
表２　　乳糜组初始及处理后检测结果

项目 狀 初始结果 低温高速离心后 无水乙醚处理后

ＰＴ（Ｓ） ２０ ２６．３５±３．８６ １２．４１±１．２８＃ １２．２５±１．４５＃

ＦＩＢ（ｍｇ／ｄＬ） ２０ － ３１２．２５±２６．３ ３１９．１６±２４．９

　　＃：犘＜０．０１，与初始结果比较；－：无数据。

３　讨　　论

测定凝血因子的经典方法为手工法，但由于手工法操作繁

琐，对操作者要求高，且检测时间长，不能适应现代临床需求。

因此，全自动血液凝固分析仪的使用已经逐步成为主流［２］。

ＳＹＳＭＥＸＣＡ７０００血液凝固分析仪是具有代表性的光电比浊

法的仪器［３］，该仪器使用本底扣除法对轻、中浊度标本有一定

的补偿作用，但在检测高浊度的标本时会出现较大误差［４］。通

过对照组的检测发现，ＰＴ、ＦＩＢ初始结果与低温高速离心处理

后和无水乙醚处理后的结果之间差异无统计学意义（犘＞

０．０５），表明经过这２种处理后对标本的ＰＴ、ＦＩＢ的检测值无

明显变化，对标本自身血浆变化无影响；乳糜组标本经２种方

法处理后ＰＴ结果由高值降至正常范围内，ＦＩＢ结果由原来检

测不出至可以被检测出结果，且都与患者病情相符，２种方法

处理后的ＦＩＢ结果差异无统计学意义（犘＞０．０５），说明这２种

方法能有效消除高度乳糜标本对凝血因子检测的影响［５］。笔

者在工作中发现，当三酰甘油含量大于６．３５ｍｍｏｌ／Ｌ时，标本

的ＦＩＢ就检测不出，当三酰甘油含量大于１１．００ｍｍｏｌ／Ｌ时，

标本的ＰＴ检测值明显偏高，与有关报道相符
［６］。因此，在日

常工作中，正确处理乳糜标本后再进行检测，有助于提高检测

的精确度。低温高速离心法对离心机设备要求高，对于一般不

易装备的实验室，则可以采用无水乙醚处理法进行乳糜标本处

理，该法对离心机没有特殊要求，更适合广大基层医院。
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·检验技术与方法·

５种ｍｉｃｒｏＲＮＡ检索引擎的应用和比较


刘辰庚，王培昌△

（首都医科大学宣武医院检验科，北京１０００５３）

　　摘　要：目的　对ｍｉＲＢａｓｅ等５种ｍｉｃｒｏＲＮＡ（ｍｉＲＮＡ）检索引擎的功能、特点等作一比较分析。方法　使用人、小鼠和大鼠

３个种属及ｈｓａｍｉＲ９２ｂ等５种ｍｉＲＮＡ对ｍｉＲＢａｓｅ等５种数据库的容量、检索功能特点、预测准确性等方面进行检索分析。结

果　ｍｉＲＢａｓｅ的种属收录量、单一种属中ｍｉＲＮＡ的收录量都是最多的。针对５种人源 ｍｉＲＮＡ的靶基因检索，ＲＮＡ２２和Ｔａｒ

ｇｅｔＳｃａｎ的数据返回量显著小于ｍｉＲＢａｓｅ（犘＜０．０５），ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ的数据返回量显著多于 ｍｉＲＢａｓｅ（犘＜０．０５），其中 ｍｉＲＧｅｎ

Ｔａｒｇｅｔ和ｍｉＲＢａｓｅ对ＡＰＰ检索结果的重合率最高。结论　ｍｉＲＮＡｂａｓｅ的综合检索能力和功能设置最为全面，对不同搜索引擎

的功能和检索结果进行综合分析及合理利用将有助于研究效率的提高。

关键词：生物信息学；　检索；　微ＲＮＡｓ

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１３．１３．０４２ 文献标识码：Ａ 文章编号：１６７３４１３０（２０１３）１３１７２５０３

