
转录组分析高温胁迫下菲律宾蛤仔miRNA的表达规律

一、引言

菲律宾蛤仔（Ruditapes philippinarum）是我

国一种常见的经济贝类，具有重要的商业价值。

然而随着近年来全球气候变暖，海水温度升高已

经成为海洋生物生存所面临的严重问题之一。因

此，高温条件对蛤仔养殖的威胁越来越严峻，了

解菲律宾蛤仔耐高温能力具有重要意义。

miRNA是一类长度为21-24 nt 的内源性非编

码RNA ，miRNA能够通过种子序列与特定的靶基

因位点相结合，引起降解或抑制翻译，从而对靶

基因的表达起到调节作用。目前，关于miRNA介

导高温胁迫的调节机制在水生生物中进行了广泛

研究。因此本研究通过转录组测序技术发掘菲律

宾蛤仔在高温胁迫下的差异miRNA参与调控的关

键通路，探讨miRNA在菲律宾蛤仔中响应高温胁

迫中的潜在调控机制，为筛选菲律宾蛤仔抗逆关

键指标提供理论支持。
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二、材料和方法

1.样品采集与处理

2.总RNA的提取与质量检测

3.文库制备与测序

4.序列分析

5.差异基因筛选

6.差异基因GO和KEGG富集分析

三、结果

高温胁迫下蛤仔存活率 结论：实验组菲律宾蛤仔存活率在12-24h急剧下降，在24-36h存活率为0，而对照组存活率一直稳定97

%以上。对照组和实验组共鉴定出46个已知的miRNAs和80个新的miRNAs。对样品间差异表达的miRNAs

进行分析，共鉴定出3个差异表达的miRNAs，其中2个下调，1个上调。得到各组比较间的差异表达miRNA

后，根据miRNA与其靶基因间的对应关系，对每组差异表达miRNA的靶基因的集合进行KEGG富集分析，

其主要富集在氨酰基tRNA生物合成（Aminoacyl-tRNA biosynthesis）、丙酸代谢（Propanoate metabolism）、

泛素介导的蛋白水解（Ubiquitin mediated proteolysis）、脂肪酸代谢（Fatty acid metabolism）、吞噬体（P

hagosome）、TGF-β信号通路（TGF-beta signaling pathway）、Wnt信号通路（Wnt signaling pathway）等通

路上。


