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日本对虾 ｍｉＲ￣３４ 靶基因预测及其生物信息学分析

李　 粉ꎬ刘新鹤ꎬ高铭悦ꎬ徐　 晨ꎬ徐俊颖ꎬ史莹华ꎬ崔亚垒

(河南农业大学动物科技学院ꎬ河南 郑州 ４５００４６)

[摘要] 　 已有研究表明日本对虾(Ｍａｒｓｕｐｅｎａｅｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｓｈｒｉｍｐ)ｍｉＲ￣３４(ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４)参与调控白斑综合症病毒

(ｗｈｉｔｅ ｓｐｏｔ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｖｉｒｕｓꎬＷＳＳＶ)的感染ꎬ但其调控的宿主基因还未具体阐述. 本研究首先比对了 ｍｉＲ￣３４ 在 １７ 个

物种中的序列ꎬ并使用 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ ５.１ 和 ｍｉＲａｎｄａ 预测了 ｍｉＲ￣３４ 调控的宿主基因. 结果显示ꎬｍｉＲ￣３４ 在物种进化过

程中具有高度保守性ꎻｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 可靶向作用于 ２４２ 个宿主编码的基因ꎬ且在病毒感染不同时间段呈现差异表达ꎻ
利用 ＧＯ 注释和 ＫＥＧＧ 信号通路富集分析结果表明ꎬｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因参与细胞代谢、细胞信号转导、免疫系统

以及遗传信息的调控等过程ꎻｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 在对虾体内可调控靶基因( ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ)的表达. 结果说明

ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 及其靶基因参与病毒感染等多个细胞进程ꎬ但还有待进一步验证. 本研究可为 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因的鉴

定及其生物学功能的研究提供数据支持和理论指导.
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ＭｉｃｒｏＲＮＡ 是一类~２２ ｎｔ 的内源性非编码小 ＲＮＡꎬ可以调控蛋白编码基因－ｍａｓｓｅｎｇｅｒ ＲＮＡ(ｍＲＮＡ)的
表达[１] . ｍｉＲＮＡ 的转录一般由 ＲＮＡ 聚合酶 ＩＩ(ＲＮＡ Ｐｏｌ ＩＩ)来执行ꎬ并受到 ＲＮＡ Ｐｏｌ ＩＩ 相关转录因子及表

观遗传的调控[２－３] . 初级 ｍｉＲＮＡ(ｐｉｒｍａｒｙ ｍｉｃｒｏＲＮＡ)在 ＲＮＡ Ｐｏｌ ＩＩ 的作用下被转录下来后ꎬ经过一系列的

加工过程形成成熟的 ｍｉＲＮＡ. 产生的具有双链结构的 ＲＮＡ(ｍｉＲＮＡ:ｍｉＲＮＡ∗)组装到 Ａｒｇｏｎａｕｔｅ(Ａｇｏ)蛋
白上形成沉默复合体前体ꎬ并瞬时发生解链ꎬｍｉＲＮＡ∗链被解离下来ꎬ形成成熟的沉默复合体ꎬ发挥基因沉

默的效应[４－５] .
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ＭｉＲＮＡ 在水生动物中的相关研究越来越多ꎬ鲤鱼脾脏中保守 ｍｉＲＮＡ 的靶基因预测结果显示ꎬ这些

ｍｉＲＮＡ 与免疫系统发育、先天性和获得性免疫应答及细胞因子生成等诸多免疫过程相关[６] . Ｄａｎｇ 等[７]发

现 ｍｉＲ￣１５５ 在鱼类细胞系中能很好地协助细胞抑制真鲷虹彩病毒的复制ꎬ且通过抗病毒因子 ＩＦＮ 及相关

通路来诱导抗病毒反应. 此外ꎬ研究表明ꎬｍｉＲＮＡ 主要通过 ｍｉＲＮＡ 的种子序列(一般从 ５′端开始第 ２ 到第

７ 个碱基)与 ｍＲＮＡ 的 ３′ＵＴＲ(３′非编码区)区域有连续的 Ｗａｔｓｏｎ￣Ｃｒｉｃｋ 碱基配对[８] . 而 ｍｉＲＮＡ 的种子序

列可以与约 １ / ３ 的人类基因碱基配对ꎬ说明了 ｍｉＲＮＡ 调控范围的广泛性[８] . 在乳腺癌中 ｍｉＲ￣９ 可以通过

调控 ６ 个基因的表达来抑制乳腺癌细胞的增值、入侵ꎬ并诱导细胞发生凋亡[９]ꎻｍｉＲ￣１２５ｂ 至少可以靶向于

１０ 条基因ꎬ影响人神经系统的发育[１０]ꎻｍｉＲ￣３４ 可作为乳腺癌抑制因子调控多个基因的表达ꎬ引起细胞周

期阻滞和削弱细胞迁移能力[１１－１３] . 据之前的报道ꎬｍｉＲ￣３４ 在肿瘤细胞中可促使 Ｃａｓｐａｓｅ￣３ 的裂解ꎬ诱发

Ｃａｓｐａｓｅ 调控的凋亡途径[１４]ꎬ还可通过被 ｐ５３ 激活ꎬ抑制肿瘤细胞的增殖与生长ꎬ促进肿瘤细胞凋

亡[１５] . 由此可见 ｍｉＲ￣３４ 可以参与细胞凋亡、细胞增殖、细胞迁移等多个细胞过程. 此外ꎬ一些 ｍｉＲＮＡ 在进

化过程中具有高度保守性. 例如ꎬｌｅｔ￣７ 在脊椎动物、节肢动物和蛔虫中的序列都是相同的[１６]ꎻ在病毒与宿

主的相互作用中ꎬ病毒编码的 ｍｉＲＮＡ 与人的 ｍｉＲＮＡ 具有高度同源性[１７－１８]ꎻ有的 ｍｉＲＮＡ 在不同物种间其

种子序列是一致的[１９] . 已有研究表明ꎬ对虾 Ａｒｇｏｎａｕｔ(Ａｇｏ)复合体中宿主及病毒编码的 ｍｉＲＮＡ、ｍＲＮＡ 在

病毒感染不同时间段呈现差异表达ꎬ且日本对虾编码的 ｍｉＲＮＡ 在病毒感染前后靶向基因的数量发生变

化[２０] . 也有研究报道ꎬ日本对虾 ｍｉＲ￣３４(ｍｊａ￣ｍｉＲＮＡ￣３４)作用于白斑综合症病毒( ｗｈｉｔｅ ｓｐｏｔ ｓｙｎｄｒｏｍｅ
ｖｉｒｕｓꎬＷＳＳＶ)编码的基因[２１]ꎬ但 ｍｊａ￣ｍｉＲＮＡ￣３４ 对宿主基因的调控及其参与的信号通路还有待进一步研

究. 本研究根据日本对虾 ｍｉＲ￣３４ 靶基因的预测结果ꎬ通过数据整合和生物信息学分析方法的应用ꎬ挖掘可

能的理论结果ꎬ并对结果进行系统分析和整理. 该结果可为 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因的实验鉴定及其生物学功

能的研究提供数据支持和理论指导.

