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摘　 要　 本研究通过 ｍｉｃｒｏＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 相互作用考察 ＰＣＢｓ 的基因毒性， 探讨 ＰＣＢｓ 致动脉粥样硬化可能的分

子机制．研究使用 ８ 周龄 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠，腹腔注射 ＰＣＢｓ 混合物 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４（５５ ｍｇ·ｋｇ－１体重），暴露 ６ 周后获取

其肝脏，提取总 ＲＮＡ，获取 ｃＤＮＡ 或对 ＲＮＡ 去磷酸化及特征标记．采用 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＧｅｎｅＣｈｉｐ􀳏 Ｍｏｕｓｅ Ｇｅｎｏｍｅ
４３０ ２．０ 基因芯片和 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｍｏｕｓｅ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ａｒｒａｙ 芯片，分析 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露前后 ｍＲＮＡｓ 和 ｍｉＲＮＡｓ 的差异

表达情况．随后，结合 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ｍＲＮＡ 芯片平台，使用 ＩＰＡ 软件分析差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ 和 ｍＲＮＡｓ，揭示

Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露对基因调控网络和信号通路的影响．研究结果显示，Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后有 １８ 个差异表达的

ｍｉＲＮＡｓ 能够靶向调控 １１０ 个差异表达的 ｍＲＮＡｓ，二者可共同影响糖代谢、脂代谢、细胞死亡、分子运输等生

物学功能．进一步考察与动脉粥样硬化发生发展密切相关的糖代谢、脂代谢网络调控，发现 ｍｉＲＮＡ⁃２２、
ｌｅｔ⁃７ｆａｍｉｌｙ、ｍｉＲＮＡ⁃１５ａ ／ ｂ，以及靶基因 ＰＰＡＲα、ＰＰＡＲγ 辅助激活因子 １α 和 Ｆｏｘｏ１，在 ＰＣＢｓ 暴露致动脉粥样硬

化发生发展的糖脂代谢异常中发挥了重要作用．
关键词　 ＰＣＢｓ， ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ， 动脉粥样硬化， 基因芯片．
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Ａｂｓｔｒａｃｔ： ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ （ ｍｉＲＮＡｓ） ａｒｅ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ ｏｆ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ， ａｎｄ
ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ａｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍＲＮＡ ｎｅｔｗｏｒｋｓ． Ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ
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ｔｏ ｉｎｄｕｃｅ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ， ｐｒｏｂａｂｌｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ａｌｔｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ． Ｔｈｅ
ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ａｉｍｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ
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Ｍａｌｅ ＡｐｏＥ－ ／ － ｍｉｃｅ ｏｆ ８ ｗｅｅｋｓ ｗｅｒｅ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ （ ａ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ＰＣＢｓ，
５５ ｍｇ·ｋｇ－１ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ） ｂｙ ｉｎｔｒａｐｅｒｉｔｏｎｅａｌ ｉｎｊｅｃｔｉｏｎ ｆｏｕｒ ｔｉｍｅｓ ｏｖｅｒ ｓｉｘ ｗｅｅｋｓ ｏｆ ｄｕｒａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ
ＲＮＡ ｗａｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｌｉｖｅｒ ｏｆ ＡｐｏＥ－ ／ － ｍｉｃｅ ｗｉｔｈ ｏｒ ｗｉｔｈｏｕｔ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｔｏ Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４． ｃＤＮＡ ａｎｄ
ｔｈｅ ＲＮＡ ｗｉｔｈ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｔａｉｎｉｎｇ ａｆｔｅｒ ｄｅｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｉｎ ｇｅｎｅ ａｒｒａｙｓ ｗｉｔｈ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ
ＧｅｎｅＣｈｉｐ􀳏 Ｍｏｕｓｅ Ｇｅｎｏｍｅ ４３０ ２．０ ｇｅｎｅ ｃｈｉｐ ａｎｄ Ａｇｉｌｅｎｔ Ｍｏｕｓｅ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ａｒｒａｙ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
Ｔｈｅｎ ＩＰＡ ｓｏｆｔｗａｒｅ， ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｌａｔｆｏｒｍ ｏｆ Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ｍＲＮＡ ｇｅｎｅ ａｒｒａｙ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ
ｔｈｅ ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｍＲＮＡｓ ａｎｄ ｍｉＲＮＡｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｃｅｌｌ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ． Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ １８ ｍｉＲＮＡｓ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ １１０ ｍＲＮＡｓ ａｆｔｅｒ Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ ｅｘｐｏｓｕｒｅ， ｂｏｔｈ ｏｆ ｔｈｅｍ ｃｏｕｌｄ
ｍｏｄｕｌａｔｅ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ， ｓｕｃｈ ａｓ ｇｌｕｃｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ｃｅｌｌ ｄｅａｔｈ



　 １０ 期 黄风尘等：ＰＣＢｓ 暴露 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 调控网络研究 １７６９　

ａｎｄ ｓｕｒｖｉｖａｌ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ． Ｆｕｒｔｈｅｒ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｍｉＲＮＡ⁃２２， ｌｅｔ⁃７ ｆａｍｉｌｙ， ｍｉＲＮＡ⁃
１５ａ ／ ｂ ａｎｄ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ＰＰＡＲα， ＰＰＡＲγ⁃ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ１α ａｎｄ Ｆｏｘｏ１ ｐｌａｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｇｌｕｃｏｓｅ ａｎｄ ｌｉｐｉｄ， ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ＰＣＢ， ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ， ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ， ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ．

ｍｉＲＮＡ 是在进化上高度保守的非编码小分子单链 ＲＮＡ，约有 ２２ 个碱基，在基因表达调控中发挥至

关重要的作用，越来越多的证据表明 ｍｉＲＮＡｓ 几乎参与了生物体所有的生理和病理过程［１］ ．大多数

ｍｉＲＮＡｓ 能够以完全配对或非完全配对的方式与其靶向 ｍＲＮＡｓ 的 ３′非编码区结合，引起 ｍＲＮＡｓ 降解

或抑制其翻译过程［２］ ．因此，ｍｉＲＮＡｓ 可以负向调控靶 ｍＲＮＡｓ 的表达，ｍｉＲＮＡ 能够调节多个基因，使其成

为基因的潜在管理者．已有证据显示，生物体内 １０％—３０％的基因表达是由 ｍｉＲＮＡｓ 调控的［３］ ．研究 ｍｉＲＮＡ
和 ｍＲＮＡ 的相互作用关系可以揭示一些重大疾病的病理原因，特别是在癌症和心血管疾病领域［４⁃６］ ．

心血管疾病是中国导致成人死亡的首要原因［７］，而动脉粥样硬化是引起心血管疾病的重要原因．动
脉粥样硬化以血管内皮损伤和脂质代谢紊乱为特征，由遗传和环境因素，包括饮食、污染等之间复杂的

相互作用所引起．持久性有机污染物（Ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ， ＰＯＰｓ）是指在环境中具有持久性、生物

富集性、半挥发性，可通过各种环境介质对生物体健康产生危害的有机化合物．研究表明 ＰＯＰｓ 可通过在

环境中长距离的运输至未被使用和生产的地方，影响到全球的人体健康［８］，乃至极地区域［９］ ．多氯联苯

类化合物（Ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ Ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ， ＰＣＢｓ），作为 ＰＯＰｓ 中重要的一类，在各种环境介质以及人体组织

