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摘要  转座子是基因组的重要组分, 影响基因组的结构与稳定。长链非编码RNA (lncRNA)在转录及转录后水平调控多个

生物学过程。转座子与lncRNA是物种进化的重要驱动力。含有转座子序列的lncRNA在自然界广泛存在。该文对植物lncRNA

的发掘策略和功能研究进行概述, 围绕植物转座子来源lncRNA (TE-lncRNA)的分布和功能展开综述, 并对植物TE-lncRNA

的调控机制、表观修饰及育种潜势等进行探讨与展望。 
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转座子是基因组中可移动的元件。根据不同的转

座机制, 转座子可分为逆转座子(Class I)和DNA转座

子(Class II) (Feschotte et al., 2002)。逆转座子通过

RNA中介物, 在逆转座酶作用下进行转座。逆转座子

主要有长末端重复序列(long terminal repeat, LTR)

逆转座子和非LTR逆转座子。LTR逆转座子主要包括

Copia和Gypsy类。非LTR逆转座子包括长散布重复

元件(long interspersed nuclear element, LINE)和短

散布重复元件(short interspersed nuclear element, 

SINE)。DNA转座子是以DNA到DNA的方式在原位置

解离 , 与新位置整合 , 包括Ac/Ds、Spm/dSpm和

Mutator 转座子等 (Dooner and Belachew, 1991; 

Bunkers et al., 1993; Cong and Li, 2020)。Helitron

转座子是一种特殊类型的DNA转座子, 该转座子不

具有末端反向重复序列, 也不产生靶点重复序列。

Helitron 以滚环复制的方式转座 (Kapitonov and 

Jurka, 2001)。 

RNA聚合酶II (Pol II)转录产生2种类型的RNA: 

编码RNA与非编码RNA (noncoding RNA, ncRNA)。

ncRNA也可以由RNA聚合酶I、III、IV、V (Pol I、III、

IV、V)转录产生(Ulitsky, 2018)。根据成熟产物的大小, 

ncRNA分为非编码小RNA (small noncoding RNA, 

sRNA)和长链非编码RNA (long noncoding RNA, 

lncRNA)。sRNA长度一般为20–24 nt。不同前体产生

不同的sRNA。单链前体产生microRNA (miRNA)和非

miRNA。双链和小干扰RNA (small interfering RNA, 

siRNA)前体产生次级siRNA和异源siRNA等(Axtell, 

2013)。lncRNA的长度大于200 nt, 真核生物启动子、

增强子和基因间等区域转录可以产生lncRNA。启动

子上游区域、增强子、基因间区域及编码蛋白基因转

录分别产生启动子上游转录本(promoter upstream 

transcript, PROMPT)、增强子RNA (enhancer RNA, 

eRNA)、基因间lncRNA (long intergenic noncoding 

RNA, lincRNA)和天然反义转录本(natural antisense 

transcript, NAT) (Wu et al., 2017)。 

转座子和 lncRNA皆为基因组中重要的调控元

件。已有研究表明, 含有转座子序列的lncRNA在自然

界广泛存在 , 称为转座子来源的 lncRNA (transpo-

sable element-derived lncRNA, TE-lncRNA) (Wang 

et al., 2017; Golicz et al., 2018)。在水稻(Oryza 

sativa)、玉米 (Zea mays)和棉花 (Gossypium rai-

mondii)等植物中, TE-lncRNA主要来源于逆转座子序

·专题论坛· 
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列(Wang et al., 2017; Zhao et al., 2018a; Lv et al., 

