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性腺组织小 ＲＮＡ转录谱的分析比较
曹　访１，刘　莉２，采克俊１，吴成龙１，周俊波１
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　　摘要：采用转录组高通量测序方法，比较分析幼龄翘嘴红
!

精巢、卵巢组织中小ＲＮＡ转录谱。结果显示，精巢、卵
巢的小ＲＮＡ分布的峰值分别为２８、２９ｎｔ，与一般物种的２２～２４ｎｔ有较大的差异；在小ＲＮＡ库中，经比对注释的比例
很低，分别为２．５％、２．１％。在比对注释的斑马鱼 ｍｉＲＢａｓｅ、斑马鱼 ｎｃＲＮＡ、ｐｉＲＮＡ、Ｒｆａｍ数据库中，精巢组织中被
ｍｉＲＢａｓｅ数据库注释的比例最高，为 １．４９％；而卵巢组织中被 ｍｉＲＢａｓｅ和 ｐｉＲＮＡ数据库注释的比例接近，分别为
０９４％和０．９６％。比较表达量相对较高的共有ｍｉＲＮＡ分子，均是与胚胎发育相关的分子，且大多是精巢组织的表达
量高于卵巢组织，这些ｍｉＲＮＡ分子在个体发育中可能具有重要意义。初步获得了翘嘴红

!

不同性腺组织的转录谱，

为今后进一步分析小ＲＮＡ在生殖发育中的调控作用奠定了基础。
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作者简介：曹　访（１９８０—），男，江苏丰县人，硕士，高级实验师，研究

方向为动物遗传育种与繁殖。Ｅ－ｍａｉｌ：ｈｚｙｚｕｃｆ＠ｈｏｔｍａｉｌ．ｃｏｍ。

　　生物体内的小分子非编码 ＲＮＡ通过转录和转
录后调节形成遗传信息的表达调控网络，在细胞的

分裂分化、个体生长发育和繁殖等生命活动过程中

具有重要的作用。已发现的这类小 ＲＮＡ包括
ｓｉＲＮＡ（ｓｍａｌｌｉｎｔｅｒｆｅｒｉｎｇＲＮＡ）、ｍｉＲＮＡ（ｍｉｃｒｏＲＮＡ）、
ｈｓＲＮＡ（ｈｅｔｅｒｏｃｈｒｏｍａｔｉｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｓｍａｌｌＲＮＡ）和
ｐｉＲＮＡ（ｐｉｗｉｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇＲＮＡ）等。发掘新的小分子
非编码ＲＮＡ、研究其生物学功能及作用机制在生命
科学研究中具有重要意义，目前研究较多的是

ｍｉＲＮＡ。鱼类的ｍｉＲＮＡ也已在斑马鱼、红鳍东方
等几个模式种以及非模式鱼类的虹鳟鱼中被发现

报道［１－２］。

ｍｉＲＮＡｓ是一类非编码、长度约２２ｎｔ的小ＲＮＡ
分子，由６０～８０ｎｔ的茎环前体分子衍生而来，广泛
存在于动物、植物甚至病毒中。ｍｉＲＮＡｓ通过调节
靶标ｍＲＮＡｓ的稳定性和翻译效率，在基因的表达中
起着非常重要的作用，影响着各个生理过程，包括

代谢、细胞凋亡、神经系统发育、免疫防御、肿瘤病

理过程等。自从 １９９３年首次在秀丽线虫中发现
ｍｉＲＮＡ（ｌｉｎ－４）以来［３］，有大量关于 ｍｉＲＮＡｓ的生
物合成、功能和作用机制的研究［４－６］。尽管ｍｉＲＮＡｓ
的作用早已发现，但有关ｍｉＲＮＡ转录组的研究最近
几年才开始。过去主要是通过直接克隆、测序、

ｎｏｒｔｈｅｒｎｂｌｏｔ杂交分析等鉴定逐个对 ｍｉＲＮＡｓ鉴定。
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但这一方法对于含量较低的、表达水平变化幅度大

