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摘  要 : mRNA 上能发生 100 多种化学修饰，其中 N6-腺嘌呤 (m6A) 是 mRNA 修饰中最广泛的表观修饰方式之

一。在细胞分化、胚胎发育和应激等生物学过程中，特定的 mRNA 会发生包括 N1-腺嘌呤甲基化、N5-胞嘧啶甲

基化、假尿嘧啶以及 N6-腺嘌呤甲基化等修饰，它们共同形成了 mRNA 转录后调控的表观修饰转录组，实现对

mRNA 翻译成蛋白质过程的精确时空调控，特别是 m6A 修饰能通过调控 mRNA 的代谢和翻译等进而调控细胞的

一系列生物学过程。文中主要综述 mRNA 的表观修饰类型和特点，特别是 m6A 修饰参与调控 mRNA 和细胞生物

学功能的最新研究进展，并展望了将来 m6A 表观修饰的研究重点和方向。 

关键词 : mRNA 表观修饰，m6A，m1A，假尿嘧啶，mRNA 代谢，细胞分化  
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Abstract:  Messenger RNA (mRNA) can be modified by more than 100 chemical modifications. Among these modifications, 

N6-methyladenosine (m6A) is one of the most prevalent modifications. During the processes of cells differentiation, embryo 

development or stress, m6A can be modified on key mRNAs and regulate the progress of cells through modulating mRNA 

metabolism and translation. Other mRNA modifications, including N1-methyladenosine (m1A), 5-methylcytosine (m5C) and 

pseudouridine, together with m6A form the epitranscriptome of mRNA that accurately modulate the mRNA translation. Here 

we review the types and characteristic of mRNA epigenetic modifications, especially the recent progresses of the function of 

m6A, we also expect the main research direction of m6A epigenetic modification in the future. 

·综  述·
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以往认为中心法则中 DNA 主要发挥模板的

作用而 mRNA 则扮演着信息传递的角色。mRNA

表观修饰的发现超越了 mRNA仅作为信息传递者

这一观点。近期发现前体 mRNA在外显子剪接、

5′-加帽和 3′-加尾等加工过程中碱基也会发生

m6A、m1A、假尿嘧啶、5′-胞嘧啶甲基化等多种

化学修饰[1-3]。这些修饰将影响 mRNA 的剪接、

出核、稳定和翻译等 mRNA代谢过程从而调控基

因的表达。随后也发现 mRNA表观修饰是动态可

逆的，m6A 修饰的可逆调控以及发挥生物学功能

都 需 要 特 异 的 修 饰 酶  (Writer) 、 去 修 饰 酶 

(Eraser) 以及特异性的识别修饰位点的蛋白 

(Reader) 的参与，这些发现为在真核生物中研究

转录后基因表达调控机制开辟了一个新领域。在

这些修饰类型中，m6A 修饰是目前研究最为深入

的表观修饰，研究发现 mRNA 的 Writer 蛋白和

Eraser 蛋白将决定标靶 mRNA 的 m6A 修饰水平，

而 Reader 蛋白将决定 m6A 修饰 mRNA 的翻译[4]

或影响 mRNA 的稳定性。由于许多 mRNA 在稳

定性和翻译效率方面存在显著差异，m6A 甲基

化修饰可以促使其同步表达从而在短时间内产

生大量效应蛋白来应对自身和外界的调控，通过

加速整个 mRNA 的代谢过程进而快速调控细胞增

殖和分化。 

1  mRNA 表观修饰方式 

1.1  m6A 修饰 

N6-腺嘌呤 (m6A) 是真核生物中最丰富的一

种化学修饰。m6A 修饰广泛存在于各种细胞中，

运用 m6A 特异性抗体的免疫沉淀结合高通量测序

技术，发现在人类 25%的转录子中存在约 7 000 个

m6A 修饰位点，并且主要在 RRm6ACH([G/A/U] 

