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　 　 摘要:　 为了解 ｍｉＲ１６９基因家族在辣椒生长发育过程的重要调控作用ꎬ通过生物信息学的方法对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９
基因家族的成员进行了染色体定位、序列保守性分析、系统发育进化树分析、前体序列二级结构预测和靶基因预

测ꎮ 结果表明:ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族成员定位在 ４条染色体上ꎻ成熟序列高度保守ꎬ前体序列在产生成熟序列的位置高

度保守ꎻ预测结果显示 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族成员均有靶基因ꎬ这些靶基因主要以靶基因核因子 Ａ(ＮＦ￣ＹＡ)复合物为主ꎬ
且大体相同ꎮ 这些靶基因可以参与到种子萌发、植株发育和对外界环境胁迫的应答等多种生命活动中ꎮ
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｍｉＲ１６９ꎻ ｐｅｐｐｅｒꎻ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎻ ＮＦ￣ＹＡ

　 　 ＭｉｃｒｏＲＮＡ(ｍｉＲＮＡ)是真核生物体中内生的ꎬ长
度大致为２０~ ２４ 个核苷酸[１]ꎬ具有一定的保守性、
时序性和结构特异性的非编码小分子 ＲＮＡꎮ ｍｉＲ￣
ＮＡ调控植物的生长发育、信号转导和对外界环境

非生物胁迫的响应等生命活动[２]ꎮ 一个 ｍｉＲＮＡ 可

能具有一个或多个靶基因ꎬ且 ｍｉＲＮＡ一般都是通过

对靶基因的切割和翻译抑制[３]对靶基因进行调控ꎮ
从目前的研究结果来看ꎬｍｉＲＮＡ 家族庞大且调

控方式复杂ꎬ其中ꎬｍｉＲ１６９是植物 ｍｉＲＮＡ 中几个最

大的 ｍｉＲＮＡ 家族之一ꎬ仅水稻 ｍｉＲ１６９ 家族就登记

了十几个家族成员ꎬ且成员间具有大体相同的成熟

序列和靶基因ꎮ 近年ꎬ越来越多的科研人员研究了

ｍｉＲ１６９ 对植物的逆境调控作用ꎮ Ｌｉ 等[４] 发现

ｍｉＲ１６９可在水稻抗稻瘟病中起负调节作用ꎮ 陈禹
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彤等[５]发现 ｍｉＲ１６９ｏ 可以参与干旱胁迫的应答ꎮ
舒李露等[６]发现当 ｍｉＲ１６９ 过表达时能够促进山核