１　 材料与方法

１.１　 材料

ｍｊａ￣ｍｉＲＮＡ￣３４:根据日本对虾 Ａｇｏ 复合体 ｍｉＲＮＡ、ｍＲＮＡ 测序数据[２０]ꎬ获得了 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４.
不同物种的 ｍｉＲ￣３４:搜索 ｍｉＲＢａｓｅ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｍｉｒｂａｓｅ.ｏｒｇ / )可获得不同动物的 ｍｉＲ￣３４ 的成熟序列.
日本对虾基因的 ３′ＵＴＲ:分析获得日本对虾 Ａｇｏ 复合体 ｍＲＮＡ 数据库ꎬ从该数据库中获得对虾基因的

３′ＵＴＲ[２０] . 根据对虾基因的 ３′ＵＴＲ 进行后续的 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因预测.
１.２　 方法

１.２.１　 ｍｉＲ￣３４ 的靶基因预测

采用 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ ５.１ 和 ｍｉＲａｎｄａ 预测 ｍｉＲ￣３４ 的靶基因. ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ ５.１ 根据 ｍｉＲ￣３４ 的种子序列ꎬ搜索

对虾基因 ３′ＵＴＲ 上的靶位点. ｍｉＲａｎｄａ 软件根据 ｍｉＲＮＡ 的全序列搜索可能的靶基因. ｍｉＲＮＡ 与靶基因相

互作用的条件为自由能<－２０ ｋｃａｌ / ｍｏｌꎬ分值>５０. 两种预测软件获得的序列的交集ꎬ则有可能是 ｍｉＲ￣３４ 的

靶基因.
１.２.２　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的 Ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｂｌｏｔ 分析

按照 ｍｉｒＶａｎａ ｍｉＲＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｋｉｔ 说明书(ＡｍｂｉｏｎꎬＵＳＡ)ꎬ提取 ＲＮＡ. 利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ－１０００ ｓｐｅｃｔｒｏ￣
ｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ 进行浓度及质量鉴定. 用制备的 １５％变性聚丙烯酰胺凝胶(含有 ８Ｍ 尿素)进行 ＲＮＡ 电泳分

离. 把分离后的 ＲＮＡ 转印至 Ｈｙｂｏｎｄ￣Ｎ＋膜上(Ａｍｅｒｓｈａｍ ＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬＢｕｃｋｉｎｇｈａｍｓｈｉｒｅꎬＵＫ)ꎬ１２００ Ｊ 紫外交

联 ３０ ｓ. 用 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ Ｂｕｆｆｅｒ 稀释 ＮＢＴ / ＢＣＩＰ 显色底物ꎬ并把配制好的显色液加入平皿中进行显色. 待目的

条带清楚后ꎬ弃去显色液终止显色. ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 地高辛标记的探针序列为 ５′￣ＡＣＡＡＣＣＡＧＣＴＡＡＣＣＡＣＡＣＴ￣
ＧＣＣＡ￣３′ꎻＵ６ 地高辛标记的探针序列为 ５′￣ＧＧＧＣＣＡＴＧＣＴＡＡＴＣＴＴＣＴＣＴＧＴＡＴＣＧＴＴ￣３′.
１.２.３　 实时荧光定量 ＰＣＲ

实时荧光定量 ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)是用特异性引物序列检测日本对虾体内 ｍｉＲ￣３４ 的靶基因( ｓｅｒｉｎｅ /
ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ３、ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ、ｃｙｔｉｄｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ)的表达. 本试验收集未注射 ＷＳＳＶ(０ ｈ)和
注射 ＷＳＳＶ (２４ ｈ、３６ ｈ、４８ ｈ、７２ ｈ) 日本对虾的鳃、血淋巴细胞. 用 Ｓｐｉｎ Ｃｏｌｕｍｎ Ａｎｉｍａｌ Ｔｏｔａｌ ＲＮＡ
Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ(Ｓａｎｇｏｎ ＢｉｏｔｅｃｈꎬＣｈｉｎａ)提取 ＲＮＡ. 以 ＲＮＡ 为模板ꎬ通过 Ｒｅｖｅｒ Ｔｒａ ＡｃｅＴＭ ｑＰＣＲ ＲＴ Ｍａｓｔｅｒ

—３５—
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Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｒｅｍｏｖｅｒ(ＴａｋａｒａꎬＪａｐａｎ)试剂盒进行反转录反应ꎬ合成 ｃＤＮＡ. 以日本对虾 β￣ａｃｔｉｎ(β￣ａｃｔｉｎ正
向引物:５′￣ＣＧＡＧＣＡＣＧＧＣＡＴＣＧＴＴＡＣＴＡ￣３′ꎬβ￣ａｃｔｉｎ 反向引物:５′￣ＴＴＧＴＡＧＡＡＡＧＴＧＴＧＡＴＧＣＣＡＧＡＴＣＴ￣３′)
作为内参基因. ｍｉＲ￣３４ 靶基因的引物序列为 ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ３ 正向引物 ５′￣ＧＴＡＡＡＧＧＣＴＣＡＡＡＧ￣
ＧＡＴＡＡＣ￣３′ꎬｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ３反向引物 ５′￣ＴＧＣＴＧＴＧＴＡＡＣＡＡＴＧＧＧ￣３′ꎻｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ 正
向引物 ５′￣ＣＴＣＧＧＡＧＡＡＡＣＴＧＣＴＴＧＡ￣３′ꎬｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ 反向引物 ５′￣ＧＧＴＡＧＡＧＡＣＣＣＴＣＣＴＴＧＧ￣
３′ꎻｃｙｔｉｄｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ正向引物 ５′￣ＴＧＣＡＧＡＧＡＴＧＧＧＡＧＡＧＡＧＧＴ￣３′ꎬｃｙｔｉｄｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ反向引物 ５′￣ＴＣＡＧＧ￣
ＴＡＧＴＡＧＴＴＴＧＣＣＧＡＣＧ￣３′. 制备总体积为 ２０ μＬꎬ其中包含 １０ μＬ 的 ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＥＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ
ＭＩＸ(ＶａｚｙｍｅꎬＣｈｉｎａ)ꎬ０. ５ μＬ 的 ｃＤＮＡ 模板ꎬ１０ μｍｏｌ / Ｌ ０. ４ μＬ 的正向和反向引物ꎬ并用无菌水加至

２０ μＬ. 进行 ＰＣＲ 扩增. 反应程序:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ４０ 次循环:９５ ℃ ２０ ｓꎬ６０ ℃ ２０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓ.
１.２.４　 ｍｊａ￣ｍｉＲ３４ 在对虾体内的过表达

