟
;$WF3

序列是否存在!即利用其茎环

结构的特异反转录引物进行
?9F3

合成&反转录试

剂为
8<

>

;<-

*

8O<-,?O$

@

M$#-Z$M0&&WN<?M$#-,

反

转录酶试剂盒"

3\L

#!

;$WF3

特异引物由北京六合

华大基因科技有限公司合成&以
?9F3

作为模板!

用
;$WF3

的特异引物和通用下游引物"表
%

#进行

(%*%
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(

期 崔晓钢等$应用生物信息学预测牛新
;$?O#WF3

及验证

>

W8!YEW

反应!以
D.,-#WF3

"广东锐博生物#作

为内参基因&

;$WF3

>

W8!YEW

扩增体系
0&

+

_

$

2[\WIONN-VGPPNO/

+

_

,

""B

0

C4')

+

_

,上下游引

物各
&'(

+

_

"

0&&

+

;#_

0

_

k%

#,

?9F30

+

_

&反应程

序$

/1h%&;$-

!

)1

个循环"

/1h%&,

!

.&h%&,

!

40h%&,

#!

40h.;$-

)

采用
0

k

,,

EM法对
*

个重复样本进行相对
;$W!

F3

表达分析)利用
232T('&0

软件对不同组织的

;$WF3

相对表达量进行显著性差异分析!显著性

水平为
3

$

&'&1

)

!

!

结
!

果

!F#

!

新
@<-H=.

分子筛选

本研究从
;$W\<,N

数据库中下载了人,小鼠,

绵羊,猪和狗
1

种哺乳动物共
*4.4

条
;$WF3,

分

子&在
FE\L

上与牛全基因组序列"

DJ9*'%

#进行

\=<,M

!得到具有
&

)

.

个碱基差异同源性序列共

0.&.

条"表
0

#!其中仅存在
&

)

*

个碱基差异且不表

达蛋白质的序列共
4/.

条&下载上述
4/.

条序列!选

取包含有
;$WF3

序列的
%&&-M

左右的片段!通过

;X#="

在 线 软 件
AMM

@

$%%

;P#="'O-<'<=V<-

R

'

N"G

%/

>

n;P#="

%

WF3!X#="$-

K

!X#O;

预测得到可能

的发夹结构
%)(%

个&按照材料与方法
%'0

预测原

则筛选发夹结构!得到
))

条牛新
;$WF3,

分子!各

项参数见表
*

)

图
%

展示了上述
))

条牛新
;$WF3,

分子的二

级结构!其成熟序列均在发夹状结构的一条臂上!且

与其互补序列的差异小于
.

个碱基!自由能为

表
#

!

%

个牛新
@<-H=.

T

-*R2W-

所用引物

*/B?,#

!

20<@,0.530

T

-*R2W->/?<;/8<3735%

9

0,;<18,;B3><7,@<-H=.

;$WF3

名称

F<;N

茎环特异引物

2MN;!_##

@

W8

@

O$;NO

引物

YO$;NO

退火温度%
h

8;

,,?!;$W!/!0

E8E33E8II8I8EI8II3I8EIIE!

3388E3I88I3I

X

$

8III88IIIE88E888II8838E8

W

$

E8E33E8II8I8EI8II3I8E

.&

A,<!;$W!4

E8E33E8II8I8EI8II3I8EII!

E3388E3I88I3I

X

$

III8E8III8II33I3E83I8

W

$

E8E33E8II8I8EI8II3I8E

.&

;;G!;$W!).4?

E8E33E8II8I8EI8II3I8EI!

IE3388E3I88I3I

X

$

II8EIII833I8IEI8IE38

W

$

E8E33E8II8I8EI8II3I8E

.&

?P<!;$W!%)*

E8E33E8II8I8EI8II3I8EI!

IE3388E3I88I3I

X

$

II88E8III8I3I3I33IE3E

W

$

E8E33E8II8I8EI8II3I8E

.&

D.X#OS<O" ,,9&/&)&4%&&.

"引物编号#

.&

D.WNTNO,N ,,9&/&)&4%&&4

"引物编号#

.&

表
!

!

同源比对筛选
@<-H=

结果

*/B?,!

!

*+,0,.A?8.35@<-H=X?/.8

哺乳动物

J<;;<=

用于比对的

;$WF3

数目

F#'#P;$WF3,

P#O\=<,M

具有同源性的

牛序列数目

F#'#PV#T$-N

A#;#=#

K

#G,

,N

>

GN-?N,

&

)

*

个碱基差异且不表达

蛋白的序列数目

F#'#P,N

>

GN-?N,S$MA&!*

;$,;<M?AN,<-"-#-!?#"$-

K@

O#MN$-

可能的

发夹结构

B<$O

@

$-

?<-"$"<MN,

可能的新

;$WF3,

Y#MN-M$<=-#TN=

;$WF3,

人
BG;<- %(40 %.%% 1&1 %&0% 0.

