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Связывание microRNA c mRNA генов рост-регулирующих транскрипционных факторов 
некоторых сельскохозяйственных растений 

Установлено связывание семейства  miR396 с  mRNA рост-регулирующих транскрипционных факторов 
(GRF) Glycine max, Medicágo truncatula, Solánum lycopérsicum, Sorghum bicolor и Vítis vinifera. Определены 
сайты связывания miR396 с  mRNA, вычислена свободная энергия их взаимодействия, составлены схемы 
связывания нуклеотидов  miR396 с  mRNA. В  mRNA генов GRF всех изученных растений сайты связывания 
находятся в белок-кодирующей части и кодируют олигопептиды  RSRKPVE или RSRKHVE. Полученные 
данные свидетельствуют, что экспрессия генов GRF в разных растениях регулируется с помощью семейства 
miR396. 

Ключевые слова: miRNA,  mRNA, транскрипционный фактор, растения. 
 

И.В. Пинский, А.И. Сагайдак, С.Б.Оразова, А.Ю.Пыркова, А.Т. Иващенко 
Кейбір ауылшаруашылық өсімдіктердің өсуін реттейтін транскрипциялық факторлар гендердің mRNA 

мен microRNA байланысуы 
Glycine max, Medicágo truncatula, Solánum lycopérsicum, Sorghum bicolor жəне Vítis vinifera өсімдіктердің 

өсуін реттейтін транскрипциялық факторлар гендердің mRNA мен miR396 тұқымдасымен байланысуы 
анықталды. miR396 жəне mRNA-мен байланысу сайттары анықталды, олардың əрекеттесуінің бос қуаты 
есептелінді, нуклеотидтердің байланысу сызбанұсқасы құрастырылған. Зерттелген өсімдіктердің GRF 
гендердің mRNA-ында байланысу сайттары белок-кодтайтын бөлігінде орналасқан жəне RSRKPVE немесе 
RSRKHVE олигопептидтерді кодтайды. Қорыта айтқанда, əр түрлі өсімдіктерде GRF гендердің экспрессиясы 
miR396 тұқымдасы арқылы реттелінеді.   

Түйін сөздер: miRNA, mRNA, транскрипциялық фактор, өсімдіктер 
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Связывание microRNA c mRNA генов рост-регулирующих транскрипционных факторов некоторых 

сельскохозяйственных растений 
It was determined  binding sites of the family miR396 with mRNA of growth-regulating transcription factor (GRF) 

of Glycine max, Medicágo truncatula, Solánum lycopérsicum, Sorghum bicolor and Vítis vinifera. Defined binding 
sites miR396 with mRNA, calculated the free energy of their interaction, schemes of miR396 with mRNA nucleotide 
binding. Binding sites are found in protein-coding parts and encode RSRKPVE or RSRKHVE oligopeptides in mRNA 
of all the plants GRF genes. These data suggest that the expression of genes GRF in different plants is controlled by the 
family miR396.  

Keywords: miRNA, mRNA, a transcription factor, plants.  
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microRNA (miRNA) растений играют важную роль в регуляции экспрессии генов определяющих 

процессы роста и развития [1-5]. Установлено прямое действие некоторых miRNA на экспрессию 
генов рост-регулирующих транскрипционных факторов (GRF) и других генов растений [6-14]. 
Увеличение концентрации miR396 приводит к подавлению транскрипционных факторов, а снижение 
экспрессии miR396 повышает уровень экспрессии генов GRF [15]. Предсказание miRNA, 
действующих на гены мишени растений, является сложной задачей и требуется разработка новых 
программ, поскольку существующие предсказывают много ложно-положительных сайтов 
связывания miRNA с mRNA. Применение программы предсказания генов мишеней miRNA 
позволяет с высокой точностью определять сайты связывания их с mRNA [16]. В геномах 
сельскохозяйственных растений имеется более 10 тысяч генов транскрипционных факторов, и для 
многих не изучено действие miRNA на их экспрессию. Поэтому представляется важным установить 
miRNA, которые связываются с mRNA генов семейства транскрипционных рост-регулярующих 
факторов, играющих ключевую роль в процессах роста и развития растений.  

Материалы и методы 
Нуклеотидные последовательности GRF генов Glycine max (Gma), Medicágo truncatula (Mtr), 

Solánum lycopérsicum (Sly), Sorghum bicolor (Sbi) и Vítis vinifera (Vvi) получены из Genbank. 
Нуклеотидные последовательности miRNA геномов изученных растений заимствованы из miRBase. 
Свободную энергию (ΔG) связывания miRNA, величину ΔG/ΔGm (%), позицию и схемы 
потенциальных сайтов связывания рассчитывали программой MirTarget, разработанной в нашей 
лаборатории. ΔGm для miRNA определяли как свободную энергию связывания miRNA с ее 
полностью комплементарной нуклеотидной последовательностью. Величина ΔG/ΔGm 
использовалась в качестве сравнительного критерия степени взаимодействия miRNA и mRNA. 

