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所用软件：

1、mfold(http://mfold.rna.albany.edu/)

2、EditSeq



筛选的标准：

(⑴)miRNA前体序列要能形成典型的发夹结构，且成熟的miRNA位于茎环

结构的一条臂上。

(2) 成熟的miRNA与已知植物miRNA之间只允许有四个碱基以内的差异。

(3) miRNA与其互补的miRNA*序列之间的碱基错配应少于6个碱基(包括

G∶ U错配以及其他非经典的碱基错配)。

(4) pre-miRNA形成的在茎环结构中miRNA*序列不允许有发夹结构和缺口

存在。

(5) pre-miRNA形成的二级结构应具备较低的自由能(小于-15 kcal/mol) 



步骤：

(⑴)将候选miRNA的搜索结果保存。当候选miRNA的成熟区与

EST的反向互补序列匹配时(plus/minus)，应先将EST序列转

变成反向互补序列再保存。

(2) 在EST序列中找到miRNA的成熟区序列。

(3) 在成熟区序列上游和下游分别取200-300bp的序列作为准前

体序列，并记下成熟序列的位置。

(4) 将所取的准前体序列 mfold折叠。

(5)将能折叠出典型茎环结构的前体序列、相应的miRNA和折叠

结果保留。如不能折出典型的茎环结构，需进行调整。如多

次调整都无法折出，则淘汰此候选miRNA。
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筛选出的miRNA需要保留的结果

miRNA名称、 Gene ID、 Gene Source、 LS (EST序列
总长度)、 LM (成熟miRNA长度)、LP（前体miRNA长
度） MFE（前体形成二级结构的最小自由能 ）


