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　　摘要：为研究血液外胞体中ｍｉＲＮＡ对延边黄牛垂体细胞中生长激素（ＧＨ）分泌的影响，本研究选择在延边黄牛和
韩延牛血液外胞体中显著差异表达的 ｍｉＲ－６５２３ａ，利用实时定量 ＰＣＲ（ｑＰＣＲ）和 ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ技术，研究了 ｍｉＲ－
６５２３ａ对延边黄牛垂体细胞中ＧＨ分泌水平的影响及ｍｉＲ－６５２３ａ与靶基因间的调控机制。生物信息学分析和双荧光
素酶报告基因系统结果显示，ｍｉＲ－６５２３ａ靶向了ＳＳＴＲ５的３′非翻译区（ＵＴＲ）；ｑＰＣＲ和ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检测结果显示，与
对照组相比，添加ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能极显著提高延边黄牛垂体细胞中 ＧＨｍＲＮＡ和蛋白的表达（Ｐ＜０．０１），而添加
ｍｉＲ－６５２３ａ－ｉｎ，ＧＨｍＲＮＡ和蛋白的表达有所降低，但和对照组相比差异不显著（Ｐ＞０．０５）；与对照组相比，添加
ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能极显著抑制ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ和蛋白的表达（Ｐ＜０．０１），而添加ｍｉＲ－６５２３ａ－ｉｎ，ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ和蛋白
的表达均有所提高，但和对照组相比差异不显著（Ｐ＞０．０５）。本研究表明，ｍｉＲ－６５２３ａ可通过调节 ＳＳＴＲ５基因的表
达而调控垂体细胞中ＧＨ的分泌，本研究结果将为研究外胞体ｍｉＲＮＡ调控动物生长发育机制提供理论依据。
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　　延边黄牛具有生长速度慢、生长周期长和出栏
率低等缺点，导致饲料资源浪费和饲养成本提高，

这严重制约了延边黄牛养殖业的健康发展［１－３］。因

此，如何提高纯种延边黄牛的生长速度、缩短其养

殖周期是加快延边黄牛养殖产业快速发展的关键。

研究表明，外胞体（ｅｘｏｓｏｍｅ）中 ｍｉＲＮＡ对动物的生
长发育发挥着重要的调控作用。如 Ｍｅｌｎｉｋ等研究
发现，牛乳 ｅｘｏｓｏｍｅ中的 ｍｉＲＮＡ－２１可以促进犊牛
的生长［４］。陈婷用来源于猪ｅｘｏｓｏｍｅ的 ｍｉＲ－ＰＣ－
８６、ｍｉＲ－ＰＣ－２６３处理 Ｃ２Ｃ１２细胞，结果显示二者
可调控 Ｃ２Ｃ１２细胞上胰岛素样生长因子 １受体
（ＩＧＦ－１Ｒ）的表达，从而对猪肌细胞生长发挥调控
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的作用［５］。由此可见，ｅｘｏｓｏｍｅ中的一些 ｍｉＲＮＡ可
能与动物生长发育存在密切的关系，那么 ｅｘｏｓｏｍｅ
中ｍｉＲＮＡ是否具有调控延边黄牛生长速度、提高生
长效率的作用有待进一步研究。

在动物生长发育过程中，生长轴起着关键的作

用［６－７］。而在生长轴中腺垂体分泌的生长激素

（ＧＨ）是最重要的成分之一［８－９］。因此，为更全面地

了解ｅｘｏｓｏｍｅ中 ｍｉＲＮＡ在调节延边黄牛生长过程
中的作用，本研究在前期工作中选择以延边黄牛和

在长发育速度、初生质量及各年龄段体尺体质量等

均极显著高于延边黄牛的韩延牛作为研究对象，利

用生物信息学技术分析了延边黄牛及韩延牛血液

ｅｘｏｓｏｍｅ中显著影响ＧＨ分泌的差异表达ｍｉＲＮＡ，并
筛选出显著差异表达的 ｍｉＲ－６５２３ａ。但关于
ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛垂体中 ＧＨ的分泌的影响
机制还不清楚，因此本研究旨在在体外垂体细胞水

