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　　摘要：二脂酰甘油酰基转移酶Ⅱ（ＤＧＡＴ２）是催化三酰甘油生物合成的关键酶，利用生物信息学手段在二倍体棉
花和６种模式植物中共鉴定出２５个ＤＧＡＴ２基因，详细剖析这些基因的结构、序列和进化特征。基因结构分析表明，
绝大多数植物包含８个或９个外显子，且内含子相位高度保守，说明该基因结构起源于陆生植物。蛋白序列分析显
示，核心保守基序１、２、３与功能结构域相互重叠，说明功能结构域起源于藻类植物。进化分析显示：在棉花中，ＤＧＡＴ２
基因发生特异性扩增，其分子机制为串联重复；结合滑动窗口方法和位点模型选择压力检测结果，ＤＧＡＴ２蛋白均受制
于负选择作用。这些结果为棉花及模式植物ＤＧＡＴ２的功能研究提供帮助。
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　　二酰甘油酰基转移酶（ＤＧＡＴ，ＥＣ２．３．１．２０）是催化三酰
甘油（ＴＡＧ）合成最后一步的关键酶［１］。目前，在植物中存在

３种类型的 ＤＧＡＴ，即 ＤＧＡＴ１、ＤＧＡＴ２和 ＤＧＡＴ３［２］。前人研
究表明，ＤＧＡＴ１、ＤＧＡＴ２和 ＤＧＡＴ３隶属于不同基因家族，其
蛋白序列相似性极低，但三者均具有二脂酰甘油酰基转移酶

活性，过表达这些基因均可不同程度提高植物种子含油

量［３］。前人研究显示，ＤＧＡＴ酶参与种子油脂合成、种子萌发
与发育以及幼苗发育等众多生物学过程，具有多样化的功

能［４］。自Ｌａｒｄｉｚａｂａｌ等成功克隆ＭｒＤＧＡＴ２基因以来，在人类、
拟南芥和藻类等物种中均克隆出 ＤＧＡＴ２基因［５－７］。ＤＧＡＴ２
基因功能研究显示，ＤＧＡＴ２基因具有底物特异性，优先利用
特殊脂肪酸进行三酰甘油合成［８］。因此，ＤＧＡＴ２基因的相关
研究越来越受到人们的重视。棉花不仅是一种重要的经济作

物，还是天然纤维与油料作物。虽然在棉花纤维发育、纤维品

质以及抗逆性等方面开展了许多研究，但棉花ＤＧＡＴ２基因的
研究仍未见报道。此外，二倍体雷蒙德氏棉［９］和亚洲棉［１０］全

基因组序列测定已经被完成，这为在棉花中研究ＤＧＡＴ２基因
提供了数据资源。利用生物信息学手段鉴定棉花 ＤＧＡＴ２基
因，并剖析这些基因的结构、保守基序、功能结构域以及系统

进化关系。这些结果能为阐明棉花油脂积累的分子机制奠定

基础，为进一步研究棉花ＤＧＡＴ２基因的功能提供线索。

１　材料与方法

１．１　物种抽样与基因序列下载
本研究涉及的物种包括亚洲棉、雷蒙德氏棉和其他６种

模式植物。序列下载步骤为：在 ＮＣＢＩ数据库直接检索并下
载已知的 ＤＧＡＴ２基因序列，以这些序列为检索序列，利用
ＢＬＡＳＴ工具在默认参数条件下分别搜索相关数据库 Ｃｏｔｔｏｎ
Ｇｅｎ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｏｔｔｏｎｇｅｎ．ｏｒｇ／）、ＧｒｅｅｎｐｈｙｌＶ４（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｇｒｅｅｎｐｈｙｌ．ｏｒｇ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｉｎｄｅｘ．ｃｇｉ）和 ＰｈｙｔｏｚｏｍｅＶ９．１
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ．ｎｅｔ／），最终获取棉花及其他模式植
物的ＤＧＡＴ２基因。并利用Ｐｆａｍ工具［１１］确定这些基因是否含

有ＤＡＧＡＴ（ＰＦ０３９８２）。
１．２　序列特征与蛋白特性分析

通过ＤＮＡ和ｃＤＮＡ的比较，棉花与模式植物 ＤＧＡＴ２基
因外显子和内含子的组织结构模式被鉴定，由ＧＳＤＳ２．０工具
绘制［１２］。ＭＥＭＥ服务器被用于剖析棉花与模式植物 ＤＧＡＴ２
蛋白的保守基序组成模式，参数设置如下：保守基序氨基酸长