[G>A]m6AC[U>A>C])保守序列上进行修饰。m6A

修 饰 主 要 位 于 外 显 子 的 终 止 密 码 子 附 近 和

3′-UTRs (3′-untranslated region) 区域[5-6]。研究显

示，m6A 修饰参与 mRNA 代谢、mRNA 与蛋白相

互作用等各种生理学过程。 

1.2  m5C 修饰 

N5-胞嘧啶甲基化 (m5C) 是一种 DNA 的表

观遗传修饰方式。后来发现 mRNA 上也存在这

种修饰方式，但 mRNA 上的 m5C 修饰比 m6A 要

少。通过对人细胞的 mRNA 测序发现在线粒体

中富含 m5C 修饰，有别于 m6A 的是，m5C 存在

于 mRNA 的翻译起始点下游区域。m5C 修饰后

的 mRNA 由一种特定的 m5C 识别蛋白识别并在

其协助下出核，因此 m5C 在某种程度上可以调

节 mRNA 的出核并促进 mRNA 的表达 [7]。线粒

体中的 mRNA 的甲基化水平明显高于核基因转

录组的 RNA 甲基化水平，因此 m5C 可能在调控

线粒体生理功能方面扮演着重要角色 [8]。然而

m5C 修饰的更多生理功能及其机制还有待进一

步研究。   

1.3  m1A 修饰 

最初发现 N1-腺苷酸甲基化 (m1A) 是一种广

泛存在于 tRNA、rRNA 上的化学修饰，对 RNA

的生物学功能具有重要的调控作用。运用特异性

m1A 抗体免疫共沉淀结合高通量测序发现人细胞

mRNA 上存在 1 000 多个 m1A 的修饰位点[3]。有

别于 m6A 的是，m1A 在 mRNA 上特异分布于翻

译区域的起始位点附近以及第一个剪切拼接位点

附近。m1A 甲基化修饰能改变 mRNA 的二级结构，

例如位于 5′-UTRs (5′-untranslated region) 处的

m1A 能够通过降低 mRNA 的二级结构的稳定性来

增加翻译效率[9]。目前 m1A 具体的生理功能尚不

明确，需要进一步研究。  
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1.4  假尿嘧啶修饰 

假尿嘧啶修饰  (Pseudouridine) 广泛存在于

非编码 RNA，其可稳定 tRNA 和 rRNA 的结构。

通过假尿嘧啶测序发现在酵母菌和人类的非编码

RNA 中存在数百个假尿嘧啶修饰位点。进一步

分析发现 mRNA 中也存在高度保守的假尿嘧啶

修饰位点，并且饥饿等环境因素可以调控 mRNA

上的假尿嘧啶修饰[10]。假尿嘧啶修饰可改变密码

子与反密码子碱基配对的相互作用，因此假尿嘧

啶不仅影响 RNA 的结构而且影响 mRNA 的编码

能力[11]。综上，假尿嘧啶修饰和其他甲基化修饰

一样能调控 mRNA 的表达，但其具体功能仍需

进一步研究。 

2  m6A 修饰相关蛋白 

m6A 功能的调节需要相关蛋白的参与，其中

主要包括甲基化酶、去甲基化酶以及 m6A 阅读

蛋白。 

首先 m6A 的一个重要相关蛋白就是甲基化

酶，其对应的编码基因称为 Writers，主要包括甲

基转移酶 3 (Methyltransferase-like 3，METTL3)、

甲 基 转 移 酶 14 (Methyltransferase-like 14 ，

METTL14)、Wilms’瘤相关蛋白 (Wilms’ tumor1- 

associating protein ， WTAP) 、 甲 基 转 移 酶 16 

(Methyltransferase-like 16，METTL16)、RNA 结合

模体蛋白 15 (RNA binding motif protein 15，

RBM15)、锌指结构域包含蛋白 13 (Zinc finger 

CCCH domain-containing protein 13， ZC3H13) 