的、瞬时表达的、与不同发育阶段相关的 ｍｉＲＮＡｓ的
分析具有很大的局限性。这也解释了小规模测序

主要揭示保守 ｍｉＲＮＡｓ分子，而对于低水平的非保
守ｍｉＲＮＡｓ却难以分析，高通量测序方法使非保守
的、弱表达的、种特异性的 ｍｉＲＮＡｓ的分析成为可
能。ｐｉＲＮＡｓ是近年来新发现的一类非编码小
ＲＮＡ，具有组织特异性，调控着生殖细胞和干细胞的
生长发育，对物种的遗传和维持至关重要，已在人、

果蝇、斑马鱼等动物的生殖细胞中发现了这类小

分子［７－９］。

现有的鱼类生殖发育研究主要集中在斑马鱼、

青
"

鱼等模式物种上，而养殖鱼类相关研究甚少，

其原因与相关遗传背景是否清楚有关。但鱼类属

低等脊椎动物，物种差异大，其生殖发育复杂多样，

对模式生物的研究成果难以套用到养殖品种中。

我国作为水产大国，很多研究者已经认识到这一

点。翘嘴红
!

（Ｅｒｙｔｈｒｏｃｕｌｔｅｒｉｌｉｓｈａｅｆｏｒｍｉｓ）是一种鲤
科淡水鱼类，分布较为广泛，俗称白鱼，长江下游俗

称“太湖白鱼”，是“太湖三白”之一。其肉质细嫩、

营养丰富，是鱼中上品，市场价格较高。天然水域

的生产量已很低，野生资源日益减少。目前已建立

了翘嘴红
!

的人工繁殖技术和大规模的人工养殖

技术。笔者前期的初步研究发现，雌性翘嘴红
!

的

卵巢发育较雄性精巢发育早，其生长也较早。针对

这一名优特色鱼种开展生殖细胞的基础生物学研

究，对于品种进一步的开发利用及保护天然翘嘴红

!

的野生资源等都有重要的意义。本研究选取幼

龄翘嘴红
!

的性腺开展了小 ＲＮＡ转录组的分析比
较，为今后进一步开展生殖细胞发育及性别调控研

究等奠定基础。

１　材料与方法

１．１　组织收集与总ＲＮＡ制备
分别取５月龄的３尾雌性及３尾雄性翘嘴红

!

的性腺组织各１ｇ，迅速在液氮中速冻。研磨后，分
别将 ３尾雌鱼和 ３尾雄鱼的组织样品混合，用
ＴＲＩｚｏｌｒｅａｇｅｎｔ（ＬｉｆｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ公司）试剂提取总
ＲＮＡ。提取的ＲＮＡ经紫外分光光度计、１％琼脂糖
电泳和 ＡｇｉｌｅｎｔＢｉｏＡｎａｌｙｚｅｒ２１００进行质检（安捷伦
科技有限公司）。

１．２　小ＲＮＡ文库的建立
采用 ｍｉＲＮＡ提取试剂盒 ｍｉｒＶａｎａＴＭ ｍｉＲＮＡ

ｉｓｏｌａｔｉｏｎｋｉｔ（Ｃａ＃ｔ．ＡＭ１５６０ＡｕｓｔｉｎＴＸ，ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ，
ＵＳ）从上述提取的总ＲＮＡ中富集小ＲＮＡ。之后，先
在小ＲＮＡ的５′和３′末端添加１对接头序列，再用于
接头互补的序列作为引物进行 ＲＴ－ＰＣＲ。扩增的
ｃＤＮＡ经 ６％ ＰＡＧＥ胶纯化后，使用 Ｑｕｂｉｔ ２．０
Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ检测浓度，Ａｇｉｌｅｎｔ２１００检测文库的大小。
由测 序 仪 ＩｌｌｕｍｉｎａＧｅｎｏｍｅＡｎａｌｙｚｅｒＧＡ －ＩＩＸ
（Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司）进行高通量测序。测序质量要求每
向碱基质量大于２０（Ｑ２０）的比例不小于８５％。
１．３　生物信息学分析

