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摘  要：microRNA (miRNA) 是一类广泛存在的非编码小分子 RNA，在植物的生长发育和应激反

应等过程中起到重要的调控作用。本文从 miRNA 在植物中的作用机制出发，对近 10 年来兰科植

物各属 miRNA 的鉴定、几类 miRNA 的具体功能及 miRNA 的其他相关技术研究进行综述，以期

为兰科植物小分子 RNA 的功能作用及调控网络解析提供参考。 
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Abstract: As a class of small non-coding RNAs, microRNA (miRNA) is widely present and plays 

important regulatory roles in plant growth, development and stress response. Based on the mechanism of 

miRNAs in plants, we review the identification of miRNAs in some genera of Orchidaceae, the 

specific functions of several miRNAs and other relevant studies on miRNAs in the last decade, in 

order to provide a reference for better understanding function and regulatory network of small RNAs 

in orchids. 
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兰科  (Orchidaceae) 是最大的观赏花卉家

族之一，全球约有 800 属、25 000 种，主要分布

于热带和亚热带地区，少数也见于温带，具有高

度专业化的繁殖策略和极为多样化的花朵[1-2]，

是研究被子植物发育和进化的良好模式类群，

并且在世界花卉市场上扮演着至关重要的角

色。但兰科植物的基因组很大，其发育的分子

机理与同为单子叶植物的水稻 Oryza sativa、玉

米 Zea mays 等相比更加复杂[3]，且尚未建立稳

定、高效、快速的遗传转化体系，使得其功能基

因组学研究与相关基因的挖掘受到极大的限制。 

近 10 年逐渐兴起的兰科植物分子生物学

研究，是揭示其发育和代谢机理的重要途径，

能够准确、有效地调控各类发育的方向和进程，

新近成为研究热点的 microRNA (miRNA) 也在

兰科植物中逐渐得到关注。基于多组学数据的

分析，无论是保守 miRNA 还是新型 miRNA 均

逐渐被分离和鉴定，不同组织器官、发育时期

和逆境响应的转录组测序和表达谱分析正在逐

步阐明兰花内部的分子调控网络，特有的

miRNA 数据库分析技术也得到挖掘。本文主要

对 miRNA 的作用机制及其在兰科植物中的鉴

定和功能研究进行综述，为今后兰花的定向培

育及种质创新工作提供一定的理论参考。 

1  miRNA 在植物中的作用机制及功能 

miRNA 是一类 18–25 nt 的非编码小分子

RNA，它起源于初级转录物 pri-miRNA 加工剪

切形成的前体 pre-miRNA，能够自我配对并形

成发夹结构。在植物中，核酸内切酶 DCL1 从

pre-miRNA 中切除 miRNA:miRNA*双链，其中

成熟的 miRNA 被称为引导链 (guide strand)，而

对应的另一条链 miRNA*为过客链 (passenger 

strand)；随后，大多数过客链序列被迅速降解，

引导链则被 RNA 诱导沉默的 RISC 复合物吸

收，其核心成分是蛋白质 AGO (Argonaute) 1，

这种复合物指导 miRNA 与其靶 mRNA 之间相

互作用，从而通过剪切或翻译抑制其表达[4-5]。 

2002 年，Park 等首次在拟南芥 Arabidopsis 

thaliana 中解析了 miRNA 与其靶基因的作用机

制，其中 MIR172 与其靶基因 AP2 的 mRNA 呈

现完全互补配对的状态[6]，后期的研究者也逐

渐发现，相较于动物中依赖种子序列的配对，

植物 miRNA 与靶基因的互补程度更高，多数情

况下只存在 4 个碱基以内的错配，且其主要结

合于靶基因的编码区，少数结合在靶基因

mRNA 的 3′端[7]。被剪切的 mRNA 大部分进入

核酸外切酶降解途径，少数可产生 phasiRNA，

对产生 phasiRNA 的转录本发挥负调控作用[8]。

此外，早期研究者普遍认为，miRNA 的作用方

式与其序列互补的程度有关，匹配度高则进行

靶标 mRNA 的剪切，反之则抑制其翻译[9-10]，

Brodersen 等[11]的研究打破了这一结论，指出翻

译抑制是植物 miRNA 作用的一种普遍模式，这

和其与 mRNA 的互补程度及靶位点的位置无

关，某些植物的 miRNA 与靶基因即使呈现出完

美的互补性，也可在翻译水平上进行显著抑制。 

现如今，miRNA 被应用于植物研究的多个

实践领域，其所作用的生物学功能范围十分广

泛，从根、茎、叶的发生到成花诱导、器官形

成、繁殖和胁迫响应，miRNA 在不同生物学过

程中都发挥着至关重要的作用 [12-13] 。诸如

miR156、miR172、miR165/166 和 miR319 等主

要在各器官发育中起调控作用， miR169、

miR393、miR398 等则常见对各类逆境胁迫做出

响应[14]，miR167、miR160 和 miR159 等被发现

与激素分泌调节有关[15]。从模式植物到经济作

物、药用植物、观赏花卉，各 miRNA 家族的功

能及作用机制正在解析，它们在生物体内所构成

的分子调控网络也逐步建立起来。 
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2  组学背景下兰科植物miRNA的鉴定 

2.1  蝴蝶兰属 miRNA 的鉴定 
蝴蝶兰属 Phalaenopsis 植物是兰科植物中

观赏价值最高、销售最广的类群之一，在分子

生物学方面的研究十分丰富。为挖掘响应低温

的小分子 RNA，An 等[16]首次对蝴蝶兰一亚种

P. aphrodite subsp. formosana 的转录组、sRNAs

和降解组进行分析，鉴定出 15 个丰富的保守

miRNA 家族及 29 个靶基因，并为一些 miRNA

预测了兰科植物所特有的非保守靶基因，如

miR172/半胱氨酸蛋白酶 RD19a、miR159/激酶

相互作用蛋白 (kinase-interacting protein) 和脉

络膜突变酶 (chorismate mutase)，GO 分析发现

它们主要参与植物的发育过程和应激反应；深

度测序鉴定出 471 个新型 miRNA 序列，但仅其

中 14 个具有靶标转录本，其同源物在转录调

控、RNA 加工、光合作用、ATP 代谢和细胞通

讯中具有调控作用。 

Wang 等[17]又从蝴蝶兰已知序列[18]中发现

了 30 个潜在的 miRNA，它们属于 26 个 miRNA

家族，并显示出明显的大小差异；研究者还预

测了 193 个蝴蝶兰基因作为其中 20 个 miRNA

的潜在靶基因，利用 qRT-PCR 技术验证了这些

预测靶标对在各组织中的表达水平，推测这些

miRNA 和靶基因可能参与调控开花植物的花

器官形态 (miR5021)、花朵颜色 (miR854) 和开

花时间等，为蝴蝶兰 miRNA 的研究提供了新的

见解。 

进而，Chao 等[19]用中国台湾特有蝴蝶兰的

各组织集中构建了小 RNA 转录组文库，共鉴定出

181 个已知的植物 miRNA (隶属 88 个 miRNA 家

族)、23 个新型 miRNA 及 91 个前体，并筛选出

240 个潜在的 miRNA 靶基因，使用 RLM-5′ RACE

技术验证了几个剪切位点，如 miR166/HOX32、

miR162/DCL1 等；功能注释结果表明，在预测

的靶基因中，27.5%是转录因子家族成员，9.5%

编码功能未知或生物过程未知的蛋白质，6.7%

编码参与信号转导的蛋白质，5.4%是发育相关

基因，其他基因则参与蛋白质降解、次生代谢、

氧化还原等生物体各方面的多种过程，这些均

暗示了 miRNA 在植物体内功能作用的普遍性。 

Zhao 等 [20]则单独针对其萼片斑点的形成

机 制 进 行 探 究 ， 通 过 对 蝴 蝶 兰 ‘ 大 熊 猫 ’      

