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［摘 要 ］
ｍｉＲＮＡｓ 是 一 类存 在 于各种 真核细 胞 内 具 有 重要基 因 调 控 功 能 的 非 编 码 小分子 ＲＮＡ ，

是近年来 生命科 学 与 基 础 医 学 研 究 的 热 点 领 域 。 本 文 以 汤 森路透 公 司 （Ｔｈｏｍ ｓｏｎＲｅｕ ｔ ｅｒｓ ） 的 科 学

引 文 索 引 数据 库 （ ＳＣＩＥ ） 为 数 据 源 ， 利 用 Ｔｈｏｍｓｏ ｎＤ ａ ｔａＡｎ ａｌ ｙｚｅｒ 软 件 对 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年 发 表 的

ｍｉＲＮＡｓ 相 关研究 论文进行 文献计 量分析 ， 初 步揭 示 了 该 领域 的 进展状 况及 发展 趋势 。
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ｍ ｉＲＮＡ 是真核生物细胞 内 源高度保守 的单链Ｃ ｉ
ｔａ ｔ

ｉ
ｏｎＩｎｄ ｅｘ Ｅｘｐａｎｄ ｅｄ

，ＳＣ ＩＥ） 为数据源 ， 利用关

小分子 ＲＮＡ ， 其编 码基 因首先转 录产生初级 产物键词检索 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年间发表的全部研究论文 ，文

（ｐ ｒ ｉ
－ｍ

ｉＲＮＡ） ，在细胞核内被 Ｄ ｒｏｓｈ ａ 酶切割成发夹献类型限定为 Ａｒｔ ｉｃ ｌｅ ，共检 出文献 1 8  4 6 0 篇 ， 经过

状前体 （ ｐｒｅ
－ｍ ｉＲＮＡ ） 后转 运 出 核 ， 然后经 Ｄ

ｉ ｃｅｒ 酶甄别 ，剔除 错误检 索 文献 1 8 篇 ， 最终分析用 文献

切割成约 2 1
—

2 3 ｎｔ的成熟
ｘｎ ｉＲＮＡ ［

1－ 5
］

，再与
ＡＧＯ 1 8  4 4 2

篇 。 检索式为 ：
ＴＳ＝ ｍ ｉ ｃｒｏＲＮＡｏ ｒｍ ｉ

ＲＮＡ

蛋 白 结合 形 成 ＲＮＡ 诱导 沉 默复 合物 （ ＲＮＡ－

ｉｎ－
ｏ ｒｌ

ｉｎ
－ 4 ｏｒｌｅｔ

－

7
0

ｄｕｃｅｄｓ ｉ ｌｅｎｃ ｉｎｇｃｏｍｐ ｌｅｘ
，Ｒ ＩＳＣ） ， 通过 完全或不完ｉ

．
 2数据整理

全配对互补方式 ，主要与靶 ｍＲＮＡ 的 3

＇

－ＵＴＲ 区结机构名 称 和作 者 姓名 问题 。 Ｗ ｅｂｏｆＳｃ ｉｅｎｃ ｅ

合 ，使 ｍＲＮＡ 降解或介导其转译抑制 ［
6
— 8

］

，参 与 了Ｅ ｘｐ ａｎｄｅ
ｄ 数据库提供 的信息 ，部分单位英文标注信

生物发育 、细胞分化 和调亡 、脂类代谢 、病毒感染和 息重复 ， 比如 国家 自 然科学基金委员会 ，在 ＳＣＩＥ 数

癌症 发 生 等 重 要 生 命过 程 的 基 因 表 达 调 控 过 据库的基金资助机构 中有 Ｎａ ｔ ｉｏｎａ ｌＮａ ｔｕｒａ ｌＳｃｉｅｎｃ ｅ

程 ［
9
—

1？
。 1 9 9 3

年 ，在线虫 中首 次发现 了两个ｍ ｉＲ－

Ｆｏ ｕｎｄａ ｔ ｉｏｎｏｆＣｈ ｉｎａ ，ＮＳＦＣ ，Ｎ ａ ｔｉｏ ｎａ ｌＳｃ ｉｅｎｃ ｅ

ＮＡｓ 分子 ，
Ｚ＆ 4 和

1 7
］

。 目 目 ！
Ｉ

， 已在生物体 内
Ｆｏｕｎｄａ ｔ ｉｏｎｏｆＣｈｉｎａ 三种标识 。 针对 这

一

问 题
，
我

鉴别 出 2 8 6 4 5 个发夹型 ｍ ｉＲＮＡ ｓ 前体分子 ’ 3 5  8 2 8

们将同
一机构 的标注统

一

化 、数 目 进行合并 。 由 于

个成 熟 ｍ ｉ
ＲＮＡｓ 分子 ， 分 布 于 2 2 3 个 物 种 之 巾

ＷｏＳ 数据库 中作者标注形式不完全统
－

，容易 产生
（ ｍｉＲｂ＾ 6

＾

2 1
＇ｈｔｔＰ ： ／ ／ｗＷＷ ＂ｍ ｉｒ ｂａ Ｓｅ ＇°ｒｇ ／ ｉｎｄｅＸ＂

混淆 。 我们通过不 同方式 （如隶属机构 、 邮 件地址 、

ｓｈ ｔｍ ｌ ）
［ 1 8— 2 1 ］

＾ 0
，

＿ ｔ Ａ原文 比对等 ）对论文 作者信息进行校 核 ， 对 中 国 大
本文通过对 1的 3 年一 2 0 1 3 年期 间 的 ｒｍＲＮＡ、

五进立么於

相关研究的科技文献进行计量分析 ， 总结 了近年来

ｍｉＲＮＡ繊的主丽舶容維歸况 ，瓶其未
—－

。

学科领域分类是按照汤森路透公司提供的分类
°

标准划分的 ，与我 国现行学科体系划分标准不完全

1 数据来源与整理分析一致 。 按照 国 际惯例 ，在合作论文 中各作 者 、机构 、

1 ． 1 数据源 与数据库检索国家 （地区 ）对 同
一

篇论文 的贡献相等原则进行统计

本文 以汤森路透公司 （ ＴｈｏｍｓｏｎＲｅｕｔ ｅ ｒｓ ）Ｗｅｂ分析 。

ｏｆＳｃ ｉ ｅｎ ｃｅ 平台开发的科学引文索引数据库 （Ｓｃ ｉｅｎ ｃｅ
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图 1 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年微小 ＲＮＡ 研究论文 年度变化趋势 （ 数据来源 ： ＳＣ 1 Ｅ 数据库 ）

