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植物逆境 miRNA 研究进展 

沈亚欧, 林海建, 张志明, 高世斌, 潘光堂 

四川农业大学玉米研究所, 教育部作物基因资源与遗传改良重点实验室, 雅安 625014 

摘要: 包括生物和非生物在内的多种逆境胁迫是植物正常生长和作物产量提高的重要限制性因素。植物在长期

的进化过程中, 通过诱导表达某些抵御或防卫途径的关键基因来实现对胁迫的响应。研究表明, 逆境胁迫不仅

会诱导植物蛋白质编码基因的表达, 也会诱导一些非蛋白质编码基因的表达, 这类非蛋白质编码基因的表达产

物在植物的生长、发育和应对逆境胁迫等过程中起到重要的调控作用。miRNA(小分子 RNA)就是这类非蛋白质

编码基因产物中的重要类群 , 研究发现 , 多种逆境均会诱导 miRNA 的产生 , 其作用是通过引导目的基因

mRNA 的降解和阻止翻译过程来调控靶基因, 最终通过形态或生理上的变化达到对逆境的适应。文章主要对植

物逆境胁迫下 miRNA 的研究, 特别是逆境胁迫诱导 miRNA 的产生、靶基因调控以及 miRNA 在植物适应逆境

胁迫过程中的作用进行了综述, 同时, 文章还对在逆境胁迫下植物 miRNA 的研究方法进行了初步的探讨。 
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Abstract: Biotic and abiotic stresses influence plant growth and cause great loss to crop yield. In the long course of evo-
lution, plants have developed intricate biological mechanism to resist stressed conditions. Under various stressed conditions, 
not only the protein-coding genes, but also the non-protein-coding genes were induced for response. More and more re-
searches showed that the transcripts of these non-protein-coding genes played important role in regulation of gene expres-
sion. miRNA is one of the groups in these no-coding regulatory small RNAs. Recent findings showed that in order to resist 
the biotic and abiotic stresses, expression of microRNA (miRNA) genes will be induced and their transcripts (miRNAs) can 
regulate gene expression by guiding target mRNA cleavage or translation inhibition. This paper focused on the advances of 
plant miRNAs research in stressed conditions, especially induced expression of miRNA and target gene regulation and its 
role on adaptation under stressed conditions. Then, the methods of miRNA researches in stressed environments are dis-
cussed. 
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逆境胁迫是作物生长和产量提高的重要限制性

因素之一, 大量研究正试图揭示这一复杂的生物学
机制。miRNA作为小分子RNA(Small RNA)中重要的
一个类群, 同时作为新的基因表达调控因子越来越
引起人们的关注[1, 2]。miRNA是具有约 21 个核苷酸
长度的内源RNA, 最早在线虫 (Caenorhabditis ele-
gans L.)中被发现[3, 4], 后来通过克隆和生物信息学
的方法在拟南芥(Arabidopsis thaliana L.)[5]、水稻