平上探究ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛垂体 ＧＨ分泌的
调控机制，进而为进一步研究外胞体ｍｉＲＮＡ调控动
物生长发育机制提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
１．１．１　主要仪器　Ｂｉｏ－Ｒａｄ６５０型酶标仪（美国
Ｂｉｏ－Ｒａｄ公司）；倒置生物显微镜（日本 Ｏｌｙｍｐｕｓ公
司）；荧光定量ＰＣＲ仪（美国ＡＢＩ公司）；２４０６－２型
ＣＯ２培养箱（美国 Ｔｈｅｒｍｏ公司）；凝胶成像系统（英
国Ｕｌｔｒｏ－ＶｉｏｌｅｔＰｒｏｄｕｃｔｓ公司）。
１．１．２　主要试剂　ＸｈｏⅠ、ＸｂａⅠ，购自宝生物工程
（大连）有限公司；ＤＭＥＭ／Ｆ１２培养液、胎牛血清、
０２５％胰蛋白酶、胶原酶Ⅱ及青霉素、链霉素、
ＬｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅＴＭ２０００，均购自ＧＩＢＣＯ公司；ＧＨ抗体、
ＳＳＴＲ５抗体，均购自 Ａｂｃａｍ公司；β－ａｃｔｉｎ抗体，购
自北京博奥森生物技术有限公司；总蛋白提取试剂

盒，购自北京佳兰生物科技有限公司；ｍｉＲ－６５２３ａ
的模拟物（ｍｉｍｉｃｓ）（ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ）、抑制剂
（ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ）（ｍｉＲ－６５２３ａ－ｉｎ）、阴性对照（ＮＣ）、抑
制剂阳性对照（ｉＮＣ），均由上海吉玛制药技术有限
公司合成；双荧光报告基因检测试剂盒购自

Ｐｒｏｍｅｇａ公司。
１．２　试验方法
１．２．１　ｍｉＲ－６５２３ａ的靶基因预测　利用ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ
和ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ分析软件对 ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＧＨ合成
分泌相关的基因（ＧＨＲＨＲ、ＳＳＴＲ２、ＬＥＦ１、ＰＯＵ１Ｆ１和

ＳＳＴＲ５等）的靶关系进行预测。
１．２．２　延边黄牛垂体细胞原代培养　垂体细胞原
代培养方法参考文献［１０］。在无菌条件下分离３头
延边黄牛的垂体组织，分别剪碎至１ｍｍ×１ｍｍ×
１ｍｍ的组织块，用ｐＨ值为７．０的磷酸缓冲盐溶液
（ＰＢＳ）冲洗３遍后，接种于 ７５ｍＬ培养瓶中，加入
ＤＭＥＭ／Ｆ１２培养液，放入３７℃、５％ ＣＯ２培养箱中
培养，待细胞从组织块中爬壁生长至８０％时，采用
０．２５％胶原酶消化，并通过差速贴壁法分离细胞，获
得垂体原代培养细胞。

