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一级结构的分析
`

岳 强
,

周 惠
,

屈 良鹤
(中山大学生物工程研究中心

,

广东 广州 51 0 27 5)

摘 要 : 对酿酒酵母 &袱灿 or m ,℃ e 3 ce

~ iae 基因组中发现和鉴定的 41 个反义
。
on R NA进行一级结构的分析

表明
:

酿酒酵母
、
on R刊 A基因富含 1A’ ; 41 个反义

s
on NR A全都具有 oxb C

,

和 box D
`

结构元素 ; 根据反义
s
on NR A

保守结构元素及反义序列的数 目和位置的特点
,

将反义
s
on R入八分为 5 种结构类型

,

认为
s
no NR A 分子具有

两个主要的功能区 ; 在 sn 5R 7
、

sn 5R 9
、 s l lR 68

、 s n
R 7 1 和

s l l
R75 不具有指导甲基化反义序列的功能区中

,

发现

有一段长 10
一

12 个核昔酸的序列与 rR NA 互补
.

为进一步研究反义 sn O
RN涟 的结构与功能提供了重要线索

.
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随着许多真核生物基因组计划的进展
,

以及

计算机识别和鉴定基因技术的广泛运用
,

大批新

的
s on RN A 基因正源源不断地被报道

.

目前
,

在

各种真核生物中发现和鉴定的
Son RNA 基因总数

已超过 300 个
,

其中通过计算机识别方法发现的

反义
s on NR A 基因就 占有 2乃 以上川

.

这些数据

为深人开展
s on RN A 的研究奠定了基础

.

阐明反义
Son R NA 结构与功能关系一直是

sn
o R NA 研究领域的重点内容之一 目前

,

对反

义
S n

oR N A 结构与功能关系的认识还较为单一
,

除 U 14 具有指导
r B N A 甲基化的同时

,

还具有剪

切 rR NA 前体的功能之外
,

其余反义
Son NR A 均

是通过反义序列与 rS N A 互补
,

来指导
r RNA 中

特定位点的核糖 甲基化修饰
.

新近发现 sn NR A

的甲基化修饰也是 由反 义
。on RNA 参与完成

的圈
,

使反义
Son RNA 的作用对象由

r RNA 拓展

到
s

nR N A
.

由于反义
s on RN A 具有结构 的多样

性川
,

结构的多样性是否意味着功能的多样性
,

则有待于对更多反义
s on R NA 结构的研究

.

迄今为止
,

酿酒酵母是发现反义
S on NR A 最

为完全的真核生物
,

即在 rR NA 的 55 个甲基化修

饰位点中
,

已发现指导其中 52 个甲基化位点中

的 41 个反义
Son RN A闭

.

对酿酒酵母反义
Son NR A

一级结构的深人研究
,

不仅有助于进一步了解反

义
s on NR A 的结构特征

,

而且也能为阐 明反义

sn
o

NR A 结构与功能的关系提供有益的线索
.

本

文在分析酿酒酵母反义
s on NR A 一级结构的基础

上
,

对反义
Son RNA 一级结构的特征以及反义

sn o

NR
A 结构与功能的关系进行了探讨

.

1 数据和方法

1
.

1 数据搜集

从 G e
bn 肌k 中调出酿酒酵母 41 个反义

Son R
-

N A
、

2 0 个 b ox H / A C A s n o RNA 和 讯N A 基因的序

列
,

用于
s on RN A 基因的 AT 百分含量及一级结

构的分析
.

1
.

2 计算机分析

运用自编的计算机程序
,

对酿酒酵母反 义
sno NR

A 基因序列进行搜索
,

寻找与
r R入A 互补配

对序列
.

选取能与
r RN A 形成 W a ts on

一

c icr k 配对
,

长度在 10 个核昔酸以上的序列
.

2 结果与讨论

2
.

1 酉良酒酵母
s on RNA 基因的 AT 含量

41 个酿酒酵母反义
s on RN A 基因的 AT 百分

含量全部都在 52 % 以上
.

最高为 77 %
,

平均可

达 66 %
.

20 个酿酒酵母 b ox 柑A CA s on R NA 基因

的 AT 百分含量也都在 53 % 以上
,

平均为 62 %
.

表明酿酒酵母
, on RNA 基因富含 AT

.