(Oryza sativa L.)[6]、玉米 (Zea mays L.)[7]、小麦

(Triticum aestivum L.)[8]和苔藓(Moss L.)[9]等植物中

也发现了不同数量和类型的miRNA。对拟南芥、水
稻等模式植物miRNA的研究揭示了miRNA在植物
的生长、发育、维持基因组完整等生理过程中的重

要作用[10]。最近的研究表明, 植物在多种逆境胁迫
下存在着miRNA的诱导表达, 并证实了某些miRNA
在植物感受逆境胁迫而做出适应性调整的过程中发

挥着重要的作用[11~13]。随着研究的深入, miRNA将
为我们阐明植物耐胁迫机理和提高植物耐胁迫能力

提供重要的参考。 

1  植物 miRNA 的产生、成熟及目标基因的
识别 

与动物miRNA 来源于内含子区域不同的是, 植
物miRNA是由分布于整个基因组中独立的MIR基因
编码产生的, MIR基因转录产生一个或多个较长的
初级转录产物, 该产物将进一步形成一个特定的二
级茎环(Stem-loop)结构, 再由类似于RNAaseⅢ的酶
( 如 Dicer)[14] 等 通 过 两 步 酶 切 加 工 , 并 在
HYL1(HYPONASTICLEAVES1)、HEN1(HUAENHA 
NCER1)、HST(HASTY)[15]等蛋白的作用下, 形成成
熟的miRNA。成熟后的单链miRNA将与Argonaute 
(AGO)蛋白作用形成一个RNA诱导沉默复合物
(RNA-induced silencing complex, RISC)并与目标
mRNA结合而发挥作用[16, 17]。miRNA的成熟经过了
两次连续的加工过程, 因此miRNA的表达调控可以
在多个水平上进行[18, 19]。研究表明, miRNA在动物
和植物中对靶基因的识别方式是不同的, 在动物细
胞中, 大部分miRNA序列与它们的靶基因mRNA序
列并不完全互补, 它们一般是通过与一个或多个靶
基因mRNA的 3′非编码区(3′UTR )结合, 阻止翻译
过程的进行, 从而起到调控基因表达的作用; 在植

物细胞中, miRNA与靶基因的mRNA序列完全互补, 
通过类似于RNA干涉 (RNAi)的机制导致靶基因
mRNA降解[15]。 

2  miRNA与植物逆境胁迫 

逆境胁迫会诱导植物相关基因的表达, 其结果
将最终引起某些物质的积累和代谢途径发生改变 , 
从而使植物做出相应的适应性调整[20, 21]。许多基因

的表达受到诸如干旱、水分、温度、养分及病菌侵

染等逆境胁迫的调控, 其中包括转录水平、转录后
水平和翻译水平上的调控 , 而转录后水平的调控 , 
特别是转录因子直接与保守的顺式作用启动子元件

结合来调控靶基因, 这种调控方式在逆境胁迫下基
因表达调控中较为普遍[21]。虽然目前对逆境胁迫下

转录后水平的调控机制尚不明确[22], 但已有的研究
表明, miRNA在植物逆境胁迫下的调控机制可能属
于这一类型[13]。养分、干旱和病毒侵染等逆境胁迫

均能调控miRNAs的表达(表 1), 通过对靶基因预测
和功能分析后发现, 某些胁迫诱导的miRNA还直接
参与了植物逆境胁迫下的适应性反应[23~25]。对逆境

胁迫下植物miRNA的产生、变化和靶基因的识别为
miRNA的研究提供了重要的思路。阐明这种由
miRNA介导下的调控网络有助于更好地理解植物耐
胁迫机理, 进而通过分子生物学方法和基因工程手
段来提高作物的耐胁迫能力, 以便更好地服务于农
业生产。 

2.1  miRNA与植物养分胁迫    

2.1.1  miRNA 与低磷胁迫   

磷是植物三大营养元素之一, 对植物的生长发
育具有重要的作用。土壤有效磷缺乏是一个世界性

问题, 已成为许多地区作物生长的限制性因素 [26]。

在长期的进化过程中, 植物自身也发展了一套适应
性变化, 如改变根系形态结构以增加与土壤的接触
面积, 根系分泌有机酸和酸性磷酸酶分解根际难溶
性磷来增加对磷的吸收, 提高植物体内磷的循环利
用等[27, 28]。这些适应性变化与低磷胁迫下某些特定

基因的表达和调控密切相关, 虽然目前对低磷胁迫
诱导基因表达和调控做了大量研究, 但其详细的调
控机制仍不明确[29]。对拟南芥miRNA399 的研究发
现, miRNA399 在拟南芥感受低磷胁迫时保持体内 
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表 1  部分与植物逆境胁迫相关的 miRNA 及其已证实或可能的靶基因 

miRNA 名称 处理条件 调控方式 已证实或推测的靶基因 参考文献

miRNA399 低磷胁迫 正调控 Pi Transporter，E2-泛素结合蛋(UBC24) [12, 23, 31]

miRNA395 低硫胁迫 正调控 AST68, APS1, APS3, APS4 [13] 

miRNA159 真菌浸染 未知 MYB转录因子、TCP转录因子 [50, 77] 
miRNA393 病菌浸染、低温、干旱、 

高盐和 ABA胁迫 
正调控 

生长素受体 (TIR1)、F-box蛋白(AFB1、 
AFB2、AFB3) 

[11, 24]    

miRNAs UV-B辐射 正调控 生长素相关因子(ARF) [64]       
miRNAs 力学胁迫 正调控, 

正或负调控

防御及细胞壁形成过程中的相关基因 [66] 

miRNA398 由强光、重金属离子等造成 
的氧化胁迫；低铜胁迫 

负调控 
铜锌超氧化物歧化酶 1、2, 细胞色素 c 
氧化酶 V亚基 

[25, 39]  

miRNA319c 低温 正调控 MYB转录因子、TCP转录因子 [11, 15] 

miRNA389 低温、干旱、高盐和 ABA胁迫 负调控 未知蛋白 [11] 

