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Характеристики связывания bta-miRNA с mRNA генов  
транскрипционных факторов семейства MYB Bos taurus

Изучены взаимодействия 749 miRNA генома Bos taurus с mRNA 20 генов транскрипционных факторов семей-mRNA 20 генов транскрипционных факторов семей- 20 генов транскрипционных факторов семей-
ства MYB. Установлены сайты связывания 58 miRNA с mRNA восьми генов семейства MYB. В mRNA каждого 
из генов выявлено от трех сайтов связывания для гена MYBL1 до 21 сайта связывания для гена NCOR1. MiR-
1260b имела сайты связывания в мRNA генов MIER1, NCOR1, RCOR1. Девять miRNA имели сайты связывания 
в mRNA двух генов. Величина ΔG/ΔGm, характеризующая степень сродства miRNA к mRNA, изменялась от 85 
до 90%. Обсуждается роль bta-miRNA в регуляции экспрессии генов-мишеней транскрипционных факторов 
семейства MYB.
Ключевые слова: mRNA, miRNA, гены-мишени, транскрипционные факторы.

А.Ж. Алыбаева, Р.Е. Ниязова, А.Т. Иващенко
Вta-miRNA-ның MYB Bos taurus жиынтығы транскрипциондық факторлар гендерінің mRNA-сымен 

байланысуының сипаттамасы

Bos taurus геномының 749 miRNA-сының MYB Bos taurus жиынтығы транскрипциондық факторларының 20 
генінің mRNA-сымен байланысуы зерттелді. 58 miRNA-ның сегіз геннің mRNA-мен байланысу сайттары 
анықталды. Әрбір геннің miRNA-сында MYBL1 гені үшін үш байланысу сайты, NCOR1 гені үшін 21 байла-
нысу сайты табылды. Тоғыз miRNA екі геннің mRNA-сында байланысу сайттары анықталды. miRNA-ның 
mRNA-мен туыстық дәрежесін анықтайтын ΔG/ΔGm, мәні 85%-дан 90%-ға дейін өзгерді. Bta-miRNA-ның 
MYB жиынтығы транскрипционды факторлар нысана-гендерінің экспрессиясын реттеудегі ролі талқылануда.
Түйін сөздер: mRNA, miRNA, нысана гендер, транскрипциондық факторлар.

А.Zh. Аlybayeva, R.Y. Niyazova, А.Т. Ivashchenko
Binding characteristics bta-miRNA with mRNA of MYB Bos taurus transcription factors family genes

The interaction 749 miRNA of Bos taurus genome with 20 MYB transcription factors family genes mRNA was stud-
ied. Installed 58 miRNA binding sites with eight MYB family gene mRNA. In mRNA each of the genes identified 
from three binding sites for gene MYBL1 to 21 binding sites for gene NCOR1. MiR-1260b had binding sites in mRNA 
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MIER1, NCOR1, RCOR1 genes. Nine miRNA had binding sites in mRNA of two genes. The of ΔG / ΔGm  value, char-ΔG / ΔGm  value, char-G / ΔGm  value, char-ΔGm  value, char-Gm value, char-
acterizing the degree of affinity miRNA to mRNA, varied from 85 to 90%. The role of bta-miRNA in the regulation 
expression of MYB transcription factors target genes are discussed.
Keywords: mRNA, miRNA, target genes, transcription factors.

Семейство транскрипционных факторов (TF) 
животных и человека играет важную роль в раз-
витии организма [1]. TF регулируют экспрессию 
генов, участвующих в клеточном цикле, апопто-
зе, метаболизме, сигнальных системах и других 
процессах, то есть имеют важное биологическое 
значение [2-5]. Мутации и нарушения экспрес-
сии генов TF приводят к патологиям [2, 6-8], 
поэтому требуется изучение действия различ-
ных факторов влияющих на синтез TF. Природ-TF. Природ-. Природ-
ными регуляторами экспрессии генов являются 
miRNA, которые могут ингибировать процесс 
трансляции как частично, так и полностью, по-
давляя синтез белка на mRNA [9]. В настоящее 
время действие miRNA на экспрессию генов TF 
человека и животных изучено недостаточно и 
поэтому нами начато системное изучение вли-
яния miRNA на экспрессию транскрипционных 
факторов, в том числе на семейство MYB.

