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海洋动物 microRNAs 研究进展与展望 
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摘要: MicroRNAs (miRNAs) 是一类小分子非编码 RNA, 通过特异性结合靶基因, 对靶基因转录后表

达进行调控。miRNAs 参与众多生物学过程并发挥关键调控角色。作者介绍了 miRNAs 生物合成和作

用机制, 回顾了近年来海洋动物 miRNA 研究取得的进展, 并阐述了目前已知的 miRNA 对海洋动物重

要生理过程的调控过程和机制, 旨在为今后更深入地研究海洋动物 miRNA 功能提供参考。 

关键词: microRNA; 海洋动物; 生长和发育; 免疫; 附着变态 

中图分类号: Q-1    文献标识码: A      文章编号: 1000-3096(2018)03-0157-12 

DOI: 10.11759/hykx 20171211001 

海洋动物由于其生存环境的特殊性造就了其独

特的生理过程, 包括渗透压调控、免疫和幼虫附着变

态等, 但目前调控这些生理过程的分子机制还知之

甚少。最近几年, 随着组学等技术的发展推进, 在海

洋动物中已经获得了大量 miRNAs, 其中部分

miRNAs的功能得到了验证。microRNA (miRNA)是

一类长约 18—25 个核苷酸的非编码单链 RNA 分子, 

通过碱基互补配对结合靶基因 3’非翻译区, 降解靶

基因 mRNA 或抑制其翻译[1-2]。miRNA 首先在秀丽

隐杆线虫(Caenorhabditis elegans)中被发现: Ambros

等[3-5]通过定位克隆和定点突变的方法发现秀丽隐杆

线虫 lin-4 基因并不编码蛋白 , 而是在转录后形成

22 和 61 个核苷酸的转录产物, 这些转录产物结合

到另外一个基因 lin-14的 3’非翻译区, 抑制 lin-14的

翻译。Reinhart[6]等也在秀丽隐杆线虫中发现 let-7可

以通过结合 lin-41的 3’非翻译区, 从而抑制其表达。

后来, 对其他物种的研究发现 miRNA普遍存在于真

核动物中 , 物种间具有高度的保守性 , 表达具有时

序性和组织特异性, miRNA参与调控动物生长发育、

免疫、应激反应及附着变态等多种生物学过程。作

者将对近年来发现的海洋动物miRNA及其涉及的功

能研究进行综述, 并对此领域未来研究提出展望。 

1  miRNA 的合成和调控机制 

miRNA 是一类非编码短序列 RNA, 在 RNA 聚

合酶 II 作用下, 1 个 miRNA 基因被转录形成一段长

度超过 1kb 的 miRNA 初级转录产物(pri-miRNA)[7]; 

或者几个距离较近的miRNA构成一个多顺反子转录

单元, 共同起始转录[8]。动物体内典型的 pri-miRNA

包含 1 个长约 33~35 个碱基的茎环双链结构, 在 5’

和 3’末端各存在一段单链 RNA。pri-miRNA 被 RNA 

III型核酸内切酶 Drosha识别并剪切, 释放出一段 65

个碱基左右的发夹状片段 , 形成 miRNA 前体

(precursor miRNA, pre-miRNA)[9]。miRNA前体和转

运蛋白 Exportin-5 以及 GTP 结合蛋白 RanGTP 形成

转运复合体被转运到细胞质[10], RNA III型核酸内切

酶 Dicer对其进行加工形成 miRNA双链复合体。随

后双链 miRNA在解旋酶的作用下解链, 产生两条具

有生物学活性的成熟 miRNA[11](图 1)。 

miRNA 主要通过抑制靶基因翻译[12], 或者降低

靶基因稳定性 [13], 甚至是激活基因的表达来调控靶

基因的功能 [14]。新近研究发现菟丝子 (Cuscuta 

campestris)的 miRNA 能够跨物种靶向寄主靶基因, 

从而调控寄主基因的表达, 展示了一种 miRNA跨物

种调控基因表达的新模式[15]。因为只有极少数动物

miRNA 与靶基因以完全互补的形式结合 , 大部分

miRNA 可以不完全与靶基因序列配对结合, 因此一

个 miRNA可以调控多个靶基因[16]。  
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图 1  动物 miRNAs合成过程和调控机制示意图 