(P. ‘Panda’)和无斑点萼片组织的转录组和小

RNA 文库对比分析，共检测出 1 662 个差异表

达的 miRNA，其中 676 个下调、876 个上调，

并从中筛选出 2 个主要的 miRNA——miR156g

和 miR585，结合它们调控的靶基因 R2R3-MYB

在花青素积累过程中的关键作用，建立了花被

片斑点形成的分子调控网络，为其他物质的类

似研究提供参考。 

关于蝴蝶兰基因组的测序工作也在进行

中，继 Cai 等[21]对小兰屿蝴蝶兰 P. equestris 基

因组测序的报道之后，Huang 等[22]对一种冬季

开花蝴蝶兰品种‘KHM190’的基因组进行了初

步组装，从中产生了 1.13 亿个 sRNA 序列，以

此为基础鉴定了 650 个 miRNA，分属 188 个

miRNA 家族，并预测了 1 644 个靶基因，经注

释发现它们大多与花器官发育、开花时间及原

球茎 (胚) 发育相关，该研究为蝴蝶兰的栽培

效率和遗传改良提供了建设性的参考资源。 

2.2  石斛属 miRNA 的鉴定 
石斛属 Dendrobium 植物是重要的药用和

观赏植物，其研究多集中于器官发育、繁殖及

次生代谢方面。在进行 miRNA 器官特异性的表

达分析时，Meng 等[23]结合 RNA、sRNA 和降

解组测序对铁皮石斛 D. officinale 进行了常规

研究，从根、茎、叶、花 4 个器官中共检测到

1 047 个候选的成熟 miRNA，基于二级结构预
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测鉴定出数十种潜在的 miRNA 前体，并在其中

