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ｈｓａｍｉＲ１００的生物信息学分析
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　　摘　要：目的　对ｈｓａｍｉＲ１００进行靶基因、功能预测等生物信息学分析，为深入研究ｈｓａｍｉＲ１００功能提供理论和试验基

础。方法　利用Ｐｕｂｍｅｄ检索ｍｉＲＮＡ１００相关文章，通过ｍｉＲＢａｓｅ、ＮＣＢＩ、ＵＣＳＣＢｒｏｗｓｅｒ等在线工具分析ｈｓａｍｉＲ１００序列，应

用ｍｉＲａｎｄａ、ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ及ＰｉｃＴａｒ预测ｈｓａｍｉＲ１００靶基因，结合已证实的靶基因进行功能富集分析和信号通路富集分析。

结果　ｈｓａｍｉＲ１００与多种肿瘤发生、发展有关，其序列在各物种间具有高度保守性。ｈｓａｍｉＲ１００靶基因功能富集于基因沉默、

染色质沉默、细胞生物合成负性调节等（犘＜０．０１），涉及肿瘤信号通路、溶酶体信号通路、凋亡信号通路等信号转导通路（犘＜

０．０５）。结论　ｈｓａｍｉＲ１００可能参与肿瘤发生相关的生物学过程。
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　　小ＲＮＡ（ｍｉＲＮＡ）是一类长度约２２ｎｔ、可在转录后水平调

控基因（包括许多重要的肿瘤相关基因）表达的内源性非编码

小分子ＲＮＡ，并参与体内几乎所有的信号转导途径
［１２］。ｍｉＲ

１００是具有高度保守性的ｍｉＲＮＡ之一
［３］。本文拟对迄今已有

的ｍｉＲ１００研究文献进行总结分析，并通过生物信息学方法预

测人ｍｉＲ１００（ｈｓａｍｉＲ１００）靶基因，对其靶基因进行功能及信

号通路富集分析，为后续深入研究提供线索。

１　材料与方法

１．１　数据来源　使用Ｐｕｂｍｅｄ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．

ｇｏｖ／ｐｕｂｍｅｄ／）查阅已发表的ｍｉＲ１００研究文献，利用ｍｉＲＢａｓｅ

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍｉｒｂａｓｅ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｓｈｔｍｌ）、ＮＣＢＩＭａｐｖｉｅｗｅｒ

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｐｒｏｊｅｃｔｓ／ｍａｐｖｉｅｗ／）、ＵＣＳＣ

ＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｇｅｎｏｍｅ．ｕｃｓｃ．ｅｄｕ／ｃｇｉｂｉｎ／ｈｇＧａｔｅ

ｗａｙ）等在线工具获取ｈｓａｍｉＲ１００碱基序列、染色体定位、物

种保守性等基本信息；选择 ｍｉＲａｎｄａ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍｉｃｒｏｒｎａ．

ｏｒｇ／）、ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ．ｏｒｇ／）、ＰｉｃＴａｒ（ｈｔ

ｔｐ：／／ｐｉｃｔａｒ．ｂｉｏ．ｎｙｕ．ｅｄｕ／）ｍｉＲＮＡ靶基因预测网站预测ｈｓａ

ｍｉＲ１００靶基因；采用 ＤＡＶＩＤ（ｈｔｔｐ：／／Ｄａｖｉｄ．ａｂｃｃ．ｎｃｉｆｃｒｆ．

ｇｏｖ／）、ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ和ＫＥＧＧ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｅ．ｊｐ／）公

共数据库对靶基因进行功能富集分析（ＧＯ分析）和信号转导

通路富集分析（Ｐａｔｈｗａｙ分析）。

１．２　ＧＯ及Ｐａｔｈｗａｙ分析　综合各预测网站ｈｓａｍｉＲ１００靶

基因交集，根据ＧＯ注释中的生物学过程和分子功能进行ＧＯ

注释层次分类及富集分析。采用ＢｉＮＧＯ进行ＧＯ注释的显著

性分析［４］，选择所有的蛋白编码基因作为背景基因，使用超几

何分布计算犘值，以犘＜０．０１为显著性阈值，分别得到相对于

背景具有统计意义的高频率注释，即基因集合在ＧＯ类别上的

分布信息。采用ＤＡＶＩＤ数据库对ｈｓａｍｉＲ１００预测靶基因集

·７７１２·国际检验医学杂志２０１２年９月第３３卷第１８期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ２０１２，Ｖｏｌ．３３，Ｎｏ．１８
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讯作者，Ｅｍａｉｌ：ｚｙｐ８２ｙｙ＠ｙａｈｏｏ．ｃｏｍ．ｃｎ。