桃植株提前开花ꎮ 阮先乐等[７]发现油菜 ｍｉＲ１６９ 可

以参与到非生物胁迫的应答中ꎮ 而董云等[８]进一

步研究发现油菜 ｍｉＲ１６９ｄ 也可以通过对靶基因的

调控实现早花ꎮ 方辉等[９]发现葡萄 ｍｉＲ１６９ 是重要

的生长发育和逆境胁迫的调控元件ꎮ Ｓｏｒｉｎ 等[１０]发

现拟南芥 ｍｉＲ１６９ 通过调节靶基因核因子 Ａ(ＮＦ￣
ＹＡ)来直接或间接地参与到植物对环境信号的应答

中ꎮ Ｓｅｒｉｖｉｃｈｙａｓｗａｔ等[１１]发现拟南芥 ｍｉＲ１６９ 可以对

外界温度的影响进行负调控ꎮ Ｈａｎｅｍｉａｎ 等[１２]发现

在拟南芥抗青枯病突变体中 ｍｉＲ１６９ 表现为负调

控ꎬｍｉＲ１６９ 的过表达则使突变株失去抗性ꎮ Ｙｕ
等[１３]发现在大豆中 ｇｍａ￣ｍｉＲ１６９ｃ 通过抑制其靶基

因 ＮＦ￣ＹＡ复合物的表达来对大豆干旱胁迫的应答

起负调控作用ꎬ是一种应对干旱胁迫的候选 ｍｉＲ￣
ＮＡꎮ Ｚｈａｎｇ等[１４]发现在番茄中 ｓｌｙ￣ｍｉＲ１６９ｃ 的过表

达增强了番茄的耐旱性ꎮ
在以往的研究中ꎬＮＦ￣ＹＡ 转录因子在不同植物

中的作用也被一点点地挖掘出来ꎮ Ｍａｒｃｏａｎｔｏｎｉｏ
等[１５]研究发现 ＮＦ￣ＹＡ过表达可以延缓某种因胁迫

造成的植物衰老ꎮ ＮＦ￣ＹＡ 可以抑制一些包括早期

ＡＢＡ介导的基因表达ꎬ还可以通过降低植物的生长

速率来实现对非生物胁迫的调控ꎬ而且一般含有

ＮＦ￣ＹＡ复合物的植物对外界环境胁迫所诱导的植

物衰老具有一定的耐受性ꎮ Ｎｉ 等[１６]发现在大豆中

ＮＦ￣ＹＡ与抗旱息息相关ꎬＮＦ￣ＹＡ 可以通过增强大豆

对高盐度和外源 ＡＢＡ 的敏感性来发挥自己在正调

控植物抗旱性的重要作用ꎮ
辣椒在中国是一种十分重要的蔬菜作物ꎬ能够

带来很大的经济效益ꎬ但是产量易受环境因素的影

响[１７￣１９]ꎮ 环境胁迫已成为制约农业发展的主要限

制因子ꎬ发掘利用植物自身的抗逆境能力ꎬ 选育优

良品种已成为重要课题[２０]ꎮ 辣椒 ｍｉＲ１６９ ( ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９)家族之中成员较多且在辣椒的生长过程中

可能具有复杂的调控关系ꎬ但具体的作用机理以及

调控机制尚未知道ꎮ 本研究将利用 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ 等数

据库以及多种在线软件对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族的

序列分布、染色体定位特征、二级结构、发育进化树

以及靶基因的调控机理进行一定的生物信息学分

析ꎬ以期明确 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９在辣椒生长过程中的调控

作用ꎬ为辣椒抗逆性研究以及优秀品种选育等提供

参考数据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 数据来源

在 ｍｉＲＮＡ 数据库 ＰｍｉＲＥＮ(ｈｔｔｐ:/ / ｗｗｗ. ｐｍｉｒｅｎ.
ｃｏｍ/ )中直接搜索 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９数据ꎬ并通过下载的方

式获得 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族的全部 １５名成员的成熟序列ꎮ
１.２　 染色体定位

将 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族全部成员的前体序列以 ＦＡＳ￣
ＴＡ 格式提交至数据库 ＰＥＰＰＥＲ ＧＥＮＯＭＥ(ｈｔｔｐ: / /
ｐｅｐｐｅｒｇｅｎｏｍｅ.ｓｎｕ.ａｃ.ｋｒ / )中通过在线比对的方式获

得染色体定位信息ꎬ其中参数设置均为默认值ꎮ
１.３　 前体序列二级结构预测

将 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９的前体序列以 ＦＡＳＴＡ 格式提交

至 ＲＮＡｆｏｌｄＷｅｂＳｅｒｖｅｒ ( ｈｔｔｐ: / / ｒｎａ. ｔｂｉ. ｕｎｉｖｉｅ. ａｃ. ａｔ /
ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ＲＮＡＷｅｂＳｕｉｔｅ / ＲＮＡｆｏｌｄ. ｃｇｉ ) 中ꎬ 预 测 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９基因家族的全部成员的前体二级结构ꎬ其中

参数均为默认ꎮ
１.４　 序列比对分析与系统发育进化树分析

利用 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｇｅｎｏｍｅ.ｊｐ / ｔｏｏｌｓ￣ｂｉｎ / ｃｌｕｓｔａｌｗ)和 ＥＳＰｒｉｐｔ３.Ｘ(ｈｔｔｐ: / /
ｅｓｐｒｉｐｔ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ＥＳＰｒｉｐｔ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ＥＳＰｒｉｐｔ. ｃｇｉ)对 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ 的成熟序列进行多序列比对ꎬ结果利用

ＷｅｂＬｏｇｏ(ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂｌｏｇｏ.ｂｅｒｋｅｌｅｙ.ｅｄｕ / ｌｏｇｏ.ｃｇｉ)绘制

序列保守性图片ꎮ Ｌｏｇｏ 图可以显示出序列中每个

位置上碱基出现的频率以及序列保守程度ꎮ 其中参

数均为默认值ꎮ 利用 ＭＥＧＡ Ｘ 通过邻近法(Ｎｅｉｇｈ￣
ｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ)绘制 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族的系

统发育进化树ꎬ其中 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 设置为１ ０００次ꎬ其余

参数均为默认值ꎮ
１.５　 靶基因预测

利用 ＰｍｉＲＥＮ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｐｍｉｒｅｎ. ｃｏｍ / ) 和

ＷＭＤ３(ｈｔｔｐ: / / ｗｍｄ３. ｗｅｉｇｅｌｗｏｒｌｄ. ｏｒｇ / ｃｇｉ)的在线预

测获得 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族成员的靶基因预测信息ꎬ结
果再通过利用 ＮＣＢＩ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / )的 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ 数据库以及 ＢＬＡＳＴ 的在线比对