原始的测序数据以去除低质量读长以及将含

接头序列且大于１８ｎｔ序列为可用的读长作为数据
过滤的依据，所用软件为 ＣＬＣｇｅｎｏｍｉｃｗｏｒｋｂｅｎｃｈ
（商业软件版本号５．５）。经过滤的ｓｍａｌｌＲＮＡ序列
与公共数据库比对去除 ｒＲＮＡ、ｔＲＮＡ、ｓｍａｌｌｎｕｃｌｅａｒ
ＲＮＡ（ｓｎＲＮＡ）ａｎｄｓｍａｌｌｎｕｃｌｅｏｌａｒＲＮＡ（ｓｎｏＲＮＡ），余
下的序列再与 ｍｉＲＢａｓｅ、ｎｃＲＮＡ、ｐｉＲＮＡ、Ｒｆａｍ等数
据库进行比对分析。此外，应用 ｓＲＮＡＴｏｏｌｋｉｔ软件
包里的 ｍｉＲＣａｔ工具来预测 ｎｏｖｅｌｍｉＲＮＡ；应用
ｍｉＲａｎｄａ软件对 ｍｉＲＮＡ序列以及所测序物种的
ｃＤＮＡ序列进行可能的靶位点预测；用ＤＥＧｓｅｑＲ语
言包结合ｐｅｒｌ脚本将样品的表达量进行比较分析。

２　结果与分析

２．１　总ＲＮＡ制备与小ＲＮＡ文库的质量评价
提取精巢和卵巢混合样品的总 ＲＮＡ的 Ｄ２６０ｎｍ／

Ｄ２８０ｎｍ分别为２．０５和２．０２，表明其纯度较好。但同
样组织量精巢样品提取的总 ＲＮＡ量明显低于卵巢
的总ＲＮＡ提取量，且５Ｓ的量较高。推测这可能与
雌鱼较雄鱼发育快有关。此外，ＡｇｉｌｅｎｔＢｉｏＡｎａｌｙｚｅｒ
２１００质检结果中 ＲＩＮ值大于 ８，也表明提取质量
合格。

构建的小 ＲＮＡ文库经 Ｑｕｂｉｔ ２．０Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ
检测，精巢、卵巢的小 ＲＮＡ的 ｃＤＮＡ文库浓度分别
为３２．６、１０．６ｎｇ／μＬ，主峰长度分别为１４８、１４９ｂｐ
（图１）。单端测序，读长５０ｎｔ，测序所用 Ｆｌｏｗｃｅｌｌ
为ＩｌｌｕｍｉｎａＳｉｎｇｌｅＲｅａｄＦｌｏｗｃｅｌｌＶ４，测序结果显示
精巢和卵巢的 Ｑ２０值的百分比分别为 ９７．４％和
９７６％，表明测序数据可用于后续的数据分析。
２．２　数据预处理与长度分布统计

本研究采用Ｉｌｌｕｍｉｎａ／Ｓｏｌｅｘａ深度测序技术对幼
龄翘嘴红

!

的精巢和卵巢的小ＲＮＡ库进行了测定。
应用 ＣＬＣｇｅｎｏｍｉｃｓ＿ｗｏｒｋｂｅｎｃｈ５．５软件对测定的数
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据进行预处理，主要是弃去仅含接头序列、低质量

序列、长度小于１５ｎｔ和大于３３ｎｔ的序列等。此外，
还须排除已知的 ｍＲＮＡ，ｒＲＮＡ，ｔＲＮＡ，ｓｎＲＮＡ，
ｓｎｏＲＮＡ和重复序列元件。测定的精巢小ＲＮＡ原始
读长（ｒｅａｄｓ）为２４７５２７９２个，可用于后续分析的高

质量有效读长 ２０１６７２４０个，占 ８１．４７％；卵巢小
ＲＮＡ的原始读长为 ２２９４７９４９个，其中有效读长为
１８１９８８７９个，占７９．３１％。精巢小 ＲＮＡ的序列大
小分布的峰值在２８ｎｔ，卵巢小 ＲＮＡ的峰值在２９ｎｔ
（图２）。