１．２．３　ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛腺垂体细胞中 ＧＨ
ｍＲＮＡ转录水平的影响　按“１．２．２”节中所述方法对
延边黄牛的垂体组织细胞进行原代培养后，按２．０×
１０６个细胞／孔的密度将垂体细胞接种至６孔培养
板中，待细胞汇合度为 ６０％ ～７０％时进行转染试
验。转染前采用２ｍＬＰＢＳ漂洗细胞１次，并加入
０．７ｍＬＤＭＥＭ／Ｆ１２培养液和 １００μＬ１μｍｏｌ／Ｌ生
长抑素（ＳＳ），之后分别将 ｍｉＲ－６５２３ａ的 ｍｉｍｉｃｓ、
ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ、ＮＣ对照、ｉＮＣ对照分别稀释到 １００μＬ
ＤＭＥＭ／Ｆ１２培养液中。然后将 １０μＬ转染试剂
ＬｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅＴＭ２０００稀释至１００μＬＤＭＥＭ／Ｆ１２培
养液中，之后将上述稀释液分别按１∶１体积比混
合，室温孵育 １０ｍｉｎ后，将２００μＬ混合物加入到上
述预处理的细胞孔中，使ｍｉｍｉｃｓ、ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ、ＮＣ对照、
ｉＮＣ对照最终浓度为２００ｐｍｏｌ／Ｌ，每组设３次重复。
为了避免转染毒性，６ｈ后吸弃含转染试剂的培养
基，同时置换新的培养基继续培养４８ｈ，收集细胞，
提取总ｍＲＮＡ。采用荧光定量 ＰＣＲ（ｑＰＣＲ）法检测
ＧＨｍＲＮＡ的转录情况，具体步骤参考文献［１０］中
的方法进行。

１．２．４　ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛腺垂体细胞中 ＧＨ
蛋白表达的影响　根据总蛋白提取试剂盒的步骤
对“１．２．３”节中获得的细胞进行总蛋白提取，并进
行ＧＨ蛋白ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检测具体步骤如下：按常规
方法配制１０％聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ）分离胶
和５％ ＰＡＧＥ浓缩胶并放入垂直电泳槽中，待其凝
固后，拔出木梳并向梳孔中加入１×甘氨酸缓冲液，
然后加入５０μｇ制备的总蛋白样品进行电泳。电泳
结束后，将上述蛋白胶进行转膜，所用膜为聚偏氟

乙烯（ＰＶＤＦ），转膜条件为１１０Ｖ、６０～７０ｍｉｎ，转膜
结束后取出ＰＶＤＦ膜，进行丽春红染色，检验转膜效
果；之后采用１×ＴＢＳＴ溶液洗涤膜数次，去除丽春
红染色液，再用５％脱脂奶粉室温条件下封闭２ｈ；
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之后将封闭的 ＰＶＤＦ膜放入５ｍＬ离心管中，加入
２ｍＬＧＨ蛋白一抗，４℃条件下孵育过夜（１２ｈ）。
孵育结束后，采用１×ＴＢＳＴ缓冲液洗涤 ＰＶＤＦ膜３
次，每次 １０ｍｉｎ。将洗涤后的 ＰＶＤＦ膜放入新的
５ｍＬ离心管中，加入２ｍＬ１∶５０００稀释的 ＧＨ蛋
白二抗，室温孵育２ｈ。孵育结束后，用１×ＴＢＳＴ缓
冲液洗涤ＰＶＤＦ膜３次，每次５ｍｉｎ。然后将 ＰＶＤＦ
膜置于发光液中显色１ｍｉｎ后，在凝胶成像系统中
曝光，并与β－ａｃｔｉｎ内参基因的表达进行比较，计算
ＧＨ蛋白的相对表达量。
１．２．５　ｍｉＲ－６５２３ａ与ＳＳＴＲ５靶关系验证　将能与
ｍｉＲ－６５２３ａ种子序列匹配的 ＳＳＴＲ５３′非翻译区
（ＵＴＲ）区域的上、下游３０ｂｐ之内的序列进行人工
合成，同时将与ｍｉＲ－６５２３ａ种子序列匹配区域的５
个碱基进行人工突变作为对照，逐步确定 ｍｉＲ－
６５２３ａ真正结合位点。然后用限制性内切酶 ＸｈｏⅠ
和ＸｂａⅠ酶切上述人工合成的片段及人工突变片
段，将酶切产物分别与荧光素酶基因报告载体

