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学预测 
耿立英1, 张传生2, 3, 杜立新3

1. 河北科技师范学院生命科学系, 昌黎 066600;  
2. 河北科技师范学院动物科学系, 昌黎 066600;  
3. 中国农业科学院北京畜牧兽医研究所国家畜禽分子遗传育种中心, 北京 100193 

摘要: GDF-8、IGF-I、IGF-III、IGF2R、IGFBP2 和 GHR 是鸡的重要经济性状候选基因。利用 miRanda 和 Targetscan

软件预测 6 个基因 3′UTR 潜在的 microRNA 靶标, 并发掘靶标区域 SNP 位点。结果表明: 在 6 个基因的 26 个

microRNA 靶标区域, 共检测到 125 个 SNP 位点, 在靶标及其 5′和 3′邻接等长侧翼区分别检测到 47 个、44 个

和 35 个 SNPs 位点, 其中 12 个 SNP 定位于靶标种子序列互补区。种子序列互补区及其 3′侧翼区的 SNP 位点可

能会影响 microRNA 的调控, 导致家禽的表型变异。 

关键词: 鸡; 非翻译区; 小 RNA; 生物信息学; 单核苷酸多态性 

Identification of SNPs located in putative microRNA tar-
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Abstract: GDF-8, IGF-I, IGF-III, IGF2R, IGFBP2, and GHR are candidate genes affecting important economic trait in 
chicken. The putative microRNA target sites of 3′ untranslated region of these genes were identified by means of specialized 
algorithms (miRanda and TargetScan), and the candidate SNPs located in the microRNA target region were also identified. 
Approximately 125 candidate SNPs were found throughout the 26 putative microRNA target regions in six gene 3′-UTR. 
Among the 125 SNPs, 47 were located in the microRNA targets, 44 and 35 were located in 5′and 3′flanking regions which 
equalled to the size of the given target. Twelve of the 47 candidates were located in the match of the microRNA seed. These 
SNPs, which were located in the match of the microRNA seed and 3 ′ flanking regions may affect microRNA regulation and 
contribute to poultry phenotypic variation. 
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单核苷酸多态(Single nucleotide polymorphism, 
SNP)的多样性与经济性状的关联分析一直是畜禽遗
传学研究的热点[1]。目前, 在禽类中已鉴定出了多个
与生长、产蛋以及肉质等性状紧密连锁的SNP标  
记[2~12]。这些SNP根据其是否定位于基因编码区, 可
分为编码区SNP和非编码区SNP两类 , 前者可改变
蛋白序列导致生物性状改变, 而后者作用的分子机
制有待深入研究。 

MicroRNA是一种内源性的非编码单链小分子
RNA, 可通过与mRNA3′非翻译区(Untranslated re-
gions, UTR)的结合, 抑制蛋白合成, 在翻译水平调
节基因的表达[13]。研究发现, 3′UTR的SNP可通过 3
种途径对microRNA的调控产生影响 : 一是产生新
靶标获得microRNA的调控 , 使蛋白表达水平降低
[14,15]; 二是破坏靶标失去microRNA的调控, 使蛋白
表达水平升高 [16]; 三是阻止microRNA与靶标结合, 
使microRNA的抑制功能丧失 , 导致蛋白表达水平
升高[17]。这些蛋白表达水平的变化可引起生物的表

型变异。上述调控机制对于禽类 3′UTR区域SNP的
功能研究具有重要意义。 

鸡是一种重要的经济动物和模式生物。目前已

鉴定的鸡microRNA近 150种, 这些miRNA的功能主
要是调节与鸡胚生长、发育等过程有关的基因的表

达。研究人员推测鸡中三分之一的基因都受到

miRNA的调控[18~21]。Lancman等[21]证实lin-4、let-7
等可调控lin-41 的表达在鸡胚肢芽的发育中发挥作
用。鸡GDF-8、 IGF-I、 IGF-III、 IGF2R、 IGFBP2
和GHR作为经济性状的候选基因已被广泛研究[2~12], 
这些基因是否存在类似调控机制尚无报道。鸡基因

组测序的完成为禽类非编码区功能位点的生物信息

预测分析提供了一个很好的切入点。 
因此, 本文以 Lin-41 为对照, 运用生物信息技

术对 GDF-8等基因的 3′UTR区进行分析, 搜寻潜在
的 microRNA 靶标及其 SNP 位点, 不但可为上述基
因的研究提供参考信息, 而且还可为进一步对鸡全
基因组范围的预测分析奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  网站和工具软件 