度为 ６～１８０ｂｐ；保守基序数目最大值为 １０；Ｅ阈值为
０．００００１，其他参数默认［１３］。此外，利用 ＨＭＭＴＯＰ工具剖析
ＤＧＡＴ２蛋白的跨膜结构域的数目与位置［１４］。

１．３　系统进化与选择压力检测
为阐明 ＤＧＡＴ２蛋白的系统进化关系，利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ软

件［１５］在默认条件下对 ＤＧＡＴ２蛋白进行序列比对，其比对结
果直接导入ＭＥＧＡ软件［１６］中，输出进化树并进行细微调整。

在进化树的末端，可鉴定出同源基因对，同时基于滑动窗口方

法剖析同源基因对的选择压力，其计算由 ＤｎａＳＰ５．１０完成，
参数设置为：滑动窗口１００ｂｐ和步长１０ｂｐ［１７］。此外，利用
Ｐａｌ２ｎａｌ工具准备所有 ＤＧＡＴ２基因的密码子比对序列［１８］，利

用位点特异模型对ＤＧＡＴ２基因进行选择压力分析，其计算过
程由ＰＡＭＬ３．１５软件包中的ＣＯＤＥＭＬ程序完成［１９］。

２　结果与分析

２．１　棉花与模式植物ＤＧＡＴ２鉴定与蛋白序列特征
利用Ｂｌａｓｔ工具在２种棉花与６种模式植物中共鉴定出

２５个ＤＧＡＴ２基因，这些基因的位点标识符、染色体、正负链位
置以及基因组匹配区段均被列出（表１）。功能结构域分析表
明，ＤＧＡＴ２基因编码的蛋白均具有典型的功能结构域ＤＡＧＡＴ
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（ＰＦ０３９８２）。聚类分析显示，２种棉花 ＤＧＡＴ２与拟南芥和水
稻ＤＧＡＴ２聚在一起形成了一个双子叶植物类群；低等植物
ＤＧＡＴ２倾向于聚为一类，但有些低等植物 ＤＧＡＴ２蛋白单独

形成一个分支（图 １－Ａ）。此外，利用 ＨＭＭＴＯＰ工具分析
ＤＧＡＴ２蛋白的跨膜结构，结果显示，除 ＰａＤＧＡＴ２ｃ外，棉花与
模式植物ＤＧＡＴ２蛋白均具有至少１个跨膜结构域（表１）。