中都有较高的含量［１０］ ．越来越多的研究表明，ＰＣＢｓ 暴露能导致动脉粥样硬化的发展［１１⁃１３］ ．随着中国人口

的快速增长，化学杀虫剂和化肥总量的使用也显著增加，导致 ＰＯＰｓ 的污染也随之增加．此外，随着经济

的快速发展，电气、电子设备的回收已经成为中国 ＰＣＢｓ 的主要释放源［１４］ ．有研究表明，ＰＯＰｓ 污染水平

的增加与心血管疾病影响因子，如高血压，肥胖和糖尿病等的关系密切［１５⁃１６］ ．因此，ＰＯＰｓ 在国内的广泛

污染很有可能是导致动脉粥样硬化形成和心血管疾病死亡的重要原因．
已有的流行病学研究表明，ＰＣＢｓ 暴露能够导致人体的心血管疾病．如一项研究发现，暴露在 ＰＣＢｓ

污染 ５ 年以上的瑞典电容器制造业工人中，心血管疾病的死亡率明显增加［１７］ ．住在含有 ＰＣＢｓ 废品站附

近的人群，心血管疾病发病风险因素明显增加，如糖尿病［１１］、高血压［１３］、冠心病和心肌梗塞［１８］等．此外，
ＰＣＢｓ 具有影响脂肪酸代谢，加速某些脂肪酸的促动脉粥样硬化的特性［１９］ ．有证据表明 ＰＣＢｓ 暴露能够

影响葡萄糖和脂肪生成的酶，从而导致血浆和组织中脂质的改变［２０⁃２２］ ．此外，越来越多的研究表明暴露

环境污染物和 ｍｉＲＮＡ 异常有显著的关联性［２３］ ．如生活在污染地区的孕妇，其血液中总 ＰＣＢｓ 的含量与

ｍｉＲ⁃１９１ 的表达水平呈正相关［２４］ ．Ｚｈｕ 等的研究显示，在 Ｐ１９ 细胞向心肌细胞分化过程中，ｍｉＲＮＡｓ 在调

节 ＰＣＢｓ 的影响上发挥了重要的作用［２５］ ． 因此，ＰＣＢｓ 暴露可导致心血管疾病，但是 ｍｉＲＮＡｓ 在 ＰＣＢｓ 诱

导的动脉粥样硬化中的作用还很不清楚．
Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 作为商业化的 ＰＣＢｓ 混合物已经生产近 ５０ 年，尽管现在已不再生产，但还广泛存在于

全球环境中．肝脏在糖尿病、代谢综合征和动脉粥样硬化的发生发展中起重要作用，而且肝脏被认为是

环境毒物的重要靶器官，Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 也被证实具有肝毒性及可引起脂肪肝等疾病［２６⁃２８］ ．此外，基因芯片

的表达数据能够帮助发现环境污染物诱导的特定 ｍｉＲＮＡｓ，并提供新型生物监测与防御策略的新思路．
本文使用 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 为 ＰＣＢｓ 混合物的代表物，ＡｐｏＥ－ ／ － 小鼠为动脉粥样硬化的研究模型，考察

Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏中与动脉粥样硬化发生相关的 ｍＲＮＡｓ 和 ｍｉＲＮＡｓ 差异表达及网络

调控．拟通过 ｍｉｃｒｏＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 相互作用考察 ＰＣＢｓ 的基因毒性，探讨 ＰＣＢｓ 致动脉粥样硬化的分子机制．

１　 材料和方法

１．１　 动物实验

８ 周龄纯合子雄性 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠从北京大学实验动物中心购得．ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠被饲养在无菌、温度恒

定、１２ ｈ 昼夜交替的环境下．小鼠被随机分为 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 处理组和对照组，每组 ６ 只小鼠，喂养啮齿动物

标准颗粒食物和纯净水．将 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 标准品溶解在玉米油中达到指定的浓度，按照 ５５ ｍｇ·ｋｇ－１体重的
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剂量，通过腹腔注射暴露给 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠．Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 分 ４ 次暴露，在第一周注射前两次，每次注射之间

相隔 ３ ｄ，后两次注射在 ６ 周暴露实验的第四周．暴露实验结束时，处理组和对照组的 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠需饥

饿过夜．随后，按照标准方法对实验小鼠进行麻醉、获取组织．肝脏组织在获取后，立即称重并储存在液

氮中，然后将冷冻的组织保存在－８０ ℃冰箱中用于后续分析．所有动物实验操作都是在动物保健和使用

委员会的批准下进行，并且遵循美国国立卫生研究院实验动物的保护和使用（ＳＣＸＫ ２００８—０００５）．　
１．２　 ＲＮＡ 提取

用 Ｔｒｉｚｏｌ 试剂 （Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ） 提取 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 处理组和对照组 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏中的

总 ＲＮＡ．用 ＤＮａｓｅ Ｉ 在 ３７ ℃ 消化 １５ ｍｉｎ 以去除残留 ＤＮＡ，然后用 ＲＮｅａｓｙ 试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ， Ｈｉｌｄｅｎ，
Ｇｅｒｍａｎｙ）纯化得到．ＲＮＡ 的浓度和质量通过分光光度计和 １％甲醛变性凝胶电泳测定．核糖体 ２８Ｓ 和

１８Ｓ 的亮带比值大于 １．５ 被认为可以用于芯片杂交实验．对于 ｍｉＲＮＡ 芯片，用 ｍｉｒＶａｎａ ｍｉＲＮＡ 分离试剂

盒 （Ａｍｂｉｏｎ， Ａｕｓｔｉｎ， ＴＸ， ＵＳＡ）分离总 ＲＮＡ 中的 ｍｉＲＮＡ，用于 ｍｉＲＮＡ 芯片实验．
１．３　 芯片杂交和数据分析

１．３．１　 ｍＲＮＡ 芯片杂交和数据分析

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＧｅｎｅＣｈｉｐ􀳏 Ｍｏｕｓｅ Ｇｅｎｏｍｅ ４３０ ２．０ 基因芯片用于检测 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 处理组和对照组中

ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的基因表达情况．每个实验组做 ３ 个独立的生物学重复．Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＧｅｎｅＣｈｉｐ􀳏 Ｍｏｕｓｅ
Ｇｅｎｏｍｅ ４３０ ２．０ Ａｒｒａｙ 包涵 ４５０００ 个探针检测小鼠中 ３４０００ 个基因．芯片杂交、数据采集以及数据分析由

北京博奥生物有限公司完成． １００ ｎｇ 总 ＲＮＡ 用于 ｃＤＮＡ 的合成，并且用 ＧｅｎｅＣｈｉｐ ＩＶＴ 标记试剂盒

（Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ）在 ｃＤＮＡ 上标记生物素．１５ μｇ 片段化的 ｃＤＮＡ 以及 ｏｌｉｇｏ Ｂ２ 对照和真核杂交控制（ｂｉｏＢ、
ｂｉｏＣ、ｂｉｏＤ、ｃｒｅ），根据操作指导在 ４５ ℃条件下杂交 １６ ｈ （Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＧｅｎｅＣｈｉｐ Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ Ｏｖｅｎ ６４０）．杂
交后的基因芯片经洗涤后，用 ＳＡＰＥ （ｓｔｒｅｐｔａｖｉｄｉｎ ｐｈｙｃｏｅｒｙｔｈｒｉｎｏｎａｎ） 染色，最后用 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ 基因芯片扫

描仪 ３０００ ７Ｇ 进行扫描．
使用 ＡＧＣＣ 软件（Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＧｅｎｅＣｈｉｐ Ｃｏｍｍａｎｄ Ｃｏｎｓｏｌｅ Ｓｏｆｔｗａｒｅ， ＴＧＣＣ） 将芯片的荧光信号扫描图

