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Raziskave mikro RNA pri govedu, prašičih, ovcah in kokoših
Mikro RNA (miRNA) so kratke nekodirajoče RNA, ki 

imajo pomembno funkcijo pri uravnavanju izražanja genov. 
Polimorfizmi v prekurzorjih miRNA, v tarčnih genih ali zno-
traj komponent, ki sodelujejo pri mehanizmu utišanja genov, 
pomembno prispevajo k fenotipski raznovrstnosti pri živalih. 
Zaradi te vloge so miRNA postale predmet naraščajočega zani-
manja za raziskave v povezavi s proizvodnimi lastnostmi v živi-
noreji. V članku smo predstavili primere povezav med miRNA 
in fenotipom pri štirih vrstah rejnih živali: govedu, prašičih, ov-
cah in kokoših. Večina raziskav o delovanju miRNA je usmerje-
nih predvsem v mišično in maščobno tkivo, spolne žleze, razvoj 
zarodka in imunski odziv organizma. Delovanje miRNA vpliva 
tudi na produktivnost živali in posledično na ekonomsko uspe-
šnost prireje. S tem, ko razumemo delovanje miRNA v različnih 
bioloških procesih, jih lahko uporabljamo za razvijanje novih 
strategij za izboljšanje produktivnosti rejnih živali.

Ključne besede: živinoreja / genetika / mikro RNA

Micro RNA research in cattle, pig, sheep, and chicken
MicroRNAs (miRNAs) are small non-coding RNAs that 

play key roles in regulating gene expression. Polymorphisms in 
miRNA precursors, target genes or within components of si-
lencing machinery contribute significantly to the phenotypic 
diversity in animals. Due to this role miRNAs became the sub-
ject of increased research interest in association with produc-
tion traits in livestock. In this article we presented examples 
of associations between miRNA genes and phenotypes of four 
livestock species: cattle, pig, sheep, and chicken. Most miRNA 
research studies are focused on their functioning in muscle, 
adipose tissues, gonads, fetal development and immune sys-
tem. MicroRNA functions also impact animal productivity and 
consequently economic success of farming. With understand-
ing miRNA functions in various biological pathways it is pos-
sible to develop new strategies for improving the productivity 
of livestock.

Key words: animal production / genetics / microRNA

1 UVOD

Mikro RNA (miRNA) so nekodirajoče RNA (ncR-
NA), dolge približno 21 nukleotidov, ki uravnavajo iz-
ražanje tarčnih genov. Ocenili so, da okoli 1000 miRNA 
uravnava izražanje vsaj tretjine genov pri živalih (Geor-
ges in sod., 2007; Wang in sod., 2013).

Prva miRNA je bila odkrita pri Caenorhabditis ele-
gans. Od takrat so jih začeli odkrivati pri različnih žival-
skih in rastlinskih vrstah, kjer igrajo pomembno vlogo 
pri številnih bioloških procesih, kot so razvoj, apoptoza, 
diferenciacija in proliferacija celic (Wang in sod., 2013). 
V številnih študijah so ugotovili, da lahko miRNA vpli-

vajo na fenotip organizma (Georges in sod., 2007). Eden 
takšnih primerov je mišična hipertrofija pri ovcah pas-
me teksel, ki je posledica translacijske inhibicije gena za 
miostatin, za katero je odgovorna miRNA (Clop in sod., 
2006). Poznavanje funkcije miRNA pri rejnih živalih je 
pomembno za razumevanje regulacije različnih biolo-
ških procesov in možnosti razvijanja novih strategij za 
izboljšanje proizvodnosti živali (Wang in sod., 2013).