（ｐｉｒＧＬＯ载体）连接，构建重组 ｐｉｒＧＬＯ－ＳＳＴＲ５－３′
ＵＴＲ表达载体和突变载体，获取无内毒素质粒。之
后将 ｍｉＲ －６５２３ａ的 ｍｉｍｉｃ、ＮＣ与 构 建 好 的
ｐｉｒＧＬＯ－ＳＳＴＲ５－３′ＵＴＲ正常或缺失载体分别稀释
为 ２００ｐｍｏｌ／Ｌ，然后在转染试剂 ＬｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅＴＭ

２０００的作用下共转染中国仓鼠卵巢癌细胞（ＣＨＯ）
细胞，具体转染过程参考“１．２．３”节中的方法。４８ｈ
后收集细胞、裂解，按荧光素酶检测试剂盒步骤检

测荧光素酶的活性，以验证 ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＳＳＴＲ５
之间的靶关系。

１．２．６　ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛腺垂体细胞中
ＳＳＴＲ５的 ｍＲＮＡ转录水平和蛋白表达的影响　
ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ转录水平的 ｑＰＣＲ检测和蛋白的
ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检测均参考“１．２．３”和“１．２．４”节中的
方法进行。

１．２．７　数据分析　采用 ＳＰＳＳ１３．０软件进行数据
分析，结果以 ｘ±ｓ的形式表示。、分别表示
与ＮＣ或ｉＮＣ对照组比较差异显著（Ｐ＜００５）、极显
著（Ｐ＜０．０１）。

２　结果与分析

２．１　ｍｉＲ－６５２３ａ与调控 ＧＨ分泌相关基因靶关系
预测

本试验使用 ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ和 ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ分析软件
对 ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＧＨ 合成分泌相关的基因
（ＧＨＲＨＲ、ＳＳＴＲ２、ＬＥＦ１、ＰＯＵ１Ｆ１、ＳＳＴＲ５等）靶关系
进行分析。结果显示，ｍｉＲ－６５２３ａ的靶基因为
ＳＳＴＲ５。
２．２　ｍｉＲ－６５２３ａ对 ＧＨ基因 ｍＲＮＡ转录水平的
影响

为分析ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛垂体 ＧＨ基因
表达的影响，本研究首先用 ｍｉＲ－６５２３ａｍｉｍｉｃｓ及
ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ转染原代培养的延边黄牛垂体细胞，然后
对ＧＨ基因ｍＲＮＡ表达进行检测。由图１可知，与
对照组相比，添加 ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能够极显著提
高ＧＨｍＲＮＡ的转录水平（Ｐ＜０．０１），而添加ｍｉＲ－
６５２３ａ－ｉｎ能降低ＧＨｍＲＮＡ的转录水平，但与对照
组相比差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

２．３　ｍｉＲ－６５２３ａ对ＧＨ蛋白表达的影响
为了进一步验证 ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛垂体

ＧＨ蛋白表达的影响，本研究在ＧＨｍＲＮＡ转录检测

结果基础上进一步对 ＧＨ蛋白的表达水平进行
ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检测。由图２可知，与对照组相比，添加
ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能够极显著提高ＧＨ蛋白表达水平
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（Ｐ＜００１），而添加ｍｉＲ－６５２３ａ－ｉｎ能降低ＧＨ蛋白
的表水平，但与对照组相比差异不显著（Ｐ＞００５）。
２．４　ｍｉＲ－６５２３ａ与ＳＳＴＲ５靶关系验证

为验证ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＳＳＴＲ５之间是否存在靶
位关系，本研究将 ｐｉｒＧＬＯ－ＳＳＴＲ５－３′ＵＴＲ正常或
突变载体分别与 ｍｉＲ－６５２３ａ／ＮＣ共转染 ＣＨＯ细
胞，从而通过荧光素酶活性的变化反映ｍｉＲ－６５２３ａ

