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摘要: 长链非编码RNA (long non-coding RNA, lncRNA)是一类由RNA聚合酶II转录产生长度大于200 nt并且不

具备编码蛋白功能的RNA, 广泛存在于动植物及病毒中, 具有表观遗传标记、发育阶段和组织特异性表达等

特征。研究表明lncRNA不仅参与植物生长发育等生理过程, 而且还在植物抗病和响应逆境胁迫中起到重要作

用。该文简要介绍近年来国内外有关lncRNA的形成机制、结构特征及其数据库, 主要阐述lncRNA在植物生

长发育、生物和非生物胁迫等方面发挥的生物学功能, 对lncRNA存在的问题及其在作物生产育种中的利用前

景进行了分析和展望。
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随着高通量转录组测序和表达谱分析技术的

快速发展, 动植物转录组数据的不断积累, 促进科

研人员在探索生物生长发育、应激反应的转录调

控等基因分子机制方面取得巨大进展(Cho 2018)。
在植物RNA方面的研究表明, 非编码RNA (non- 
coding RNA, ncRNA)特别是长链非编码RNA (long 
non-coding RNA, lncRNA), 已经成为真核生物转

录的关键调节因子(Ariel等2015), lncRNA在植物

生长发育、胁迫响应机制以及重要的生物代谢途

径中扮演了不可忽视的关键角色(Sun等2018)。
如今lncRNA的鉴定和功能研究在科研领域

越来越受到密切关注, 许多具有关键调控功能的

lncRNAs被挖掘验证(Nejat和Mantri 2018)。目前, 
功能性lncRNA的鉴定和效应机制研究虽处于起步

阶段, 但前景不可限量。大规模转录组研究导致

中心法则和传统的基因调控等经典理论受到前所

未有的挑战。全基因组阵列分析和RNA-seq结果

显示, 植物体内存在大量lncRNAs, 其通过DNA甲

基化、组蛋白甲基化和转录干扰等机制介导基因

表达, 在植物雄性不育、开花、转座子、生物和

非生物胁迫等生物过程中起着重要的调节作用

(Mishra和Bohra 2018)。本文主要概述了国内外对

植物lncRNA的结构特征和分类, 以及生物学功能

机制的研究报道, 以期为今后lncRNA的相关研究

提供理论基础和思路。

1  lncRNAs概述

1.1  lncRNAs的来源和分类

根据分子生物学的中心法则, RNA经常被认

为是连接DNA和蛋白质的桥梁。以“人类基因组

计划”为代表的研究发现, 人类基因组中不超过

2%~5%长度的基因可以编码蛋白质, 剩余的大部

分是ncRNA (Snijders等2018)。ncRNA广泛存在于

许多生物体中, 根据其功能不同可分为核糖体RNA 
(ribosomal RNA, rRNA)、转运RNA (transfer RNA, 
tRNA)、小核RNA (small nuclear RNA, snRNA)和
核仁小分子RNA (small nucleolar RNA, snoRNA) 
(Gloss和Dinger 2016)。又根据ncRNA分子链长短

的不同(Guo等2016), 分为短链非编码RNA (small 
non-coding RNA, sncRNA)和lncRNA。其中ln-
cRNA是指由RNA聚合酶II转录产生的长度在200 
nt以上的不具备编码蛋白功能的RNA, 开放阅读框

(open reading frame, ORF)较短, 一般少于100个氨

基酸, 在体内的表达水平很低。lncRNA与细胞核

中转录合成蛋白质的mRNA在亚细胞定位上并不

相同(Kornienko等2016), 大多数lncRNAs主要存在

于细胞核和亚核室染色质中, 或者存在于2个亚细
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胞室中, lncRNA的二级结构较为复杂, 存在于细胞