酿酒酵母一共有 16 条染色体
.

41 个反义

sn
0

NR A 和 2 0 个 b ox柑 Ac A s on NR A 基因散布在这

些染色体上
.

对酿酒酵母基因组 AT 百分含量的

统计表明
,

该种酵母每条染色体 AT 的百分含量

都较高
,

且均匀
,

几乎都为 62 %
.

看来酿酒酵
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酿酒酵母反义
S

n oR NA一级结构的分析 9 6

母中的
sn oRA N基因富含 A T可能与此有关

.

2
.

2 酉良酒酵母反义
S n oA R N一级结构的特征

对酿酒酵母 1 4个反义
sn oR NA序列进行比较

分析发现
,

这些
S on RN A 全部都具有 b ox C

,

和

b o x D ,

结构元素 (表 1)
.

表 1
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1
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长度/ nt

类型 朋证困 A

总长度
场

x C 至 h 冰】〕
,

h议 C
,

至 加刃
正常序列 反义序列 正常序列 反义序列

致〕c C
,

场
x D

,

内部反向重复序列
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,
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,
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5
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l) 一表示无反义序列 ; /表示序列太长
,

在此不列出反向重复序列

h 狱C
,

和 b ox D
,

与正常的 b ox C 和 b o x D 最多有 的序列在执行甲基化修饰功能时
,

彼此似乎不相

两个核昔酸的差异
.

b ox C
,

和 b ox D
,

之间的距离最 互影响
,

两段序列在功能上相对独立
.

因此
,

我

短为两个核昔酸
.

当两结构元素之间的距离在 们认为 b l扰 D
,

和 h 姚C
,

的存在
,

可以将整个
s n 0 R

-

13 个核昔酸以
.

上
,

则其间就会具有一段长 4 个 NA 分子分为 A 和 B 两个主要的功能区
,

分别由

核昔酸以上长的内部反向重复序列 (表 1 )
.

与 b ox C 至场
x D

,

和 h 姚C
,

至 b ox D 的序列组成 (图 1)
.

脊椎动物中的反义
。 n o RN A 基 因分析结果相 比 2

.

3 在
s班 b 7 等 5 个

s n 0 R NA 中发现新 的与

较 s[]
,

发现只有人 u8 ] 和 21 5 仅含有一个 hax c J N[ A 互补的序列

和 h 狱D 结构元素
.

酿酒酵母 41 个反义
son NR A 酿酒酵母有 32 个

s n o RN A 只含有一个指导

中有 9 个具有两个指导 rR NA 甲基化的反义序 出N A 甲基化的反义序列
,

这些
s n o
砂认不含有指

列
,

另外 32 个只含有一个指导
r RN A 甲基化反义 导甲基化反义序列的区域长达 30 多个核昔酸

,

序列
.

因此
,

根据反义
, on RN A 保守结构元素及 是否存在其他功能元素

,

目前尚未有系统的研

反义序列的数 目和位置的特点
,

我们将 h扰C / D 究
.

我们专门编制了一个计算机搜索程序
,

对这

反义
。 n o RN A 分为 5 种结构类型 (图 1)

.

这些结 32 个
s On RN A 的序 列 进 行 分 析

.

在 sn B5 7
、

构类型充分表明反义
s n o RN A 在结构上 的多样 8n 5R 9

、 s l lR6 8
、 s n

7R 1 和
s n R夕5 不含有指导甲基

性
.

同时也表明具有一个 box C 和 b ox D 结构元素 化反义序列的功能区 中
,

发现有一段长度为 10

的
s n dRNA 是反义

s on NR A 最简单 的结构类型 ; 一 12 个核昔酸的序列与酿酒酵母 川困 A 完全互

含有 h 姚C
`

和 b ox D
,

的反义 sn oR NA 似乎是由两个 补
.