2019)。与来源于编码蛋白基因反义转录的lncRNA相

比, 植物TE-lncRNA的功能研究报道较少。拟南芥

(Arabidopsis thaliana)和棉花TE-lncRNA的研究表

明, TE-lncRNA调控株高和非生物胁迫应答等(Wang 

et al., 2016, 2017; Zhao et al., 2018a)。重要粮食作

物(如水稻、小麦(Triticum aestivum)和玉米)中TE- 

lncRNA的功能研究报道较少。鉴于TE-lncRNA在植

物中广泛分布, 亟待开展TE-lncRNA调控作物株型、

产量、品质和抗性等重要性状的机制研究。本文综述

了植物TE-lncRNA研究概况, 重点介绍TE-lncRNA在

植物中的分布与功能, 并对植物TE-lncRNA的基础研

究与应用潜势进行了展望。 

1  植物基因组转座子构成与物种进化 

转座子是基因组的重要组分, 影响基因组的稳定与进

化。以基因组较小的物种拟南芥(~125 Mb)与基因组

较大的物种玉米(~2.3 Gb)为例, 介绍植物基因组中

转座子分布的特点以及转座子构成在基因组进化中

的作用。至少10%的拟南芥基因组序列由转座子构成, 

其中逆转座子、DNA转座子以及其它类型转座子的百

分比分别约为38%、39%和23% (图1A)。在全部转座

子中, LTR逆转座子约占28% (The Arabidopsis Ge-

nome Initiative, 2000)。基因组较大的物种玉米, 约

85%的基因组为转座子所占据。在全部转座子中, 逆

转座子和DNA转座子的百分比分别约为89%和11%。

LTR逆转座子占全部转座子的86% (图1B) (Schnable 

et al., 2009)。通过分析拟南芥和玉米等物种转座子的

组成, 发现不同植物中存在特有的转座子类型。转座

子的作用方式也存在一定差异。逆转座子, 尤其是

LTR逆转座子的“复制-粘贴”式扩增导致一些物种

基因组大小增加。 

转座子不仅影响基因组大小, 而且影响基因组功

能。例如, 通过分析玉米z1C1位点的单倍型, 发现

Helitron转座子携带胞苷脱氨酶基因ZmCDA3 (Xu 

and Messing, 2006)。Copia类LTR逆转座子插入

MADS-box转录因子基因J2 (JOINTLESS2), 导致番

茄(Solanum lycopersicum)果柄离区消失(Alonge et 

al., 2020)。可见, 转座子影响基因的结构与功能, 是

物种进化的重要驱动力。 

 
 

图1  拟南芥和玉米基因组中转座子的分布(数据来源: The 

Arabidopsis Genome Initiative, 2000; Schnable et al., 2009) 

(A) 拟南芥基因组中转座子分布(左图)和拟南芥长末端重复序

列(LTR)逆转座子占全部转座子的比例(右图); (B) 玉米基因组

中转座子分布(左图)和玉米LTR逆转座子占全部转座子的比例

(右图)。Class I: 逆转座子; Class II: DNA转座子 

 
Figure 1  Transposon composition in the genomes of 
Arabidopsis and maize (data source: The Arabidopsis Ge-
nome Initiative, 2000; Schnable et al., 2009) 
(A) Transposon composition in Arabidopsis genome (left) and 
the proportion of Arabidopsis long terminal repeat (LTR) 
retrotransposons (right); (B) Transposon composition in 
maize genome (left) and the proportion of maize LTR retro-
transposons (right). Class I: Retrotransposons; Class II: DNA 
trotransposons 

 

2  植物lncRNA发掘 

2.1  链特异性转录组测序发掘植物lncRNA 

构建链特异性RNA文库并进行转录组测序(strand- 

specific RNA sequencing, ssRNA-seq), 对lncRNA

进行高通量发掘。与普通RNA-seq相比, ssRNA-seq

可以区分reads来源于正义链还是反义链, 在转录本

定量时可以排除互补链转录本表达的干扰, 使表达定

量更精确。此外, ssRNA-seq有助于确定lincRNA的转

录方向(Zhao et al., 2015)。 

采用ssRNA-seq, 已经对拟南芥、水稻和玉米的

lncRNA进行了分离。细菌表面翻译延伸因子Tu (tran-

slation elongation factor Tu, EF-Tu)被受体识别结
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合, 激活免疫反应。elf18是EF-Tu的保守肽段(Yang 

