
书书书

◇综述◇

通信作者：张茨，男，副主任医师，硕士生导师，研究方向：泌尿外科

方向，Ｅｍａｉｌ：３７８７４６３６８＠ｑｑ．ｃｏｍ

小分子核糖核酸在前列腺癌中的表达及作为诊疗和
预后标志物的研究
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摘要：目前，前列腺癌（ＰＣａ）的诊断都是把血清前列腺特异性抗原（ＰＳＡ）和数字直肠检查（ＤＲＥ）两项指标做为诊断依据。然
而这种方法存在较低的阳性率和较高的误诊率等缺陷，近年来，新的诊断标志物已经应用于临床诊断中，如前列腺癌抗原３
（ＰＣａ３）和融合基因ＴＭＰＲＳＳ２ＥＴＳ等还处在试验阶段，所以发现可用于诊断和预后新的标志物仍然是必要的。最近的研究
表明，小分子核糖核酸（ｍｉＲＮＡ）的表达有反向调控基因表达的作用，与 ＰＣａ在内的多个肿瘤的生物学行为相关联，而且
ｍｉＲＮＡ在不同肿瘤中表达存在差异，因而ｍｉＲＮＡ可以作为肿瘤潜在的诊断、预后及治疗的工具。该文通过回顾各种与ＰＣａ相
关的ｍｉＲＮＡ的表达和研究进展，以阐明其在ＰＣａ诊断及治疗中的作用。
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　　根据国家癌症中心的最新数据，前列腺癌（ＰＣａ）
自２００８年起成为泌尿系统中发病率最高的肿瘤之
一，在男性恶性肿瘤发病率排名第六位，病死率在所

有男性恶性肿瘤中排第九位［１］，虽然ＰＣａ的恶性程
度没有像其他普通肿瘤一样具有强侵袭性和高病死

率，但是对一些恶性程度较高的 ＰＣａ也容易出现转
移和致命性。因而对泌尿外科医生来讲存在一种能

识别恶性程度高低的ＰＣａ的生物标志物是非常有必
要的。当前ＰＣａ的主要诊断方法包括血清前列腺特
异性抗原（ＰＳＡ）和数字直肠检查（ＤＲＥ）［２］。血清
ＰＳＡ水平４μｇ·Ｌ－１以上或ＤＲＥ存在异常感觉行诊
断性活检后表明 ＰＣａ的存在，然而这些方法的阳性

预测值只有２４％～３７％［２３］。同时良性前列腺炎、良

性前列腺增生（ＢＰＨ）及其他一些泌尿系的检查操作
都可能会使血清ＰＳＡ升高，导致较高的假阳性率［４］。

而且大规模普遍的血清ＰＳＡ筛查使得每年行组织活
检的人数大大增加，这对患者来说是非常不利的［５］，

同时在临床中存在对于一些血清 ＰＳＡ低于４μｇ·
Ｌ－１同样患有ＰＣａ存在漏检而导致误诊的，比例约为
２０％～３０％［６］。虽然对于根治性前列腺切除术后的

患者ＰＳＡ监测是一个很好的标志，但它并不是最好
的诊断工具。其他一些新型的诊断标志，如前列腺癌

抗原３（ＰＣａ３）和融合基因ＴＭＰＲＳＳ２ＥＴＳ等，正处在
临床测试阶段。因此新型ＰＣａ标志物的研究是非常
有必要的，另外关于小分子核糖核酸（ｍｉＲＮＡ）的研
究对于患者的治疗及预后也有至关重要的作用。
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近年来ｍｉＲＡＮ作为新兴的研究领域越来越受
到人们的重视，ｍｉＲＮＡ是一种很小的（１７～２７个核
苷酸）非编码 ＲＮＡ，并能与被调控的 ＲＮＡ或 ＤＮＡ
互补的小分子 ＲＮＡ，ｍｉＲＮＡ与相应的信使 ＲＮＡ
（ｍＲＮＡ）相结合与它本身的前段的（２～７个核苷
酸）碱基以及侧翼区有关［７］，每一个 ｍｉＲＮＡ可以与
２００个目标ｍＲＮＡ相结合，反之每一个 ｍＲＮＡ结合
位点可有不同的 ｍｉＲＮＡ相结合调控［８］。通过碱基

