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摘　要：随着非编码 RNA 预测方法的推陈出新及高通量测序技术的发展，先前由于研究技术所限未能被

鉴定注释的较长非编码 RNA 逐渐成为研究热点。目前人们在拟南芥、水稻、玉米、苜蓿等高等模式植物

中发现大量中等长度及长链非编码 RNA，其中一些非编码 RNA 在植物生长发育及环境信号响应等关键生

物学过程中发挥着重要的调控功能。将着重介绍长度大于 50 个核苷酸的非编码 RNA 在多种高等植物中的

序列、分子特征与功能鉴定的方法与最新进展。同时，对长链非编码 RNA 在高等植物中最新报道的作用

模式与分子机理进行归纳总结，并展开讨论。
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Longer noncoding RNAs in higher plants: 
from the sequence, function to the molecular mechanism

WANG Yu-Qiu, FAN De, DENG Xing-Wang, ZHU Dan-Meng*
(State Key Laboratory of Protein and Plant Gene Research, Peking-Tsinghua Center for Life Sciences, 

School of Life Sciences and School of Advanced Agriculture Sciences, Peking University, Beijing 100871, China)

Abstract: With the development and innovation of noncoding RNA prediction algorithms and high-throughput 
sequencing technologies, the research on previously uncharacterized longer noncoding RNAs gradually becomes a 
frontier in the field. At present, large amounts of intermediate-sized and long noncoding RNAs have been identified 

  朱丹萌课题组主要从事中等长度及长链非编码 RNA 在高等植物生长发育及

环境信号响应中的分子鉴定与作用机制研究。在植物研究体系中改进与完善

RNA 的特异性检测、亚细胞定位及生物学功能研究方法。以模式植物拟南芥长

链非编码 RNA 在光控植物生长发育中的作用机理为研究重点，综合运用分子遗

传学、生物化学、细胞生物学与生物信息学方法，阐明功能型新非编码 RNA 在

转录水平和转录后水平发挥作用的分子机制。
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in model plants including Arabidopsis, rice, maize, and Medicago etc. And those emerging genes accomplish variety 
of biological function during development and in response to environmental stimuli. Here, we reviewed the current 
and fast growing knowledge on the systematic identification and annotation of noncoding RNAs with the size of 
longer than 50 nt in higher plants. In addition, the recent advances on the regulatory mechanisms of plant long 
noncoding RNAs will be summarized and discussed.   
Key words: im-ncRNA; long ncRNA; higher plants

1　概述

非编码 RNA (non-coding RNA, ncRNA) 是一类

由基因组产生的不同于信使 RNA(messenger RNA, 
mRNA) 的核糖核酸分子。它们可不被进一步翻译

为多肽或蛋白质，直接以 RNA 的形式发挥功能。

1953 年，沃森和克里克建立的中心法则是人们发现

ncRNA 的第一个里程碑事件。编码基因终产物蛋白

质的生成，需要两类高丰度核糖核酸分子核糖

体 RNA (ribosomal RNA, rRNA)和转运RNA (transfer 
RNA, tRNA) 的直接参与。它们成为最早为人们所

发现的 ncRNA 的代表。在之后的近半个世纪，人

们主要通过生物化学纯化的方法，零星地发现一些

以核仁小分子 RNA (small nucleolus RNA, snoRNA)
和小核 RNA (small nuclear RNA, snRNA) 为代表的

丰度较高的 ncRNA 类别。人类基因组计划的实施

则是人们发现 ncRNA 的第二个里程碑事件。随着

各个模式生物 ( 包括拟南芥 ) 基因组的破译，人们

逐渐开始关注占据着基因组绝大部分比例的非编码

区域的作用与功能。此后，第二代测序技术的建立

与发展可谓是人们发现与鉴定 ncRNA 的第三个里

程碑事件。与此同时，生物信息分析与计算机预测

能力的逐步提高进一步催化了各个物种 ncRNA 的

系统发现与鉴定。

根据 ncRNA 的长度，人们将其大致划分为三

种类别：(1) 长度小于 50 nt 的小 RNA (small RNA)，
研究得相对清楚的主要有 microRNA (miRNA), 
small interfering RNA (siRNA) 等亚类；(2) 长度大致