 
磷的稳定中具有重要的作用[30]。拟南芥基因组编码

6个MIR399基因[11], 均受低磷胁迫的诱导[29]。研究

发现, 与miRNA399 结合的靶基因属于无机磷转运
子(Pi transporter)[13]和泛素结合酶(UBC24)这两个基
因家族, 它们都在保持植物体内磷的稳定中发挥作
用。在低磷胁迫下, 植物体内miRNA399的表达水平
急剧上升, 当恢复供磷时又急剧下降。miRNA399 与
UBC mRNA水平在正常和低磷胁迫时均存在着一个
倒置的关系 [23,

 
31], 而低磷胁迫下, UBC的下调表达

对主根的延长、磷高亲和力转运子的表达(如AtPT1)
具有重要的作用, 这些对保持植物体内磷的稳定十
分重要[13]。UBC突变体(pho2)被认为具有在茎和叶
中积累磷的功能 , 而对pho2 的克隆分析后发现 , 
pho2 正是miRNA399 指导下的UBC24 的靶基 因[29, 

31], 表明pho2 和UBC24 的作用均受miRNA399 的调
控。目前对miRNA399调控pho2和UBC24的机制展
开了深入研究, 发现可能存在着一个泛素或蛋白体
参与的负调控途径, 如在供磷正常的情况下, pho2
和UBC24 表达量增加的同时, miRNA399 的表达却
受到抑制, 从而进一步抑制磷转运子和控制激素分
泌等相关基因的表达, 降低植株根系的生长和对磷
的吸收, 使其免于磷中毒 [29, 32]; 而低磷胁迫下, 在
诱导miRNA399 表达的同时却抑制了pho2 和UBC24
的表达, 从而加速了磷转运子基因的表达以及通过
根系结构的改变来增大对磷的吸收。研究表明, 低
磷胁迫同时诱导油菜和西葫芦韧皮液中miRNA399
表达, 但根系中并不存在miRNA399 的初级转录产
物, 由此推测存在着一个由茎叶向根系转运的长距

离运输过程, 由此来保证根系细胞内磷素水平的稳
定[33]。 

2.1.2  miRNA 与低硫胁迫   

硫是植物生长发育过程中具有重要作用的元素

之一 , 植物主要以无机态的形式对其吸收和利   
用[34]。植物在低硫胁迫下会通过一些生理上的改变

来维持体内硫素的平衡。通过对拟南芥miRNA395
的研究揭示了miRNA在维持拟南芥硫素平衡中的重
要作用[30]。研究表明, miRNA395可能在拟南芥基因
组中的两个基因簇的 6 个基因位点发挥作用, 其中
一类是催化硫吸收的ATP硫化酶基因 , 如APS1、
APS3和APS4等[35]。另一个是AsT68, 一个低亲和力
硫转运子 , 其主要作用是将硫由根系转运至茎  叶
[36]。已有研究结果表明, miRNA395受低硫胁迫诱导
的同时 , APS1 的转录水平下降 , 当供硫正常时 , 
ASP1 的转录水平增加, miRNA395 表达完全受到抑
制 [13], 表明可能存在着某些负调控途径, 但详细的
调控机制还有待进一步研究。 

2.1.3  miRNA 与铜素营养 

铜是某些结构蛋白和催化蛋白的重要组成部分, 
对植物的生长发育具有重要的作用[37]。质体蓝素、

Cu/Zn 超氧化物歧化酶(SOD)和细胞色素c是植物细
胞中主要的含铜化合物。Cu/Zn超氧化物歧化酶参与
植物抗氧化途径 (见 2.5), 催化活性氧转化为
H2O2

[38]。Cu/Zn SOD、Mn SOD和Fe SOD是目前植
物中已知的 3 种超氧化物歧化酶, 研究发现, 在铜
素缺乏的环境下, Cu/Zn SOD的表达受到抑制, 其在



 
230 HEREDITAS (Beijing)  2009 第 31卷 

  

 