在对虾尾节第四节注射 ＷＳＳＶ(１０４ 个 ＷＳＳＶ 粒子)和 ３０ μｇ ｍｉＲ￣３４ 或 ｍｉＲ￣３４￣ｓｃｒａｍｂｌｅｄ 的模拟物. 注射

３６ ｈ 后ꎬ利用实时荧光定量 ＰＣＲ 分析 ｍｉＲ￣３４ 预测靶基因的表达量. ｍｉＲ￣３４ 模拟物 Ｓｅｎｓｅ 序列 ５′￣ＵＧＧＣＡＧＵ￣
ＧＵＧＧＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ￣３′ꎬ Ａｎｔｉｓｅｎｓｅ 序 列 ５′￣ＡＣＡＡＣＣＡＧＣＵＡＡＣＣＡＣＡＣＵＧＣＣＡ￣３′ꎻ ｍｉＲ￣３４￣ｓｃｒａｍｂｌｅｄ 的

Ｓｅｎｓｅ 序列 ５′￣ＡＵＵＵＧＡＣＡＧＡＵＧＣＣＵＡＧＵＡＣＣＡＧ￣３′ꎬＡｎｔｉｓｅｎｓｅ 序列 ５′￣ＣＵＧＧＵＡＣＵＡＧＧＣＡＵＣＵＧＵＣＡＡＡＵ￣３′.
１.２.５　 ＧＯ 分析和 ＫＥＧＧ 分析

ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 及 ｍｉＲａｎｄａ 软件预测得到的靶基因与 ＧＯ 数据库进行比对ꎬＥ<１ｅ－５ . 获得匹配度最高的 ＧＯ
的 ＩＤꎬ并描述这些基因和基因产物的属性. 对得到的靶基因进行 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 分析ꎬ利用 ＫＡＡＳ 预测得

到对应的 ＫＯ 号ꎬ分析基因与 ＫＥＧＧ 中酶注释的关系文件以及映射到 ｐａｔｈｗａｙ 的信息.
１.２.６　 数据分析

使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 中的比较平均值ꎬ对数据进行单因素 ＡＮＯＮＡ 检验ꎬ用邓肯法进行事后多

重比较ꎬ用(平均值±标准误)表示结果. 小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５).

２　 结果与讨论

２.１　 ｍｉＲ￣３４ 的保守性

由表 １ 可知ꎬ日本对虾编码的 ｍｉＲ￣３４(ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４)在人、鼠、果蝇等 １７ 个物种的成熟序列具有高度相

似性ꎬ说明 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 在物种进化过程中具有高度保守性.
表 １　 不同物种的 ｍｉＲ￣３４ 的成熟序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｔｕｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉＲ￣３４ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

序列号 Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ 物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 名称 ｍｉＲＮＡ ｎａｍｅ 保守序列 Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｍａｒｓｕｐｅｎａｅｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＧＧＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００１２６９ Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ ｄｒｅ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ００００２５５ Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ ｈｓａ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ００００５４２ Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ ｍｍｕ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ００００３５０ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ ｄｍｅ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＧＧＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵＧ
ＭＩＭＡＴ０００９５１６ Ｃａｐｉｔｅｌｌａ ｔｅｌｅｔａ ｃｔｅ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＧＧＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００９４７５ Ｂｒａｎｃｈｉｏｓｔｏｍａ ｆｌｏｒｉｄａｅ ｂｆｌ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＧＧＡＵＡＧＣＵＧＧＣＣＧＵＵＵ
ＭＩＭＡＴ００１２９１７ Ｅｑｕｕｓ ｃａｂａｌｌｕｓ ｅｃａ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ００００００５ Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎ ｃｅｌ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＡＧＧＣＡＧＵＧＵＧＧＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧ
ＭＩＭＡＴ００００８１５ Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｔｅｇｉｃｕｓ ｒｍｏ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００２４９４ Ｇｏｒｉｌｌａ ｇｏｒｉｌｌａ ｇｇｏ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＣＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００２４９５ Ａｔｅｌｅｓ ｇｅｏｆｆｒｏｙｉ ａｇｅ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００２４９６ Ｐａｎ ｐａｎｉｓｃｕｓ ｐｐａ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００２４９７ Ｐｏｎｇｏ ｐｙｇｍａｅｕｓ ｐｐｙ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００３５７８ Ｘｅｎｏｐｕｓ ｔｒｏｐｉｃａｌｉｓ ｘｔｒ￣ｍｉＲ￣３４ａ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵＵ
ＭＩＭＡＴ０００２４９９ Ｍａｃａｃａ ｍｕｌａｔｔａ ｍｍｌ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ
ＭＩＭＡＴ０００２５００ Ｓａｇｕｉｎｕｓ ｌａｂｉａｔｕｓ ｓｌａ￣ｍｉＲ￣３４ 　 　 ＵＧＧＣＡＧＵＧＵＣＵＵＡＧＣＵＧＧＵＵＧＵ

　 　 注:红色表示完全相同的碱基ꎬ下划线表示种子序列.
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李　 粉ꎬ等:日本对虾 ｍｉＲ￣３４ 靶基因预测及其生物信息学分析

２.２　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因的预测

白斑综合症病毒感染日本对虾 ０ ｈ、２４ ｈ、４８ ｈ 后ꎬ收取对虾血淋巴细胞ꎬ提取对虾 Ａｇｏ１￣ＲＮＡ 复合体

中的 ＲＮＡꎬ进行 ＲＮＡ 高通量测序[２０] . 以 ＲＮＡ 高通量测序得到的转录组数据为数据库ꎬ用 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 及

ｍｉＲａｎｄａ 预测 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因ꎬ选取两种软件靶基因预测结果的交集ꎬ共得到 ２４２ 个 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的

靶基因(表 ２). Ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｂｌｏｔ 结果显示 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 在病毒感染不同时间段呈现差异表达(图 １Ａ)ꎻ同时ꎬ转
录组数据显示 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因在病毒感染不同时间段呈现差异表达(图 １Ｂ－Ｆ)ꎬ说明 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 及

其靶基因可能参与病毒感染进程. 随机挑选 ３ 个 ｍｉＲ￣３４ 的靶基因进行表达量分析ꎬ结果表明ꎬｍｉＲ￣３４ 靶

基因的差异表达情况与测序结果一致(图 １Ｇ－Ｉ).
表 ２　 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 及 ｍｉＲａｎｄａ 软件预测的 ｍｉＲ￣３４ 靶基因

Ｔａｂｌｅ ２　 ｍｉＲ￣３４ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ ａｎｄ ｍｉＲａｎｄａ ｓｏｆｔｗａｒｅ

基因全称 缩写 基因全称 缩写

ＡＴＰ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｈｅｌｉｃａｓｅ ＤＤＸ１８ / ＨＡＳ１ ＤＤＸ１８.ＨＡＳ１ ＣＤＣ￣ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅ ＣＬＫ

ｒｏｏｔｌｅｔｉｎ ＣＲＯＣＣ ｈｉｓｔｏｎｅ￣ｌｙｓｉｎｅ Ｎ￣ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ. Ｈ３ ｌｙｓｉｎｅ￣
７９ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＤＯＴ１Ｌ.ＤＯＴ１

ａｄｅｎｙｌａｔｅ ｋｉｎａｓｅ ａｄｋ ｄｅｄｉｃａｔｏｒ ｏｆ ｃｙｔｏｋｉｎｅｓｉｓ １ ＤＯＣＫ１
ｂｏｎｅ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｔｙｐｅ￣１. ｉｎｖｅｒｔｅ￣
ｂｒａｔｅ ＢＭＰＲ１Ｎ ＢＴＢ / ＰＯＺ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ７ ＢＴＢＤ７

ｃｙｔｉｄｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ ｃｄｄ ３￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｂｄｈ
ＡＴＰ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｈｅｌｉｃａｓｅ ＤＤＸ３Ｘ.ｂｅｌ ＣＥＲＳ ＣＥＲＳ
ｂｒｏｍｏｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ＷＤ ｒｅｐｅａｔ ｄｏｍａｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ １ / ３ ＢＲＷＤ１＿３ ＤｎａＪ ｈｏｍｏｌｏｇ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｃ ｍｅｍｂｅｒ ３ ＤＮＡＪＣ３

ｃｕｌｌｉｎ ５ ＣＵＬ５ ｍｅｔａｌ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＣＮＮＭ ＣＮＮＭ

ｓｎ１￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ ｌｉｐａｓｅ ＤＡＧＬ ｃａｌｃｉｕｍ / ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ
ｋｉｎａｓｅ　 ＣＡＭＫＫ

ａｍｐｈｉｐｈｙｓｉｎ ＡＭＰＨ ｂｅｔａ￣ｓｉｔｅ ＡＰＰ￣ｃｌｅａｖｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ２(ｍｅｍａｐｓｉｎ １) ＢＡＣＥ２
ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｕｂｉ￣ｄ４ ＤＰＦ２.ＲＥＱ ｄｉｈｙｄｒｏｘｙａｃｅｔｏｎｅ ｋｉｎａｓｅ ＤＡＫ１.ＤＡＫ２
ＵＤＰ￣ｇｌｕｃｏｓｅ: Ｏ￣ｌｉｎｋｅｄ ｆｕｃｏｓｅ ｂｅｔａ￣１. ３￣ｇｌｕｃｏｓｙｌ￣
ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ Ｂ３ＧＡＬＴＬ ｃｏｌｌａｇｅｎ. ｔｙｐｅ Ｉ / ＩＩ / ＩＩＩ / Ｖ / ＸＩ. ａｌｐｈａ ＣＯＬ１ＡＳ

ｃｈｙｍｏｔｒｙｐｓｉｎ ＣＴＲＢ ａｌａｎｙｌ￣ｔＲＮＡ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ ＡＡＲＳ.ａｌａＳ

ｐａｒａｆｉｂｒｏｍｉｎ ＣＤＣ７３ ｃａｄｈｅｒｉｎ ＥＧＦ ＬＡＧ ｓｅｖｅｎ￣ｐａｓｓ Ｇ￣ｔｙｐｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ １
(ｆｌａｍｉｎｇｏ) ＣＥＬＳＲ１

Ｆ￣ｔｙｐｅ Ｈ＋￣ｔｒａｎｓｐｏｒｔｉｎｇ ＡＴＰａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｆ ＡＴＰｅＦＯＦ.ＡＴＰ５Ｊ２ ｈｉｓｔｏｎｅ ｃｈａｐｅｒｏｎｅ ＡＳＦ１ ＡＳＦ１

ＤｎａＪ ｈｏｍｏｌｏｇ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｃ ｍｅｍｂｅｒ ７ ＤＮＡＪＣ７ ＭＦＳ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ. ＰＡＴ ｆａｍｉｌｙ. ｂｅｔａ￣ｌａｃｔａｍａｓｅ ｉｎ￣
ｄｕｃｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ＡｍｐＧ ａｍｐＧ

Ｆ￣ｔｙｐｅ Ｈ＋￣ｔｒａｎｓｐｏｒｔｉｎｇ ＡＴＰａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｇａｍｍａ ＡＴＰｅＦ１Ｇ.ＡＴＰ５Ｃ１ Ｎ￣ａｃｅｔｙｌｌａｃｔｏｓａｍｉｎｉｄｅ ｂｅｔａ￣１. ３￣Ｎ￣ａｃｅｔｙｌｇｌｕ￣
ｃｏｓａｍｉｎｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ Ｂ３ＧＮＴ１.Ｂ３ＧＮＴ２

ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ ２ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｐｒｏｔｅｉｎ ＢＲＣＡ２.ＦＡＮＣＤ１ ｔｈｙｍｉｄｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅ ｄｅｏＡ
２￣ｏｘｏｉｓｏｖａｌｅｒａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ｅ２ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
(ｄｉｈｙｄｒｏｌｉｐｏｙｌ ｔｒａｎｓａｃｙｌａｓｅ) ｂｋｄＢ ｎｉｃｏｔｉｎｉｃ ａｃｅｔｙｌｃｈｏｌｉｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ. ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ ＣＨＲＮＮ

ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ ｃａｒｂｏｘｙｌ￣ｔｅｒｍｉｎａｌ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ＢＡＰ１ ＢＡＰ１. ＵＣＨＬ２ ｃｅｎｔｒｉｎ￣１ ＣＥＴＮ１
ｃａｔｈｅｐｓｉｎ Ｆ ＣＴＳＦ ａｃｔｉｎ ｂｅｔａ / ｇａｍｍａ １ ＡＣＴＢ＿Ｇ１
ｄｙｎａｍｉｎ ＧＴＰａｓｅ ＤＮＭ ｄｙｎｅｉｎ ｈｅａｖｙ ｃｈａｉｎ. ａｘｏｎｅｍａｌ ＤＮＡＨ

ｃａｔｈｅｐｓｉｎ Ａ(ｃａｒｂｏｘｙｐｅｐｔｉｄａｓｅ Ｃ) ＣＴＳＡ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ｐ４５０. ｆａｍｉｌｙ ７３４. ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ａ. ｐｏｌｙ￣
ｐｅｐｔｉｄｅ １(ＰＨＹＢ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｔａｇｇｅｄ ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ １) ＣＹＰ７３４Ａ１.ＢＡＳ１

ｐｒｏｂａｂｌｅ ２￣ｏｘｏｇｌｕｔａｒａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ｅ１ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ＤＨＫＴＤ１　 ＤＨＫＴＤ１ ｃａｔｈｅｐｓｉｎ Ｓ ＣＴＳＳ