在 50~300 nt 之间的中等长度非编码 RNA (intermediate- 
sized noncoding RNA, im-ncRNA)，包括以 snoRNA、

snRNA 等为代表的已知类别的分子以及大量未知功

能的 ncRNA ；(3) 长链非编码 RNA (long noncoding 
RNA, lncRNA)，一般指长度大于 200 nt 的 ncRNA。

在有关 small RNA 产生、加工与作用机制日渐清晰

的同时，较长非编码 RNA 逐渐成为新的研究热点。

高通量测序技术的飞速发展以及针对 ncRNA 的分

子生物学研究技术与方法的开发，使得很多表达具

组织器官特异性、丰度低或二级结构更复杂的较长

非编码 RNA 得以被发现和深入研究。本文将着重

介绍高等植物研究领域中大于 50 nt 的 ncRNA 的系

统鉴定与功能解析，并在文中将这些 ncRNA 简称

为较长非编码RNA (longer noncoding RNA, lrncRNA)。

2　高等植物lrncRNA的发现与系统鉴定

2.1　以snoRNA为im-ncRNA研究代表，从个例发

掘到系统鉴定的历程

植物中发现最早的 im-ncRNA 是参与 RNA 加

工与修饰的 snRNA 和 snoRNA。1959 年，Stern 等 [1]

在有关豌豆的研究中发现核仁区 RNA 呈现高度富

集现象。随后于 1985 年，Kiss 等 [2] 通过亚细胞分离、

聚丙烯酰胺凝胶电泳及化学法测序，首次确定植

物多个物种中均存在的，定位于核质的 snRNA U1、
U2、U5、U6 以及定位于核仁内的 U3 ( 最初归为

snRNA，现在划分为 snoRNA)。1994 年，Leader
等 [3] 利用大鼠和酵母中已获得的序列，通过同源序

列扩增的方法获得了多种植物中 snoRNA U14 的序

列。1997 年，Leader 等 [4] 以玉米为主要材料，进

一步发现植物中以 U14 为代表的 snoRNA 以基因簇

的形式存在，并获得了多个 snoRNA 基因簇。2001
年，Barneche 等 [5] 通过计算机预测与筛选，发掘出

拟南芥中 66 个 C/D Box 类型的 snoRNA，实现了

对特定类别 ncRNA 的系统鉴定。同年，Qu 等 [6] 利

用引物延伸 (primer extension) 等实验方法发现了

10 个可能具有不同于 rRNA 修饰功能的 snoRNA 基

因簇。2010 年，Kim 等 [7] 利用 RNA 组学的方法，

鉴定获得了以 U13 为代表的 31 个未知 snoRNA 以

及 15 个已知 snoRNA 的新变体，将拟南芥中的

snoRNA 数目增至 188 个。2013 年，Liu 等 [8] 利用

高通量测序法在单子叶模式植物栽培水稻中新发现

snoRNA 125 个。在水稻中，90% 的 snoRNA 可作

为前体产生 20~30 nt 的小 RNA，并且这些小 RNA
特别富集于水稻 ARGONAUTE 1b 为核心的效应蛋

白复合体中。2014 年，Wang 等 [9] 进一步在双子叶

模式植物拟南芥中鉴定获得 28 个新的 snoRNA，其
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中有 22 个是利用序列互补原则预测不到底物的新