1 ． 3 分析 工具篇 ；德 国科学基金会资助 了 4 0 1 篇 ， 马 普学会资助 了

Ｔ ｈｏｍｓｏ ｎＤａ ｔａＡｎａ ｌｙｚ ｅｒ （ ＴＤＡ ）是一个功能强 8 8
篇 。

大的文本分析挖掘 软件 ， 可 以对文本数据进行 多角中 国 的论文数量增长速度最快 ， 于 2 0 0 7 年超过

度 的研究 。 本 文使用 ＴＤＡ 对 ｍ ｉＲＮＡ 科技文献 的德国成为世界第二 ，但 当时 的论 文数量 只 占 美 国 的

年度变化趋 势 、 研究 主题 ， 主要研究人 员 及隶属 国 1 6
． 8 ％ ，

2 0 1 3 年在 ｍ ｉＲＮＡ 研究领域 中 国 的论文数

另 Ｉ

Ｊ
、 机构和资助机构进行深度数据挖掘 ， 为 洞察该领量超过美 国成为 世界第

一

，说 明 ｍ ｉＲＮＡ 相关研究

域研究热点 、发展趋势提供有价值的信息 。在 中 国发展最快 ，这与近年来我 国 政府持续加大对

2ｍ ｉＲＮＡ 相关研究论文 的特征分析
科研 的投人有直接关 系 ，其 中 作 为 支持基础研究 主

渠道 的 国家 自 然科学基金经费强度不断提升 ，有力

2
．

1 总论文数量支持 了高校科研院所的科技人员 开展 ｍ ｉＲＮＡ 相关

ｍ ｉＲＮＡ 相关研究发表的论文数量在过去二 十 领域 的研究 ， 因此科技产 出 也随之提高 。

多年里总体呈现快速增 长趋势 。 其 中 ，
1 9 9 3
—

2 0 0 2

 6 2 0

年期 间 处于 ｍ ｉＲＮＡ 研究 的 起步阶段 ，论文 总量较
■
美国

少 ，增速较慢 ， 年 均不超 过 5 篇 。 在 2 0 0 2
—

2 0 0 3 年 ，Ｗ＼

■中国

ｍ ｉ ＲＮ Ａ 相关研究 连续两年被 Ｓ士■ 杂志评 选为年 9 9 7 ＪＩＢｂＫＩ
？德 0

度 十大 突破技术之 － ；
2 0 0 5 年 6 月 至 7 月 期 间 ， 在

Ｎ如請 杂志 上先后 发表 了 6 篇有关 ｍ ｉＲＮＡ 的研究

论文 ， 揭示 了ｍ ｉ
ＲＮＡ 与 病毒复制 、肿 瘤发生 、 细胞：：

分裂和心脏形成等重要生命过程相关 。 这些进展 ｉＥ ｜ 4 9 6％ ．

进了ｍ ｉ
ＲＮＡ 的 相 关 研 究 的 发 展 。 冊显 示 ，▼？韩国

2 0 0 3
－

2 0 1 3 年之间 ｍ ｉＲＮＡ 领域的科学研究非常活■澳大利亚

跃 ，研究论文年均增 长輔过 5 6 ． 3 ％ ，細 1 所示 。

4 9 6 3

据不完全统计 ， 截止 2 0 1 4 年 底发表研究论文 6 3 0 0

图 2 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年 ｍｉＲＮＡ 研究论文 数量前十位的 国家

余篇 ， 巳超过 2 0 1 3 年全年发文量 。

2  2 主要 Ｈ
Ｉ 家 2 ． 3 主要研究机构

1 9 9 3
—

2 0 1 3 年期 间 ， 发表 ｍ ｉ
ＲＮＡ 研究论文数 2

．
 3

．
 1 全世界主要科研机构 发文量 比 较

量据前十位的 国家 ， 如 图 2 所示 。 其 中 ，美 国 、 中 国 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年 ，
ＳＣ ＩＥ 数据库 收录 的 1