Результаты и их обсуждение 
Геномы полностью секвенированных сельскохозяйственных растений еще недостаточно 

аннотированы, в частности у многих из них установлены не все miRNA [16].  
 
Таблица 1 - Относительная свободная энергия взаимодействия семейства miR396 с miRNA генов GRF   
винограда, люцерны, сорго, томата и сои. 

Гены miRNA ΔG/ΔGm, % 

Vvi000913, Vvi001038, Vvi006461, Vvi017355, Vvi032173, Vvi036239, 
Vvi037877, Vvi040456, Vvi044157 

vvi-miR396a-d 94,0-96.1 

Vvi002405, Vvi020113, Vvi035036 vvi-miR396a-d 90,2-95,8 

Vvi002507, Vvi004254, Vvi006110, Vvi018177, Vvi022350, Vvi042923 vvi-miR396a-d 92,2-96,0 

Mtr003954, Mtr019402, Mtr028218, Mtr028986 mtr-miR396a-5p,b 92,0-96,1 

Sbi007115, Sbi009008, Sbi023539,  Sbi031583 sbi-miR396a-e 92,0-96,3 

Sbi010080, Sbi018012, Sbi019465, sbi-miR396a-e 92,0-96,4 

Sbi025078 sbi-miR396a-e 87,0-92,2 

Sly011359, Sly013222 osa-miR396a-i 83,3-100 

Sly014377 osa-miR396a-i 83,0-96,1 

Gma001682, Gma011587, Gma021030, Gma021805, Gma033196, 
Gma035899, Gma045435 

gma-miR396a-c,h,i 91,8-92,5 

Gma005521, Gma011182, Gma013188, Gma018091, Gma019479, 
Gma022734, Gma024536, Gma025321, Gma042617, Gma042774, 
Gma046226 

gma-miR396a-c,h,i 92,0-96,2 

 
Выявленные ортологичные miRNA обладают высокой гомологией нуклеотидных 

последовательностей, несмотря на многие миллионы лет прошедших после дивергенции изучаемых 
в настоящей работе растений. В частности, нуклеотидные последовательности miR396a 
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арабидопсиса и риса идентичны. Это свойство miRNA позволяет находить гены мишени для 
предполагаемых miRNA с большой вероятностью. 

В геноме V. vinifera имеется 18 генов GRF. mRNA всех этих генов эффективно связывалась с vvi-
miR396a-d (таблица 1). По степени сродства гены GRF V. vinifera распределялись на три группы, в 
каждой из которых был специфический интервал изменения величины ΔG/ΔGm.

mtr-miR396a-5p,b связывались с mRNA трех генов GRF M. truncatula с величиной ΔG/ΔGm в 
интервале от 92,0% до 96.1% (таблица 1). То есть, экспрессия всех генов GRF M. truncatula может 
подавляться очень эффективно с помощью двух miRNA семейства miR396. 

Восемь генов  GRF S. bicolor распределялись в три группы по степени связывания с sbi-miR396a-e 
(таблица 1). Величина ΔG/ΔGm взаимодействия семейства osa-miR396a-i с mRNA двух групп генов 
GRF S. bicolor изменялась практически в одинаковой степени, а с mRNA гена Sbi025078 в интервале 
от 87,0% до 92,2%. mRNA гена Sbi025078 не связывалась sbi-miR396a-e с величиной ΔG/ΔGm более 
80%. 
 
Таблица 2 - Аминокислотные последовательности, кодируемые сайтами связывания miR396 с генами 
различных растений. 
 