Fig. 1  Biogenesis and regulatory mechanisms of animal miRNAs 

 

2  海洋动物 miRNAs 

海洋占据了总地球总面积的 71%, 拥有着数量

庞大的生物资源, 截至 2017 年 5 月, 海洋生物种类

多达 243 000种[17]。海洋动物 miRNA研究起步相对

较晚 , 截至 2017 年 12 月 , miRBase(http: //www. 

mirbase.org)中已收录 2191 条海洋动物成熟 miRNA, 

它们在生殖、生长、发育、免疫调控和代谢等方面

具有重要的功能。除了海鞘纲(Ascidiacea)和海胆纲

(Echinoidea)等海洋模式动物以及部分鱼类, 大部分

海洋物种的miRNA研究还仅限于miRNA的筛选及鉴

定, 对于 miRNA功能的研究报道还比较有限(表 1)。 

海洋动物 miRNAs 具有进化保守性。学者[20]在

牙鲆(Paralichthys olivaceus)中发现了 140 个在后口

动物中保守的 miRNAs, 在头索动物(包括佛罗里达

文昌鱼 (Branchiostoma floridae)[48-49]和厦门文昌鱼

(Branchiostoma belcheri)[50])中鉴定出 54个脊椎动物

保守的 miRNAs 家族、18 个无脊椎动物中保守的

miRNAs, 在光棘球海胆(Strongylocentrotus nudus)中

发现了 345个后口动物保守的 miRNAs[29]。 

除了进化上保守的 miRNAs, 海洋动物在进化

过程中还丢失了一些 miRNAs 或获得了新的特异性

miRNAs。通过与已知的 miRNAs 比对, 发现佛罗里

达文昌鱼和厦门文昌鱼都存在一些物种特异的

miRNAs[25]。从深海热液中存活的优势种——大西洋

无眼裂缝虾(Rimicaris exoculata)的肌肉组织中鉴定

出 159 个已知的 miRNAs 和 34 个新 miRNAs, 其中

miR-275、miR-276、miR-iab4-3p和 miR-iab4-5被推

测是在节肢动物出现以后, 添加到后口动物基因组

中的 ; miR-2001 和  miR-277 系首次在甲壳纲

(Crustacean)中发现[35]。Xu 等[51]获得 19 个太平洋牡

蛎(Crassostrea gigas)的新 pre-miRNAs, 这些 miRNAs

的表达具有明显的组织特异性。 

3  miRNA调控海洋动物重要生理过程 

miRNA广泛参与各种不同生理过程, 包括发育、

生长、细胞增殖、细胞凋亡和应激反应等。由于海洋

环境的特殊性, 海洋动物具有许多独特的生理机能,  
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如感知水流、渗透压调节、鳃呼吸、附着变态、无限 生长发育等, 多种 miRNA已被鉴定出参与其中(图 2)。 

 

图 2  miRNAs与靶基因相互作用调控海洋动物重要生理过程 

Fig. 2  miRNAs regulate the physiological processes of marine animals through their targeted genes 

 