　　随着情报科学、信息技术特别是计算机技术和网络技术的

发展，使得生物信息学发展成为一门前沿交叉学科，生物信息

学检索对科研中的实验设计和结果预期的作用日趋显著［１］。

由于ｍｉｃｒｏＲＮＡ（ｍｉＲＮＡ）在发育、肿瘤和衰老等方面具有的重

要作用，成为近年来的一个研究热点，生物信息学检索在 ｍｉＲ

ＮＡ的序列存储和比对，靶基因和信号转导通路的预测等方面

有较高的价值［２］。本文旨在对目前常用的 ｍｉＲＢａｓｅ等５种

ｍｉＲＮＡ检索引擎的数据库容量、检索功能特点、预测准确性等

方面作一比较分析。

１　资料与方法

１．１　检索引擎　根据文献检索，总结国内外研究者使用较多

的５种 ｍｉＲＮＡ 检索引擎，其中 ｍｉＲＢａｓｅ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍｉｒ

ｂａｓｅ．ｏｒｇ）和ｐｉｃｔａｒ（ｈｔｔｐ：／／ｐｉｃｔａｒ．ｍｄｃｂｅｒｌｉｎ．ｄｅ）的主要功能

为ｍｉＲＮＡ靶基因预测及不同器官的 ｍｉＲＮＡ表达情况分析；

ＲＮＡ２２（ｈｔｔｐ：／／ｃｂｃｓｒｖ．ｗａｔｓｏｎ．ｉｂｍ．ｃｏｍ／ｒｎａ２２）、ｍｉＲＧｅｎ

Ｔａｒｇｅｔｓ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｉａｎａ．ｐｃｂｉ．ｕｐｅｎｎ．ｅｄｕ／ｃｇｉｂｉｎ／ｍｉＲ

Ｇｅｎ）和ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ．ｏｒｇ）的主要功能

为ｍｉＲＮＡ靶基因的预测。上述５种ｍｉＲＮＡ检索引擎均具备

不同程度的序列分析计算功能和不同种属 ｍｉＲＮＡ和／或其靶

基因的上游、下游序列查询功能。

１．２　检索引擎的数据容量和功能　比较不同的 ｍｉＲＮＡ检索

引擎中收录ｍｉＲＮＡ数据量的大小。对于不同种属间 ｍｉＲＮＡ

的收录情况，以较常用的人类（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ）、小鼠（Ｍｕｓ

ｍｕｓｃｕｌｕｓ）和大鼠（Ｒａｔｔｕｓｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ）的ｍｉＲＮＡ数据收录量分

别进行统计。对于从同一个 ｍｉＲＮＡ前体的５′端臂和３′端臂

加工所生成的“５ｐ”和“３ｐ”及带有“”的 ｍｉＲＮＡ，按照其前

体数量进行统计。对于高度同源的 ｍｉＲＮＡ如ｈｓａｍｉＲ３４ａ，

ｈｓａｍｉＲ３４ｂ，ｈｓａｍｉＲ３４ｃ等进行分别计数。对于由不同染色

体上的ＤＮＡ 序列转录加工而成的具有相同成熟体序列的

ｍｉＲＮＡ如ｈｓａｍｉＲ１９９ａ１和ｈｓａｍｉＲ１９９ａ２等进行分别计
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数。对不同检索引擎的功能进行比较，分析各个应用模块对研

