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探 究 m i R - 2 9 b - 3 p 调 控 γ - 谷 氨 酰 环 转 移 酶

（ G G C T ） 表 达 的 机 制



内容目录

➢ 基因表达量的初步确定

➢ miRNA结合位点的判定

➢ 上游miRNA的寻找

➢ 总结与讨论
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基因表达量的初步确定

γ-谷氨酰环转移酶（γ-glutamylcyclotransferase）（GGCT）



补充背景-课题组前期研究

图3 GGCT，miR-29b-3p在肝癌组织中的表达情况。A： TCGA数据库统计miR-

29b-3p在癌组织和癌旁组织中表达情况（***P < 0.001）B,C：五对肝癌组织

中GGCT与mir-29b-3p表达情况。采用t检验分析，*p<0.05，**p<0.01，

***p<0.001；数据以五个独立实验的平均值± SD表示
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数据来源

使用ucsc-xena绘制单个基因的表达差
异

ucsc-xena的how do I 界面，会有详
细的教程

或者使用r语言下载TCGA原始数据进行分析

直接使用TCGAbiolinks包准备TCGA数据，

同时可以补充GEO数据作为正常样本参考，

需要注意去除批次效应。

e.g 如果进行胃癌样本的分析，TCGA仅有

三组正常样本，此时可以补充。 pca分析显示批次效应 火山图显示胃癌内所有差异探针



➢ 上游miRNA的寻找

在课题组对于GGCT的功能了解基础上，寻找其上游miRNA



➢ 以targetscan数据库为例

在进行了组织中miRNA和GGCT表达水平的验证之后，使用
targetscan数据库预测二者结合位点

数据库网址：
https://www.targetscan.org/vert_80/



寻找其上游miRNA：位于GGCT3’UTR 414-420位置

➢ 预测结果与后续双荧光素酶报告基因实验

基于此可以进行双荧光素酶报告基因实验突变组的设计，并取
得良好结果。

图5 双荧光素酶报告基因实验。A：实验设计。B:在MHCC97H细胞系中的验证结果。采用t检验

分析，*p<0.05，**p<0.01，***p<0.001；数据以五个独立实验的平均值± SD表示。



本研究的主要发现可总结为以下三点：

确认调控靶标：基于TargetScan、miRDB和miRWalk等多个数据库的交叉

预测，我们筛选出miR-29b-3p作为GGCT的潜在上游调控因子。

验证表达模式：通过TCGA数据库分析和初步实验验证，我们确认了在肝癌组

织中存在GGCT高表达而miR-29b-3p低表达的负相关表达模式，这为二者的

调控关系提供了临床相关性依据。

初步确定结合位点：生物信息学预测提示miR-29b-3p与GGCT mRNA的3‘-

UTR区（414-420位点）存在特异性结合位点，这为后续通过双荧光素酶报告

基因实验等手段直接验证其靶向关系奠定了坚实的基础。

➢ 总结与讨论



ceRNA：GGCT的表达调控可能不仅限于miRNA。可以进一步探索竞争性内

源RNA（ceRNA）网络。例如，某些长链非编码RNA（lncRNA）或环状RNA

（circRNA）可能作为“分子海绵”吸附miR-29b-3p，从而间接解除对

GGCT的抑制，导致其高表达。利用生物信息学工具预测并验证这些潜在的

ceRNA，将有助于绘制更完整的GGCT上游调控图谱。

➢ 总结与讨论——后续可以进行的探索

临床分析：使用生物信息学手段获取样本的临床数据，包含预后情况，无病生

存期等，提供更多的分析视角。



THANK YOU FOR LISTENING

张子豪 ：资料与数据收集，讲解，ppt整理

张羽骋 ：补充资料，ppt制作

昝欣怡 ：补充资料，ppt制作
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