叶绿体中的作用被Fe SOD所代替, 该过程被认为是
植物自身应对铜素缺乏的适应性变化, 而miRNA398
在这个过程中发挥着重要的作用[39]。在铜素缺乏的

情况下, miRNA398介导了Cu/Zn SOD mRNA的降解
过程。当介质中铜含量降低到一定程度时, 该降解
过程将会发生。在 3 种铜蛋白中, 除质体蓝素外, 
Cu/Zn SOD和线粒体细胞色素 c的一个亚基 , 
COX5b-1 均受miRNA398 的调控[39]。该研究表明了

在铜素缺乏条件下miRNA398 在维持植物正常生理
过程中的重要作用。 

2.2  miRNA与植物病害胁迫  

RNA沉默是发生在植物(转录后基因沉默后共
抑制)、动物(RNA干扰)和真菌(消除作用)等真核生
物细胞中的一种对外源遗传因子(转座子、转基因或
病毒)的一种特异和高效的降解机制[40~42]。转录后基

因沉默共抑制现象 (Posttranscriptional gene silence 
co-suppression, PTGS)最初是在转花青素基因的矮
牵牛中被发现[43, 44], 后来发现植物病毒也能诱发这
种现象 [45], 并提出了PTGS在植物抗病毒侵染的可
能的生物学机制。随着研究的深入, 研究人员发现
这些在表面上看似不相关的现象, 其实都是由同源
的转基因、RNA病毒和双链RNA等诱导产生的一种
特定序列的RNA降解机制 , 其作用表现在抵御病
毒、转座子等外来核酸的入侵、识别并抑制外源基

因表达, 维持基因组的完整等方面[46,47]。细菌或病毒

在浸染植物宿主的过程中均会诱导大量小分子RNA
的产生, 其中一部分被证实为miRNA[48,49]。其作用

方式表现在植物在miRNA的指导下通过类似于RNA
干涉的形式切割病毒RNA和病毒通过miRNA作用指
导切割多种调控性靶基因来干扰宿主细胞的基因表

达。 
在正常情况下, miRNA能够调控某些抗病途径

中的关键靶基因来抵御病菌的入侵 , Lionel等 [24]的

研究表明, 鞭毛蛋白能提高拟南芥对紫丁香属假单
胞菌(Pseudomonas syringae)的抗性, 原因在于来源
于鞭毛蛋白的多肽能诱导产生一个对生长素受体

(TIR1、TIR2 和TIR3) F-box mRNAs进行负调控的
miRNA , 而抑制生长素信号能抑制该菌的生长。同
时, 某些病毒也可以通过干扰宿主miRNA表达来应
对植物的防御 , AC4 是非洲木薯花叶病毒(African 

cassava mosaic virus)编码的蛋白, 它能与拟南芥成
熟的miRNA159 结合并阻止其对正常目标mRNA的
调控, 从而干扰了转录后基因沉默共抑制过程, 属
于典型的PTGS抑制物[50]。而某些植物病毒如烟草花

叶 病 毒 科 (Tobamoviridae) 和 马 铃 薯 Y 病 毒 科
(PotyviridaeL.)能引起烟草相关miRNA积累水平的
变化, 其发病症状与这些miRNA的变化水平存在着
一定的相关性。这一过程并不是抑制PTGS过程, 而
是直接作用于miRNA的表达水平, 从而影响植物的
抗病能力[49]。 

2.3  miRNA与 UV-B辐射胁迫 

光是植物整个生命循环过程中关键的因素之一, 
在植物的生长、发育和成熟的过程中起着重要的作

用 [51,
 
52]。自然光中的紫外光分为UV-A、UV-B和

UV-C, UV-A不能被臭氧层吸收, 对植物也不构成伤
害, 是植物生长发育过程中重要的光信号; 高能量
的UV-C极易被臭氧层吸收, 因此对地球生物圈不构
成紫外辐射的威胁; 而UV-B形式的紫外光有 96%被
臭氧层吸收, 余下的 4%能够达到地表生物圈并造成
危害[53]。随着诸如氯氟烃类物质对臭氧层破坏程度

的加深, UV-B水平的上升将导致人类患皮肤癌几率
的增加[54]并对作物生长及产量造成极大的影响[55]。

由于植物需要光进行光合作用, 因此也不可避免的
受到UV-B的危害。UV-B辐射能引起植物形态、生
理及分子水平的变化[55, 56], 如DNA的损伤而直接导
致蛋白质合成的受阻[54]。在长期的进化过程中, 植
物自身也发展了抵御UV-B辐射的保护和修复损伤
机制 , 比如与紫外线吸收相关色素的积累和利用
UV-A光子来修复由UV-B造成的DNA损    伤
[57~59]。UV-B辐射还将造成活性氧(Reactive oxygen 
species, ROS)产物的积累和诱导抗氧化途径的产生
[60,