Материалы и методы
Нуклеотидные последовательности mRNA 

20 генов (CDC5L, DMTF1, DNAJC1, DNAJC2, 
MIER1, MIER3, MYB, MYBL1, MYBL2, MYSM1, 
NCOR1, RCOR1, RCOR2, SMARCC1, SMARCC2, 
SNAPC4, TADA2A, TERF2, TTF1, ZZZ3) транс-
крипционных факторов семейства MYB Bos 
taurus (коровы) взяты из GenBank (http://www.
ncbi.nlm.nih.gov). Нуклеотидные последователь-
ности 749 bta-miRNA взяты из базы данных 
miRBase (http://mirbase.org). Поиск генов-мише-
ней для miRNA проводили с помощью програм-
мы MirTarget, написанной в нашей лаборатории. 

Эта программа определяет: начало сайтов свя-
зывания miRNA с mRNA; расположение сайтов 
в 5’-нетранслируемом участке (5’UTR), в белок-
кодирующей части (СDS) и в 3’UTR mRNA; 
свободную энергию гибридизации (∆G, kJ/mole) 
и схемы взаимодействия нуклеотидов miRNA 
с mRNA. Рассчитано отношение ΔG/ΔGm (%), 
где ΔGm равно свободной энергии связывания 
miRNA с полностью комплементарной нуклео-
тидной последовательностью. Сайты связыва-
ния miRNA с mRNA отобраны с отношением 
ΔG/ΔGm равным более 85%. Позиция сайтов свя-
зывания указана от первого нуклеотида mRNA.

Результаты и их обсуждение
Нами установлены сайты связывания 58 

miRNA с mRNA восьми генов семейства MYB 
B. taurus. Результаты этих исследований приве-
дены в таблице 1 и показывают, что на mRNA 
гена MIER1 действуют 5 miRNA с отношением 
ΔG/ΔGm от 85 до 88%. Ген MIER1 участвует в 
онкогенезе [6, 7].

На mRNA гена MYBL1 действуют три miRNA 
с отношением ΔG/ΔGm от 85 до 87%. С mRNA 
гена MYSM1 связываются шесть miRNA, и ве-miRNA, и ве-, и ве-
личина ΔG/ΔGm изменяется от 85 до 89%. Наи-
большее число сайтов связывания miRNA имеет 
mRNA гена NCOR1. Величина ΔG/ΔGm для 21 
miRNA изменяется от 85 до 90%. На mRNA ге- изменяется от 85 до 90%. На mRNA ге-mRNA ге- ге-
нов RCOR1, SMARCC2 и TTF1 действуют 10, 14 
и 4 микроРНК, соответственно (таблица 1). Ве-
личина ΔG/ΔGm для этих miRNA изменяется в 
интервале от 85 до 89%.

Таблица 1 – Характеристики связывания bta-miRNA с mRNA генов транскрипционных факторов семейства 
MYB Bos taurus 

Ген bta-miRNA Начало 
сайта, н.