等，实际上甲基化酶主要是由 METTL3 和

METTL14 组成的异源二聚体结构并且与 WTAP、

ZC3H13 等调节因子附着在二聚体上构成甲基化

酶复合体。其中 METTL3 具有一个 SAM 结合区

域[12]并且能够识别特定潜在的 m6A 修饰位点并

将 SAM 的甲基转移该位点上。METTL14 与

METTL3 结 合 后 ， 在 一 定 程 度 上 能 够 促 进

METTL3 识别 m6A。WTAP 是一种剪切体相关蛋

白，通过与 METTL3-METTL14 二聚体结合能够

使甲基化酶复合体迅速识别 m6A 潜在修饰位点并

且活化 METTL3/METTL14 甲基化酶复合体[13]。

此外，最近研究发现，锌指结构 (ZC3H13) 能够

结合 WTAP 从而使 WTAP 固定存在于核内而不转

运到核外，实现强化甲基化酶复合体的目的[14]，

以保证足够的甲基化酶复合体在核内对转录合成

的 mRNA 进行甲基化。 

其次，去甲基化酶主要包括肥胖相关基因 Fat 

mass and obesity-associated (FTO) 和 AlkB 

homolog 5 (ALKBH5)，其对应的编码基因称为

Erasers。FTO 起初是作为一种与肥胖相关的基因

出现在人们的视线中，FTO 是第一个被发现的

m6A 去甲基化酶，该发现证实了 m6A 是一个可逆

的 mRNA 修饰过程。FTO 和 ALKBH5 分布具有

差异性，FTO 广泛存在于成人和胚胎的组织中，

在大脑中表达尤其高，而 ALKBH5 存在于大部分

组织的细胞核中。FTO 能够有效地去除 mRNA 上

的 m6A 修饰并且 FTO 受抑制能够增高整体

mRNA 的 m6A 修饰水平[15]。ALKBH5 主要作用

是使已经 m6A 修饰的 mRNA 发生去甲基化，通

过参与调控 mRNA 的出核等代谢过程发挥其功

能，其与精子的发育密切相关。 

最后，m6A 相关蛋白是 m6A 结合蛋白，其编

码基因被称为 Readers，主要包括 YTH 同源结构

域蛋白家族：YTH 结构域家族 1 (YTH domain 

family 1，YTHDF1)、YTH 结构域家族 2 (YTH 

domain family 2，YTHDF2)、YTH 结构域家族 3 

(YTH domain family 3，YTHDF3)、YTH 结构域

包含蛋白 1 (YTH domain-containing proteins 1，

YTHDC1) 、 YTH 结 构 域 包 含 蛋 白 2 (YTH 

domain-containing proteins 2，YTHDC2) 和核不均一

核糖核蛋白 (Heterogeneous nuclear ribonucleoproteins 

C，HNRNPC) 等，YTHDC1 主要能够通过结
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构域与特定的 m6A 位点结合或者与剪接调控