． 8 万余

和德 国三个醜的 论文量 占 到七成 以上 。 其 中 ， 美Ｍｍ ｉ
ＲＮＡ 研究论文分赚 自 7 5 7 2 个研麵构 ，其

国 国 立卫生研究 院资助 了ｍ ｉＲＮＡ 研究论文 3 1 6 1

中论文数量超过百篇的 6 1 家 ，论文数量 即 1 0 家
，

篇是资助龍高陳构 ，類 ＿家科 学基金
肖減 1 所￥ 。 輔類陳聽肺 5 家 ， 显 7Ｋ

了 3 2 4 篇 ； 中 国 国家 自 然 科学 基金 委员 会 资 助 了：

它在 ｍ ｉ

？
究 领

＾
的强 大实 力 ， 其 中哈佛大

2 5 0 8 篇 ， 科技部 资助 了 6 6 2 篇 ， 教育部 资助 了 2 6 6学 以 6 3 7 篇论文高居首位 。



1 1 8中 国 科 学 基 金 2 0 1 5 年

表 1 1＂ 3
—

2 0 1 3 年 ｍｉＲＮＡ 论文数量前十位研 究机构 2
．

4主要科研人员

排名机构名称所 占 比例ｍ ｉＲＮＡ 研究领域论文数量最多的前 1 0 名作者
家 ／地 区 数量

“

美国 6 3 7 3
．

4 5 ％中 ，有 9 名来 自 美国 ，如表 3 所示 。 这与 ｍ ｉＲＮＡ 的

2巾 Ｈ科学院巾 Ｈ 5 2 12
． 8 2 ％研究起源于美 国及其强大的基础研究 队伍和 比较完

3 美 国 国 立卫生研究帛 美国 4 6 72
． 5 3 ％善的研究支撑平台关系密切 。

4 霍华德 ．

休斯医学研究 所 美国 4 6 4 2
．

5 2 ％ 2 ． 5 高被 引 论文 的情况

5俄亥俄州 立大 学美国 4 0 5 2 ． 2 0 ％高被引论 文是根据基本 科学指标数据库 （ Ｅｓ
－

6上海交通大学中国 3 4 41
．  8 6 ％ｓ ｅｎｔ ｉａｌＳｃ ｉｅｎ ｃｅ Ｉｎｄ ｉ ｃａ ｔｏ ｒｓ ， 简称 ＥＳＩ ） ，对库中近十年

7德克萨斯大学安德森美国 2 8 31 ． 5 3 ％的全球所有论文数据进行统计 ，按 2 2 学科被引频次

巾心高低确定出居世界前 ｉ％ 的研究论文 ， 是普遍用 以
8南 京医科大学中国 2 8 3 1 ． 5 3 ％

。，？ 。／评价学术机构 国际学术水平及影 响 的重要指标 。 通
9德国 马普学会德 国 2 8 3 1 ． 5 3 ％

1 0中 山 大学中 国 2 8 1 1 5 2 ％过关键词检索 ＥＳＩ 数据库 ，获得近 1 0 年内高被引论
￣

（麵賴 ：
ＳＣＩＥ難

：

文 6 6 9 篇 ， 以被引频次从高到低排序 ，其 中被引频次

超过 1 0 0 0 次以上的论文共 1 8 篇 ， 如表 4 所示 。 其
2

． 3 ．
2 中 国 主要科研机构 论又数量及获得基金资

中 1 4 篇研究论文来 自 美国 ，显示了它在 ｍｉＲＮＡ 研

ｍ ｉＲＮＡ 领域发文量前 1 Ｇ 位的 国 内科研机构 ，

地位 。

女口表 2 所本 。 据统计 ， ＠家 自 然 科学Ｓ 金共 资助表 3 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年 ｍｉＲＮＡ 研究领域 的主要科研人员

ｍｉＲＮＡ 相关研究项 目总数 2 9 9 5 项 ， 总经费约 1 3 亿


元 ，其 中 ，发文量前 十位的 国 内科研机构获资助 9 7 5次序姓名所属机构及国 别

项 ，经费约 4
．

5 亿元 ， 占三成以上 。 资助项 目 类型以

面上 、青年和地区基金为主 ，
所 占 比例超过 9 4

．
 5 ％ ，


1Ｃａｒ
ｌ °ＭＣｒｏ ｃｅ 1 8 2 俄亥俄州立大学 ’美 国

人才类项 目 相对较少 ，如优青基金 2 项 、杰青基金 2Ｇｅｏ ｒｇｅＡＣａ ｌｉ ｎ 8 6德克 萨斯 大学安德 森 癌症

1 0 项和创新研究群体 1 项 。 超过九成 以上 的项 目巾 心 ’Ｕ Ｓ

集中在生命与医学领域 。 3ＳｔｅｆａｎｏＶｏ ｌｉｎｉａ 8 3俄亥俄州立大学 ，美 国

表 2 1 9 9 3
－

2 0 1 3 年中 国主要卿机构絲

ｍｉＲＮＡ 论文数量及获得 基金资助情况 4Ｐ ｒｅｅ ｔｈ ｉ 6 6休斯顿大学 ，美 国

获基金资助
怒蕲＆＃平均资发表论ＨＧｕｎａ ｒａｔｎｅ贝 勒医学院 ，美 国

排序 机构名称 项目 数量 助强度文数量

（单位 ：项 ）（单位 ：万元 ） （单位 ：篇） 5Ｇｕｉ ｄｏＭａｒｃｕｃ ｃ ｉ 5 8俄亥俄州立大学 ，美 国

1 巾 Ｓ酵 院

—￣

＾ 6Ｃｈｕｎ
－ 5 1天津医科大学 ， 中 国

2上海交通大学 1 2 6 5  2 3 7 4 1 ．
 5 6 3 4 4 ｓｈ ｅｎ

ｇ Ｋａ ｎｇ

3 南京 医科大学 1 2 0 4
 7 1 8 3 9

．
3 2 2 8 3

＿ 7Ｃｈａｎｇ
－

ＧｏｎｇＬｉ
ｕ 5 0俄亥俄州立大学 ，美 国

4 1 7 7 8  3 5 2 ‘ 5 4 7 ．
 1 9 2 8 1

德克 萨 斯州 立大 学 安 德森
5复旦大学 1 0 3 4 9 6 0 4 8 ．  1 6 2 5 1癌症 中心 ， 美国

6中 国 医学科 9 2 4 3 3 9 4 7 ．
 1 6 2 2 4

学 院 8ＤａｖｉｄＰＢａ ｒｔｅ
ｌ 4 9麻省理工学 院 ，美 国

7浙江大学 6 3 2  5 9 9 4 1 ． 2 5 2 2 0

8北京大学 3 5 1
 7 4 3 4 9 ． 8 0 1 6 7 9Ｅｒｉｃ ＣＬａｉ 4 5纪念斯 隆

－凯特琳研 究 所 ，

ｍ ｍ
9中南大学 7 4 3  5 2 1 4 7 ．

 5 8 1 6 7

1 0 哈尔滨 医科 7 8 3 5 5 3 4 5 ．
 5 5 1 6 5 1 0Ｆａｚｌｕ ｌＨ Ｓａ ｒｋａｒ 4 1伟 恩州立大学 ， 美国

大学



（数据来源 ：ＳＣＩＥ 数据库 和基金委 ＩＳＩＳ数 据库 ）（数据来源 ： ＳＣ ＩＥ 数据库 ）
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表 4 近十年来 ｍｌＲＮＡ领域高被 引论文统计