et al., 2020)。用elf18处理拟南芥幼苗, 通过ssRNA- 

seq发掘elf18诱导的lncRNA, 进而解析植物先天免

疫的调控机制(Seo et al., 2017)。通过构建正常生长、

干旱、低温和ABA处理等胁迫条件下的拟南芥全细

胞、细胞核、细胞质组分的去核糖体、poly(A)和非

poly(A)文库, 采用ssRNA-seq共发掘到6 510个拟南

芥lncRNA (Zhao et al., 2018b)。选取白叶枯病菌侵

染不同时长的水稻叶片, 采用ssRNA-seq检测到567

个白叶枯病菌响应的lncRNA (Yu et al., 2020)。对亚

洲栽培稻(O. sativa)和普通野生稻(O. rufipogon)发育

早期的幼穗进行ssRNA-seq, 发掘到3 363个 lnc-

RNA, 包括2 517个lincRNA、200个incRNA (intronic 

noncoding RNA)和646个NAT-lncRNA。分析亚洲栽

培稻和普通野生稻lncRNA序列和表达变异, 有助于

揭示稻属驯化进程中 lncRNA的选择模式(Zheng et 

al., 2019)。通过去核糖体文库的ssRNA-seq, 发掘到

玉米磷缺乏诱导和赤霉素响应的lncRNA (Du et al., 

2018; Wang et al., 2018b)。随着高通量测序技术的

发展 , 通过 ssRNA-seq 已经发掘到大量的植物

lncRNA。基于发掘的lncRNA进行功能验证和调控机

制解析是植物lncRNA研究领域的重要挑战。 

2.2  生物信息学分析发掘植物lncRNA 

NCBI和EBI等数据库中已有海量的基因表达数据, 包

括表达序列标签(expressed sequence tag, EST)、

tiling array和转录组数据等。基于数据库中的基因表 

达数据, 可以通过生物信息学方法发掘lncRNA。采用

RepTAS (reproducibility-based tiling array analysis 

strategy)等方法 , 整合拟南芥EST、cDNA、 tiling 

array和基因组数据信息 , 发掘到6 480个 lincRNA 

(Liu et al., 2012)。通过分析EST和全长cDNA序列数

据库, 发掘到水稻中的lncRNA (Liu et al., 2018)。整

合数据库中的全基因组测序、转录组测序、含有全长

cDNA的EST数据等信息 , 发掘到 20 163个玉米

lncRNA (Li et al., 2014)。 

随着多种组学的发展, 有些植物中已有丰富的公

共数据可供lncRNA发掘。数据库中的数据质量直接

影响到lncRNA发掘的可靠性。lncRNA发掘所用软件

种类和阈值设定也会影响lncRNA的发掘结果。此外, 

植物lncRNA具有序列保守性较低、丰度低以及组织

特异性表达等特点(Huang et al., 2018), 对通过整合

不同来源数据进行lncRNA发掘提出了新的挑战。在

通过生物学信息学发掘植物lncRNA的过程中, 控制

数据质量、权衡阈值设定、采集多维数据, 将有助于

获得较为全面且可靠的植物lncRNA信息。 

3  植物lncRNA的功能 

基于ssRNA-seq和生物信息学分析等方法, 已发掘

到大量的植物lncRNA, 但功能及其调控机制得以解

析的 lncRNA较少(表1)。植物 lncRNA调控生长发 
 

表1  植物长链非编码RNA (lncRNA)功能 
Table 1  Function of plant long noncoding RNA (lncRNA) 

物种 lncRNA ID lncRNA调控通路 参考文献 
拟南芥 COLDAIR (COLD ASSISTED INTRONIC NONCODING RNA) 成花转变 Heo and Sung, 2011 
  COOLAIR (cold induced long antisense intragenic RNA) 成花转变 Swiezewski et al., 2009 
  DRIR (DROUGHT INDUCED lncRNA) 干旱和盐胁迫应答 Qin et al., 2017 
  ELENA1 (ELF18-INDUCED LONG-NONCODING RNA1) 先天免疫反应 Seo et al., 2017 
  MAS (lncRNA from MADS AFFECTING FLOWERING4) 春化响应 Zhao et al., 2018b 
  T5120 NO3

–同化 Liu et al., 2019 
  TE-lincRNA11195* ABA响应 Wang et al., 2017 
水稻 ALEX1 (An Leaf Expressed and Xoo-induced lncRNA 1) 白叶枯病抗性 Yu et al., 2020 
  Ef-cd (Early flowering-completely dominant) 开花期和产量 Fang et al., 2019 
  LAIR (LRK Antisense Intergenic RNA) 产量 Wang et al., 2018a 
  TL (TWISTED LEAF) 叶片发育 Liu et al., 2018 
玉米 PILNCR1 (Pi-deficiency-induced long non-coding RNA 1) 磷胁迫应答 Du et al., 2018 
棉花 XLOC_409583* 苗高 Zhao et al., 2018a 

lncRNA-314* 果实成熟 Wang et al., 2016 
lncRNA16397 晚疫病抗性 Cui et al., 2017 番茄 
lncRNA39026 晚疫病抗性 Hou et al., 2020 