ＡＤＰ￣ｒｉｂｏｓｙｌａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ￣ｌｉｋｅ ３ ＡＲＬ３ ｃａｓｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＩＩ ｓｕｂｕｎｉｔ ａｌｐｈａ ＣＳＮＫ２Ａ

５′￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄａｓｅ Ｅ３.１.３.５ ｈｕｍａｎ ｉｍｍｕｎｏｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｖｉｒｕｓ ｔｙｐｅ Ｉ ｅｎｈａｎｃｅｒ￣
ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ＨＩＶＥＰ

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌｓ ｌａｃｋｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｌｉｋｅ ＬＯＬＡＬ ａｓｐａｒｔａｔｅ ｂｅｔａ￣ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ Ｅ１.１４.１１.１６
ｇｕａｎｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ ｇｕａＤ ｄｉｈｙｄｒｏｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ(ＮＡＤＰ＋) ＤＰＹＤ
ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ １￣ａｌｐｈａ ＥＥＦ１Ａ ｇｕａｎｙｌａｔｅ ｋｉｎａｓｅ ｇｍｋ
ｐｒｏｓｔａｍｉｄｅ / ｐｒｏｓｔａｇｌａｎｄｉｎ Ｆ２ａｌｐｈａ ｓｙｎｔｈａｓｅ ＰＧＦＳ ｇｌｕｔａｍａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ(ＮＡＤＰＨ / ＮＡＤＨ) ＧＬＴ１

ｈｉｓｔｏｎｅ Ｈ３ Ｈ３ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ(ｈｕｎｔｉｎｇｔｉｎ ｉｎｔｅｒａｃ￣
ｔｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ２) ＨＩＰ２.ＵＢＣ１

Ｆ￣ｂｏｘ ａｎｄ ｌｅｕｃｉｎｅ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ / ２０ ＦＢＸＬ２＿２０ ａｃｔｉｎ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＰＰ ＩＰＰ.ＫＬＨＬ２７
ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ３ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ ＥＩＦ３Ａ ｋｅｔｏｈｅｘｏｋｉｎａｓｅ ＫＨＫ
Ｅ３ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｉｇａｓｅ ＨＥＲＣ４ ＨＥＲＣ４ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ４Ａ ＥＩＦ４Ａ

—５５—
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续表 ２　 Ｔａｂｌｅ ２ ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ

基因全称 缩写 基因全称 缩写

ｈｉｓｔｏｎｅ ｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ ４ / ５ ＨＤＡＣ４＿５ ｓｕｃｃｉｎａｔｅ￣ｓｅｍｉａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ(ＮＡＤＰ＋) ｇａｂＤ
Ｐｈｅｎａｚｉｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ￣ｌｉｋｅ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ＰＢＬＤ ｇａｍｍａ￣ｂｕｔｙｒｏｂｅｔａｉｎｅ ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ Ｅ１.１４.１１.１
ＧＡ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ. ａｌｐｈａ ＧＡＢＰＡ ｆｌｏｔｉｌｌｉｎ ＦＬＯＴ

Ｆ￣ｂｏｘ ｐｒｏｔｅｉｎ ２１ ＦＢＸＯ２１ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｖｏｌｔａｇｅ￣ｇａｔｅｄ ｃｈａｎｎｅｌ Ｅａｇ￣ｒｅｌａｔｅｄ
ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｈ. ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ ＫＣＮＨＮ

ｉｎｏｓｉｔｏｌ ｐｏｌｙｐｈｏｓｐｈａｔｅ １￣ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ＩＮＰＰ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｒｎｅｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ ＦＮＴＢ
１Ｄ￣ｍｙｏ￣ｉｎｏｓｉｔｏｌ￣ｔｒｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ３￣ｋｉｎａｓｅ ＩＴＰＫ ｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅ ＨＩ Ｅ３.１.２６.４Ａ.ＲＮＡＳＥＨ１.ｒｎｈＡ
ｄｅｌｔｅｘ ＤＴＸ Ｆ￣ｂｏｘ ｐｒｏｔｅｉｎ ２１ ＦＢＸＯ１１
ＦＹＶＥ. ＲｈｏＧＥＦ ａｎｄ ＰＨ ｄｏｍａｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ １ ＦＧＤ１ ＣＯＰ９ ｓｉｇｎａｌｏｓｏｍｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｕｂｕｎｉｔ １ ＧＰＳ１.ＣＯＰＳ１.ＣＳＮ１
ＥＴＳ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｖａｒｉａｎｔ ６ / ７ ＥＴＶ６＿７.ｖａｎ ｓｔａｒｃｈ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅ ｇｌｇＰ. ＰＹＧ
Ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ Ｐｏｌ ｐｏｌｙｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ ＰＯＬ３ ｊｏｓｅｐｈｉｎ ＪＯＳＤ
ｅｇｇｈｅａｄ ｐｒｏｔｅｉｎ(ｚｅｓｔｅ￣ｗｈｉｔｅ ４ ｐｒｏｔｅｉｎ) ＥＧＨ Ｐｕｔａｔｉｖｅ ＧＴＰ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔａｇ￣２１０ ＴＧ２１０＿ＣＡＥＥＬ
ｉｎｔｅｇｒａｔｏｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｕｂｕｎｉｔ ２ ＩＮＴＳ２ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ Ｅ２.７.１０.２
ｆｉｂｒｏｂｌａｓｔ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ. ａｌｐｈａ ＦＡＰ ｅｎａｂｌｅｄ ＥＮＡＨ. ＭＥＮＡ
ＥＳＣＲＴ￣Ｉ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｕｂｕｎｉｔ ＭＶＢ１２ ＦＡＭ１２５ ｉｎｔｅｒｌｅｕｋｉｎ ｅｎｈａｎｃｅｒ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ ２ ＩＬＦ２
ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅ Ｎ￣ａｃｅｔｙｌｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ＧＡＬＮＴ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎ Ｆ / Ｈ ＨＮＲＮＰＦ＿Ｈ
ｐｏｌｙｃｏｍｂ ｐｒｏｔｅｉｎ ＥＥＤ ＥＥＤ ｈｅｘｏｓａｍｉｎｉｄａｓｅ ＨＥＸ
ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ＭＤＨ１ ｈｏｒｍｏｎｅ￣ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｌｉｐａｓｅ ＬＩＰＥ.ＨＳＬ
ｐｒｏｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｖｅｒｔａｓｅ ｓｕｂｔｉｌｉｓｉｎ / ｋｅｘｉｎ ｔｙｐｅ ５ ＰＣＳＫ５ ＬＭＢＲ１ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ １ ＬＭＢＲＤ１
ＮＩＭＡ(ｎｅｖｅｒ ｉｎ ｍｉｔｏｓｉｓ ｇｅｎｅ ａ)￣ｒｅｌａｔｅｄ ｋｉｎａｓｅ ＮＥＫ ａｓｐａｒａｇｉｎｙｌ￣ｔＲＮＡ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ ＮＡＲＳ.ａｓｎＳ
ｋｒｕｅｐｐｅｌ￣ｌｉｋｅ ｆａｃｔｏｒ ６ / ７ ＫＬＦ６＿７ ｐｅｒｏｘｉｎ￣１２ ＰＥＸ１２.ＰＡＦ３
ｍｅｔａｂｏｔｒｏｐｉｃ Ｘ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ＭＸＲ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｐｅｐｔｉｄａｓｅ ＭＩＰＥＰ
Ｕ６ ｓｎＲＮＡ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ Ｓｍ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＬＳｍ８ ＬＳＭ８ ｐｅｒｏｘｉｎ￣１９ ＰＥＸ１９
ｍｅｍｂｒａｎｅ ｍｅｔａｌｌｏ￣ｅｎｄｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ￣ｌｉｋｅ １ ＭＭＥＬ１ ｌａｍｉｎｉｎ. ｂｅｔａ １ ＬＡＭＢ１