的互补配对与目标 ｍＲＮＡ或 ＤＮＡ形成配对复合
物，影响ＲＮＡ的修饰、翻译、转录等过程，即封闭或
抑制基因的正常表达。近年来关于 ｍｉＲＮＡ的调控
路径以及它与肿瘤之间的关系已经有明确的结

论［９］，即 ｍｉＲＮＡ可以对多种肿瘤的生长、发育、迁
移、侵袭以及肿瘤的预后产生影响，其中也包括

ＰＣａ［１０］，而且研究证明有些ｍｉＲＮＡ的表达可以作为
临床肿瘤诊断、治疗和预后评估的有效工具［１１］。本

文研究目的是证明与 ＰＣａ相关的 ｍｉＲＮＡ的表达及
作用并讨论其在 ＰＣａ患者中作为检测指标的可
能性。

１　ｍｉＲＮＡ在肿瘤中的表达
第一个关于 ｍｉＲＮＡ和肿瘤之间关系研究是由

Ｃａｌｉｎ等［９］通过下调和删除白血病细胞中 ｍｉＲ１５ａ
和ｍｉＲ１６１进行的，他们证实经过对 ｍｉＲＮＡ的处
理之后可以诱导细胞的凋亡从而影响细胞的生长、

分化及迁移。在此之后又有更多学者对其他肿瘤

与ｍｉＲＮＡ的关系做了大量的研究，Ｖｏｌｉｎｉａ等［１２］通

过大量数据的分析发现 ｍｉＲ２１，ｍｉＲ１９和 ｍｉＲ１７
５ｐ在大多数实体瘤中都呈过表达状态，说明这些
ｍｉＲＮＡ有促进肿瘤发生的作用。同时他们还验证
了某些 ｍｉＲＮＡ在特定的肿瘤中的表达特性，如
ｍｉＲ１２５ｂ，ｍｉＲ１４５和 ｍｉＲ２１在乳腺癌中，ｍｉＲ１０３，
ｍｉＲ１５５和ｍｉＲ２０４胰腺癌中的表达。在肺癌［１３］，

结肠癌［１４］，多形性成胶质细胞瘤［１５］，淋巴瘤［１６］，肝

细胞癌［１７］等肿瘤类型中也都有特殊ｍｉＲＮＡ的表达。
Ｌｕ等［１８］在多个标本中分析了 ｍｉＲＮＡ２１７３３４的表
达发现不同起源的肿瘤之间、肿瘤与正常组织之间

的ｍｉＲＮＡ都存在表达差异。对多个肿瘤中相应
ｍｉＲＮＡ行功能研究时发现，大多是 ｍｉＲＮＡ是通过
沉默与之相关的抑癌基因改变细胞正常的周期及

凋亡机制进而导致肿瘤的发生。另一方面，还有一

些ｍｉＲＮＡ的表达有抑制肿瘤发生的作用，它们起到
类似抑癌基因的作用促进肿瘤细胞的凋亡，并防止

肿瘤细胞发展与分化［１９］。

２　ｍｉＲＮＡ在ＰＣａ中的表达
关于ｍｉＲＮＡ表达谱的研究是由 Ｐｏｒｋｋａ等［１０］

首先开展的，他们用寡核苷酸阵列杂交方法研究

３１９例实验标本的ｍｉＲＮＡ的表达进行分析，发现有
５１个 ｍｉＲＮＡ在 ＰＣａ中存在差异表达，之后 Ｐｏｒｋｋａ
等［１０］及其他一些研究学者用同样的方法发现了更

多在 ＰＣａ中存在表达差异的 ｍｉＲＮＡ，如 ｍｉＲ
４５３４［２０］在ＰＣａ组织中存在过表达，ｍｉＲ２６ａ和ｍｉＲ
１３８［２１］在 ＰＣａ中存在下调等。相关 ｍｉＲＮＡ及作用
见表１。因为 ｍｉＲＮＡ表达谱可以分析出健康和肿
瘤组织间ｍｉＲＮＡ的表达差异，其作为潜在的临床生
物标志物的研究也越来越多且深入，例如 Ｍｉｔｃｈｅｌｌ
等［２２］研究发现血清中 ｍｉＲ１４１水平在 ＰＣａ患者和
健康人之间存在明显差异。而且 Ｌｏｄｅｓ等［２３］发现

