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　 　 摘要:　 为了鉴定与鸭性成熟启动相关的 ｍｉＲＮＡꎬ根据鸭卵巢组织的发育情况ꎬ利用 Ｓｏｌｅｘａ 技术分别对 １０５ 日

龄连城白鸭和樱桃谷鸭的下丘脑组织进行小 ＲＮＡ 测序分析ꎮ 两个小 ＲＮＡ 文库共检测到 ９３９ 个成熟 ｍｉＲＮＡꎬ共有

ｍｉＲＮＡ 数量 ８０６ 个ꎮ 以樱桃谷鸭为对照ꎬ两个文库之间总共检测到 ２９０ 个差异表达 ｍｉＲＮＡꎬ其中上调 ｍｉＲＮＡ ８５
个ꎬ下调 ｍｉＲＮＡ ２０５ 个ꎮ 靶基因预测分析结果表明ꎬ较多的靶基因被注释到神经活性配体￣受体相互作用、黏着斑、
ＭＡＰＫ 信号通路、胞吞作用等通路中ꎮ 定量 ＰＣＲ 结果表明ꎬ２ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ｍＲＮＡ 表达量在两品种

鸭下丘脑组织中存在着极显著差异ꎮ
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　 　 微小 ＲＮＡ(ｍｉｃｒｏＲＮＡꎬ简称 ｍｉＲＮＡ)是一类内

源性的具有调控功能的非编码 ＲＮＡꎬ其大小约为 ２２
个核苷酸ꎬ它通过碱基互补配对的方式识别靶信使

ＲＮＡ(ｍｅｓｓｅｎｇｅｒ ＲＮＡꎬｍＲＮＡ)ꎬ并根据互补程度的

不同降解靶 ｍＲＮＡ 或者阻遏靶 ｍＲＮＡ 的翻译[１￣３]ꎮ
ｍｉＲＮＡ 参与调控各种各样的生命活动ꎬ包括早期发

育[４]、病毒防御[５]、造血过程[６]、器官形成[７]、细胞

增殖和凋亡[８]、脂肪代谢[９]和肿瘤发生[１０]等ꎮ 性成

熟是一个复杂而又协调的生理过程[１１]ꎬ其中大量基

因的严密调节表达和相互作用肯定会受到 ｍｉＲＮＡ
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的调控ꎮ 性成熟启动的关键性事件是下丘脑促性腺

激素释放激素(Ｇｏｎａｄｏｔｒｏｐｉｎ￣ｒｅｌｅａｓｉｎｇ ｈｏｒｍｏｎｅꎬＧｎ￣
ＲＨ)脉冲释放的增加ꎮ 在小鼠中ꎬｍｉＲ￣２００ 和 ｍｉＲ￣
１５５ 表达模式的变化与性成熟前下丘脑 ＧｎＲＨ 表达