被
＾论文题 目通讯作者及 国别来源期刊及发表年份 研究领域
次数

3 2 5 7Ｍｉ
ｃｒｏｒｎａｅ ｘ

ｐ
ｒｅｓ ｓ

ｉ
ｏｎ

ｐ
ｒｏ ｆｉｌ

ｅｓｃ
ｌ
ａ ｓｓ ｉｆｙ ｈｕｍａｎ ｃａｎｃｅｒ ｓＴｏｄｄ ＲＧｏ ｌ

ｕ ｂ ，美 国 《 自然 》 ， 2 0 0 5跨学科领域

2 1 5 3Ａｍ ｉｃｒｏｒｎａｅｘｐｒｅｓ ｓｉ ｏｎ ｓ ｉｇｎａｔｕ ｒｅｏｆｈｕｍａｎｓｏ ｌｉｄＣａｒ ｌｏＭＣｒｏ ｃｅ
， 美 国 《美 国 国家科学 院 院 跨学科领域

ｔｕｍｏｒ ｓ ｄｅｆｉｎｅｓｃａｎ ｃｅｒ ｇｅｎｅ ｔａｒ
ｇ
ｅｔ ｓ刊 》 ，

2 0 0 6

2 0 6 8Ｍｉ ｃｒｏｒｎａｓ ｉ
ｇ
ｎａｔｕ ｒ ｅｓｉ

ｎｈｕｍａｎｃａｎｃｅｒｓＣａｒ
ｌｏ ＭＣｒｏ ｃｅ

，美 国《 自 然 癌 症 综 述 》 ， 临床 医学

2 0 0 6

1 8 0 9Ｃｏｍｂ
ｉ
ｎａ ｔｏ ｒｉ ａｌ ｍ ｉｃ ｒ ｏｒｎａｔａｒ

ｇ
ｅ ｔ

ｐｒｅｄ ｉｃ ｔ ｉｏｎｓＮｉｋｏｌａ ｕｓＲａ
ｊ
ｅｗｓｋ

ｙ ， 《 自然遗传学 》
，

2 0 0 5分子生 物学

美 国与遗传学

1 6 2 1Ａｍ
ｉ
ｃｒｏ ｒｎａ

ｐｏ ｌ

ｙ
ｃ

ｉ
ｓ ｔｒｏｎａｓ ａ

ｐ
ｏｔ ｅｎ ｔ

ｉ
ａｌ ｈｕｍａｎ ｏｎｃｏｇｅｎｅＧｒｅｇｏ ｒ

ｙＪＨ ａｎｎｏｎ ，《 自 然 》 ，
2 0 0 5

1 6 0 5ＲＡＳｉ ｓ ｒｅｇｕｌ ａｔｅｄｂ
ｙ

ｔｈｅ ｌｅｔ
－

7 ｍｉｃ ｒｏｒｎａ ｆａｍｉ
ｌ
ｙＦｒａｎｋ ＪＳ ｌａｃｋ ，美 国《细胞 》 ， 2 0 0 5分子生 物学

与遗传学

1 5 8 1Ｈｕｍａｎｍｉｃｒｏｒｎａｇ
ｅｎｅｓ ａｒｅ ｆｒｅ

ｑ
ｕｅｎｔｌ

ｙ ｌｏ ｃａｔｅｄ ａｔ ｆｒａｇ ｉｌ
ｅＣａｒｌ

ｏ ＭＣｒｏｃ ｅ
，美 国 《美 国 国 家科学院院 分子生物学

ｓｉ ｔｅｓａｎｄｇｅｎｏｍｉｃｒｅｇ ｉｏｎｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎｃａｎｃｅｒｓ刊 》 ， 2 0 0 4与遗传学

1 5 7 6ＭＩＲＢＡＳＥ
：
ｔｏ ｏ

ｌ
ｓｆｏ ｒｍ ｉｃｒｏ ｒｎａｇ

ｅｎｏｍ ｉ
ｃｓＳＧｒｉ ｆｆｉｔｈｓ

－

Ｊｏ ｎｅｓ ，《核酸研究 》 ，
2 0 0 8生物与生 物

英 国化学

1 4 4 6Ｍ ＩＲＢＡＳＥ
：
ｍｉｃ ｒｏｒｎａｓ ｅｑ

ｕｅｎｃｅｓ
， ｔａｒｇｅｔｓａｎｄ ｇｅｎｅｎｏ

－ＳＧｒ
ｉ
ｆｆｉｔｈｓ

－

Ｊｏ ｎｅｓ ，《核酸研究 》
，

2 0 0 6生物与生物

ｍｅｎｃ ｌａｔｕ ｒｅ英 国化学

1 3 6 8Ｍ ｉ
ｃｒｏＲＮＡｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄ ｅｒｅｇｕ ｌａｔ

ｉ
ｏｎ ｉ

ｎｈｕｍａｎＣａｒｌｏ ＭＣｒｏｃｅ ，美 国《癌症研究 》 ，
2 0 0 5临床医学

ｂ ｒｅａｓ ｔｃａｎｃｅｒ

1 3 3 3Ａｍ ａｍｍａ ｌｉａｎｍ ｉｃｒｏＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓ ｉｏｎａｔｌ ａｓｂａｓ ｅｄｏｎＭｉｈａｅｌ ａＺａｖｏｌ
ａｎ

