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miRNA的预测 

1、对已知植物miRNA进行分析与筛选，将非冗余的miRNA

数据作为“种子序列”，应用BLAST N程序在小麦nr数据

库、EST数据库及GSS数据库进行搜寻，获得可能的

miRNA序列。允许结果序列与“种子序列”存在小于4个碱

基差异，但不允许存在缺口。 

 



2、将筛选出来的小于4个碱基差异的候选miRNA序列，再次

进行BLAST分析(如果两条序列相似度>98%，我们认为它们

为同一序列)，移除一些重复的序列。然后将非冗余的候选

miRNA序列与蛋白质数据库进行BLAST X分析，以排除一

些编码蛋白基因序列。 



3、将筛选出来含有小于4个碱基差异的非编码蛋白质的序列，

采用MFold3.2折叠程序检测其最小自由能以及判断其是否具

有miRNA的典型的茎环结构特征，即选取候选miRNA所在

的基因组位点两侧60~300 nt的序列，利用MFold软件进行二

级结构的折叠，MFold的执行参数为默认设置。最后计算其

MFEI值，将所得的结果数据保存，以便后续的数据分析  





miRNA靶基因的预测 

        对于筛选出来的马铃薯miRNA候选分子，我们使用

miRU软件对其靶基因进行预测。另外，我们还使用BLAST 

N在GenBank数据库中搜索其可能的靶分子。将筛选出来的

靶分子，利用BLAST X程序在相关蛋白质数据库中进行同

源搜索，预测其靶基因可能的功能。 



常用的数据库及分析软件 

1、GenBank的非冗余数据库、表达序列标签数据库及基因鉴
定序列数据库 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)； 

2、miRNA数据库 (http://www.mirbase.org/)； 

3、JCVI的植物基因组数据库 

(http://www.tigr.org/plantProjects.shtml)； 

4、比对软件BLAST N和BLAST X 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/)； 

5、RNA折叠软件MFold3.2 

(http://frontend.bioinfo.rpi.edu/applications/mfold/cgi-bin/rna-

form1.cgi)； 
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6、NCBI 蛋白质数据库 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=Protein)； 

7、植物miRNA预测软件MicroHARVESTER 

(http://www-ab.informatik.uni-

tuebingen.de/brisbane/tb/index.php?view=index)； 

8、拟南芥与水稻功能蛋白数据库 (http://ppdb.gene.nagoya-

u.ac.jp/)； 

9、靶基因预测软件miRU 

(http://bioinfo3.noble.org/miRNA/miRU.htm)； 

10、多序列比对分析软件Clustal W 

(ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/software/dos/clustalw/)； 

11、其他分析软件：BioEdit、Oligo 6.0、Primer Premier 5、
Lasergene 6、Paup软件等。 
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注：可新建一个文本文档，将序列粘贴进去，保存。 



比对：bioedit中的clustal w 



注：去除冗余miRNA，剩下的序列用blastn 软件在EST、GSS和核
酸数据库中进行筛选 



比对：blastn（http://www.ncbi.nlm.nih.gov） 



注：选择匹配度达到90%以上的序列保留 





注：blastx的目的是剔除编码序列 


