
转化生长因子活化蛋白激酶1（TAK1）是TLR受体

信号通路的一个重要信号蛋白［1, 2］。当细菌或病毒感染

激活该信号通路时，TAK1结合蛋白（TAB1）与TAK1结

合形成复合物能通过促进TAK1自我磷酸化而激活下

游的MAPK信号通路和NF-κB信号通路，引发TNF-α、

IL-6和IL-8等炎性细胞因子的表达，导致炎症反应［3, 4］。

在前期研究α-苦瓜素（α-MMC）的抗炎机制时发现，

α-MMC能通过抑制TAK1蛋白而抑制LPS诱导的这种

炎症反应［5］，进一步的蛋白组学分析发现，TAB1蛋白也

能被抑制，而早幼粒细胞白血病蛋白（PML）则出现显著

性升高。PML是急性早幼粒细胞白血病（APL）的一种

肿瘤抑制蛋白，在生长抑制、诱导细胞凋亡和细胞衰老

方面具有关键功能［6］，并且PML也具有抗病毒感染功

能，在Toll样受体信号途径中发挥作用［7］。我们的组学

结果提示，α-MMC可能通过激活PML而抑制TAB1，进

而抑制了TAK1及其下游的MAPK和NF-κB炎性信号

通路。那么，PML是否能跟TAB1发生互作是该信号转

导发生的关键环节。经国内外文献查阅，我们并没有发

现任何关于PML与TAB1蛋白相互作用的报道，因此，

本研究拟首先通过生物信息学预测二者是否有相互作

用，再通过免疫共沉淀（Co-IP）实验验证这种互作关

系。由于PML蛋白是近些年的一个研究热点，PML与

TAB1蛋白互作并抑制Toll样炎性信号通路的发现，有

望为探明一条新的抗炎信号通路奠定基础。
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摘要：目的 通过生物信息学方法预测早幼粒细胞白血病蛋白与TAK1结合蛋白的相互作用，并通过免疫共沉淀方法进行实验验

证。方法 使用Rosetta软件，采用比较建模的方法，构建TAB1蛋白的三维模型；在PDB数据库中检索PML蛋白二级结构，并解析

其晶体结构和三维结构。Zdock3.0.2软件进行PML与TAB1的蛋白-蛋白对接，并提取最佳构象进行对接模型的分子结构分析。

α-MMC处理的M1炎性巨噬细胞，利用免疫共沉淀技术检测两种蛋白的相互作用。结果 以PML的6IMQ为对接部位时，PML蛋

白与TAB1蛋白能形成3个盐桥、6个氢键和6个疏水作用；以PML的5YUF为对接部位时，PML蛋白与TAB1蛋白能形成1个氢

键、3个静电相互作用和9个疏水作用，两种对接模式皆能形成良好的分子对接和相互作用；在α-MMC处理4 h后，其PML-IP组的

细胞裂解沉淀液中分别能检测到显著的PML和TAB1阳性蛋白条带。结论 PML蛋白与TAB1蛋白能发生较强的相互作用。

关键词：TAB1蛋白；PML蛋白；生物信息学；蛋白-蛋白对接；免疫共沉淀

Abstract: Objective To analyze the interaction between PML protein and TAB1 protein using bioinformatic approaches and
experimentally verify the results. Methods Using Rosetta software, a 3D model of TAB1 protein was constructed through a
comparative modeling approach; the secondary structure of PML protein was retrieved in the PDB database and its crystal
structure and 3D structure were resolved. Zdock 3.0.2 software was used to perform protein-protein docking of PML and
TAB1, and the best conformation was extracted for molecular structure analysis of the docking model. The interaction between
the two proteins was detected using immunoprecipitation in α-MMC-treated M1 inflammatory macrophages. Results When
6IMQ of PML was used as the docking site, PML protein formed 3 salt bridges, 6 hydrogen bonds and 6 hydrophobic
interactions with TAB1 proteins; when 5YUF of PML was used as the docking site, PML protein formed 1 hydrogen bond, 3
electrostatic interactions and 9 hydrophobic interactions with TAB1 proteins, and both of the docking modes formed good
molecular docking and interactions. In the M1 inflammatory macrophages treated with α-MMC for 4 h, positive protein bands
of PML and TAB1 were detected in the cell lysates in PML-IP group. Conclusion PML protein can interact strongly with TAB1
protein.
Keywords: TAB1 protein; PML protein; bioinformatics; protein-protein docking; co-immunoprecipitation
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1 材料和方法