，端士《细胞 》 ，
2 0 0 7分子生物学

ｓｍａｌ ｌＲＮＡｌ ｉｂｒａｒｙ
ｓ ｅｑｕｅｎｃ ｉｎ

ｇＴｈｏｍａｓＴｕｓｃｈ ｌ ， 美 国与遗传学

1 3 3 0ＭｉｃｒｏＲＮＡｇｅｎｅ ｓａｒｅ ｔｒａｎｓ ｃｒ ｉｂ ｅｄｂｙＲＮＡｐ
ｏ

ｌｙ
ｍｅｒａｓｅＶＮａｒｒｙ Ｋｉｍ

，韩 国《欧洲分子生物学学 分子生物学

ＩＩ会杂志 》
，

2 0 0 4与遗传学

1 3 0 3Ｍ ｉ
ｃｒｏＲＮＡｔ ａｒｇ

ｅｔ
ｉ
ｎｇ

ｓｐｅｃ ｉｆ ｉｃ ｉｔ
ｙ

ｉｎ ｍａｍｍａ
ｌ
ｓ ？ｄｅ ｔｅｒｍ

ｉ

－ＬｅｅＰＬｉ
ｍ

，美 国《分子细胞 》 ，
2 0 0 7分子生物学

ｎａｎｔｓｂｅｙ
ｏｎｄ ｓ ｅｅｄ ｐ

ａ ｉｒｉｎｇＤａｖｉ ｄＰＢａｒｔｅ
ｌ ，美 国与遗传学

1 2 5 5Ｕｎ
ｉｑＵＥｍ ｉｃｒｏＲＮＡｍｏ

ｌｅｃｕ ｌａｒ
ｐ

ｒｏ ｆ
ｉ
ｌ ｅｓｉｎｌｕｎｇｃａ

ｎｃｅｒＣｕｒ ｔｉ ｓＣＨａｒｒｉｓ
？《癌细胞 》 ，

2 0 0 6分子生物学

ｄｉ
ａｇｎｏ ｓ ｉｓ ａｎｄ ｐｒ

ｏｇｎｏ ｓ
ｉ
ｓ美国与遗传学

1 1 3 2ＮＦ－ＫａｐｐａＢ
＾Ｄｅｐ

ｅｎｄｅｎｔｉ
ｎｄｕ ｃｔ ｉ

ｏｎｏｆｍｉ ｃｒｏＲＮＡＭＩＲ
－Ｄａｖ

ｉｄ Ｂａ ｌ
ｔｉｍｏｒ ｅ

，《美 国 国 家科学 院院 分子生物 学

1 4 6
，ａｎｉｎｈｉｂ ｉ

ｔｏｒ ｔａｒｇｅｔｅｄｔｏｓ ｉ

ｇｎａｌ ｉ
ｎｇｐｒｏ ｔｅ ｉｎｓｏｆ ｉ

ｎ
－ 美国刊 》

，
2 0 0 6与遗传学

ｎａｔｅｉｍｍｕｎｅｒ ｅｓｐ
ｏｎｓｅ ｓ

1 1 1 4Ａｍ ｉｃ ｒｏＲＮＡｓｉ
ｇｎａｔｕｒｅａｓ ｓｏ ｃｉａｔｅｄｗ ｉｔｈｐ ｒｏ

ｇ
ｎｏｓ ｉｓａｎｄＣａｒ

ｌ
ｏ ＭＣｒｏ ｃｅ

，美 国 《新 英 格 兰 医 学 杂 临床 医学

ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｏｎｉ
ｎｃｈｒｏｎｉ ｃｌ ｙ

ｍ
ｐｈｏｃｙｔ ｉｃｌ

ｅｕｋｅｍｉ
ａ志 》 ，

2 0 0 5

1 0 8 4Ｍ ｉ
ｃｒｏＲＮＡ－

2 1 ｉ
ｓ ａ ｎａｎｔｉ ａ

ｐ
ｏ
ｐ
ｔｏ ｔ

ｉ
ｃ ｆａｃ ｔｏ ｒｉ ｎｈｕｍａｎ

ｇ
ｌｉｏ

－ＡｎｎａＭＫｒ
ｉ ｃｈｅｖ

－

《癌症研究 》 ， 2 0 0 5临床 医学

ｂ ｌ
ａｓ ｔｏｍａ ｃｅ ｌ

ｌ
ｓ ｓｋ

ｙ ，美 国

1 0 4 6Ｒ ｅｄｕ ｃｅｄ ｅｘｐ
ｒｅｓ ｓ

ｉ
ｏｎｏ ｆｔｈｅＬＥＴ

－

7ｍ
ｉ
ｃｒｏＲＮＡＳ ｉ

ｎｈｕ
－Ｔａｋａｓｈ ｉＴａｋａｈａｓｈ ｉ

， 《癌症研究 》 ，
2 0 0 4临床 医学

ｍａｎ ｌｕｎ
ｇ

ｃａｎｃｅｒ ｓｉｎ ａｓ ｓｏｃ ｉａｔ ｉ ｏｎｗ ｉｔｈ ｓｈｏｒ ｔｅｎｅｄｐ ｏｓ ｔｏｐ
－日本

ｅｒａ ｔ
ｉ
ｖｅｓｕｒｖｉｖａｌ

（数据来源 ：
ＳＣＩＥ 数据库 ）



1 2 0中 国 科 学 基 金 2 0 1 5 年

2 ． 6 高水 平论 文的情况是它涉及 到遗传 、 发 育 、 肿 瘤 、 血 液 、 神经 、 免 疫 、 病

据统计 ， 1 9 9 3
—

2 0 1 3 年间 ， ｍ ｉＲＮＡ 相 关研究论毒 、药物 、疾病等多个学科 ， 预示着 ｍ ｉＲＮＡ 今后仍

文发表在 生命科学领域 高 水平杂志 可能是基础 医学研究 的重要前沿和 热点 。 另 外 ， 交

的论文数量为 3 2 3 篇 ， 其 中 美 国 2 6 4 篇 次 ，叉学 科 论 文 数 量 达 到 2 4 2 6 篇 居 第 四 位 ， 说 明

德国 4 7 篇次 ， 中 国 仅有 1 1 篇次 。 通讯作者来 自 中ｍ ｉＲＮＡ 跨学科跨领域 的交叉研究受到 广泛重视 。

国大陆的仅有一位 ，是北京生命科学研究所 的戚益 3 ． 2 基于论 文关键词词频 的研 究主题分析