核和细胞质中, 具有时空表达特异性(Liao等2018)。
lncRNA的形成大致通过以下5种方式完成

(Rai等2018): (1)蛋白质编码基因造成阅读框的插

入, 插入的阅读框和之前的编码序列形成新的功

能性lncRNA; (2)染色体重组后, 2个非转录并且相

隔很远的序列区域合并到了一起, 产生1个含有多

个外显子的lncRNA; (3)非编码基因通过反转录转

座作用复制, 产生1个有功能的非编码逆转基因, 或
产生1个无功能的反转录基因; (4) 2次连续重复事

件在ncRNA内部形成相邻的重复序列产生lncRNA; 
(5)转位因子插入产生一个有功能的lncRNA。

迄今为止, lncRNAs基本是根据自身特征分

类, 包括转录长度、蛋白质编码基因的关联、其

他已知功能的DNA元素和重复等(Kashi等2016), 
这些特征影响作用于生物基因组中的DNA序列、

生化途径或稳定性、序列或结构保护、生物学状

态、功能和靶向机制(表1)。
1.2  lncRNAs的结构与特征

lncRNA的初级结构就是核苷酸的排列顺序, 
目前仅有少量报道涉及高级结构。由于lncRNA分

子与RNA分子存在多方面的相似性, 导致lncRNA
三级结构的预测一般是以RNA为参考对象(Len-
nox和Behlke 2016)。lncRNA基本特征是长度大于

200 bp并且无蛋白质编码能力。lncRNA有较少的

外显子、内含子, 无ORF及起始密码子和终止密码

子; 大部分lncRNAs均由RNA转录酶II转录而来, 
具有5′帽子和3′多聚腺苷酸加尾; lncRNA转录物比

mRNA短, 外显子也少, 估计这也是lncRNA不能编

码蛋白质的主要原因。 
1.3  lncRNAs的数据库

迄今为止, 大量lncRNAs在不同的植物类群中

被发现, 例如, 拟南芥(Arabidopsis thaliana)、小麦

(Triticum aestivum)、水稻(Oryza sativa)、玉米(Zea 
mays)、苜蓿(Medicago sativa)、番茄(Solanum lycop-
ersicum)等。为了协助科研人员分析lncRNA, 已有

一些信息丰富且极具科研价值的数据库开发出可

存储lncRNAs序列并提供较全面的数据信息平台。

CANTATA数据库收录了大部分植物的lncRNAs信
息(http://yeti.amu.edu.pl/CANTATA/), 主要通过软

件预测的方式识别植物中的lncRNA, 目前包含来

自39个物种共239 631个lncRNAs, 是最大的植物

lncRNA数据库(Quek等2015)。
GreeNC数据库(http://greenc.sciencedesigners.

com/wiki/Main_Page)收录了植物和藻类的ln-
cRNAs信息(Quek等2015)。该数据库预测lncRNA
的策略较为严格, 主要是通过与Swiss-Prot蛋白数

据库比对, 筛选没有比对上的转录本的方法, 或者

采用CPC软件预测蛋白编码潜能, 最终取2种方法

的并集作为候选的lncRNA数据, 其lncRNA数据分

为high confidence和low confidence。目前该数据库

收录了49个物种的lncRNAs信息。 
NONCODE是一个系统化的数据库(http://

www.noncode.org/),  致力于提供非编码RNA-
ncRNA尤其是lncRNA最完整的注释(Yi等2015)。
通过收集和整合, 该数据库中的lncRNAs数量从

表1  长链非编码RNA的类型

Table 1  Classification of lncRNA

                             分类依据	                                 lncRNA类型	         参考文献	

lncRNAs功能	 诱饵分子型(decoy archetype)	 Laurent等2015
 骨架分子型(scaffold archetype)	 Takenaka等2016
 导向分子型(guide archetype)
 信号分子型(signal archetype)	
在基因组上相对于蛋白编码基因的位置	 增强子lncRNA (enhancer lncRNA)	 Quinn和Chang 2016
 反义链lncRNA (antisense lncRNA)	 Kopp和Mendell 2018
 双向lncRNA (bidirectional lncRNA)	 Platt等2018
 内含子lncRNA (intronic transcript lncRNA)
 基因间lncRNA (large intergenic noncoding RNA)	
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527 336个增加到548 640个, 且数据库物种总数达