因子结合影响 m6A 修饰的 mRNA 的出核和剪

接 [16]。HNPNPC 家族的蛋白同样也可以直接或

间接地调控 mRNA 的选择性剪接和 mRNA 结构

的改变[17]。YTHDF1 与 mRNA 上的 m6A 结合提

高相应的 mRNA 翻译效率[18]。YTHDF2 主要作

用则是促进 mRNA 的降解 [19]。有趣的是，

YTHDF3 与 YTHDF1 结合时能够增强其翻译能

力，而 YTHDF3 与 YTHDF2 结合时又能促进其

促降解能力。YTHDC2 是一种具有螺旋酶结构域

和蛋白重复结构域的 reader，由于这种特殊的结

构使其具有调节 RNA 结合效率、调控 RNA 结构

以及同时结合多种蛋白的特点，其能够促进

mRNA 的翻译[20]。 

这些 m6A 相关蛋白以及影响因子相互作用影

响 m6A 水平，进而影响 mRNA 的剪接、出核、

翻译、降解和表达等各个方面，从而影响细胞的

分化、凋亡等生命过程。 

3  m6A 调控 mRNA 的代谢功能 

m6A 广泛存在于各种细胞中，m6A 相关蛋白

和甲基化调节因子以及 m6A 的识别蛋白相互作用

构建了一个调节 m6A 基因表达的网络，m6A 在

mRNA 的剪接、出核、翻译、降解和结构变化等

方面发挥着重要的调控作用 (图 1)。 

3.1  m6A 调控 mRNA 的剪接 
前体 mRNA成熟为 mRNA的过程主要包括 5′

端加帽、3′端加尾以及内含子剪接 3 个部分。研

究表明 m6A 主要集中存在于前体 mRNA 的内含

子并且 m6A 的甲基化酶和 Reader 蛋白主要存在

于核内[16]，因此可以推测甲基化过程主要发生在

核内并且在核内调控 mRNA 的选择性剪接。研究

发现敲除 METTL3 后，m6A 水平下降，精子来源

的相关基因发生错误剪接进而表达下调，说明经

METTL3 修饰的 m6A 能够调控多功能基因的选择 

 
 

图 1  m6A 修饰参与调控 mRNA 代谢的模式图 

Fig. 1  Function of m6A in mRNA metabolism. 

 

性剪接和睾丸中基因的表达从而调控精原细胞分

化和精母细胞形成[21]。WTAP 作为甲基化酶复合

体的一部分，敲除后的甲基化酶复合体对 mRNA

的甲基化效率降低，m6A 水平下降也会导致

mRNA 的选择性剪接异常。m6A 去甲基化酶 FTO

通过去除 RNA 上的 m6A 以及阻止 SR 蛋白与

mRNA 结合来调控 RNA 的选择性剪接，SR 蛋白

是一种参与调控可变剪接的重要调控因子，例如

FTO 能够阻止 SRSF2 与 mRNA 结合从而调控

mRNA 的剪接以及转录。FTO 倾向于结合靠近外

显子选择性剪接区域的内含子区域，结合了 FTO

的内含子处 m6A 水平下降并且抑制了 SRSF2 与

mRNA 的结合，因此该处内含子后面的外显子不

能进行选择性的剪接以及转录表达，这一过程称

之为外显子跳跃[22]。 

此外一些阅读蛋白也可以通过抑制或促进

SR 蛋白家族的成员与 mRNA 结合来调控 mRNA

的剪接。例如 YTHDC1 促进 SRSF3 和抑制

SRSF10 与 mRNA 结合来影响 mRNA 的剪接，通

过识别 XIST (X 染色体失活基因) 上的 m6A 来使
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X 染色体沉默[23]。m6A 不仅仅通过 Reader 蛋白等