量的增加有关[１２]ꎮ 在大鼠中ꎬ下丘脑 Ｌｉｎ２８ / ｌｅｔ￣７ 通

路的改变与性成熟的启动有关[１３]ꎮ 这些研究结果

证实下丘脑 ｍｉＲＮＡ 参与性成熟的启动过程ꎮ 研究

人员通过 Ｓｏｌｅｘａ 测序技术筛选到鸡性成熟前后下丘

脑组织中的差异表达 ｍｉＲＮＡ[１４￣１５]ꎬ但是这些 ｍｉＲＮＡ
的生物功能和作用机制尚不清楚ꎮ 目前尚未有水禽

这方面的研究报道ꎮ 连城白鸭是中国优良的蛋用型

鸭品种ꎬ其开产日龄约为 １２０ ｄꎬ比肉用型樱桃谷鸭

提前 ４０ ｄ 以上ꎮ 本研究拟通过 Ｓｏｌｅｘａ 测序技术对

连城白鸭和樱桃谷鸭下丘脑组织进行 ｍｉＲＮＡ 鉴定

和表达量分析ꎬ为进一步研究鸭性成熟的启动机制

奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验动物

选择同批出雏的连城白鸭和樱桃谷鸭父母代雏

鸭ꎬ在常规标准化饲养条件(地面平养ꎬ全价配合饲

料ꎬ自由采食和饮水)下饲养至 １０５ 日龄ꎮ 此时ꎬ连
城白鸭卵巢已出现等级前卵泡ꎬ而樱桃谷鸭卵巢卵

泡尚未发育(直径小于 １ ｍｍ)ꎮ
１.２　 样品采集和总 ＲＮＡ 提取

分别采集连城白鸭和樱桃谷鸭 ３ 只雌性个体的

下丘脑组织ꎬ经液氮速冻后置于－８０ ℃保存ꎮ 采用

动物组织总 ＲＮＡ 提取试剂盒(ＤＰ４３１ꎬ北京天根公

司产品)提取总 ＲＮＡꎮ 用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 分光光度

计检测 ＲＮＡ 的纯度 ( ＯＤ２６０ / ２８０ ≥１􀆰 ８ꎬ ＯＤ２６０ / ２３０ ≥
１􀆰 ０)ꎬ用 Ｑｕｂｉｔ ２.０ 荧光定量仪检测 ＲＮＡ 的浓度ꎬ用
Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪检测 ＲＮＡ 的完整性(ＲＩＮ
值≥８􀆰 ０ꎬ２８Ｓ / １８Ｓ≥１􀆰 ５)ꎮ
１.３　 小 ＲＮＡ 文库构建和 Ｓｏｌｅｘａ 测序

采用混合池测序策略ꎬ将同一组内(连城白鸭或

樱桃谷鸭)不同个体的总 ＲＮＡ 等量混合ꎬ构建小

ＲＮＡ 文库ꎮ 流程如下:ＲＮＡ 样品检测合格后ꎬ以 １􀆰 ５
μｇ 作为 ＲＮＡ 起始量ꎬ用水补充体积至 ６ μｌꎬ使用

ＮＥＢＮｅｘｔ􀅸 ｓｍａｌｌ ＲＮＡ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅ Ｋｉｔ 试剂盒进行文

库构建ꎬ由于小 ＲＮＡ 的 ５′端有磷酸基团ꎬ３′端有羟

基ꎬ利用 Ｔ４ ＲＮＡ Ｌｉｇａｓｅ １ 和 Ｔ４ ＲＮＡ Ｌｉｇａｓｅ ２ 分别在

小 ＲＮＡ ３′端和 ５′端连接上接头ꎬ反转录合成 ｃＤＮＡꎬ

ＰＣＲ 扩增ꎬ采用胶分离技术筛选目的片段ꎬ切胶回收

得到 的 片 段 即 为 小 ＲＮＡ 文 库ꎮ 采 用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ２５００ 测序仪进行高通量测序ꎬ测序读长为

ＳＥ５０ꎮ
１.４　 生物信息学分析

原始图像数据文件经碱基识别转化为原始测序

序列(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ)ꎬ并应用 Ｆａｓｔｘ＿ｔｏｏｌｋｉｔ 软件对原始

数据进行质量控制得到高质量序列(Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ)ꎮ
利用 Ｂｏｗｔｉｅ 软件ꎬ将 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 分别与 Ｓｉｌｖａ 数据

库、ＧｔＲＮＡｄｂ 数据库、Ｒｆａｍ 数据库和 Ｒｅｐｂａｓｅ 数据

库进行序列比对ꎬ获得包含 ｍｉＲＮＡ 的未注释序列

(Ｕｎａｎｎｏｔａｔｅｄ ｒｅａｄｓ)ꎮ 利用 ｍｉＲＤｅｅｐ２ 软件将 Ｕｎａｎ￣
ｎｏｔａｔｅｄ ｒｅａｄｓ 与参考基因组进行序列比对鉴定已知

和新的 ｍｉＲＮＡꎮ 使用 ＩＤＥＧ６ 软件进行差异表达分

析ꎬ获得两个样品之间的差异表达 ｍｉＲＮＡꎮ 使用

ｍｉＲｎａｄａ 和 ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ 软件进行 ｍｉＲＮＡ 靶基因预

测ꎮ 使用 ＢＬＡＳＴ 软件将预测靶基因序列与 ＮＲ、
Ｓｗｉｓｓ Ｐｒｏｔ、ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、Ｐｆａｍ 数据库比