3.1  生长和发育 

研究发现 miRNAs 对紫海胆(Strongylocentrotus 

purpuratus)早期细胞命运决定起了重要的调控作用, 

通过抑制 Dicer 和 Drosha 基因功能从而影响海胆

miRNAs 的形成可导致胚胎无法正常发育成原肠胚, 

同时也影响调控胚层分化相关基因的表达 [30]。

Stepicheva 等[31]发现 miR-31 在海胆不同发育时期不

同组织中的表达没有显著差异, 但敲除 miR-31 后, 

影响初级间充质细胞正常功能, 海胆胚胎不能正常

发育。研究证实 miR-31通过抑制 Pmar1、Alx1、Snail

和 VegfR7 基因表达, 从而最终抑制海胆骨架形成。

总之, miRNA 在海胆发育过程中起到了至关重要的

作用。 

性腺的发育情况及生殖能力直接关系到海水养

殖物种所带来的经济价值。研究发现 miRNAs let-7、

let-7c、let-7f、mir-2、mir-184 和 mir-276 在梭子蟹

(Portunus trituberculatus)卵巢和精巢高表达[52]。已有

研究表明miR-184调控果蝇(Drosophila melanogaster)

雌性生殖细胞的发育, miR-184的缺失导致卵子形成的

异常[53], miR-184 还可以促进雄性生殖细胞的增殖[54], 

据此推测性腺中高表达的这些 miRNAs 在梭子蟹性

腺发育中发挥重要作用。在大西洋庸鲽中, miR-24

主要表达在精巢中, 实验证实 kiss1r-2 是 miR-24 的

靶基因, 而 kiss1r-2是脊椎动物调控性腺发育的关键

基因, 这也暗示了miR-24通过调控 kiss1r-2表达, 进

而调控大西洋庸鲽的性腺发育[24]。 

miRNA还参与调控贝类珍珠层的形成及生物矿

化过程。在马氏珠母贝中发现 miR-2305和 miR-0046

的靶基因包括多个生物矿化相关基因(biomineraliza-

tion-related genes)[44], 其中将 miR-2305 注射入马氏

珠母贝的肌肉后, 珍珠层的生长模式紊乱[45]。过表达

miR-29a 的表型与过表达 miR-2305 的表型一致, 也

会引起珍珠层生长模式的紊乱[46]。另外, miR-183被

发现可以显著降低其靶基因 Runt 转录因子的表达, 

从而调控珍珠层的形成[47]。 

3.2  免疫 

鱼类免疫系统包括先天性或非特异性防御系统

以及获得性或特异性防御系统, miRNAs 在鱼类免

疫系统的作用机制接近于哺乳动物。细菌或病毒感

染的半滑舌鳎(Cynoglossus semilaevis)[55] 和牙鲆[19]

的不同组织中均检测到表达量明显变化的 miRNAs, 

预测结果显示这些 miRNAs 的靶基因参与多种免疫

相关的分子通路。Toll样受体(Toll-like receptors, TLR)

是参与非特异性免疫(天然免疫)的一类重要蛋白质。

当病原入侵时, TLRs 被活化并识别病原体相关分子

模式, 其后通过结合髓样分化因子(Myeloid differen-
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tiation factor 88, MyD88), 诱导炎症细胞因子的转录, 