进行靶基因的功能注释ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族成熟序列分析及其基因定位

结果

　 　 利用 ＰｍｉＲＥＮ 数据库搜索到 １５ 个 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９
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基因家族成员(表 １)ꎬ结果显示除 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ 和

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ的长度为 ２２ 个碱基外其余 １３ 个成员

的长度均为 ２１ 个碱基ꎮ 利用数据库 ＰＥＰＰＥＲ ＧＥ￣
ＮＯＭＥ对全部 １５ 个成员进行定位ꎬ结果显示 １５ 个

基因序列分布在 ４条染色体上ꎬ分别为染色体 ２、染
色体 ４、染色体 ７、染色体 ８ꎮ 其中有 ８个成员位于染

色体 ７ 上ꎬ分别为 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｂ、 ｃａｎ￣

ｍｉＲ１６９ｅ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｆ 、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｊ、
ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｋ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｌꎬ有 ５个成员位于染色体

８ 上ꎬ 分 别 为 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｄ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｈ、 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ｍ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｎ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｏꎬ其余 ２个成员

中 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ 位于染色体 ２ 上ꎬｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｉ 位于

染色体 ４上ꎮ

表 １　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族成熟序列及其基因定位结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｔｕｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ　 　 　 　 　 　 　 ｍｉＲＮＡ成熟序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 　 　 基因定位　 　 　 　 　 　 　 　 　

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＧ 染色体 ７:１６５３９４１７－１６５３９５０４

ｃａｎ－ｍｉＲ１６９ｂ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＧ 染色体 ７:１７０６８２３３－１７０６８３２０

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ ＣＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＧＧＣ 染色体 ２:１６６８４４５０６－１６６８４４６２５

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｄ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＡ 染色体 ８ :１１１４５１３８６－１１１４５１４７７

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｅ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＡ 染色体 ７ :１８２０２６７２－１８２０２７６６

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｆ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＡ 染色体 ７:１６４４３７１１－１６４４３８０３

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ ＡＧＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴ 染色体 ７:１６３９５７１０－１６３９５８０５

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｈ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＴ 染色体 ８:１１１５４０８４４－１１１５４０９４８

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｉ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＧ 染色体 ４:１９７０１３２９－１９７０１４３３

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｊ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＧ 染色体 ７:１６２８２６４９－１６２８２７４０

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｋ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＧ 染色体 ７ :１７０６８６５８－１７０６８７４９

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｌ ＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴＧ 染色体 ７ :１６２８２４３３－１６２８２５１６

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｍ ＴＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴ 染色体 ８ :１１２３３７７７１－１１２３３７８６２

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｎ ＴＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴ 染色体 ８ :１１２４０１５０７－１１２４０１６０３

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｏ ＴＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＴ 染色体 ８:８６４２１９５２－８６４２２０５２

２.２　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族成员成熟序列的保守性分析

　 　 利用 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ 和 ＥＳＰｒｉｐｔ ３.Ｘ
对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族成员成熟序列及前体序列进行保

守性分析(图 １)ꎬ并利用ＷｅｂＬｏｇｏ对结果绘制了更为

直观的序列保守性对比图(图 ２)ꎮ 由图 １ 和图 ２ 可

以看出 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族成熟序列中 １８ 个碱基完全

保守ꎬ另有 ２个碱基高度保守ꎬ其余碱基保守性较低

甚至不保守ꎬ而且 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｂ、 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ｉ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｊ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｋ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｌ、
ｃａｎ￣ｍｉＲｍ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｎ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｏ 和 ｃａｎ￣ｍｉＲｄ、
ｃａｎ￣ｍｉＲｅ、ｃａｎ￣ｍｉＲｆ成熟序列碱基完全相同ꎮ 前体序

列高度保守区域几乎与成熟序列完全重合ꎬ而前体序

列其余位置保守性差应可能是其处于不同发育阶段

不同的植物组织中造成的ꎮ
２.３　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族前体序列二级结构预测

　 　 利 用 在 线 软 件 ＲＮＡｆｏｌｄＷｅｂＳｅｒｖｅｒ 对 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９基因家族前体序列进行二级结构预测ꎮ 结

图 １　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族成熟序列比对结果

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍａｔｕｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ ｆａｍｉｌｙ

