
group was increased markerdly( P ＜ 0. 05) ，and compared with blank group and negative control ＲNA group，there
was no statistically significant difference． Compared with blank group and negative control ＲNA group，the migra-
tion distance in siＲNA-FBXO11 group was increased significantly( P ＜ 0. 05) ，and compared with blank group and
negative control ＲNA group，there was no statistically significant difference． Conclusion FBXO11 might inhibit
the migration of lung adenocarcinoma A549 cells via the regulation of Snail．
Key words lung adenocarcinoma; FBXO11; Snail; migration
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IＲE1α和 IＲE1β在 DSS
诱导的小鼠慢性结肠炎中的表达及意义

戴发亮1，2，董仕桢1，3，轩青霞1，陈梦露1，3，陈 攀1，冯丹丹1，范永刚1，2，高 强1，4

摘要 目的 探讨肌醇需求酶 1 ( IＲE1) α 和 IＲE1β 在葡聚
糖硫酸钠( DSS) 诱导的小鼠慢性结肠炎中的表达及意义。
方法 选择 8 ～ 10 周龄的 C57BL /6 雌性小鼠随机分为两组:
对照组 10 只，正常饮水; 慢性炎症组 10 只，先给予 1． 0%
DSS自由饮用 7 d，然后正常饮水 14 d如此作为一个周期，循
环 3 个周期建立小鼠慢性结肠炎模型。通过疾病活动指数
( DAI) 评分、结肠长度测定和 HE 染色等方法评估肠道炎症
程度。采用实时定量 PCＲ技术检测小鼠结肠组织中炎症因
子、内质网应激因子 IＲE1α、IＲE1β、非剪接型 X-盒结合蛋白
1 ( XBP1u ) 、剪接型 X-盒结合蛋白 1 ( XBP1s ) 和黏蛋白
( MUC) 2 mＲNA表达，免疫组织化学方法检测 IＲE1α、IＲE1β
和 MUC2 表达。结果 对照组小鼠无肠炎表现，而慢性炎症
组在 3 个周期末结肠出现炎症表现。实时定量 PCＲ 结果显
示白介素( IL) -6、IL-8 和肿瘤坏死因子( TNF) -α mＲNA在慢
性炎症组高于对照组( P ＜ 0. 05) ; XBP1s 和 IＲE1α mＲNA在
两组表达无明显差异; XBP1u mＲNA在慢性炎症组表达低于
对照组( P ＜ 0. 05) 。IＲE1β和MUC2 mＲNA在慢性炎症组表
达均低于对照组( P ＜ 0. 05 ) 。IＲE1α 蛋白主要表达于结肠
上皮的刷状缘、浆细胞等细胞的胞质中，其表达量在炎症组
高于对照组，IＲE1β蛋白和 MUC2 蛋白主要表达于结肠上皮
细胞胞质中，两者表达量在炎症组低于对照组( P ＜ 0. 05 ) 。
结论 IＲE1α可能通过对 XBP1 进行剪接来参与肠道炎症
反应，并且 IＲE1α还有可能通过其他机制来调节自身的表
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炎症性肠病( inflammatory bowel disease，IBD) 是
一组非特异性肠道炎症性疾病，其病因不明，目前多

认为其发生与遗传、免疫、肠道菌群和环境等多种因
素有关［1 － 2］。内质网应激是真核细胞应对胞内环境
改变的一种功能状态，随着对其研究的深入，其在

IBD发生发展中的作用也越来越受到关注［3］。当内
质网发生应激时，细胞通过 3 条信号传导通路激活
未折叠蛋白反应，在肌醇需求酶 1 ( inositol requiring
enzyme 1，IＲE1 ) 通路中 IＲE1 有两个同系物，即
IＲE1α 和 IＲE1β。 IＲE1α 在人体内广泛表达，而
IＲE1β主要在胃肠道和气道上皮细胞中表达［4 － 5］，

同时研究［6］显示 IＲE1β有影响 MUC2 分泌作用。
有关 IＲE1 在 IBD 中的作用机制仍不十分清

楚，该研究为通过使用葡聚糖硫酸钠( dextran sul-
phate sodium，DSS) 来建立小鼠慢性结肠炎模型，并
观察小鼠慢性肠炎的发生发展，以及对 IＲE1α、
IＲE1β、X-盒结合蛋白 1 ( X-box binding protein 1，
XBP1) u、XBP1s和黏蛋白 2 ( Mucin 2，MUC2 ) 等表
达情况的检测，来探讨内质网应激相关分子与慢性