与ＳＳＴＲ５是否存在靶关系。由图 ３可知，ｍｉＲ－
６５２３ａ能显著降低 ｐｉｒＧＬＯ－ＳＳＴＲ５－３′ＵＴＲ正常质
粒荧光素酶的活性，而对 ｐｉｒＧＬＯ－ＳＳＴＲ５－３′ＵＴＲ
突变体无抑制效果。由此可知，ｍｉＲ－６５２３ａ能结合
并作用于 ＳＳＴＲ５的 ３′ＵＴＲ区域，ｍｉＲ－６５２３ａ与
ＳＳＴＲ５之间存在靶位关系。

２．５　ｍｉＲ－６５２３ａ对 ＳＳＴＲ５基因 ｍＲＮＡ表达的
影响

为验证 ｍｉＲ－６５２３ａ对 ＳＳＴＲ５基因的调控功
能，本试验首先用ｍｉＲ－６５２３ａｍｉｍｉｃｓ及ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ转
染原代培养的延边黄牛垂体细胞，然后对 ＳＳＴＲ５基
因ｍＲＮＡ转录水平进行 ｑＰＣＲ检测。由图４可知，
与对照组相比，添加 ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能够极显著
降低ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ的转录水平（Ｐ＜０．０１），而添加

ｍｉＲ－６５２３ａ－ｉｎ能提高 ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ的转录水平，
但与对照组相比差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
２．６　ｍｉＲ－６５２３ａ对ＳＳＴＲ５蛋白表达的影响

为了进一步验证 ｍｉＲ－６５２３ａ对延边黄牛垂体
ＳＳＴＲ５蛋白表达的影响，本研究在 ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ转
录检测结果基础上进一步对 ＳＳＴＲ５蛋白表达的变
化进行ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检测。由图５可知，与对照组相
比，添加ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能够极显著降低ＳＳＴＲ５
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蛋白的表达水平（Ｐ＜０．０１），而添加 ｍｉＲ－６５２３ａ－
ｉｎ能提高ＳＳＴＲ５蛋白的表达水平，但与对照组相比
差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

３　讨论与结论

外胞体中的ｍｉＲＮＡ可通过血液等体液的运输，
被运输到动物机体的各个组织细胞并可通过细胞

膜进入细胞内，从而在生长调控、细胞间通讯交流、

免疫调节、信号传递等过程中发挥着重要的作

用［１１－１２］。研究表明，ｅｘｏｓｏｍｅ中的ｍｉＲＮＡ具有调控
动物生长的功能［４－５］。此外笔者所在课题组在对生

长性能有显著差异的延边黄牛和韩延牛血液

ｅｘｏｓｏｍｅ中的ｍｉＲＮＡ进行差异分析时，也发现在２
个品种牛ｅｘｏｓｏｍｅ中的 ｍｉＲＮＡ存在着显著性差异，
因此笔者所在课题组选择以在延边黄牛和韩延牛

血液ｅｘｏｓｏｍｅ中有显著差异的 ｍｉＲＮＡ去研究其对

延边黄牛的生长性能的调控具有一定意义。

笔者所在课题组的前期研究工作证明，外胞体

中的ｍｉＲ－６５２３ａ在延边黄牛和韩延牛之间呈现显
著性差异表达，因此推理 ｍｉＲ－６５２３ａ可能参与了
生长调控过程，可能是造成延边黄牛和韩延牛生长

性能差异的主要因素之一，而在动物生长发育过程

中，生长轴起着关键的作用，而在生长轴中腺垂体

分泌的ＧＨ是最重要的成员之一［１３］。ＧＨ可通过与
生长激素结合蛋白（ＧＨＢＰ）结合而运输，与靶器官
上生长激素受体（ＧＨＲ）结合，促使胰岛素样生长因
素（ＩＧＦｓ）的产生并进入血液循环，ＩＧＦｓ再通过与胰
岛素样生长因子结合蛋白（ＩＧＦＢＰ）结合转运到全身
组织细胞，刺激骨、软骨细胞的生长和分化，调节蛋