到17个。

PlncRNADB (http://bis.zju.edu.cn/PlncRNADB/ 
index.php)是一个专注分析植物lncRNA的数据库

(Xuan等2015)。该数据库共包含了拟南芥、白杨

(Populus trichocarpa)、玉米的lncRNAs信息。从

GEO数据库中采集物种对应的RNA-seq测序reads, 
通过特殊算法策略组装得到转录本序列, 识别到

lncRNA之后, 通过catRAPID在线服务预测lncRNA
和蛋白之间的相互作用, 这个数据库提供了研究

植物中lncRNA的思路, 其预测lncRNA序列和ln-
cRNA-protein相互作用的方法值得借鉴。

2  lncRNAs在植物中表达及可能的生物学

功能

2.1  lncRNAs参与植物的生殖发育

植物lncRNA可以在转录水平、转录后水平

或表观遗传学水平上发挥作用, 对植物生殖发育

的影响表现在调节植物开花, 影响植株雌雄分化

以及花粉发育等过程。破译lncRNA在植物生殖发

育中的作用, 有助于更好地理解细胞器和核基因

组间串扰受损导致的花粉不育(Kiegle等2018)。长

日照特异性雄性不育相关RNA (long-day-specific 
male-fertility-associated RNA, LDMAR)是长度为

1 236 nt的lncRNA, 研究表明其参与调控水稻生殖

发育。在长光照条件下, LDMAR的表达维持水稻

花粉正常发育。由于单碱基突变造成LDMAR二

级结构的变化, 引起LDMAR启动子区域的甲基化

程度升高, LDMAR的表达量下降, 花粉程序化死

亡, 最终导致光敏不育系(Ding等2012)。
Kim等(2017)揭示了多梳组蛋白(Polycomb 

Repressive Complex 2, PRC2)在拟南芥春化发育过

程中的分子作用。FLC是开花途径中的核心因子, 
COOLAIR与COLDAIR是FLC附近的2个lncRNAs, 
通过结合PRC2的方式帮助PRC2维持在FLC染色

体上的覆盖, 在低温处理时COOLAIR的启动子接

受到低温信号, COOLAIR被表达, 并靶定FLC的3′
端序列, 使其发生降解。Zhao等(2018)利用链特异

性RNA-seq数据系统鉴定分析拟南芥的lncRNAs, 
从中发现与拟南芥成花抑制基因MAF4 (mads af-

fecting flowering 4)相关的1个调节开花时间的天然

反义转录长链非编码RNA (natural antisense tran-
script-lncRNAs, NAT-lncRNAs), 命名为MAS, 并阐

明了其正向调控正义链基因转录的作用机制。

Zhang等(2014)研究发现水稻lncRNA表现出极高

的组织特异性和发育阶段特异性 ,  其中一些ln-
cRNAs为内源性竞争RNA, 削弱细胞内miR160、
miR164的功能; XLOC_057324作为众多生殖相关