２．３　比对注释，鉴定已知ｍｉＲＮＡ
上述处理后的序列与最新ＳａｎｇｅｒｍｉＲＢａｓｅ数据

库比对，比对过程不允许有错配。另外还与其他非

编码数据库 ｎｃＲＮＡ、ｐｉＲＮＡ、Ｒｆａｍ数据库比对，允许
与目标序列有２个碱基错配、允许比目标序列两端
各缩短或延长２个碱基。比对结果（图３）表明，精
巢的有效读长序列中，被注释的读长有５０２８２３个，

占２．５％，其中与斑马鱼 ｍｉＲＢａｓｅ、斑马鱼 ｎｃＲＮＡ、
ｐｉＲＮＡ、Ｒｆａｍ数据库比对注释的读长所占比例分别
为 １．４９％、０．８７％、０．０９％、０．０５％；而卵巢组织中
被注释的读长有３７４８９５个，占２．１％，被上述数据
库注释的比例分别为 ０．９４％、０．１０％、０．９６％、
０．０７％。
　　用ＤＥＧｓｅｑＲ语言包结合ｐｅｒｌ脚本将精巢和卵
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巢样品的表达量进行鉴定和比较分析。２个样品的
小ＲＮＡ中，有２１９个 ｍｉＲＮＡ与斑马鱼 ｍｉＲＢａｓｅ已
知ｍｉＲＮＡ相同，但其表达量有差异。其中有 ９个
ｍｉＲＮＡ在精巢组织中可找到，在卵巢中没有找到；

有４个在卵巢中有而在精巢中没有，但这 １３个
ｍｉＲＮＡ的表达丰度都极低。在已知 ｍｉＲＮＡ中，较
高表达丰度的 ｍｉＲＮＡ分子在精巢中的表达绝大部
分都高于卵巢（图４）。　

２．４　新ｍｉｃｒｏＲＮＡ分子的预测
应用ｓＲＮＡＴｏｏｌｋｉｔ软件包中的 ｍｉＲＣａｔ工具来

预测ｎｏｖｅｌｍｉＲＮＡ。ｍｉｃｒｏＲＮＡ前体的标志性发卡结
构能够用来预测新的 ｍｉｃｒｏＲＮＡ。将没有注释的读
长（样品名＿ｕｎａｎｎｏｔａｔｅｄ．ｃｓｖ）比对到斑马鱼基因组
后，通过折叠模型分析，若有序列位于茎环结构上，

则初步判定该序列为１个候选的新 ｍｉｃｒｏＲＮＡ。按
上述方法在精巢组织中预测到７６个新 ｍｉｃｒｏＲＮＡ，
卵巢组织中预测到７７个，其中５０个相同。预测新
ｍｉｃｒｏＲＮＡ序列，见表１。在这些预测的新ｍｉｃｒｏＲＮＡ
分子中，仅在精巢和卵巢共有序列中有４个序列具
有对应的ｍｉＲＮＡ序列，分别是第１、第２、第３０号
序列，它们对应的ｍｉＲＮＡ序列分别为：ＡＵＧＡＡＧＧ
ＵＣＡＡＵＧＧＵＵＡｖＣＣｖＡＧＵ（ｄｒｅ－ｍｉＲ－７１４６－３ｐ）、ＧＡ
ＵＣＡＵＵＵＵＵＧＵＧＡＵＵＡＵＧＣＡＧＣＵ（ｄｒｅ－ｍｉＲ－

１５３ｃ－３ｐ）、ＵＣＡＣＡＧＵＧＡＡＣＣＧＧＵＣＵＣＵＵＵＵ（ｄｒｅ－
ｍｉＲ－１２８－３ｐ）。

３　讨论

鱼类养殖中所涉及的苗种繁育、性别控制等问

题与鱼类生殖细胞的发育分化密切相关。此外，鱼

类属低等脊椎动物，其生殖发育较高等脊椎动物具

有更丰富的多样性。结合现代生命科学技术，弄清

楚水产养殖鱼类的基础生物学问题，是进行现代育

种、建设现代渔业的重要环节。本研究就具有地方

特色的名优水产养殖品种翘嘴红
!

的性腺小 ＲＮＡ
转录谱进行了初步的分析。笔者在研究中发现，尽

管笔者所用材料均为５月龄翘嘴红
!