1.1 材料

α-MMC，由四川大学生命科学学院的孟延发教授

赠予，使用MacroCap SP和Superdex75柱层析技术，从

苦瓜籽中提取纯化而得，其蛋白质样品纯度大于95%；

佛波酯（PMA）；细菌脂多糖（LPS）；RPMI 1640培养基；

Anti-PML和Anti-TAB1（abcam）；Protein A+G agarose、

RIPA lysis buffer、PMSF以及BCA蛋白定量检测试剂

盒（碧云天生物技术有限公司）；ECL（武汉聚能译通生

物公司）；HRP标记山羊抗兔二抗（武汉三鹰生物技术有

限公司）；HRP AffiniPure Mouse Anti-Rabbit IgG（Light

Chain）（Abbkine）；人单核细胞THP-1细胞系（中国科学

院典型文化保护委员会细胞库）。

1.2 方法

1.2.1 构建TAB1蛋白模型

1.2.1.1 解析TAB1蛋白一级结构 在PSST-2.0（http://

pranag.physics.iisc.ernet.in/psst/）蛋白质数据库序列搜

索工具中检索出TAB1蛋白一级结构即氨基酸排列顺

序相关的数据［8］。

1.2.1.2 解析TAB1蛋白二级结构 根据靶标蛋白TAB1

蛋白的一级序列，采用第三代测序技术和多重序列比对

方法（MSA法），找到高相似蛋白质，并建立同源数据

库；用这些蛋白质中含有的可取代氨基酸信息，使用

PSIPRED软件预测TAB1蛋白二级结构［9, 10］。

1.2.1.3 解析TAB1蛋白三级结构 使用Rosetta软件，

采用比较建模的方法，构建完整的包含C-端结构域的

TAB1蛋白的三维模型［11, 12］；通过序列比对，匹配出对应

的模板蛋白。

1.2.2 构建PML蛋白模型 在PDB数据库中检索PML

蛋白［13］，并对目前已报道在PDB数据库中的晶体结构

进行收集。选取位于PML蛋白 RBCC结构域中的晶体

结构6IMQ以及5YUF进行三维结构模拟。

1.2.3 蛋白-蛋白对接 利用Zdock3.0.2软件进行蛋白-

蛋白对接。对接前，先设定两个蛋白的关键氨基酸结合

位点，设定靶标蛋白TAB1的关键氨基酸结合位点位为

Y481、V482、F484、F487、Y488、W491、H495；设定配体

蛋白PML的关键氨基酸结合位点，PDB ID为6IMQ的

晶体结构设定K160为作用位，PDB ID为5YUF的晶体

结构设定K65为作用位点。每次对接将产生10个对接

结果，然后挑选对接能量最好的构象进行结构提取。

1.2.4 极化炎性巨噬细胞（M1型）模型构建及α-MMC处

理 培养条件为含有10%热灭活胎牛血清、100 U/mL

青霉素和100 µg/mL链霉素的完全RPMI 1640培养基，

在37℃的含5% CO2的湿空气中。将约1×106 THP-1细

胞接入6孔板中，加入PMA（30 ng/mL）培养72 h，换液

彻底洗掉漂浮细胞，加入新鲜培养基培养24 h，再以终

浓度为20 ng/mL的LPS加入到以上六孔板培养细胞

中，在 10%胎牛血清的完全 RPMI 1640 培养基培养

48 h，诱导其成为极化炎性巨噬细胞（M1型）。用以终

浓度为 0.5 μg/mL 的α-MMC 分别处理 M1 巨噬细胞

0、1、2、4 h。之后，每孔加入RIPA裂解液，在冰上裂解

30 min并超声3 min，然后在4℃ 12 000 r/min条件下离

心10 min，转移到新的EP管中待用。

1.2.5 PML与TAB1蛋白免疫印迹分析 使用BCA法

测定上清蛋白的浓度，根据裂解液的体积加入5×SDS

loading bufer，100℃煮沸5 min。蛋白质样品（20 μg）在

10% SDS聚丙烯酰胺凝胶和 5% SDS浓缩凝胶上分

离。将样品电转移到PVDF上并用5% milk/TBST封

闭。洗涤后，用1% BSA/PBST按推荐的稀释比稀释一

抗同转移PVDF放入杂交袋，4 ℃冰箱过夜。使用一抗

为兔抗人PML单克隆抗体和兔抗人TAB1单克隆抗体，

稀释比例分别为1∶1000。再后分别将PVDF膜放入用

5% milk/PBST稀释的辣根过氧化物酶标记的羊抗兔

IgG(H+L)多克隆抗体（1∶5000稀释）在室温下置于摇床

上孵育1 h。之后采用增效鲁米诺试剂和增强型化学发