两个前体的茎环结构上发现了具有降解产物的

相分布 sRNAs；对 1 047 个候选 miRNA 进行靶

向鉴定，发现了 1 257 个 miRNA 靶标对，最终

建立了包括激素信号转导、发育和次生代谢相

关的亚调控网络。Yu 等[24]则以上述研究者的测

序数据为基础继续进行分析，从花、叶、根、

茎中分别鉴定出了 122 个、108 个、4 个和 4 个

成熟的 miRNA，并预测了 miRNAs 的器官特异

性表达模式。 

此外，Yang 等[25]曾比较铁皮石斛的 miRNA

在常规繁殖和微体繁殖中的表达区别，鉴定了

来自 37 个家族共 120 个 miRNA，发现有来自  

6 个家族的 45 个 miRNA 差异表达，其中微体

繁殖组包括 5 个上调家族 (miR156 等) 和 1 个

下调家族 (miR167)，功能预测得出这些 miRNA

主要与激素信号响应、生物和代谢过程的调节、

细 胞 器 形 成 以 及 核 酸 结 合 有 关 。 最 近 ，

Krishnatreya 等[26]报道了 14 个来自石斛 D. nobile 

3 个 EST (expressed sequence tag) 的 miRNA，

它们属于 miR390、miR528 和 miR414 这 3 个

miRNA 家族，与转录因子调控、信号转导、DNA

和蛋白质的结合等过程相关。这些研究均有助

于石斛 miRNA-mRNA 功能网络的解析。 

2.3  兰属 miRNA 的鉴定 
兰属 Cymbidium 植物的相关研究集中于国

内学者对几类传统国兰花发育方面的探索。Li

等[27]利用 Solexa技术对建兰 C. ensifolium ‘铁骨

素’两个开花期的 4 个小 RNA 文库进行测序，

确定了 48 个保守的成熟 miRNA 和 71 个前体，

以及 45 个新型 miRNA；研究者利用 GO、KEGG

等生物信息技术对这些 miRNA 及其靶基因进

行注释，发现这些已注释的小 RNA 大多集中在

非特征组中，表明可能还存在许多新颖的非编

码小 RNA。这一研究为 miRNA 介导的国兰的

花发育调控机制奠定了基础。近几年，Yang   

等[28-29]又对春兰 C. goeringii 野生型和多花被片

突变体的 miRNA 表达谱进行了分析，结果显示

有 132 个保守的 miRNA 家族在花中表达，对应

6 459 个可能的靶标；基于深度测序数据发现，

其中有 11 个 miRNA 与 455 个可能的靶基因相

对应，在两个转录组之间差异表达，这说明它

们与花被的发育有着密切的关系。 

2.4  文心兰属 miRNA 的鉴定 
文心兰 Oncidium 是常见的切花植物，具有

极高的经济价值，但其切花高峰期恰在高温高

湿季节，易受各类病原菌的侵染[30]。因此，探

究文心兰的抗病机理对其产业发展尤为重要。

现有报道多针对欧文氏菌 Erwinia spp.引起的文

心兰软腐病进行研究，该菌株是一种重要的破

坏性病原体，能够在包括兰花在内的多种植物中

引起病害 [31-32]。王培育等 [33-34]基于对文心兰   

O. hybridum ‘南茜’转录组及 miRNA 数据库的

分析，发现 miRNAs 及其靶基因在文心兰正常

植株和假鳞茎不同感病时段表达均存在差异，

从中筛选出 25 条前体序列和 15 条成熟体序

列，并预测出 828 个候选靶标，其中 67 个可能

与抗病相关，如 F-box 蛋白、RGA 抗病蛋白等。

Ye 等 [35]鉴定了文心兰另一品种  (O. ‘Gower 

Ramsey’) 的 miRNA 预 测 靶 标 NBS-LRR 

(nucleotide binding site-leucine rich repeat) 抗性

基因，分析发现欧文氏菌抑制了该基因在叶片

中的表达，促进了几种调节性 miRNA 的积累，

如 miR2118、miR5246、miR1510a*等，它们与

感染后病害的发展、茉莉酸和水杨酸的积累、

乙烯和过氧化氢的合成有关；另外，印度梨形

孢 (Piriformospora indica) 对文心兰根的定殖

限制了欧文氏菌诱导的叶片病害的发生，这一

过程伴随着一些防御相关抗性基因高表达及调

控它们的 miRNA 低表达。 
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2.5  其他兰科植物 miRNA 的鉴定 
除上述研究较多的属外，另有几种特色兰

