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昆明动物所在猪的长链非编码RNA研究中取得进展

  文章来源：昆明动物研究所 发布时间：2014-06-05 【字号： 小  中  大 】 

  长链非编码RNA（lncRNA）是一类长度大于200nt的RNA分子，起初被认为是基因组的转录“噪音”。近年来研究

表明，lncRNA参与X染色体失活、干细胞干性的维持、转录调节、表观遗传学调控等多种重要的生物过程。其中，

lincRNA（基因间区lncRNA）是一类重要的lncRNA。猪是重要的家养动物和医学大动物模型。然而，猪的lincRNA的

注释数量极少，以及lincRNA是否参与家养动物的驯化尚不清楚。  

  中国科学院昆明动物研究所张亚平院士课题组通过整合NCBI EST数据和已发表的RNA-seq数据，鉴定了4515个

lincRNA基因（6621个lincRNA转录本）。通过分析家猪和野猪的大脑表达数据，发现30个lincRNA基因在家猪和野猪

大脑表现为表达差异，可能与从野猪到家猪的驯化行为转变有关，其中linc-sscg2561可能参与调控性情相关基因

DNMT3A。该研究为猪的基因组学研究以及家养动物驯化的分子机制研究提供重要信息。  

  该研究结果(Genome-wide identification of long intergenic noncoding RNA genes and their potential 

association with domestication in pigs)已在Genome Biology and Evolution 发表。博士研究生周中银为第一

作者，张亚平院士和谢海兵博士为共同通讯作者。  

  该研究得到国家科技部项目、农业部项目、自然科学基金委项目和云南省科技厅项目的资助。 
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