光试剂（ECL）作为显色底物，使用化学发光凝胶成像仪

进行显色，用兔抗人β-actin抗体作为内参对照。

1.2.6 PML与TAB1蛋白的免疫共沉淀分析 （1）样本

处理 取α-MMC 处理 4 h 的上清样本，加入 100 µL

Protein A+G琼脂糖珠子，4℃旋转1 h，去除非特异性结

合蛋白，留50 µL作为 input阳性对照组，取2 µL测定浓

度，其余上清备用；（2）抗体与珠子结合 取3 μg抗体，

阴性对照组用相应量的正常IgG，按照抗体说明书稀释

抗体，分别加入100 µL Protein A+G琼脂糖珠子，4℃旋

转2 h，然后1000 g，4 ℃离心5 min；（3）免疫印迹分析

取细胞裂解液分别加入到偶联抗体或正常 IgG的蛋白

A+G琼脂糖珠子中，4℃旋转过夜，使蛋白与抗体结合；

1000 g 4℃离心5 min，去除上清；用PBS洗4次，每次

1 mL；尽量去除上清，加入100 µL 1×loading buffer煮

沸5 min；1000 g离心5 min，取上清作为PML-IP实验组

样品进行免疫印迹检测，免疫印迹的操作方法同

1.2.5。由于TAB1分子大小与 IgG重链大小相近，故本

实验检测TAB1的二抗选用辣根过氧化物酶标记的小

鼠抗兔 IgG的轻链。显色底物使用增强型鲁米诺试剂

和氧化试剂。

2 结果

2.1 靶标蛋白TAB1信息

人TAB1蛋白由504个氨基酸组成，蛋白的序列信

息见表1，其主要功能是能募集其他蛋白如TAK1蛋白

形成复合物。

2.1.1 靶标蛋白TAB1的二级结构预测 从TAB1二级

结构（图1）可看出，靶标蛋白TAB1的C-端柔性较大，具

有一段α螺旋区特征性序列，即FxxFxxxWxxxH。
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2.1.2 靶标蛋白 TAB1 的三维空间结构建立 使用

Rosetta软件，共预测出5个候选的三维模型，将这5个

候选模型的三维结构与前面预测的二级结构做映射，对

比结果发现预测的model2.pdb三维结构与预测的二

级结构大致相符合，TAB1蛋白的三维结构模型如图2

所示。

图1 靶标蛋白TAB1的二级结构预测
Fig.1 Secondary structure prediction of the target protein TAB1.

Protein

TAB1

Protein sequence information

>NP_006107.1 TGF-beta-activated kinase 1 and MAP3K7-binding protein 1 isoform alpha [Homo sapiens]

MAAQRRSLLQSEQQPSWTDDLPLCHLSGVGSASNRSYSADGKGTESHPPEDSWLKFRSENNCFLYGVFNGY

DGNRVTNFVAQRLSAELLLGQLNAEHAEADVRRVLLQAFDVVERSFLESIDDALAEKASLQSQLPEGVPQH

QLPPQYQKILERLKTLEREISGGAMAVVAVLLNNKLYVANVGTNRALLCKSTVDGLQVTQLNVDHTTENED

ELFRLSQLGLDAGKIKQVGIICGQESTRRIGDYKVKYGYTDIDLLSAAKSKPIIAEPEIHGAQPLDGVTGFLVL

MSEGLYKALEAAHGPGQANQEIAAMIDTEFAKQTSLDAVAQAVVDRVKRIHSDTFASGGERARFCPRHEDM

TLLVRNFGYPLGEMSQPTPSPAPAAGGRVYPVSVPYSSAQSTSKTSVTLSLVMPSQGQMVNGAHSASTLDEA

TPTLTNQSPTLTLQSTNTHTQSSSSSSDGGLFRSRPAHSLPPGEDGRVEPYVDFAEFYRLWSVDHGEQSVVTAP

表1 靶标蛋白的序列信息
Tab.1 Sequence information of the target protein

图2 TAB1蛋白的三维结构模型
Fig.2 Three-dimensional structure model of TAB1 protein.
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2.2 配体蛋白PML信息