来影响 mRNA 的选择性剪接，还能够直接调控

mRNA 选择性剪接。 

总之，m6A 是一个动态的调控系统，通过快

速改变 m6A 修饰位点甲基化水平，影响其与甲

基化酶、去甲基化酶和 Reader 蛋白等相互作用

来影响 mRNA 的剪接。 

3.2  m6A 促进 mRNA 的出核 
mRNA的出核是连接 mRNA转录和翻译的关

键步骤同时能选择性地调控基因表达。据报道

m6A 甲基化能加快 mRNA 的出核，YTHDC1 结合

SRF3 和 NXF1 (核 ENA 输出因子) 会促进 m6A 修

饰 mRNA 的出核。敲除 METTL3，m6A 水平下调，

mRNA 的出核受阻，表达受抑制，而敲除 ALKBH5 

对 m6A 去甲基化作用减弱，m6A 的水平提高，

mRNA 结合 readers 和调控出核的影响因子促进

mRNA 的出核[24]。本课题组发现过表达 ALKBH5

后能引起抗病毒转录子 mRNA 的核滞留，从而抑

制抗病毒转录子的表达[25]。综上表明 m6A 促进

mRNA 的出核可能是其调控基因表达的重要方

式，但其具体机制仍有待研究。   

3.3  m6A 促进 mRNA 的翻译 

据报道 YTHDF1 结合 m6A 修饰的 mRNA 并

且招募翻译起始因子复合体 eIF3 促进 mRNA 的

翻译。该过程是依赖 METTLE3 甲基化酶活性以

及 YTHDF1-eIF3 通路[26]。研究发现 YTHDC2 的

YTH 和 R3H 结构域能够促进其与细胞的 RNA 的

结合并且与小核糖体相互作用从而促进 mRNA的

翻译[27]，表明 m6A 可以通过不同的分子机制来调

控 mRNA 的翻译。 

3.4  m6A 影响 mRNA 的降解 

降解是 mRNA 代谢调控的重要步骤，m6A 能

够降低 mRNA 的稳定性，mRNA 经过 m6A 修饰

后可能被迅速降解。METTL3 或 METTLE14 敲除

后 m6A 水平下降，mRNA 降解效率降低，表达水

平增高[13]。研究表明，METTL3 缺失的幼稚 T 细

胞中的细胞因子诱导性 SH2 结构域包含蛋白 

(Cytokine inducible SH2 containing protein，SOCS

或 CISH) 家族基因的 mRNA 降解速度较慢，从

而使 mRNA 和蛋白表达水平升高，SOCS 基因家

族主要负责编码 STAT 信号抑制蛋白，敲除

METTL3 后 SOCS 高表达，STAT 信号抑制蛋白增

加从而抑制 IL-7 介导的 STAT5 活化以及 T 细胞

的稳态增殖和分化[28]。 

另外 YTHDF2 的羧基末端 YTH 结构域能选

择性地结合甲基化 mRNA，而 YTHDF2 的氨基末

端的结构域能将结合的 mRNA 转运到 RNA 降解

器中进一步降解[29]。RNA 降解器是由细胞内许多

因子组成且能够降解 mRNA 的复合体，在 RNA

降解器上存在一些降解 mRNA 的酶，能够对已经

翻译或错误翻译、不能翻译的 mRNA 进行不同途

径的降解。敲除 YTHDF2 后，mRNA 的稳定性提

高并且标靶 mRNA 表达水平提高，提示 m6A 能

够影响 mRNA的降解。总之，m6A可以降低 mRNA

的稳定性并且促进含有 m6A 的 mRNA 的降解从

而调控基因的表达。 

3.5  m6A 改变 RNA 结构 

m6A 可以改变 mRNA 的结构使其更易与核不

均一核糖核蛋白 C (HNRNPC) 和核不均一核糖核

蛋白 G (HNRNPG) 结合，例如肺腺癌转移相关转

录子 1 (Metastasis associated lung adenocarcinoma 

transcript 1，MALAT1) 和 CDP 二酰基甘油合成

酶 2 (CDP-diacylglycerol synthase 2，CDS2)，这

些 mRNA 发生 m6A 修饰后双链结构容易被打开

并暴露单链的 U 核苷酸位点，该位点被 HNRNPC

识别后调控这些基因的剪接 [17]。这种由于 m6A

修饰所引起的结构重塑而影响 mRNA与蛋白结合

的现象称为 m6A 开关 (m6A switch)。m6A 开关广

泛存在于转录组中，通过调控 mRNA 与结合蛋白

之间的结合从而发挥相应的生物学功能。 
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4  m6A 调控细胞的生物学功能 