成员 (orphan snoRNA)。
与动物不同，植物中大多数 snoRNA 以基因簇

的形式存在于基因组中。有趣的是，高等植物水稻

中的 snoRNA 的种类与数量非常丰富，串联重复

(tandem duplication) 是半数以上 snoRNA 家族产生

的动力来源。在高等动物中，snoRNA 除以 RNA-
蛋白质复合体的形式参与核酸加工调控与介导核酸

修饰以外，已有研究结果将它们的功能拓展到生长

发育、代谢与重大疾病中的多个调控层面。其中包

括，作为小 RNA 的前体加工产生具有类似 miRNA
功能的 RNA、位于 lncRNA 的两端并使其转录产物

稳定、参与 mRNA 的可变剪接调控、染色质结构

调控等等
[10-11]。上述结果提示，研究进化保守且种

类丰富的 snoRNA 具有重要的生物学意义。关于单

个 snoRNA 在植物领域中的功能机制方面目前报道

较少，相信不断进步完善的 snoRNA 系统鉴定将为

在植物中研究 snoRNA 的生物学功能与基因组演化

分析提供丰富的素材与资源。

2.2　依托于技术发展趋势的未知类型lrncRNA系统

鉴定

2001 年，MacIntosh 等 [12] 通过对拟南芥 20 000
个表达序列标签克隆进行计算机过滤分析，共鉴定

到 19 个可能的未知类型 ncRNA 克隆。这个数目超

过之前植物研究领域所有发现的新型 ncRNA 的总

数，并由此揭开了计算与实验组学方法系统分析植

物 lrncRNA 的热潮。2002 年，Alexander Hüttenhofer
及其同事建立了分离鉴定 50~500 nt 大小的 snmRNA 
(small non-messenger RNA) 的方法，分析了多个模

式生物的非编码序列，其中共鉴定到 140 个拟南芥

snmRNA[13-14]。该方法能够较为全面地获取一定大

小范围内的 RNA 序列信息，但测序方法主要采用

Sanger 测序法，通量小且花费大。在此特定片段大

小分离技术基础上，人们进一步改进了建库策略，

即针对 RNA 5′端结构进行链特异性建库，并结合

新一代高通量测序技术在全基因组范围鉴定

lrncRNA，进一步拓展了针对特定长度范围 ncRNA
的系统鉴定能力。利用上述方法，Liu 等 [8-9] 和

Wang 等 [14] 分别在水稻和拟南芥中发现了 754 个和

521 个新型 im-ncRNA，这些基因中的绝大多数均

为各自物种特有的序列。其中一些拟南芥编码基因

5′UTR 上 im-ncRNA 的产生与宿主基因高表达呈现

正相关性，而基因间区产生的 im-ncRNA 与编码基

因表达受到相似的遗传与表观遗传调控。基于第二

代测序技术的高通量转录组测序分析已成为被最广

泛应用于 lrncRNA 系统鉴定与分析的手段之一 [15]。

近几年，Pacific BioSciences 公司开发了 PacBio 单

分子测序技术，能够实现比第二代测序技术更长的

测序读长，提高对于一些高重复序列测定的准确性

及进一步减少序列拼接引入的不确定性等弊病 [16]。

更多新测序技术的出现与应用必将进一步促进植物

lrncRNA 的系统鉴定与注释。

由微阵列芯片 (Microarray) 技术拓展而来的嵌

合芯片技术 (Tilling array) 是与高通量测序技术并行

发展，并被广泛应用于 lrncRNA 系统鉴定的另一项

关键技术。2005 年，人们首次采用嵌合芯片技术在

全基因组水平分析了拟南芥的转录本 [17]。Li 等 [18]

基于水稻的嵌合芯片转录谱数据，系统分析了栽培

水稻亚种粳稻与籼稻中的非外显子转录活性区域

(transcriptionally active region, TAR)，各获得 25 352
个和 27 744 个 TARs，这些区域很可能会产生很多

的 lrncRNA。Liu 等 [19] 通过分析已有的 200 个拟南

芥转录组数据，初步获得 6 480 个分布于基因间区

的 lncRNA 候选基因，并结合嵌合芯片技术系统进

一步分析了它们的表达模式等分子特征。然而，嵌

合芯片技术有时因其探针杂交信号存在一定的假阳

性率，且无法确定转录本的 5′ 端和 3′ 端，往往需

要结合转录组测序或 RT-PCR 实验进一步确认其可

靠性。

计算机预测与生物信息学分析在植物 lrncRNA
的发掘与系统鉴定的历程中也发挥着不可或缺的作

用。例如，人们基于拟南芥的 cDNA 文库、微阵列

芯片等基因表达数据，开发了计算机算法，在全基

因组水平预测并分析了可能的以顺式 (in cis) 与反式

(in trans) 作用方式发挥功能的天然反义 RNA (natural 
antisense transcript, NAT)[20-21]。至今，人们已开发了

大量的计算机预测与分析方法，基于对已有表达数

据的整合，对多个植物物种的 lrncRNA 进行了预测

与分析 [22-28]。计算机预测与分析成本较低，但是最

终 ncRNA 的真实性鉴定需要进一步的实验验证与

确认。

2.3　结合植物研究的重要问题多层次发掘lrncRNA
在以模式动物为研究对象的工作中，人们逐渐

认识到长链非编码 RNA 具有明显的组织特异性表

达，并参与重要的生长发育、代谢及重大疾病调控

中。lrncRNA 在植物中的研究也逐渐拓展至植物特

有的生长发育及环境响应过程。

不同组织器官、细胞类型乃至细胞器中
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lrncRNA 的系统鉴定与分析逐渐为人们所关注。对