对ꎬ获得靶基因的注释信息ꎮ
１.５　 ｍｉＲＮＡ 定量 ＰＣＲ 分析

采用 ｍｉＳｃｒｉｐｔ ＩＩ ＲＴ 试剂盒(德国凯杰公司产

品)将总 ＲＮＡ 中的 ｍｉＲＮＡ 进行反转录ꎬ合成 ｃＤＮＡ
第一链ꎮ 根据 ｍｉＲＮＡ 成熟序列设计引物(ｇｇａ￣ｍｉＲ￣
１９６ 引物序列为 ５′￣ＧＧＴＡＧＧＴＡＧＴＴＴＣＡＴＧＴＴＧＴＴＧ￣
ＧＡ￣３′ꎬｇｇａ￣ｍｉＲ￣６５９３ 引物序列为 ５′￣ＣＴＧＣＡＧＧＡＧＧ￣
ＧＡＴＣＴＧＴＧＧ￣３′)ꎬ以 ｓｎＲＮＡ Ｕ６ 为内参基因(引物

序列为 ５′￣ＴＴＣＧＴＧＡＡＧＣＧＴＴＣＣＡＴＡＴＴＴＴ￣３′)ꎬ按照

ｍｉＳｃｒｉｐｔ ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ＰＣＲ Ｋｉｔ(德国凯杰公司产品)
说明书配制反应体系并在 ＡＢＩ ７５００ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ
仪上进行 ＰＣＲ 反应ꎬ每个样品重复 ３ 次ꎮ
１.６　 ｍＲＮＡ 定量 ＰＣＲ 分析

采用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 试剂盒(ＴａＫａ￣
Ｒａ 公司产品)以总 ＲＮＡ 为模板合成 ｃＤＮＡ 第一链ꎮ
根据 ＧｅｎＢａｎｋ 中相关 ｍＲＮＡ 序列设计基因特异性引

物[１５]ꎬ以 β￣ａｃｔｉｎ 为内参基因(引物序列为:正向 ５′￣
ＧＡＧＡＡＡＴＴＧＴＧＣＧＴＧＡＣＡＴＣＡ￣３′ꎻ反向 ５′￣ＣＣＴＧＡＡＣ￣
ＣＴＣＴＣＡＴＴＧＣＣＡ￣３′)ꎬ按照 ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ Ｔｏｐ Ｇｒｅｅｎ 定量

ＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ 试剂盒(Ｔｒａｎｓｇｅｎ 公司产品)的说明书

配制反应体系并在 ＡＢＩ ７５００ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ 仪上进

行 ＰＣＲ 反应ꎬ每个样品重复 ３ 次ꎮ
１.７　 数据分析

采用 ２－△△Ｃｔ法进行定量 ＰＣＲ 数据处理ꎬ目的基
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因的相对表达量采用“平均数±标准误”的形式表

示ꎬ均值比较采用独立样本 ｔ 检验方法ꎮ

２　 结 果

２.１　 连城白鸭和樱桃谷鸭下丘脑小 ＲＮＡ 文库测序

数据统计

　 　 两个小 ＲＮＡ 文库经高通量测序后分别产生

４９ ８７２ ５４４ 条(连城白鸭)和４４ ８１３ ５９７条(樱桃谷

鸭) Ｒａｗ ｒｅａｄｓꎬ 过 滤 低 质 量 序 列 后ꎬ 分 别 获 得

４３ ３０１ ７５２条 ( ８６􀆰 ８％) 和 ４１ ５８４ １４８ 条 ( ９２􀆰 ８％)
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 序列长度分布柱状图(图 １)表明ꎬ两个

文库中绝大多数小 ＲＮＡ(ｓｍａｌｌ ＲＮＡｓ)集中在２１~２４
ｎｔ 范围内ꎬ峰值位于 ２２ ｎｔꎮ Ｓｍａｌｌ ＲＮＡｓ 分类注释结

果(表 １)表明ꎬ只有 ３􀆰 １６％(连城白鸭)和 ２􀆰 ０６％
(樱桃谷鸭)Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 被比对到已知数据库上ꎮ

图 １　 两品种鸭下丘脑组织小 ＲＮＡ 长度分布

Ｆｉｇ.１　 Ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｍａｌｌ ＲＮＡｓ ｉｎ ｔｈｅ ｈｙｐｏｔｈａｌａｍｕｓ
ｏｆ ｔｗｏ ｄｕｃｋ ｂｒｅｅｄｓ

表 １　 两品种鸭下丘脑组织小 ＲＮＡ 分类注释

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｍａｌｌ ＲＮＡｓ ｉｎ ｔｈｅ ｈｙｐｏｔｈａｌａｍｕｓ ｏｆ ｔｗｏ