4.1  m6A 调控细胞的分化能力 

干细胞是一种具有向不同类型细胞分化能力

的多能细胞，正常细胞分化是生物体发育的重要

环节，分化障碍会导致各种严重疾病的发生。多

种编码发育调控因子转录本的稳定性和表达水平

与 m6A 的水平呈负相关。METTL3 或 METTL14

下调后，m6A 水平下降，维持细胞多能性的转录

因子高表达，胚胎干细胞的自我更新能力显著降

低[30-31]。据报道小鼠胚胎干细胞 NANOG (细胞多

能性编码因子) mRNA 上存在多个 METTL3 的

结合位点，敲除 METTL3，多能性细胞多能性

编码因子的 m6A 修饰水平下降，胚胎干细胞自

我更新以及分化能力受到抑制，胚胎干细胞还

保留着一部分原始细胞的状态，在种植后由于外

界状态的改变以及部分基因程序的启动，导致胚

胎死亡[32]。 

另外，低氧环境下乳腺癌肿瘤细胞中高表达

ALKBH5，使得关键因子 NANOG 发生去甲基化，

m6A 水平下降，从而提高 mRNA 的稳定性以及表

达水平，进一步促进了癌细胞的增殖，调控乳腺

癌肿瘤细胞的分化[33]。另一种 RNA 去甲基化酶

FTO 在急性白血病患者中呈高表达，实验证明

FTO 通过降低 m6A 水平增强了白血病细胞的增殖

和分化，抑制了细胞的凋亡，显著增强了白血病

致癌基因介导的正常造血干细胞向病态细胞的转

化[34]。脂肪细胞中 FTO 能通过调控 m6A 的水平

进而影响可变剪接调控因子 SRSF2 与 FTO 的结

合，影响脂肪形成关键基因的选择性剪接从而调

控前脂肪细胞的分化[35]。综上表明 m6A 表观相

关酶在调控干细胞或肿瘤细胞的分化发育方面

发挥重要的作用。 

4.2  m6A 调控应激反应 

在低氧、营养不良等极端环境中，机体需要

快速应对外界环境变化而需在 mRNA转录后水平

上进行调控，而不是重新合成新的 mRNA。在热

休克状态下，YTHDF2 定位于核内并且可以抑制

FTO 与 mRNA 的结合，阻止 mRNA 的去甲基化，

从而确保 5′-UTRs 端有足够的 m6A，5′-UTRs 端

的 m6A 能推动帽子端的独立翻译过程，提高相关

蛋白的形成。 

除此之外，YTHDF1 能使应激颗粒局限于核

内，应激颗粒是由一些蛋白包裹 mRNA 和蛋白颗

粒形成的，在 YTHDF1 的作用下，应激颗粒向胞

内聚集导致蛋白不释放和 mRNA 不表达，等应激

源消失后，应激颗粒重新解聚释放，被包裹的

mRNA 重新表达[36]，这种机制可以避免应激源诱

发的炎症反应的发生并且对损伤后的修复有一

定的帮助。此外，在遗传上定义的永生化和致癌

转化的人乳腺上皮细胞中，过表达 MTTLL3 和

METTL14 或敲除 ALKBH5 能增加 m6A 的水平并

促进细胞增殖和迁移。永生化和致癌转化细胞中

的 m6A 水平随着缺氧而增加，提示在应激状态

下细胞可以调节 m6A 水平从而应对应激源的攻

击[37]。本课题组在机体应对病原体入侵这一应激

环境中作了一些工作，发现 ALKBH5 在巨噬细胞

的固有免疫反应中发挥重要作用，在病毒感染后，

核蛋白 DDX46 可以招募 ALKBH5，使得抗病毒

转录子发生去 m6A 甲基化修饰而被滞留在核内并

抑制其表达，从而抑制巨噬细胞的抗病毒天然反

应。我们目前在 m6A 修饰如何参与胚胎滋养细胞

应对病原体入侵方面也进行了深入研究，并取得

了一些重要进展。另有研究发现，在感染 KHSV

病毒的细胞中，细胞的整体 m6A 水平下调而病

毒本身转录子的 m6A 水平却上调，而当 m6A 修

饰酶被敲除之后 KSHV 病毒裂解的催化因子

ORF50 表达会受到抑制，而 YTHDF2 和 METTL3

敲除后会增加 ORF50 的水平而起到抗病毒的作

用[37]。综上所述，m6A 参与调控在热刺激或低氧
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等环境下细胞的生理功能状态。 