于较为明确的组织器官，如植物的根、茎、叶、花、

果实、种子等，人们可通过机械分离法直接获取特

定组织器官材料，并对其中的 lrncRNA 进行鉴定、

比较和功能初探。例如，Zhang 等 [29] 采用链特异性

RNA 测序的方法，系统分析获得了大量水稻有性

生殖相关的 lncRNA，并且通过实验证实了一些

lncRNA 的表达和功能与水稻生殖过程有关联。除

此之外，人们还建立了更加精细的分离方法，分析

特定组织器官中的转录组。例如，Jiao 等 [30] 巧妙

地通过具有组织特异性表达的启动子驱动标签化

的核糖体大亚基蛋白基因，成功捕获了特定组织

中核糖体结合的 RNA，并且意外地发现了核糖体

结合 RNA 中亦存在可能的 ncRNA。在亚细胞层面，

Zhelyazkova 等 [31] 通过对大麦叶绿体初级转录本的

系统分析，初步确定了叶绿体可能产生 ncRNA 的

候选基因。这些更为细致的研究进一步丰富了人们

对于植物体内 lrncRNA 的认识。

植物不能行走，因此及时响应环境信号以适应

环境变化对于其顺利完成生活史至关重要。来自不

同实验室的科研人员报道了不同环境信号和胁迫信

号条件下植物 lrncRNA 的鉴定工作。例如，Wang
等 [32] 分析获得了拟南芥中大量能够响应光信号变

化的 NAT pair，并且发现它们的表达变化大多与组

蛋白乙酰化修饰相关联。又如，Di 等 [33] 通过整合

表达、表观遗传学修饰和结构特征分析，分析了拟

南芥响应多种非生物胁迫信号的 lncRNA，并且发

现它们自身含有的序列或结构元件可能与其响应信

号能力相关联。此类工作的开展表明，lncRNA 可

能作为响应因子参与了不同信号的传递，而具体哪

些因子直接参与了它们的表达调控以及它们的表达

响应后如何执行下游功能尚待深入探究。

此外，人们还将 lrncRNA 的鉴定工作进一步

拓展到多种具有重要农艺性状和经济价值的植物物

种中 [34]。例如，Kang 和 Liu[35] 基于二倍体草莓花

和果实的基因表达数据，系统分析了可能产生的

lncRNA。通过序列比对，初步推测它们大多进化

上不具保守性。Zhu 等 [36] 通过链特异性转录组数

据分析和比较了野生型番茄和果实成熟突变型番茄

中的 lncRNA，并且发现其中一些 lncRNA 的表达

与番茄果实成熟度相关联。随着 lrncRNA 研究的延

续，更多植物物种中特异演化的 lrncRNA 将被发现，

而且它们的表达与功能的研究会进一步深化人们对

植物经济农艺性状的认识。

2.4　数据整合，lrncRNA系统鉴定与分析的公共平台

在获得了大量有关 lrncRNA 数据的同时，人

们也在不断对这些日益丰富的生物信息进行着归纳

与整合。2011 年，Mattick 及其同事建立的综合数

据库 lncRNAdb (lncRNAs Database) 囊括了真核生

物中的 lncRNA 的表达情况与功能注释，但其中仅

包含 8 种植物中功能较为明确的 lncRNA 的注释 [37]。

Zhao 等 [38] 更新升级的 NONCODE 2016 数据库，

整合了 16 个模式生物的 ncRNA 的信息，其中包含

拟南芥中 3 853 条 lncRNA 的注释。植物研究的专

业数据库中，TAIR (The Arabidopsis Information Resource)
数据库是拟南芥研究最为重要的基因信息来源之

一，目前包含了大约 478 个 lncRNA 的注释，但是

信息较为简略 [39]。PNRD (Plant Non-coding RNA 
Database)数据库由专门研究miRNA的PMRD (Plant 
microRNA Database) 数据库升级而来，收集了包括