军研究员 ，其余十篇论文都是国际合作论文 ，这在一在 ＴＤＡ 软件 中 ， 根据 自 相关系 数地 图 获取关

定程度上说明 我 国 ｍ ｉＲＮＡ 领域原创性高水平研究键词 ， 基于全部文献 的关键词词频 ，获取 了词频超过

不足 ，处于 总量并 行 、 跟踪研 究 阶段 ， 创 新性 贡 献 3 0 次的关键词顺序 ， 与 ｍ ｉＲＮＡ 相关 的研究主题 主

不多 。要包括 ：

1八化（ 1 ）ｍ ｉＲＮＡ 研究相关的模式生物研究 ： 常见 的
“ 1 1

模式生物包括拟南芥 、 水稻 、 斑马 鱼 、
线虫 、 果姆 、 大

研究表 明 ， ｍ ｉ
ＲＮＡ 具有 高 度 的保守性 、 时序 性鼠等 ， 它们 由 于 自 身特点而在 ｍ ｉＲＮ Ａ 研究 中 具有

和组织特异性 ， 通过接受特定刺激信号 ，参与 各 种生不 同作用 。 比 如线 虫方便遗传操作 ， 在 ｍ ｉＲＮＡ 早

理过程 ， 比如 早期发育 ，脂肪代谢等等 。 此外 ，
ｍ ｉＲ－期 的分离 鉴定 中扮演关键角色 ， 最早发现 的 Ｉｉｎ

－

4 和

ＮＡ 作为转录 后调节 因子 ， 在许多病理过程 中 也起ｌ ｅ ｔ
－

7 均来 自 于线虫 。 拟南芥和水稻是植物 ｍ ｉＲＮＡ

到 了关键作用 。
通过多种研究方法和技术 ， 寻找 和研究 的 良 好对象 ， 揭示 了动植物 ｍ ｉＲＮＡ 在生物合

鉴定各种新的 ｍ ｉＲ ＮＡ 分子 、研究各种 ｍ ｉＲＮＡ 分子成 、 作用机制等都不尽相 同 。 斑马 鱼和果蝇在 ｍ ｉＲ－

的生理和病理功 能 等等 ， 成 为 当 前生物 医 学的 热点ＮＡ 参与胚胎发育 、 器官形成等方面 的功 能研究具

研究领域 ， 相关研究呈现 出
一定的学科分布 特点和有重要意 义 。 通过模式生物大 鼠首次在 哺乳动物 中

热点研究主题 。
系统地研究 了ｍ ｉＲＮＡ 表达谱等 。

3 ． 1 基于全部论文的学科分布（ 2 ）ｍ ｉＲＮＡ 研究相关的技术方法 ： 利用高通量

1 9 9 3
—

2 0 1 3 年 ｍ ｉＲＮＡ 领域研究最活 跃学科 ，

测序 、深度 测 序 和 下
一

代测序技术 （ 如 ＭＰＳＳ
、

4 5 4
－

按论文数量排列前二十位 ， 如 图 3 所示 ，学科划分基ＦＬＸ ． Ｓｏ ｌｅ ｘａ 等 ）在拟南芥 、水稻 、 玉米等植物 内 分离

于 Ｗｅｂｏ ｆＳｃ ｉｅ ｎｃ ｅ 期刊 分类标准 。 统计 数据显 示鉴定新的 ｍ ｉＲＮＡ ， 验证生物信息学分析预测 结果 。

ｍ ｉＲＮＡ 研究集 中在生物化学与分子生物学 、 细胞生分子原位杂交和基 因芯片 发现差异 ｍ ｉＲＮＡ 为 进一

物学 、遗传学和肿 瘤等 6 个学科领域 ， 发文量均超过步功能研究奠定基础 ，生物信息学方法揭示 ｍ ｉＲＮＡ

1 0 0 0 篇 。 生物化学 与 分子生物学领域发表 文章数在肿瘤细胞糖代谢 中 的功能及调控机制 ，实时 定量

量最高 ， 表 明关于 ｍ ｉＲＮＡ 功 能方面 的研 究 当前仍荧光 ＰＣＲ 、 基 因表达谱 等可 以分 析寻 找疾 病相 关

是主流 。 ｍ ｉＲＮＡ 研究学科分布 中 比较 引 人注 目 的
ｍ ｉＲＮＡ 并进行发病机理研究 。

6 0 0 0 ｒ

4 9 1 0

Ｈ 4 0 0 0 
－

■

＊ 1
3 0 2 1

 2 8 5 6

 2 4 2 6

毅 1 ｜ ｜ 2 0 3 9

ｇ

2 0 0 0 1 3 0 5

 9 3 6

■
7 2 0 6

1 6 6 0 0 5 8 6 5 1 9 4 4 9 4 3 44 2 9 4 1 7 4 0 6 4 0 0 3 9 4 3 8 0

＾＾Ｊ＃＾Ｊ＃－＃＾＾ＳｙＰＳＳ

／
？《静ｙ合 ＃

等 ．

／广／

图 3ｍ ｉＲＮＡ 研究 的 学科分布情况
（ 数据来源 ：

ＳＣ ＩＥ 数据库 ）
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（ 3 ）ｍｉＲＮＡ 生物合成及功能相关 ：植物细胞内研究有
一