由鸡基因组变异数据库(http://chicken.genomics. 

org.cn/index.jsp)、欧洲生物信息协会(ENSEMBL, 网
址 http://www.ensembl.org/)和美国国家生物技术信
息中心 (NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)下载鸡
的基因组数据信息。分别由 http://microrna.sanger. 
ac.uk/targets/v4/、http://www.targetscan.org/网站下载
鸡 microRNA 数据库(N=149)和鸡 microRNA“Seed”
数据库。利用 DNAman(6.0)软件、MEGA(4.0)软件
和 NCBI/Blast 软件进行序列分析、同源性比对; 利
用 miRanda_Windows_v1.0b 软件和 http://microrna. 
sanger.ac.uk/targets/v4/、http://www.targetscan.org/网
站在线服务器对基因 3′UTR区 microRNA靶标进行
预测。 

1.2  序列搜集整理 

从GenBank数据库中下载GDF-8(AF346599)、
IGF-I(NM_001004384.1)、IGF-III(XM_421026)、IGF2R 
(NM_204970.1)、IGFBP2(NM_205359)、GHR (NM_ 
001001131) 和Lin-41(DQ117917)3′UTR基因序列, 应
用NCBI/Blast程序将其与鸡EST数据库和鸡基因组
数据库相比对, 获得本文用于比对分析的序列 (表
1)。 

1.3  MicroRNA靶标的预测  

利用miRanda(1.0)软件, 装载鸡microRNA序列
数据库与 3′UTR 序列, 在默认参数条件下, 预测
microRNA 靶标, 以与“种子”序列严格碱基互补配
对的位点作为候选 microRNA 靶标 , 进一步与
Targetscan 在线软件预测结果比对 , 分析候选
microRNA靶标在不同物种中的保守性。 

1.4  MicroRNA靶标 SNP的搜索 

采用两种方法搜索 SNP: (1) 查询 http://www. 
ensembl.org/、http://chicken.genomics.org.cn/已报道
的基因 SNP 位点 ; 应用 NCBI/Blast 程序将基因 
3′UTR 序列与鸡 SNP 数据库进行比对, 同时利用
SNP两侧序列(至少 30 bp)进行基因组定位; 上述方
法检索到的 SNP 位点为已验证 SNP。(2) 参考文献
[22]方法依赖于基因组测序重叠区域与 EST 数据库
冗余序列比对发现的 SNP位点, 为待验证 SNP。具
体方法: 利用 DNAman(6.0)软件比对同源序列, 并
进行手动校正。 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=nucleotide&val=71980107
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表 1  基因与其 3′UTR 大小 
Table 1  Genes and their sizes of 3′UTR 

基因名称 
Gene 

UTR大小 
Length of UTR (bp) 

GenBank登录号 
GenBank accession number 

GDF-8 1 186 AF346599、BU331995.1、BU207020.1、BU281944.1、NW_001471728.1 
snp.35.12.57828.D.1 、 rs14597121snp.35.12.57910.I.1 、 rs13738332 、 rs13738333 、

rs13738334、rs13738337、rs14597122、rs13738335、rs13738336、snp.35.12.58058.S.1、
rs13738338 、 rs13738339 、 snp.35.12.58061.S.1 、 snp.35.12.58092.I.2 、 rs15823859 、

snp.35.12.58098.S.1、snp.35.12.58026.S.1、snp.35.12.58031.S.1、 snp.35.12.57931.S.1、
snp.35.12.57932.S.1、snp.35.12.57937.S.1、snp.35.12.57941.S.1

   

IGF-I 98 NM_001004384.1、NW_0014715、gnlti22704、gnlti25744gnlti28147、gnlti28164、 
gnlti28890、AADN020063、BU454475.1、CT485883.1 

   

IGF-II 618 XM_421026 、 AADN02030383.1 、 NW_001471698.1 、 AM064994.1 、 BU244503.1 、

BU436879.1、BU121649.1、BU290172.1、BU288066.1、ti|261839791、ti|287828189、
ti|289713937、ti|224946701、ti|141277606、ti|293316791、ti|227186130 

   

IGF2R 1 320 NM_204970.1、NW_001471668.1、BU326410.1、BU314657.1、BU215805.1、BU424027.1、
BU427952.1、BU477982.1、BU454352.1、BM440134.1、 BU474673.1、BU246144.1、
BU463745.1、RS16264958、BU467821.1、BU296639.1、BU461826.1、BU413097.1、
BU241209.1、RS16264959、BU262739.1、 