V članku smo opisali biogenezo in delovanje miR-
NA ter vpliv na fenotipsko variabilnost in razvoj bolezni 
pri rejnih živalih. Opisali smo vpliv miRNA na ekonom-
sko pomembne lastnosti pri štirih vrstah: govedu, praši-
čih, ovcah in kokoših.
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2 PREGLED OBJAV

2.1 BIOGENEZA MIKRO RNA

Biogeneza miRNA se začne v jedru s primarnimi 
prepisi (pri-miRNA), ki so dolgi več sto ali tisoč baznih 
parov. Te predpise nato proteinski kompleks Drosha raz-
cepi v 60 do 70 nukleotidov dolge prekurzorske miRNA 
(pre-miRNA), ki imajo značilno strukturo lasničnih 
zank (Lee in sod., 2002; Bartel, 2004). Pre-miRNA pre-
ko transportnega proteina Exportin-5 potujejo iz jedra v 
citoplazmo, kjer jih prepozna encimski kompleks Dicer 
in jim odcepi zanko. S tem tvori približno 22 nukleoti-
dov dolgo dvojno vijačnico zrele miRNA (angl. mature 
miRNA) (Hutvagner in sod., 2001). Dvojna vijačnica se 
razklene in vstopi v ribonukleoproteinski kompleks RISC 
(Khvorova in sod., 2003), v katerem pride do interakcije 
miRNA z informacijsko RNA (mRNA), ki privede do uti-
šanja izražanja gena (McDaneld, 2009).

2.2 MEHANIZMI DELOVANJA miRNA

Delovanje miRNA pri živalih je kompleksno, saj 
vključuje različne mehanizme in interakcije med njimi, 
ki še niso popolnoma raziskane (Georges in sod., 2007). 
Komplementarnost med miRNA in njeno tarčno mRNA 
je lahko delna ali popolna. Za vezavo na tarčo je odgo-
vorno zaporedje od drugega do osmega nukleotida s 5’ 
konca verige miRNA, ki ga imenujemo območje ‘’seed’’ 
(Wang in sod., 2013).

Predlagane so tri prevladujoče teorije o vlogi miR-
NA pri uravnavanju izražanja genov. Ko se miRNA vklju-
či v kompleks RISC in veže na 3’ konec neprevedene regi-
je s tem (a) povzroči razgradnjo mRNA, (b) onemogoči 
prevajanja mRNA ali (c) premakne mRNA v P-telesca 
(angl. P-bodies), kjer se ta kasneje razgradi (McDaneld, 
2009).

2.3 POLIMORFIZMI POVEZANI Z URAVNAVA-
NJEM IZRAŽANJA GENOV S POSREDOVA-
NJEM miRNA 

Znane so tri glavne kategorije polimorfizmov, ki 
vplivajo na mehanizme uravnavanja izražanja genov s 
posredovanjem miRNA; v genih za miRNA, v tarčnih 
genih in v ostalih sodelujočih komponentah tega meha-
nizma (pregl. 1). 

1) V genih za miRNA je lahko spremenjeno zapo-
redje zrele miRNA, ki povzroči stabilizacijo ali destabili-
zacijo interakcije s tarčo. Prav tako so polimorfizmi lahko 
prisotni v pri- ali pre-miRNA in vplivajo na stabilnost ali 
učinkovitost procesiranja. Mutacije, ki delujejo v cis ali 
trans na promotor pri-miRNA lahko vplivajo na raven 
prepisovanja. Opisane pa so bile tudi različice v številu 
kopij (angl. copy number variations), ki vplivajo na števi-
lo kopij miRNA (Georges in sod., 2007).

2) V tarčnih genih za miRNA se lahko pojavijo mu-
tacije, ki vplivajo na funkcionalnost vezavnih mest ter s 
tem stabilizirajo ali destabilizirajo interakcije z miRNA. 
Polimorfizmi lahko ustvarijo nova mesta za vezavo miR-
NA ali pa povzročijo nastanek alternativne poliadenilaci-
je in vplivajo na zgradbo 3‘ konca tarčnega gena. 

3) Polimorfizmi lahko vplivajo tudi na ostale kom-
ponente mehanizma za utišanje genov s spreminjanjem 
zaporedja aminokislin ali s spreminjanjem koncentracije 
komponent. Prav tako pa se lahko geni nahajajo v obmo-
čju različic v številu kopij (Georges in sod., 2007).