小鼠
J#G,N %%(. )/0 %1% 0)0 4

绵羊
2ANN

@

%&1 // %1 %4 %

猪
Y$

K

0(& %/1 .1 /) 4

狗
9#

K

*0) 0&/ .& %&4 *

总计
8#M<= *4.4 0.&. 4/. %)(% ))

/%*%
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!

预测到的新
@<-H=.

*/B?,)

!

*+,0,.A?8.35

9

0,;<18,;73>,?@<-H=.

新
;$WF3,

F#TN=;$WF3,

折叠自由能%"

Q5

0

;#=

k%

#

X#="$-

K

PONNN-NO

KR

成熟
;$WF3

序列

J<MGON;$WF3,N

>

GN-?N

成熟
;$WF3

长度%
-M

8AN=N-

K

MA#P;<MGON;$WF3

A,<!=NM!4N k%)*'14 DI3IID3II3IIDDID3D3IDD 00

A,<!;$W!4 k%1*'0& DII33I3ED3IDI3DDDDIDDID 0*

A,<!;$W!/ k%)%')( DEDDDIIDD3DED3IEDID3DI3 0*

A,<!;$W!0) k%)%')( DIEED3EDI3IEDI3D3DE3ID 00

A,<!;$W!0) k%%.'4/ DIEED3EDI3IEDI3D3DE3ID 00

A,<!;$W!0/V!0 k%0('1% EDIIDDDE3E3DIIDIIEDD3I 00

A,<!;$W!0/V!0 k%0('1& EDIIDDDE3E3DIIDIIEDD3I 00

A,<!;$W!%)4 k%01'// IDIDIDII333DIEDDEDIE 0&

A,<!;$W!%/% k%(4'%% E33EII33DEEE3333IE3IEDI 0*

A,<!;$W!*)1 k(*'*& IEDI3EDEED3IDEE3IIIEDE 00

A,<!;$W!)01 k%14'*/ 33DI3E3EI3DE3EDEEEIDDI3 0*

A,<!;$W!)1&< k%)&'.) DDDDIEI3DIDDEED33D3D 00

A,<!;$W!)(.!*

@

k%()'%( EIIIIE3IEDE3ID3E3II3D 0%

A,<!;$W!)(.!1

@

k%()'.& DEEDID3EDI3IEDIEEEEI3I 00

A,<!;$W!1.( k%&&'(( 3DID3D333DID3D3E3E3E 0&

A,<!;$W!.4%!*

@

k%4('4) DEEIIDDEDE3IIIEDEE3EE 0%

A,<!;$W!.4%!1

@

k00/'(& 3II33IEEEDII3IIIIEDII3I 0*

A,<!;$W!0&1) k44'&0 EDID33D3D333DDD33DDD3DD 0*

A,<!;$W!)0/0 k%14'*/ EEEEDIIIEEIIEEDDII %(

A,<!;$W!)0/) k%1&'04 III3IDED3E3IE3III %(

A,<!;$W!))4/ k%**'%% EIEIEIIEEIDIEDEII3IE3I 00

A,<!;$W!)1%. k%0('1% III3I33IIIDEIIIIE %4

A,<!;$W!).4) k./'/& EDIIIEDEIII3EIEIEIIED 0%

A,<!;$W!).(&!1

@

k(('*0 3I33EDEDDIE3IDEDD3I3DID 0*

A,<!;$W!)4%.!*

@

k%.)'1& 33IIIII33II333E3DII3I3 00

A,<!;$W!)41*!*

@

k/0'&/ DDEDEDDDEDDD3IEEDDIDID 00

;;G!;$W!).4? k%*4'*& D33IDIEIDIE3DID3D3DIDI 00

;;G!;$W!).4N k%&*'(% 3D33IDIDI3IE3DID3D3DID 00

;;G!;$W!).4

K

k%&.'4) D3D3E3D3E3E3E3E3D3D3D 00

;;G!;$W!.4%!1

@

k00/'(& 3II33IEEEDII3IIIIEDII3I 0*

;;G!;$W!%(/( k%%*'&0 3IIDE33IIDDE3E3IIII3DE 00

;;G!;$W!*%&4 k%()'.& DEEDID3EDI3IEDIEEEEI3I 00

;;G!;$W!*)4* k%%4'0& DII3I3I3DIIEDE3IE3 %(

#<O!;$W!*4&!1

@

k%0('/0 E3IIDE3EIDEDEDIE3IDD3E 00

,,?!=NM!4N k%)*'14 DI3IID3II3IIDDID3D3IDD 00

,,?!;$W!/!% k%)%'/& DEDDDIIDD3DED3IEDID3DI3 0*

,,?!;$W!/!% k%1('0* DEDDDIIDD3DED3IEDID3DI3 0*