   

IGFBP2 2 136 NM_205359 、 NW_001471733.1 、 AADN02016811.1 、 BU249659.1 、 BU265616.1 、

BU273389.1、BU219057.1、CN224426.1、BU362924.1、BU401541.1、BI391593.1、
BU376267.1、BU274028.1、BU379304.1、BU134073.1、BU279869.1、BU342328.1、
BU414549.1、BU458116.1、BX540363.3、BX540427.3、CO762730.1、 

   

GHR 338 NM_001001131、NW_001471443.1、BU144131.1、BU201091.1 CN236928.1、BU451599.1
   

Lin-41 2 679 DQ117917

 
1.5  MicroRNA靶标 SNP的统计分析 

统计 microRNA 靶标 5′邻接等长侧翼区、靶标
区、3′邻接等长侧翼区以及靶标种子序列互补区的
SNP位点数。按照参考文献[23]的方法, 比较靶标种
子序列互补区、靶标和 3′UTR序列 SNP位点数差异
(以靶标及其 5′和 3′等长侧翼区代表整个 3′UTR), 
Fisher’s精确性检验, 每个靶标种子序列互补区长度
为 7 bp。 

1.6  候选 MicroRNA与靶基因的共表达分析 

根据文献 [24~26]研究报道 , 结合 http://www. 
chick.manchester.ac.uk/网站提供的鸡胚 microRNA 表
达信息, 分析部分候选 microRNA 及靶基因的共表
达信息。 

2  结果与分析 

2.1  3′UTR区 microRNA靶标的预测 

由表 2 可见, 应用miRanda(1.0)和Targetscan软
件预测 , 共发现 51 个候选microRNA靶标。其中
Lin-41 靶标最多为 25 个 , 而GHR没有发现候选
microRNA靶标。Lin-41 预测结果包括已经证实的

gga-miR-125b、 gga-miR-15b 和gga-let-7 等靶标。
在GDF-8 等 6 个基因中共发现 26 个靶标, 其中
GDF-8 的gga-miR-27(68~90)、gga-miR-29 与IGF2R
的gga-miR-211、gga-miR-204在人、大鼠、小鼠和狗
同源基因是保守的靶标。上述microRNA的“Seed”序
列与 3′UTR靶序列均严格的碱基互补配对。 

2.2  MicroRNA靶标的候选 SNP的发掘 

IGFBP2 的 gga-miR-16、gga-miR-15a 与 gga- 
miR-15b 的靶标区缺乏相应的同源序列, 无法发掘
SNP位点。 

由表 3可见, 在 23个候选microRNA靶标中有 18
个靶标发现变异位点, 其中在 9 个靶标的种子序列互
补区搜索到变异位点。IGFBP2的 gga-miR-130a靶标
是由碱基 T缺失突变造成种子序列连续碱基互补配对, 
形成新的候选 microRNA靶标。 

2.3  MicroRNA靶标 SNP的统计分析 

因 IGF-I 的 gga-miR-181 靶标的 5′侧翼序列 
少于 25 bp(靶标长度 ), 没有统计分析 5′侧翼区
SNP。 

由表 4 可见, 共搜寻到 125 个候选 SNP 位点,  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=25375569&dopt=GenBank&RID=ES4EW1ER012
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778806
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ref.cgi?db=chicken_9031&na=1&gnl=gnl%7CdbSNP%7Crs13738337&RID=ES3VFMVY014&QUERY_NUMBER=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ref.cgi?db=chicken_9031&na=1&gnl=gnl%7CdbSNP%7Crs14597122&RID=ES3VFMVY014&QUERY_NUMBER=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ref.cgi?db=chicken_9031&na=1&gnl=gnl%7CdbSNP%7Crs13738336&RID=ES3VFMVY014&QUERY_NUMBER=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778813
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ref.cgi?db=chicken_9031&na=1&gnl=gnl%7CdbSNP%7Crs13738338&RID=ES3VFMVY014&QUERY_NUMBER=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ref.cgi?db=chicken_9031&na=1&gnl=gnl%7CdbSNP%7Crs13738339&RID=ES3VFMVY014&QUERY_NUMBER=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778814
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=27283430
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778815
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778811
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778812
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778807
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778809
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/snp_ss.cgi?ss=25778810
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=nucleotide&val=71980107
http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-204
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表 2  基因 3′UTR microRNA 预测及其位置 
Table 2  Locations of predicted target sites of individual miRNAs in the 3′UTRs 