ｄｕｃｋ ｂｒｅｅｄｓ

类型　 　
连城白鸭

数量 比例(％)

樱桃谷鸭

数量 比例(％)

小 ＲＮＡ ４３ ３０１ ７５２ １００.００ ４１ ５８４ １４８ １００.００

核糖体 ＲＮＡ ７８６ ４３５ １.８２ ４５８ ９８５ １.１０

胞质小 ＲＮＡ ０ ０ ０ ０

核内小 ＲＮＡ ９ ０ ２７ ０

核仁小 ＲＮＡ ２１ ８９５ ０.０５ ２０ ３３６ ０.０５

转运 ＲＮＡ ５１１ ５５４ １.１８ ３１５ ８５６ ０.７６

重复序列 ４６ ３５４ ０.１１ ６２ ９６４ ０.１５

未注释小 ＲＮＡ ４１ ９３５ ５０５ ９６.８４ ４０ ７２５ ９８０ ９７.９４

２.２　 连城白鸭和樱桃谷鸭下丘脑 ｍｉＲＮＡ 的鉴定

由于 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库至今没有收录鸭的 ｍｉＲ￣
ＮＡ 前体和成熟序列ꎬ因此本研究直接将 Ｕｎａｎｎｏｔａｔ￣
ｅｄ ｒｅａｄｓ 与鸭参考基因组(ＢＧＩ＿ｄｕｃｋ＿１.０)进行比对

分析ꎮ 两个小 ＲＮＡ 文库中分别有２２ ４４４ ９１７条(连
城白 鸭ꎬ ５６􀆰 ５％) 和 ２４ ２５６ ７２５ 条 ( 樱 桃 谷 鸭ꎬ
５８􀆰 ３％)Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 匹配到参考基因组上ꎮ 两个文

库共鉴定出 ９３９ 个 ｍｉＲＮＡꎬ其中ꎬ物种间保守性

ｍｉＲＮＡ ７８３ 个ꎬ非保守性 ｍｉＲＮＡ １５６ 个ꎮ 两个文库

共有 ｍｉＲＮＡ 数量 ８０６ 个ꎬ特有 ｍｉＲＮＡ 数量分别为

１０９ 个(樱桃谷鸭)和 ２４ 个(连城白鸭) (图 ２￣Ａ)ꎮ
ｍｉＲＮＡ 的长度主要集中在２１~２４ ｎｔꎬ峰值位于 ２２ ｎｔ
(图 ２￣Ｂ)ꎮ ｍｉＲＮＡ 碱基偏好性分析结果表明ꎬ５′端
首位碱基对 Ｕ 具有很强的偏向性(图 ２￣Ｃ)ꎮ 在两个

文库中ꎬ高丰度表达 ｍｉＲＮＡ( ｒｅａｄｓ≥１００) 分别占

２２􀆰 ８％(连城白鸭)和 ２１􀆰 ７％(樱桃谷鸭)ꎬ微量表达

ｍｉＲＮＡ(０<ｒｅａｄｓ<１０)分别占 ４８􀆰 ４％(连城白鸭)和

４７􀆰 ４％(樱桃谷鸭) (图 ２￣Ｄ)ꎮ 其中ꎬ高丰度表达

ｍｉＲＮＡ( ｒｅａｄｓ > １０ ０００) 主要来自于 ｌｅｔ￣７、 ｍｉＲ￣９、
ｍｉＲ￣９９、ｍｉＲ￣１２８、ｍｉＲ￣３０、ｍｉＲ￣１８１ 等家族ꎮ
２.３　 两品种鸭下丘脑差异表达 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因

预测分析

　 　 运用 ＴＰＭ 算法对两个文库中的 ｍｉＲＮＡ 表达量

进行归一化处理后ꎬ使用 ＩＤＥＧ６ 进行差异表达分

析ꎮ 以樱桃谷鸭为对照ꎬ两个文库之间总共检测到

２９０ 个差异表达 ｍｉＲＮＡꎬ其中上调 ｍｉＲＮＡ ８５ 个ꎬ下
调 ｍｉＲＮＡ ２０５ 个ꎮ 对差异表达 ｍｉＲＮＡ 进行靶基因

预测ꎬ总共预测到７ ７８５个靶基因ꎬ其中７ ７２４个靶基

因获得注释信息ꎮ ＧＯ 富集分析结果表明预测的靶

基因富集于不同的 ＧＯ 本体ꎬ在生物过程水平上转

录调节、细胞粘附、Ｇ 蛋白偶联受体信号通路显著富

集(Ｐ< ０􀆰 ０１)ꎬ在分子功能水平上金属离子结合、
ＤＮＡ 结合显著富集(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ ＫＥＧＧ 分类统计结