ΔG/ΔGm,
% Ген bta-miRNA Начало 

сайта, н. ΔG/ΔGm, %

MIER1 miR-1260b 79* 87 RCOR1 miR-1260b 4363** 87
MIER1 miR-1281 875* 87 RCOR1 miR-1814b 386*** 87
MIER1 miR-2285a 3144** 86 RCOR1 miR-2305 4889** 86
MIER1 miR-2305 337* 86 RCOR1 miR-2374 2202** 88
MIER1 miR-2337 1900* 87 RCOR1 miR-2432 4126** 85
MYBL1 miR-193a 853* 85 RCOR1 miR-2898 1383* 87
MYBL1 miR-2284e 440* 85 RCOR1 miR-3141 2198** 86
MYBL1 miR-2437 2009* 85 RCOR1 miR-6122-3p 2810** 85
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MYSM1 miR-2325c 1185* 87 RCOR1 miR-6527 2076** 85
MYSM1 miR-2386 533* 85 RCOR1 miR-7865 2197** 89
MYSM1 miR-2421 541* 89 RCOR2 miR-1306 1982** 86
MYSM1 miR-296-5p 2766** 86 RCOR2 miR-2313-5p 1504* 86
MYSM1 miR-6523b 2364* 85 RCOR2 miR-2441 1463* 87
MYSM1 miR-7864 1099* 87 RCOR2 miR-2464-3p 918* 87
NCOR1 miR-1260b 7296* 85 RCOR2 miR-2888 1395* 89
NCOR1 miR-1603 1241* 87 RCOR2 miR-3141 1459* 86
NCOR1 miR-211 2734* 88 RCOR2 miR-877 1301* 89
NCOR1 miR-2289 45*** 87 SMARCC2 miR-1777a 3412** 86
NCOR1 miR-2300a-5p 2720* 85 SMARCC2 miR-211 2512* 87
NCOR1 miR-2333 5136* 86 SMARCC2 miR-2297 2407* 87
NCOR1 miR-2361 1017* 87 SMARCC2 miR-2328-3p 4062** 86
NCOR1 miR-2373-5p 4230* 86 SMARCC2 miR-2461-3p 4728** 87
NCOR1 miR-2381 5613* 89 SMARCC2 miR-2885 2576* 89
NCOR1 miR-2383 7107* 90 SMARCC2 miR-2917 3246* 87
NCOR1 miR-2393 1315* 88 SMARCC2 miR-296-5p 4765** 86
NCOR1 miR-2451 4550* 85 SMARCC2 miR-345-3p 3233* 88
NCOR1 miR-2469 3705* 85 SMARCC2 miR-3600 4736** 85
NCOR1 miR-27a-5p 3631* 87 SMARCC2 miR-545-5p 4983** 85
NCOR1 miR-2881 6473* 88 SMARCC2 miR-6529 3788** 85
NCOR1 miR-2885 6462* 87 SMARCC2 miR-6530 4456** 87
NCOR1 miR-2898 492* 87 SMARCC2 miR-758 2236* 85
NCOR1 miR-31 4868* 91 TTF1 miR-1343-3p 770*** 85
NCOR1 miR-3154 2837* 89 TTF1 miR-186 2159* 87
NCOR1 miR-545-5p 1775* 87 TTF1 miR-2325c 1875* 87
NCOR1 miR-6535 3424* 86 TTF1 miR-2881 414*** 87

Примечание. *, ** и *** – локализация сайта в CDS, 3’UTR и 5’UTR, соответственно.

Обычно одна miRNA связывается с несколь-miRNA связывается с несколь- связывается с несколь-
кими генами транскрипционных факторов [10, 
11]. Для mRNA генов транскрипционных фак-mRNA генов транскрипционных фак- генов транскрипционных фак-
торов семейства MYB наблюдается противопо-MYB наблюдается противопо- наблюдается противопо-
ложная картина. Так, с одной mRNA связывают-mRNA связывают- связывают-
ся от трех до 21 miRNA. Из 58 miRNA восемь 
связываются с двумя mRNA и только miR-
1260b имеет три гена-мишени: MIER1, NCOR1 
и RCOR1. По-видимому, это обусловлено боль-
шой гетерогенностью членов семейства MYB 
у животных и растений [12, 13]. Величина ΔG/

ΔGm для miRNA связывающихся с mRNA генов 
семейства MYB не превышает 90%, что свиде-MYB не превышает 90%, что свиде- не превышает 90%, что свиде-
тельствует об отсутствии сильного влияния от-
дельных miRNA на экспрессию генов MYB B. 
taurus. Следует отметить, что выявленные гены 
транскрипционных факторов участвуют в раз-
витии многих онкологических заболеваний, в 
том числе рака легкого и молочной железы [12-
28]. Поэтому представляется важным устано-
вить какие miRNA действуют на ортологичные 
гены семейства MYB в геноме человека.
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