2.4 RAZISKAVE miRNA PRI REJNIH ŽIVALIH

Raziskave miRNA v živinoreji se osredotočajo pred-
vsem na ekonomsko pomembne lastnosti, ki so povezane 
s pridelavo mleka, mesa in jajc ter tudi na tiste, ki vplivajo 
na produktivnost živali, njihovo plodnost, preživitveno 
sposobnost zarodkov in odpornost proti boleznim. Poleg 

Polimorfizmi v genih za miRNA Polimorfizmi v tarčah za miRNA

Polimorfizmi v genih, ki kodirajo kom-
ponente mehanizma za utišanje genov 
(angl. silencing machinery) 
(npr.: Dicer, Drosha)

i) Spremenijo zaporedje zrele miRNA, 
pri- ali pre-miRNA

Spremenijo vezavno mesto za miRNA Spremenijo zaporedje aminokislin

ii) Spremenijo zaporedje promotorja 
pri-miRNA

Ustvarijo neligitimno vezavno mesto 
za miRNA

Spremenijo koncentracijo  
proteina

iii) Različice v številu kopij vplivajo na 
število kopij miRNA

Spremenijo 3’ konec zaporedja gena 
(npr. alternativna poliadenilacija)

Različice v številu kopij

Preglednica 1: Kategorije polimorfizmov, ki vplivajo na z miRNA posredovano uravnavanje genov
Table 1: Categories of polymorphisms that affect miRNA-mediated gene regulation

(prirejeno po Georges in sod., 2007)
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tega imajo miRNA potencial za razvoj biooznačevalcev 
(biomarkerjev) za nekatere bolezni in za razvoj diagno-
stičnih testov (Fatima in Morris, 2013). 

Za miRNA velja, da so evolucijsko ohranjene. Veli-
ko miRNA pri človeku ima podobne funkcije in podob-
na zaporedja kot miRNA pri rejnih živalih, kar kaže na 
evolucijsko ohranjanje funkcij miRNA. Nekatere druži-
ne miRNA pa so specifične za posamezno vrsto, saj jih 
ob primerjavi z drugimi genomi ne najdejo (Lawless in 
sod., 2014). Trenutna verzija podatkovne zbirke miRBase 
(verzija 21, junij 2014) vsebuje 3477 zrelih miRNA pri 
govedu, kokoših, konjih, prašičih, ovcah in kozah skupaj.

2.4.1 MIKRO RNA PRI GOVEDU

V genomu goveda so do sedaj odkrili 793 zrelih 
miRNA, ki so kodirane na vseh kromosomih (Lawless in 
sod., 2014). Študije se osredotočajo predvsem na vlogo 
miRNA v maščevju, skeletnih mišicah, oocitu in razvoju 
zarodka. V preglednici 2 je naštetih nekaj teh vlog miR-
NA.

Izražanje miR-143 se poviša ob diferenciaciji intra-
muskularnih preadipocitov v adipocite (Li in sod., 2011). 
Osem miRNA (miR-19a, -92a, -92b, -101, -103, -106, 
-142-5p in -296), ki se izraža v maščobnem tkivu, se odzi-
va na vnos krme z visoko vsebnostjo maščob. Domneva-
jo, da so del regulatornega omrežja genov, ki posredujejo 
pri konzumaciji z maščobami obogatenega obroka, kar 
povzroča adipogenezo (Romao in sod., 2012).

Nekatere živali pasme piemontese so imele dvojno 
omišičenost zaradi točkovne mutacije v genu za miosta-

tin (Berry in sod., 2002). Miretti in sod. (2011) so pri-
merjali izražanje teh dveh miRNA v skeletnih mišicah pri 
pasmi piemontese in črno-beli pasmi. Ugotovili so, da v 
izražanju miR-1 ni razlik med pasmama, medtem ko so 
za miR-206 ugotovili višje izražanje pri piemontese kot 
pri črno-beli, kar pomeni, da miR-206 prispeva k mišični 
hipertrofiji pasme piemontese.