,,?!;$W!/!0 k%1('0* DEDDDIIDD3DED3IEDID3DI3 0*

,,?!;$W!*4)V!1

@

k%).'1& 3D3D33D3E33EEDIED33IDI 0%

,,?!;$W!)0% k%*('%* EEDE3DD333DIDDDIDDI33DI3 0)

,,?!;$W!)0% k%)&'.) EEDE3DD333DIDDDIDDI33DI3 0)

?P<!;$W!/ k%1('0* DEDDDIIDD3DED3IEDID3DI3 0*

?P<!;$W!%)* k%*1'0& DI3I3DI33IE3EDID3IEDE 0%

?P<!=NM!4? k%)*'14 DI3IID3ID3IIDDID3DIIDD 00

&0*%
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;$?O#WF3

及验证

图
#

!

候选
@<-H=.

前体分子二级结构预测

G<

4

F#

!

20,;<18<3735.,137;/0

D

.80A18A0,35

9

0,R@<-H=@3?,1A?,

%0*%
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!
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!
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!

报
).
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!

k00/'(&

)

k./'/&Q5

0

;#=

k%

"表
*

#!均符合

;$WF3

预测原则!可能为牛的新
;$WF3,

分子)

!F!

!

T

-*R2W-

验证

从
))

个候选
;$WF3,

分子中随机选取
A,<!

;$W!4

,

,,?!;$W!/!0

,

;;G!;$W!).4?

和
?P<!;$W!

%)*

进行
>

W8!YEW

验证!结果如图
0

所示!

)

个

;$WF3,

分子在泌乳期中国荷斯坦牛乳腺,心,子宫

和肝中均有表达!证实为真实的牛
;$WF3,

)如图

0

所示!差异显著检验结果表明!

?P<!;$W!%)*

在心

组织的
;WF3

表达量与其他
*

个组织间差异显著

"

3

$

&'&1

#!其他
*

个
;$WF3,

在这
)

个组织中的

;WF3

表达量差异不显著"

3

&

&'&1

#)

3',,?!;$W!/!0

在牛
)

个组织表达情况&

\'A,<!;$W!4

在牛
)

个组织表达情况&

E';;G!;$W!).4?

在牛
)

个组织表达

情况&

9'?P<!;$W!%)*

在牛
)

个组织表达情况)

"

'3

$

&'&1

3'8ANNU

@

ON,,$#-#P,,?!;$W!/!0$-)M$,,GN,#P=<?M<M$-

K

EA$-N,NB#=,MN$-?#S,

&

\'8ANNU

@

ON,,$#-#PA<,!;$W!4$-)

M$,,GN,#P=<?M<M$-

K

EA$-N,NB#=,MN$-?#S,

&

E'8ANNU

@

ON,,$#-#P;;G!;$W!).4?$-)M$,,GN,#P=<?M<M$-

K

EA$-N,NB#=!

,MN$-?#S,

&

9'8ANNU

@

ON,,$#-#P?P<!;$W!%)*$-)M$,,GN,#P=<?M<M$-

K

EA$-N,NB#=,MN$-?#S,'

"

'3

$

&'&1

图
!

!

%

个牛新
@<-H=.

T

-*R2W-

验证结果

G<

4

F!

!

*+,0,.A?8.35

T

-*R2W->/?<;/8<3735%

9

0,;<18,;B3><7,@<-H=.

!F)

!

靶基因预测

采用
8<O

K

NM2?<-

和
Y$?8<O

软件分别对
))

个

;$WF3,

进行了靶基因预测!分别得到
/10.

和

1.1(

个靶基因!二者共有的靶基因为
)10)

个)

利用
ZC\320'&

在线软件和
Z:II

通路对

)10)

个靶基因进行通路和
IC

分析!显著富集的信

号通路包括$

J3YZ

信号通路,

H-M

信号通路,

YL*Z!3QM

信号通路,

8IX!VNM<

信号通路,

:OV\

信

号通路"

3

$

&'&1

为显著富集的信号通路#等&显著

富集的
IC

条目包括$序列特异性
9F3

结合,细胞

发育,解剖结构形态,

9F3

结合转录调节区域,核酸

结合调节区域"

3

$

&'&1

为显著富集的
IC

条目#

00*%
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;$?O#WF3

及验证

等)

)

!