表１　棉花与模式植物ＤＧＡＴ２基因的基本信息

基因名称 登录号　　 染色体：匹配区域（正负链）　　　　 读码框 跨膜数目

ＧｒＤＧＡＴ２ａ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０６４１００ Ｃｈｒ０７：４４８９７９０－４４９３０１３（１） １００５ ３
ＧｒＤＧＡＴ２ｂ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０６４２００ Ｃｈｒ０７：４５０１３６８－４５０５１３９（１） ９９３ ２
ＧｒＤＧＡＴ２ｃ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０６４３００ Ｃｈｒ０７：４５０７１６７－４５０９７３０（１） ９８４ ２
ＧｒＤＧＡＴ２ｄ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０６４５００ Ｃｈｒ０７：４５１９５１４－４５２３２１４（１） ９８４ ２
ＧａＤＧＡＴ２ａ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１０９１３ Ｃｈｒ６：５６５６５９０１．．５６５６９０８３（－１） ９０６ １
ＧａＤＧＡＴ２ｂ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１０９１０ Ｃｈｒ６：５６５９１５４２．．５６５９５２４８（－１） ９９３ ２
ＧａＤＧＡＴ２ｃ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１０９１１ Ｃｈｒ６：５６５８５６９３．．５６５８８１３９（－１） １０４７ ２
ＧａＤＧＡＴ２ｄ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１０９１２ Ｃｈｒ６：５６５７７３２４．．５６５７９４５２（－１） ９０９ １
ＡｔＤＧＡＴ２ ＡＴ３Ｇ５１５２０ Ｃｈｒ３：１９１１０５９６－１９１１２７６０（１） ９４５ ２
ＯｓＤＧＡＴ２ａ Ｏｓ０２ｇ４８３５０ Ｃｈｒ２：２９５９８９７４－２９６０１８４６（－１） １０１７ １
ＯｓＤＧＡＴ２ｂ Ｏｓ０６ｇ２２０８０ Ｃｈｒ６：１２８０９６５０－１２８１２４９５（１） １１１３ ２
ＰａＤＧＡＴ２ａ ＭＡ＿２９３８２ｇ００１０ ＭＡ＿２９３８２：３６２６６－４２６１６ ８０１ ２
ＰａＤＧＡＴ２ｂ ＭＡ＿４８１９７８ｇ００１０ ＭＡ＿４８１９７８：８６６－６１７８ ５９１ ２
ＰａＤＧＡＴ２ｃ ＭＡ＿９１３２５３１ｇ００１０ ＭＡ＿９１３２５３１：１－３３８３ ２９１ ０
ＰａＤＧＡＴ２ｄ ＭＡ＿１２３８６０ｇ００１０ ＭＡ＿１２３８６０：３８０３－４１８９ ２８５ ２
ＳｍＤＧＡＴ２ ９６２０４ Ｓｃｆ１８：６０５３２９－６０６８８１（－１） １０２３ ２
ＰｐＤＧＡＴ２ａ Ｐｈｐａｔ．０１４Ｇ０７７３００ Ｃｈｒ１４：１３１６５７６０－１３１６９４８２（１） ９４２ ２
ＰｐＤＧＡＴ２ｂ Ｐｈｐａｔ．０１９Ｇ０３８４００ Ｃｈｒ１９：７０１６１７０－７０１８５５６（１） １０９５ ２
ＰｐＤＧＡＴ２ｃ Ｐｈｐａｔ．０２１Ｇ０４６６００ Ｃｈｒ２１：８４９５９９５－８４９９０８０（１） １０９２ ２
ＰｐＤＧＡＴ２ｄ Ｐｈｐａｔ．０２２Ｇ０７１５００ Ｃｈｒ２２：１４００３５３３－１４００６９５９（１） ９３０ ２
ＣｒＤＧＡＴ２ａ Ｃｒｅ０３．ｇ２０５０５０ Ｃｈｒ３：７５５１３７０－７５５４９５６（１） ９８４ ２
ＣｒＤＧＡＴ２ｂ Ｃｒｅ０６．ｇ２９９０５０ Ｃｈｒ６：７３５１３２９－７３５４７９９（１） １０４１ ３
ＣｒＤＧＡＴ２ｃ Ｃｒｅ０８．ｇ３７７３００ Ｃｈｒ８：３７９００７５－３７９８４０２（－１） ３６６０ ６
ＣｒＤＧＡＴ２ｄ Ｃｒｅ０９．ｇ３８６９１２ Ｃｈｒ９：３１２７４５６－３１３３０１６（１） ９７５ ２
ＣｒＤＧＡＴ２ｅ Ｃｒｅ１２．ｇ５５７７５０ Ｃｈｒ１２：７２７９１２９－７２８３１０４（－１） ９９６ ３

　　利用ＭＥＭＥ软件对 ＤＧＡＴ２蛋白的保守基序进行分析，
结果表明，在２５个棉花和模式植物ＤＧＡＴ２蛋白中存在１０个
保守基序（Ｍｏｔｉｆ１～１０），共形成１３种保守基序组织模式，其
中 ６个棉花 ＤＧＡＴ２蛋白共享的保守基序组成模式为
Ｍｏｔｉｆ４－６－２－１－３，而 ＡｔＤＧＡＴ２、ＯｓＤＧＡＴ２ａ／ｂ和 Ｐｐ
ＤＧＡＴ２ｄ等共享的保守基序模式为 Ｍｏｔｉｆ９－６－２－１－３
（图１－Ｂ）。就单个保守基序而言，所有 ＤＧＡＴ２蛋白保守基
序被分为两大类型，即种属普遍类型和种属特异类型。保守

基序１、２、３、６、９几乎存在于所有ＤＧＡＴ２蛋白中，属于种属普
遍类型；但保守基序４、５、７、８、１０表现出不同程度的种属特异
性，属于种属特异类型。此外，ＤＧＡＴ２蛋白的 ＤＡＧＡＴ
（ＰＦ０３９８２）功能结构域与保守基序１、２、３、６、９相互重叠，这
说明植物的５个保守基序均可能与ＤＧＡＴ２活性高度相关。
２．２　棉花与模式植物 ＤＧＡＴ２基因的外显子与内含子组成
模式