 
61]。这些过程均存在着大量相关基因的诱导表达, 

但其详细的机制尚不明确 , 从目前的研究方向看 , 
利用基因芯片从整个基因组水平上研究UV-B辐射
诱导植物基因表达对于阐明其抗辐射机制具有重要

的意义[62, 63]。 
UV-B辐射诱导miRNA基因表达来源于对模式

植物拟南芥的研究, Zhou等[64]利用miRNA基因芯片
从拟南芥植株中筛选与UV-B辐射相关的miRNA, 
并提出新的生物信息学方法来验证得到的与UV-B
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辐射有关的miRNA和它们在基因表达调控中的功
能。该研究得到了 21 个miRNAs, 分别属于 11 个
miRNA基因家族 , 这些miRNA基因均受UV-B辐射
的正调控。对这些miRNA的靶基因预测后发现, 这
些与UV-B辐射有关的miRNA可能参与了与微管细
胞的分化、微管的发育、分生组织的形成和侧根形

成等生理过程中的生长素(Auxin)信号传导过程。但
要阐明这些由miRNA介导的抗UV-B辐射的分子机
制, 有待于进一步的研究。 

2.4  miRNA与植物机械(力学)胁迫  

机械胁迫又称力学胁迫, 如树木枝干在风力或
重力的作用下造成的弯曲等伤害。树木枝条在长期

过度重力或风力的作用下 ,能产生一种特殊的木化
组织 , 该组织能纠正下倾的枝条使其正常生长 [65], 
这种正确的生长被认为是树木自身在抵御机械胁迫

中产生的防御系统, 但对这种防御系统的形成机制
并不十分明确。Lu等[66]从机械胁迫 4 天的毛果杨
(Populus trichocarpa L.)中分离得到了 22个miRNAs, 
分别属于 21个miRNA基因家族。对其靶基因的预测
后发现, 大部分miRNA靶向于与发育和胁迫防御相
关, 特别是与细胞壁代谢合成有关的基因。研究表
明, 木化茎中大多数克隆得到的miRNA的表达受到
正向或负向调控, 并且与在拉升和挤压这两种力学
胁迫下毛果杨适应性生长具有高度的一致性。Lu等
[66]的研究结果表明, 植物在感受机械胁迫时是能够
产生miRNA, 其功能可能是在植物感受机械胁迫时, 
植物产生结构上的适应性变化中发挥作用。 

2.5  miRNA与氧化胁迫  

植物在正常和逆境环境中均能产生ROS。植物
在长期的进化过程中发展了一套复杂有效的系统来

维持体内ROS的平衡[67, 68]。在正常生长条件下, 植
物细胞产生的ROS能及时被自身的抗氧化系统所清
除, 而当植物处于干旱、水淹、病害和紫外辐射等
逆境环境中时 , 将导致细胞内大量ROS的积累 , 若
不及时清除, 将对细胞造成严重伤害。超氧自由基
(O2

−)是ROS中的一种, 是叶绿体光合系统Ⅰ电子传
递过程的产物, O2

−应及时在其合成的部位被清除以

免进一步产生危害更大的羟基自由基, 来完成这一
任务是Cu-Zn超氧化物歧化酶  (Cu/Zn Superoxide 

Diamutase, CSD), 该酶和O2
−产生的位置均位于细

胞叶绿体的类囊体上。Bowler等[69]的研究发现, 氧
化胁迫可以诱导CSD基因的表达来清除过多的O2

−。 
miRNA与植物抗氧化胁迫的关系来源于对模式

植物拟南芥miRNA398 在调控CSD基因中的研究。
研究表明, 氧化胁迫并不能诱导CSD1 和CSD2 基因
转录产物的增加, 而对这两个CSD基因的正调控取
决于miRNA398 水平[25]。miRNA398 靶向于细胞质
的CSD1 和质体的CSD2, 当植物处于正常生长情况
下 , 这两个基因同时转录 , 但是由于在miRNA398
介导下的降解过程其转录产物并不累积; 当植物处
于逆境胁迫下, miRNA398的表达受到抑制, 释放其
对CSD基因产物的抑制 , CSD转录产物的积累表现
出植物的抗氧化能力。转基因研究进一步揭示了

miRNA398 在调控CSD2 基因表达中和氧化胁迫中
的重要作用[25]。目前已知的miRNA398 靶向的另外
一个基因是细胞色素c 氧化酶V亚基 [13], 但对其调
控网络和是否参与植物的抗氧化过程还有待进一步