性腺，但通过

组织切片观察其性腺发育阶段明显不同。该阶段

精巢组织中还未见游离精子，而卵巢组织中已见游
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表１　与斑马鱼基因组比对并预测的新ｍｉＲＮＡ分子

序号 精巢与卵巢组织共有序列 精巢组织特有序列 卵巢组织特有序列

１ ＵＡＵＧＡＡＡＧＵＣＡＡＵＧＧＵＵＡＣＣＧＵ ＵＧＵＵＣＵＧＵＵＡＵＵＧＧＡＣＵＵＣＵＧＵＧＣ ＵＧＡＵＡＵＵＣＣＡＧＵＡＣＡＣＡＣＡＧＧＡＣＡ
２ ＵＧＡＵＧＧＵＵＵＵＵＧＵＧＡＣＵＧＣＡＣＵ ＵＵＧＧＵＡＡＣＧＡＣＧＧＡＡＣＵＵＧＣＧＡＣＣ ＵＵＵＵＧＵＵＵＡＧＵＧＣＵＧＧＣＵＵＣＵＧＧＧ
３ ＵＧＧＡＵＣＵＧＧＡＧＣＧＧＣＣＵＧＡＧＧＣＵ ＣＵＧＡＡＵＧＵＧＡＧＣＣＵＧＡＡＧＵＧＧＣＣＣ ＵＵＵＧＡＡＵＧＵＧＧＣＵＡＣＵＧＵＵＧＧＡＧＣ
４ ＵＵＡＣＡＡＵＵＡＡＡＧＧＡＵＡＵＵＵＣＵＵ ＵＧＡＧＡＵＣＵＵＵＧＧＵＵＣＣＡＡＣＣＡＣＣＧ ＵＵＧＧＡＵＧＵＵＡＧＡＧＧＧＣＡＣＡＧＡＧＡ
５ ＵＣＣＡＵＵＣＧＧＡＡＧＧＧＣＵＣＡＵＣＣＣ ＵＵＧＡＵＧＡＣＵＧＣＡＵＣＵＵＣＧＣＣＵ ＵＣＵＵＧＡＧＣＵＡＡＵＣＵＧＡＡＧＧＣＣ
６ ＵＣＣＡＵＵＣＧＧＡＡＧＡＧＣＵＣＡＵＣＣＣＵＡ ＵＧＡＵＵＵＣＣＡＡＵＡＡＵＵＧＡＧＡＣＡＧＵ ＵＧＵＧＵＡＣＡＧＡＵＣＣＵＵＧＣＡＡＣＡＵＧ
７ ＵＡＡＡＡＵＡＧＡＡＵＵＧＧＧＡＵＵＧＧＧＣＣＵ ＵＵＧＡＣＵＵＧＧＡＣＵＣＧＡＣＡＡＡＧＧＵＧＧ ＵＣＧＧＧＧＧＡＧＡＡＧＡＧＣＣＵＵＧＧＵＧＡＧ
８ ＵＧＡＵＡＡＣＡＧＣＣＡＵＣＵＧＡＧＣＣＵＡＣＣ ＵＣＡＧＡＣＵＧＣＡＣＧＡＵＵＵＵＡＧＣＣＣＣ ＵＧＡＵＧＵＵＧＡＧＣＵＣＡＣＵＧＵＣＵＧＡＧＡ
９ ＵＵＣＵＧＧＡＡＣＵＣＣＵＧＣＡＧＡＵＧＣＵＧＧ ＵＵＣＵＵＣＡＵＧＡＧＣＣＧＧＧＣＵＧＵＧＵＣＣ ＵＣＵＵＧＡＡＧＧＡＡＧＵＧＵＣＵＧＵＡＧＣＣＵ
１０ ＣＡＧＡＣＡＣＵＧＡＡＡＣＣＧＡＧＡＵＵＵＧＡＧ ＣＣＡＣＣＵＡＧＵＡＧＣＣＡＣＡＵＣＣＵＧＧＡＣ ＵＣＡＵＣＣＡＣＡＧＡＣＣＵＧＵＵＵＧＣＵＣ
１１ ＵＣＡＧＵＣＡＧＡＡＣＡＣＵＵＵＵＣＡＣＡＣＡＧ ＵＧＧＧＣＡＡＡＣＵＣＣＣＡＵＧＡＡＣＣ ＵＧＧＡＣＵＧＧＡＧＵＧＡＣＡＧＡＣＣＧＡＧＧＡ