果表明ꎬ较多的靶基因被注释到神经活性配体￣受体

相互作用、黏着斑、ＭＡＰＫ 信号通路、胞吞作用等通

路中(靶基因数量大于 １００)ꎮ
２.４ 　 两品种鸭下丘脑差异表达 ｍｉＲＮＡ 的定量

ＰＣＲ 验证及其靶基因的表达量分析

　 　 选择 ２ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ 进行定量 ＰＣＲ 验证

分析ꎬ包括一个上调 ｍｉＲＮＡ(ｇｇａ￣ｍｉＲ￣１９６)和一个下

调 ｍｉＲＮＡ(ｇｇａ￣ｍｉＲ￣６５９３)ꎮ 结果表明ꎬ这 ２ 个 ｍｉＲ￣
ＮＡ 的表达变化趋势与 Ｓｏｌｅｘａ 测序结果一致(图 ３￣
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Ａ:两品种鸭 ｍｉＲＮＡ 数量ꎻＢ:两品种鸭 ｍｉＲＮＡ 的长度分布ꎻＣ:不同长度 ｍｉＲＮＡｓ 的首位碱基分布图ꎻＤ:两品种鸭不同表达水平的 ｍｉＲＮＡ 数量ꎮ
图 ２　 连城白鸭和樱桃谷鸭下丘脑 ｍｉＲＮＡｓ的鉴定与表达分析

Ｆｉｇ.２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡｓ ｉｎ ｔｈｅ ｈｙｐｏｔｈａｌａｍｕｓ ｏｆ Ｌｉａｎｃｈｅｎｇ ｄｕｃｋ ａｎｄ Ｃｈｅｒｒｙ ｖａｌｌｅｙ ｄｕｃｋ

Ａ)ꎮ 靶基因预测结果显示 ｇｇａ￣ｍｉＲ￣１９６ 靶向调控

ＢＭＡＬ２ 基因的表达ꎬ 而 ｇｇａ￣ｍｉＲ￣６５９３ 靶向调控

ＣＲＹ２ 基因的表达ꎮ 因此ꎬ本研究分别对这 ２ 个

ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ｍＲＮＡ 表达量进行定量 ＰＣＲ 分

析ꎮ 结果表明ꎬ与樱桃谷鸭相比ꎬＢＭＡＬ２ 和 ＣＲＹ２ 基

因的 ｍＲＮＡ 表达量在连城白鸭下丘脑组织中均显

著提高(Ｐ<０􀆰 ０１ꎬ图 ３￣Ｂ)ꎮ 这表明 ｇｇａ￣ｍｉＲ￣１９６ 可

能具有促进 ＢＭＡＬ２ 基因表达的作用ꎬ而 ｇｇａ￣ｍｉＲ￣
６５９３ 可能具有抑制 ＣＲＹ２ 基因表达的作用ꎮ

图 ３　 两品种鸭下丘脑差异表达 ｍｉＲＮＡ(Ａ)及其靶基因的定量 ＰＣＲ 分析(Ｂ)
Ｆｉｇ.３　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｍｉＲＮＡｓ(Ａ) ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ(Ｂ) ｉｎ ｔｈｅ ｈｙｐｏｔｈａｌａｍｕｓ ｏｆ ｔｗｏ ｄｕｃｋ

ｂｒｅｅｄｓ

３　 讨 论

尽管 ｍｉＲＮＡ 序列具有物种间的保守性ꎬ但是

ｍｉＲＮＡ 表达却具有组织和时间特异性[２]ꎮ 为了鉴

定与鸭性成熟启动相关的 ｍｉＲＮＡꎬ本研究根据卵巢

组织的发育情况ꎬ利用高通量测序技术分别对 １０５
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日龄连城白鸭和樱桃谷鸭的下丘脑组织进行小

