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CАЙТЫ СВЯЗЫВАНИЯ miRNA С mRNA, КОДИРУЮЩИЕ ОЛИГОПЕПТИДЫ 
БЕЛКОВ СЕМЕЙСТВА TCP РАСТЕНИЙ 
Рахметуллина А.К., Иващенко А.Т.
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Установлены характеристики взаимодействия miRNA с mRNA генов семейства транскрипционных 
факторов TCP растений. Сайты связывания miRNA в mRNA генов TCP кодируют олигопептиды полисерин, 
полигистидин, полиаланин, полиглицин.

Ключевые слова: miRNA; mRNA; сайт связывания; олигопептид; транскрипционный фактор

Транскрипционные факторы участвуют во многих процессах развития и роста растений. Семейство 
генов транскрипционных факторов TCP включает 4187 генов различных видов растений. Гены семейства 
ТСР участвуют в апикальном доминировании, в контроле цветовой двусторонней симметрии, вовлечены 
в репликацию и восстановление ДНК, поддерживают структуру хроматина, сегрегацию хромосом и 
регулируют клеточный цикл [1]. Многие из этих процессов регулируются посредством miRNA подавляющих 
экспрессию генов мишеней. Было показано участие miRNA в реакции растений на стресс и действие 
патогенов [2].

mailto:a.iavashchenko@gmail.com
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Нуклеотидные последовательности генов семейства TCP были получены  из Plant TFDB v4.0 (http://
planttfdb.cbi.pku.edu.cn/). Нуклеотидные последовательности miRNA были взяты из miRBase v.22 (http://www.
mirbase.org/). Сайты связывания miRNA с mRNA генов предсказывали с помощью программы MirTarget [3].

Установлены количественные характеристики связывания 429 miRNA с mRNA 27 генов семейства ТСР 
A. thaliana. Полисерин, полигистидин были обнаружены в белках TCP, кодируемых соответственно сайтами 
связывания ath-miR5021-5p, ath-miR5658-5p, которые консервативны в ортологичных белках. Выявлено 
связывание 738 miRNA с mRNA 22 генов семейства ТСР O. sativa. Сайты связывания osa-miR2102-5p ко-
дировали консервативные гексапептиды полиаланин и полиглицин. Обнаружены сайты связывания 
ath-miR5021-5p в mRNA трех генов A. thaliana и 27 ортологичных генов кодирующие олигопептид SSSSSS. 
Белок AA54G00421 A. thaliana содержит декасерин, двенадцать белков  содержат октасерин и пять белков 
содержат гептасерин. Было выявлено, что сайты связывания ath-miR5658-5p кодируют олигопептид 
HHHHHH в 22 белках. Полигистидин консервативен в TCP белках, кодируемых соответствующими генами. 
Сайты связывания ath-miR5658-5p в mRNA генов Bostr.0124s0115.1.p, GSBRNA2T00009950001, Tp1g39800 
кодируют октагистидин, а Thecc1EG031706T1 - декагистидин. Эти сайты связывания ath-miR5658-5p 
были расположены последовательно. Было установлено, сайты связывания некоторых miRNA имеют 
гомологичные нуклеотидные последовательности, которые могут быть прочитаны в разных открытых 
рамках считывания. Нуклеотидная последовательность (GCGGCGGCGGCGGCGGCGGCGGCG) сайтов 
связывания osa-miR2102-5р в первой рамке считывания кодирует олигопептид AAAAAAAA, а в третьей 
рамке считывания osa-miR2102-5p кодирует олигопептид GGGGGGG. В некоторых белках TCP A. thaliana, 
O. sativa subsp. japonica, T. aestivum, Z. mays были обнаружены полиглутамин, политреонин, полиаспарагин, 
полипролин, полиаспаргиновая кислота. Эти олигопептиды могут кодироваться сайтами связывания пока 
необнаруженных miRNA. В генах животных эти олигопептиды кодируются сайтами связывания miRNA, в 
том числе полиглутамин, политреонин, полиаспарагин, полипролин. Основные свойства взаимодействий 
miRNAs с генами mRNA у растений и животных похожи, что указывает на сходство регуляции экспрессии 
генов посредством miRNA у представителей разных царств эукариотических организмов. Результаты, 
полученные в настоящей работе, показывают, что экспрессия генов семейства TCP может регулироваться 
путем связывания miRNA с mRNA.