ｎｕｃｌｅａｒ ｐｏｒｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｎｕｐ９８￣Ｎｕｐ９６ ＮＵＰ９８. ＡＤＡＲ２ ＭＦＳ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ. ｃｅｒｏｉｄ￣ｌｉｐｏｆｕｓｃｉｎｏｓｉｓ ｎｅｕｒｏｎａｌ
ｐｒｏｔｅｉｎ ７ ＭＳＦＤ８. ＣＬＮ７

ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ￣ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＭＳＴ４ ＭＳＴ４. ＭＡＳＫ ｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅ ＶＩＩＩ￣ｌｉｋｅ １ ＮＥＩＬ１

ｋｉｎｅｓｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ ４ / ７ / ２１ / ２７ ＫＩＦ４Ｓ ｌｏｗ ｄｅｎｓｉｔｙ ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ １(ａｌｐｈａ￣
２￣ｍａｃｒｏｇｌｏｂｕｌｉｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒ) ＬＲＰ１.ＣＤ９１

ＰＡＳ ｄｏｍａｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ＰＡＳＫ ＮＬＲ ｆａｍｉｌｙ ＣＡＲＤ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ４ ＮＬＲＣ４. ＣＡＲＤ１２
ｏｒｎｉｔｈｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ａｎｔｉｚｙｍｅ １ ＯＡＺ１ ＫＲＡＢ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ＫＲＡＢ
ｎｕｃｌｅａｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｃｏａｃｔｉｖａｔｏｒ ２ ＮＣＯＡ２. ＴＩＦ２. ＫＡＴ１３Ｃ ｍｉｔｏｆｕｓｉｎ ＭＦＮ
ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ￣ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＯＳＲ１ / ＳＴＫ３９ ＯＸＳＲ１.ＳＴＫ３９ Ｅ３ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｉｇａｓｅ ｍｉｎｄ￣ｂｏｍｂ ＭＩＢ
ＮＦ￣Ｘ１￣ｔｙｐｅ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ＮＦＸＬ１ ＮＦＸＬ１.ＯＺＦＰ ｍｉｔｏｇｅｎ￣ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｋｉｎａｓｅ ｋｉｎａｓｅ ５ ＭＡＰ３Ｋ５. ＡＳＫ１
ｐｒｅ￣ｍＲＮＡ ｃｌｅａｖａｇｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ２ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｃｆ１１ ＰＣＦ１１ ｍｏｎｏｃｙｔｅ ｔｏ ｍａｃｒｏｐｈａｇｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ＭＭＤ
ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ｏｆ ｐｌｏｉｄｙ ｐｒｏｔｅｉｎ ＭＯＢ１(ＭＰＳ１ ｂｉｎｄｅｒ １) ＭＯＢ１ ｌｏｗ ｄｅｎｓｉｔｙ ｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ ＬＲＰ２
ｐｙｒｕｖａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｋｉｎａｓｅ ＰＤＫ ｋｉｎｅｓｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ １ / １３ / １４ ＫＩＦ１Ｓ
ｐｏｌｙｃｏｍｂ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ ＭＴＦ２. ＰＣＬ２ ＣＤＫ￣ａｃｔｉｖａｔｉｎｇ ｋｉｎａｓｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｆａｃｔｏｒ ＭＡＴ１ ＭＮＡＴ１
ｎｕｃｌｅａｒ ａｕｔｏａｎｔｉｇｅｎｉｃ ｓｐｅｒｍ ｐｒｏｔｅｉｎ ＮＡＳＰ ｎｕｃｌｅａｒ ｐｏｒｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｎｕｐ２０５ ＮＵＰ２０５

ｎｕｃｌｅａｒ ＲＮＡ ｅｘｐｏｒｔ ｆａｃｔｏｒ １ / ２ ＮＸＦ１＿２.ＴＡＰ ｍｅｄｉａｔｏｒ ｏｆ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＩＩ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｓｕｂｕｎｉｔ ３１ ＭＥＤ３１. ＳＯＨ１

Ｘａａ￣Ｐｒｏ ａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ｐｅｐＰ ｏｖｏ ＯＶＯＬ
ｍｅｄｉａｔｏｒ ｏｆ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＩＩ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｓｕｂｕｎｉｔ ２６ ＭＥＤ２６ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ｐｒｏｔｅｉｎ ＮＳＡ１ ＮＳＡ１. ＷＤＲ７４
Ｌ￣ｌａｃｔａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ＬＤＨ. Ｉｄｈ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ｄｅｆｅｃｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ６ ＰＡＲＤ６
ｋｅｌｃｈ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １ / ４ / ５ ＫＬＨＬ１＿４＿５ ｍｉｃｒｏｔｕｂｕｌｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ＭＡＳＴ

Ｒａｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｒａｂ￣４０ ＲＡＢ４０ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ
ｉｎ Ｔｏｌｌ ｐａｔｈｗａｙｓ ＳＩＴＰＥＣ.ＥＣＳＩＴ

Ｒａｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｒａｂ￣３０ ＲＡＢ３０ Ｆ￣ｂｏｘ ａｎｄ ｌｅｕｃｉｎｅ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ １(Ｓ￣ｐｈａｓｅ
ｋｉｎａｓｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ２) ＳＫＰ２. ＦＢＸＬ１

ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ Ｄ ＰＬＤ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ １ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｓｕｂｕｎｉｔ １２Ａ ＰＰＰ１Ｒ１２Ａ. ＭＹＰＴ１
ｓｅｎｔｒｉｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｏｔｅａｓｅ ７ ＳＥＮＰ７ ２６Ｓ ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅ ｎｏｎ￣ＡＴＰａｓｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｓｕｂｕｎｉｔ ９ ＰＳＭＤ９
ＭＦＳ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ. ＯＣＴ ｆａｍｉｌｙ. ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ ｆａｍｉｌｙ
２２(ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｔｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ). ｍｅｍｂｅｒ ４ / ５ ＳＬＣ２２Ａ４＿５.ＯＣＴＮ ｏｌｙｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｔｒａｃｔ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ ＰＴＢＰ２.ＮＰＴＢ

ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ ｆａｍｉｌｙ ３９(ｚｉｎｃ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ). ｍｅｍｂｅｒ
１ / ２ / ３ ＳＬＣ３９Ａ１＿２＿３.ＺＩＰ１＿２＿３ ６￣ｐｈｏｓｐｈｏｆｒｕｃｔｏｋｉｎａｓｅ １ ｐｆｋＡ.ＰＦＫ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅ ｋｉｎａｓｅ ｇａｍｍａ ｓｕｂｕｎｉｔ ＰＨＫＧ ＭＦＳ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ. ＳＰ ｆａｍｉｌｙ. ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ ｆａｍｉｌｙ
２(ｆａｃｉｌｉｔａｔｅｄ ｇｌｕｃｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ). ｍｅｍｂｅｒ １ ＳＬＣ２Ａ１.ＧＬＵＴ１

１￣ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ￣３￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ５￣ｋｉｎａｓｅ ＰＩＫＦＹＶＥ.ＦＡＢ１ ｐｒｏｆｉｌｉｎ ＰＦＮ
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续表 ２　 Ｔａｂｌｅ ２ ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ

基因全称 缩写 基因全称 缩写

ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ ｇｌｙｃａｎ. ｃｌａｓｓ Ｖ ＰＩＧＶ ＲＮＡ ｅｘｏｎｕｃｌｅａｓｅ １ ＲＥＸ１.ＲＥＸＯ１.ＲＮＨ７０
ａｌｌ￣ｔｒａｎｓ￣ｒｅｔｉｎｏｌ １３.１４￣ｒｅｄｕｃｔａｓｅ ＲＥＴＳＡＴ ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ ｆａｍｉｌｙ ３０(ｚｉｎｃ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ). ｍｅｍｂｅｒ ２ ＳＬＣ３０Ａ２.ＺＮＴ２
ＰＴＫ９ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ９ ＰＴＫ９ ｐｏｌｙｃｏｍｂ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １ ＰＨＦ１.ＰＣＬ１
ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ ｆａｍｉｌｙ ２５ ( ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｉｒｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ).
ｍｅｍｂｅｒ ２８/ ３７ ＳＬＣ２５Ａ２８＿３７.ＭＦＲＮ ＤＮＡ￣ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＩＩＩ ｓｕｂｕｎｉｔ

ＲＰＣ１　 ＲＰＣ１.ＰＯＬＲ３Ａ

ｐｒｅｆｏｌｄｉｎ ｓｕｂｕｎｉｔ ２ ＰＦＤＮ２ ｖｏｌｔａｇｅ￣ｇａｔｅｄ ｓｏｄｉｕｍ ｃｈａｎｎｅｌ ａｌｐｈａ. ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ ＳＣＮＡＮ
ｓｈｉｎｇｏｍｙｅｌｉｎ ｓｙｎｔｈａｓｅ ＳＧＭＳ ｓａｐｏｓｉｎ ＰＳＡＰ.ＳＧＰ１
ｐｈｏｓｐｈｏｉｎｏｓｉｔｉｄｅ￣３￣ｋｉｎａｓｅ. ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｓｕｂｕｎｉｔ ４. ｐ１５０ ＰＩＫ３Ｒ４.ＶＰＳ１５ ａｎｔｉｖｉｒａｌ ｈｅｌｉｃａｓｅ ＳＫＩ２ ＳＫＩ２.ＳＫＩＶ２Ｌ
ｐｏｌｏ￣ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅ ２ ＰＬＫ２ ｐｏｌｙｈｏｍｅｏｔｉｃ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ３ ＰＨＣ３.ＥＤＲ３
ｈｉｓｔｏｎｅ￣ｌｙｓｉｎｅ Ｎ￣ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ＳＥＴＤ２ ＳＥＴＤ２.ＳＥＴ２ ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ｐｈｏＡ.ｐｈｏＢ

ｐｒｏｓｔａｇｌａｎｄｉｎ ｒｅｄｕｃｔａｓｅ １ ＰＴＧＲ１.ＬＴＢ４ＤＨ ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ ｆａｍｉｌｙ ２３ ( ｎｕｃｌｅｏｂａｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ).
ｍｅｍｂｅｒ １/ ２ ＳＬＣ２３Ａ１＿２.ＳＶＣＴ１＿２

ｓｅｒｐｉｎ Ｂ ＳＥＲＰＩＮＢ ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ Ｃ. ｂｅｔａ ＰＬＣＢ
ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｏｓｉｄｅ￣ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｒｅｄｕｃｔａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｍ１ ＲＲＭ１ ｐｒｏｃｏｌｌａｇｅｎ￣ｌｙｓｉｎｅ.２￣ｏｘｏｇｌｕｔａｒａｔｅ ５￣ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２ ＰＬＯＤ２
２６Ｓ ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｔ１ ＰＳＭＣ２.ＲＰＴ１ ｐａｘｉｌｌｉｎ ＰＸＮ

ＳＣＡＮ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ＳＣＡＮ ＭＦＳ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ. ＰＣＦＴ / ＨＣＰ ｆａｍｉｌｙ. ｓｏｌｕｔｅ ｃａｒｒｉｅｒ
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　 　 Ａ:ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因在病毒感染不同时间段的表达量. Ｂ－Ｆ:ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 及 ｍｉＲａｎｄａ 软件预测的靶基因及其在病毒感染不同时间段

的差异表达情况. Ｇ－Ｉ:实时荧光定量 ＰＣＲ 检测 ｍｉＲ￣３４ 靶基因在病毒感染不同时间段(０ ｈ、２４ ｈ、３６ ｈ、４８ ｈ)的差异表达情况. 柱形图小写字

母表示差异显著(Ｐ<０.０５) .

图 １　 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ 及 ｍｉＲａｎｄａ 预测的靶基因及其在病毒感染不同时间段的差异表达情况

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ ａｎｄ ｍｉＲａｎｄａ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ

ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ ｃｏｕｒｓｅ ｏｆ ｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

—８５—
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李　 粉ꎬ等:日本对虾 ｍｉＲ￣３４ 靶基因预测及其生物信息学分析

２.３　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因的 ＧＯ 分析

对 ２４２ 个靶基因进行 ＧＯ 功能富集分析ꎬ结果显示ꎬ在生物学过程层面上 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因显著富集

在细胞过程、代谢过程、单一有机体过程、生物调节等条目中ꎻ在细胞成分层面上ꎬ靶基因显著富集在细胞、
细胞部分、细胞器、膜等条目中ꎻ在分子功能层面上ꎬ靶基因显著富集在粘合物、催化活性、分子传感活性、
信号转换器活性等条目中(图 ２). 这些结果说明了 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 参与对虾体内多种生物学过程及细胞

功能.

