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ｃｏｍｐｌｅｘｉｓｌｏｃｋｅｄｏｎｔｏＲＮＡｂｙｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆｅＩＦ４ＡＩＩＩＡＴＰａｓｅａｃ

ｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＳｔｒｕｃｔｕｒａｌ＆ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２００５，１２

（１０）：８６１８６９．

［１６］　ＸｉａｏｊｕＭａｘＭａ，ＳａｎｇｏｈＹｏｏｎ，Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ，ＫｒｉｓｔｉｎａＪｕｌｉｃｈ，Ｊｏｈｎ

Ｂｌｅｎｉｓ．ＳＫＡＲｌｉｎｋｓｐｒｅｍＲＮＡｓｐｌｉｃｉｎｇｔｏｍＴＯＲ／Ｓ６Ｋ１ｍｅｄｉａ

ｔｅｄｅｎｈａｎｃｅｄｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｏｆｓｐｌｉｃｅｄｍＲＮＡｓ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，

２００８，１３３（２）：３０３３１３．

［１７］　ＺｕｏＺｈａｎｇａｎｄＡｄｒｉａｎＲ．Ｋｒａｉｎｅｒ．Ｓｐｌｉｃｉｎｇｒｅｍｏｄｅｌｓｍｅｓｓｅｎｇｅｒ

ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅｖｉａｅＩＦ４Ａ３ｄｅｐｅｎｄｅｎｔａｎｄｉｎｄｅ

ｐｅｎｄｅｎｔｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔｏｆｅｘｏｎｊｕｎｃｔｉｏｎｃｏｍｐｌｅｘｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ［Ｊ］．

ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆＴｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆＴｈｅＵｎｉｔｅｄ

ＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００７，１０４（２８）：１１５７４１１５７９．

［１８］　ＤａｎｉｅｌＬ．Ｈａｌｌｉｇａｎ，ＰｅｔｅｒＤ．Ｋｅｉｇｈｔｌｅｙ．Ｕｂｉｑｕｉｔｏｕｓｓｅｌｅｃｔｉｖｅｃｏｎ

ｓｔｒａｉｎｔｓｉｎｔｈｅＤｒｏｓｏｐｈｉｌａｇｅｎｏｍｅｒｅｖｅａｌｅｄｂｙａｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅｉｎ

ｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２００６，１６（７）：

８７５８８４．

［１９］　ＬｉａｏｆｕＬｕｏ．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃＰｈｙｓｉｃａｌＡｐｐｒｏａｃｈｔｏＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ

［Ｍ］．Ｓｈａｎｇｈａｉ：ＳｈａｎｇｈａｉＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ＆ＴｅｃｈｎｉｃａｌＰｕｂｌｉｓｈｅｒｓ，

２００４．６９７７．

［２０］　ＴｈｏｍａｓＡ．Ｖｏｌｐｅ，ＣａｔｈｅｒｉｎｅｒＫｉｄｎｅｒ，ＩｒａＭ．Ｈａｌｌ，ＧｒａｃｅＴｅｎｇ，

Ｓｈｉｖｌ．Ｓ．Ｇｒｅｗａｌ，ＲｏｂｅｒｔＡ．Ｍａｒｔｉｅｎｓｓｅｎ．Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｈｅｔｅｒｏ

ｃｈｒｏｍａｔｉｃｓｉｌｅｎｃｉｎｇａｎｄｈｉｓｔｏｎｅＨ３ｌｙｓｉｎｅ９ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｂｙＲＮＡｉ

［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００２，２９７（５５８８）：１８３３１８３７．

［２１］　ＬｅｅＰ．Ｌｉｍ，ＮｅｌｓｏｎＣ．Ｌａｕ，ＰｈｉｌｉｐＧａｒｒｅｔｔＥｎｇｅｌｅ，Ａｎｄｒｅｗ

Ｇｒｉｍｓｏｎ，ＪａｎｅｌｌＭ．Ｓｃｈｅｌｔｅｒ，ＪｏｈｎＣａｓｔｌｅ，ＤａｖｉｄＰ．Ｂａｒｔｅｌ，Ｐｅｔｅｒ

Ｓ．Ｌｉｎｓｌｅｙ，ＪａｓｏｎＭ．Ｊｏｈｎｓｏｎ．Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｓｔｈａｔ

ｓｏｍｅｍｉｃｒｏＲＮＡｓｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｌａｒｇｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔａｒｇｅｔｍＲＮＡｓ

［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００５，４３３（７０２７）：７６９７７３．

［２２］　ＪｉｎｇａｎｇＣｕｉ，ＹａｎｇＺｈａｏ，ＳｅｔｈｉＰｒａｈｌａｄＫ，ＹａｎｙａｎＬｉ，Ｍａｈｔａ

Ａｌｉ，ＣｕｌｉｃｃｈｉａＦｒａｎｋ，ＬｕｋｉｗＷａｌｔｅｒＪ．ＭｉｃｒｏＲＮＡ１２８（ｍｉＲＮＡ

１２８） ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａ ｔａｒｇｅｔｓ ＡＲＰ５

（ＡＮＧＰＴＬ６），Ｂｍｉ１ａｎｄＥ２Ｆ３ａ，ｋｅｙｒｅｇｕｌａｔｏｒｓｏｆｂｒａｉｎｃｅｌｌ

ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｅｕｒｏｏｎｃｏｌｏｇｙ，２０１０，９８（３）：２７９

３０４．

０８１
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'