１２ ＵＵＣＣＡＡＡＡＡＡＧＵＵＧＧＧＡＣＡＣＵＧＵＡ ＵＣＡＧＡＣＡＧＵＡＧＡＡＧＡＧＡＵＵＧＡＵＧＧ ＵＧＣＵＵＣＡＧＧＡＣＣＵＧＧＡＡＧＡＣＵ
１３ ＵＡＵＣＵＣＡＧＡＡＵＵＣＵＧＡＣＵＵＵＡＵＡＵ ＵＡＧＡＧＵＵＵＣＵＣＡＧＵＧＡＡＡＧＡＣＵＧＡ ＵＧＡＵＧＡＵＵＧＡＣＡＧＧＡＣＵＧＡＡＵＧ
１４ ＡＡＡＣＵＣＡＵＧＡＡＡＣＵＵＵＧＣＡＣＡＣＧ ＵＡＧＵＵＵＧＡＵＵＣＡＣＡＧＣＡＣＡＡＧ ＵＣＣＡＵＣＧＵＡＧＧＵＧＡＵＵＵＣＵＣＵＧＣＧ
１５ ＵＧＣＵＵＵＡＧＵＵＧＡＧＣＵＣＵＵＧＡＣＣＣ ＵＵＣＵＧＡＡＵＧＡＵＣＡＵＧＵＧＡＣＡＣＵ ＵＡＣＵＧＡＡＧＧＡＵＵＣＡＣＡＣＵＧＵＡＡＡＣ
１６ ＵＵＣＡＣＧＣＣＧＧＵＡＵＣＵＧＧＧＣＣＣＡＣＡ ＵＡＵＵＧＧＵＧＧＡＵＣＵＣＡＵＧＵＧＡＧＵＧＡ ＵＣＵＧＵＡＵＵＣＡＣＵＣＵＧＧＵＧＡＡＧＵＣＵ
１７ ＵＡＧＡＣＵＧＡＧＡＧＡＣＣＡＵＵＵＡＡＡＧＧＣ ＡＣＡＵＵＡＧＡＣＡＵＧＡＣＡＧＵＣＣＵＧＧＧＣ ＵＡＧＵＵＧＧＡＡＣＡＣＡＣＣＣＵＣＣＧＧＵＣＣ
１８ ＵＵＧＧＡＣＵＡＧＡＡＡＣＡＡＧＡＣＡＡＡＵＣＵ ＵＧＡＡＧＡＵＧＣＵＧＧＡＵＧＵＧＧＡＧＧＵＣＣ ＵＧＡＵＧＵＵＧＵＡＡＵＵＧＡＵＧＣＡＧＵＡＵＧ
１９ ＵＣＵＣＣＣＧＧＡＣＡＣＧＧＡＵＧＧＣＣＵＣＣＣ ＵＣＣＡＵＧＧＵＵＣＡＧＵＣＵＵＧＣＵＧＵＡＡＧ ＵＣＧＧＡＡＵＡＵＡＧＣＧＧＣＵＵＵＵＧＣＵ
２０ ＵＡＡＡＣＵＣＵＧＣＡＧＧＡＣＡＧＵＧＧＣＣＣ ＵＵＣＵＧＧＡＧＧＡＵＣＡＵＧＵＧＡＣＡＣＵ ＵＧＵＧＡＵＣＣＵＣＣＵＧＡＣＡＵＡＡＵＧＧＣ
２１ ＵＡＵＧＡＵＵＧＵＡＡＡＧＣＡＣＵＵＵＧＧＧＵＧ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧＧＣＡＧＧＵＡＧＧ ＵＣＵＧＡＵＧＧＵＧＵＣＣＵＣＵＣＵＵＧＣＡＣＣ
２２ ＵＵＵＧＡＡＡＣＵＡＧＧＣＵＣＵＧＧＣＵＣＵＧＡ ＵＵＣＵＧＡＧＡＵＡＣＵＧＡＡＵＵＵＧＧＧ ＵＣＣＡＡＡＧＵＵＣＵＵＣＧＵＵＵＧＡＣＵ
２３ ＵＵＣＣＧＵＡＧＧＡＣＧＵＵＡＡＣＡＣＡＣＵＧ ＵＧＵＵＧＡＵＵＵＧＵＣＵＧＡＡＵＧＵＣＣＡＧＡ ＵＡＣＵＡＣＵＵＣＣＧＧＣＧＡＧＡＡＵＣＵＧＡＡ