果显示 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族成员均能形成稳定的

茎环架构ꎮ 在这些家族成员中ꎬ其结构特点与 Ｌｕａｎ
等[２１]研究结果相同ꎬｃａｎ￣ｍｉＲ１６９二级茎环结构高度

可变ꎬ高度保守结构均位于茎区ꎬ其他区域在大小和

茎环结构差异很大ꎮ 挑选出几个较为典型的二级结

构 预 测 图 ( ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ、 ｃａｎ￣
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ｍｉＲ１６９ｋ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｎ二级结构预测图)作为展示 (图 ３)ꎮ

图 ２　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 成熟序列的保守性分析

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｔｕｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９

图 ３ 　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ( ａ)、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ(ｂ)、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｋ( ｃ)、
ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｎ(ｄ)前体序列的二级结构预测图

Ｆｉｇ.３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ
( ａ )ꎬ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ ( ｂ )ꎬ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｋ ( ｃ )ꎬ ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ｎ(ｄ) ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

２.４　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族前体序列的系统发育进化树

分析

　 　 利用 ＭＥＧＡ Ｘ 对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族的前体

序列进行比对分析并绘制系统发育进化树ꎮ 结果显

示ꎬ前体序列进化树(图 ４)显示ꎬｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ １５ 个

成员除 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｏ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ外ꎬ共分为 ３个分

支: ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｄ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｈ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｍ、 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ｎ(分支Ⅰ)ꎬｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｂ、ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ｌ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｉ (第Ⅱ分支)ꎬ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｅ、
ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｆ、 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｊ、 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９ｋ(分支Ⅲ)ꎮ 从进化树上看ꎬｃａｎ￣ｍｉａｒ１６９ｏ、
ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ应比其他成员产生早ꎬ两者序列差异

也较其他序列大ꎮ 与此同时参考了 ｍｉＲＮＡ 数据库

ＰｍｉＲＥＮ中成熟序列表达位置和 ＲＰＭ 值信息ꎬ大部

分 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９成员的主要表达位置为植物的根和

茎ꎬ只有 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ 在植物根、茎、叶、花、果实中

极少量表达ꎮ 结合进化树ꎬ可解释 ｃａｎ￣ｍｉＲ１９ｃ 成熟

序列与其他成熟序列差异最大ꎮ 因此推测 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９基因在其进化过程中发生了较多碱基突变、
替换等现象ꎬ或者其进化过程更为复杂ꎬ这与蒋梦琦

等[２２]关于 ｍｉＲ１５６家族的序列分析结果类似ꎬ即不

同成员由于不同时间不同速度进化或所处于植物体

不同的组织中从而导致前体序列差异较大ꎬ同时也

证明了其在进化过程中功能区的保守性ꎮ

图 ４　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 前体序列系统发育进化树

Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９

２.５　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族靶基因预测

利用数据库 ＰｍｉＲＥＮ和在线软件ＷＭＤ３的初步

预测以及 ＮＣＢＩ的 ＢＬＡＳＴ在线比对ꎬ获得了一个较为

准确的 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９靶基因预测结果(表 ２)ꎮ 结果显

示ꎬ除 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ 外ꎬ其余成员均具有多个靶基因

且大多数都为 ＮＦ￣ＹＡ转录因子基因ꎬ说明 ＮＦ￣ＹＡ转

录因子基因是 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族的重要靶基因ꎮ 这些

靶基因编码产物中包含了多种转录因子和多种蛋白

质ꎬ说明 ｍｉＲ１６９参与调控了辣椒的多种生命活动ꎬ参
与了辣椒的多种代谢活动ꎮ 这为以后 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９￣
ＮＦ￣ＹＡ非生物胁迫代谢途径研究提供了理论基础ꎮ

３１５１刘雪梅等:辣椒 ｍｉＲ１６９及其靶基因的生物信息学分析



表 ２　 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 家族靶基因预测结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ　 　 　 　 　 　 靶基因　 　 　 　 　 　 　 基因功能预测　 　 　

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ａ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｂ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｄ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｅ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｆ、
ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｉ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｋ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｌ

ＮＦ￣ＹＡ１基因 氮素营养

ＮＦ￣ＹＡ３基因 早期胚胎发育、干旱胁迫

ＮＦ￣ＹＡ４基因 根系生长、花期调控

ＬＯＣ１０７８５５４３７基因 功能未知

类 ＭＹＢ相关蛋白基因 调节种子萌发和种子发育

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｃ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｈ ＮＦ￣ＹＡ１基因 氮素营养