4.3  m6A 调控细胞生理节律 

据报道在哺乳动物生理节律的研究中首次发

现了 m6A 对细胞功能的影响。生理节律的维持涉

及到基因表达的负反馈环路，然而研究表明只有

五分之一的节律基因是需要重新转录合成[38]，表

明转录后水平的基因调控在生物节律调控中发挥

重要作用。节律基因和时钟输出基因的转录本均

可以发生 m6A 甲基化修饰，METTL3 敲除后导致

两个关键时钟基因 (PER3 和芳基烃类受体核易

位体样蛋白 1，ARNTL) mRNA 的 m6A 水平下降

使出核受阻，导致周期蛋白表达减少、细胞生理

周期延长，细胞凋亡能力下降。这表明 mRNA 的

m6A 修饰改变将对细胞的生命周期产生深远的影

响[39]。以上报道表明 m6A 在调控细胞节律方面发

挥重要作用，但其具体机制还有待进一步的研究。 

5  总结与展望 

mRNA 上的 m6A 修饰主要特征是其广泛存在

性、分布独特以及动态可逆性，研究发现 m6A 修

饰通过调控 mRNA 代谢过程的各个方面，影响

mRNA 的蛋白表达，参与调控细胞分化、应激反

应、生物节律等细胞生物学过程，调控失常将导

致各种疾病的发生。因此研究清楚 m6A 的动态修

饰规律及其如何影响细胞生物学功能的具体分子

机制尤为重要。   

我们认为以下几方面可能是未来研究的重要

方向：1) 随着研究的深入，发现人类基因中尽管

有超过 7 000 个 m6A 修饰位点，但是还有很多符

合保守序列 (RRACH motifs) 的潜在 m6A 位点并

没有被修饰，表明 m6A 甲基化修饰作为转录后调

控机制还存在着更大的潜力。m6A 在转录本上的

分布是呈不均匀以及具有组织特异性。这些特征

意味着转录本上每一个 m6A 修饰位点均处于甲基

化和未甲基化的动态平衡状态，从而使机体对外

界的刺激能够作出迅速的反应，那么机体是如何

特异性地维持这种甲基化的动态修饰状态呢？是

依赖于修饰位点附近特异的碱基序列还是特异性

的 Reader 蛋白呢？2) mRNA 的 m6A 甲基化修饰

能选择性地调控特异 mRNA的代谢以及调控在细

胞分化过程中细胞状态的改变。那么如何实现选

择性地与特异 mRNA 结合，以及甲基化酶、去甲

基化酶和 Reader蛋白在应对不同的信号通路调控

时是如何协调的机制仍然不清楚，需要深入研究，

因为任何一个环节的缺失都可能会诱发疾病的发

生。3) m6A 仅是 mRNA 转录后修饰的一种方式。

除了 m6A 外，还有 m1A、m5C、假尿苷 pseudouridine

等。每一种化学修饰均可能拥有相关的特异修饰

酶、去修饰酶和 Reader 蛋白，或许这些蛋白能共

同作用于多种修饰。mRNA 经过化学修饰后，也

需要通过相关蛋白共同作用来调控基因的表达，

那么寻找这些特异的修饰相关蛋白将是一个非常

重要的方面。4) 随着 mRNA 的化学修饰领域不

断的扩展，如何能够直接、及时地检测到这些化

学修饰是否存在及其作用位点并及时进行干预，

对于生物的发育、疾病的控制有重要的意义。

mRNA 测序技术的进一步发展将会是认识各种动

态修饰的关键一步。 
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