激活下游信号通路, 产生免疫反应。TLR 信号通路基

因 TLR13、TLR14、IRF7和 MyD88 等都已发现是参

与鱼类炎症反应及免疫应答 miRNAs 的靶基因[19, 21-23], 

一方面 TLRs 可以诱导 miRNAs 的表达, 同时 miRNAs

也调控 TLRs 通路。在 鱼中 , MyD88 被鉴定是

miR-148 的靶基因, 当机体感染了哈维氏弧菌或内

毒素后 , miR-148 的表达量显著上升 ; 过表达

miR-148, 内毒素引起的炎症反应消失 , 暗示着

miR-148 是 MyD88 调控免疫响应的抑制因子, 可以

调节鱼类甚至哺乳动物过度炎症反应发生[56]。当鳗

弧菌侵染 鱼后, miR-8195的表达量上升, TLR13表

达量降低, 进而通过抑制 TLR 信号通路调控 鱼病

原体的识别和免疫响应 , 同时研究者发现激活

TLR13的表达可以导致miR-8195启动子区域核转录

因子κB(nuclear factor-kappa B, NF-κB)的激活, 从

而调控 miR-8195 的表达 [21]。TLR14 是 miR-122 在

炎症反应及免疫响应中涉及的靶基因, 经过鳗弧菌

侵染后, miR-122的表达量显著降低, miR-122可能通

过调节 TLR14的表达激活机体免疫反应[22]。 

在高等脊椎动物中已有研究表明病毒可以利用寄

主的miRNA为病毒自身复制提供更良好的条件[57], 在

鱼类中也发现病毒可以诱导寄主 miRNA表达, 使机

体失去抗病毒的功能 [19]。当细胞肿大病毒(megalo-

cytivirus)侵染牙鲆时, miR-731 的表达量明显上升, 

miR-731通过调控干扰素调节因子 7(interferon regulatory 

factor 7, IRF7)和抑癌基因 p53 表达, 增加病毒在早

期感染时的复制, 也抑制了 p53 介导的细胞凋亡[58], 

这与哺乳动物 miR-146a 和 miR-155 的功能类似。

IRF7是Ⅰ型干扰素(type I IFN)响应的主要效应因子, 

miRNA通过抑制Ⅰ型 IFN通路, 负调控Ⅰ型 IFN免

疫响应, 维持免疫响应稳态[59-60]。上述研究成果丰富

了鱼类 miRNA在免疫应答中的功能, 勾画了一个由

miRNAs构成的免疫调控网络。 

无脊椎动物对病原体的防御是非特异性的, 它

们缺乏获得性免疫功能 , 仅具有先天性免疫 , 主要

通过细胞免疫和体液免疫来发挥免疫应答功能。 现

有研究已经在刺参[61]、太平洋牡蛎[41]、栉孔扇贝[42], 

拟穴青蟹[37]、日本囊对虾[32]等海洋无脊椎动物中鉴

定出上百个参与免疫反应的 miRNAs。当灿烂弧菌侵

染刺参后 , miR-200 通过正向调节 Toll 作用蛋白

(Toll-interacting protein, AjTollip)的表达参与刺参的

免疫响应[28]。miR-31的靶基因 Ajp105属于一类重要

的转录因子家族成员, 其可正向调控 NF-B 基因的

表达, 过表达 miR-31 后显著提高了机体的氧化应激

反应[27], 说明 miR-31在免疫响应中发挥作用。Aj14- 

3-3ζ 基因是 miR-137 的靶基因之一, 分别敲降 miR- 

137 或者 Aj14-3-3ζ 都会促进体腔细胞凋亡, 据此推

测 miR-137正向调节 Aj14-3-3ζ的表达从而调控体腔

细胞的凋亡过程 [26]。研究发现灿烂弧菌侵染太平洋

牡蛎后, miR-92d 的表达量显著降低, 而其靶基因肿

瘤坏死因子效应因子 3(Tumor necrosis factor  

factor 3, TNF factor 3, LITAF3)的表达量显著提高, 

LITAF3可以通过 TLR-2/4调节的信号通路激活肿瘤

坏死因子(Tumor necrosis factor , TNF)的表达 , 

参与调控免疫响应[62]。对太平洋牡蛎进行热激处理

后, 共有 65个 miRNAs表达量发生变化, 其中 42个

miRNAs 在细菌侵染时也发生了显著变化, 说明机

体通过调节与免疫相关miRNA的表达应对外界热激