在患者的血液中 ｍｉＲ２１，ｍｉＲ１４１，ｍｉＲ２００，ｍｉＲ
２００ｃ，ｍｉＲ２００ｂ，ｍｉＲ２０３，ｍｉＲ２０５和 ｍｉＲ２１４含量
均升高。其他的一些曾经证实存在于细胞和组织

中的ｍｉＲＮＡ，现在发现它们同样存在于细胞之外的
体液中，如唾液和尿液等［２４］。ｍｉＲＮＡ在体液中发
现展现了其在临床中的应用前景。

３　ｍｉＲＮＡ与ＰＣａ的治疗
因为ｍｉＲＮＡ参与肿瘤的起始、发展和迁移等这

些肿瘤发生的重要环节，所以以ｍｉＲＮＡ为目标将成
为癌症治疗的一种可能的治疗选择。抑制肿瘤生

长的ｍｉＲＮＡ体内大多为低表达状态，而促进肿瘤生
长的 ｍｉＲＮＡ体内通常是过表达状态，因此，了解其
功能并促进抑制效应的 ｍｉＲＮＡ或抑制有促进效应
的 ｍｉＲＮＡ将是一种可行的治疗方法。要实现目的
ｍｉＲＮＡ的下调或上调目前有多种方法，例如引入对
抗ｍｉＲＮＡ寡聚核苷酸的方法可以以竞争性抑制的
形式有效沉默目标 ｍｉＲ２１而抑制细胞的生长［２５］，

其他研究显示动物血清内注释这种寡聚核苷酸可

以实现ｍｉＲ１６，ｍｉＲ１２２，ｍｉＲ１９２ａｎｄｍｉＲ１９４有效
沉默［２６］，同样证明了这种方法的有效性。另外通过

一种叫做 ｍｉＲＮＡ海绵的东西，该方法是在目的
ｍｉＲＮＡ存在的环境中注入与该 ｍｉＲＮＡ有多个结合
位点的ｍＲＮＡ，降低 ｍｉＲＮＡ的有效活性数量，同样
被证实有较高的有效性［２７］。最新的研究表明一些

合成的无活性的 ｍｉＲＮＡ以及一些天然的小分子化
合物（如二苯基二氮烯可以抑制 ｍｉＲ２１的功能）可
以与目标 ｍｉＲＮＡ形成配对复合物从而降低其活
性［２８］。虽然目前将ｍｉＲＮＡ用作治疗手段的形式距
离临床应用还很遥远，但是在灵长类动物身上做的

关于肝脏相关的 ｍｉＲ２１的一期临床试验显示了良
好的治疗效果［２９］，这为以后应用在ＰＣａ及其他一些
疾病提供了良好的范例。
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表１　ＰＣａ中差异表达的ｍｉＲＮＡ
ｍｉＲＮＡ型别 表达 位置 靶基因 相关功能