Izražanje miR-106a v oocitu goveda je bilo višje 
kot pri kompleksu jajčna celica-kumulus. Izražanje gena 
WEE1A, na katerega deluje miR-106a, je bilo v oocitu go-
veda posledično nižje kot pri kompleksu jajčna celica-ku-
mulus. Te razlike kažejo na vlogo miR-106a pri razvoju 
oocitov s tem, ko znižujejo raven izražanja gena WEE1A 
(Miles in sod., 2012). Podobno delujeta tudi miR-196a in 
miR-181a. Prva deluje na gen NOBOX (Tripurani in sod., 
2011) in druga deluje na gen NPM2 (Lingenfelter in sod., 
2011). Poleg tega so tarče miR-181a tudi geni, ki so po-
membni pri fagocitozi in procesiranju antigenov (Naeem 
in sod, 2012).

Ob primerjavi izražanja miRNA v kolostrumu in 
v zrelem mleku, so ugotovili, da je bilo kar nekaj miR-
NA višje izraženih v kolostrumu, med njimi miR-155 in 
miR-223 (Izumi in sod, 2012). Pri tem miR-155 regulira 
diferenciacijo imunskih T-celic, miR-223 pa je povezan z 
aktivacijo nevtrofilcev (Lindsay, 2008).

2.4.2 MIKRO RNA PRI KOKOŠIH

Kokoši so pomembne tako z vidika prireje mesa kot 
z vidika prireje jajc, zato so vloge miRNA pri razvoju mi-
šičnega in maščobnega tkiva ter pri procesu nastajanja 

Mikro RNA Funkcija miRNA Vir
miR-143 Diferenciacija in proliferacija 

preadipocitov
Li in sod., 2011

miR-19a, -92a, -92b, -101, -103, -106, -142-5p, -296, -378 Adipogeneza Jin in sod., 2010;  
Romao in sod., 2012

miR-1, miR-206, -181b Diferenciacija mišičnih celic Naguibneva in sod., 2006; 
Miretti in sod., 2010; 
Townley-Tilson in sod., 2010

miR-106a Razvoj oocitov Miles in sod., 2012
miR-205, -150, -122, -96, -146a, -146b-5p Zorenje oocitov Abd El Naby in sod., 2011
miR-196a Zorenje foliklov Tripurani in sod., 2011
miR-181a Zgodnji razvoj zarodka in odziv 

imunskega sistema
Lingenfelter in sod., 2011;  
Naeem in sod, 2012

miR-21, miR-130a Zgodnji razvoj zarodka Guduric-Fuchs in sod., 2012;  
Mondou in sod., 2012

miR-155, -223 Protivnetna vloga Izumi in sod, 2012

Preglednica 2: Mikro RNA in njihove funkcije pri govedu
Table 2: MicroRNAs and their functions in cattle
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jajc prav tako pomembne (Wang in sod., 2013). Trenu-
tno je v podatkovni zbirki miRBase zbranih že 994 zrelih 
miRNA. Odkrili so tudi že veliko njihovih vlog, od kate-
rih jih je nekaj predstavljenih v preglednici 3.

V maščobnem tkivu miR-122 deluje na gene, ki med 
drugim sodelujejo pri odpornosti na vročinski stres in 
pri tvorbi hrustanca in kosti. Na drugi strani miR-133a v 
skeletnih mišicah vpliva na gene, ki sodelujejo pri različ-
nih celičnih procesih kot so izražanje mRNA, regulacija 
sterolov, transport ionov itd. V skeletnih mišicah deluje 
tudi miR-1a. Delovanje te miRNA vpliva na gene, ki tvo-
rijo receptorje na transmembranskih proteinih, ki so po-
membni za zvitje, procesiranje, stabilnost in lokalizacijo 
proteinov in ki domnevno sodelujejo pri diferenciaciji, 
proliferaciji in smrti celic. V obeh tkivih deluje miR-199 
in sicer v maščevju vpliva na delovanje lipoproteinske 
lipaze ter v mišicah ureja razvoj GTP-vezavnega prote-
ina (Wang in sod., 2012). Izražanje fibroblastnega ra-
stnega faktorja (FGF4) v mišicah, ki ima ključno vlogo 
pri miogenezi, vpliva na transkripcijo miR-1 in miR-206 
(Sweetman in sod., 2006). Skupaj z miR-10b, je miR-206 
največkrat dokazana miRNA v skeletnih mišicah tako pri 
nesnih kot pri pitovnih pasmah kokoših, tudi njuni vlogi 
sta povezani z razvojem skeletnih mišic (Li in sod., 2013).