像保存成．ＤＡＴ 文件以待分析．过滤掉缺失的数值，将剩下的数值进行分析，芯片数据用 ＲＭＡ 算法［２９］ 进

行标准化处理．ＳＡＭ 算法 （Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ， ＳＡＭ） 用于确定差异表达的基因，ＳＡＭ 算

法通过计算特定基因的 ｔ⁃ｔｅｓｔ 和发现错误率 （Ｆａｌｓｅ Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ Ｒａｔｅ， ＦＤＲ），从而确定在统计上显著差异

表达的基因．为了筛选差异表达的基因，设定差异表达倍数变化＞１．５ 或＜－１．５，ＦＤＲ 值（ｑ⁃ｖａｌｕｅ） ＜５％的

基因为具有显著的差异表达．
１．３．２　 ｍｉＲＮＡ 芯片杂交和数据分析

用 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｍｏｕｓｅ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ａｒｒａｙ 基因芯片检测 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 处理组和对照组中 ＡｐｏＥ－ ／ － 小鼠肝脏

ｍｉＲＮＡｓ 的表达情况．每个实验组做 ３ 个独立的生物学重复．芯片包含 １０７９ 个成熟的小鼠 ｍｉＲＮＡｓ 探针，
所有的探针信息都是基于 Ｓａｎｇｅｒ ｍｉＲＢａｓｅ Ｒ１８． ０ 数据库建立，并包含 ４７ 个小鼠病毒 ｍｉＲＮＡｓ．每个

ｍｉＲＮＡ 探针检测重复 ３０ 次．此外，芯片上还含有 ２１６４ 个控制探针．芯片实验的操作步骤根据操作指

南［３０⁃３１］进行．简单来讲，１００ ｎｇ 总 ＲＮＡ 去磷酸化，被标记上 ｐＣｐ⁃Ｃｙ３，经纯化后与 ｍｉＲＮＡ 芯片做杂交．
Ａｇｉｌｅｎｔ 芯片扫描仪将收集信号，用 Ａｇｉｌｅｎｔ 特征提取软件 （ Ａｇｉｌｅｎｔ ｆｅａｔｕｒｅ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖｅｒｓｉｏｎ
１０􀆰 １０） 进行后续分析．ＧｅｎｅＳｐｒｉｎｇ 软件被用来对分析 ｍｉＲＮＡ 芯片数据汇总，标准化和质量控制．为了筛

选差异表达的基因，设定差异表达倍数变化＞１．５ 或＜－１．５，Ｐ 值＜０．０５ 的 ｍｉＲＮＡｓ 具有显著的差异表达．
１．４　 ｍｉＲＮＡ 靶基因预测

经上述步骤筛选的差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ 数据导入 ＩＰＡ （Ｉｎｇｅｎｕｉｔｙ Ｓｙｓｔｅｍｓ， Ｉｎｃ） 软件中，在 ＩＰＡ 软件

中，使用 ｍｉＲＮＡ 靶基因筛选功能预测差异表达 ｍｉＲＮＡ 的靶基因．ＩＰＡ 软件整合了 ＴａｒＢａｓｅ，ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 和

ｍｉＲｅｃｏｒｄｓ ３ 个靶基因预测数据库来对 ｍｉＲＮＡ 的靶基因进行预测．为了保证预测结果的可靠性，只有实

验验证的结果以及高度预测的结果才被选中做后续分析．基于 ｍｉＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 之间的负向调控关系，
只有 ｍｉＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 的表达值呈负相关才被选中分析其内在联系．
１．５　 ＰＣＢｓ 暴露后 ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 相互作用关系

基于 ｍｉＲＮＡ 可以负向调控 ｍＲＮＡ 靶基因的假设，将差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ 和 ｍＲＮＡｓ 整合在一起．首
先，ＩＰＡ 所预测 ｍｉＲＮＡｓ 的靶 ｍＲＮＡｓ 在 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ｍＲＮＡ 芯片平台做筛查．然后，对 ｍｉＲＮＡｓ 以及 ｍＲＮＡｓ



　 １０ 期 黄风尘等：ＰＣＢｓ 暴露 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 调控网络研究 １７７１　

差异表达的一致性做筛选，保留 ｍｉＲＮＡ 和其靶 ｍＲＮＡ 在相反方向上差异表达的数据．将所筛选的

ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 数据用热图直观表示．
１．６　 ＩＰＡ 基因调控网络和信号通路分析

ＩＰＡ 软件用于对差异表达的 ｍＲＮＡｓ 及其相关联的 ｍｉＲＮＡｓ 做生物学注释，ＩＰＡ 可以识别差异表达

的基因所涉及特定的细胞途径和过程．将 ｍＲＮＡ 和 ｍｉＲＮＡ 差异表达的芯片数据分别导入 ＩＰＡ，核心分

析，能快速得出差异表达基因影响的信号代谢通路、分子网络和生物学过程，预测所涉及的疾病并计算

相应的 Ｐ 值．

２　 结果与讨论

２．１　 ＰＣＢｓ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ｍＲＮＡｓ 表达谱

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＧｅｎｅＣｈｉｐ􀳏 Ｍｏｕｓｅ Ｇｅｎｏｍｅ ４３０ ２．０ 用于检测经 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的

ｍＲＮＡｓ 表达情况．用 ＳＡＭ 算法对芯片结果进行分析，表达倍数变化＞１．５ 或＜－１．５，且 Ｐ 值＜０．０５ 的

ｍＲＮＡｓ 被认为具有显著性的差异表达．结果显示，经 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露有 ４１０ 个差异表达的基因，其中

１５７ 个基因上调，２５３ 个基因下调．其中过氧化物酶体 α （ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒｓ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ α，
ＰＰＡＲα）下调 １．６４ 倍，过氧化物酶体 γ 辅助激活因子 １α （ ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒｓ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ γ
ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ １α， ＰＰＡＲγＣ１Ａ）上调 １．７０ 倍，叉头转录因子 Ｏ１（Ｆｏｒｋｈｅａｄ ｂｏｘ Ｏ１， Ｆｏｘｏ１）下调 １．５８ 倍．

ＩＰＡ 生物信息软件用来预测经 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后差异表达的 ｍＲＮＡｓ 所涉及的生物学通路，结果

见表 １．从表 １ 可见，Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ４１０ 个差异表达的 ｍＲＮＡｓ 所影响的分子及

细胞功能有脂质代谢、糖代谢、分子运输、小分子生化及细胞死亡和生存等 ５ 大生物学功能．

表 １　 ＩＰＡ 预测经 ＰＣＢ 暴露下差异表达的 ｍＲＮＡｓ 所影响的 ５ 个主要生物学功能

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｏｐ ｆｉｖｅ ｂｉｏｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＩＰＡ ｔｏ ｂｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ＰＣＢ⁃ｅｘｐｏｓｕｒｅ
分子和细胞功能 脂代谢 分子运输 小分子生化 细胞死亡和生存 糖代谢

涉及基因数 ９６ １０９ １１２ １４５ ６４

Ｐ 值
５．５０×１０－１４—
６．５７×１０－３ 　

５．５０×１０－１４—
６．６３×１０－３ 　

５．５０×１０－１４—
６．５７×１０－３ 　

７．７２×１０－１３—
６．８３×１０－３ 　

９．０４×１０－１０—
６．６３×１０－３ 　

２．２　 ＰＣＢｓ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ｍｉＲＮＡｓ 表达谱

Ａｇｉｌｅｎｔ Ｍｏｕｓｅ ＭｉｃｒｏＲＮＡ Ａｒｒａｙ 基因芯片检测经 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ｍｉＲＮＡｓ 表