ｍｉＲ１０ａ 上调 １７ｑ２１．３２ ＨＯＸＡ１ 细胞分化

ｍｉＲ２１ 上调 １７ｑ２３．１ ＭＡＲＣＫＳ，ＰＤＣＤ４，ＰＴＥＮ，ＴＰＭ１，ＳＰＲＹ２，ＴＩＭＰ３，ＲＥＣＫ 凋亡，去势抵抗

ｍｉＲ２４ 上调 ９ｑ２２．３２／１９ｐ１３．１３ ＦＡＦ１ 凋亡

ｍｉＲ２５ 上调 ７ｑ２１．１１ ＰＴＥＮ 细胞增殖，周期

ｍｉＲ３１ 上调 ９ｐ２１．３ Ｂｃｌｗ，Ｅ２Ｆ６ 凋亡，周期

ｍｉＲ３２ 上调 ９ｑ３１．３ Ｃ９ｏｒｆ５，Ｂｉｍ 凋亡

ｍｉＲ３４ｂ 上调 １１ｑ２３．１ ＣＤＫ６，ＣＲＥＢ，ｃＭＹＣ，ＭＥＴ 周期，增殖

ｍｉＲ９６ 上调 ７ｑ３２．２ ＦＯＸＯ１，ｈＺＩＰｓ 凋亡

ｍｉＲ１０６ａ 上调 Ｘｑ２６．２ ＲＢ１ 周期

ｍｉＲ１２５ｂ 上调 １１ｑ２４．１／２１ｑ２１．１ ＢＡＫ１ 周期，去势抵抗，远处转移

ｍｉＲ１４１ 上调 １２ｐ１３．３１ Ｃｌｏｃｋ 去势抵抗，远处转移

ｍｉＲ１４８ａ 上调 ７ｐ１５．２Ｃｅｌｌ ＣＡＮＤ１，ＭＳＫ１ 周期，增殖

ｍｉＲ１８１ａ１ 上调 １ｑ３１．３ ＲＢ１，ＲＢＡＫ 周期，肿瘤生长

ｍｉＲ１８２ 上调 ７ｑ３２．２ ＦＯＸＯ１，ＦＯＸＯ３，ＢＲＣＡ１，ｈＺＩＰ１ 凋亡

ｍｉＲ１９４ 上调 １ｑ４１／１１ｑ１３．１ ＤＮＭＴ３ａ，ＭｅＣＰ２ 基因组不稳定性

ｍｉＲ２００ａ／ｂ 上调 １ｐ３６．３３ ｂｃａｔｅｎｉｎ，ＳＩＲＴ１ 间质细胞转化，细胞生长

ｍｉＲ２００ｃ 上调 １２ｐ１３．３１ ＳＥＣ２３Ａ，ＪＡＧＧＥＤ１ 细胞生长，凋亡，远处转移

ｍｉＲ２１０ 上调 １１ｐ１５．５ｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ，ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ＥＦＮＡ３，ＭＮＴ，ＨＯＸＡ１，ＡＰＣ，ＥＬＫ３Ｈｙｐｏｘｉａ 增殖，迁移

ｍｉＲ２１４ 上调 １ｑ２４．３ ＥＺＨ２，ＮＲａｓ，ＰＴＥＮ 周期，增殖

ｍｉＲ２１８ 上调 ４ｐ１５．３１／５ｑ３４ ＲＡＳ，ｃｍｙｃ，Ｌａｍｉｎｉｎ５ｂ３，ＴＨＡＰ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ 增殖，凋亡

ｍｉＲ２９６ 上调 ２０ｑ１３．３２ ＨＭＧＡ１ 增殖，侵袭

ｍｉＲ３４５ 上调 １４ｑ３２．２ ＢＡＧ３ 凋亡，侵袭，远处转移

ｍｉＲ３７５ 上调 ２ｑ３５ Ｓｅｃ２３Ａ 增殖

ｍｉＲ５２１ 上调 １９ｑ１３．４２ ＣＳＡ ＤＮＡ修复
ｍｉＲ４５３４ 上调 ２２ｑ１３．１ ＰＩ３Ｋ／ＡＫＴ，ＰＴＥＮ 增殖，迁移，血管生成

ｍｉＲ２６ａ 上调或下调 ３ｐ２２．２ ＰＬＡＧ１，ＥＺＨ２ 凋亡，增殖，侵袭

ｍｉＲ３０ｃ 上调或下调 １ｐ３４．２／６ｑ１３ ＢＣＬ９，ＭＴＡ１ 远处转移

ｍｉＲ１００ 上调或下调 １１ｑ２４．１ ＲＡＳ，ｃｍｙｃ，Ｌａｍｉｎｉｎ５ｂ３，ＴＨＡＰ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ 增殖，凋亡

ｍｉＲ１２５ａ 上调或下调 １９ｑ１３．４１ ＥＲＢＢ２，ＥＲＢＢ３ 增殖，凋亡

ｍｉＲ１９５ 上调或下调 ４ｐ１６．１ ＣＤＫ４，ＧＬＵＴ３，ＷＥＥ１，ＣＤＫ６，Ｂｃｌ２ 周期，增殖，凋亡

ｍｉＲ２２１ 上调或下调 Ｘｐ１１．３ ｐ２７ｋｉｐ１ 周期

ｍｉＲ２２２ 上调或下调 Ｘｐ１１．３ ｐ２７ｋｉｐ１ 周期

ｍｉＲ３０ｂ 上调或下调 ８ｑ２４．２２ ＧａｌＮＡｃ，Ｓｎａｉｌ１ 侵袭，免疫抑制

ｅｔ７ｆａｍｉｌｙ 下调 ９ｑ２２．３２ Ｒａｓ，Ｃｄｃ２５Ａ，ＣｙｃｌｉｎＤ１ 凋亡，增殖，周期

ｍｉＲ１ 下调 ２０ｑ１３．３３／１８ｑ１１．２ Ｅｘｐｏｒｔｉｎ６，Ｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓ９，ＰＮＰ 增殖，侵袭