基因名称 
Gene 

MicroRNA靶标位置 
Position of miRNA-binding sites 

个数 
Number 

GDF-8 gga-miR-27b(68-90; 259-279)、gga-miR-144(104-129)、gga-miR-126(678-696)、gga-miR-128(256-278)、
gga-miR-200a(562-584) 、 gga-miR-29a(614-634) 、 gga-miR-29b(611-634) 、 gga-miR-29c(615-634) 、
gga-miR-301(840-867) 

10 

  

 

IGF1 gga-miR-181b(10-34)、gga-miR-183(14-39) 2 
IGF-III gga-miR-184(60-78) 1 
IGFBP2 gga-miR-16(67-94) 、 gga-miR-15a(73- 94) 、 gga-miR-15b(130-150) 、 gga-miR-130b(1983-2006) 、

gga-miR-301(1985-2006)、gga-miR-130a(1981-2006)、gga-miR-34b(1361-1388) 
7 

  

 

IGF2R gga-miR-30d(151-171)、gga-miR-30e(150-171)、gga-miR-30a-3p(600-622)、gga-miR-142-5p(1064-1086)、
gga-miR-211(117-139)、gga-miR-204(117-139) 

6 
  

 

Lin-41 gga-let-7i(149-171; 231-247)、gga-let-7a(149-171)、gga-let-7b(64-92; 149-171)、gga-let-7c(149-171)、
gga-let-7g(150-171)、gga-let-7d(2110-2132)、gga-let-7f(149-171)、gga-let-7j(149-171)、gga-let-7k(148-171; 
225-247)、gga-miR-125b(14-36)、gga-miR-221(762-785)、gga-miR-153(269-291)、gga-miR-218(504-533)、
gga-miR-203(544-567) 、gga-miR-222(1236-1261)、gga-miR-34b(2109-2130)、gga-miR-34c(2109-2130)、
gga-miR-9(1379-1398; 2434-2461)、gga-miR-15b(1912-1933) 

25 

 
表 3  MicroRNA 靶标序列变异 
Table 3  Variation of microRNA target sequences 

基因名称 
Gene 

小 RNA 
MicroRNA 

MicroRNA靶标 SNP 
MicroRNA target site SNP 

 
  

gga-miR-126 AA(A/C)GAATTTAGAGTA(A/C)TAATG 
gga-miR-128 (A/G)AATGGGTTTCTTACACTGTGA 
gga-miR-27b(68−90) TCATCCATCTTTGAAACTGTGAA 
gga-miR-27b(259−279) (A/G)AATGGGTTTCTTACACTGTGA 
gga-miR-200a GT(A/G)TAGTGTA(A/-)TTTAGC(A/-)GTGTT(T/-) 
gga-miR-144 GCATTGCCAACATCCATATACTGTAC 
gga-miR-29a AATCAATGGCAATGGTGCT(A/C) 
gga-miR-29b AGTAATCAATGGCAATGGTGCT(A/C)  
gga-miR-29c ATCAATGGCAATGGTGCT(A/C)  

GDF-8 

gga-miR-301 CTGCCTTTGCAACGTTACCGTT(T/-)TGCACTA 
   

IGF-III gga-miR-184 CCC(C/-)TGAGCCCCTCC(G/C)(T/A)CCC  
   

gga-miR-181 T(C/T)CACAAGAATGAAGAATGAATGTG IGF-I 
gga-miR-183 CAAGAATGAAGAATGAATGTGCCAT C 

   

gga-miR-30d ATGTCATGGTTGT(T/-)GTTTACA  
gga-miR-30a-3p GTTC(-/C)AAAGGT(A/T)(T/A)TGACTGAAAG 
gga-miR-30e AGATGTCATGGTTGT(T/-)GTTTACA  
gga-miR-211 ACAAGAAACCATTGAAAAGGGAA 
gga-miR-204 ACAAGAAACCATTGAAAAGGGAA 