结肠炎之间的关系，以期为 IBD 深入研究和未来
IBD治疗提供理论依据。
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1 材料与方法

1． 1 材料
1． 1． 1 实验动物 健康清洁级 C57BL /6 雌性小鼠
( 北京维通利华公司) ，8 ～ 10 周龄，19 ～ 23 g，饲养
于河南科技大学第一附属医院新区医院动物实验中

心，用混合配方颗粒饲料( 北京华阜康生物科技股

份有限公司) 饲养。
1． 1． 2 试剂 DSS( 相对分子量为36 000 ～ 50 000，
美国 MP Biomedicals公司) ; 逆转录试剂盒和实时定
量 PCＲ试剂盒( 日本 TaKaＲa公司) ; 免疫组织化学
检测用 IＲE1β 一抗 ( 美国 Genetex 公司) ; IＲE1α
( 美国 Santa 公司) 和 MUC2 一抗( 美国 GeneTex 公
司) ; SABC免疫组织化学检测试剂盒( 武汉博士德
生物公司) ; 浓缩型 DAB 显色试剂盒( 北京索莱宝
公司) 。引物由上海生工生物工程公司合成( 表 1) 。

表 1 引物序列

引物 引物序列( 5' － 3') 产物大小( bp)
IL-6 F: AACGATGATGCACTTGCAGA 128

Ｒ: TGGTACTCCAGAAGACCAGAGG
TNF-α F: CCACCACGCTCTTCTGTCTACT 161

Ｒ: TGCTACGACGTGGGCTACA
IL-8 F: CTAGGCATCTTCGTCCGTCC 217

Ｒ: TTGGGCCAACAGTAGCCTTC
XBP1u F: GGTCTGCTGAGTCCGCAGCACTC 150

Ｒ: AGGCTTGGTGTATACATGG
XBP1s F: GGTCTGCTGAGTCCGCAGCAGG 200

Ｒ: AGGCTTGGTGTATACATGG
IＲE1α F: GCATCACCAAGTGGAAGTATC 115

Ｒ: ACCATTGAGGGAGAGGCATAG
IＲE1β F: CACAACCTATCGCCGCTACT 165

Ｒ: CATCCTGGTGCCATGTGTAA
MUC2 F: CTGACCAAGAGCGAACACAA 282

Ｒ: CATGACTGGAAGCAACTGGA
β-actin F: GGCTGTATTCCCCTCCATCG 154

Ｒ: CCAGTTGGTAACAATGCCATGT

1． 2 方法
1． 2． 1 分组及造模 小鼠适应性喂养 1 周，室内温
度保持 20 ～ 22 ℃，湿度为 50%左右，明暗交替周期
为 12 h。随机分为两组，每组 10 只。对照组: 正常
饮水; 慢性炎症组: 先给予 1. 0 %DSS自由饮用 7 d，
然后正常饮水 14 d，如此循环 3 次。各组小鼠均给
予足量饲料。DSS溶液的配制: 称取适量 DSS 加入
蒸馏水中，配制成 1. 0% DSS溶液，配制好的溶液储
存于 4 ℃冰箱，要求现配现用。
1． 2． 2 取材 于造模第 10 周末脱颈椎处死所有小

鼠，剖腹，取全结肠并测量长度，剖开结肠后，肉眼

观察结肠内血性内容物情况，PBS漂洗，自远端结肠
始取约 0. 5 cm 福尔马林液固定，经脱水后石蜡包
埋，4 μm 厚度切片，备免疫组织化学及 HE 染色使
用。再取 1. 0 cm 加入 ＲNAlater 液，4 ℃放置 24 h
后，－ 80 ℃保存，行实时定量 PCＲ检测。
1． 2． 3 观察指标 每 3 d定时测量小鼠体重、摄食
和饮水情况，观察其活动度、大便性状、便血等情况，
参照 Jackson et al［7］的方法，进行疾病活动指数( dis-
ease activity index，DAI) 评分。DAI 评分 = ( 体重质
量下降 +大便性状 +便血分数) /3 ( 表 2 ) 。参照张
静 等［8］的方法进行便血评分，结肠内血性内容物用