Mikro RNA urejajo tudi spolni dimorfizem in vo-
dijo razvoj ženskih in moških spolnih žlez pri kokoših. 
Eden takšnih je gen miR-202*, ki je na vseh razvojnih 
stopnjah testisov višje izražen kot pri razvoju jajčnikov, 
kar kaže na njegovo vlogo pri razvoju moških gonad 

(Bannister in sod., 2011). MiR-499 in miR-1709 sta po-
vezani z regulacijo rastnega faktorja pleiotropina (angl. 
pleiotrophin; PTN) (Lee in sod., 2012). Na izražanje pro-
teina AHCYL1 (angl. S-adenosylhomocysteine hydrola-
se-like 1), ki je pomemben pri razvoju zarodka, vplivata 
miR-124a in miR-1669. Poleg tega so tarčni geni teh dveh 
miRNA vključeni v razvoj in diferenciacijo jajcevoda (Je-
ong in sod., 2012).

V primordialnih zarodnih celicah imajo vlogo miR-
-181a*, -15c, -29b, -383 in -222. Prva, mir-181a*, zavira 
diferenciacijo teh celic in preprečuje njihov vstop v me-
jozo (Lee in sod., 2011). Ostale miRNA nadzirajo gen 
DNMT3B, ki je odgovoren za metilacijo DNA v zarodnih 
celicah (Rengaraj in sod., 2011). MiR-302 in miR-456 
vplivata na transkripcijski dejavnik iz družine SOX in s 
tem ohranjata celice blastoderma na nediferencirani sto-
pnji (Lee in sod., 2011).

Polimorfizmi posameznih nukleotidov (angl. single 
nucleotide polymorphism; SNP), ki nastanejo znotraj re-
gije seed zrele miRNA pomembno vplivajo na fenotipske 
lastnosti. Nekaj takšnih so odkrili pri kokoših, med dru-
gim znotraj gena za miR-1657, za te miRNA so ugotovili, 
da pomembno vplivajo na rast piščancev in na lastnosti 
kakovosti mesa (Li in sod., 2012). Tudi SNP znotraj gena 
miR-1614-3p posredno vpliva na kakovost mesa s tem, 
ko vpliva na sposobnost mišic, da zadržujejo vodo, na 
mehkobo mesa (angl. muscle tenderness) in na količino 
abdominalne maščobe (Li in sod., 2013).

Mikro RNA Funkcija miRNA Vir
miR-1a, -133a, -122, -199 Razvoj maščobnega tkiva in skeletnih mišic Wang in sod., 2012
miR-206, -10b, -1, -23b, -19b, -23a, -27a Razvoj skeletnih mišic Sweetman in sod., 2006;  

Li in sod., 2011; Wang in sod., 2012 
miR-143 Proliferacija in apoptoza celic maščobnega 

tkiva
Trakooljul in sod., 2010

miR-126, -455–5p, -181b, -145 Diferenciacija maščobnih celic Wang in sod., 2012
miR-221, -142-3p, -365, -34a Hondrogeneza Kim in sod., 2010, 2011a, 2011b, 2012; 

Guan in sod., 2011; 
miR-202*, -101, -31, -202-5p Razvoj moških in ženskih spolnih žlez Bannister in sod., 2011;  