IGF2R 

gga-miR-142-5p CC(-/C)AGGTG(T/C)(T/C)(T/C)(C/-)T(T/？)(T/A)A(A/-)TTTATGGG 
   

gga-miR-130b T(-/T)GAGAT(G/C)(T/G)TT(T/-)GC(A/C)CTG  
gga-miR-301 GCGCT(C/T)T(-/T)GAGAT(G/C)(T/G)TT(T/-)GC(A/C)CTG  
gga-miR-34b CGAGAC(C/-)AAAGACTGTAAATACTGCCTC  
gga-miR-16 CGGGCCGCTTGGCCGCGGTTGCTGCTG 
gga-miR-15 a GCTTGGCCGCGGTTGCTGCTG 
gga-miR-15 b CGCTTGGCCGCGGTTGCTGCTG 

IGFBP2 

gga-miR-130a (A/C)GGCGCT(C/T)T(-/T)GAGAT(G/C)(T/G)TT(T/-)GC(A/C)CTG 

注: 括号内显示的为靶标变异位点, 下划线注明的为 microRNA靶标种子区互补序列。 
Note: The polymorphic sites are shown in brackets and the match of microRNA seed are underlined in the microRNA target site SNP column. 
 

http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-211
http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-204
http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-211
http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-211


 
1030 HEREDITAS (Beijing)  2008 第 30卷 

  

 

表 4  MicroRNA 靶标及其侧翼区 SNPs 数 
Table 4  Number of SNPs of the microRNA target sequences and flanking regions 

SNP数 
Number of SNP 

基因名称 
Gene 

小 RNA 
MicroRNA 

靶标长度 
Length of 
target (bp) 

5′侧翼区 
5′flanking 

regions 

靶标区 
MicroRNA  
target sites 

3′侧翼区 
3′flanking 

regions 

种子序列互补区
Match of the  

microRNA seed 
       

gga-miR-126 21 4 2 6 1 
gga-miR-128 22 0 1 0 0 
gga-miR-27b (68-90) 23 0 0 0 0 
gga-miR-27b (259-279) 21 0 1 0 0 
gga-miR-200a 24 0 4 3 1 
gga-miR-144 26 0 0 0 0 
gga-miR-29a 20 4 1 1 0 
gga-miR-29b 23 4 1 1 0 
gga-miR-29c 19 4 1 1 0 

GDF-8 

gga-miR-301 30 0 1 1 1 
       

IGF-III gga-miR-184 20 1 3 2 2 
       

IGF-I gga-miR-183 26 1 0 1 0 
       

gga-miR-30d 21 0 1 0 1 
gga-miR-30a-3p 23 2 3 4 0 
gga-miR-30e 23 0 1 0 1 
gga-miR-211 23 2 0 0 0 
gga-miR-204 23 2 0 0 0 

IGF2R 

gga-miR-142-5p 25 4 8 5 0 
       

gga-miR-130b 18 3 5 3 2 
gga-miR-301 24 6 6 3 2 
gga-miR-34b 28 0 1 1 0 

IGFBP2 

gga-miR-130a 25 7 7 3 1 
 

      

合计 Total 22 508 44 47 35 12 

 
靶标 5′和 3′侧翼区分别搜寻到 44个和 35个候选
SNP, 47个 SNP个定位于靶标区, 其中 12个 SNP
定位于种子序列互补区。22个靶标、种子序列互
补区总长度分别为 508 bp、154 bp(每个靶标 7 bp
长), Fisher 精确检验结果表明, 种子序列互补区
与靶标区 SNP频率差异不显著, P值为 0.3973; 种
子序列互补区与 3′UTR SNP频率差异也不显著, P
值分别为 0.2667。 

2.4  候选 MicroRNA与靶基因的共表达分析 

对“seed”序列互补区发生突变的 10 个候选
microRNA 靶标进行靶基因的共表达分析, 结果
仅在孵化 3.5 d鸡胚找到 IGFBP2的 gga-miR-130a
靶标的表达信息, 结果见表 5。 

表 5  候选 MicroRNA 与靶基因的共表达分析 
Table 5  Coexpression of candidate microRNA and target 
gene 

基因与小 RNA 
Gene and microRNA

体节 
Somites 

肢芽 
Limb bud 

脑 
Brain 

 
   

IGFBP2 表达 
Expression 

表达 
Expression 

表达 
Expression

 
   

gga-miR-130a 表达 
Expression 

表达 
Expression 

表达 
Expression

 