0 ～ 3 + 标准评价: 0: 无出血; 1 + : 结肠 1 /3 出血;
2 + : 结肠 2 /3 出血; 3 + : 整个结肠均有出血。

表 2 DAI评分标准

体质量下降( % ) 大便性状 便血 评分

0 正常 正常 0
1 ～ 5 － － 1
5 ～ 10 松散 隐血阳性 2
10 ～ 15 － － 3
＞ 15 稀便 肉眼血便 4

正常为成形大便，松散为糊状、半成形、不黏附于肛门的大便; 稀

便为黏附于肛门的稀水样便; DAI评分为 3 项分别评分之和 /3

1． 2． 4 病理组织学观察 采用 HE 染色法对结肠
组织进行病理分析。在高倍显微镜( × 400 ) 下进行
细胞计数，每张切片随机选择 10 个视野，每个视野
观察 100 个细胞。用经改良后的 Esworthy et al［9］的
评分标准进行肠道炎症评分，见表 3。

表 3 组织学评分标准

观察指标 评分( 分)

淋巴细胞和中性粒细胞浸润 0 ～ 3
潘氏细胞和杯状细胞脱颗粒 0 ～ 2
隐窝破坏 0 ～ 3
炎性病灶深度 0 ～ 3
病变范围 0 ～ 3

炎症的临界值定义为 6 分

1． 2． 5 实时定量 PCＲ检测 检测两组结肠组织中
IＲE1α、IＲE1β、XBP1u /s 和 MUC2，以及炎性因子白
介素( interleukin，IL) -6、IL-8、肿瘤坏死因子( tumor
necrosis factor，TNF) -α 等 mＲNA 表达水平。TＲIzol
法提取总 ＲNA，用核酸定量仪测定 ＲNA 纯度和浓
度。取总 ＲNA 2 μg，按照逆转录试剂盒说明书逆转
录合成 cDNA，合成的 cDNA在 － 20 ℃条件下保存
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备用。冰上配制 PCＲ反应液，反应体系 25 μl: cD-
NA 2 μl，SYBＲ Premix EX TaqⅡ ( 2 × ) 12. 5 μl，
DEPC水 8. 5 μl，上下游引物各 1 μl。于 BIO-ＲAD
Ｒeal-time PCＲ仪中进行 PCＲ反应，反应条件为: 95
℃变性 30 s，95 ℃、5 s，58 ℃、30 s，72 ℃延伸 30 s，
共 40 个循环。结果以阈循环( Ct) 值表示，每个样
本 3 个复孔，取平均 Ct 值，β-actin 作为内参，采用
2 － ΔΔCt法分析 mＲNA相对表达量。
1． 2． 6 免疫组织化学方法检测 IＲE1α、IＲE1β 和
MUC2 的蛋白表达 免疫组织化学染色 IＲE1α、
IＲE1β和 MUC2 的一抗工作浓度分别为 1 ∶ 150、
1 ∶ 100、1 ∶ 900，DAB 显色，苏木精复染。在 400 倍
的光学显微镜下进行细胞计数，每张切片随机选择

10 个视野，每个视野观察 100 个细胞。染色细胞比
率评分标准: ＜ 5%计 0 分，5% ～ 25%计 1 分，26%
～ 50%计 2 分，51% ～75%计 3 分，76% ～100%计 4
分; 染色强度评分标准: 细胞质内无染色计 0 分，淡
黄色计 1 分，棕色计 2 分，棕褐色计 3 分，根据两项
评分之积进行免疫组织化学染色评分。
1． 3 统计学处理 采用 SPSS 20. 0 统计软件分析，
数据均用珋x ± s表示，计量资料组间比较采用 t检验，
P ＜ 0. 05 为差异有统计学意义。

2 结果

2． 1 一般情况观察及 DAI评分 对照组小鼠摄食
和饮水正常，活动如常，反应机警，皮毛黝黑发亮有

光泽，生长发育良好，体重增加。慢性炎症组于开始
饮用 1. 0% DSS 后第 6 天出现懒动，摄食、饮水减
少，体重下降，出现稀便、肛周潮湿现象，并有部分
小鼠出现肉眼血便，第 7 天 10 只小鼠均出现稀血
便，在停用 DSS 后小鼠体重将继续下降，持续到停
药后的第 4 天体重开始回升，在第 1 个循环周期中
平均体重下降最多达到 11. 48%，但在第 1 个周期
结束时炎性组小鼠粪便以稀软便为主，大多成形，无

