
转录后加工（I）
初始转录产物两端的修饰

加帽和加尾





5’ capping (5’ 加帽）



常见的帽结构类型

Yeast 

Most eukaryotes

m7GpppGmNm

Cap 2

Some eukaryotes

Adapted from Nucleic Acids Research, 2016, 44(16):gkw551 . oi: 10.1093/nar/gkw551



0 型帽的酶促合成

RNA 三磷酸酶

RNA鸟苷转移酶

鸟苷酸-N7 甲基转移酶

Step 1.

Step 2.

Step 3.

0 型帽

Adapted from Nucleic Acids Research, 2016, 44(16):gkw551 . oi: 10.1093/nar/gkw551



1型帽和2型帽的合成

1型帽新生RNA

+1

2型帽新生RNA

2’m

Step 4. 

Step 5. 
+2

N2’m

Adapted from Nucleic Acids Research, 2016, 44(16):gkw551 . oi: 10.1093/nar/gkw551



帽结构参与新生RNA的内含子剪接和转录终止



帽结构促进mRNA的核-质运输

Current Opinion in Cell Biology 2006, 18:299–306



帽结构提供翻译起始因子的结合位点

J Biol Chem. 2012 May 25;287(22):18500-9. doi: 10.1074/jbc.



帽结构招募外泌体降解RNA分子

Adapted from  Nat Struct Mol Biol. 2013 Dec;20(12):1367-76.; Cell 2009，136, 763–776, 

胞质

核

核 外切酶复合体/exosome 

核酸内切酶



帽结构的作用

• 参与mRNA分子的代谢和周转

• 促进mRNA的核-质运输

• 提供翻译起始因子 eIF4e 识别位点，起始蛋白质合成

• 参与新生RNA的加工



3’  polyadenylation （3’ 多聚腺苷酸化）



Pre-mRNA 3’-end: 

A98A86U98A98A95A96 NN

转录终止

20~30 nt

Cleavage site （切割位点）和

Poly(A) addition site （加尾位点）

DSE
>30 nt

Polyadenylation signal

多聚腺苷酸化信号(PAS

U 或G/U丰富元件



3’ 多聚腺苷酸化的步骤

1. 识别：CPSF与RNA 聚合酶 II 的CTD 域

结合，识别AAUAAA位点，促进CstF

与CPSF的结合。

2. 切割：CstF扫描下游的GUGUGUG信号，

利用其RNaseIII 在切割位点进行切割.

3. 加尾：3’多聚腺苷酸聚合酶（3’Poly

（A）聚合酶）催化腺苷酸在切割位

点后逐个聚合。



3’poly (A) 尾的功能

• 促进转录终止，参与RNA的释放；

• 影响最后一个内含子的剪接



• 促进转录终止，参与RNA的释放；

• 影响最后一个内含子的剪接

• 保护mRNA，延长其半衰期 (polyA尾长，

不易被降解，稳定而寿命长）

3’poly (A) 尾的功能



• 促进转录终止，参与RNA的释放；

• 保护mRNA，延长其半衰期 (polyA尾长，

不易被降解，稳定而寿命长）

• 影响最后一个内含子的剪接

• 增强可译性和多聚核糖体的形成 （高效

的蛋白质合成）

3’poly (A) 尾的功能



• 促进转录终止，参与RNA的释放；

• 保护mRNA，延长其半衰期 (polyA尾长，不

易被降解，稳定而寿命长）

• 影响最后一个内含子的剪接

• 增强可译性和多聚核糖体的形成 （高效的蛋

白质合成）

• 某些先天性缺乏终止密码子的mRNA 通过加

尾有制造终止密码子UAG、UAA

3’ poly (A) 尾的功能