* 转座子来源的lncRNA (TE-lncRNA)。* Transposon-derived lncRNAs (TE-lncRNAs). 
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育、生物/非生物逆境应答和养分平衡等多个生物学

过程。 

3.1  植物lncRNA调控生长发育 

拟南芥 lncRNA功能研究的开创性工作集中于调控

FLC (FLOWERING LOCUS C)基因的lncRNA研究。

FLC是春化途径关键基因, 调控拟南芥的成花转变。

FLC受到多个 lncRNA的调控。拟南芥COOLAIR 

(lncRNA cold induced long antisense intragenic 

RNA)是FLC的反义转录本, COOLAIR与polycomb复

合体互作, 对FLC进行表观抑制(Swiezewski et al., 

2009)。与COOLAIR类似 , 来自内含子的拟南芥

COLDAIR (lncRNA COLD ASSISTED INTRONIC 

NONCODING RNA)与polycomb复合体互作, 抑制

FLC表达, 进而调控春化过程(Heo and Sung, 2011)。

拟南芥MAF4 (MADS AFFECTING FLOWERING 4)

反义转录产生lncRNA MAS。lncRNA MAS参与春化

响应, 为MAF4转录激活所必需(Zhao et al., 2018b)。

水稻lncRNA调控叶片发育、开花期和产量等。水稻

R2R3-MYB转录因子基因OsMYB60反向转录产生TL 

(lncRNA TWISTED LEAF), TL调控水稻叶片发育

(Liu et al., 2018)。Ef-cd (Early flowering-completely 

dominant)座位编码 lncRNA, 该 lncRNA来源于成花

激活基因OsSOC1的反义转录。Ef-cd变异可以促进

水稻提早开花而不影响产量(Fang et al., 2019; 张硕

和吴昌银, 2019)。LRK (leucine-rich repeat receptor 

kinase)簇反向转录产生LAIR (lncRNA LRK An-

tisense Intergenic RNA), 过表达LAIR可提高水稻产

量(Wang et al., 2018a)。 

3.2  植物lncRNA参与生物与非生物逆境应答 

过表达拟南芥ELENA1 (lncRNA ELF18-INDUCED 

LONG-NONCODING RNA 1)可增强细菌性疫病菌

抗性 , ELENA1敲除对细菌性疫病菌敏感 , 表明

ELENA1正向调控细菌性疫病菌抗性。 lncRNA 

ELENA1与MED19a (Mediator subunit 19a)互作, 通

过影响PR1 (PATHOGENESIS-RELATED GENE 1)