合进行基于ＫＥＧＧ数据库的Ｐａｔｈｗａｙ分析，通过ＦｉｓｈｅｒＥｘａｃｔ

Ｔｅｓｔ计算犘值，以犘＜０．０５为显著性阈值，得到基因集合相对

于背景具有统计意义的信号转导及疾病通路。

２　结　　果

２．１　ｈｓａｍｉＲ１００研究进展　已有的研究显示ｈｓａｍｉＲ１００

在宫颈癌、鼻咽癌、卵巢癌、急性髓细胞白血病等恶性肿瘤中低

表达，通过抑制ＰＬＫ１、ＲＢＳＰ３、ｍＴＯＲ等靶基因表达起到抑癌

作用。然而在神经胶质瘤、髓母细胞瘤、儿童急性淋巴细胞白

血病、弥散型胃癌等恶性肿瘤中ｈｓａｍｉＲ１００高表达，通过调

节ＡＴＭ、ＡＴＡＤ２、ＳＭＡＲＣＡ５等靶基因表达发挥原癌基因作

用。此外，ｈｓａｍｉＲ１００亦参与新生血管形成、上皮间质转化等

过程。见表１。

２．２　ｈｓａｍｉＲ１００同源性分析　通过 ｍｉＲＢａｓｅ、ＮＣＢＩＭａｐ

ｖｉｅｗｅｒ、ＵＣＳＣＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ分析发现人ｍｉＲ１００位于染色

体１１ｑ２４．１；应用 ｍｉＲＢａｓｅ对人、小鼠、果蝇等百余种物种的

ｍｉＲ１００序列进行分析，发现ｈｓａｍｉＲ１００中“１３ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃ

ｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３４”２２个碱基在物种间高度保守（见表２）。

２．３　ｈｓａｍｉＲ１００靶基因预测及靶基因 ＧＯ和Ｐａｔｈｗａｙ分析

　ｍｉＲａｎｄａ、ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ、ＰｉｃＴａｒ软件预测ｈｓａｍｉＲ１００靶基因