lncRNAs中的一种, 和圆锥花序的发育及生殖能力

紧密相关; 该研究还建立了水稻lncRNA的插入突

变库。

lncRNA可以作为内源模拟靶标(endogenous 
microRNA target mimics, eTMs)来调节miRNA的功

能, 通过互补序列与miRNA结合, 从而抑制miRNA
的相互作用。采用RACE和过表达实验, 对白菜花

粉发育中2种lncRNAs作为miR160的eTMs进行验

证。不仅为白菜基因组提供了独特的注释资源, 并
解析了白菜雄性育性潜在的可能调控机制(Huang
等2018)。
2.2  lncRNAs参与植物的生长发育

在生长素运输和发育信号输出方面, lncRNA
也发挥调控作用。在拟南芥中,生长素调控的启动

子环(auxin regulated promoter loop, APOLO)基因

位于PID基因上游5 148 bp位置, 被RNA聚合酶II和
V转录以响应生长素, 转录产生的lncRNA可以动

态调控PID启动子的环化过程, 从而影响PID基因

的表达模式(Ariel等2014)。基因表达的昼夜节律

是由一系列生物过程的组合实现的, 在拟南芥的

lncRNAs中鉴定到CDF5的天然反义转录本FLO-
RE, 它属于与生物钟调控相关的lncRNAs。通过实

时定量RT-PCR验证了FLORE的昼夜节律调控, 最
终提出昼夜节律调节的新模块即CDF5/FLORE的
天然反义转录对, 其具有保守相互抑制和独特的

反式作用特性, 并能够精确调控昼夜节律变化, 最
终促使植物启动开花(Henriques等2017)。

为深入研究lncRNA1459在番茄果实成熟中

的功能, 利用CRISPR/Cas9基因编辑技术获得了

lncRNA1459功能缺失突变体(Li等2018)。与野生

型相比, 番茄lncRNA1459功能缺失突变体在成

熟过程中受到显著抑制, 而且乙烯合成与番茄红
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素积累也被大量抑制。在lncRNA1459敲除突变体

中, 许多与番茄果实成熟相关基因及lncRNAs的
表达也发生了显著变化。在突变体纯系中有81
个差异表达的lncRNAs与lncRNA1459表达呈正

相关, 31个差异表达的lncRNAs呈负相关。这些

数据表明lncRNA1459在番茄果实成熟过程中对

基因和lncRNAs的转录都起到了调节作用。

拟南芥的核斑RNA结合蛋白(nuclear speckle 
RNA-binding proteins, NSRs)参与调控可变剪切

过程, 可以结合mRNA以及ENOD40或lnc351等
lncRNAs。其中, 这些结合的lncRNAs被统称为

ASCO-RNA (alternative splicing competitor RNA)。
ASCO-RNA能与mRNA竞争性结合NSRs, 干扰

NSR蛋白对下游生长素响应基因的可变剪切, 从而

影响侧根的生长(Bardou等2014)。Hidden treasure 
1 (HID1)是长度为236 nt的lncRNA, 其T-DNA突变

体hid1在持续红光条件下下胚轴伸长(Wang等
2014)。HID1具有4个茎环结构(stem-loop structure, 
SL), 其中SL2和SL4是HID1在红光下发挥功能的