白质、糖及脂肪的代谢等［１４］。因此，本研究对

ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＧＨ分泌之间的关系进行了探索。
为初步确定ｍｉＲ－６５２３ａ是否与 ＧＨ的分泌调控有
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关，本研究首先通过生物学分析软件对ｍｉＲ－６５２３ａ
与ＧＨ分泌相关的调控基因进行了靶关系分析。研
究资料表明，与 ＧＨ合成分泌相关的基因主要有
ＧＨＲＨＲ、ＳＳＴＲ２、ＬＥＦ１、ＰＯＵ１Ｆ１、ＳＳＴＲ５等［１５］。鉴于

此，笔者所在课题组利用ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ和ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ分
析软件分别对 ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＧＨＲＨＲ、ＳＳＴＲ２、
ＬＥＦ１、ＰＯＵ１Ｆ１和ＳＳＴＲ５的靶关系进行分析。分析
结果表明，ｍｉＲ－６５２３ａ的种子序列只与ＳＳＴＲ５基因
存在靶关系。研究表明，ＳＳＴＲ５与生长抑素（ＳＳ）结
合后通过与 Ｇ蛋白偶联进而调控 ＧＨ的合成［１６］。

而通过进一步的荧光素酶报道基因验证结果显示，

ｍｉＲ－６５２３ａ能显著降低 ｐｉｒＧＬＯ－ＳＳＴＲ５－３′ＵＴＲ
正常质粒荧光素酶的活性，而对缺失载体的荧光素

酶活性无影响，上述结果不仅说明 ｍｉＲ－６５２３ａ与
ＳＳＴＲ５之间存在着靶位关系，同时可初步推测
ｍｉＲ－６５２３ａ是通过调控 ＳＳＴＲ５的表达而影响 ＧＨ
分泌的。

为进一步验证ｍｉＲ－６５２３ａ是否参与了垂体细
胞ＧＨ的分泌调节，本研究利用 ｍｉＲ－６５２３ａｍｉｍｉｃｓ
和ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ对延边黄牛垂体细胞进行了转染试验，
并利用ｑＰＣＲ和 ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ技术对延边黄牛垂体
细胞中 ＧＨｍＲＮＡ和蛋白表达水平进行了检测。
ｑＰＣＲ和 ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检测结果显示，通过转染
ｍｉＲ－６５２３ａｍｉｍｉｃｓ能极显著增加 ＧＨｍＲＮＡ和蛋
白的表达，而转染ｍｉＲ－６５２３ａｉｎｈｉｂｉｔｏｒ能降低相应
ＧＨｍＲＮＡ和蛋白的表达，该结果说明 ｍｉＲ－６５２３ａ
参与了调控垂体细胞中ＧＨ的分泌过程。

虽然，本研究通过生物信息学分析和报告基因

系统验证了 ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＳＳＴＲ５的靶关系，但在
垂体细胞水平上ｍｉＲ－６５２３ａ对 ＳＳＴＲ５基因表达具
体影响结果仍然未知。因此，笔者所在课题组对延

边黄牛垂体细胞进行 ｍｉＲ－６５２３ａｍｉｍｉｃｓ和
ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ转染试验，并利用 ｑＰＣＲ和 ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ检
测ＳＳＴＲ５基因的 ｍＲＮＡ和蛋白的表达变化。结果
显示，通过转染 ｍｉＲ－６５２３ａ－ｍｉ能极显著降低
ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ和蛋白的表达，而转染 ｍｉＲ－６５２３ａ－
ｉｎ能提高ＳＳＴＲ５ｍＲＮＡ和蛋白的表达。因此，此结
果进一步证明了ｍｉＲ－６５２３ａ与 ＳＳＴＲ５之间存在靶
关系，并说明 ｍｉＲ－６５２３ａ是通过与 ＳＳＴＲ５作用而
间接正调控ＧＨ分泌的。