定基础 ，研究成果得到 了国 际同行 的关注 。

ＤＣＬ 1 参与 了前体 ｍｉＲＮＡ 和双链 ｍｉＲＮＡ 的合成 ，但是在 ｍ ｉＲＮＡ 领域缺少有重大影响 的 原创性高水

成熟 ｍ ｉＲＮＡ 与 Ａｒｇｏｎａｕ ｔ ｅ 蛋 白 共同形成功能复合平研究论文 以及科研人员 。 另 外 ，我 国 ｍ
ｉＲＮＡ 领

体 ， 调控 靶基 因 转录 ， 影 响蛋 白 翻译 。 小 立 碗藓域的研究人员 高度集 中在生命与 医 学领域 ， 学科交

（ＭｏｓｓＰｈｙ ｓｃｏｍｉ ｔｒｅ ｌ ｌａＰａ ｔｅｎｓ ）ｍｉＲＮＡ 与 基 因 组叉研究还有待提升 。

ＤＮＡ 甲 基化相关 ， 细菌感染后 ｍｉＲ－

9 2 ａ
，
ｍ ｉＲ－

1 0 3未来的 ｍｉＲＮＡ 的 相关研究 ， 需要积极探 索在

在血清中浓度升高 ，血清 ｍｉＲ－

2 1 是胰腺癌诊断生物不同学科之间 开辟 ｍｉＲＮＡ 合作研究 的新领地 ，弁

标记物等 ，此外 ，
ｍｉＲ－

3 4 与 Ｐ 5 3 蛋 白 、 ｍｉＲ 1 5 ａ／ｍｉＲ－在学科发展规划之 中给予
一

定的优 惠政策 ，鼓励化

1 6 与 ＢＣＬ－

2 蛋 白 、 ｌｅ ｔ
－

7 与 Ｃ－

ｍｙｃ 蛋 白 之 间 的相互学 、信息 、材料等领域的科研人员 ，积极参与 ｍ ｉＲＮＡ

作用与肿瘤发生有关 。的相关研究 ，通过
“

双清论坛
”