刺激[38]。 血细胞中也包含了大量的免疫细胞, 在免

疫系统中扮演了重要的角色, 血细胞迁移被认为是

免疫响应最主要的特点[39]。scaffold42648_5080是在

太平洋牡蛎中特异表达的 miRNA, 由牡蛎编码基因

的内含子区域转录而来。经灿烂弧菌或内毒素处理

后, scaffold42648_5080 的表达量均显著下调, 因此

推断 scaffold42648_5080 对于革兰氏阴性菌普的免

疫响应具有普适性; 过表达 scaffold42648_5080, 血

细胞细胞吞噬、细胞凋亡及迁移率都与对照组存在

显著差别; 敲降 scaffold42648_5080的靶基因整合素

连接激酶(integrin-linked kinase, ILK), 血细胞迁移

率也显著降低, 因此推测 scaffold42648_5080参与调

控太平洋牡蛎免疫应答过程[39]。 

多项研究证实miRNA在海洋动物抵抗外界病毒

侵染过程中起到了重要的作用。Yang等[34]通过分析

日本囊对虾miRNA微阵列数据发现了 199个miRNA

与 WSSV 感染引起的细胞凋亡有关, 其中, miR-100

通过作用于胰蛋白酶(trypsin)信号通路, 抑制血细胞

凋亡, 进而抑制 WSSV病毒的侵染。miR-100可以通

过负调控靶基因的表达诱导细胞凋亡已经在多种哺

乳动物细胞系中被证实[63-64]。对虾白斑综合症病毒

侵染对虾后, miRNA 可以通过作用于病毒基因或宿

主基因 , 诱导机体释放多种激活因子 , 激活抗病毒

信号通路抑制病毒增殖[32-33]。日本囊对虾被 WSSV

侵染后 , miR-7 可以作用于对虾白斑综合征病毒

wsv477 基因, 抑制 WSSV 病毒复制, 参与机体的免

疫反应[65]。Shu[33]等在日本囊对虾中发现 miR-12 的
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靶基因包括 wsv024、PTEN 和 BI1。miR-12 可以靶

向结合 wsv024 的 3’UTR, 抵御 WSSV 病毒的感染; 

miR-12与 PTEN相互作用, PTEN抑制免疫受体酪氨

酸活化基序的信号转导, 并控制 RAC 的活性, 从而

抑制细胞自噬; miR-12 还可抑制 BI1 表达, 启动抗

病毒的细胞凋亡机制。在栉孔扇贝的研究中 Chen[42]

等构建了经急性病毒性坏死病毒侵染和未侵染的

miRNA文库, 在病毒侵染组中获得了 37个表达量变

化明显的 miRNAs, 这些 miRNA 靶基因主要是与免

疫或胁迫相关的蛋白, 因此推断栉孔扇贝 miRNA在

抵御病原体侵染中有着十分重要的作用。 

3.3  附着变态 

附着变态是很多海洋动物类群生活史中的关键

环节, 涉及底质选择、幼体器官退化和成体器官发生

等过程, 期间幼体细胞经历形变、迁移、生长、分化

和凋亡等复杂细胞学过程。这些细胞学变化通过系

列级联信号传导通路和基因网络调控, 并且在幼体

附着变态过程中高度协调有序发生。 鲽形目(Pleuro-

nectiformes)鱼类发育过程中, 经历了一个非常奇妙

的变态过程, 右眼经过背部迁移到左眼上方位于身

体同一侧, 身体偏转 90 度, 在变态过程中, 随着组

织结构及器官功能的改变, 鱼的生活习性由浮游型

生活方式转变为底栖型生活方式[66-67]。 继 Inui等[68]

首次发现甲状腺素 T4在牙鲆变态过程中显著上升以

来, 大量关于牙鲆变态的研究围绕着甲状腺素展开, 

但甲状腺素调节牙鲆变态的分子机制仍不清楚。全

基因组和转录组数据分析揭示, 褐牙鲆幼体变态过

程受甲状腺激素、视黄酸信号通路以及光传导等通

路调控[69]。可能参与鱼类变态过程的 miRNA也已经

被报道, 通过 miRNA 微阵列技术(miRNA-microarray)

发现了 66 个 miRNA 在牙鲆变态时期的表达存在显

著差异 , 其中包括 3 个调控成肌细胞增殖分化的

miR-1、miR-133和 miR-206、调控色素沉积的 miR-25

及在皮肤特异表达的 miR-203[20]。变态前期 let-7[18]