通过比较ＤＮＡ与ＣＤＳ序列，棉花与模式植物 ＤＧＡＴ２基
因的结构特点均被阐明，并鉴定其内含子相位。根据外显子

数目，这些ＤＧＡＴ２基因结构被分为三大类型：（１）８个外显子
类型，这种类型的基因包括ＧｒＤＧＡＴ２ａ、ＧｒＤＧＡＴ２ｄ和ＡｔＤＧＡＴ２
等５个基因；（２）９个外显子类型，这种类型的基因包括
ＧｒＤＧＡＴ２ｂ、ＧａＤＧＡＴ２ａ和ＯｓＤＧＡＴ２ａ等１１个基因；（３）２、３、５、
６、７、１３个或１４个外显子类型，这类基因包括 ＣｒＤＧＡＴ２ａ、Ｐｐ
ＤＧＡＴ２ｂ和 ＰａＤＧＡＴ２ｃ等９个基因（图１－Ｃ）。结合 ＤＧＡＴ２

蛋白聚类结果可知，位于同一进化分支的基因往往具有相同

或相似的基因结构，甚至外显子和内含子长度、内含子相位具

有高度保守性；棉花 ＤＧＡＴ２蛋白聚为一类，具有高度相似的
基因结构，并且这些基因的内含子相位高度保守；此外，有些

物种ＤＧＡＴ２蛋白单独形成一个分支，具有独特的基因结构如
ＰａＤＧＡＴ２ｄ、ＣｒＤＧＡＴ２ａ和 ＰａＤＧＡＴ２ｂ，它们分别拥有２、６、５个
外显子，并且其内含子相位变异较大。总之，棉花与模式植物

ＤＧＡＴ２基因的结构多数以８个或９个外显子形式存在，尤其
是在高等植物中该基因的结构具有较高的保守性。

２．３　棉花与模式植物ＤＧＡＴ２基因的系统进化关系
在构建棉花与模式植物ＤＧＡＴ２基因的进化树前，移走覆

盖度低于８０％、相似度低于３０％的序列，进而构建由亚洲棉、
雷蒙德氏棉和水稻等８种植物的１４个ＤＧＡＴ２蛋白形成的进
化树。系统进化分析表明，藻类植物 ＣｒＤＧＡＴ２ａ蛋白单独形
成１个进化分支，与其他植物具有较远的亲缘关系；其他苔藓
类、蕨类、裸子与被子植物 ＤＧＡＴ２蛋白明显被分为２个进化
分支，其中被子植物ＤＧＡＴ２蛋白形成１个进化分支，藓类、蕨
类和裸子植物ＤＧＡＴ２形成另一个进化分支（图２）。此外，在
进化树末端分支上，存在４对同源基因，其中２对属于直系同
源基因，２对属于旁系同源基因；旁系同源基因包括 ＧａＤ
ＧＡＴ２ｂ／ＧａＤＧＡＴ２ｃ和 ＯｓＤＧＡＴ２ａ／ＯｓＤＧＡＴ２ｂ，它们起源于物种
特异的基因扩增；直系同源基因包括 ＧｒＤＧＡＴ２ｃ／ＧａＤＧＡＴ２ｄ
和ＧａＤＧＡＴ２ａ／ＧｒＤＧＡＴ２ｄ，它们起源于物种分化事件（图２）。
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２．４　基于同源对水平的棉花与模式植物ＤＧＡＴ２基因的选择
压力

为考察进化树末端的４对同源基因之间是否经历适应性
进化，本研究利用 ＤｎａＳＰ５．１０软件对４对 ＤＧＡＴ２同源基因
进行滑动窗口分析，参数设置：窗口尺寸为１００ｂｐ，步移长度
为１０ｂｐ。结果显示，４对同源基因的 ω平均值从大到小为
０４４（ＧｒＤＧＡＴ２ｄ／ＧａＤＧＡＴ２ａ）＞０．３１（ＧａＤＧＡＴ２ｂ／ＧａＤＧＡＴ２ｃ）＞
０１６（ＯｓＤＧＡＴ２ｂ／ＯｓＤＧＡＴ２ａ）＞０．１５（ＧａＤＧＡＴ２ｄ／ＧｒＤＧＡＴ２ｃ）。就