研究。 

2.6  miRNA与其他逆境胁迫  

Sunkar等[11]构建了拟南芥幼苗经脱水、高盐、

低温和ABA胁迫处理后的小分子RNA文库, 并对文
库的测序结果进行分析, 发现了 26 个新的miRNAs, 
它们来源于 15 个新的miRNA家族。利用miRNA与
靶基因结合序列互补的特点, 预测了 41个具有不同
功能的靶基因。Nothern分析表明, 许多miRNA受到
一种或多种逆境胁迫的调控(正或负), 并表现组织
特异性。如miRNA393 强烈受到低温、脱水、高盐
和ABA的正调控; miRNA397b和miRNA402 受 4 种
胁迫的正调控程度相对要小; 而miRNA319c仅受低
温胁迫的正调控; miRNA389a同时受这 4 种胁迫的
负调控。研究结果表明, 某些miRNA可能参与了与
胁迫响应基因的表达及植株适应性变化。miRNA393
在逆境胁迫下靶向TIR1, 表明胁迫处理可能造成
TIR1 mRNA的降解或翻译的抑制, 而TIR1是生长素
信号的正调控子 , 作用在于促使泛素途径降解
Aux/IAA蛋白[70], 而对TIR1 mRNA的抑制能够负向
的调节生长素信号和幼苗的生长, 因此, miRNA393
对TIR1的正向调控有可能抑制逆境环境下植株的生
长。受 4 种胁迫负调控的miRNA389a, 由于其靶向
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的许多蛋白功能不明确, 其调控制机制还有待进一
步研究。 

3  植物逆境 miRNA的研究方法 

3.1  构建 miRNA文库、克隆和测序  

植物miRNA的研究始于拟南芥。 2002 年 , 
Reinhart [71]、Llave [72]和Chen[73]这 3个研究小组分别
从模式植物拟南芥中克隆得到了 16、125 和 11 个
miRNAs。随后, 同样采用克隆的方法又分别从拟南
芥[74]、水稻[19, 75]、小麦[8]、玉米[7]等植物中得到了

大量miRNA。因此, 构建miRNA文库, 克隆、测序
是研究植物逆境胁迫相关miRNA的重要方法。如
Sunkar和Zhu[11]构建了拟南芥幼苗的干旱、盐碱、低

温、脱落酸胁迫的小分子RNA文库。对文库测序及
分析后发现了 26 个未报道的miRNA, Northern分析
表明, 许多miRNA与逆境胁迫有关。植物逆境胁迫
相关miRNA的克隆的基本策略为: 首先构建逆境胁
迫下长度为 16~28 nt的小分子RNAs的cDNA文库 , 
再将这些cDNA进行克隆、测序。然后将得到的克隆
序列利用NCBI中的BlastN软件在该物种基因组数据
库中进行同源性搜索, 将具有同源性的基因组序列
用mfold程序进行二级结构预测分析, 最后将具有发
夹结构的小分子RNA进行Northern杂交以检测其表
达情况, 最终将符合miRNA标准的小分子RNA鉴定
为新的miRNA。但是, 由于miRNA的表达丰度较低
以及具有组织及发育阶段的特异性, 另外mRNA和
其他内源性的非编码RNA的降解产物具有一定的干
扰作用, 测序克隆的选择也会造成与逆境胁迫相关
miRNA的丢失, 因此通过建文库的方法寻找与植物
逆境有关的miRNA也存在着一定的局限性[75, 76]。 