和 miR-17[70]表达量显著提高, 用硫脲抑制 let-7的表

达, 牙鲆变态过程停滞, 说明 let-7 参与调控牙鲆变

态过程; 过表达 miR-17, 其靶基因 CDC42的表达量

显著降低, miR-17通过抑制 CDC42表达调控软骨形

成、增殖及骨的重吸收过程, 最终调控牙鲆体轴不对

称的发育和组织器官的重排。  

海鞘属于尾索动物, 具有浮游生活和固着生活

两个生活阶段, 附着变态是衔接这两个阶段的重要

生理过程。海鞘幼体附着变态包含了一系列细胞学

改变, 由多种分子机制进行调节。MAPK信号通路参

与调控玻璃海鞘 (Ciona intestinalis) 的附着变态过程, 

浮游幼体后期, 表皮细胞生长因子(Epidermal Growth 

Factor, EGF)和 ERK信号通路被激活, 细胞外信号促

使浮游幼体通过附着乳突附着在基底, 然后位于中

枢神经系统的 JNK 和 β 肾上腺素信号传导通路被激

活, 从而触发海鞘蝌蚪幼体尾部不同类型细胞的凋

亡退化[71]。作者已经筛选出海鞘附着变态期表达量

明显变化的诸多 miRNAs, 并鉴定出 3 个 miRNAs 

(miR-4000f、miR-4018a和 miR-4018b)特异性表达在

海鞘幼体的间充质细胞中, 幼虫变态后, 其表达水平

显著降低, 这意味着其可能在海鞘幼体变态中通过释

放抑制表达的靶基因而调控成体组织的新生过程[72]。 

研究人员应用差异显示 PCR、基因芯片和转录

组学等方法鉴别了大量鲍[73-75]和牡蛎[76-77]等附着变

态的相关基因; 应用蛋白质组学研究方法 , 识别了

牡蛎附着变态相关的多种蛋白 [78]。参与调控藤壶

(Amphibalanus amphitrite)附着变态和基质选择的重

要基因和蛋白也相继被发现[79]。 但海洋无脊椎动中

与附着变态相关的 miRNAs 至今报道不多。太平洋

牡蛎中, 已经识别了包括 cgi-miR-33-5p 在内的多个

miRNA在面盘幼虫时期高表达, 由于miR-33-5p的保

守性及其人类同源 miRNAs, miR-33a-5p和 miR-33b- 

5p对胰岛素信号通路和脂肪酸代谢的调控功能[80-81], 

推测miR-33-5p可能参与幼虫变态时期的代谢调控[51]。 

3.4  应激反应 

盐度是水生动物生理代谢的重要影响因子, 水

环境中盐度的变化会引起动物各项生理指标的变化, 

海洋动物对盐度的反应主要靠渗透压调节来完成。

miRNAs 对海洋动物渗透压的调控机制尚不明确[41], 

这方面的研究报道也非常有限。在受低盐胁迫的情

况下, 太平洋牡蛎 miR-1984、miR-92-3p高表达, 而

miR-183、miR-2353和 miR-184-3p表达明显降低[40], 

miR-183 通过激活丝裂原活化蛋白激酶(MAPK)通

路调节细胞凋亡 [82], 参与环境胁迫调控; 香港巨牡

蛎 miR-3205 表达量增加而 miR-2353 显著降低[41]; 

梭子蟹 miR-2788 可以调控腺苷甲硫氨酸合成酶

(S-adenosylmethionine synthetase, SAM)的表达, SAM

对植物抵御高盐、高碱环境有着重要的作用, 暗示了

miR-2788 在梭子蟹渗透压调控中有着十分重要的作

用[36]。上述表达变化显著 miRNA 的靶基因涉及了很

多渗透压调节过程, 如细胞内蛋白运输, 氨基酸代谢, 

几丁质代谢和离子转运等[36]。鱼类可以通过肾脏、
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鳃保持体内水分和盐的平衡, 控制体表细胞膜的通透