究人员的潜在帮助程度。

１．３　靶基因预测比对分析　随机选取５种 ｍｉＲＮＡ（ｈｓａｍｉＲ

９２ｂ、ｈｓａｍｉＲ１３２、ｈｓａｍｉＲ３２５、ｈｓａｍｉＲ５１２５ｐ 和 ｈｓａｍｉＲ

９２０），分别在５个检索引擎中针对ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ、Ｍｕｓｍｕｓｃｕ

ｌｕｓ（如有）和 Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ（如有）３个种属进行靶基因的预测

分析，比较不同引擎检索结果的数量以及一致性的差异。选取

目前在ｍｉＲＮＡ调控方面研究较少但对衰老及相关疾病有重

要意义的β淀粉样前体蛋白（ａｍｙｌｏｉｄβｐｒｏｔｅｉｎｐｒｅｃｕｒｓｏｒ，

ＡＰＰ）和β分泌酶（βｓｅｃｒｅａｔａｓｅ，ＢＡＣＥ１）进行检索分析，比较

不同检索引擎的数量以及一致性的差异。将上述检索结果分

别在ＮＣＢＩ和ＣＮＫＩ上进行检索，根据已有的研究初步分析各

个检索引擎预测的准确程度。

１．４　统计学处理　使用ＳＰＳＳ１３．０对不同检索引擎针对某种

对象检索结果进行配对狋检验，犘＜０．０５为差异有统计学意义。

２　结　　果

２．１　收录量和功能比较结果　在５种搜索引擎中，ｍｉＲＢａｓｅ

的种属收录量、单一种属中 ｍｉＲＮＡ 的收录量都是最多的，

ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ的上述指标次之，ｐｉｃｔａｒ在哺乳动物中仅提供

了小鼠的检索选项。ｍｉＲＢａｓｅ提供了 ｍｉＲＮＡ序列比对分析、

查询和输出等附加功能，但未提供检索参数调节功能（表１）。

２．２　ｍｉＲＮＡ靶基因检索结果　针对５种人源 ｍｉＲＮＡ的靶

基因检索，ｍｉＲＢａｓｅ返回的结果最多，ｐｉｃｔａｒ未提供人源 ｍｉＲ

ＮＡ的检索。以ｍｉＲＢａｓｅ为对照对其余引擎返回数据量进行

配对狋检验，结果表明ＲＮＡ２２和ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ的数据返回量显

著小于ｍｉＲＢａｓｅ（犘＜０．０５），ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ的数据返回量显

著多于ｍｉＲＢａｓｅ（犘＜０．０５）（表２）。

２．３　靶基因对ｍｉＲＮＡ检索结果　ｍｉＲＢａｓｅ针对 ＡＰＰ（ＮＭ＿

０００４８４）返回２７个结果，针对ＢＡＣＥ１（ＮＭ＿０１２１０４）未返回结

果。ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ针对ＡＰＰ返回５９个结果，针对ＢＡＣＥ１

返回３９个结果。ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ针对 ＡＰＰ返回１个结果，针对

ＢＡＣＥ１返回１２个结果。ＲＮＡ２２针对 ＡＰＰ返回１５个结果，

针对ＢＡＣＥ１返回１１个结果。其中 ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔ和 ｍｉＲ

Ｂａｓｅ对ＡＰＰ检索结果的重合率最高，为８个（表３）。

表１　　ｍｉＲＮＡ检索引擎收录量和基本功能比较

项目 ｍｉＲＢａｓｅ ｐｉｃｔａｒ ＲＮＡ２２ ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ

ｍｉＲＮＡ收录量 人 ２０４２ 无 １９８７ １８３５ ４３５

小鼠 １２８１ ５４１ １５６７ １４１２ ５７８

大鼠 ７３２ 无 无 ６３１ 无

附加功能 序列比对分析 √ √ √ √ √

检索参数调整 无 √ 无 √ 无

上下游序列查询 √ 无 √ √ √

数据文本输出 √ √ √ 无 √

序列检索 √ √ √ √ √

文献链接 √ 无 无 无 无

表２　　检索特定ｍｉＲＮＡ靶基因比较

项目 ｍｉＲＢａｓｅ ｐｉｃｔａｒ ＲＮＡ２２
ｍｉＲＧｅｎ

Ｔａｒｇｅｔｓ

Ｔａｒｇ

Ｓｃａｎ

ｈｓａｍｉＲ９２ｂ ８８５ 无 ６５４ ８１０ ８９３

ｈｓａｍｉＲ１３２ １１１３ 无 ５４７ １９９２ ４０７

ｈｓａｍｉＲ３２５ ９５２ 无 ６５８ １０９９ ７５

ｈｓａｍｉＲ５１２５ｐ ９２４ 无 ４５６ １００３ １４７

ｈｓａｍｉＲ９２０ ８９１ 无 ５１３ 无 １７８

犘 对照 无 ＜０．０５ ＜０．０５ ＜０．０５

　　ｐｉｃｔａｒ：未提供人源ｍｉＲＮＡ的检索；ｍｉＲＧｅｎ、Ｔａｒｇｅｔｓ：使用全数据

库检索。

表３　　靶基因对ｍｉＲＮＡ检索结果［狀（％）］

返回结果的数量 ｍｉＲＢａｓｅ ＲＮＡ２２ ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ

ＡＰＰ（准确率） ２７（２２．２） １５（２６．７） ５９（８．５） １（１００）

ＢＡＣＥ１（准确率） ０（０） １１（１８．２） ３９（６．７） １２（８．３）

　　：准确率以２０１２年１２月至２０１３年１月在 ＮＣＢＩ和ＣＮＫＩ上检

索到的数量计算。

３　讨　　论

ｍｉＲＮＡ是一类内生的、长度约１９～２４个核苷酸的小

ＲＮＡ，在细胞内具有重要的调节作用。目前在人体内至少已

经发现了２０００种 ｍｉＲＮＡ，据推测，ｍｉＲＮＡ调控着人类１／３

的基因。ｍｉＲＮＡ以多对多的形式对其靶基因进行调控：既可

以通过一个ｍｉＲＮＡ来调控多个基因的表达，也可以通过几个

ｍｉＲＮＡｓ的组合来精细调控某个基因的表达
［３］。多种检索引

擎的出现使研究者对 ｍｉＲＮＡ进行高效的筛选成为可能。目

前ＴａｒｇｅｔＳｃａｎＳ的检索引擎也对 ｍｉＲＮＡｂａｓｅ进行了索引，故

其检索结果与ｍｉＲＮＡｂａｓｅ相近，但该项检索仅提供了对人类

ｍｉＲＮＡ的检索服务，应用范围相对有限。不同的检索引擎其

种属范围有所不同，其中最全面的是 ｍｉＲＮＡｂａｓｅ，提供了人、

小鼠等８４个种属的数据。因为 ｍｉＲＮＡ的序列在种属之间相

对保守，故有一些引擎提供了综合搜索，如 ＭｉｃｒｏＩｎｓｐｅｃｔｏｒ和

ＲＮＡｈｙｂｒｉｄ可针对哺乳动物进行检索，ＰｉｃＴａｒ可针对脊椎动

物进行检索等。

检出率和阳性率是检验搜索引擎检索结果质量的两大指

标，较高的检出率往往意味着较低的阳性率和较高的假阳性

率［４］。目前的检索程序主要考虑了 ｍｉＲＮＡ靶位点的保守性、

ｍｉＲＮＡ与靶ｍＲＮＡ的互补性以及二者结合区附近核酸序列

的二级结构等信息。其中 ｍｉＲＮＡｂａｓｅ除考虑上述因素外，还

加入了ｍｉＲＮＡ与其靶基因ｍＲＮＡ序列的碱基之间所可能形

成的二聚体间相互作用的热力学特性这一参数，使其预测结果

的假阳性率相对较低［５］。这也在ＡＰＰ和ＢＡＣＥ１的检索结果

中得到了印证。目前，ｍｉＲＮＡ和靶ｍＲＮＡ的仿真模拟结合是

检索程序设计的发展趋势，随着更多仿真参数的引入，其检索

结果的阳性率可望进一步提高。检索参数的调整可直接导致

检索结果量的改变，ｐｉｃｔａｒ和ｍｉＲＧｅｎＴａｒｇｅｔｓ提供了不同检索

参数的选择，如保守区和非保守区的选择、数据库容量的选择

等。这对于有经验的研究者来说是有帮助的［１２，６］。

对与特定靶基因和靶ｍｉＲＮＡ的检索，ｍｉＲＮＡｂａｓｅ均返回

了最多的结果。ｍｉＲＮＡｂａｓｅ是较早建立也是目前在功能和数

据量方面最为全面的 ｍｉＲＮＡ数据库，其 ｍｉＲＮＡ序列和特征

检索在其主要网站 ｍｉＲＮＡｂａｓｅ上，其靶基因检索则与 ｍｉｃｒｏ

ｃｏｓｍ合作为研究者提供服务
［７］。虽然其他引擎也提供了

ｐｕｂｍｅｄ基因数据库的链接或者编号，但 ｍｉＲＮＡｂａｓｅ将 ｍｉＲ
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ＮＡ上下游序列查找功能及序列检索功能做了无缝连接，给甲

基化和信号转导通路的相关研究提供了很大帮助。各个引擎

对检索特定对象返回的检索结果的数量也有很大不同，其原因

应是其数据库容量以及计算方法不同所致［８］。从 ＮＣＢＩ和

ＣＮＫＩ的检索结果来看，检索引擎之间重复出现的 ｍｉＲＮＡ其

文献检出率较高，提示在不同引擎搜索结果中重复出现的

ｍｉＲＮＡ的预测阳性率较高，但也可能是研究者更加倾向于优

先研究各个引擎中检索结果中的重合 ｍｉＲＮＡ。综上，ｍｉＲＮ

Ａｂａｓｅ的综合检索能力和功能设置最为强大，但其他４种引擎

也各具特色，对不同搜索引擎的检索结果和功能进行综合分析

及合理利用将有助于研究效率的提高。
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·检验技术与方法·

骨髓涂片铁快速染色法的临床应用

李建华１，刘玉军２，邓克廷１，王永锋１，杨　超
１，康　炜

１

（１．西安医学院第一附属医院检验科，陕西西安７１００７７；２．神木县医院检验科，陕西榆林７１９３００）

　　摘　要：目的　探讨研究骨髓铁微波快速滴染法的临床应用价值。方法　对日常血液科骨穿患者骨髓液涂片取两张采用常

规铁染色及铁快速染色，观察细胞内、外铁。结果　两种方法结果一致，对统计结果进行配对计量资料狋检验，狋＝０．３０６，犘＞

０．０５。结论　铁快速染色法方便、快捷、环保、安全，适合临床常规应用。

关键词：骨髓涂片；　铁染色；　实验室技术和方法

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１３．１３．０４３ 文献标识码：Ａ 文章编号：１６７３４１３０（２０１３）１３１７２７０１