２４ ＵＣＣＡＵＣＡＧＵＣＡＣＧＵＧＡＣＣＵＡＣＣ ＡＵＣＣＡＧＵＡＵＧＧＵＵＵＵＣＣＧＧＣＣＵＵＧ ＵＵＵＧＵＣＡＵＵＧＵＧＵＧＡＧＣＣＡＣＡＣＵ
２５ ＵＵＣＣＧＡＵＣＧＡＧＵＣＵＧＡＡＡＣＣＡＣＧＵ ＵＵＧＧＡＵＣＵＧＡＵＡＡＡＵＧＣＡＣＧＣＧＵＣ ＵＣＣＣＡＵＧＡＡＣＣＣＵＣＵＡＧＣＡＣＣＣＵ
２６ ＵＡＣＵＧＡＡＣＵＡＧＡＧＡＧＣＵＧＡＵＵＧＡ ＡＵＧＡＡＣＣＧＡＡＣＧＣＣＧＧＧＵＵＡＡＧＧＣ ＵＵＧＡＵＵＣＵＧＡＵＵＧＧＵＣＡＡＵＡＧＣＵ
２７ ＵＵＣＵＵＡＣＣＵＵＧＧＣＣＡＵＧＵＣＵＣＵＧＡ ＵＵＣＵＧＡＧＡＵＡＵＡＡＡＧＵＣＧＣＡＡＵＵ
２８ ＵＧＧＵＧＵＣＵＧＧＡＣＵＡＣＵＧＡＧＧＣＣ
２９ ＵＵＧＵＵＵＵＵＣＡＧＧＧＧＵＵＧＧＧＣＵＵＧ
３０ ＵＧＵＧＡＧＣＣＧＧＵＵＵＣＵＵＵＧＵＡＧＣＧＣ
３１ ＵＧＡＣＵＧＡＧＡＡＵＧＡＵＧＣＣＵＵＧＡＣＡ
３２ ＧＣＧＧＣＧＡＣＵＣＵＧＧＡＣＧＵＧＣＧＣＣ
３３ ＵＧＧＡＧＡＡＧＵＵＵＵＧＡＣＡＵＧＣＣＣＵ
３４ ＵＡＣＵＣＧＧＡＡＵＵＵＧＵＧＣＵＣＵＧＣ
３５ ＵＵＡＡＵＡＣＧＣＡＵＣＧＧＡＣＵＣＡＧＵＧＵＧ
３６ ＵＵＡＧＡＵＣＧＵＵＡＡＡＡＵＡＧＧＧＣＣＣ
３７ ＵＡＵＣＵＧＵＡＧＡＧＣＵＧＣＧＧＧＣＵＧＧＧＣ
３８ ＵＣＧＡＧＵＣＵＧＡＡＡＣＣＡＣＧＵＧＡＵＣＧＧ
３９ ＵＡＣＵＡＵＧＡＡＵＵＣＧＧＡＣＡＵＡＣＵＡＣＵ
４０ ＵＡＡＣＡＧＣＧＵＣＣＡＧＵＣＡＧＡＣＵＣ
４１ ＵＧＡＧＡＵＧＡＵＵＵＧＡＧＣＵＵＵＧＵＧＡＣＡ
４２ ＵＡＣＡＡＵＣＣＵＧＵＣＵＣＧＧＡＧＧＵ
４３ ＵＧＵＧＣＡＣＵＵＡＧＡＣＣＵＧＣＡＵＧＧＣＵ
４４ ＵＡＣＣＵＧＡＧＣＵＣＡＧＧＧＵＡＵＣＧＧＣＣ
４５ ＵＵＣＡＡＧＵＣＵＧＧＧＣＵＣＵＧＧＣＵ
４６ ＵＡＡＧＡＣＵＧＡＡＡＧＧＵＧＧＡＣＡＵＧＡＧＧ
４７ ＡＧＡＧＡＧＡＣＵＧＵＣＧＵＵＵＧＧＧＧ
４８ ＵＡＵＵＣＡＵＧＧＣＵＧＵＧＵＵＵＵＵＧＧＧＣＡ
４９ ＵＡＡＵＡＡＡＣＣＡＧＡＡＣＵＧＡＣＣＣＵ
５０ ＵＡＣＣＵＧＧＧＡＣＵＧＡＧＵＵＵＵＣＵＧＣＡ
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离的卵子；提取总ＲＮＡ时也发现，卵巢组织总 ＲＮＡ
中５ＳＲＮＡ的含量很高。目前，已有翘嘴红