性来调节渗透压, 渗透胁迫转录因子 1(osmotic stress 

transcription factor 1, OSTF1)在渗透压调节过程中起

着重要作用, miR-8家族[83]和 miR-30c[84]被报道参与

淡水鱼类渗透压的调节, 但调控海水鱼类渗透压的

miRNA至今未见报道。  

研究证明去甲肾上腺素(Norepinephrine, NE)在

牡蛎处于干燥环境时会显著上升, 在太平洋牡蛎中, 

miR-365 被去甲肾上腺素调控 , 从而进一步上调

CgHSP90AA1 的表达, 抵抗潮间带的缺水环境; 抑

制去甲肾上腺素的分泌, miR-365的表达也会受到抑

制[40], 因此在缺水条件下, 机体可以通过 NE 调节

miRNA 的表达抵御干燥环境。Bao[43]等构建了重金

属镉处理泥蚶 (Tegillarca granosa)及未处理泥蚶的

miRNA 库, 获得了重金属镉处理后表达量显著变化

的 miRNA, 其中, miR-21 的靶基因是阳离子转运和

扩散蛋白(cation transport and diffusion facilitators, 

CDF), 说明 miR-21可能通过抑制 CDF, 维持体内稳

态及耐受性; 同时他们还发现了一些与重金属转运

相关的靶基因, 如重金属转运 ATP 酶, 解聚素和金

属蛋白酶, 谷氨酰胺合成酶和 GTP 酶激活蛋白, 它

们分别是 miR-8、miR-10、miR-67 的靶基因, 因此

他们推测miRNA在软体动物环境胁迫中扮演了极为

重要的角色。 

4  海洋动物 miRNA 研究存在的问题

及展望 

通过建立不同组织、不同发育时期或不同生长

条件下的 miRNA文库, 已经在海洋动物中筛选并鉴

定出上千个 miRNA。研究结果表明 miRNA 在海洋

动物免疫、发育、生长等过程中起着重要作用。虽

然 miRNA数量较多, 但对其表达定位及功能分析的

研究还比较少, 经实验证实参与调控海洋动物发育、

生长和免疫等过程的 miRNA更是鲜有报道。  

海洋动物具有在脊椎动物中功能保守的 miRNA, 

还包括一部分海洋动物自身特有的 miRNA, 研究海

洋动物特异 miRNA 将有利于了解 miRNA 的起源和

进化机制, 发现 miRNA 的新功能。miRNA 通过调

控靶基因的表达行使生物学功能, 生物信息学预测

靶基因数量增长迅速, 靶基因的鉴定就成为 miRNA 

功能研究的关键。开发高通量特异的, 灵敏度高的

miRNA 靶基因筛选与鉴定方法对 miRNA 功能研究

变得十分重要。大多数海洋动物是重要的经济物种, 

发现并验证与经济性状相关的 miRNA, 将会提高养

殖动物的繁殖, 生长及抗病能力。 

总之, 海洋动物的各项生理过程都通过复杂的

信号传导通路和基因通路调控, miRNA 是这一调控

网络中的重要因子, 深入研究 miRNA在海洋动物中

的调控作用, 将促进对重要功能基因转录后调控机

制的认识, 对于深入揭示海洋动物重要生理过程的

分子机制具有重要意义。 
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Abstract: MicroRNAs (miRNAs) are small noncoding RNAs that modulate the expression of diverse targeted 

mRNAs at the posttranscriptional level. They are also known to be involved in numerous biological processes. Al-

though a large number of miRNAs have been identified in marine animals, only a few investigations have been 

conducted on their functional mechanisms. In this review, we first summarize the biogenesis mechanisms and the 

advances in miRNA identification in marine animals. We then focus on the progress made in the research on miRNA 

functions in some specific physiological processes of marine animals, such as osmotic regulation, immune, and 

metamorphosis. Finally, we outline a prospective of the research on marine animal miRNAs. 
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