Cutting in sod., 2012
miR-499, miR-1709 Razvoj jajcevoda in nastajanje jajc Lee in sod., 2012
miR-124a, miR-1669 Razvoj jajcevoda in zarodka Jeong in sod., 2012
miR-181a* Diferenciacija in delitev primordialnih 

zarodnih celic
Lee in sod., 2011

miR-15c, -29b, -383, -222 Metilacija DNA v primordialnih zarodnih 
celicah

Rengaraj in sod., 2011

miR-302, miR-456 Uravnavanje diferenciacije blastoderma Lee in sod., 2011

Preglednica 3: Mikro RNA in njihove funkcije pri govedu
Table 3: MicroRNAs and their functions in cattle
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2.4.3 MIKRO RNA PRI PRAŠIČIH

Prašiči so gospodarsko izredno pomembna vrsta ži-
vali za prirejo mesa. Poleg tega so tudi dobri modelni or-
ganizmi. V številnih raziskavah so raziskovali vpliv miR-
NA na izboljšanje njihove proizvodnosti. Zrelih miRNA, 
odkritih pri prašičih, je v podatkovni zbirki miRBase 
411. Nekatere vloge miRNA v bioloških procesih so na-
štete v preglednici 4.

Gen OLFML3 (angl. olfactomedin-like 3), ki je 
vključen v formiranje matriksa med mišičnimi celicami, 
se različno izraža v skeletnih mišicah pasme landrace kot 
pri pasmi tongcheng na pre- in postnatalni ravni razvo-
ja prašičev. Odkrili so, da izražanje tega gena uravnava 
miR-155. Zvišano raven izražanja te miRNA so odkrili 
tudi v vranici, kjer ureja imunost (Zhao in sod., 2012).

Ob primerjavi izražanja miRNA v maščevju so ugo-
tovili razlike med pasmami. Pri pasmi veliki beli prašič so 
bile bolj izražene miR-215, -135, -224 in -146b, pri pasmi 
meishan pa so bile bolj izražene miR-1a, -133a, -122, -204 
in -183. Prašiči pasme meishan so znani kot bolj zama-
ščeni (Chen in sod., 2012). Z debelostjo povezujejo miR-
122, ki je pomemben regulator metabolizma lipidov. Pri 
pujskih, ki so jih krmili z visoko kaloričnim obrokom, so 
opazili nižjo raven izražanja miR-122 kot pri tistih, ki so 
jih krmili z normalnim obrokom (Cirera in sod., 2010).

Hormoni jajčnikov so zelo pomembni pri repro-

dukciji. Encim aromataza pretvori androgen v estrogen 
in uravnavanje gena CYP19 lahko vpliva na razvoj in de-
lovanje jajčnikov. Znižano raven izražanja gena za aro-
matazo povzroči miR-378 (Xu in sod., 2011). 

Veliko miRNA so našli v oocitih in zarodkih. Med 
njimi miR-18a, -21 in -24, katerih tarčni geni so vključeni 
v diferenciacijo in signalizacijo celic in še v nekatere dru-
ge celične procese (Stowe in sod., 2012). Polimorfizem 
posameznega nukleotida v genu za miR-27a je bil odkrit 
pri pasmi veliki beli prašič in pri maternalni liniji mo-
dernega mesnega tipa kitajskih prašičev (angl. Dam line 
of Chinese lean-type new lines pigs). Znotraj slednje se 
je pokazala velika razlika v velikosti gnezd med posame-
znimi genotipi, medtem ko pri velikem belem prašiču te 
razlike niso opazili (Lei in sod., 2011).

2.4.4 MIKRO RNA PRI OVCAH

V literaturi najbolj citirana posledica delovanja 
miRNA pri rejnih živalih je bila odkrita pri ovcah. To je 
mišična hipertrofija pri pasmi teksel (angl. texel). Poleg 
te sta v preglednici 5 prikazani še dve povezavi med miR-
NA in fenotipom živali. V zbirki miRBase je zbranih 153 
zrelih miRNA za to vrsto.

Gen za miostatin je pomemben regulator pri rasti 
in razvoju skeletnih mišic. Zaradi zamenjave gvanina za 
adenin na 3’ koncu tega gena, nastane na tem delu tarčno 
mesto za miR-1 in miR-206. Ti dve miRNA z vezavo na 
tarčno mesto inhibirata gen za miostatin in s tem vplivata 
na razvoj mišične hipertrofije ovc pasme teksel (Clop in 
sod., 2006). 

