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       胃肠道中有大量的微生物(1014个细菌)，是各种微生物的定殖器官。已知微生物群

可以调节宿主基因表达，但其潜在的分子机制仍不清楚。MicroRNAs (miRNAs)通过与

靶miRNA的 39-UTRs结合后转录调控基因表达，在许多细胞功能中起重要作用。然而， 

miRNA 在微生物-宿主相互作用中的作用尚不清楚。

一、研究背景
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二、材料与方法

p Cell culture 

p cDNA and miRNA expression analysis 

p MiRNA target prediction

p Quantitative real-time PCR (qRT-PCR) 

p Luciferase and GFP repression experiments 

p Western blot 



三、研究结果
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四、结果与讨论

上调

下调 抑制

靶向3，-UTR区域



五、借鉴之处

p之前读书报告阐述了，宿主通过

miRNA调控微生物群落。

p本文阐述了，微生物通过miRNA

调控宿主的基因表达。

p揭示了宿主、微生物和miRNA三

者之间的关系。



肠道菌群与miRNA相互作用的研究：
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