肉眼血便，小鼠毛色发亮，精神状态基本正常，造模

过程中体重变化情况见图 1。在以后的 2 个周期中
平均小鼠体重下降均未超过 10% ; 在造模结束时，
两组小鼠均无死亡，但慢性炎性组小鼠以稀便为主，

大便不成形，但无肉眼血便。对照组结肠内无血便，
且大便成形; 慢性炎症组结肠内存有稀软便，未见肉

眼血便。在造模结束时的 DAI 评分中慢性炎症组
与对照组相比得分明显增高( P ＜ 0. 05) ，见表 4。
2． 2 结肠长度及结肠内血便评分 造模结束后，
慢性炎症组小鼠结肠平均长度较对照组明显缩短

( P ＜ 0. 05) 。见表 4。

图 1 各组小鼠体重变化

表 4 各组小鼠 DAI评分及结肠长度变化( n = 10，珋x ± s)

项目 对照组 慢性炎症组 t值 P值
造模结束时 DAI( 分) 0． 0 ± 0． 0 3． 0 ± 0． 8 11． 619 ＜ 0． 001
结肠长度( cm) 8． 7 ± 0． 6 6． 0 ± 0． 5 11． 431 ＜ 0． 001

对照组小鼠在造模结束时，DAI评分均为 0 分

2． 3 组织病理学评分 对照组小鼠组织病理观察
可见结肠黏膜腺体结构完整，无炎性细胞浸润; 慢性

炎症组黏膜腺体结构失去完整性，隐窝结构被破

坏，细胞结构排列紊乱，杯状细胞消失，局部并伴有

弥漫性淋巴细胞、单核细胞等炎性细胞侵润，并可见
隐窝不规则增生，呈慢性炎症改变; 两组相比炎症程

度有明显差别( t = 8. 417，P ＜ 0. 01) ( 图 2、3) 。

图 2 各组小鼠结肠组织学评分

与对照组比较: ＊＊P ＜ 0. 01

图 3 HE染色结果 × 200

A: HE染色显示对照组黏膜结构正常，上皮细胞完整; B: 慢性炎

症组黏膜结构不完整，炎症细胞浸润
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2． 4 实时定量 PCＲ 检测结果 两组结肠组织中
IL-6、IL-8、TNF-α、IＲE1α、XBP1u、XBP1s、IＲE1β 和
MUC2 的 mＲNA表达情况。
2． 4． 1 IL-6、IL-8 和 TNF-α mＲNA的表达 慢性炎
症组中的这些炎症因子基因表达水平明显高于对照

组，分别升高 13. 1、3. 1 和 2. 6 倍( t = 6. 825、3. 410、
4. 600，P ＜ 0. 01) 。见图 4。

图 4 各组小鼠结肠组织中 TNF-α、IL-8、IL-6 mＲNA的表达情况

与对照组比较: ＊＊P ＜ 0. 01

2． 4． 2 IＲE1α、XBP1u 和 XBP1s mＲNA 的表达
IＲE1α基因表达在慢性炎症组中的水平与对照组之
间无变化( 图 5) 。虽然 XBP1s mＲNA表达在慢性炎
症组中未见变化，而 XBP1u与 XBP1s比值却明显变
化，从对照组的 31 ∶ 1 下降到慢性炎症组的 17 ∶ 1。

图 5 各组小鼠结肠组织中 IＲE1α、XBP1u、

XBP1s、IＲE1β和MUC2 mＲNA的表达

与对照组比较: ＊＊P ＜ 0. 01

2． 4． 3 IＲE1β、MUC2 和 XBP1u mＲNA 的表达 这
3 个基因的表达在慢性炎症结肠表达明显较正常结

肠组织明显降低，慢性炎症组分别是非炎症组织的

31%、25%和 56% ( t = － 9. 985、－ 8. 601、－ 3. 275，
P ＜ 0. 01) ，见图 5。
2． 5 两组结肠组织中 IＲE1α、IＲE1β和 MUC2 蛋
白的表达情况