Ген и олигопептид Ген и олигопептид 
Glycine max Medicago trunculata 
Gma045435 HRGKNRSRKPVEVLKTT Mtr028218 IRRRYRSRKPVESSSSS 
Gma033196 NRGRHRSRKPVEGQSGH Mtr003954 HRGRPRSRKPVELHTNN 
Gma011587 HRGKNRSRKPVEVLKST Mtr028986 HRGRNRSRKPVELPTPT 
Gma001682 NRGRHRSRKPVEGQLGH Mtr019402 HRGRNRSRKPVELVVSS 
Gma024536 HRGRNRSRKPVEVSSAT Sorghum bicolor 
Gma021030 HRGKNRSRKPVEVLKTT Sbi019465 HRGRGRSRKPVEAAAVT 
Gma022734 HRGRPRSRKPVEVNTNS Sbi023539 NRNRHRSRKPVENQPKK 
Gma035899 NRGRHRSRKPVEGQSGH Sbi018012 HRGKSRSRKPVEVTSPA 
Gma046226 HRGKNRSRKPVEVLKTT Sbi009008 HRGKNRSRKPVEMSLAT  
Gma013188 HRGRNRSRKPVEVSSAI Sbi031583 HRGRNRSRKPVETQLVP 
Gma021805 NRGRHRSRKPVEGQSGH Sbi010080 HRGRNRSRKPVEAPLVP 
Gma025321 HRGRNRSRKPVESQTMT Sbi007115 HRGRNRSRKPVESKTAS 
Gma005521 HRGRNRSRKPVESQTMT  Sbi025078 NRGRHRSRKHVEGQPGH   
Gma018091 HRGRNRSRKPVESQTMT Vitis vinifera 
Gma042617 HRGRNRSRKPVESQTMT Vvi022350 MNRGRHRSRKPVEGQTGH 
Gma019479 HRGRNRSRKPVEQREGS Vvi020113 MHRGRQRSRKHVEASQLG 
Gma042774 HRGRNRSRKPVELPTPT Vvi036239 MHRGKNRSRKPVEATSSY 
Gma011182 HRGRNRSRKPVELPTPT Vvi040456 MHRGRPRSRKPVEVHADV 
Hordeum vulgare Vvi000913 MHRGRNRSRKPVEVMTPS 
Hvu003170 HRGRNRSRKPVETQLVA Vvi018177 INRGRHRSRKPVEGQTGH 
Hvu008248 HRGKNRSRKPVEPMSSS Vvi006110 INRGRHRSRKPVEGQTGH 
Hvu011812 NHGRQRSRKHVEGRKMT Vvi017355 MHRGKNRSRKPVEVISAT 
Solánum lycopérsicum Vvi002405 MHRGRQRSRKHVEASQLG 
Sly013222 HRGRNRSRKPVEIMTNN Vvi044157 MHRGRNRSRKPVEIPTPA 
Sly011359 HRGRSRSRKPVEIPTPA Vvi004254 INRGRHRSRKPVEGQTGH 
Sly014377 HRGRNRSRKHVESQSTA Vvi042923 INRGRHRSRKPVEGQTGH 
Triticum aestivum Vvi006461 MHRGRNRSRKPVEVMTPS 
Tae005214 HRGKNRSRKPVEPMSSA Vvi032173 THKGRPRSRKPVELHSEL 
Tae003589 HRGRNRSRKPVETQLVP Vvi001038 MHRGRNRSRKPVESQTTT 
Tae007720 HRGRGRARKPVEAAAAT Vvi037877 MHRGRNRSRKPVESQTTT 

 
В геноме томата еще не установлены miRNA семейства miR396 и поэтому мы использовали 

miRNA семейства miR396 риса, состоящего из девяти miRNA (osa-miR396a-i). В настоящее время 
известно только три гена GRF в геноме S. lycopérsicum (таблица 1).  

Величина ΔG/ΔGm взаимодействия mRNA двух генов с osa-miR396a-i с изменялась в интервале от 
83,3% до 100%.  С mRNA гена Sly014377 семейство osa-miR396a-i связывалось с величиной ΔG/ΔGm 
от 83,0% до 96,1%. 
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В геноме G. max известно 18 генов рост-регулирующих факторов (таблица 1). Эти гены 
распределялись в две группы и gma-miR396a-c,h,i связывались с их mRNA с величиной от 91,8 - 
92,5% и 91,0 - 96,2%, соответственно. 

В mRNA всех генов рост-регулирующих факторов изученных растений все сайты связывания с 
miR396 находились в белок-кодирующей части, были гомологичны и кодировали гептапептид 
RSRKPVE или RSRKHVE (таблица 2). 

Полученные  результаты показывают, что сайты связывания miR396 находятся в кодирующей 
области mRNA и их нуклеотидная последовательность консервативна в G. max, M. truncatula, S. 
lycopérsicum, S. bicolor и V. vinifera. Высокая величина ΔG/ΔGm свидетельствует о сильном контроле 
экспрессии генов семейства GRF со стороны miR396 и высокой селективности miRNA-мишеней.  

Важным результатом настоящей работы является установление сайтов связывания miRNA в 
белок-кодирующей части mRNA рост-регулирующих факторов. Ранее нами было показано 
связывание  miRNA в белок-кодирующей части генов транскрипционных факторов SPL [17]. По-
видимому, экспрессия большинства транскрипционных факторов растений регулируется 
посредством  связывания miRNA в белок-кодирующей части mRNA этих генов. 
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