关键结构, HID1主要通过反式作用方式直接参与

光形态建成关键抑制因子光敏色素互作因子(phy-
tochrome-interacting factor 3, PIF3)的转录。

2.3  lncRNAs参与植物非生物胁迫

2.3.1  响应干旱胁迫

干旱是世界面临的主要生态环境问题, 中国

是世界荒漠化面积最大的国家。水分缺失是限制

植物生长的主要因素之一, 植物生长在干旱环境

中, 植物体内消耗的水量多于吸收量, 最终导致干

旱胁迫(Zandalinas等2018)。干旱胁迫时, 植物的消

耗量要大于吸收量, 植物体内细胞水势和膨压降

低, 导致叶片凋萎、死亡和落果, 甚至整株死亡。

目前研究表明, lncRNA与植物干旱胁迫反应

相关。然而, lncRNA在植物抗旱-盐中的作用鲜有

报道。At5NC056820是Liu等(2012)在拟南芥受干

旱胁迫和脱落酸处理后发现的一种lncRNA, 其表

达变化显著, 可能对干旱胁迫有响应。毋若楠等

(2017)在拟南芥中导入At5NC056820, 构建得到转

基因株系A-3、A-7和A-8, 其抗干旱性检测均优于

野生型, 尤其是游离脯氨酸含量是野生型2.2~2.5
倍。最终证明At5NC056820一定程度上可以提高

拟南芥的抗旱性。Qin等(2017)发现了一种新的干

旱诱导的lncRNA (drought induced RNA, DRIR)可
提高拟南芥对干旱和盐胁迫的耐受性, 其作为植

物对干旱和盐胁迫响应的新型正调节因子, 在干

旱、盐胁迫以及脱落酸(abscisic acid, ABA)处理后

被激活 ,  表达量显著提升。突变体转录组分析, 
DRIR调控参与ABA信号、水运输和其他胁迫减

轻过程的相关基因。Li等(2019)运用转录组链特

异性测序(whole-transcriptome strand-specific RNA 
sequencing)得到大量与水稻干旱“记忆”相关的候

选差异表达基因。这一研究不但证明水稻在合适

的反复干旱处理条件下可以形成干旱“记忆”, 还进

一步对其机制进行探究, 发现lncRNAs和植物激素

(特别是ABA)均参与到这一短期干旱“记忆”的形

成过程中, 并激活光合作用、脯氨酸合成等代谢

途径中“记忆”转录本的表达, 从而提高植物在应对

后期干旱胁迫中的能力。

利用RNA-seq技术研究棉花(Gossypium hirsutum) 
lncRNA响应干旱胁迫, Lu等(2016)鉴定筛选到基

因间lncRNA、内含子lncRNA和反义lncRNA。作

为lncRNAs的XLOC_063105和XLOC_115463可能

分别在调节2个相邻编码基因CotAD_37096和Co-
tAD_12502中起作用。通过研究在干旱胁迫和复

水处理下lncRNA的特性和表达模式, 发现lncRNA
可能参与调节植物激素对干旱胁迫的反应途径。

这些研究表明, lncRNA在植物对干旱胁迫的反应

中起着不可忽视的作用。

2.3.2  响应盐胁迫

土壤盐渍化已成为世界土地治理面临的主要

问题之一。目前, 联合国教科文组织和粮农组织统

计全球盐碱地面积9.54亿公顷, 约占陆地面积的7%, 
其中9 913万公顷在中国(Ruiz等2016)。盐胁迫影

响植物光合作用、种子萌发, 一定浓度的盐离子会

引起植物中毒、渗透胁迫和次生氧化胁迫, 从而导

致植物养分失衡, 抑制植物生长, 最终植物死亡。

虽然耐盐基因的功能验证工作进行的如火如

荼, 但盐胁迫相关的lncRNA研究鲜见报道。Huanca- 
Mamani等(2018)利用转录组分析盐胁迫处理后的

智利耐盐玉米‘Lluteño’, 共鉴定出48 345个不同的

lncRNAs, 其中41.9%属于‘Lluteño’玉米独有的ln-
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cRNA转录组。鉴定并验证了一组848个应激反应

反义转录物的存在和表达模式, 这些反义转录物

似乎对与转录调节、应激反应、对非生物刺激的

反应和参与烟碱代谢过程相关的基因有调节作

用。Wang等(2015)利用全转录组分析盐胁迫下的

苜蓿lncRNA, 值得注意的是根中盐胁迫差异表达

的lncRNAs数量高于叶, 而在对渗透胁迫的反应

中, 特异性变化的lncRNAs数量在叶中远远大于

根。Deng等(2018)以盐胁迫处理的三叶期棉花幼

苗为研究对象进行转录组分析, 共鉴定了1 117个
独特的lncRNAs, 发现lnc_388可能是gh-A09G1182 
MS的调节器, 而lnc_883可通过调节GH-D03G0339 
MS通道从而参与调节盐胁迫耐受性, 在盐胁迫下, 
lnc_973和lnc_253可以调控ghr-miR399和ghr-156e
的表达。

Wang等(2018a)以甲基甲烷磺酸盐(methyl 
methane sulfonate, MMS)处理泡桐(Paulownia to-
mentosa)幼苗的顶芽进行转录组测序分析, 共获得