lncRNAs、tRNA、rRNA、snRNA 和 snoRNA 等共

计 25 739 个 lrncRNA 的信息，是目前较为全面的

植物 ncRNA 数据库 [40]。PLncDB 数据库是针对模

式植物拟南芥已有 lncRNA 查询的专用数据库，涵

盖了拟南芥中通过嵌合芯片技术与转录组测序技术

已发现的 16 227 个 lncRNA。该数据库较为详细地

注释了 lncRNA 在拟南芥不同生长条件、不同发育

时程和不同突变体中的表达特征与表观遗传修饰情

况 [41]。PLNlncRbase 数据库通过手动搜集的方法整

合了近 200 篇文献报道中植物 lncRNA 的信息，记

录了 43 种植物中 1 187 个 lncRNA 的信息 [42]。针对

NATs，Chen 等 [43] 建立了专门用于查询植物中 NATs
的数据库 PlantNATsDB (Plant Natural Antisense Transcripts 
DataBase)，其中记录了 69 种植物中大约 200 万对

NATs。多种数据库的建立为人们从多层面、多角度

研究植物 lrncRNA 提供了必要的平台。

2.5　lrncRNA真实性的界定方法

已被鉴定注释的 lrncRNA 是否真的直接以

RNA 的形式发挥功能呢？ lrncRNA 真实性界定的

核心问题是这些分子是否具有短肽或者蛋白质编码

潜能。目前，推断 lrncRNA 的蛋白质编码潜能的方

案大体可分为生物信息学分析和实验验证两种。

基于生物信息学分析，人们开发了多种分析算

法推断 lrncRNA 是否具有蛋白质编码潜能 [44-49]。值

得关注的是，监督式机器学习的应用对于推断

lrncRNA 的蛋白质编码潜能发挥着重要作用。例如，

Liu 等 [50] 开发的 CONC (coding or non-coding) 基于

可能肽段长度、氨基酸组成、二级结构预测、组合熵、
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同源序列比对等特征的机器学习程序，可综合推断

lrncRNA 序列的蛋白质编码潜能。在此基础上，

Kong 等 [51] 进一步改善了 CONC 处理较大数据慢等

不足，开发了基于序列特征分析的转录本蛋白质编

码能力的评估算法 CPC (Coding Potential Calculator)，
并且提供了易于使用的网页界面。Lu 等 [52] 通过整

合高通量测序数据、序列保守性分析以及二级结构

稳定性等信息，建立了预测 lncRNA 的整合机器学

习方法。

生物信息学分析对于 lrncRNA 的编码潜能仅

供参考，尚需要进一步的实验验证。归纳起来，可

主要通过以下 4 种方法进一步验证候选 ncRNA 的

蛋白质编码能力 [53] ：(1) 通过体外翻译系统检测候

选 ncRNA 基因能否产生与其含有的 ORF 相对应的

肽段或蛋白质；(2) 检测候选 ncRNA 是否与核糖体

存在相互作用，如果不存在互作，则可推测其可能

不具备蛋白质编码能力；(3) 构建候选 ncRNA 基因

与蛋白质标签基因的融合序列，转入生物体内表达，

通过检测是否有融合蛋白的产生来判断其编码能

力；(4) 通过破坏或干扰 ncRNA 编码序列中可能的

ORF，结合转基因互补实验判断其是否具有多肽或

蛋白质编码能力。目前第 4 种方法已在拟南芥中初

步验证了其有效性 [54]。

2.6　lrncRNA分子特征的多层次鉴定

基于 RNA 分子特性，人们开发了一系列的技

术方法对植物中的 lrncRNA 分子进行多层次的特征

分析。从 lrncRNA 基因序列与产生位置出发，基于

注释位置可通过搜寻合适的 T-DNA 插入突变体获

取特定 lrncRNA 表达变化的株系；对于无合适

T-DNA 插入突变体的情况，除转基因过表达方法外，

人们正在尝试用 artificial miRNAs (amiRNAs) 以及

最新的 CRISPR/Cas9 系统影响特定 lrncRNA 的表

达 [55]。围绕 lrncRNA 的分子表达特征，除了在组

织器官层面结合转录组或者芯片数据分析外，人们

可通过 RNA-FISH 和 RNA 成像等方法进一步探究

lrncRNA 在细胞，甚至亚细胞水平的分布特征 [7,56] ；

对于具有染色质结合能力的 lrncRNA，还可采用

ChIRP-seq (chromatin isolated RNA purification-
sequencing) 和 3C (chromosome conformation capture)
等技术开展特定 lrncRNA 在基因组上的结合位点分