图 ２　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 预测靶基因的 ＧＯ 注释分析

Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

２.４　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因的 ＫＥＧＧ 分析

在 ＧＯ 注释分析基础上ꎬ利用现有的生物通路数据ꎬ对基因集合中的 ２４２ 个基因进行生物通路富集分

析. 结果显示ꎬｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因大多参与碳水化合物代谢、细胞信号转导、运输和分解代谢等细胞过程ꎬ
免疫系统、疾病感染及遗传信息的折叠、筛选、降解等通路中(图 ３Ａ). 并且富集程度排名前 ２０ 的信号通路中

显著富集在嘧啶代谢通路、赖氨酸降解通路、嘌呤代谢通路和果糖 /甘露糖代谢等通路中(图 ３Ｂ). ＫＥＧＧ 分

析结果表明ꎬｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 参与细胞代谢、细胞信号转导、免疫系统以及遗传信息的调控等.
２.５　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 靶基因的初步分析

为研究 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 对其预测靶基因的调控作用ꎬ研究利用 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的模拟物在对虾体内过表达

ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ꎬ并利用实时荧光定量 ＰＣＲ 分析 ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ３、ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ基因的表达

量. 结果表明ꎬｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 过表达后 ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ３ 基因的表达量与 ＷＳＳＶ 组、ＷＳＳＶ＋ｍｉＲ￣３４￣
ｓｃｒａｍｂｌｅｄ 组无显著差异ꎬ而 ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ基因的表达量显著降低(图 ４)ꎬ说明 ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ
ｋｉｎａｓｅ ３不是 ｍｊｍｉＲ￣３４ 直接作用的靶基因ꎬ而 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 可调控 ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ基因的表达.

３　 结论

ｍｉＲＮＡ 种子区ꎬ也就是 ｍｉＲＮＡ ５′端中能与靶基因的 ３′端 ＵＴＲ 区完全互补的第 ２ ~ ７ 位碱基序

列[８] . ｍｉＲＮＡ 在不同物种间具有高度保守性ꎬ例如 ｍｉＲ￣１５０[２２]、ｍｉＲ￣５０４[２３]、ｍｉＲ￣６５２[２４]、ｍｉＲ￣４９７[２５]等. 不

同物种间 ｍｉＲ￣３４ 的序列显示ꎬｍｉＲ￣３４ 在不同物种间也具有高度保守性. “种子序列”的高度保守性可能反

映了 ｍｉＲ￣３４ 在物种进化过程中一直发挥着重要作用.
—９５—
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图 ３　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 预测靶基因的通路分析

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｐａｔｈｗａｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４

　 　 Ａ:ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 对 ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ３基因表达量的影响. Ｂ:ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 对 ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ基因表达量

的影响. 小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５) .
图 ４　 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 过表达后ꎬ其预测靶基因的表达情况分析

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ ａｆｔｅｒ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４

ｍｉＲＮＡ 作为基因表达的理想工具ꎬ可以在不同程度上同时调控多个靶基因表达. ｍｉＲ￣１５５ 在肿瘤中通

过调控 ＳＫ１、ＣＬＤＮ￣１、ＳＭＡＤ２ 等发挥抑癌作用[２６] . 在乳腺癌中 ｍｉＲ￣１３２￣３ｐ 可以通过调控 Ｎ￣ｃａｄｈｅｒｉｎ、
Ｖｉｍｅｎｔｉｎ、Ｓｎａｉｌ和 Ｅ￣ｃａｄｈｅｒｉｎ的表达抑制乳腺癌上皮间质转化[２７] . ｍｉＲ￣１２９０ 通过调控 ＳＭＥＫ１[２８]、ＮＫＤ１[２９]

和 ＬＨＸ６[３０]等基因对肿瘤起作用. Ｈｕｈ７.５.１ 细胞感染 ＪＦＨ￣１ 病毒 ２４ ｈ 后ꎬｍｉＲ￣１２２ 的靶基因 ＳＲＥＢＦ１、
ＦＡＳＮ和 ＡＣＡＣＡ相对表达量低于未感染 ＪＦＨ￣１ 病毒的 Ｈｕｈ７.５.１ 细胞ꎬ而感染 ４８ ｈ、７２ ｈ、９６ ｈ 后ꎬｍｉＲ￣１２２
靶基因 ＳＲＥＢＦ１、ＦＡＳＮ 和 ＡＣＡＣＡ 的相对表达量升高并且高于未感染 ＪＦＨ￣１ 病毒的 Ｈｕｈ７.５. １ 细胞[３１] .
ＢＨＫ￣２１ 细胞感染 ＢＥＦＶ 病毒 ２４ ｈ、４８ ｈ 后ꎬｍｉＲ￣３４７０ｂ 的表达量上升ꎬｍｉＲ￣３４７０ｂ 的靶基因 ＭＡＶＳ 表达量

呈负相关[３２] . 本研究结果也表明ꎬｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 及其靶基因在病毒感染不同时间段呈现差异表达的趋势.
目前 ｍｉＲ￣３４ 靶基因的研究和验证大多集中在高等动物中. 在人类中 ｍｉＲ￣３４ 的靶基因有 ＯＣＴ４[３３]、

ＤＬＬ１[３４]、ＳＡＴＢ２[３５]、ＩＧＦＢＰ￣３[３６]等. 在褐飞虱中 ｍｉＲ￣３４ 的靶基因有 ＮｌｌｎＲ１ 和 ＮｌｌｎＲ２[３７] . 在家蚕中 ｍｉＲ￣３４
的靶基因有 ＢｍＥ７４和 ＢｍＣＰＧ４[３８] . 在小鼠中ꎬｍｉＲ￣３４ａ 可控制肥胖ꎬ主要通过代谢途径调控[３９] . 关于小儿
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李　 粉ꎬ等:日本对虾 ｍｉＲ￣３４ 靶基因预测及其生物信息学分析

淋巴癌病症研究发现ꎬｍｉＲ￣３４ａ 表达过量可使小儿淋巴癌症状缓解ꎬ主要与 ＤＫＫ１ 和 ＷＩＦ￣１ 基因有

关[４０] . 本研究结果表明ꎬｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 可能靶向作用于对虾编码的 ２４２ 个宿主基因. ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 的靶基因参

与细胞代谢、细胞信号转导、免疫系统以及遗传信息的调控. ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 与其预测靶基因的初步分析表明

ｍｉＲ￣３４ 真正调控的靶基因还有待进一步探索. 本研究为 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 功能的进一步研究与完善提供了理论

基础和研究方向ꎬ有助于进一步解释 ｍｊａ￣ｍｉＲ￣３４ 在宿主病毒互作中的作用ꎬ为对虾养殖业中 ＷＳＳＶ 病毒

的预防提供新的靶点.
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