结果分别为１３８９、２８、４１个，取交集共８个基因，分别为：

ＳＭＡＲＣＡ５、ＦＺＤ８、ＴＲＩＢ２、ＥＩＦ２Ｃ２、ＫＢＴＢＤ８、ＺＺＥＦ１、ＢＡＺ２Ａ、

ＨＳ３ＳＴ３Ｂ１。ＤＩＡＮＡＬＡＢＴａｒＢａｓｅ６．０数据库收录已有试验

数据 支 持 的 ｈｓａｍｉＲ１００ 靶 基 因 共 ８ 个：ＰＬＫ１、ＩＧＦ１Ｒ、

ｍＴＯＲ、Ｒａｐｔｏｒ、ＦＧＦＲ３、ＭＭＰ１３、ＥＧＲ２、ＩＤ１。ＧＯ 分析发现

ｈｓａｍｉＲ１００靶基因功能主要涉及基因沉默、染色质沉默、负性

调节细胞的生物合成等生物学过程（犘＜０．０１，见表３），涉及的

信号通路主要有肿瘤信号通路、溶酶体信号通路、凋亡信号通

路等（犘＜０．０５，见表４）。

表１　　ｈｓａｍｉＲ１００研究文献荟萃

相关疾病
ｍｉＲ１００

表达
作用 第一作者（发表年份）

透明细胞卵巢癌 降低 抑癌基因（抑制增殖、促凋亡、增强对西罗莫司抑制剂ＲＡＤ００１的敏感性） ＮａｇａｒａｊａＡＫ（２０１０）
［５］

宫颈癌 降低 抑癌基因（调控细胞增殖、凋亡及细胞周期） ＬｉＢＨ（２０１１）［６］

口鳞状细胞癌 降低 抑癌基因（抑制细胞增殖、影响放射敏感性） ＨｅｎｓｏｎＢＪ（２００９）［７］

鼻咽癌 降低 抑癌基因（调控细胞增殖） ＳｈｉＷ（２０１０）［８］

肺癌 降低 抑癌基因（抑制细胞增殖、促进凋亡、调节细胞周期） ＧａｏＷ（２０１１）［９］

头颈部鳞状细胞癌 降低 抑癌基因（抑制细胞的增殖，促进凋亡并使细胞阻滞在Ｇ２／Ｍ期） ＤａｉＹ（２０１１）［１０］

甲状腺瘤 降低 抑癌基因 ＶｒｉｅｎｓＭＲ（２０１１）［１１］

膀胱癌 降低 抑癌基因 ＣａｔｔｏＪＷ（２００９）［１２］

儿童肾上腺皮脂瘤 降低 抑癌基因 ＤｏｇｈｍａｎＭ（２０１０）
［１３］

肝癌 降低 抑癌基因 ＣａｉｒｏＳ（２０１０）［１４］

乳腺癌（ＭＣＦ７细胞） 降低 抑癌基因 ＬｏｂｅｒｔＳ（２０１１）［１５］

局限性前列腺癌 升高 原癌基因 ＬｅｉｔｅＫＲ（２０１１）［１６］

弥散型胃癌 升高 原癌基因 ＵｅｄａＴ（２０１０）［１７］

儿童急性髓细胞性白血病 升高 原癌基因 ＺｈａｎｇＨ（２００９）
［１８］

儿童急性淋巴白血病 升高 原癌基因 ｄｅＯｌｉｖｅｉｒａＪＣ（２０１２）［１９］

神经胶质瘤（Ｍ０５９Ｊ细胞） 升高 原癌基因（降低放射敏感性） ＮｇＷＬ（２０１０）
［２０］

髓母细胞瘤 升高 原癌基因（调控细胞增殖、凋亡及细胞周期） ＬｉｕＷ（２００９）［２１］

表２　　部分物种ｍｉＲ１００保守序列

序列号 名称 物种 染色体定位 保守序列

ＭＩ００００１０２ ｈｓａｍｉｒ１００ 犎狅犿狅狊犪狆犻犲狀狊（人） １１：１２２０２２９３７１２２０２３０１６［－］ １３ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３４

ＭＩ００００６９２ ｍｍｕｍｉｒ１００ 犕狌狊犿狌狊犮狌犾狌狊（小家鼠） ９：４１３３９５０８４１３３９５８７［＋］ １３ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３４

ＭＩ００００８８５ ｒｎｏｍｉｒ１００ 犚犪狋狋狌狊狀狅狉狏犲犵犻犮狌狊（褐家鼠） ８：４４５１８６７０４４５１８７４９［＋］ １３ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３４

ＭＩ００００３７８ ｄｍｅｍｉｒ１００ 犇狉狅狊狅狆犺犻犾犪犿犲犾犪狀狅犵犪狊狋犲狉（果蝇） ２：１８４７１４３４１８４７１５３３［＋］ １２ａａｃｃｃｇｕａａａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３３

ＭＩ０００１２５８ ｇｇａｍｉｒ１００ 犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊（原鸡） ２４：３３７２８９４３３７２９７３［＋］ １３ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３４

ＭＩ００１２２１８ ｄｐｕｍｉｒ１００ 犇犪狆犺狀犻犪狆狌犾犲狓（蚤状蟤） ７１：４４６６４０４４６７４０［－］ ２１ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇｕ４３

ＭＩ００１３４９７ ａａｅｍｉｒ１００ 犃犲犱犲狊犪犲犵狔狆狋犻（埃及伊蚊） １：１１４２１５４１１４２２７９［＋］ ３１ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ５２

ＭＩ０００１９５８ ｄｒｅｍｉｒ１００１ 犇犪狀犻狅狉犲狉犻狅（鲐） １５：２０３９９２７５２０３９９３７０［＋］ ２４ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ４５

ＭＩ００１３８７８ ａｐｉｍｉｒ１００ 犃犮狔狉狋犺狅狊犻狆犺狅狀狆犻狊狌犿（豌豆蚜） １５：２０３９９２７５２０３９９３７０［＋］ ２１ｇａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ４２

ＭＩ０００２７０９ ｇｇｏｍｉｒ１００ 犌狅狉犻犾犾犪犵狅狉犻犾犾犪（大猩猩） １１：１２２０２２９３７１２２０２３０１６［－］ １３ａａｃｃｃｇｕａｇａｕｃｃｇａａｃｕｕｇｕｇ３４
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表３　　ｈｓａｍｉＲ１００预测靶基因ＧＯ分析结果

ＧＯ号 ＧＯ注释 犘值
基因数量

（狀）
基因

１６４５８ ｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇ ２．６９×１０－６ ３ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

１８３ ｃｈｒｏｍａｔｉｎｓｉｌｅｎｃｉｎｇａｔｒＤＮＡ ３．７１×１０－６ ２ ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