PML基因位于15号染色体，全长53KB，含有9个外

显子。PML蛋白具有富含半胱氨酸的N末端，即1个环指

结构域、2个锌指样B盒（B-box）和1个卷曲螺旋结构域构

成的“RBCC”结构，是PML发挥功能的关键结构区域。

PML“RBCC”结构域上的两个晶体结构6IMQ以及5YUF

（图3）为PML蛋白的120~168位氨基酸和51~96位氨

基酸残基片段，其Resolution值分别为2.06 Å，1.60 Å。

图3 配体蛋白PML的三维结构模型
Fig.3 Three-dimensional structure model of the ligand protein PML.

6IMQ 120-168aa 5YUF 51-96aa

2.3 蛋白-蛋白对接

2.3.1 配体蛋白PML（6IMQ）与靶标蛋白TAB1的蛋白-

蛋白对接 对接能量值前10位的pose分别（表2），其聚

类分析（图4）。

聚类分析显示，靶标蛋白TAB1（灰色）与配体蛋白

PML（不同颜色）在多个位置都有良好的结合，但大多数

的结合位于TAB1蛋白的C-端，如pose1-4和pose6-7皆

在该位置与TAB1聚合（图4）。

选取对接能量值最高的pose1对接结果构象进行

结构提取用于相互作用分析，其结合模式分析（图5），相

互作用的关键氨基酸及作用化学键列表（表3）。从图5

和表3中可以看出，配体蛋白PML主要结合在靶标蛋白

TAB1的C端，二者间有3个盐桥、6个氢键和6个疏水力

相互作用。

2.3.2 配体蛋白PML（5YUF）与靶标蛋白TAB1的蛋白-

蛋白对接 设定5YUF晶体结构的K65为PML的关键

氨基酸结合位点与TAB1蛋白模型进行蛋白-蛋白对接，

选取对接能量值前2位的结合构象（pose1为937.271，

pose2为934.068）进行结构模拟作图，其中，灰色结构部

分为TAB1，其他颜色部分为PML（图6）。

选取对接能量值最高的pose1对接结果构象进行

结构提取用于相互作用分析，其结合模式分析（图7），相

互作用的关键氨基酸及作用化学键列表（表4）。从图7

和表4中可以看出，配体蛋白PML主要结合在靶标蛋白

TAB1的C端，二者间形成了1个氢键、3个静电和9个疏

水相互作用。

2.4 PML与TAB1蛋白免疫印迹分析

PML蛋白与TAB1蛋白的免疫印迹检测结果显示，

随着α-MMC处理时间的延长，PML蛋白的浓度逐渐增

强，而TAB1蛋白浓度有减弱趋势，在α-MMC处理4 h

时表现明显（图8）。

2.5 免疫共沉淀实验验证

PML蛋白与TAB1蛋白的免疫共沉淀WB检测结

果显示，当使用抗PML作为检测抗体时，在PML-input

组和 IgG组相应的蛋白相对分子质量处有单一深染的

条带，PML-IP组则显示两条浓密的条带，分别与 input

组和IgG组形成的条带齐平（图9A）；当使用抗TAB1作

为检测抗体时，PML-IP组也显示出两条浓密的条带，分

别与TAB1-input组和 IgG（轻链）组形成的条带齐平

（图9B）。分别选取图9A和图9B的相应条带进行免疫

共沉淀的Co-IP拼图，显示出PML蛋白与TAB1蛋白有

良好的共沉淀效果（图9C）。

No.

pose1

pose2

pose3

pose4

pose5

pose6

pose7

pose8

pose9

pose10

Conformation ID

complex_1

complex_2

complex_3

complex_4

complex_5

complex_6

complex_7

complex_8

complex_9

complex_10

Energy

1322.214

1282.055

1216.260

1204.665

1188.547

1175.859

1171.583

1157.472

1156.579

1151.923

表2 蛋白-蛋白对接结果的能量值
Tab.2 Energy value of the protein-protein docking results
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3 讨论