科植物的 miRNA 得到鉴定。如隶属扇叶兰属 

(Erycina) 的小扇叶兰 E. pusilla，它生命周期

短，染色体数目相对较少，是兰花功能基因组

学研究的潜在模式植物。Lin 等[36]对其中来自

不同器官、不同发育阶段的小 RNA 进行了测

序，在 miRNA 混合物中已鉴定出了 33 个带注

释的 miRNA 家族和 110 个 miRNA 靶基因。红

门兰属 (Orchis) 意大利红门兰 O. italica 的花序

组织小 RNA 库也已得到分析，共鉴定出 23 个

保守的 miRNA 和 161 个新型 miRNA 家族[37]。

此外，Esfeld 等[38]对 5 个矿坑和 11 个自然栖息

地的新疆火烧兰 (Epipactis palustris) 的 16 个

种群的遗传结构和多样性进行了研究，该研究

运用了 miRNA 的基因组指纹图谱  (miRNA- 

primed genomic fingerprinting) 标记方法，产生

了 89 条信息带，最终结果显示，采矿区和自然

栖息地的种群多样性之间并无差异。 

3  兰科植物 miRNA 的功能研究 

3.1  参与调控器官发育及阶段转换 
3.1.1  miR156 

miR156 是 植 物 体 内 一 类 非 常 保 守 的

miRNA，分布范围较为广泛，能够调控多个器

官的生长发育[39]。在兰科植物中，多类组织器

官中均能检测到 miR156 的存在：Chao 等[19]在

蝴蝶兰中观察到，miR156 家族在叶、根、花及

种子中均有表达，且其在种子中的表达量远高

于在花中的表达量；该家族的成员 miR156g 还

特定参与了蝴蝶兰品种‘大熊猫’ (Phalaenopsis 

‘Panda’) 萼片紫色斑点的形成[20]。在春兰中，

miR156 与其靶基因 SPL 相互作用，通过调控生

殖器官的发育，共同参与了多花被片性状的发

生[28]。黄石斛 Dendrobium catenatum 的 miR156

则在原球茎 (胚) 中大量积累，在幼苗生长过

程中下降，且其靶基因 SPL 家族成员 DcSPL14、

DcSPL7 和 DcSPL18 的表达模式与其相反，呈

现上升趋势[40]。 

此外，miR156 还是连接“年龄”与植物生长

发育的重要中介分子，主要在幼年到成年期的

转变及成花诱导方面发挥作用[41]。An 等[42]研究

了几类 miRNA 在蝴蝶兰中的组织特异性表达，

发现 miR156 可能介导了蝴蝶兰营养生长期向

生殖生长期的过渡，且其靶基因 PaSPL 与其表

达模式互补。Lin 等[36]在小扇叶兰中也发现，

epu-miR156 在植物各器官和发育阶段中丰度最

高，它能够通过抑制靶基因 EpSPL1/2/3/4/7/9/10/14

的转录和表达来维持植物的营养生长期。黄石

斛 miR156 的一个靶基因 DcSPL3 仅在成年植株

中显著表达，并且与植株的成熟有关[40]，这些

研究均暗示了 miR156 在兰科植物各阶段转换

中发挥着不可替代的作用。 

3.1.2  miR172 

作为另一大类保守的 miRNA 家族，miR172

的分布也十分广泛，如文心兰 miR172a 在假鳞

茎与叶中大量表达 [34]，蝴蝶兰的 miR172-1、

miR172-2 则在根、茎、花梗和幼芽中均有表达，

且以花梗中的表达水平为最高[43-44]。值得注意

的是，这两类保守的 miRNA——miR156 和

miR172，在植物体内存在一定的相互作用[45-46]，

兰科植物的相关研究者也对此进行了密切关

注：Chao 等[19]发现蝴蝶兰 miR172 在花中的表

达水平远高于叶，并且在根和种子中的表达水

平非常低，这与 miR156 的表达模式恰好相反，

证明这一作用关系在兰科植物中仍然存在；An

等 [42]的定量分析结果与其类似，认为 miR172

与 miR156 一同介导了蝴蝶兰生长阶段的转换。  

miR172 的主要作用集中在开花调控方面，

Han 等[43] 曾 在 拟 南 芥 中 过 表 达 蝴 蝶 兰 的