５６７７ ｃｈｒｏｍａｔｉｎｓｉｌｅｎｃｉｎｇｃｏｍｐｌｅｘ ３．７１×１０－６ ２ ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

４００２９ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃ ７．１２×１０－６ ３ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

６３４２ ｃｈｒｏｍａｔｉｎｓｉｌｅｎｃｉｎｇ ４．０７×１０－５ ２ ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

４５８１４ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃ ５．２８×１０－５ ２ ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

１０５５８ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ７．６９×１０－５ ４ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ，ＴＲＩＢ２

３１３２７ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｃｅｌｌｕｌａｒｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ８．６４×１０－５ ４ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ，ＴＲＩＢ２

９８９０ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ９．２０×１０－５ ４ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ，ＴＲＩＢ２

３１３２４ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｃｅｌｌｕｌａｒｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ２．２９×１０－４ ４ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ，ＴＲＩＢ２

１０６０５ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ２．４８×１０－４ ４ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ，ＴＲＩＢ２

６３３８ ｃｈｒｏｍａｔｉｎｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇ ２．８９×１０－４ ２ ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ

９８９２ ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ３．３０×１０－４ ４ ＥＩＦ２Ｃ２，ＳＭＡＲＣＡ５，ＢＡＺ２Ａ，ＴＲＩＢ２

表４　　ｈｓａｍｉＲ１００预测靶基因Ｐａｔｈｗａｙ分析结果

编号 项目 数量［狀（％）］ 犘值 基因

ｈｓａ０４２１０ Ａｐｏｐｔｏｓｉｓ １１（１．６） ０．００５１８７
ＢＡＸ，ＣＦＬＡＲ，ＤＦＦＢ，ＦＡＤＤ，ＦＡＳＬＧ，ＴＲＡＦ２，ＥＮ

ＤＯＧ，ＩＲＡＫ３，ＰＩＫ３ＣＤ，ＰＰＰ３ＣＡ，ＡＫＴ３

ｈｓａ０４６７０ Ｌｅｕｋｏｃｙｔｅｔｒａｎｓｅｎｄｏｔｈｅｌｉａｌｍｉｇｒａｔｉｏｎ １３（１．９） ０．００６２３１

Ｆ１１Ｒ，ＰＴＫ２，ＲＡＰ１Ｂ，ＡＣＴＧ１，ＣＴＮＮＡ２，ＣＴＮＮＢ１，

ＣＬＤＮ１１，ＣＬＤＮ１７，ＣＬＤＮ４，ＩＴＧＡ４，ＩＴＧＡＭ，

ＰＩＫ３ＣＤ，ＲＡＣ１

ｈｓａ０５２００ Ｐａｔｈｗａｙｓｉｎｃａｎｃｅｒ ２４（３．４） ０．０２０４５１

ＢＡＸ，ＦＡＤＤ，ＦＡＳＬＧ，ＧＬＩ１，ＰＴＫ２，ＴＲＡＦ２，ＢＩＲＣ５，

ＣＴＮＮＡ２，ＣＴＮＮＢ１，ＤＡＰＫ３，ＦＧＦ３，ＦＧＦＲ３，ＦＬＴ３，