V dolgi hrbtni mišici se izraža let-7g, ob povišanem 
izražanju te miRNA se zmanjša, ob znižanem izražanju 
pa poveča nastajanje adipocitov (Yan in sod., 2013). MiR-

Mikro RNA Funkcija miRNA Vir
miR-155 Razvoj skeletnih mišic in vloga pri odpornosti Zhao in sod., 2012)
miR-1, -206, -148a Miogeneza Holley in sod, 2011;  

Tang in sod., 2014
miR-215, -135, -224, -146b, -1a, -133a,  
-122, -204, -183, -143, -103, -148

Razvoj in rast maščobnega tkiva Li in sod., 2011; 
Chen in sod., 2012

miR-122 Metabolizem lipidov Cirera in sod., 2010
miR-148b Razkrečenost nog Maak in sod., 2010
miR-378 Razvoj in delovanje jajčnikov ter miogeneza Xu in sod., 2011
miR-153, -205, -196, -485-3p, -149* Regulacija spermatogeneze Lian in sod., 2012 
miR-18a, -21, -24 Pomembni celični procesi pri zarodkih Stowe in sod, 2012
miR-27a Velikost gnezda Lei in sod., 2011

Preglednica 4: Mikro RNA in njihove funkcije pri prašičih
Table 4: MicroRNAs and their functions in pigs

Mikro RNA Funkcija miRNA Vir
miR-1, miR-206 Mišična hipertrofija Clop in sod., 2006
let-7g Adipogeneza Yan in sod., 2013
miR-22 Razvoj testisov Torley in sod., 2011

Preglednica 5: Mikro RNA in njihove funkcije pri ovcah
Table 5: MicroRNAs and their functions in sheep
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22 se izraža v Sertolijevih celicah, kjer preprečujejo vpli-
vanje estrogena na zarodek v času razvoja testisov (Torley 
in sod., 2011).

2.4.5 BIOINFORMACIJSKA ORODJA ZA RAZIS-
KAVE MIRNA V ŽIVINOREJI

Kljub pomembni vlogi, ki jo imajo miRNA, je, v 
primerjavi z drugimi vrstami, raziskav pri rejnih živalih 
precej manj. Prav tako je pri teh vrstah razvitih manj bio-
informacijskih orodij in podatkovnih zbirk. V okviru na-
ših raziskav smo razvili bioinformacijsko orodje miRNA 
SNiPer, ki omogoča analizo genetske variabilnosti pri 15 
vrstah živali (Zorc in sod., 2015). Z analizo in silico na 
ravni celotnega genoma smo izdelali katalog polimorfiz-
mov v zrelih miRNA pri rejnih živali.

3 ZAKLJUČEK

Čeprav so miRNA še pred nekaj več kot dvajsetimi 
leti uvrščali med nefunkcionalne regije genoma, jih da-
nes dojemamo povsem drugače. Z raziskavami so ugoto-
vili, da je tudi ta nekodirajoči del genoma funkcionalen 
in ima pomembno vlogo pri uravnavanju izražanja ko-
dirajočih genov. S svojim delovanjem vplivajo na potek 
različnih bioloških poti tudi pri rejnih živalih in posre-
dno s tem na njihove ekonomsko pomembne lastnosti 
v kmetijstvu. Prisotne so v različni tkivih in telesnih 
tekočinah, kjer vplivajo na razvoj mišic, rast maščevja, 
delovanje spolnih žlez, razvoj zarodka in imunske odzi-
ve. Informacije o delovanju miRNA, o polimorfizmih, ki 
vplivajo na njihovo delovanje in o tarčnih genih bi lahko 
postale pomembne komponente selekcijskih programov 
za izboljšanje fenotipskih lastnosti rejnih živali. Meha-
nizmi delovanja miRNA so zelo kompleksni in še niso v 
celoti raziskani. Dosedanje študije kažejo, da imajo miR-
NA velik potencial za aplikacijo v kmetijstvu.
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