讨
!

论

由于
;$WF3

序列很短!在基因组中找到匹配

序列的概率较大!仅仅搜索相似序列将会产生大量

的假阳性结果!如果结合这些相似序列的侧翼序列

可能形成二级结构来进一步筛选!能大大减少假阳

性率-

%*

.

)由表
*

可以看出!本研究得到的发夹结构

有很多!因此我们在对发夹结构筛选中要求严格符

合上述预测原则以减少假阳性率)本研究通过生物

信息学预测到
))

条牛新的候选
;$WF3,

)在对这

))

条
;$WF3,

的前体分子进行分析的时候!我们发

现两条序列相似的
;$WF3,

分子可由不同的前体

分子产生!如表
)

中的
A,<!;$W!0)

,

A,<!;$W!0/V!0

,

,,?!;$W!)0%

,

,,?!;$W!/!%

!其形成的两条发夹结构

均符合
;$WF3

的预测原则!而且这
(

条发夹结构

自由能较小!这些
;$WF3,

各项指标均符合预测标

准!可以推测它们同样是存在的)这些
;$WF3,

分

子前体处于基因序列的不同位置!具有某些
;$WF3

基因成簇排列的特性-

%)!%1

.

)

Y'_<-"

K

O<P

等 -

%.

.发现!

有的前体分子能同时产生多条
;$WF3,

分子且符

合
;$WF3

筛选原则!说明同一前体分子在特定条

件下通过特定的剪切方式产生不同
;$WF3,

分子!

本研究由于严格遵守筛选原则!并未发现由同一前

体形成的多条
;$WF3,

分子)

在相同的条件下!

>

W8!YEW

结果显示!

)

个新

预测
;$WF3,

分子在奶牛乳腺,心,子宫和肝中均

有表达!但具有组织特异表达的特点)本研究通过

对子宫中不同
;$WF3,

表达量的分析!发现
;$W!

F3

表达量不同!

J'E<,M#="$

等-

%4

.研究发现!在同

一组织中!不同的
;$WF3

的表达量完全不同!与本

研究结果一致)

本研究对
*4.4

条
;$WF3,

分子进行比对!最

后只获得
))

条候选
;$WF3,

分子!与芯片技术相

比得率较低)芯片技术通过杂交可以发现大量的

;$WF3,

分子!但是无法直接得到
;$WF3

的前体

序列,基因位置以及可能的靶基因等信息)通过生

物信息学!能够弥补芯片技术的不足!还可预测其靶

基因!成本低)该研究证实!通过
;$WF3

的保守性

和物种之间基因组的同源性!用生物信息学筛选和

寻找新的
;$WF3

候选序列的方法能够在较短时间

里寻找出一定量的新
;$WF3,

分子!速度快,通量

大!为我们以后寻找更多的
;$WF3,

提供了新思

路,新途径)

随着各物种中
;$WF3,

的大量分离和鉴定!

;$WF3,

功能鉴定成为了一项重要课题!而靶基因

预测成为了这项课题的重要环节)自
0&&*

年起!各

种靶基因预测软件被相继开发)尽管有多种靶基因

预测软件的辅助!但
;$WF3

靶基因鉴定仍然存在

一定困难)这些软件各有特点!预测结果各不相同!

而且一个
;$WF3

会预测到上百甚至上千个靶基

因-

%(!%/

.

)有研究表明!

8<O

K

NM2?<-

和
Y$?8<O

均把

;$WF3,

种子序列与靶基因的互补以及保守性作为

一个重要特征!两者预测结果相似程度达
(&̂

)

/&̂

!

Y$?8<O

被证明是与试验验证结果相符程度最

高的软件-

0&

.

)为提高靶基因预测准确性!本研究同

时采用
8<O

K

NM2?<-

和
Y$?8<O

软件进行预测!并进

行并集)

由显著富集的信号通路和
IC

条目可以看出!

本研究鉴定得到的
;$WF3

靶基因主要参与了蛋白

合成,脂肪代谢以及核酸形成)结合这些信息!为进

一步研究
;$WF3

及其靶基因调控通路以及奶牛重

要性状形成的遗传机制提供了依据)

总体来说!本研究通过
;$WF3

的保守性和物

种之间基因组的同源性!通过生物信息学筛选!然后

>

W8!YEW

验证寻找牛新的
;$WF3

是一种行之有

效的方法!为奶牛基因表达调控及其性状形成机制

研究提供了前期基础)
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