析 [57]。围绕 RNA 的序列和结构特征，除了采用

mfold 等软件进行二级结构预测外，人们还研发了

系统测定 RNA 体内二级结构的实验方法，这势必

促进建立结构与功能之间的联系 [58]。围绕 lrncRNA

可能互作效应因子的获得，在植物已有的研究中，

人们主要通过结合特定生物学调控过程，推测特定

lrncRNA 可能的互作蛋白质因子，进而通过 RIP 
(RNA immunoprecipitation) 等实验验证其可靠性 [59]。

而动物体系应用广泛的直接从特定 lrncRNA 序列出

发，通过 RNA pull-down 等分析其互作蛋白质因子

的方法，目前在植物个例研究中尚鲜有报道。该类

方法在植物体系中的应用对于深入解析 lrncRNA 的

功能机制将发挥重要的作用。

3　lncRNA在植物体内的作用模式与分子机制

关于 lncRNA 在多种模式植物中的功能研究，

近两年已有很好的综述进行了详细总结 [34,60-63]。人

们发现 lncRNA可与DNA、RNA或者蛋白质相结合，

在转录、转录后等多个水平参与基因表达的调控。

以下将根据 lncRNA 转录产生后是否作用于旁侧区

域的基因表达调控，可将其在植物体内发挥作用的

模式分为顺式和反式两类进行阐述。以下将选取典

型 lncRNA 案例阐释以这两种不同作用模式参与植

物重要生物学过程调控的研究进展。

3.1　顺式作用的lncRNA示例

3.1.1　lncRNAs调控植物开花的分子机制

高等植物从营养期到生殖期 ( 开花 ) 的转变是

非常重要的过程，其中参与这个过程调控的抑制基

因 FLC (FLOWERING LOCUS C) 的表达调控对于开

花时间的控制非常关键。目前，人们至少发现三类

顺式作用的 lncRNA 参与了 FLC 基因的转录调控。

2009 年和 2011 年，人们在 FLC 的正义链和反义链

上发现两类 lncRNA 的产生，分别命名为 COOLAIR 
(COLD INDUCED LONG ANTISENSE INTRAGENIC 
RNA)和COLDAIR (COLD ASSISTED INTRONIC NONCODING 
RNA)[59,64]。其中，COOLAIR 可间接通过抑制转录

激活修饰 H3K36me3 的活性，在春化和 FRIGIDA
两个途径来抑制 FLC 基因的表达。COLDAIR 产生

于 FLC 基因的第一个内含子区，在春化途径中可

直接作为骨架分子招募基因沉默复合体 PRC2 
(polycomb repressive complex 2)，通过增加 H3K27me3
累积来维持 FLC 基因处于低表达水平。2014 年，

人们发现了第三类参与 FLC 基因转录调控的

lncRNA ASL (ANTISENSE LONG)，它们可能起到维

持 FLC 基因区 H3K27me3 修饰状态的作用 [65]。三

类 lncRNA 的共性为直接调控其产生位置的靶因子。

对于 COLDAIR，其如何识别 PRC2 蛋白质复合体

的核心组分是比较有意思的问题。而解析 COOLAIR
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和 ASL 是通过一级序列还是二级结构，如何调控

H3K36me3 和 H3K27me3 在 FLC 上的覆盖位置与

水平，将为深入阐明其作用机制提供新视点。

3.1.2　APOLO参与生长素信号诱导的染色质结构改变

2014年，Ariel等 [57] 发现 lncRNA APOLO (AUXIN 
REGULATED PROMOTER LOOP RNA) 的表达能够

影响其下游参与生长素极性运输的重要因子

PINOID (PID) 基因的转录。在响应生长素信号后，

起初转录 APOLO 的基因区发生 DNA 去甲基化现

象，染色质环逐渐打开且激活型组蛋白修饰

H3K9ac 上升，抑制型修饰 H3K27me3 水平下降。

APOLO 和 PID 的转录本会在 RNA 聚合酶 II (Pol 
II) 的介导下得以积累。随着 APOLO 转录的进行，

该分子可通过直接与抑制基因表达的基因沉默复

合体 PRC1 组分 LHP1 (LIKE HETEROCHROMATIN 
PROTEIN 1) 相互作用，逐渐介导 PID 启动子区域

的染色质环形成；同时，RNA 聚合酶 V (Pol V) 转
录产生的 APOLO 会招募 ARGONAUTE 4 (AGO4)
复合体通过 RNA 指导的 DNA 甲基化 (RdDM) 途径