α-MMC是来自于苦瓜的天然药物，具有抗肿瘤、抗

病毒和免疫调节等多种药理效应［14, 15］。我们的研究也

发现，α-MMC能通过抑制TLR4受体信号通路的TAK1

信号蛋白而抑制下游的NF-κB和MAPK炎性信号通

路，从而抑制LPS诱导的炎性细胞因子风暴和炎症［7］。

在深入探讨α-MMC抑制TAK1蛋白发生机制时发现，α-

MMC 能显著升高 PML 蛋白，同时 TAK1 结合蛋白

TAB1也被显著抑制。PML是在细胞生命过程中发挥

多种重要功能的蛋白，包括肿瘤抑制、转录调节、细胞凋

亡和衰老、DNA损伤反应和病毒防御等［16-18］。PML蛋

白也能参与信号转导，在TGF-β受体信号通路中，细胞

质PML能介导SARA蛋白与Smad2/3之间的信号［19, 20］。

因此，推测 PML 蛋白也可能为α-MMC 抑制 TAB1/

TAK1的中间信号转导蛋白。本研究通过生物信息学

模拟，观察到了PML蛋白与TAB1的互作，并经过经典

的免疫共沉淀实验验证，实验结果证实了以上设想。

生物信息学模拟实验中，通过使用Rostta软件，采

用比较建模的方法，构建完整的包含C-端结构域的

TAB1蛋白三维模型［21］，又通过检索PDB数据库获取

PML蛋白信息，并解析其晶体结构和三维结构，然后使

用Zdock3.0.2软件对PML与TAB1进行了蛋白-蛋白分

子对接模拟，并提取最佳构象进行分子对接的结构分

析。结果显示，两个蛋白之间分别形成了3个盐桥、5个

氢键和6个疏水相互作用力（以PML的6IMQ为对接部

位）以及1个氢键、3个静电相互作用力和9个疏水作用

图4 靶标蛋白TAB1与配体蛋白PML(6IMQ)结合位置聚类分析图
Fig.4 Cluster analysis of the binding sites of the target protein TAB1 and ligand protein PML
(6IMQ).

图5 靶标蛋白TAB1与配体蛋白PML(6IMQ)相互作用图(pose1)
Fig.5 Interaction map of the target protein TAB1 and the ligand protein PML (6IMQ) (pose1).
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Interaction pair of TAB1-PML

ARG57:NH2-GLU153:OE1

ASP483:OD1-ARG120:NH1

ASP483:OD2-ARG120:NH2

ASN176:ND2-GLN156:O

SER469:O-SER119:OG

HIS25:O-ARG131:NH2

GLY280:CA-LYS160:O

SER469:CB-SER119:OG

ASN176:N-TRP157

PHE365:CA-PHE158

PHE63-TRP157

PHE63-TRP157

LEU26-ALA154

HIS25-ALA154

LEU26-PHE158

Distance (Å)

3.63

2.46

2.89

3.02

2.44

3.20

3.76

3.55

3.76

3.84

4.16

4.57

4.29

5.01

4.57

Category

Hydrogen Bond; Electrostatic

Hydrogen Bond; Electrostatic

Hydrogen Bond; Electrostatic

Hydrogen Bond

Hydrogen Bond

Hydrogen Bond

Hydrogen Bond

Hydrogen Bond

Hydrogen Bond

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Types

Salt Bridge

Salt Bridge

Salt Bridge

Conventional Hydrogen Bond

Conventional Hydrogen Bond

Conventional Hydrogen Bond

Carbon Hydrogen Bond

Carbon Hydrogen Bond

Pi-Donor Hydrogen Bond

Pi-Sigma

Pi-Pi T-shaped

Pi-Pi T-shaped

Alkyl

Pi-Alkyl

Pi-Alkyl

表3 靶标蛋白TAB1与配体蛋白PML(6IMQ)相互作用模式
Tab.3 Interaction mode between the target protein TAB1 and the ligand protein PML(6IMQ)

图6 靶标蛋白TAB1与配体蛋白PML(5YUF)结合位置聚类分析图
Fig.6 Cluster analysis of the binding sites of the target protein TAB1 and the ligand protein PML(5YUF).