ｍｉＲ７ 下调 ９ｑ２１．３２／１５ｑ２６．１ ＥＲＢＢ２ 增殖

ｍｉＲ１６ 下调 １３ｑ１４．２ Ｂｃｌ２，ｃｙｃｌｉｎＤ１ａｎｄＤ３，ＣＤＫ１，ＣＤＫ２ 凋亡，周期，远处转移

ｍｉＲ２２ 下调 １７ｐ１３．３ ＰＴＥＮ 增殖，周期

ｍｉＲ２３ａ／ｂ 下调 １９ｐ１３．１３／９ｑ２２．３２ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｌｕｔａｍｉｎａｓｅ 优势增长

ｍｉＲ２７ｂ 下调 ９ｑ２２．３２ ＣＹＰ１Ｂ１，Ｎｏｔｃｈ１Ｈｏｒｍｏｎｅ 远处转移，增殖

ｍｉＲ２９ａ 下调 ７ｑ３２．３ Ｄｋｋ１，Ｋｒｅｍｅｎ２，ｓＦＲＰ２，Ｂ７Ｈ３ 细胞分化，免疫应答

ｍｉＲ３４ａ 下调 １ｐ３６．２２ ＢＣＬ２，ＳＩＲＴ１，Ｅ２Ｆ３，ＮＭＹＣ，ＭＥＴ，ＣＤＫ４６，ＤＬＬ１ 凋亡，增殖

ｍｉＲ３４ｃ 下调 １１ｑ２３．１ ＣＤＫ４，Ｅ２Ｆ３，ＭＥＴ，ｃＭＹＣ 凋亡，增殖

ｍｉＲ９２ 下调 １３ｑ３１．３／Ｘｑ２６．２ Ｂｉｍ 凋亡

ｍｉＲ９９ａ 下调 ２１ｑ２１．１ ＳＭＡＲＣＡ，ＳＭＡＲＣＤ１，ｍＴＯＲ 凋亡，周期

ｍｉＲ１０１ 下调 １ｐ３１．３／９ｐ２４．１ ＥＺＨ２ 增殖，侵袭

ｍｉＲ１０６ｂ２５ 下调 ７ｑ２２．１ ＭＣＭ７ 周期，增殖

ｍｉＲ１０７ 下调 １０ｑ２３．３１ Ｇｒａｎｕｌｉｎ 增殖

ｍｉＲ１２６ 下调 ９ｑ３４．３ ＣＲＫ，Ｓｐｒｅｄ１，ＰＩＫ３Ｒ２／ｐ８５ｂｅｔａＣｅｌｌ 增殖，侵袭，肿瘤生长

ｍｉＲ１２６ 下调 ９ｑ３４．３ Ｐｒｏｓｔｅｉｎ 远处转移

ｍｉＲ１２８ａ 下调 ２ｑ２１．３ ＧＯＬＭ１，ＰＨＢ，ＴＲＯＶＥ２，ＴＭＳＢ１０ 侵袭

ｍｉＲ１３８ 下调 ５ｐ２２ ＥＺＨ２ 周期

ｍｉＲ１４３ 下调 ５ｑ３２ ＭＹＯ６，ＥＲＫ５，ＫＲＡＳ 增殖，迁移，远处转移

ｍｉＲ１４５ 下调 ５ｑ３２ ＭＹＯ６，ＭＹＣ，ＢＮＩＰ３ 迁移，转移，凋亡

ｍｉＲ１４６ａ 下调 ５ｑ３４ ＣＸＣＲ４，ＲＯＣＫ１ 去势抵抗，远处转移

ｍｉＲ２０３ 下调 １４ｑ３２．３３ ＺＥＢ２，Ｂｍｉ，ｓｕｒｖｉｖｉｎ，Ｒｕｎｘ２ 间质化，远处转移

ｍｉＲ２０５ 下调 １ｑ３２．２ ＥｒｂＢ３，Ｅ２Ｆ１，Ｅ２Ｆ５，ＺＥＢ２，ＰｒｏｔｅｉｎＫｉｎａｓｅＣｅ，ＩＬ２４，ＩＬ３２ 周期，增殖，凋亡，间质化

ｍｉＲ２２３ 下调 Ｘｑ１２ ＮＦＩＡ 细胞分化

ｍｉＲ３０１ａ 下调 １７ｑ２２ ＦＯＸＦ２，ＢＢＣ３，ＰＴＥＮ，ＣＯＬ２Ａ１ 增殖

ｍｉＲ３２０ａ 下调 ８ｐ２１．３ ＥＴＳ２ 肿瘤生长