总之，本研究结果证明，ｍｉＲ－６５２３ａ可以通过
靶向ＳＳＴＲ５进而调节ＧＨ的表达。本研究成果将为

进一步研究外胞体 ｍｉＲＮＡ调控动物生长发育机制
提供理论依据，也将为延边黄牛生长发育调控提供

新的作用靶标。
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［８］ＤｅｇｈｅｎｇｈｉＲ，ＡｖａｌｌｏｎｅＲ，ＴｏｒｓｅｌｌｏＡ，ｅｔａｌ．Ｇｒｏｗｔｈｈｏｒｍｏｎｅ－

ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆｃｏｒｔｉｓｔａｔｉｎ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｔ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌｏｇｉｃａｌＩｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ，２００１，２４（１１）：ＲＣ３１－ＲＣ３３．

［９］ＫｏｒｂｏｎｉｔｓＭ，ＧｒｏｓｓｍａｎＡＢ．Ｇｒｏｗｔｈｈｏｒｍｏｎｅ－ｒｅｌｅａｓｉｎｇｐｅｐｔｉｄｅａｎｄ

ｉｔｓａｎａｌｏｇｕｅｓ：ｎｏｖｅｌｓｔｉｍｕｌｉｔｏｇｒｏｗｔｈｈｏｒｍｏｎｅｒｅｌｅａｓｅ［Ｊ］．Ｔｒｅｎｄｓｉｎ

ＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌｏｇｙａｎｄＭｅｔａｂｏｌｉｓｍ，１９９５，６（２）：４３－４９．

［１０］关立增，娄安钢，朴明淑，等．延边黄牛与韩延牛血液 Ｅｘｏｓｏｍｅ

对延边黄牛垂体细胞中 ＧＨ含量的影响［Ｊ］．安徽农业科学，

２０１６，４４（１）：１０５－１０７．

［１１］Ａｌｖａｒｅｚ－ＥｒｖｉｔｉＬ，ＳｅｏｗＹ，ＹｉｎＨ，ｅｔａｌ．ＤｅｌｉｖｅｒｙｏｆｓｉＲＮＡｔｏｔｈｅ

ｍｏｕｓｅｂｒａｉｎｂｙｓｙｓｔｅｍｉｃｉｎｊｅｃｔｉｏｎｏｆｔａｒｇｅｔｅｄｅｘｏｓｏｍｅｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１１，２９（４）：３４１－３４５．

［１２］ＶａｌａｄｉＨ，ＥｋｓｔｒｍＫ，ＢｏｓｓｉｏｓＡ，ｅｔａｌ．Ｅｘｏｓｏｍｅ－ｍｅｄｉａｔｅｄｔｒａｎｓｆｅｒ

ｏｆｍＲＮＡｓａｎｄｍｉｃｒｏＲＮＡｓｉｓａｎｏｖｅｌｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆｇｅｎｅｔｉｃ

ｅｘｃｈａｎｇｅｂｅｔｗｅｅｎｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ，２００７，９（６）：

６５４－６５９．　

［１３］王开云，张国生，曾检华，等．利用生长轴各激素调控动物生长

［Ｊ］．江西畜牧兽医杂志，２００８（６）：４－６．

［１４］张成龙．南方黄牛生长发育及其垂体组织转录组分析［Ｄ］．扬

州：扬州大学，２０１６：２１－４５．

［１５］柒启恩．ＳＤ－大鼠垂体 ｍｉＲＮＡｓ的时序表达规律及功能分析

［Ｄ］．广州：华南农业大学，２０１５：３２－７６．

［１６］ＨｏｒｖａｔｈＴＬ，ＤｉａｎｏＳ，ＳｏｔｏｎｙｉＰ，ｅｔａｌ．Ｍｉｎｉｒｅｖｉｅｗ：ｇｈｒｅｌｉｎａｎｄｔｈｅ

ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｅｎｅｒｇｙｂａｌａｎｃｅ：ａｈｙｐｏｔｈａｌａｍｉｃｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］．

Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌｏｇｙ，２００１，１４２（１０）：４１６３－４１６９．
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