3.2  结合生物信息学的 miRNA研究方法  

寻找物种内和物种间 miRNA 的序列或结构上
的同源性是生物信息学方法研究 miRNA的关键。许
多来源于拟南芥和水稻的 miRNAs 都已通过实验证
实其结构上的保守性, 而这一特征在物种间都是普
遍存在的。对现已发现的植物 miRNA 的结构(一级
结构和次级结构)进行分析后发现, 它们一般位于编
码基因间或者内含子反向重复区域, 次级结构比一
级序列更为保守 , 具有相似的前体结构 , 一些

miRNA基因在进化上比较保守。利用这些特征进行
基因组序列扫描就可鉴定潜在的 miRNA基因。目前
以前体miRNA二级结构为基础搜寻miRNA 的计算
机程序主要有 MiRatign、findMiRNA、MIRFINDER、
MiScan 等 , 用于 miRNA 靶基因预测的程序有

MFOI、miRU。预测 miRNAs 基因基于 miRNAs 的
以下两个主要特征: 所有 miRNAs 都是长度为 20～
24 nt的非编码序列; 所有 miRNAs的前体序列都可
以形成稳定的发卡环结构。但是 , 并不是所有
miRNAs 在进化过程中都具有保守性, 也不是所有
的能形成发卡环结构的都是 miRNA, 如在 tRNAs和
rRNAs 中也存在发卡环结构的保守性。miRNAs 基
因的二级结构本身也具有多样性, 不仅是简单的发
卡环结构。由于生物信息学方法研究 miRNA是基于
miRNA 在结构上的保守性 , 而对于非保守性的
miRNA 的研究就要困难得多, 但是, 随着高通量测
序技术的应用于 miRNA 鉴定 , 一些非保守的
miRNA也将被人们所发现。 

3.3  利用 miRNA芯片寻找逆境相关 miRNA 

与基因芯片一样 , miRNA芯片是将反义cDNA
探针点在尼龙膜上, 然后再以 5′端放射性标记的小
分子量RNA样品杂交, 再经放射自显影获得信号。
Zhou等 [64]就是利用了miRNA芯片寻找与拟南芥
UV-B辐射胁迫相关的miRNA, 并提出该方法可以
运用到其他植物的逆境miRNA研究。目前, 博奥生物
芯片公司 (http://www.capitalbio.com/Exhibit/exhview. 
asp?pid=242)推出了植物miRNA芯片 , 探针数目达
到了 426 对, 主要来源于水稻、拟南芥等 9 种植物
中通过克隆或生物信息学预测得到的miRNA。LCS 
CIENCE公司 (http://www.lcsciences.com/products/ge- 
nomics/mirna_microarray/mirna_available_arrays.html)
已开发出专门针对水稻、玉米和拟南芥miRNA芯片, 
其探针数目分别为 142、43 和 153。miRNA芯片无
疑是高通量检测与植物逆境相关microRNA表达情
况的最佳选择, 它可以在短时间内同时鉴定所有已
知miRNA的表达谱。但是, miRNA芯片只能检测到
已知miRNA的表达情况, 而对于未知的, 特别是非
保守的miRNA就不能进行有效的检测。克隆、生物
信息学和miRNA芯片是目前寻找miRNA的主要方
法, 它们之间的结合同时也是一个相互验证的过程, 
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植物逆境miRNA研究可以通过直接克隆测序, 再通
过生物信息学对其结构和靶基因进行预测, 同时利
用基因芯片进行表达验证, 能够准确有效地寻找与
植物逆境胁迫有关的miRNA。 

4  展 望 

植物逆境 miRNA 的发现是植物逆境分子生物
学研究领域的一项重大突破, 同时也提供给我们认
识植物逆境胁迫下基因和基因表达调控本质的强有

力工具。miRNA约占总基因的 1%, 这将意味着尚有
许多miRNA正亟待我们发现, 而对植物尤其是拟南
芥、水稻等 miRNA基因家族的鉴定工作表明, 这些
非编码小 RNA 是一种较为普遍的调节 RNA, 它们
在序列、结构、含量、表达及功能等方面都不同程

度的表现出多样性。此外, miRNA 基因的表达比蛋
白基因更迅速, 它不受翻译过程影响, 对目标基因
表达的调控效率更高, 这不仅仅丰富了我们对基因
表达调控的认识, 还帮助我们从一个更加深刻的角
度理解基因的复杂性。逆境胁迫是影响作物生长和

产量的重要因素, 解决这一问题的前提是弄清作物
的抗胁迫机制, miRNA 在参与植物逆境胁迫基因表
达调控中的重要作用为我们理解这一复杂的生物学

机制提供了新的认识, 同时也为作物抗逆境胁迫研
究指明了新的方向。 
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