这些序列与 讯N A 互补的区 域都位手 255

具有单个腼 C 和 b o x D 结构元素的
s n证侈队 组合 讯N A 的保守区内

,

并且这些序列 3
`

端最后一个

而成
,

这从另一个侧面暗示 叨O RNA 基因有重组 核昔酸与 h 冰D
,

/ D 的距离
,

要比指导甲基化的反

的可能性
,

我们先前报道的酿酒酵母 2 15 与粟酒 义序列与 b xo D
,

/ D 的距离要远
,

即超出了反义序

裂殖酵母 21 5 在结构上的差异
,

可能是由于反义 列指导甲基化所允许的与 bo x D
,
/ D 的距离范围之

s l l 0 RNA 基因在进化过程中发生重组 的结果 s[]
,

外 (一般在 3 个核昔酸以内 )
,

表明这些序列并

则支持了上述推测
.

不指导 出刊A 核糖的甲基化修饰 (图 2)
.

这一发

U料 是一个具有两个反义序列 的
,朋 RN A

.

现表明
,

在
s n o RN A 不含有指导甲基化反义序列

用 U 24 含有 h扰 1)
,

和 加x C
,

以及 b o x D
,

的上游序列 的功能区中
,

存在一些其他的功能元素
.

构建的微型
s n 0 RN A 基因

,

其表达产物在酿酒酵 1U 4 是迄今为止唯一已知的具有多功能的反

母中同样可 以指导 rR NA 特定位点的甲基化修 义
s n o RN A

.

虽然 1U 4 的两个功能区也具有两个

饰 sj[
,

暗示 b
oxc 至 boxD

`

的序列与 box C
`

至 b ox D 与 讯N A 互补的序列
,

但只有其中之一的 面m a i n
`
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酿酒酵母反义
s
no NRJ A 一级结构的分析

B具有指导甲基化的功能
,

d

~
n A 却不指导核

糖的甲基化
,

而是参 与
r R人A 前 体 的加工剪

切 [9 ]
.

,】I R5 7
、 , n

形 9
、 S ld 16 8

、 S n B7 1 和 s n

7R 5 中

除了具有一段指导甲基化的反义序列之外
,

还在

另外一个功能区中包含一段与
r RNA 互补但并不

指导甲基化的序列
,

使得这 5 个
s on NR A 在结构
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图 1 反义
s
on RN A S种不同的结构类型
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I八仁旦尽鑫GGAA AT T GACTCTT AACAGATT TG夔螂
A

2 55 1诬之N八 (5 24一 5 3 3 )
s n R7 1: 长 g o n t

盯 ,rA AT羹撇…奎缈队 cA旦犷丝泣丛迅旦旦犷C雌簇断GA ,cl TT TT GA 1’A TGA琳羹羹夔
AAAT 1’T

2 55 r RNA

cc AT cT以丛
.

乃箕必耳必 T ,rT A耀萎粼CC

25 5 r
NR A (29 85一 29 95 )

。 n R75 (2 5 )
: 长 8 9川

TT A
赫娜

G 1A’ 1A’ T I世兰二匹丝巡 iT馨珍
T(

一

:lrA二: 雍攀濒犷A以 cA AT T T从 A

25 5
r

NR A

,1[’ Ag必工塑人塑邵竹 T群馨攀GA CT G1’lrt T

2 55 r RNA (2 306一 2 3 15 )

U14: 长 12 6 n t

、 TeAe GG
琳鬓臻勤

AGAe TG GTTe e T TA八叹
_

叮琴匹哩工
_

Te e Ae GGT肠 以 GT Ae G
熬淮

e撇 e e e AT e价 TAGT、 e T e
r

嘴娜粼 e

O O

AGCA C T TCC “ GGATG谁羹彝)
Do m a i n B 185 r RNA

n al i x z A 185 r l又NA

祝 TCAT

图 2 nS 5R 7等 5个反义 son NR A及其与
r
BN A互补的序列

R g
.

Z iF、 sn o
RN乃。

an d ht ie
r s e q I J

en ce
e

帅 lP em en俪吐se ot r
RN乃

阴影部分表示 l刃 x
C / C和 h找 D / D

,

结构元素 ; 实下划线表示指导甲基化的反义序列 ; 虚下划线表示能与
r
RN A 互补

,

但不指导甲基化的序列
.

括号中的数字表示该序列与
r R入A 互补的位置

.
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一

上与 U1 4 类似
.

至于上述 5 个
S no RN A 中与

】
.

RNA 〔5 〕

互补的序列是否也像 U1 4 的 dom ai n A 一样参与

讯NA 的加工
,

或是具有其他未知的功能
,

则有

待进一步的研究
.
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