达情况，表达倍数变化＞１．５ 或＜－１．５，且 Ｐ 值＜０．０５ 的 ｍｉＲＮＡｓ 被认为具有显著差异表达．结果显示，经
Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后，有 ２２ 个 ｍｉＲＮＡｓ 的表达发生显著变化，其中 １４ 个 ｍｉＲＮＡｓ 上调，８ 个 ｍｉＲＮＡｓ 下调，
如图 １ 所示．其中 ｍｉＲ⁃１２２ 上调 １．７１ 倍，ｌｅｔ⁃７ｆａｍｉｌｙ 中 ７ 个成员 ｌｅｔ⁃７ａ、ｌｅｔ⁃７ｂ、ｌｅｔ⁃７ｃ、ｌｅｔ⁃７ｄ、ｌｅｔ⁃７ｆ、ｌｅｔ⁃７ｇ、
ｌｅｔ⁃ ７ｉ 均有 １．６３ 到 １．８４ 倍的上调，ｍｉＲＮＡ⁃１５ａ 上调 １．５７ 倍，ｍｉＲＮＡ⁃１５ｂ 上调 １􀆰 ８２ 倍．

图 １　 ＰＣＢ 暴露后差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ
Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｍｉＲＮＡｓ ａｆｔｅｒ ＰＣＢ ｅｘｐｏｓｕｒｅ



１７７２　 环　 　 境　 　 化　 　 学 ３３ 卷

２．３　 ＰＣＢｓ 暴露后 ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 相互作用关系

　 　 在筛选出４１０个差异表达的ｍＲＮＡｓ以及２２个ｍｉＲＮＡｓ的基础上，通过预测ｍｉＲＮＡｓ的靶基因，将

图 ２　 差异表达 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 相互作用热图

Ｆｉｇ．２　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｌｔｅｒｅｄ ｍｉｃｒｏＲＮＡ⁃
ｍＲＮＡ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ

差异表达的 ｍＲＮＡｓ 和 ｍｉＲＮＡｓ 联系在一起． 基于

ｍｉＲＮＡ 负向调控 ｍＲＮＡ 靶基因的理论，ｍｉＲＮＡｓ 和

ｍＲＮＡｓ 在相反方向上差异表达的数据被筛选．由于

４１０ 个差异表达的 ｍＲＮＡｓ 中没有 ｍｉＲ⁃ ３９６３、ｍｉＲ⁃
３９６８、ｍｉＲ⁃５７４ 和 ｍｉＲ⁃ ４６６ｉ 的靶 ｍＲＮＡｓ，所以，最后

共有 １８ 个差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ 与 １１０ 个差异表达的

ｍＲＮＡｓ 通过 ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡｓ 的负向调控作用联系起

来．这些 ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 相互作用数据通过热图表示，
见图 ２．

此外，将这 １８ 个 ｍｉＲＮＡｓ 和 １１０ 个 ｍＲＮＡｓ 相互

作用数据导入 ＩＰＡ 生物信息工具，预测 ｍｉＲＮＡｓ 靶向

的 ｍＲＮＡｓ 所涉及的生物学功能，结果见表 ２．从表 ２
中可见，ｍｉＲＮＡｓ 靶向的 ｍＲＮＡ 所影响的分子及细胞

功能有细胞死亡与生存、糖代谢、分子运输、脂代谢

和小分子生化．
２． ４ 　 ＰＣＢｓ 暴露后糖、脂代谢相关的 ｍＲＮＡｓ 和

ｍｉＲＮＡｓ 调控网络

由以上结果可知，ｍＲＮＡ⁃ｍｉＲＮＡ 相互作用下，
Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏中有 １８ 个差异

表达的 ｍｉＲＮＡｓ 靶向调控 １１０ 个差异表达的 ｍＲＮＡｓ．这 １１０ 个差异表达的 ｍＲＮＡｓ 所涉及的生物学功能

包括糖代谢和脂代谢．糖、脂代谢与动脉粥样硬化具有密切关系，为了进一步研究 ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ 网络调

控在动脉粥样硬化中的作用，将 Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后的 ｍＲＮＡｓ 芯片结果中与糖、脂代谢相关的基因筛选

出来，并结合差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ，利用 ＩＰＡ 软件做基因调控网络分析，可得到图 ３．从图 ３ 中可看出，参
与糖、脂代谢调节的 ｍｉＲＮＡｓ 有 ｌｅｔ⁃７ ｆａｍｉｌｙ、ｍｉＲ⁃９２ａ、ｍｉＲ⁃４９４⁃３ｐ、ｍｉＲ⁃１０７⁃３ｐ、ｍｉＲ⁃２９ａ⁃３ｐ、ｍｉＲ⁃１５ａ ／ ｂ⁃５ｐ
和 ｍｉＲ⁃２２，重要的基因则有 ＰＰＡＲα、Ｐｋａ、 ＰＰＡＲγＣ１Ａ 和 Ｆｏｘｏ１．

表 ２　 ＩＰＡ 预测经 ＰＣＢ 暴露下差异表达的 ｍｉＲＮＡ 的靶 ｍＲＮＡｓ 所影响的 ５ 个主要生物学功能

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｏｐ ｆｉｖｅ ｂｉｏｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＩＰＡ ｔｏ ｂｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｍｉＲＮＡ ｔａｒｇｅｔ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ＰＣＢ⁃ｅｘｐｏｓｕｒｅ
分子和细胞功能 涉及基因数 Ｐ 值

细胞死亡和生存 ５２ ５．５３×１０－７—９．０３×１０－３

糖代谢 ２４ １．００×１０－６—９．４９×１０－３

分子运输 ３７ １．００×１０－６—９．４３×１０－３

脂代谢 ３１ １．３９×１０－６—１．０３×１０－２

小分子生化 ３８ １．３９×１０－６—１．０３×１０－２

ＰＰＡＲα 在与 ｍＲＮＡ 和 ｍｉＲＮＡｓ 糖脂代谢相关调控网络中发挥重要作用，ＰＰＡＲα 调节众多脂质代谢

和脂蛋白相关基因的表达，如 ＦＡＤＳ２、ＣＤ３６ 等．ＰＰＡＲα 基因在肝脏中表达丰富，并在调控肝脏脂代谢中

发挥重要作用．ＰＰＡＲα 的低表达会减弱脂质吸收和脂肪酸氧化，导致脂代谢的失调以及高血脂症［３２⁃３３］ ．
而 ＰＰＡＲα 是 ｍｉＲ⁃２２、ｍｉＲ⁃１５ａ ／ ｂ 和 ｌｅｔ⁃ ７ｉ ｆａｍｉｌｙ 调控的靶基因．前人实验证据已显示 ＰＰＡＲα 是 ｍｉＲ⁃ ２２
的靶基因［３４］；并且 ｍｉＲ⁃２２ 的过表达会导致肝细胞中脂质的积累［３５］ ．此外，ｍｉＲ⁃ ２２ 还靶向磷脂转运蛋白

（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ， ＰＬＴＰ），而 ＰＬＴＰ 在参与脂质的运输过程中起重要作用．ｍｉＲ⁃１５ｂ 在高脂质