来实现该区域 DNA 的甲基化重新积累，而基因沉

默复合体 PRC2 也会重新在 PID 与 APOLO 位点累

积抑制型组蛋白修饰，进而促使染色质环的再形成

来下调 PID 的表达。这是植物中 lncRNA 通过动态

影响染色质结构改变从而调控旁侧基因表达的重要

案例，深入研究它们与基因沉默复合体之间的互作

方式与特征将为进一步阐明分子机理提供更有意思

的线索。

3.2　反式作用的lncRNA示例

3.2.1　HID1在转录水平参与红光介导的光形态建

成调控

光形态建成是植物响应环境的信号转导通路中

研究得相对成熟且清楚的过程。近二十年来，人们

通过遗传学与生物化学手段筛选获得多个关键的正

负作用调控因子，形成了较为完善的蛋白质调控构

架。Wang 等 [54] 在拟南芥中发现了一个植物特有的

lncRNA，将其命名为HID1 (HIDDEN TREASURE 1)。
HID1 可参与多个光控植物发育过程，其中在红光

介导的光形态建成中 HID1 能够直接参与抑制光形

态 建 成 关 键 抑 制 因 子 PIF3 (PHYTOCHROME-
INTERACTING FACTOR 3) 基因的转录，从而介导拟

南芥红光信号中的下胚轴伸长抑制。该研究揭示了

lncRNA 参与植物光形态建成的精确调控过程。研

究同时发现了两个对于 HID1 发挥功能起重要作用

的茎环结构，且它们在陆地植物中的序列与二级预

测结构均是保守的。HID1 可装配进入 RNA- 蛋白

质复合体，深入研究复合体组分及其功能的关系将

对于植物 lncRNA 如何以反式作用方式寻找靶因子

并发挥调控作用具有重要指导意义。

3.2.2　lncRNA参与水稻雄性不育的产生

植物生殖发育相关的研究中，人们已发现许多

lncRNA 可能参与其中，其中以水稻条件依赖的

雄性不育中 lncRNA 参与调控的案例研究得较为深

入。2012 年，两个研究组各自独立发现了同一个

ncRNA 基因的自发点突变是造成粳稻农垦 58S 光

敏雄性不育系和籼稻培矮 64S 温敏不育系产生的遗

传学基础。Ding 等 [66] 的研究发现，该点突变所在

区域能够产生一个 1 236 nt 的 lncRNA，并命名为

LDMAR (LONG-DAY–SPECIFIC MALE-FERTILITY–
ASSOCIATED RNA)。农垦 58S 株系中 LDMAR 区域

上述自发点突变类型，可能影响了其二级结构的变

化，并且导致该 lncRNA 基因启动子区 DNA 甲基化

水平显著上升，进而通过某种未知途径造成 LDMAR
表达水平在长日照条件下明显下降。而 Zhou 等 [67]

的研究则通过 RACE (rapid-amplication of cDNA ends)
的方法确定了一个 136 nt 的 ncRNA 中间产物，并

且发现该中间产物可进一步加工产生含有上述关键

点突变位点的 21 nt 的小 RNA。无论是 LDMAR 自

身还是可能由其加工而来的小 RNA，在分子层面

揭示它们如何作为反式作用因子执行下游功能，有

可能在分子层面进一步揭示水稻条件依赖的雄性不

育产生的机制。

3.2.3　IPS1在转录后水平参与植物体内磷酸盐的稳

态调节

植物通过吸收土壤中的无机磷酸盐来实现自身

体内的稳态。在这一过程中，PHOSPHATE 2 (PHO2)
抑制植物根中磷的富集和活化过程，且该基因的

mRNA 水平可受到 miRNA399 (miR399) 的切割抑

制。2007 年，拟南芥的研究中报道了 IPS1 (lncRNA 
INDUCED BY PHOSPHATE STARVATION 1) 能够作

为 miR399 的诱饵 (decoy) 参与植物响应磷缺乏的调

节过程 [50]。在磷缺乏胁迫条件下，IPS1 本身的表

达可受到诱导。利用其与 miR399 匹配的特殊序列

元件 (在预测的miR399效应复合体切割位置错配 )，
IPS1 既能够与 miR399 结合又不被其所在的 RNA
沉默复合体切割，从而实现对于 miR399 的靶基因