2． 5． 1 IＲE1α蛋白的表达 IＲE1α 蛋白主要表达
于结肠黏膜下层的细胞质中，在结肠上皮细胞尤其

是刷状缘细胞的胞质中也可见到其少量表达，虽然

IＲE1α mＲNA水平慢性炎症组与对照组之间相比没
有明显变化，但蛋白表达量在慢性炎症组明显高于

对照组( P ＜ 0. 05) 。在炎性区的炎性细胞的胞质中
可见到 IＲE1α的大量表达，胞质染色呈棕黄色。见
表 5、图 6A。

表 5 结肠组织中 IＲE1α、IＲE1β和MUC2 蛋白表达( n = 10，珋x ± s)

项目 对照组 慢性炎症组 t值 P值
IＲE1α 1． 5 ± 0． 2 6． 3 ± 0． 4 － 5． 019 ＜ 0． 001
IＲE1β 5． 3 + 0． 4 1． 9 + 0． 1 8． 371 ＜ 0． 001
MUC2 4． 8 ± 0． 5 1． 5 ± 0． 2 8． 944 ＜ 0． 001

2． 5． 2 IＲE1β蛋白的表达 IＲE1β 蛋白主要表达
于结肠黏膜上皮细胞的细胞质中，在少数细胞的细

胞核中也可见其表达，其表达量与 mＲNA 表达一
致。IＲE1β蛋白在慢性炎症组中表达较对照组显著
减少( P ＜ 0. 05) 。见表 5、图 6B。
2． 5． 3 MUC2 蛋白的表达 MUC2 蛋白主要表达于
结肠黏膜上皮细胞的细胞质中，尤其在正常黏膜组

织的杯状细胞中表达较多，其表达量与 mＲNA 表达
一致。MUC2 蛋白在慢性炎症组的表达明显低于对
照组( P ＜ 0. 05) 。见表 5、图 6C。

3 讨论

随着近年来生活水平、饮食习惯的改变，以及结
肠镜普遍应用和对疾病认识的深入，我国 IBD 的就
诊人数呈明显的升高趋势，其发病率近 20 年内增加
了近十倍，据报道的总病例数在近 10 余年内增加了
2. 5 倍［10］。在临床上，IBD与多种因素有关，患者主
要表现为腹泻、黏液血便及腹痛等，病程呈慢性经
过，发作与缓解反复交替，少数症状持续并逐渐加

重，可伴有各种肠道外症状和并发症，严重影响了患

者的生活质量［11］。
本实验为模拟人溃疡性结肠炎的发生和发病过

程，采用3个周期DSS诱导小鼠的慢性结肠炎模
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图 6 免疫组化结果 × 200

A: IＲE1α; B: IＲE1β; C: MUC2; 1: 对照组; 2: 慢性炎症组

型，本模型在组织病理上表现出与人类结肠炎相似

的症状，镜下显示小鼠的远端结肠黏膜隐窝结构紊

乱，杯状细胞减少，炎性细胞侵润等。ＲT-PCＲ 结果
显示 IL-6、IL-8 和 TNF-α 等炎性因子在慢性炎症组
中均升高。这表明，肠炎模型呈慢性肠炎的改变，在
其缓解期也可看到病变的持续存在。
在本研究结果中虽然在转录水平上 IＲE1α mＲ-

NA无明显变化，但 XBP1u 与 XBP1s 的比值在慢性
炎症组明显下降，且免疫组化结果显示，IＲE1α 蛋白
在炎症组织中明显增加，这可能与 IＲE1α 的非特异
性的核酸内切酶活性对自身的调节有关，其可使内

质网膜相关基因的快速降解，即 IＲE1 依赖性调节
衰减作用［5］; 这说明在慢性肠炎中 IＲE1α 通路曾被
激活，参与了炎症过程。据研究［12］报道，当内质网
发生应激时，IＲE1α 可活化激活其特异性核酸内切
酶活性，剪切 XBP1u mＲNA 为 XBP1s mＲNA，分别
编码两种不同的蛋白质。当 IＲE1α 基因敲除时小
鼠有可发生自发性结肠炎，并伴有炎性因子的显著

升高及肠上皮细胞凋亡增加，杯状细胞减少［13］，而

当 XBP1 基因敲除时小鼠则可形成自发性的小肠炎
伴内质网应激增强［14］。本实验结果说明 IＲE1α-
XBP1 通路在维持肠道正常结构、功能和炎症的发
生发展中发挥着重要作用，并且 IＲE1 还有可能通