ｍｉＲ３３０ 下调 １９ｑ１３．ｐ３２ Ｅ２Ｆ１ 凋亡

ｍｉＲ３３１３ｐ 下调 １２ｑ２２ ＥＲＢＢ２ 周期

ｍｉＲ４４９ａ 下调 ５ｑ１１．２ ＨＤＡＣ１ 周期，凋亡

·９５５１·安 徽 医 药　ＡｎｈｕｉＭｅｄｉｃａｌａｎｄＰｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌ　２０１７Ｓｅｐ，２１（９）



４　ｍｉＲＮＡ与ＰＣａ的预后
对于早期ＰＣａ患者，根治性前列腺癌切除术及

早期放化疗是最佳有效的治疗方法。而对于晚期

患者雄激素阻断疗法是主要的治疗手段，该方法对

７０％～８０％的患者有效，但大多数患者都会在２年
内出现药物抵抗而导致复发［１１］，因此对于特定的

ＰＣａ患者选择最佳的治疗方式是有必要的。目前
ＰＣａ分期的标准主要依据血清中的 ＰＳＡ含量，肿瘤
大小及Ｇｌｅａｓｏｎ评分不能完全准确的区分个体间肿
瘤属性的差异，只有使用个体特征性的分子标记检

测手段才能将肿瘤的属性区分开来以便选择最佳

的治疗手段，ｍｉＲＮＡ是其中最佳的选择。不同的
ｍｉＲＮＡ与 ＰＣａ生物学行为密切相关。研究发现一
些ｍｉＲＮＡ可以调节雄激素信号通路并且区分前列
腺癌去势抵抗，例如，ｍｉＲ１２５ｂ［２４］，ｍｉＲ２１［３０］和
ｍｉＲ１４１［３１］与雄激素应答元件存在相关关系并抑制
其结合靶点。ｍｉＲ３３１３ｐ也有类似的调控作用［３２］。

其他一些 ｍｉＲＮＡ如 ｍｉＲ１４１，ｍｉＲ１４３，ｍｉＲ１３２／
２１２［３３］和ｍｉＲ１４５可以调控肿瘤细胞的迁移效应，
有研究者［１１，３４３７］研究发现 ＰＣａ中上调的 ｍｉＲ１４１、
ｍｉＲ２０ａ与肿瘤远处转移及 Ｇｌｅａｓｏｎ评分［３８］密切相

关。其他学者［１０，３９４０］发现 ＰＣａ的远处转移同样与
ｍｉＲ１６，ｍｉＲ３４ａ，ｍｉＲ１２６，ｍｉＲ２０５，ｍｉＲ１４６ａ的
下调及ｍｉＲ３０１和ｍｉＲ１２５ｂ的上调有关，ＰＣａ细胞
中ｍｉＲ２００家族下调可以促进细胞的间质转化进而
更容易远处转移。晚期转移 ＰＣａ患者中 ｍｉＲ２０３
含量逐渐降低，表明 ｍｉＲ２０３具有一定的抗转移作
用。另外一些 ｍｉＲＮＡ，如 ｍｉＲ１，ｍｉＲ３１及 ｍｉＲ
２０５与 Ｇｌｅａｓｏｎ评分有关，ｍｉＲ１２５ｂ，ｍｉＲ２０５和
ｍｉＲ２２２与肿瘤分期存在相关，ｍｉＲ２２４［４１］与肿瘤
复发有关，ｍｉＲ１，ｍｉＲ１０，ｍｉＲ３０ｃ，ｍｉＲ１００，ｍｉＲ
１２５ｂ和 ｍｉＲ２２４与肿瘤的周围神经侵犯有关等，
具体见表２。
５　结论