ＮＦ￣ＹＡ４基因 早期胚胎发育、干旱胁迫

ＮＦ￣ＹＡ１基因 根系生长、花期调控

ＮＦ￣ＹＡ３基因 功能未知

ＮＦ￣ＹＡ４基因 调节种子萌发和种子发育

ＬＯＣ１０７８５５４３７基因 代谢

类 ＭＹＢ相关蛋白基因 植物损伤应答

类 β￣葡萄糖苷酶基因 免疫调节

水杨酸羧甲基转移酶基因 功能未知

类蛋白质结构受体族基因 功能未知

ＬＯＣ１０７８６６８４６基因 功能未知

五肽重复含蛋白 Ａｔ３ｇ０９６５０基因 植物生长、耐盐胁迫

ＬＯＣ１０７８７１２９４基因 ＤＮＡ引导、ＤＮＡ干扰

类 ＧＩＧＡＮＴＥＡ蛋白基因

类 Ａｒｇｏｎａｕｔｅ蛋白基因

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｍ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｎ、ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｏ 类 β￣葡萄糖苷酶基因 代谢

水杨酸羧甲基转移酶基因 植物损伤应答

类蛋白质结构受体族基因 免疫调节

ＬＯＣ１０７８６６８４６基因 功能未知

五肽重复含蛋白 Ａｔ３ｇ０９６５０基因 功能未知

ＬＯＣ１０７８７１２９４基因 功能未知

类 ＧＩＧＡＮＴＥＡ蛋白基因 植物生长、耐盐胁迫

类 Ａｒｇｏｎａｕｔｅ蛋白基因 ＤＮＡ引导、ＤＮＡ干扰

３　 讨 论

到目前为止ꎬ科研工作者已经从 ３５种植物中发

现了超 ４００个 ｍｉＲ１６９ 基因家族成员[２３￣２４]ꎮ 本研究

利用生物信息学方法对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族的成

熟序列和前体序列进行了保守性分析、系统发育进

化树分析、二级结构预测和靶基因预测ꎬ至此我们对

ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９基因家族有了初步的了解ꎮ 本研究结

果显示ꎬｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族共有 １５ 个家族成员ꎬ
且这 １５个家族成员在成熟序列中保守性较高ꎬ在前

体序列中位于成熟序列产生位置的碱基保守性较

高ꎮ 通过对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基因家族前体序列的系统

发育进化树的分析可以看出ꎬ前体序列在进化过程

中因处于不同植物组织在不同时间以不同的速率发

生碱基突变和缺失从而产生了除茎区外几乎不具保

守区的特点ꎮ
　 　 通过对靶基因的预测不难看出 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９家族

成员除 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ｇ 外都具有多个靶基因并且这些

靶基因大体相同ꎮ 这不仅表明在辣椒中 ｍｉＲ１６９家族

参与了多种生命活动的调控ꎬ也表明了在辣椒中

ｍｉＲ１６９ 家族具有大体相同的调控作用ꎮ 在 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９家族众多的靶基因中ꎬ大多数为 ＮＦ￣ＹＡ转录

因子基因ꎬ这说明 ＮＦ￣ＹＡ 转录因子基因是 ｃａｎ￣
ｍｉＲ１６９家族的主要靶基因ꎮ 徐妙云等[２５]发现在玉

米中 ＮＦ￣ＹＡ能提高玉米对外界胁迫的耐受性ꎮ ＮＦ￣
ＹＡ通过调控根系来作为对外界干旱、高盐等非生物
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胁迫的应答ꎬ提高玉米对外界环境胁迫的耐受性ꎮ
Ｚｈａｏ等[２６]发现在水稻中 ＮＦ￣Ｙ复合物可以起到一定

的抗旱作用ꎬ在对水稻 ｍｉＲ１６９家族成员进行高盐诱

导的研究中发现大量 ＮＦ￣Ｙ 亚基在干旱条件下受到

抑制ꎬ说明调控 ＮＦ￣Ｙ 复合物的某些基因表达被关

闭ꎬ进而说明 ＮＦ￣Ｙ复合物在植物抗旱中发挥重要作

用ꎮ Ｌｉ等[２７]研究发现 ＮＦ￣ＹＡ５同样在植物抗旱方面

可以起到作用ꎬＮＦ￣ＹＡ５可以通过在植物保卫细胞中

的表达或者对气孔大小的调控来实现对植物抗旱性

的调控ꎬ另外这也证明 ＮＦ￣ＹＡ 复合物在植物抗旱性

方面的调控作用是必不可少的ꎮ 辣椒每年受干旱影

响造成产量减少的情况频发ꎬ通过对 ｃａｎ￣ｍｉＲ１６９ 基

因家族的生物信息学分析ꎬ可以为辣椒抗旱优良品种

的选育与性状改良提供思路和理论基础ꎮ
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５１５１刘雪梅等:辣椒 ｍｉＲ１６９及其靶基因的生物信息学分析




