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内容概要

非编码RNA是不参与蛋白质编码的RNA的总称。
虽然不参与蛋白质的编码，但是非编码RNA却是RNA实现功能的关键。
    本书从分子生物学、生物技术、生物信息学和分子医学等对非编码RNA 进行了多角度的介绍。
首先对非编码RNA的结构、性质和功能进行了一个总体评述，目的是讨论非编码RNA的作用和由来；
然后对基因组中非编码RNA 识别的不同方法，形成独特种类的染色质相关RNA，H19基因，miRNA
，RNA 干扰，不同的类型应激诱导的ncRNA，snoRNA等内容进行了介绍。
    本书适用于生物技术、医学基础领域从事RNA相关研究的技术人员，也可供相关专业研究生参考。
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章节摘录

　　第1章　核糖核酸调节概述　　1.1　引言　　生物体重要的功能之一是基因表达的调节。
研究特异基因转录物的调节机制是了解环境改变、发育及疾病所致的生物学现象改变的关键因素。
基因表达的调节模式异常复杂且极其多样，然而对于每一个特定的基因都有各自特定的信号决定其表
达的开启和关闭及表达产物量的多少。
无论是为了适应新环境还是适应生物进化所需的基因调节都具有很强的灵活性。
　　早期的观点认为生物系统都是遵循着1958年Francis Crick提出的“分子生物学中心法则”　(central
dogma of molecular biology)。
中心法则讲述了储存在DNA中的遗传信息表达的一般性的通路，DNA转录生成瞬时的信使RNA并在
核糖体中在适体RNA(tRNA)的帮助下翻译生成细胞生命活动所需的酶蛋白和各种结构功能蛋白质。
因此，核糖核酸被看作是执行基本附属功能的分子，而且许多蛋白质编码的基因定义了生物体的复杂
性。
基因作为DNA上的一段序列，编码蛋白质遵循着一个基因一种蛋白质(多肽)的原则。
在后来的研究中发现除了编码蛋白质的序列(外显子)之外，基因还包括非翻译的部分(内含子)，而内
含子在剪接加工过程中被去除而不存在于初级转录物之中。
许多例证都表明，可变剪接使得同一个基因转录物可以加工生成不同的蛋白质。
一个重要的突破点是研究发现一些小的RNA分子可以行使催化的功能。
核糖核酸酶P的RNA和自我剪接内含子能够在蛋白质缺失的情况下介导复合体化学反应和RNA成熟。
此后，应运而生的SELEX技术就是体外选择具有催化功能结构域和配体结合特性的RNA分子的技术。
所有这些发现都有助于更好的识别RNA分子的化学特性及其所形成的复杂的三级结构，这也是行使不
同功能的蛋白质之所以具有特殊结构域的基础。
此外，早期研究进展表明rRNA并不只是核糖体蛋白的结构支架，在多肽的形成和核糖体其他许多功能
方面还发挥着重要功能。
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编辑推荐

　　本书是由波兰科学院的Jan Barciszewski教授和德国自由大学的VolkerA.Erdmann教授主编的第一本
全面系统阐述非编码RNA研究领域和研究进展的专著，该书从分子生物学、生物技术、生物信息学和
分子医学等对非编码RNA进行了多角度的介绍，具体内容包括核糖核酸调节子概述、基于计算发现非
编码RNA、microRNA、植物中的转录后基因沉默、RNA指导的DNA甲基化及染色质修饰等。
该书可供从事相关工作的人员作为参考用书使用。
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