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PhmiR172-2 基因，发现转基因株系的开花期比

对照组提前约 3 d 左右。Salemme 等[47]针对意

大利红门兰的 miR172 及其靶基因 OitaAP2-like

的两种亚型在花器官发育中的作用进行了详细

研究，发现 AP2 在开花前和开花后的花被片、

唇瓣以及授粉前的子房、根、茎中均有表达，

miR172 在开花前花序组织中的表达谱与其互

补，而在开花后和授粉前后的子房组织中该种

关系消失，表明 miR172 与 AP2 在不同时期、

不同组织中存在着不同的调控机制。 

3.1.3  miR319 

miR319 是植物叶片及花器官生长发育过

程中有调控功能的一类 miRNA 家族，其靶基因

是一类名为 TCP 的转录因子[48]。在蝴蝶兰[16]、

建兰[27]、春兰[28]、意大利红门兰[37]等兰科植物

已鉴定出 miR319，部分研究者对其进行定量分

析发现，miR319 在花中的表达量远高于其他组

织[19]，且该 miRNA 在子房中的表达量明显高

于其他花器官，这与其靶基因 TCP 的表达水平

相反[49]。在春兰中，miR319/TCP4 是参与多花

被片性状形成的重要 miRNA/转录因子调控通

路之一，它与 miR396/GRF (growth regulation 

factor) 通路一起主要通过调控细胞增殖来实

现花器官数量的变异[29]。 

3.1.4  miR396 

兰科 miR396 的研究现集中在细胞增殖导

致的花、叶等器官的变化。徐子涵等[50]对春兰

miR396 在不同时期叶片中的表达量进行测定，

发现其在生殖生长期叶片中的表达量远高于营

养生长期；将该 miRNA 前体过表达转入到拟南

芥中发现，阳性株系的叶片大小及株高显著增

大，这与前人在单子叶植物中的研究结果有一定

出入[51]。Yang 等[28]发现 miR396 参与了花器官

的形态建成，在春兰‘玉蝴蝶’中导致了多花被片

的出现。前人研究发现，miR396 在拟南芥等模

式植物中能够通过调控 GRF 转录因子介导细胞

的增殖过程、细胞形态变化及分生组织的生   

长[52-53]，因此，上述表型可能均由细胞分裂和

分化过程的改变而形成。 

3.2  参与调控各类应激响应 
3.2.1  miR156 

通过 GO 等各类生物信息分析技术，

miR156/SPL 被预测出参与蝴蝶兰的各类应激反

应[16]，An 等[42]通过比较测序数据和 Northern 杂

交实验证实，miR156 是低温诱导的 miRNA。

另 有 Petchthai 等 [54] 发现在兰花花叶病毒 

(Cymbidium mosaic virus, CymMV) 侵染兰花的

过程中，石斛 (Dendrobium Sonia ‘Earsakul’) 的

miR156 在无病毒时呈现高水平表达，而当病毒

侵染严重时仅低水平表达，表明 miR156 还参

与病毒感染防御途径的调控。 

3.2.2  miR159 

王培育等[33]发现，文心兰 miR159 的前体

在叶中的表达远高于根和假鳞茎，且随软腐病

菌侵染时间的延长呈下调趋势；而其成熟体

miR159a 在假鳞茎和叶中均呈现较高的表达水

平，并在病菌侵染中后期大量表达[34]。此外，

在 miR159 结构的进化研究中，Tsai 等[55]发现

蝴蝶兰中的新型前体 pre-miR159 基因与其他植

物存在差异，该前体基因的 5′和 3′折叠臂以及

末端环经历了纯化选择和选择性约束，以稳定二

级发夹结构。表明功能性选择压力可能来自对发

夹结构形成的限制，并表现出新型 pre-miR159

基因 5′和 3′折叠区序列的协同进化。 

3.2.3  miR528 

miR528 在其他单子叶植物中的研究多见

于对病毒防御、盐胁迫和氮饥饿等逆境胁迫的

响应[56-58]。在蝴蝶兰中，miR528 是一类低温诱
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导的 miRNA[42]；千代兰 (Ascocenda ‘princess 