虽然到目前为止尚没有一种特定 ｍｉＲＮＡ与
ＰＣａ存在独立的相关性，但是一些在 ＰＣａ中上调和
下调的ｍｉＲＮＡ所引起 ＰＣａ的分期、迁移及侵袭等
能力的变化已经被证明，这些研究都为 ＰＣａ新的诊
断及治疗提供了一种新的发展方向，我们应该研究

获得更多相关 ｍｉＲＮＡ与 ＰＣａ的特定功能的知识，
并寻找高度相关性的生物标记及治疗手段，为 ＰＣａ
的诊断、预后及治疗开辟新的方向。

表２　与ＰＣａ预后相关的ｍｉＲＮＡ

ｍｉＲＮＡ型别 表达 靶基因 预后参数

ｍｉＲ２１ 上调 ＭＡＲＣＫＳ 去势抵抗

ｍｉＲ３３１３ｐ 下调 ＥＲＢＢ２ 去势抵抗

ｍｉＲ１４１ 上调 Ｃｌｏｃｋ 去势抵抗，Ｇｌｅａｓｏｎ评分

ｍｉＲ２０ａ 上调 Ｅ２Ｆ１３ 凋亡，转移，Ｇｌｅａｓｏｎ评分

ｍｉＲ１４６ 下调 ＣＸＣＲ４，ＲＯＣＫ１ 去势抵抗，远处转移

ｍｉＲ１２５ｂ 上调 ＢＡＫ１ 远处转移，肿瘤分期，周围神经侵犯

ｍｉＲ２２４ 上调 ＫＬＫ１，ＡＰＩ５ 凋亡，细胞增殖，侵袭，肿瘤复发

ｍｉＲ９６ 上调 ＦＯＸＯ１，ｈＺＩＰｓ 肿瘤复发

ｍｉＲ１３２／２１２ 上调 ＳＯＸ４ 迁移，侵袭，远处转移

ｍｉＲ１ 下调 ＸＰＯ６，ＰＴＫ９，ＰＮＰ Ｇｌｅａｓｏｎ评分，肿瘤分期，复发

ｍｉＲ１４３ 下调 ＭＹＯ６ 远处转移

ｍｉＲ１４５ 下调 ＭＹＯ６，ＭＹＣ 远处转移

ｍｉＲ１６ 下调 Ｂｃｌ２ 远处转移

ｍｉＲ３４ａ 下调 ＣＤ４４ 远处转移

ｍｉＲ１２６ 下调 Ｐｒｏｓｔｅｉｎ 远处转移

ｍｉＲ３０１ 下调 ＦＯＸＦ２，ＢＢＣ３，ＰＴＥＮ，ＣＯＬ２Ａ 远处转移

ｍｉＲ２００ｆａｍｉｌｙ 下调 ＺＥＢ２，Ｂｍｉ，ｓｕｒｖｉｖｉｎ，Ｒｕｎｘ２，ＥｒｂＢ３，２Ｆ１，Ｅ２Ｆ５，ＰＫＣｅ 远处转移，Ｇｌｅａｓｏｎ评分，肿瘤分期

ｍｉＲ２２１ 下调 ｐ２７ｋｉｐ 远处转移

ｍｉＲ１０ 上调 ＨＯＸＡ１ 周围神经侵犯

ｍｉＲ１００ 上调 ｃｍｙｃ，Ｌａｍｉｎｉｎ５ｂ３，ＲＡＳ，ＴＨＡＰ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ 周围神经侵犯

ｍｉＲ３０ｃ 上调 ＢＣＬ９，ＭＴＡ１ 周围神经侵犯

ｍｉＲ２２４ 上调 ＫＬＫ１，ＡＰＩ５ 周围神经侵犯
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ｏｆｐｒｏｓｔａｔｅｃａｒｃｉｎｏｍａｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｄｅｅｐｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＭｏｌＣａｎｃ

ｅｒＲｅｓ，２０１０，８（４）：５２９５３８．

·１６５１·安 徽 医 药　ＡｎｈｕｉＭｅｄｉｃａｌａｎｄＰｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌ　２０１７Ｓｅｐ，２１（９）