的表达调控先天免疫反应(Seo et al., 2017)。过表达

ALEX1 (lncRNA An Leaf Expressed and 

Xoo-induced lncRNA 1)可激活茉莉酸途径, 增强水

稻白叶枯病的抗性(Yu et al., 2020)。番茄SlGRX22

基 因 反 义 转 录 产 生 lncRNA16397 。 过 表 达

lncRNA16397诱导SlGRX表达, 进而降低ROS的积

累, 减轻细胞膜损伤, 增强对番茄晚疫病的抗性(Cui 

et al., 2017)。番茄lncRNA39026含有miR168a的拟

靶标。过表达lncRNA39026株系其miR168a表达量下

降 , miR168a 靶 标 基 因 SlAGO1 表 达 量 上 升 。

lncRNA39026可能通过“诱饵”策略抑制miR168a, 

诱导病程相关蛋白基因表达, 进而调控番茄晚疫病抗

性(Hou et al., 2020)。lncRNA的非生物胁迫响应研究

主要集中在拟南芥lncRNA对干旱和盐胁迫应答机制

的 解 析 。 拟 南 芥 DRIR (DROUGHT INDUCED 

lncRNA)正向调控干旱和盐胁迫应答 (Qin et al., 

2017)。拟南芥lncRNA AtR8参与种子萌发过程中的

盐胁迫响应(张楠等, 2020)。 

3.3  植物lncRNA调控养分平衡 

植物lncRNA参与调控氮和磷等营养元素的平衡。拟

南芥NLP (NIN-like protein)家族成员AtNLP7是氮响

应的重要调控因子 (Wang et al., 2020)。 lncRNA 

T5120作用于AtNLP7的下游, 调控NO3
–同化, 影响

氮肥利用率 (Liu et al., 2019)。与拟南芥和水稻

lncRNA研究相比, 玉米中功能解析的lncRNA较少。

miR399/PHO2 (PHOSPHATE2)模块调控磷缺乏响

应。磷缺乏诱导的玉米PILNCR1 (lncRNA Pi-defi-

ciency-induced long non-coding RNA 1) 抑 制

miR399介导的PHO2剪切, PILNCR1与miR399协同

调控玉米对低磷的适应性(Du et al., 2018)。 

4  转座子来源的植物lncRNA 

4.1  转座子来源植物lncRNA的分布 

调控机制已得到解析的植物lncRNA多来源于编码蛋

白基因的反义转录(表1)。通过ssRNA-seq和生物信息

学分析等方法, 在拟南芥、水稻、玉米、大豆(Glycine 

max)、棉花和番茄等植物中发掘到一些lncRNA并非

来自编码蛋白基因的反义转录本, 而是来源于转座子

序列 , 这些 lncRNA被称为转座子来源的 lncRNA 

(transposable element-derived lncRNA, TE-lncRNA) 

(图2)。 
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图2  植物中转座子来源的基因间长链非编码RNA (TE-linc-

RNA)占全部lincRNA的比例(数据来源: Wang et al., 2017; 

Golicz et al., 2018) 

 
Figure 2  The proportion of plant transposable element-de- 
rived long intergenic noncoding RNA (TE-lincRNA) (data 
source: Wang et al., 2017; Golicz et al., 2018) 

 