导致的非酒精性脂肪肝中高表达，并被作为分子靶标［３６］ ．ｍｉＲ⁃１５ｂ 的另一靶基因 ＣＲＥＢ 调控转录激活因

子 ３ （ＣＲＥＢ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ ３， ＣＲＴＣ３） 在脂类分解、脂肪酸氧化中发挥了重要作

用［３７⁃３８］ ． Ｌｅｔ⁃ ７ｆａｍｉｌｙ 则能够调节葡萄糖代谢的各个方面［３９］，而且 ｌｅｔ⁃ ７ｆａｍｉｌｙ 还可调控脂肪酸脱氢酶 ２
（ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ２，ＦＡＤＳ２），在非饱和脂肪酸的生物合成中至关重要［４０］ ．
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图 ３　 ＰＣＢ 暴露后糖脂代谢相关 ｍＲＮＡｓ 和 ｍｉＲＮＡｓ 调控网络

Ｆｉｇ．３　 ＭｉｃｒｏＲＮＡ⁃ｍＲＮＡ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅ ｉｎ ｓｕｇａｒ ｏｒ ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｆｔｅｒ ＰＣＢ ｅｘｐｏｓｕｒｅ

　 　 此外，ＰＰＡＲγＣ１Ａ 是与细胞能量代谢相关的核受体的转录共激活因子，能够调节线粒体的生物合成

和功能［４１］ ．ＰＰＡＲγＣ１Ａ 能够通过调节 ＨＮＦ４Ａ、ＬＰＬ、ＰＰＡＲα、ＭＥＦ２Ｃ 和 ＰＰＡＲγ 影响氧化代谢、脂肪生成和

糖异生［４２］ ．因此，ＰＰＡＲγＣ１Ａ 被发现与胰岛素抵抗，脂质氧化和肥胖密切相关［４３⁃４４］ ．研究发现，ｍｉＲ⁃ ２９ａ
在糖尿病小鼠肝脏中高表达；并且 ｍｉＲ⁃２９ａ 在原代肝细胞和肝脏中的过量表达，能检测到 ＰＰＡＲγＣ１Ａ 蛋

白表达量下降，反之亦然，说明 ＰＰＡＲγＣ１Ａ 是 ｍｉＲ⁃ ２９ａ 调控的一个靶基因．此外，在原代肝细胞中

ＰＰＡＲγＣ１Ａ 的过表达也会增加 ｍｉＲ⁃２９ａ 的表达［４５］ ．Ｆｏｘｏ１ 是胰岛素信号通路和葡萄糖信号通路的重要转

录调节者［４６］ ．越来越多地研究表明，Ｆｏｘｏ１ 在调节肝脂质平衡中发挥重要作用，Ｆｏｘｏ１ 功能异常与高血糖

和高甘油三脂密切相关［４７］ ．ｍｉＲ⁃１０７ 在肥胖小鼠中高表达，并且 ｍｉＲ⁃１０７ 在调控葡萄糖稳态和胰岛素敏

感性方面发挥重要作用［４８］ ．研究发现，Ｆｏｘｏ１ 表达水平受到 ｍｉＲ⁃１０７ 的负向调控［４９］ ．

３　 结论

通过本研究发现，Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠 ６ 周后，能显著引起其肝脏中 ｍＲＮＡｓ 和 ｍｉＲＮＡｓ 的

表达变化，其中有 ４１０ 个 ｍＲＮＡｓ 和 ２２ 个 ｍｉＲＮＡｓ 差异表达．基于 ｍｉＲＮＡｓ 负向调控 ｍＲＮＡｓ 原则，将
１８ 个差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ 与 １１０ 个差异表达的 ｍＲＮＡｓ 联系起来．进一步使用 ＩＰＡ 软件分析生物学功能

和通路，结果显示，Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露后肝脏中差异表达的 ｍＲＮＡｓ 所影响主要的生物学功能包括糖代

谢、脂代谢等，而糖代谢、脂代谢在动脉粥样硬化发生发展过程发挥了重要作用．与糖代谢、脂代谢密切

关联的 ｍｉＲＮＡｓ 有 ｌｅｔ⁃ ７ ｆａｍｉｌｙ、 ｍｉＲ－９２ａ、 ｍｉＲ⁃ ４９４⁃ ３ｐ、 ｍｉＲ⁃ １０７⁃ ３ｐ、 ｍｉＲ⁃ ２９ａ⁃ ３ｐ、 ｍｉＲ⁃ １５ａ ／ ｂ⁃ ５ｐ 和

ｍｉＲ⁃２２，重要的基因则有 ＰＰＡＲα、 Ｐｋａ、 ＰＰＡＲγＣ１Ａ 和 Ｆｏｘｏ１．本研究结果显示，ＰＣＢｓ 暴露能显著影响与
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糖代谢和脂代谢密切相关 ｍＲＮＡｓ 和 ｍｉＲＮＡｓ．因此，ｍｉＲＮＡｓ 可能在调节与动脉粥样硬化发生发展密切

相关的糖代谢、脂代谢异常的靶基因中发挥重要作用．
总而言之，本研究首次利用了 ｍｉＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 基因芯片的研究方法来探讨 ＰＣＢｓ 暴露诱导动脉粥

样硬化发生发展的潜在分子机制．重点从 ｍｉＲＮＡｓ 和 ｍＲＮＡｓ 的相互作用网络调控为切入点，找到了

Ａｒｏｃｌｏｒ１２５４ 暴露 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠后，肝脏中主要差异表达的 ｍｉＲＮＡｓ 和其靶向调控的 ｍＲＮＡｓ．并结合生物

学功能的变化，发现一些重要的 ｍｉＲＮＡｓ 和潜在的靶基因在 ＰＣＢｓ 暴露后的糖代谢和脂质代谢异常中发

挥了重要作用，该工作的完成为进一步从体内外考察具体的分子调控机制提供了重要的导向．

参　 考　 文　 献

［ １ ］　 Ｆｉｌｉｐｏｗｉｃｚ Ｗ，Ｂｈａｔｔａｃｈａｒｙｙａ Ｓ Ｎ，Ｓｏｎｅｎｂｅｒｇ Ｎ． Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｐｏｓｔ⁃ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｂｙ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ： Ａｒｅ ｔｈｅ ａｎｓｗｅｒｓ ｉｎ ｓｉｇｈｔ？
［Ｊ］ ．Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００８，９（２）：１０２⁃１１４

［ ２ ］ 　 Ｂａｒｔｅｌ Ｄ Ｐ． ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ：Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ，ｍｅｃｈａｎｉｓｍ，ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ［Ｊ］ ．Ｃｅｌｌ，２００４，１１６（２）：２８１⁃２９７
［ ３ ］ 　 Ｆｒｉｅｄｍａｎ Ｒ Ｃ，Ｆａｒｈ Ｋ Ｋ，Ｂｕｒｇｅ Ｃ Ｂ，ｅｔ ａｌ． Ｍｏｓｔ ｍａｍｍａｌｉａｎ ｍＲＮＡｓ ａｒｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｔａｒｇｅｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ［ Ｊ］ ．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９

（１）：９２⁃１０５
［ ４ ］ 　 Ｓａｎｔｏｖｉｔｏ Ｄ， Ｍｅｚｚｅｔｔｉ Ａ， Ｃｉｐｏｌｌｏｎｅ Ｆ． ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ： Ｎｅｗ ａｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ａｎ ｏｌｄ ｍｏｖｉｅ ［ Ｊ］ ． Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ａｎｄ

Ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ Ｄｉｓｅａｓｅｓ：ＮＭＣＤ，２０１２，２２（１１）： ９３７⁃９４３
［ ５ ］ 　 Ｍａｄｒｉｇａｌ⁃Ｍａｔｕｔｅ Ｊ，Ｒｏｔｌｌａｎ Ｎ，Ａｒａｎｄａ Ｊ Ｆ，ｅｔ ａｌ． ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ［Ｊ］ ．Ｃｕｒｒｅｎｔ Ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１３，１５（５）：３２２
［ ６ ］　 Ｓｉａｓｏｓ Ｇ，Ｋｏｌｌｉａ Ｃ，Ｔｓｉｇｋｏｕ Ｖ，ｅｔ ａｌ． ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ：Ｎｏｖｅｌ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ａｎｄ ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ ［ Ｊ］ ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｔｏｐｉｃｓ ｉｎ

Ｍｅｄｉｃｉｎａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，１３（１３）：１５０３⁃１５１７
［ ７ ］　 Ｈｕ Ｓ Ｓ，Ｋｏｎｇ Ｌ Ｚ，Ｇａｏ Ｒ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ｏｕｔｌｉｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｐｏｒｔ ｏｎ ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ，２０１０［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ：ＢＥＳ，２０１２，２５（３）：２５１⁃２５６
［ ８ ］ 　 Ｂｉｒｎｂａｕｍ Ｌ Ｓ． Ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｅｎａｔａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｔｏ ＰＣＢｓ，ｄｉｏｘｉｎｓ，ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ⁃ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｐｏｌｉｃｙ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ⁃ｒｅｓｅａｒｃｈ［Ｊ］ ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ，１９９４，１０２（８）：６７６⁃６７９
［ ９ ］ 　 Ｌｅｔｃｈｅｒ Ｒ Ｊ，Ｂｕｓｔｎｅｓ Ｊ Ｏ，Ｄｉｅｔｚ Ｒ，ｅｔ ａｌ． Ｅｘｐｏｓｕｒｅ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｓ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｏｒｇａｎｏｈａｌｏｇｅｎ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ ｉｎ ａｒｃｔｉｃ ｗｉｌｄｌｉｆｅ ａｎｄ ｆｉｓｈ

［Ｊ］ ．Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１０，４０８（１５）：２９９５⁃３０４３
［１０］　 Ｉｍａｍｕｒａ Ｔ，Ｋａｎａｇａｗａ Ｙ，Ｍａｔｓｕｍｏｔｏ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｂｌｏｏｄ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｐｅｎｔａｃｈｌｏｒｏｄｉｂｅｎｚｏｆｕｒａｎ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ

ｗｉｔｈ Ｙｕｓｈｏ［Ｊ］ ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ，２００７，２２（２）：１２４⁃１３１
［１１］　 Ｋｏｕｚｎｅｔｓｏｖａ Ｍ，Ｈｕａｎｇ Ｘ，Ｍａ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｒａｔｅ ｏｆ ｈｏｓｐｉｔａｌｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｄｉａｂｅｔｅｓ ａｎｄ ｒｅｓｉｄｅｎｔｉａｌ ｐｒｏｘｉｍｉｔｙ ｏｆ ｈａｚａｒｄｏｕｓ ｗａｓｔｅ ｓｉｔｅｓ［ Ｊ］ ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ，２００７，１１５（１）：７５⁃７９
［１２］ 　 Ｈｅｎｎｉｇ Ｂ，Ｏｅｓｔｅｒｌｉｎｇ Ｅ，Ｔｏｂｏｒｅｋ Ｍ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｔｏｘｉｃｉｔｙ，ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ，ａｎｄ ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ［ Ｊ］ ．

Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ，Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，ａｎｄ Ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ Ｄｉｓｅａｓｅｓ：ＮＭＣＤ，２００７，１７（２）：１６２⁃１６９
［１３］　 Ｈｕａｎｇ Ｘ，Ｌｅｓｓｎｅｒ Ｌ，Ｃａｒｐｅｎｔｅｒ Ｄ Ｏ． Ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｔｏ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ａｎｄ ｈｙｐｅｒｔｅｎｓｉｖｅ ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］ ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００６，

１０２（１）：１０１⁃１０６
［１４］　 Ｓｅｐúｌｖｅｄａ Ａ，Ｓｃｈｌｕｅｐ Ｍ，Ｒｅｎａｕｄ Ｆ Ｇ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｔｅ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｈａｚａｒｄｏｕｓ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ ｒｅｌｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ａｎｄ ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ｅｑｕｉｐｍｅｎｔｓ ｄｕｒｉｎｇ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ：Ｅｘａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ Ｉｎｄｉａ［ Ｊ］ ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｉｍｐａｃｔ Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ Ｒｅｖｉｅｗ，２０１０，３０（１）：
２８⁃４１

［１５］ 　 Ｕｅｍｕｒａ Ｈ． Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｔｏ ｄｉｏｘｉｎｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉａｂｅｔｅｓ： ｂａｓｅｄ ｏｎ ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｉｎｄｉｎｇｓ［ Ｊ］ ．Ｎｉｐｐｏｎ
Ｅｉｓｅｉｇａｋｕ Ｚａｓｓｈｉ（Ｊａｐａｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｙｇｉｅｎｅ），２０１２，６７（３）：３６３⁃３７４

［１６］　 Ｌｅｅ Ｄ Ｈ，Ｌｉｎｄ Ｌ，Ｊａｃｏｂｓ Ｄ Ｒ，ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ｗｉｔｈ ａｂｄｏｍｉｎａｌ ｏｂｅｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｅｌｄｅｒｌｙ：Ｔｈｅ Ｐｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ
Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｖａｓｃｕｌａｔｕｒｅ ｉｎ Ｕｐｐｓａｌａ Ｓｅｎｉｏｒｓ （ＰＩＶＵＳ） ｓｔｕｄｙ［Ｊ］ ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２０１２，４０：１７０⁃１７８

［１７］　 Ｇｕｓｔａｖｓｓｏｎ Ｐ，Ｈｏｇｓｔｅｄｔ Ｃ． Ａ ｃｏｈｏｒｔ ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｓｗｅｄｉｓｈ ｃａｐａｃｉｔｏｒ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｉｎｇ ｗｏｒｋｅｒｓ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ （ ＰＣＢｓ） ［ Ｊ］ ．
Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，１９９７，３２（３）：２３４⁃２３９

［１８］　 Ｓｅｒｇｅｅｖ Ａ Ｖ，Ｃａｒｐｅｎｔｅｒ Ｄ Ｏ． Ｈｏｓｐｉｔａｌｉｚａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｆｏｒ ｃｏｒｏｎａｒｙ ｈｅａｒｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｒｅｓｉｄｅｎｃｅ ｎｅａｒ ａｒｅａｓ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ
ｏｒｇａｎｉｃ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ［Ｊ］ ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ，２００５，１１３（６）：７５６⁃７６１

［１９］　 Ｗａｔｋｉｎｓ Ｂ Ａ，Ｈａｎｎｏｎ Ｋ，Ｆｅｒｒｕｚｚｉ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｄｉｅｔａｒｙ ＰＵＦＡ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ａｓ ｄｅｔｅｒｒｅｎｔｓ ｆｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ［ Ｊ］ ． Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００７，１８（３）：１９６⁃２０５