ＦＺＤ８，ＩＴＧＡ３，ＬＡＭＡ１，ＬＡＭＡ５，ＭＴＯＲ，ＰＩＫ３ＣＤ，

ＲＡＣ１，ＳＵＦＵ，ＴＧＦＢ３，ＡＫＴ３，ＷＮＴ７Ａ

ｈｓａ０４１４２ Ｌｙｓｏｓｏｍｅ １１（１．６） ０．０３６１３３
ＡＴＰ６Ｖ０Ｃ，ＡＴＰ６Ｖ０Ｂ，ＡＴＰ６Ｖ０Ｄ１，ＡＣＰ５，ＡＰ１Ｍ１，

ＡＰ１Ｍ２，ＡＰ１Ｓ３，ＧＮＳ，ＧＡＡ，ＭＡＮＢＡ，ＰＰＴ２

ｈｓａ０４５３０ Ｔｉｇｈｔｊｕｎｃｔｉｏｎ １２（１．７） ０．０３７１１６

Ｆ１１Ｒ，ＡＣＴＧ１，ＣＴＮＮＡ２，ＣＴＮＮＢ１，ＣＬＤＮ１１，

ＣＬＤＮ１７，ＣＬＤＮ４，ＣＲＢ３，ＬＬＧＬ１，ＲＲＡＳ，ＳＹＭＰＫ，

ＡＫＴ３

ｈｓａ０４９４０ ＴｙｐｅＩｄｉａｂｅｔｅｓｍｅｌｌｉｔｕｓ ６（０．９） ０．０３８２０５
ＦＡＳＬＧ，ＧＡＤ２，ＨＬＡＤＭＢ，ＨＬＡＤＯＡ，ＨＬＡ

ＤＲＢ４，ＨＬＡＤＱ

ｈｓａ０５３１０ Ａｓｔｈｍａ ５（０．７） ０．０３８７６２
ＦＣＥＲ１Ｇ， ＨＬＡＤＭＢ， ＨＬＡＤＯＡ， ＨＬＡＤＲＢ４，

ＨＬＡＤＱＡ１

ｈｓａ０００６２ Ｆａｔｔｙａｃｉｄｅｌｏｎｇａｔｉｏｎｉｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ ３（０．４） ０．０４６８７６ ＥＣＨＳ１，ＨＡＤＨＢ，ＰＰＴ２

３　讨　　论

ｍｉＲＮＡ作用机制是通过与靶基因３′ＵＴＲｓ完全或不完全

互补结合，降解靶基因或抑制靶基因翻译。由于 ｍｉＲＮＡ靶基

因的种类和数量较多，而且靶基因参与的调控机制也比较复

杂，所以通过生物信息学对 ｍｉＲＮＡ进行分析，准确预测 ｍｉＲ

ＮＡ靶基因，正确认识ｍｉＲＮＡ与其靶基因的相互作用，对确定

ｍｉＲＮＡ研究方向具有重要意义。

本研究分析发现ｍｉＲＮＡ１００序列在百余种物种中高度保

守，提示其可能具有较为强大的生物学功能。目前有关ｈｓａ

ｍｉＲＮＡ１００的研究主要集中于肿瘤相关疾病，但在不同肿瘤

中作用并不一致，有的甚至完全相反。ｈｓａｍｉＲ１００在宫颈癌、

鼻咽癌、急性髓细胞白血病等恶性肿瘤中的表达量降低，可能

发挥抑癌基因作用；而在神经胶质瘤、髓母细胞瘤、儿童急性淋

巴细胞白血病等恶性肿瘤中表达量升高，提示发挥原癌基因作

用。ｍｉＲ１００通过对靶基因的调节来影响细胞周期，控制细胞

的增殖、凋亡，还可影响某些肿瘤对抗癌药物、放射治疗的敏感

·９７１２·国际检验医学杂志２０１２年９月第３３卷第１８期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ２０１２，Ｖｏｌ．３３，Ｎｏ．１８



性。此外，ｍｉＲ１００异常表达在其他疾病中也有报道。Ｊｏｙｃｅ

等［２２］研究表明银屑病患者ｍｉＲ１００水平明显升高，Ｓｈｉｍａｍｕｒａ

等［２３］报道ｍｉＲ１００参与上皮间质转化，Ｇｒｕｎｄｍａｎｎ等
［２４］认为

ｍｉＲ１００可调节血管内皮细胞增殖及血管平滑肌细胞迁移。

目前有关ｍｉＲＮＡ靶基因的确定主要靠生物信息学软件

预测和生物学试验方法，尽管准确预测和鉴定 ｍｉＲＮＡ靶基因

的难度都很大，但不同软件预测的结果有可能不一样，采用多

个软件进行预测，取其交集部分，可提高预测结果的可靠性，减

小假阳性率。本研究通过目前应用较广泛的 ｍｉＲＮＡ靶基因

预测软件 ｍｉＲａｎｄａ、ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ和ＰｉｃＴａｒ预测 ｍｉＲ１００靶基

因，综合各软件预测靶基因集合进行ＯＧ及Ｐａｔｈｗａｙ分析，发

现ｈｓａｍｉＲＮＡ１００靶基因功能主要富集于基因沉默、染色质

沉默、负性调节细胞生物合成等（犘＜０．０１），信号通路主要富

集于肿瘤信号通路、溶酶体信号通路、凋亡信号通路等（犘＜

０．０５）。由于这些生物学功能涉及肿瘤发生、发展的多个阶段，

据此可推测ｈｓａｍｉＲ１００在多种肿瘤中表达异常，并通过调控

其靶基因的表达进而引起多种生物学特性的变化。通过试验

证实ｈｓａｍｉＲ１００调控这些信号通路的具体机制，将进一步阐

明ｈｓａｍｉＲ１００参与肿瘤发生、发展的过程，为多种恶性肿瘤

的诊断、治疗提供理论依据和试验基础。
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