2 531个假定的lncRNAs。鉴定了7个lncRNAs作为

13个已知小RNAs的前体, 15个lncRNAs可能作为

19个小RNAs的靶向模拟, 鉴别出220个对MMS有
反应的lncRNAs, 包括7个与激素相关的lncRNAs和
1个参与碱基切除修复的lncRNA。lncRNA已被证

实参与了植物的许多生物学过程(Nejat等2017), 但
缺乏应激反应中lncRNA转录后调控的系统研究。

Yuan等(2018)将水稻进行4种非生物胁迫(冷、

热、干旱和盐), 转录组测序结果得到超过7 000个
lncRNAs, 其中近一半是首次被鉴定出来的。值得

注意的是, 发现在应激下差异表达的约500个poly 
(A) lncRNAs大部分显著下调。此外, 数百个下调的

多聚腺苷酸化(downregulated polyadenylation, DPA) 
lncRNAs趋向于高度保守, 并与在胁迫下发挥作用

的蛋白编码基因共同表达。特别是观察到在干旱

和盐渍的水稻中积累了大量的DPA lncRNAs, 因此

水稻lncRNA的多聚腺苷酸化和亚细胞定位可能在

转录后水平受到调控。

2.4  lncRNAs响应生物胁迫

植物不仅受到非生物胁迫的作用, 而且在生

长发育阶段受到生物胁迫(Seo等2017)。植物经常

遭受细菌、真菌、病毒和害虫侵扰其生长发育(张

子杰等2018)。lncRNA在植物对病原体攻击的生

物应激反应中的作用是复杂的。植物已经进化出

一套有效的疾病抑制防御机制, 以最大限度地减

少它们所遇到的疾病的损害。其对病原体攻击的

反应依赖于细胞水平上的病原体识别, lncRNA作

为小RNA的靶点, 会抑制相应的小RNA的功能, 在
分子水平上触发复杂的防御信号网络来协调转录

重编程。作为植物防御机制的一部分, lncRNA对

植物病原体的反应至关重要(Nejat等2017)。
lncRNA在植物发育过程中扮演重要作用, 但

其在植物抗病响应中的作用还不清楚。Zhang等
(2018)比较分析棉花中lncRNA的表达及其抗病反

应机制。2个保守lncRNAs (GhlncNAT-ANX2、
GhlncNAT-RLP7)沉默的植株中都会表现出对棉花

黄萎病菌(Verticillium dahliae)和灰霉病菌(Botrytis 
cinerea)的抗性增强, 可能与LOX1和LOX2基因的

增强表达相关。通过鉴定lncRNA在真菌抗性中的

作用, 为阐明棉花抗真菌疾病应答机制提供了新

的线索。越来越多的研究表明, 大量lncRNAs在植

物抵御病原物侵染过程中发挥着重要的作用(Ne-
jat等2017)。番茄lncRNA16397作为SlGRX22的反

义转录物调节其表达, 并且在lncRNA16397过度表

达时诱导SlGRX21的表达。过表达lncRNA16397
和SpGRX的番茄在感染马铃薯晚疫病菌(Phytoph-
thora infestans)后的症状和活性氧(reactive oxygen 
species, ROS)积累量低于野生型番茄。结果表明, 
番茄lncRNA16397诱导SlGRX表达, ROS积累量更