［２０］　 Ｋａｋｅｌａ Ｒ，Ｋｉｎｎｕｎｅｎ Ｓ，Ｋａｋｅｌａ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ，ｌｉｐｉｄｓ，ａｎｄ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｐ⁃４５０ ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ ｉｎ ｈｅｐａｔｉｃ ｍｉｃｒｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｍｉｎｋｓ ｆｅｄ ｆｉｓｈ⁃
ｂａｓｅｄ ｄｉｅｔｓ ａｎｄ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ Ａｒｏｃｌｏｒ １２４２［Ｊ］ ．Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｐａｒｔ Ａ，２００１，６４（５）：４２７⁃４４６

［２１］　 Ｋａｍｅｉ Ｍ，Ｏｈｇａｋｉ Ｓ，Ｋａｎｂｅ Ｔ，ｅｔ ａｌ． Ｈｉｇｈｌｙ ｈｙｄｒｏｇｅｎａｔｅｄ ｄｉｅｔａｒｙ ｓｏｙｂｅａｎ ｏｉｌ ｍｏｄｉｆｉｅｓ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ ｉｎ ｒａｔｓ［Ｊ］ ．
Ｌｉｐｉｄｓ，１９９６，３１（１１）：１１５１⁃１１５６

［２２］　 Ｂｒａｔｂｅｒｇ Ｍ，Ｏｌｓｖｉｋ Ｐ Ａ，Ｅｄｖａｒｄｓｅｎ Ｒ Ｂ，ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｉｌ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ （ＰＯＰｓ） ｏｎ ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｉｎ
ｌｉｖｅｒ ａｎｄ ｂｒａｉｎ ｏｆ ｍａｌｅ Ａｔｌａｎｔｉｃ ｃｏｄ （Ｇａｄｕｓ ｍｏｒｈｕａ）［Ｊ］ ．Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ，２０１３，９０（７）：２１５７⁃２１７１



　 １０ 期 黄风尘等：ＰＣＢｓ 暴露 ＡｐｏＥ－ ／ －小鼠肝脏的 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 调控网络研究 １７７５　

［２３］　 Ｈｏｕ Ｌ，Ｗａｎｇ Ｄ，Ｂａｃｃａｒｅｌｌｉ Ａ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈｅｍｉｃａｌｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ［Ｊ］ ．Ｍｕｔａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１１，７１４（１ ／ ２）：１０５⁃１１２
［２４］　 Ｇｕｉｄａ Ｍ，Ｍａｒｒａ Ｍ Ｌ，Ｚｕｌｌｏ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｔｏ ｄｉｏｘｉｎ⁃ ｌｉｋｅ ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ ａｎｄ ｍｉＲ⁃ １９１ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ

ｈｕｍａｎ ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌ ｂｌｏｏｄ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅａｒ ｃｅｌｌｓ［Ｊ］ ．Ｍｕｔａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，７５３（１）：３６⁃４１
［２５］ 　 Ｚｈｕ Ｃ，Ｙｕ Ｚ Ｂ，Ｚｈｕ Ｊ Ｇ，ｅｔ ａｌ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｒｎａｓ ｄｕｒｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｄｉｏｍｙｏｃｙｔｅｓ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｐｏｌｙｃｈｌｏｒｉｎａｔｅｄ

ｂｉｐｈｅｎｙｌｓ［Ｊ］ ．Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１２，１３（１２）：１５９５５⁃１５９６６
［２６］　 Ｒｅｙｍａｎｎ Ｓ，Ｂｏｒｌａｋ Ｊ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｈｅｐａｔｏｃｙｔｅｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ａｒｏｃｌｏｒ １２５４ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｎｅｔｗｏｒｋｓ

ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ［Ｊ］ ．ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２００６，７：２１７
［２７］　 Ｎａｓｈ Ｊ Ｔ，Ｓｚａｂｏ Ｄ Ｔ，Ｃａｒｅｙ Ｇ Ｂ． Ｐｏｌｙｂｒｏｍｉｎａｔｅｄ ｄｉｐｈｅｎｙｌ ｅｔｈｅｒｓ ａｌｔｅｒ ｈｅｐａｔｉｃ ｐｈｏｓｐｈｏｅｎｏｌｐｙｒｕｖａｔｅ ｃａｒｂｏｘｙｋｉｎａｓｅ ｅｎｚｙｍｅ ｋｉｎｅｔｉｃｓ ｉｎ ｍａｌｅ

Ｗｉｓｔａｒ ｒａｔｓ： Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｌｉｐｉｄ ａｎｄ ｇｌｕｃｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｐａｒｔ Ａ，２０１３，７６ （ ２）：
１４２⁃１５６

［２８］　 Ｋｕｔｌｕ Ｓ，Ｃｏｌａｋｏｇｌｕ Ｎ，Ｈａｌｉｆｅｏｇｌｕ Ｉ，ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｐａｔｏｔｏｘｉｃ ａｎｄ ｎｅｐｈｒｏｔｏｘｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｒｏｃｌｏｒｓ １２２１ ａｎｄ １２５４ ｉｎ ｆｅｍａｌｅ
ｒａｔｓ［Ｊ］ ．Ｃｅｌｌ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ Ｆｕｎｃｔｉｏｎ，２００７，２５（２）：１６７⁃１７２

［２９］　 Ｉｒｉｚａｒｒｙ Ｒ Ａ，Ｈｏｂｂｓ Ｂ，Ｃｏｌｌｉｎ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎ，ｎｏｒｍａｌｉｚａｔｉｏｎ，ａｎｄ ｓｕｍｍａｒｉｅｓ ｏｆ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｒｒａｙ ｐｒｏｂｅ ｌｅｖｅｌ ｄａｔａ［Ｊ］ ．
Ｂｉｏｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，２００３，４（２）：２４９⁃２６４

［３０］　 Ｌｉｕ Ｃ Ｇ，Ｃａｌｉｎ Ｇ Ａ，Ｍｅｌｏｏｎ Ｂ，ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｍｉｃｒｏｃｈｉｐ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｉｎ ｈｕｍａｎ ａｎｄ ｍｏｕｓｅ ｔｉｓｓｕｅｓ［ Ｊ］ ．
Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ，２００４，１０１（２６）：９７４０⁃９７４４

［３１］　 Ｔｈｏｍｓｏｎ Ｊ Ｍ，Ｐａｒｋｅｒ Ｊ，Ｐｅｒｏｕ Ｃ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｃｕｓｔｏｍ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ｐｌａｔｆｏｒｍ ｆｏｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ［ Ｊ］ ．Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，
２００４，１（１）：４７⁃５３

［３２］ 　 Ｋｅｒｓｔｅｎ Ｓ，Ｓｅｙｄｏｕｘ Ｊ，Ｐｅｔｅｒｓ Ｊ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ａｌｐｈａ ｍｅｄｉａｔｅｓ ｔｈｅ ａｄａｐｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｆａｓｔｉｎｇ［ Ｊ］ ．Ｔｈｅ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ，１９９９，１０３（１１）：１４８９⁃１４９８

［３３］ 　 Ｒｏｓｅｎｓｏｎ Ｒ Ｓ． Ｆｅｎｏｆｉｂｒａｔｅ： Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｈｙｐｅｒｌｉｐｉｄｅｍｉａ ａｎｄ ｂｅｙｏｎｄ ［ Ｊ］ ． Ｅｘｐｅｒｔ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ Ｔｈｅｒａｐｙ， ２００８， ６ （ １０）：
１３１９⁃１３３０