通过ssRNA-seq, 在拟南芥、水稻和玉米中分别

鉴定到47、611和398个TE-lincRNA, 约占全部lnc-

RNA的23%、50%和51% (Wang et al., 2017)。约18%

的大豆lincRNA含有转座子序列, 来源于逆转座子的

TE-lincRNA多于来源于DNA转座子的TE-lincRNA 

(Golicz et al., 2018)。基于PacBio fl-cDNA和转录组

等数据, 发掘玉米全基因组的lncRNA。结果表明, 约

65%的lncRNA含有转座子序列, 属于TE-lncRNA。玉

米TE-lncRNA含有的转座子序列主要来源于LTR逆

转座子 , LTR逆转座子来源的TE-lncRNA约占全部

TE-lncRNA的86% (Lv et al., 2019)。整合ssRNA- 

seq、NCBI和EBI中的poly(A)转录组数据, 进行番茄

lncRNA发掘。结果表明, 85%的番茄lncRNA含有转

座子序列, 番茄基因组中存在LTR逆转座子来源的

TE-lncRNA (Wang et al., 2016)。在棉花TE-lncRNA

中, Gypsy类LTR逆转座子来源的TE-lncRNA占主要

部分(Zhao et al., 2018a)。 

TE-lncRNA的分布与基因组中转座子类型和数目

相关。水稻、玉米、大豆、棉花和番茄中的TE-lncRNA

主要来源于逆转座子(Wang et al., 2016, 2017; Go-

licz et al., 2018; Zhao et al., 2018a; Lv et al., 2019)。

在这些物种中, 逆转座子数目的增加导致逆转座子来

源的lncRNA在整个TE-lncRNA占优势地位。 

4.2  转座子来源植物lncRNA的功能 

植物中lncRNA的功能研究集中于编码蛋白基因反义

转录产生的lncRNA, 转座子来源lncRNA的功能研究

报道较少, 主要集中在拟南芥、番茄和棉花等植物。

TE-lncRNA调控株高、果实成熟和非生物胁迫应答等

生物学过程(表1)。 

棉花TE-lncRNA XLOC_409583来源于去甲基

化的LINE类逆转座子。与对照相比, 病毒诱导TE-lnc-

RNA XLOC_409583沉默的植株苗高增加, 表明TE- 

lncRNA XLOC_409583调控棉花株高(Zhao et al., 

2018a)。lncRNA-314来源于LTR逆转座子, 在番茄果

实中特异表达。lncRNA-314与ABC转运基因共表达。

在番茄果实成熟突变体rin和ful1/ful2中, lncRNA-314

与ABC转运基因的表达被抑制。LTR逆转座子来源的

TE-lncRNA lncRNA-314调控番茄果实成熟(Wang et 

al., 2016)。高温、低温、盐害、干旱和ABA处理等非

生物胁迫诱导TE-lncRNA表达(Wang et al., 2017; Lv 

et al., 2019)。与野生型相比, 来源于LTR逆转座子的

拟南芥TE-lncRNA TE-lincRNA11195突变体根长和

幼茎鲜重增加, 对ABA敏感性下降, 表明TE-lncRNA 

TE-lincRNA11195调控ABA响应。TE-lincRNA11195

中转座子的LTR序列缺失导致ABA敏感性下降, 表明

转座子的LTR序列为TE-lncRNA TE-lincRNA11195

调控非生物胁迫应答所必需(Wang et al., 2017)。 

在整个植物lncRNA中, TE-lncRNA是重要组分

(图2)。例如, 玉米基因组中, 超过一半的lncRNA属于

TE-lncRNA (Wang et al., 2017; Lv et al., 2019)。然

而, 功能得以解析的植物TE-lncRNA却较少。开展植

物TE-lncRNA功能研究不仅有助于丰富 lncRNA调

控的理论基础, 而且能进一步揭示lncRNA的起源与

进化。 

5  结语与展望 

5.1  植物转座子与lncRNA的相互作用 

转座子是生物体的重要组成部分, 影响基因组的结构

与稳定(Kidwell and Lisch, 2000)。lncRNA可以在转

录和转录后水平对基因表达进行调控 (Wu et al., 

2017)。在物种进化过程中, 转座子与lncRNA相互作
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用。一方面, 转座子影响植物lncRNA的产生。许多植