micasa’) 的 miR528 则能够响应 CymMV 病毒

的侵染，其表达谱的变化与症状的严重程度密

切相关[54]。 

3.3  参与调控其他生物学过程 
研究者对 miRNA 在兰科植物光合作用、信

号转导及其他生物学过程中的作用也进行了初

步探究。影响叶片发育的春兰 miR396 在转入

拟南芥植株后，引起了光合特性和叶绿素荧光

参数的变化，降低了其 PSⅡ受体侧的部分性 

能[50]；miR159 主要靶向 GAMYB 基因家族[59]，

Li 等[27]在建兰中分离出 miR159，发现其靶向的

几个单基因参与花发育的各种激素信号通路，

推测它们与 MYB 转录因子存在一定关系；此

外，Krishnatreya 等[26]近期还通过转录组数据预

测出，石斛 miR390、miR414、miR528 这 3 个

miRNA 家族共同参与了转录因子调控、信号转

导、DNA 和蛋白质结合等过程。 

4  兰科植物 miRNA 的新型技术研究 

为进一步探究 miRNA 的功能，一些新型的

生物信息分析技术也被应用到兰科植物中：

2013 年，Su 等[3]建立了一个专门的兰花数据库，

名为 Orchidstra (http://orchidstra.abrc.sinica.edu. 

tw)，以收集、注释和共享兰花功能基因组学研

究的基因组信息。同时，该研究小组对蝴蝶兰

的小 RNA 进行了深度测序，从而将该物种的信

息扩展到 miRNA 的注释、前体和预测的靶基

因，进一步利用测序转录组信息设计寡核苷酸

放射探针，并进行表达谱分析。从不同组织的

微阵列分析得到的杂交探针的强度作为功能证

据的 一部分被纳入数据库，未来，兰花数据库

的内容将扩展到更多兰科植物的转录组数据和

基因组信息。Tseng 等[60]使用一种新的 miRNA

预测模型  (miRNA prediction model) 选择了  

21 个蝴蝶兰的新型 miRNAs 进行预测并对其进

行了实验验证，其中已有 18 个 miRNA 在

qRT-PCR 实验中被证实，如 Pm-1、Pm-2 和

Pm-20 在病毒感染时表现出积累量减少的趋

势。Yu 等[24]报道了一种用于植物 miRNA 鉴定

和部分验证的途径 PmiRDiscVali，该途径结合

了 miRDeep-P[61]工具用于植物 miRNA 的预测，

已在铁皮石斛中得到验证。 

另外，赵安瑾等[62]以蝴蝶兰 miR858 在花萼

色斑与非色斑的差异表达为实例，摸索出在退火

温度 65 ℃、2 μg RNA 对应的模板 cDNA 稀释

10 倍后的扩增效果最佳，为蝴蝶兰 miRNA 的实

时荧光定量 PCR 体系的构建提供了实验基础。 

5  总结与展望 

miRNA 的作用范围十分广泛，从根、茎、

叶、花等基础器官的发育，到各类逆境应答、

激素响应，对植物各类生物学过程都有较大作

用。虽然 miRNA 具有高度保守性，但在不同植

物中仍存在很多特殊功能有待挖掘。兰科植物

是一个特殊的群体，有着与其他单子叶植物不

同的生活方式和特化结构，这在一方面也决定

了其小 RNA 功能的特殊性。图 1 列举了一些与

兰科植物器官发育及应激反应相关的主要

miRNA，但目前来看，关于兰科 miRNA 的研

究主要集中在鉴定及表达模式分析方面，绝大

多数 miRNA 的功能仅仅停留在预测阶段，未得

到充分的实验验证，各类 miRNA 与 mRNA 之

前的调控关系也尚未明晰。因此，透彻解析兰

科植物 miRNA 在各生物学途径中的作用机制

和调控网络是目前研究的重点和难点，该问题

的解决将对兰科植物种质资源的丰富、观赏价

值和经济效益的提升产生极大的影响。 
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图 1  兰科植物发育过程中几种主要的 miRNA  
Figure 1  The major miRNAs involved in the development of orchids. 
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