　　骨髓铁染色是用于诊断和鉴别缺铁性贫血（ＩＤＡ）、巨幼细

胞性贫血（ＭＡ）、慢性病性贫血（ＡＣＤ）等重要检查指标，包括

细胞外铁和细胞内铁染色。目前，常规的铁染色方法是利用酸

性亚铁氰化钾染色，再经沙黄复染，但由于此法在操作过程中

费时、费试剂和不安全等，有些学者对骨髓铁染色方法进行了

改良［１７］。我们用微波炉，采用中档火力对骨髓染片进行３０秒

处理后，以０．２５％沙黄液进行复染，并将此快速染色法与常规

染色法的染色效果进行比较分析，现报道如下。

１　资料与方法

１．１　一般资料　随机选取近期日常骨髓穿刺患者１４例，每例

选涂片两张。

１．２　方法

１．２．１　铁快速染色法的低浓度酸性亚铁氰化钾溶液的配制与

保存　（１）亚铁氰化钾２ｇ溶于１００ｍＬ 蒸馏水中，浓度为

２％；（２）浓盐酸２ｍＬ稀释至１００ｍＬ蒸馏水中，各加（１）（２）

０．８ｍＬ立即用江苏康健１．５ｍＬ刻度离心管分装新鲜配制的

酸性亚铁氰化钾溶液放入－４０℃冰箱中冷冻保存。使用时分

装管于３７℃水浴中解冻５ｍｉｎ，用滴管来回抽吸以混匀，再滴

加于骨髓涂片上染色，放入微波炉，４档２５ｓ后，水冲洗２～３

ｍｉｎ，再用蒸馏水漂洗２次后，用０．２５％沙黄复染１～２ｍｉｎ，水

冲洗，晾干后镜检。

１．２．２　对照组的处理　用常规染色液，临用时，在试管内先

放２００ｇ／Ｌ亚铁氰化钾５ｍＬ，再将浓盐酸慢慢滴入，边滴边

摇，直到出现白色沉淀为止，然后再滴入亚铁氰化钾至白色沉

淀消失为止［８］。

１．２．３　两组间的比较　分别用铁微波快速滴染法和常规铁染

色法进行染色，并观察细胞外铁、细胞内铁进行积分计量比较。

１．５　统计学处理　采用ＳＰＳＳ１３．０进行数据统计分析，对积

分结果进行配对计量资料狋检验。

２　结　　果

１４例患者两种方法观察细胞内、外铁有很好的一致性，相

比较差异无统计学意义（狋＝０．３０６，犘＞０．０５），见表１。

表１　　１４例患者常用铁染色与快速铁染色阳性程度比较

病人号
Ａ组

细胞外铁 细胞内铁

Ｂ组

细胞外铁 细胞内铁
ｄ（Ａ２Ｂ２） ｄ２

１ ＋ ２０ ＋ １５ ５ ２５

２ ＋＋ ３０ ＋ ３０ ０ ０

３ ＋＋＋ ５０ ＋＋＋ ５５ ０ ０

４ ＋＋ ２５ ＋＋ ３０ －５ ２５

５ ＋ １５ ＋ １５ ０ ０

６ － ０ － ５ －５ ２５

７ ＋ １０ ＋ １０ ０ ０

８ ＋＋ ３０ ＋＋ ２５ ５ ２５

９ ＋ １５ ＋ １５ ０ ０

１０ ＋＋ ４０ ＋＋ ４０ ０ ０

１１ ＋＋ ２５ ＋＋ ３０ －５ ２５

１２ ＋＋＋＋ ５０ ＋＋＋＋ ４０ １０ １００

１３ ＋ １０ ＋ １５ －５ ２５

１４ ＋＋ ２０ ＋＋ １５ ５ ０

合计 ５ ２５０

　　Ａ组：常规法；Ｂ组：快速法。

（下转插Ⅰ）
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