低 ,  增强了对马铃薯晚疫病的抵抗力。证明 ln-
cRNA16397与谷氧还蛋白(glutaredoxin, GRX)是番

茄抵御马铃薯晚疫病网络中的一个重要组成部分, 
通过这个网络番茄可以抵御疫病侵染, 并为番茄

抗生物胁迫育种提供了依据(Cui等2017)。用野生

型和WRKY1过度表达番茄植株之间的比较转录组

分析, lncRNA33732通过序列特异性与启动子中

W-Box元件相互作用被WRKY1激活。通过诱导呼

吸爆发氧化酶(respiratory burst oxidase homolog, 
RBOH)的表达和增加H2O2的积累, 增强了番茄对感

染性疟原虫的抵抗力, 最终WRKY1-lncRNA3373-
RBOH新的抗性模式为提高番茄对病原体的广谱

抗性提供了理论依据(Cui等2018)。
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此外, Kwenda等(2016)通过比较转录组分析, 
发现马铃薯(Solanum tuberosum)中大多数lncRNAs
具有单外显子, 并在其12条染色体上都有表达。

其中559个lncRNAs对胡萝卜软腐果胶杆菌巴西亚

种(Pectobacterium carotovorum subsp. brasiliense)
表达特异, lncRNA在马铃薯防御反应中具有潜在

的功能作用。

中国番茄黄化曲叶病毒(tomato yellow leaf 
curl virus, TYLCV)是一种在全球范围内通过烟粉

虱快速传播的毁灭性番茄病害。Yang等(2019)提
出了TYLCV诱导的症状和宿主抗病毒免疫的新模

型。番茄中lncRNA-SlLNR1的下调与发育不全和

卷曲的叶片表型有关, SlLNR1有助于番茄的正常

发育和TYLCV抗性。这为TYLCV诱导疾病和宿

主抗病毒免疫提供了一个可信的非编码RNA介导

的模型, 有助于制定行之有效的策略来控制病毒病

原体。lncRNA和环状RNA (circular RNA, circRNA)
在植物中相互作用抵御TYLCV病毒。Wang等
(2018b)对感染TYLCV或未经处理的易感番茄进

行链特异性测序, 共获得1 767个lncRNAs和289个
NAT-lncRNAs。通过病毒诱导的基因沉默(virus- 
induced gene silencing, VIGS)发现lncRNA S-slyl-
nc0957的表达降低, 导致易感番茄植株对TYLCV
的抗性增强。其中83个circRNAs在TYLCV样本中

特异表达, 通过PCR和Sanger测序验证了circRNA
的存在, 并且其亲本基因的沉默将会导致TYLCV
病毒的积累减少。

3  展望

总体来说, 植物lncRNA的研究尚处于相对早

期的阶段。目前定义为lncRNA的核苷酸长短范围

模糊, 甚至lncRNA还没有一个规范的命名方法, 通
常研究者只能根据其功能、结构特点、作用方式

等进行命名; 由于lncRNA种类和功能的多样性, 如
何区分功能性和非功能性非编码转录物依然存在

困难, 导致lncRNA生物学功能难以阐明。相对于

其他数据库和生物信息学工具, lncRNA植物相关

数据库的内容和注释还不够全, 难以对lncRNA二

级结构和靶标等进行有效地预测。

迄今为止, 相关的植物研究都表明lncRNA在

植物对生物和非生物应激的免疫反应中起着关键

作用。lncRNA不仅在应激反应中有功能, 而且在

细胞和发育过程中起作用, 其参与激素信号、生

理和发病机制等过程的生物学功能也开始被探索

并深入研究。由于体内lncRNA的多样性和复杂

性, lncRNA的研究仍是冰山一角, 除了识别应激相

关的lncRNA及其转录谱外, 少数lncRNAs的功能

特征和定位研究处于探索的初步阶段。此外, CRIS-
PR-Cas9系统最近被开发用于靶向基因组编辑, 通
过敲除或插入替换阻断转录起始来抑制lncRNA功

能, 使其生物学功能和作用机制会进一步被阐明

(Liu等2017)。目前, lncRNA参与植物的抗逆、生

长发育等报道主要集中在机制研究中, 而在育种

中鲜有报道, 随着大量lncRNAs的挖掘发现, 及探

索其影响植物的生长、发育和应激反应等分子机

制的成熟, lncRNA有望在农业育种、种质创新等

方面发挥更重要的作用。
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