图7 靶标蛋白TAB1与配体蛋白PML(5YUF)相互作用图(pose1)
Fig.7 Interaction between the target protein TAB1 and the ligand protein PML (5YUF) (pose1).
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力（以PML的5YUF为对接部位），两种对接模式皆显

示出了良好的分子对接和强力的相互作用。Rosetta软

件是目前流行的结构分析软件［22］，其原理是依据于X射

线晶体结构数据，以基于贝叶斯概率理论的能量函数，

进行生物分子构象相关的能量分析，从而识别和分析生

物分子模型的特征。而Zdock3.0.2蛋白-蛋白对接软件

原理是基于快速傅里叶转化相关性技术的刚性蛋白对

接算法，用来搜索两种蛋白质之间通过平移和旋转而得

到的空间中所有可能的相互结合模式，并使用能量评分

函数评估每个结合模型［23］。

在成功预测PML与TAB1的蛋白互作后，我们进

行了经典的免疫共沉淀技术验证实验。首先使用免疫

印迹技术，观察α-MMC作用后PML蛋白和TAB1蛋白

相互作用的有效时间点。结果显示，在给予α-MMC处

Interaction pair of TAB1-PML

ASP458:OD2-ARG56:NH2

GLU486:OE1-LYS68:NZ

ASP494:OD1-THR75:OG1

TYR481-LYS65:NZ

LEU461-LEU55

VAL482-PRO67

ALA485-LEU69

ARG489-LEU69

LEU490-PRO67

TYR481-CYS66

PRO389-PHE52

LEU461-PHE54

VAL493-HIS74

Distance (Å)

4.52

5.34

2.57

4.65

5.03

5.16

5.47

4.07

5.08

5.40

4.97

4.79

4.97

Category

Electrostatic

Electrostatic

Hydrogen Bond

Electrostatic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Hydrophobic

Types

Attractive Charge

Attractive Charge

Conventional Hydrogen Bond

Pi-Cation

Alkyl

Alkyl

Alkyl

Alkyl

Alkyl

Pi-Alkyl

Pi-Alkyl

Pi-Alkyl

Pi-Alkyl

表4 靶标蛋白TAB1与配体蛋白PML(5YUF)相互作用模式
Tab.4 Interaction mode between the target protein TAB1 and the ligand protein PML(5YUF)

图8 PML蛋白与TAB1蛋白的免疫印迹检测结果
Fig.8 Western blotting of PML protein and TAB1
protein in α-MMC-treated M1 inflammatory
macrophages.
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图9 PML蛋白与TAB1蛋白的免疫共沉淀检测结果
Fig.9 Immunoprecipitation results of PML protein and TAB1 protein in α-MMC-treated M1 inflammatory macrophages.
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理M1炎性巨噬细胞后，PML蛋白的表达随着给药时间

延长（0、1、2和4 h）而增高，而TAB1蛋白在给药4 h后出

现了明显的蛋白量下降。因此，选用4 h作用时间点，进

行后续的免疫共沉淀实验。共沉淀后的PML-IP组能

检测到显著的PML和TAB1互作阳性蛋白条带，input

阳性组和 IgG阴性组也都显示出了良好对照效果。实

验中使用的M1巨噬细胞模型，是以单核细胞THP-1细

胞系为原型细胞，通过PMA诱导为巨噬细胞后再使用

LPS极化为炎性巨噬细胞［24, 25］。

在TGFβR信号通路中，PML介导了SARA蛋白与

Smad2/3 之间的信号，PML 发挥的作用是磷酸化

Smad2/3蛋白而传递激活信号，而我们的实验结果显

示，PML对TAB1的作用并不是磷酸化激活，而是抑制

作用。这种抑制作用的机制尚不清楚，我们推测PML

发挥的是可能泛素化连接酶作用。PML蛋白有多种功

能，其结构具有1个环指结构域、2个锌指样B盒和1个

卷曲螺旋结构域，PML的环指结构域具有E3泛素化酶

活性，亦即，PML为一种单环指E3泛素化连接酶［26, 27］。

泛素化修饰引起靶蛋白降解是信号通路中负性调节的

常见模式［28, 29］。PML是否是通过泛素化修饰TAB1蛋

白导致其被降解，有待后续进一步研究。本研究通过生

物信息学预测以及实验验证，首次揭示了PML与TAB1

蛋白的直接相互作用，为探讨PML介导的抗炎信号转

导作用奠定了基础。
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