旁系同源基因而言，亚洲棉旁系基因对ＧａＤＧＡＴ２ｂ／ＧａＤＧＡＴ２ｃ
和水稻旁系同源基因对 ＯｓＤＧＡＴ２ｂ／ＯｓＤＧＡＴ２ａ的每个步移窗
口对应的进化速率具有异质性，但所有的步移窗口的 ω值均
小于１，这充分说明这２对旁系同源基因均受控于负选择作
用，也揭示了基因重复之后并未发生适应性进化（图３－Ａ）。
同理，在２种棉花物种中，直系同源基因对 ＧｒＤＧＡＴ２ｄ／ＧａＤ
ＧＡＴ２ａ和ＧａＤＧＡＴ２ｄ／ＧｒＤＧＡＴ２ｃ的ω均不大于１，这说明物种
分化产生重复基因受到负选择作用，这可能与功能限制密切

相关（图３－Ｂ）。
２．５　基于类群水平的棉花与模式植物 ＤＧＡＴ２基因的选择
压力

以亚洲棉、雷蒙德氏棉和水稻等８种植物的１４个ＤＧＡＴ２
基因为研究对象，利用位点模型对ＤＧＡＴ２基因进行选择压力
检测，鉴定出正选择位点，并利用贝叶斯后验概率推断每个正

选择位点概率值。似然比检验表明，２ΔｌｎＬ＝２７１．６２＞１３２７７
（Ｍ０／Ｍ３），这说明Ｍ３极显著优于Ｍ０（Ｐ＜０．０１），因此，这些
ＤＧＡＴ２蛋白位点间的进化速率明显具有异质性；就 Ｍ２ａ和
Ｍ１ａ比较而言，似然比检验值２ΔｌｎＬ＝０＜５．９９１，说明Ｍ２ａ并
不优于Ｍ１ａ模型，ＤＧＡＴ２基因可能未经历适应性进化；同理，
２ΔｌｎＬ＝０＜５．９９１（Ｍ７／Ｍ８），说明 Ｍ８模型并不优于 Ｍ７模
型，进而可推知棉花与模式植物ＤＧＡＴ２基因中并没有鉴定到
正选择氨基酸位点（表２）。结合似然比测验和贝叶斯推断分
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表２　基于位点模型检测植物ＤＧＡＴ２基因的选择压力检测

模型 自由参数数目 参数评价值 ｌｎＬ 似然模型对 ｄｆ ２ΔｌｎＬ
Ｍ０：单比率 ２７ ω０＝０．１６ －５９０７．９９
Ｍ３：高散型 ３１ ｐ０＝０．２３，ｐ１＝０．４４，ｐ２＝０．３３，ω０＝０．００５４，ω１＝０．１１，ω２＝０．４０ －５７６１．９３ Ｍ０／Ｍ３ ４ ２７１．６２

Ｍ１ａ：中性 ２８ ｐ０＝０．７８，ｐ１＝０．２２，ω０＝０．１２，ω１＝１．００ －５８３９．１３
Ｍ２ａ：选择 ３０ ｐ０＝０．７８，ｐ１＝０．２０，ｐ２＝０．０２，ω０＝０．１２，ω１＝１．００，ω２＝１．００ －５８３９．１３ Ｍ１ａ／Ｍ２ａ ２ ０
Ｍ７：β ２８ ｐ＝０．６１，ｑ＝２．６７ －５７６０．９６
Ｍ８：β＆ω ３０ ｐ＝０．６１，ｑ＝２．６７，ｐ０＝０．９９９９９，ｐ１＝０．００００１，ω＝１．００ －５７６０．９６ Ｍ７／Ｍ８ ２ ０

　　注：ｌｎＬ表示最大似然值的对数；表示似然比检验极显著。

析可知，棉花与模式植物 ＤＧＡＴ２基因均受制于负选择作用，
这意味着ＤＧＡＴ２具有高度保守性，这可能与严格的功能限制
相关。

３　结论与讨论

ＤＧＡＴ２基因广泛存在于真菌、藻类、植物和动物基因组
中，尤其是在藻类植物中通常以多拷贝形式存在［１，３，２０－２１］，这

说明ＤＧＡＴ２基因起源较早，是一个古老的基因家族。与藻类
植物相比，被子植物中 ＤＧＡＴ２基因数目较少，绝大多数物种
仅包括１个或２个成员。但令人感兴趣的是，在２种二倍体
棉花中均发现了４个ＤＧＡＴ２基因，并且在２种二倍体棉花中
ＤＧＡＴ２基因均以串联重复方式排列在同一个染色体区段内，
这说明棉花ＤＧＡＴ２基因发生了物种特异性串联重复。基因
结构和蛋白保守基序分析显示，所有物种ＤＧＡＴ２序列特征具
有较高的多样性，但在被子植物中ＤＧＡＴ２基因的结构与蛋白
基序均表现出高度保守性，这说明被子植物ＤＧＡＴ２蛋白受到
严格的功能限制，具有高度相似的生物学功能，这与前人的研