物lncRNA含有转座子序列(图2) (Wang et al., 2016, 

2017; Golicz et al., 2018; Zhao et al., 2018a; Lv et 

al., 2019)。由于非转座子来源的 lncRNA比TE-lnc-

RNA受到更强的选择压力, 因此在进化过程中, 植物

lncRNA倾向于保留转座子序列 (Khanduja et al., 

2016; Zhao et al., 2018a)。此外, 植物转座子的表观

修饰影响lncRNA的转录活性。例如, 棉花LINE类逆

转座子去甲基化, 产生具有转录活性的TE-lncRNA 

(Zhao et al., 2018a)。TE-lncRNA中的转座子序列形

成二级结构(与lncRNA功能相关) (Khanduja et al., 

2016)。另一方面, lncRNA影响转座子活性。lncRNA

可以作为small RNA前体, small RNA可导致转座子

“沉默”(Kidwell and Lisch, 2000; Yoon et al., 

2014)。植物转座子以及lncRNA的相互作用不仅增强

了各自结构与功能的多样性, 也有助于驱动生物进化

和提高适应性。 

5.2  植物TE-lncRNA调控机制解析 

转基因验证是TE-lncRNA功能解析的重要内容。基于

CRISPR-Cas的基因编辑技术已成为植物基因功能

验证的重要方法(Liu et al., 2020)。植物TE-lncRNA

呈现序列保守性低和表达丰度低等特点, 给基因编辑

工作带来了挑战。TE-lncRNA的低序列保守性, 可能

导致在转基因受体中存在序列变异, 包括插入、缺失

和碱基改变等, 从而影响gRNA (guide RNA)设计、编

辑事件检测以及转基因结果的可靠性等。TE-lncRNA

的低丰度影响编辑效率。低丰度的植物TE-lncRNA要

求多靶点敲除并增加转化事件的数量。 

基于功能验证解析 lncRNA的调控机制, 是 lnc-

RNA研究的热点与难点。lncRNA多与靶标互作, 调控

众多生物学过程。因此, 靶标发掘是lncRNA调控机制

解析的关键。已报道调控机制的植物lncRNA多来源

于已知编码蛋白基因的反义转录本, lncRNA调控机

制的研究多围绕已知编码蛋白基因-已知编码蛋白基

因反义转录形成的lncRNA这一模块展开。在该模块

中, lncRNA互作靶标为其来源的已知编码蛋白基因

(表1)。植物TE-lncRNA来源于转座子, 并非已知编码

蛋白基因的转录本。可以通过RNA pull-down联合质

谱分析来获得植物TE-lncRNA的靶标(Barnes and 

Kanhere, 2016)。发掘的植物TE-lncRNA靶标可通过

RIP (RNA immunoprecipitation) 进 一 步 验 证

(Gagliardi and Matarazzo, 2016)。基于发掘的靶标, 

围绕TE-lncRNA与靶标互作, 解析植物TE-lncRNA的

调控机制。 

5.3  植物TE-lncRNA表观修饰 

转座元件的转座可能会产生突变, 负向的选择压力会

限制转座活性, 但转座活性必须保持, 转座子进化就

是这两种力量的一个动态平衡(Martin and Garfinkel, 

2003)。植物中RNA依赖的DNA甲基化(RNA-directed 

DNA methylation, RdDM)是转座活性的重要调控方

式(Deniz et al., 2019)。TE-lncRNA是来源于转座子的

lncRNA, TE-lncRNA中转座子的DNA甲基化程度如

何? DNA甲基化与TE-lncRNA活性的相关性如何? 通

过比较棉花F1杂交种中全基因组转座子以及lncRNA

来源转座子的DNA甲基化水平, 结果表明棉花F1杂

交种中, 具有活性的TE-lncRNA主要来自去甲基化的

转座子区域, 并且以去甲基化的LINE类逆转座子转录

产生为主。此外 , 棉花F1中DNA甲基化程度与TE- 

lncRNA的表达呈负相关(Zhao et al., 2018a)。可见, 

转座元件的表观修饰影响植物TE-lncRNA的产生与

功能。除了DNA甲基化, siRNA介导的共抑制和组蛋

白H3赖氨酸9甲基化(histone H3 lysine-9 methyla-

tion, H3K9me)等表观修饰也可以调控植物转座子活

性(Lippman et al., 2003)。RNA抑制和组蛋白修饰等

表观调控对植物TE-lncRNA的产生、活性以及功能的

影响, 尚待进一步研究。 

5.4  植物TE-lncRNA的应用潜势 

TE-lncRNA在植物中广泛存在(图2) (Wang et al., 

2016, 2017; Golicz et al., 2018; Zhao et al., 2018a; 

Lv et al., 2019)。然而, 功能得以解析的植物TE-lnc-

RNA较少。拟南芥、棉花和番茄TE-lncRNA分别调控

ABA响应、苗高和果实成熟(表1)。不同植物以及全基

因组范围功能性TE-lncRNA的数目有待系统研究。尤

其是重要粮食作物 , 如水稻、小麦和玉米中TE- 

lncRNA的功能研究亟待开展。 

已有研究表明, lncRNA影响作物产量、品质和抗

性等重要性状(表1)。因此, 植物lncRNA具有育种应

用的潜势。鉴于TE-lncRNA在植物中广泛存在, 开展

TE-lncRNA调控株型、产量、品质和抗性等重要性状
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的机制研究, 发掘具有育种效用的TE-lncRNA, 具有

重要的科学意义与应用价值。基于具有应用潜势的

TE-lncRNA及其互作靶标, 通过单倍型发掘和基因编

辑等策略, 寻找优良变异并进行材料创制, 有望为种

质改良与品种选育等育种实践提供新的靶标和路径。 
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Abstract  Transposable element (TE), core component of the genome, influences genome structure and stability. Long 

noncoding RNA (lncRNA) modulates diverse biological events at transcriptional and post-transcriptional levels. TE and 

lncRNA are major driving forces of evolution. Emerging evidence has revealed the wide distribution of lncRNA that har-

bors TE. In this review, we first briefly introduce the methodologies of identification and functional analysis of plant 

lncRNA. We focus on the distribution and function of transposable element-derived lncRNA (TE-lncRNA). Finally, we 

discuss the regulatory mechanism, epigenetic modification, and breeding potential of TE-lncRNA in plants. 
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