［３４］　 Ｉｌｉｏｐｏｕｌｏｓ Ｄ，Ｍａｌｉｚｏｓ Ｋ Ｎ，Ｏｉｋｏｎｏｍｏｕ Ｐ，ｅｔ ａｌ． Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏＲＮＡ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｎｏｖｅｌ ｏｓｔｅｏａｒｔｈｒｉｔｉｓ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ａｎｄ ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｊ］ ．ＰｌｏＳ Ｏｎｅ，２００８，３（１１）：ｅ３７４０

［３５］　 Ｋａｕｒ Ｋ，Ｐａｎｄｅｙ Ａ Ｋ，Ｓｒｉｖａｓｔａｖａ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｍｉＲＮｏｍｅ ａｎｄ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ａｎａｌｙｓｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ Ｗｎｔ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ｔｏ ｂｅ ａｌｔｅｒｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｌｉｖｅｒ［Ｊ］ ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ＢｉｏＳｙｓｔｅｍｓ，２０１１，７（１２）：３２３４⁃３２４４

［３６］　 Ｚｈａｎｇ Ｙ，Ｃｈｅｎｇ Ｘ，Ｌｕ Ｚ，ｅｔ ａｌ． Ｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲ⁃１５ｂ ｉｎ ＮＡＦＬＤ ｍｏｄｅｌｓ ａｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｒｕｍ ｏｆ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｆａｔｔｙ ｌｉｖｅｒ ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］ ．Ｄｉａｂｅｔｅｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｐｒａｃｔｉｃｅ，２０１３，９９（３）：３２７⁃３３４

［３７］　 Ｂａｃｈｍａｎ Ｅ Ｓ，Ｄｈｉｌｌｏｎ Ｈ，Ｚｈａｎｇ Ｃ Ｙ，ｅｔ ａｌ． ＢｅｔａＡＲ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｄｉｅｔ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ ｔｈｅｒｍｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｏｂｅｓｉｔｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］ ．Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２００２，２９７（５５８２）：８４３⁃８４５

［３８］　 Ｔｈａｎ Ｔ Ａ，Ｌｏｕ Ｈ，Ｊｉ Ｃ，ｅｔ ａｌ． Ｒｏｌｅ ｏｆ ｃＡＭＰ⁃ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔ⁃ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ （ＣＲＥＢ）⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ ３ （ＣＲＴＣ３） ｉｎ
ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎ ｌｉｖｅｒ ｃｅｌｌｓ ［ Ｊ］ ． Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１１，２８６ （ ２５）：
２２０４７⁃２２０５４

［３９］　 Ｆｒｏｓｔ Ｒ Ｊ，Ｏｌｓｏｎ Ｅ Ｎ． Ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｇｌｕｃｏｓｅ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ａｎｄ ｉｎｓｕｌｉｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｂｙ ｔｈｅ Ｌｅｔ⁃ ７ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ［ Ｊ］ ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ，２０１１，１０８（５２）：２１０７５⁃２１０８０

［４０］　 Ｌｅｅ Ｈ，Ｐａｒｋ Ｗ Ｊ． Ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ，ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓ，ａｎｄ ｈｕｍａｎ ｈｅａｌｔｈ［Ｊ］ ．Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌ Ｆｏｏｄ，２０１４，１７（２）：１８９⁃１９７
［４１］　 Ｐｕｉｇｓｅｒｖｅｒ Ｐ，Ｓｐｉｅｇｅｌｍａｎ Ｂ Ｍ． Ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｇａｍｍａ ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ １ ａｌｐｈａ （ ＰＧＣ⁃ １ ａｌｐｈａ）： Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ

ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ［Ｊ］ ．Ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ，２００３，２４（１）：７８⁃９０
［４２］ 　 Ｓｅｖａｎｅ Ｎ，Ａｒｍｓｔｒｏｎｇ Ｅ，Ｃｏｒｔｅｓ Ｏ，ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｏｖｉｎｅ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｗｉｔｈ ｇｅｎｅｓ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＰＰＡＲＧ ａｎｄ ＰＰＡＲＧＣ１Ａ

ｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｊ］ ．Ｍｅａｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１３，９４（３）：３２８⁃３３５
［４３］　 Ｅｓｔｅｒｂａｕｅｒ Ｈ，Ｏｂｅｒｋｏｆｌｅｒ Ｈ，Ｌｉｎｎｅｍａｙｒ Ｖ，ｅｔ ａｌ． Ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｇａｍｍａ ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ⁃ １ ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ： Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ

ｗｉｔｈ ｏｂｅｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｉｎ ｍｉｄｄｌｅ⁃ａｇｅｄ ｗｏｍｅｎ［Ｊ］ ．Ｄｉａｂｅｔｅｓ，２００２，５１（４）：１２８１⁃１２８６
［４４］　 Ｍｕｌｌｅｒ Ｙ Ｌ，Ｂｏｇａｒｄｕｓ Ｃ， Ｐｅｄｅｒｓｅｎ Ｏ， ｅｔ ａｌ． Ａ Ｇｌｙ４８２Ｓｅｒ ｍｉｓｓｅｎｓｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｏｒ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇａｍｍａ

ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ⁃ １ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｌｔｅｒｅｄ ｌｉｐｉｄ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅａｒｌｙ ｉｎｓｕｌｉｎ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ ｉｎ Ｐｉｍａ Ｉｎｄｉａｎｓ［Ｊ］ ．Ｄｉａｂｅｔｅｓ，２００３，５２（３）：８９５⁃８９８
［４５］　 Ｌｉａｎｇ Ｊ，Ｌｉｕ Ｃ，Ｑｉａｏ Ａ，ｅｔ ａｌ． ＭｉｃｒｏＲＮＡ⁃ ２９ａ⁃ｃ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｆａｓｔｉｎｇ ｂｌｏｏｄ ｇｌｕｃｏｓｅ ｌｅｖｅｌｓ ｂｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｈｅｐａｔｉｃ ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓ［ Ｊ］ ．

Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｅｐａｔｏｌｏｇｙ，２０１３，５８（３）：５３５⁃５４２
［４６］　 Ａｃｃｉｌｉ Ｄ，Ａｒｄｅｎ Ｋ Ｃ． ＦｏｘＯｓ ａｔ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓｒｏａｄｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ，ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｊ］ ．Ｃｅｌｌ，２００４，１１７（４）：４２１⁃４２６
［４７］　 Ｇｒｏｓｓ Ｄ Ｎ，ｖａｎ ｄｅｎ Ｈｅｕｖｅｌ Ａ Ｐ，Ｂｉｒｎｂａｕｍ Ｍ Ｊ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ＦｏｘＯ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ［Ｊ］ ．Ｏｎｃｏｇｅｎｅ，２００８，２７（１６）：２３２０⁃２３３６
［４８］　 Ｔｒａｊｋｏｖｓｋｉ Ｍ，Ｈａｕｓｓｅｒ Ｊ，Ｓｏｕｔｓｃｈｅｋ Ｊ，ｅｔ ａｌ． ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ １０３ ａｎｄ １０７ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｉｎｓｕｌｉｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］ ．Ｎａｔｕｒｅ，２０１１，４７４（７３５３）：６４９⁃６５３
［４９］　 Ｌｉ Ｆ，Ｌｉｕ Ｂ，Ｇａｏ Ｙ，ｅｔ ａｌ． Ｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＭｉｃｒｏＲＮＡ⁃１０７ ｉｎｄｕｃｅｓ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ ｂｙ ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒ ＦＯＸＯ１［Ｊ］ ．ＦＥＢＳ Ｌｅｔｔｅｒｓ，２０１４，５８８（４）：５３８⁃５４４