过其他机制对自身基因的表达进行调节，来维护肠

道的正常功能。
据有关报道［4］，IＲE1β 作为 IＲE1α 的同源体，

主要表达于胃肠道和呼吸道上皮细胞中; 并且

IＲE1β － / －小鼠对 DSS 更加敏感［15］，其杯状细胞的
内质网应激反应增强，并出现异常的 MUC2 在内质
网上聚集。MUC2 作为肠道黏液凝胶屏障的主要成
分，为保护肠道功能而发挥着重要的化学屏障作

用［6］。本研究结果显示 IＲE1β 与 MUC2 的基因和
蛋白表达水平在慢性炎症组织中均明显下降，

IＲE1β有可能参与了 MUC2 蛋白的修饰及转运。
IＲE1β和 MUC2 的表达下调，一方面可能由结肠黏
膜结构不完整，杯状细胞及肠上皮细胞损失过多造

成; 另一方面炎症反应抑制 IＲE1β 和 MUC2 的表
达，使其对肠道的保护作用减弱，从而又促进了炎症

的发生和发展。
综上所述，本实验证明在慢性肠炎的发病过程

中，内质网发生应激，IＲE1α-XBP1 通路可能被激
活，并且 IＲE1α 还通过其他机制对自身进行了调
节，其共同维护了肠道的正常功能; IＲE1β和MUC2
表达的降低，使其对肠道的保护作用减弱，促进了炎

症的发生发展，通过提高其在结肠中的表达，来改变

结肠黏膜上皮所直接面对的外环境，将有可能阻止

IBD的发生和发展。本研究探讨了 IＲE1α、IＲE1β、
XBP1 和 MUC2 在 DSS诱导的小鼠慢性肠炎中的表
达情况，有关其具体表达调控机制还有待于进一步

研究，以期为 IBD靶点治疗药物的开发提供新的思
路。
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Expression and significance of IＲE1α
and IＲE1β in DSS induced mouse chronic colitis

Dai Faliang1，2，Dong Shizhen1，3，Xuan Qingxia1，et al
( 1Dept of Gastroenterology and Hepatology，2Dept of Hepatobiliary Surgery，3Clinical laboratory，
The First Affiliated Hospital of Henan University of Science and Technology，Luoyang 471023)

Abstract Objective To investigate the expression and significance of IＲE1α and IＲE1β in chronic colitis in-
duced by dextran sulphate sodium( DSS) in mice． Methods Seven-to-eight-week-old C57BL /6 mice were random-
ly divided into control group and chronic colitis group ( n = 10 for each group ) ． Chronic colitis group was given
1. 0% DSS free to drink for 7 days and then water for 14 days as a cycle． After three cycles a mouse model of chro-
nic colitis was established． Mice in the control group was only given drinking water． Disease activity index( DAI) ，
colon length and pathological inflammation score of the colon were observed． The expression of pro-inflammation cy-
tokines，IＲE1α，IＲE1β，XBP1u，XBP1s and MUC2 mＲNA were detected by real-time quantitative PCＲ，and the
expression of IＲE1α，IＲE1β and MUC2 protein were evaluated by immunohistochemistry． Ｒesults There was no
inflammation in mouse colon of the control group; whereas mice showed the inflammatory manifestations at the end
of third cycle in mouse colon of the chronic colitis group． IL-6，IL-8 and TNF-α mＲNA in chronic colitis group were
significantly higher than that of the control group( P ＜ 0. 05) ． There was no significant difference in the expression
of XBP1s and IＲE1 between the two groups． The expression of IＲE1β，XBP1u and MUC2 mＲNA in mice with
chronic colitis were significantly lower than that of control group( P ＜ 0. 05) ． The protein of IＲE1α was mainly ex-
pressed in the cytoplasm of colonic epithelial brush margin and plasma cells and lymphocytes of some inflammatory
cells． IＲE1α protein in the colitis group was higher than that of the control group． The protein of IＲE1β and MUC2
were mainly expressed in colonic epithelial cells，and their expression was decreased in chronic colitis group( P ＜
0. 05 ) ． Conclusion EＲ stress molecule IＲE1α may be involved in the intestinal inflammatory response by splicing
XBP1，and regulate its own expression through other mechanisms to participate in the inflammatory process． The
pathway of IＲE1β /MUC2 is inhibited in the pathophysiology of chronic inflammation in the gut．
Key words inflammatory bowel disease; chronic colitis; IＲE1α; IＲE1β; MUC2
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