ＲＮＡ 测序分析ꎬ它们分别代表了性成熟前(樱桃谷

鸭)和性成熟后(连城白鸭)的两种生理状态ꎮ 两个

小 ＲＮＡ 文库共检测到 ９３９ 个成熟 ｍｉＲＮＡꎬ其中ꎬ高
丰度表达 ｍｉＲＮＡ( ｒｅａｄｓ>１０ ０００)主要来自于 ｌｅｔ￣７、
ｍｉＲ￣９、ｍｉＲ￣９９、ｍｉＲ￣１２８、ｍｉＲ￣３０、ｍｉＲ￣１８１ 等家族ꎬ
与 Ｓｕｎ 等在鸡中的研究结果相类似[１４]ꎮ 这些高丰

度表达 ｍｉＲＮＡ 在不同组织中广泛表达ꎬ表明它们可

能在维持组织的正常发育和功能中发挥重要作用ꎮ
例如ꎬｌｅｔ￣７ 最早是在线虫中被发现的ꎬ参与调控线

虫的时序发育过程[１６]ꎮ 后来的研究结果表明ꎬ在正

常组织中ꎬｌｅｔ￣７ 的正常表达使细胞生长、增殖、分化

和凋亡保持在正常水平ꎬ而 ｌｅｔ￣７ 的异常表达则会导

致肿瘤的发生[１７]ꎮ 在本研究中ꎬ微量表达 ｍｉＲＮＡ
(０<ｒｅａｄｓ<１０)的比例高达 ４７％ꎬ这可能与高通量测

序的测序深度有关ꎬ使得更多的微量表达 ｍｉＲＮＡ 被

发现ꎮ
以樱桃谷鸭为对照ꎬ两个小 ＲＮＡ 文库之间总共

检测到 ２９０ 个差异表达 ｍｉＲＮＡꎮ 通过定量 ＰＣＲ 方

法ꎬ分别检测了 ２ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ(ｇｇａ￣ｍｉＲ￣１９６
和 ｇｇａ￣ｍｉＲ￣６５９３)及其靶基因(ＢＭＡＬ２ 和 ＣＲＹ２)ｍＲ￣
ＮＡ 的表达量ꎮ 结果表明ꎬｍｉＲＮＡ 及其靶基因 ｍＲ￣
ＮＡ 在两品种鸭下丘脑组织均具有差异性表达ꎬ与
Ｈａｎ 等[１５]在鸡中的研究结果相一致ꎮ 最近ꎬＳａｎｇ￣
ｉａｏ￣Ａｌｖａｒｅｌｌｏｓ 等报道 ｃ￣Ｍｙｃ / Ｌｉｎ２８ｂ / ｌｅｔ￣７ 通路与性

成熟的启动有关[１３]ꎬ该研究发现在幼年期至青年期

转变的大鼠下丘脑中ꎬｃ￣Ｍｙｃ 和 Ｌｉｎ２８ｂ 基因表达水

平显著降低ꎬ而 ｌｅｔ￣７ａ 和 ｌｅｔ￣７ｂ 表达水平显著增加ꎮ
Ｌｉｎ２８ 基因编码一种 ＲＮＡ 结合蛋白[１８￣１９]ꎬ抑制 ｌｅｔ￣７
ｍｉＲＮＡ 前体向成熟 ｍｉＲＮＡ 的转变[２０￣２１]ꎮ ｃ￣Ｍｙｃ 基

因位于 Ｌｉｎ２８ 基因的上游ꎬ是 Ｌｉｎ２８ 基因的正向调节

因子[２２]ꎮ 在本研究中ꎬｌｅｔ￣７ 家族成员虽然高丰度表

达ꎬ但是其在两品种鸭下丘脑组织中的表达量无显

著差异ꎬｍｉＲ￣７ 是高丰度表达的上调 ｍｉＲＮＡ 之一ꎮ
在人体上的研究结果已表明ꎬｍｉＲ￣７ 调控癌细胞中

表皮生长因子受体信号通路的表达[２３￣２４]ꎮ 在下丘

脑中ꎬ表皮生长因子受体信号通路参与调控 ＧｎＲＨ
的分泌[２５]ꎮ 因此ꎬｍｉＲ￣７ 有可能调控下丘脑中表皮

生长因子受体信号通路进而影响 ＧｎＲＨ 的表达ꎬ这
需要进一步的试验验证ꎮ
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