Литература:
1. Jin J., Tian F., Yang D., Meng Y., Kong L., Luo J., Gao G. Toward a central hub for transcription factors and regulatory 
interactions in plants // Nucleic Acids Research. 2017. Vol. 45. № 1. P. 1040-1045. 
2. Catalanotto C., Cogoni С., Zardo G. MicroRNA in Control of Gene Expression: An Overview of Nuclear Functions // 
Int J Mol Sci. 2016. Vol. 17. № 10. P. 1712-1729.
3. Ivashchenko A.T., Pyrkova A.Y., Niyazova R.Y., Alybayeva A., Baskakov K. Prediction of miRNA binding sites in mRNA 
// Bioinformation. 2016. Vol.12. № 4. P. 237-240. 
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Characteristics of the interaction of miRNA with mRNA genes of the TCP plant transcription factor family were 
established. The miRNA binding sites in the mRNA TCP genes encode oligopeptides polyserine, polyhistidine, 
polyalanine, polyglycine. 
 
Key words: miRNA; mRNA; binding sites; oligopeptides; transcription factor

Transcription factors are involved in many processes of plant development and growth. The TCP transcription 
factor gene family includes 4187 genes of various plant species. The genes of the TCP family are involved in apical 
dominance, the control of two-sided color symmetry, DNA replication and repair, the maintenance of chromatin 
structure and chromosome segregation, and the regulation of the cell cycle [1]. Many of these processes are 
regulated by miRNAs suppressing the expression of the target genes. The involvement of miRNA in plant response 

http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/
http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/
http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/index.php?sp=Ath
http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/index.php?sp=Osj
http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/index.php?sp=Tae
http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/index.php?sp=Zma
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to stress and the action of pathogens has been shown [2].
The nucleotide sequences of genes of the TCP family were borrowed from Plant Transcription Factor Database 

v4.0 (http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/). The nucleotide sequences of miRNAs were taken from miRBase v.22 (http://
www.mirbase.org/). The miRNAs binding sites in mRNA of genes were predicted using the MirTarget program.

The quantitative characteristics of 429 miRNAs binding to mRNAs of 27 TCP family genes of the A. thaliana 
were established. Polyserine, polyhistidine were detected in the TCP proteins, encoded respectively by the binding 
sites of ath-miR5021-5p, ath-miR5658-5p, which are conserved in orthologous proteins. The binding of 738 miRNA 
to mRNA of 22 genes of the TCP family genes of the O. sativa was detected. osa-miR2102-5p binding sites encoded 
conservative hexapeptides polyalanine and polyglycine. The ath-miR5021-5p binding sites in the mRNA of the three 
A. thaliana genes and 27 orthologous genes were found encode the SSSSSS oligopeptide. AA54G00421 protein 
of the A. thaliana contains decaserin, twelve proteins contain octaserin, and five proteins contain heptaserin. It 
was revealed that the ath-miR5658-5p binding sites encode HHHHHH oligopeptide in 22 proteins. Polyhistidine 
is conserved in TCP proteins encoded by the corresponding genes. The binding sites ath-miR5658-5p in mRNA 
Bostr.0124s0115.1.p, GSBRNA2T00009950001, Tp1g39800 genes encode octagistidine, and Thecc1EG031706T1 
- decagistidine. The ath-miR5658-5p binding sites were sequentially arranged. It was found that the binding sites 
of some miRNA have homologous nucleotide sequences that can be read in different open reading frames. The 
nucleotide sequence of the binding sites of osa-miR2102-5p GCGGCGGCGGCGGCGGCGGCGGCG in the first 
reading frame encodes the AAAAAAAA oligopeptide, and in the third reading frame osa-miR2102-5p encodes 
the oligopeptide GGGGGGG. In some TCP proteins of A. thaliana, O. sativa subsp. japonica, T. aestivum, Z. mays 
polyglutamine, polythreonine, polyasparagine polyproline, polyaspartic acid were detected. These oligopeptides 
can be encoded by the binding sites of still undetected miRNAs. In the genes of animals, these oligopeptides 
are encoded by miRNA binding sites, including polyglutamine, polythreonine, polyasparagine, polyproline. The 
main properties of miRNAs’ interactions with mRNA genes in plants and animals are very similar, which indicates 
the similarity of regulation of gene expression through miRNA in members of different kingdoms of eukaryotic 
organisms. The results obtained in the present work show that the expression of TCP family genes can be regulated 
by miRNA binding to their mRNA. 
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Выявлено, что для эстрогенов, имеющих жесткую пространственную структуру, эффективность 
и аффинность связывания выше, чем для антиэстрогенов, для которых характерна большая 
конформационная гибкость. Такие структурные особенности могут обуславливать также различия в 
связывании эстрогенов и антиэстрогенов с рецептором ЭР-альфа.
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