3  讨 论 

MicroRNA 具有调控生物体的生长发育、细
胞程序性死亡以及新陈代谢等多种功能。据推测

鸡中三分之一的基因都受到 microRNA 的调 
控 [1,3]。目前, 在已知microRNA与靶基因的相互 

http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-211
http://microrna.sanger.ac.uk/cgi-bin/sequences/query.pl?terms=gga-miR-211
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作用中, microRNA 5′端的 2~8个核苷酸几乎无一
例外地与靶 mRNA 3′端 UTR 区完全互补。研究
者基于这一特点, 同时以 microRNA 与靶基因形
成二聚体的热力学稳定性等作为限制条件开发的

microRNA靶基因预测软件miRanda, 其预测结果
有比较高的准确性。 

本文应用miRanda等软件对鸡lin-41 3′UTR的
预测结果中包括大部分已证实的靶标 [8], 说明
miRanda等可用于鸡microRNA靶标预测; 进一步
对GDF-8 等 6 个基因进行预测, 共发现 26 种
microRNA的 27 个靶标 , 其中 gga-miR-27b在
GDF-8有两个靶标。研究发现不同基因microRNA
的靶标数存在差异: GDF-8 的 3′UTR具有 9 种
microRNA的 10 个靶标, 而GHR 3′UTR没有预测
到候选靶标。造成这种现象可能原因主要有: (1)
本文仅将与microRNA “seed”区严格碱基配对的
序列作为候选靶标位点, 筛选条件严格, 舍弃了
GHR部分预测结果 ; (2)用于分析鸡microRNA的
数据偏少、GHR序列偏短, 使得有些靶标没有被
预测到; (3) GHR本身不受microRNA调控。 

在 27 个靶标中, GDF-8 的 gga-miR-27(68~ 
90) 、 gga-miR-29 和 IGF2R 的 gga-miR-211 、
gga-miR-204在人、大鼠、小鼠和狗中其同源基因
是保守的靶标, 其“seed”互补区的序列基本相同; 
进一步对人、大鼠、小鼠和鸡的miR-27 等 4 个
microRNA比较分析发现 , 其成熟体序列或完全
相同或仅存在个别碱基差异, 这意味着GDF-8、
IGF2R可能受上述microRNA的调控, 而且这种调
控机制存在着进化上的保守性。 
研究证实microRNA靶标SNP可对microRNA

的调控作用产生重要影响, 甚至可导致其抑制功
能丧失 [2,4,5]。  如Clop等 [16]发现在Texel绵羊中
GDF8 基因由于 3′UTR区的一个点突变产生了一
个miR-1 和miR-206 作用的靶位点 , 从而引起
microRNA介导的myostatin浓度在转录后降低而
造成肌肉肥大。我们利用生物信息技术进一步发

掘 27个候选靶标SNP位点, 共搜寻到 125个候选
SNP位点, 靶标 5′和 3′侧翼区分别搜寻到 44个和
35 个候选SNP, 47 个SNP个定位于靶标区, 其中
12个SNP定位于种子序列互补区。最近研究表明, 
靶标 3′SNP可以影响microRNA与靶标的结合, 使

microRNA抑制功能丧失。因此, 本文所发掘的变
异位点 , 尤其“seed”互补区和靶标  3′侧翼区的
SNP, 可能会通过影响microRNA与靶基因的结合
来调控其表达, 进而影响家鸡的表型。 

MicroRNA 靶标作为功能基因的一类重要顺
式调控元件, 需要其“seed”互补区与microRNA严
格配对, 才能实现对基因有效的表达调控。研究
发现人的 microRNA 靶标“seed”互补区受到净化
选择的压力 ,  其 SNP 发生频率明显低于整个 
3′UTR[14]。我们分析所预测靶标的“seed”互补区
与靶标和 3′UTR的SNP频率, 没有明显差异。这
可能是由于分析所用的序列多为基因组和EST冗
余序列, 由于所提交序列多为单向、一次测序的
结果 ,  可能存在较多误差 ,  掩盖了SNP频率的 
差异。 
本文试图对“seed”序列互补区发生突变的 10

个候选 microRNA靶标进行靶基因的共表达分析, 
结果仅发现 IGFBP2与 gga-miR-130在孵化 3.5 d
鸡胚的体节、肢芽和脑组织中均高效表达, 其他
基因由于缺乏相应的表达信息分析。 
本研究只是基于生物信息技术对鸡 6 个功能

基因 3′UTR microRNA靶标生物信息学预测及其
候选 SNP 的搜寻进行的初步探讨, 所预测的结果
还需进一步实验验证。 
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