mRNA 的保护作用。IPS1 是植物特有的一类非编

码 RNA。它的作用机制被发现以后，通过序列互

补来负调控 miRNA 功能的 lncRNA 的例子在高等
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植物和动物的研究中另有不少发现，它们可作为

miRNA 功能的一类重要调节因子 [27]。

3.2.4　ENOD40及其同源序列直接影响互作蛋白质

功能

ENOD40 (EARLY NODULING 40) 是一个最早

有文献记载的高等植物新型 lncRNA。1994 年，

Crespi 等 [68] 在有关栽培苜蓿的研究中，通过比较

分化中根瘤和完全分化根瘤中差异表达的 cDNA 发

现了苜蓿中的 ENOD40 基因。2001 年，Sousa 等 [69]

进一步的实验发现，苜蓿 ENOD40 的 5′端和 3′端
的两个短 ORF 对于其功能是必要的，同时两者间

的结构性 RNA 序列对于其功能也不可或缺。2002
年，Rohrig 等 [70] 的研究发现，大豆中 ENOD40 的 5′
端区域可能会产生两个存在重叠的短肽，且与蔗糖

合成酶的一个亚基存在直接相互作用，提示

ENOD40 可通过短肽行使生物学功能。2004 年，

Campalans 等 [56] 通过酵母三杂交系统，筛选到了与

ENOD40 RNA 直接互作的 RNA 结合蛋白 MtRBP1 
(Medicago truncatula RNA binding protein 1)，并且

实验结果表明在根瘤发生的过程中，ENOD40 能够

通过互作将 MtRBP1 由核内聚集状态转变为细胞质

弥散分布。最近，Crespi 研究组的实验结果显示，

在侧根形成的过程中，ENOD40 在拟南芥中的同源

基因编码的 lncRNA ASCO-lncRNA (AS COMPETITOR 
LONG NONCODING RNA) 能够作为竞争性靶标，

阻抑其互作蛋白可变剪接调节因子 NSRs (nuclear 
speckle RNA-binding protein) 对于目的 mRNA 的结

合，进而影响这些基因的可变剪接模式与表达 [71]。

由此可见，lncRNA 既可直接以 RNA 形式，还可编

码短肽在生物体内执行多个功能 [72-73]。这既反映了

核酸分子功能形式的多样性，也体现了生物系统的

复杂性。

4　结语与展望

近二十年来，在真核生物中大量发现的功能型

lrncRNA 已逐渐使人们意识到除中心法则外，遗传

信息的传递还可以通过 RNA 形式的调控分子以从

序列到结构到生物学功能的方式进行 ( 图 1)。后基

因组时代的组学研究方法快速更新以及基于 RNA
生物化学特性的新技术新方法的不断产生与改进，

促使非编码 RNA 在动植物的生长发育、代谢等重

大生命过程中研究飞速发展。虽然在植物生长发育

的数个重要节点均已发现 lrncRNA 的作用踪迹 ( 图
1)，但是，相对于蛋白质编码基因功能的了解来说，

人们对于植物 lrncRNA 的认识仍在初级阶段。结合

模式植物特有的生命过程及其与环境的互作的调控

过程 ( 如光信号、生物及非生物胁迫等 )，如何有

效地发现不同细胞类型中有功能的 lrncRNA，如何

快速准确地分析它们发挥功能的关键序列或结构，

利用不断更新的新方法研究它们的作用方式，特别

是它们效应复合体组分构成及其相互作用特征，如

何结合 lrncRNA 分子特征对它们进行功能分类等

等都是既有意义又十分有挑战性的科学问题。此

外，循着陆地植物演化规律，解析 lrncRNA 序列

上的自然遗传变异带来的其表达、功能和 ( 或 ) 作
用机制上的改变，不仅将有助于从物种进化的角

度深入了解 lrncRNA 的多样性与功能演化，也将

会促使 lrncRNA 的研究从模式植物中的分子机理

探索拓展为协助或指导农业应用的有力理论依据

成为可能。

图1  植物中较长非编码RNA的发现与功能鉴定
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