究结果［２１－２２］基本一致。此外，水稻和棉花的 ＤＧＡＴ２同源基
因对选择压力检测显示，同源基因对分化后并没有发生适应

性进化。同时，基于位点模型对ＤＧＡＴ２蛋白进行选择压力分
析，结果表明植物的１４个ＤＧＡＴ２蛋白均受控于负选择作用，
受到严格的功能限制作用［２１］。总之，二倍体棉花基因组中存

在４个 ＤＧＡＴ２基因，这些基因呈现串联重复特征，并且棉花
ＤＧＡＴ２基因受纯净选择作用，这与其功能重要性密切相关。
这些结果揭示了ＤＧＡＴ２基因的序列特征与进化关系，为其功
能研究提供了理论基础。
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　　摘要：繁殖力是决定羊养殖产业效益最重要的因素，卵泡的生长发育决定了排卵数，进而直接影响母羊的繁殖力。
ｍｉＲＮＡ是由内源性基因编码的单链非编码ＲＮＡ，参与靶基因的转录后调控。本研究通过对山羊 ｍｉＲ－２７ａ的靶基因
进行预测及功能分析，为进一步研究其在山羊繁殖功能中的作用提供新途径。利用靶基因预测软件分析ｍｉＲ－２７ａ的
靶基因，将靶基因进行ＧＯ富集分析及ＫＥＧＧ信号通路分析。结果表明，预测靶基因集合分别富集在细胞增殖、转录
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　　我国是养羊大国，羊养殖产业在畜牧业中占有重要地位。
繁殖和生长是决定规模化养殖产出的两大主要经济性状。在

山羊中，母羊繁殖效益在总效益中占据较大比例，因此繁殖力

是决定羊养殖产业效益最重要的因素之一。排卵率是产仔数

性状的重要组分性状，卵巢中卵泡的生长发育决定了排卵

数［１］。探索卵巢中的基因表达情况、发育规律、调控因素，对

于揭示排卵率的遗传调控机制具有重要意义。

ｍｉｃｒｏＲＮＡ（ｍｉＲＮＡ）是由内源性基因编码的单链非编码
ＲＮＡ，长度一般为２１～２５个核苷酸（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，ｎｔ），通过与靶
基因ｍＲＮＡ的 ３′－ＵＴＲ互补配对来调控其转录后表达水
平［２］。已有研究表明，ｍｉＲ－２１、ｍｉＲ－２１２、ｍｉＲ－１３２在小鼠

颗粒细胞中呈显著的上调表达，且当 ｍｉＲ－２１表达量降低时
会导致颗粒细胞凋亡［３］。在小鼠颗粒细胞中筛选出多个受

ＴＧＦ－β１信号调控的 ｍｉＲＮＡ，其中 ｍｉＲ－２２４可靶向作用于
Ｓｍａｄ４基因来调控颗粒细胞的增殖［４］。前体 ｍｉＲＮＡ发夹结
构经Ｄｉｃｅｒ加工形成成熟的 ｍｉＲＮＡ［５］。Ｄｉｃｅｒ１－／－雌鼠的卵母
细胞中纺锤体发生异常，导致其不能完成第 １次减数分
裂［６－７］。对于颗粒细胞而言，ｍｉＲＮＡ是一类发挥重要调控作
用的小分子调控物。ｍｉＲ－２７ａ是ｍｉＲ－２７家族的重要成员，
该家族是 ｍｉＲＮＡ中功能较为明显的家族之一。众多研究表
明，ｍｉＲ－２７ａ在疾病尤其在肿瘤中发挥重要作用，而在生殖
领域鲜见报道。研究 ｍｉＲ－２７ａ及其靶基因转录调控，对进
一步揭示ｍｉＲＮＡ对山羊母性繁殖的调控作用具有重要意义。

１　材料与方法

１．１　获取ｍｉＲＮＡ
从 ｍｉＲＮＡ信息公共数据库 ｍｉＲＢａｓｅ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍｉｒ

ｂａｓｅ．ｏｒｇ／）中获取不同物种的 ｍｉＲ－２７ａ前体序列和成熟
序列。

１．２　同源性比对
利用ｍｉＲ－２７ａ的前体序列，比较前体序列在不同物种
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