!

全雌

育种技术的应用，主要是利用雌性生长较雄性快的

特点，从其性腺的发育来看，也是雌性发育较雄

性早。

从获得的小ＲＮＡ数据与现有数据库比对结果
来看，可注释的序列比例非常低，９７％以上的序列无
法注释，这一方面反映了鱼类基因组信息的多样

性，另一方面也提示模式生物的遗传信息对于鱼类

基因组、转录组等研究具有较大的局限性。在小

ＲＮＡ序列分布中，发现其峰值在２８～２９ｎｔ，这一值
较其他物种明显偏高。已报道的其他物种小 ＲＮＡ
大小分布的峰值一般在 ２２～２４ｎｔ，也有报道在
２６ｎｔ［１０］。仔细校验测序过程，证实其样品制备及测
序质控均符合要求，说明该结果与物种有关。但是

否因其特殊的发育阶段导致，还须与其他发育阶段

的小ＲＮＡ转录组比较。
在被注释的已知 ｍｉＲＮＡ中，ｍｉＲ－１８１ａ－５ｐ、

ｍｉｒ－１４３－１、ｍｉｒ－９２ａ－１、ｍｉｒ－２６ａ－１、
ｍｉＲ－１４６ａ、ｍｉｒ－１０ｂ－１、ｍｉｒ－２２ａ、ｍｉｒ－２１－１、
ｍｉｒ－１０ｃ、ｌｅｔ－７ａ－１等这些表达量较高的 ｍｉＲＮＡ
分子，均与斑马鱼的个体发育密切相关［１１－１２］。此

外，在小 ＲＮＡ转录谱已比对注释的分子中，精巢
ｍｉＲＮＡｓ所占比例最高，为１．４９％，而卵巢中已注释
的ｍｉＲＮＡｓ和ｐｉＲＮＡｓ所占比例接近，分别为０．９４％
和０．９６％，这可能也与同一年龄的精巢和卵巢组织
实际上是处于不同的发育阶段有关，其中 ｍｉＲＮＡｓ
和ｐｉＲＮＡｓ的消长规律值得进一步探讨。

４　结论

本研究采用转录组高通量测序方法，比较分析

了幼龄翘嘴红
!

精巢和卵巢组织中小ＲＮＡ转录谱，
由于没有翘嘴红

!

基因组信息，新ｍｉＲＮＡ的预测只
能以斑马鱼基因组信息为基础展开。结果显示，部

分预测的同一个新 ｍｉＲＮＡ分子位于不同的染色体

上，由此推测这些成熟的ｍｉＲＮＡ分子在翘嘴红
!

的

基因组中也可能对不同的基因起到调控作用。下

一步，笔者可继续比较分析其他不同发育阶段性腺

小ＲＮＡ转录谱，可能找出性别调控的关键 ｍｉＲＮＡｓ
或ｐｉＲＮＡｓ。
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