等平 台促进不同 领域

（ 4 ） 与疾病相关的 ｍｉＲＮＡ 研究 ：
ｍ ｉＲ－

1 7
、 ｍｉＲ－学者的 了解合作 。 另 外 ，凝炼该领域关键科学 目 标 ，

2 1
、 ｍｉ

Ｒ－

1 4 5 、 ｍ ｉＲ－

2 0 8 ａ 、 ｍ ｉＲ－

1 2 6 等 在心 血管 疾病以项 目 群形式 ，遴选并稳定资助
一批具有潜力 的 年

（如高血压 、 心力衰竭 、动脉粥样硬化 、心肌梗死等 ）
轻学者和团队 ，提出原创性科学思想和理论观点 ， 争

中有信号调控功能 ，神经退行性疾病 、 阿尔茨海默病 取在 干研究方 向 上有所突破 ，推动 我国

患者 ｍｉＲＮＡ－

9
、 ｍｉＲＮＡ－

1 2 5 ｂ 和 ｍ
ｉＲＮＡ

－

1 4 6 ａ 的表
ｍｉＲＮＡ 研究实现超越式发展 。

达丰度显著上升 ， ｍｉＲ－

3 7 5 调控胰岛 素分泌为糖尿

病治疗带来新希望等 。 与肿瘤相关的 ｍ ｉＲＮＡ 研究 娜 本幻寻到 汤 森Ｍ （ Ｔｈ。ｍＳＯ ｎＲ ｅｕ ｔｅｒ ｓ） 宁笔

较多 ，成年Ｓ！

Ｂ細慢性淋Ｍ 白 血病 （ ＣＬＬ） 病人
博士 、城博士在 ＷＯＳ 数据库 ， 巾珊学 院地理科

常有 ｍｉｒ
－

1 5 ａ 和 ｍ ｉｒ
－

1 6
－

ｌ 基因簇的缺失或是表达下
＃ 与 资源研究所 高锡章博士在 ＴＤＡ 软件 ，基金委信

调 。
ｍ ｉＲ－

1 7
＿

9 2购 Ｂ 细胞淋 巴瘤形成相关 ，
ｍｉＲ

－ 4 中 心郝艳妮女 士在 ＩＳＩＳ 数据和安 徽理工 大 学 程

1 4 6 ａ 具有聽觸子補 ，
ｍｉｒ

－

；Ｌ 4 3 和 ｍｉｒ
－

1 4 5雄ｔ持— ＃谨致谢意 。

肠癌 、乳腺癌 、前列腺癌 、 子宫癌和淋 巴癌 等细胞 系参 考 文 献

中 明显下调等等 。

［ 1 ］Ｌａ
ｇ
ｏｓ

－

Ｑ ｕ ｉｎ ｔａｎａ Ｍ
，Ｒ ａｕｈｕｔ

Ｒ
，Ｌ ｅｎｄｅ ｃｋｅ ｌ


Ｗ

，ｅ ｔ ａｌ． Ｉｄ ｅｎ
ｔ

ｉ ｆ
ｉ

－

ｃ ａｔ ｉｏｎｏ ｆｎｏｖｅｌｇｅｎｅ ｓｃｏｄ ｉｎｇ
ｆｏ ｒｓｍａ ｌｌｅｘｐｒｅ ｓｓｅｄＲＮＡｓ

．

Ｓｃ ｉ

－

4结 Ｉｎｅｎｃｅ
，
 2 0 0 1

，
 2 9 4 （

5 5 4 3 ） ： 8 5 3
—

8 5 8 ．

［
2 ］ＬｅｅＹ

，Ｊ ｅｏｎＫ
，
Ｌｅ ｅ ＪＴ ，

ｅｔ ａｌ ．Ｍ ｉｃｒ ｏＲＮＡｍ ａｔｕｒａ ｔｉ ｏｎ ：ｓｔｅｐ
－

通过上述分析 ， 可以 看 出 ｍｉＲＮＡ 领域 的研究 ｗ
ｉ
ｓ ｅｐ ｒｏｃｅ ｓｓｉ

ｎｇａｎｄｓｕｂｃ ｅｌｌｕｌ ａｒ ｌｏｃａｌ
ｉ
ｚａ ｔ ｉ

ｏｎ．ＥＭＢＯ Ｊ ？
 2 0 0 2 ，

具有以下特点 ：
2 1 （ 1 7 ） ： 4 6 6 3

—

4 6 7 0 ．

， 1 、 、匕 斤士Ａ此ｒｒｒ … 从 丫七
＂

也 江
ｅ
ｒｒａａ ［ 3 ］Ｗ ｉｅｎ ｈｏ ｌｄｓＥ

，Ｋ ｏｕｄ ｉ
ｊ
ｓＭＪ ，

ｖａｎＥｅ ｄｅ ｎＦＪ ，
ｅｔａｌ ．Ｔｈｅｍ ｉ

－

（ 1 ） 近年来 ， ｉｍＲＮＡ 相关研究处于非常活跃的 ｃｒｏＲＮＡ－

ｐｒ。ｄｕｃｉｎｇ ｅ？ｚｙｍ ｅＤｉｃ ｅｒ ｌ ｉ ｓｅ ｓｓｅ ｎｔ
ｉａｌｆ ｏ ｒｚｅ ｂｒａ ｆ

ｉ
ｓ ｈ

态势 ，研究论文快速增长 ， 研究范围覆盖生物 、 医学ｄｅｖｅｌ ｏｐｍｅｎ ｔ．Ｎａｔ Ｇｅｎｅ ｔ
，
 2 0 0 3

，
3 5 （

3
）： 2 1 7

—

2 1 8 ．

的大部分学科领域 ， 是近年来生命科学与基础 医学
［ 4 ］Ｆｉｎｎ ｅＳａｎＥＪ ＇Ｍａ ｒｇｉ ｎＲ

－
Ｗａ ｔ ｅｒｈｏｕｓ ｅ ＰＭ．Ｐｏｓｔ ｔｒａｎｓｃｒ ｉｐｔｉ ｏｎ

－

ａ ｌ
ｇｅｎ ｅ ｓ ｉｌｅｎｃｉｎｇ

ｉｓｎｏｔ

ｃｏｍｐｒｏｍｉｓ ｅｄｉｎｔｈ ｅＡｒ ａｂｉｄｏｐｓ ｉｓＣＡＲ－

研究的热点和前沿 。ＰＥＬＦＡＣＴＯＲＹ （ ＤＩＣＥＲ－ＵＫＥ ｌ ）ｍｕｔ ａｎ ｔ
，ａｈ ｏｍｏ ｌｏｇｏ ｆ

（ 2 ）ｍｉＲＮＡ 研究机构和人员 主要集 中在美 国 、Ｄｉｃｅ ｒ
－

1ｆ ｒｏｍＤｒｏｓ ｏｐ ｈｉ ｌａ
．
Ｃｕｒ ｒＢ ｉｏｌ

，
 2 0 0 3

， 1 3 （ 3 ） ：

中国 和欧盟 （ 以德 国 、英 国为
＾
表 ） ’其 中美国 的職［ 5 ］ｌ^ ｅｗａｎ Ｃ ． Ｐｉｎ

－Ｏｎ Ｐ ． Ｃｈａ ｉｙａｒａ ｔａｎａ Ｎ ． ｅｔ ａ ！ ．ＵＰ＿ｍ

实力最为强大 ，处于引领地位 ，竞争优势明显 。ｍｏｎｏｎｕｃｌ ｅｏ ｔ
ｉｄｅＡ－

ｒｅｐｅａｔ ｓｐｌａ ｙ ａｃｉｓ
－

ｒｅ ｇｕ ｌａ ｔｏ ｒｙｒ ｏｌ ｅ ｉｎｍａｍ
－

（ 3 ）文献计量分析表明 ，在将来一段时期 内关于
ｍａｌ ｓｔｈ ｒｏｕｇ

ｈ ｔｈ ｅＤＩ
ＣＥＲ 1 ａｎｄＡＧＯＰ

ｒ ｏｔ ｅｉｎｓ ．Ｎｕｃ ｌｅｉｃ Ａｃ
ｉ
ｄｓ

Ｒ ｅｓ ． 2 0 1 3
’
 4 1 （ 1 9 ）

． 8 8 7 2
—

8 8 8 5 ．

ｍ ｉＲＮＡ 的研究热点可能集 中在以下
一些方 向 ：新一

［ 6］ＬｅｅＲＣ
？ＡｍｂｒｏｓＶ

，Ａｎｅｘ ｔｅ ｎｓｉｖｅｃｌａ ｓ ｓｏｆ ｓｍ ａｌ ｌＲＮＡｓ ｉｎ

代 测 序 技 术 ， 特殊ｍｉＲＮＡ（ ｍｉＲ 2 1 ／ｍｉＲ 1 5 ／ ｌ ｅｔ
－

7 ／Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄ ｉ
ｔ

ｉ ｓｅｌ ｅｇａｎ ｓ．Ｓ ｃｉｅｎ ｃｅ ， 2 0 0 1
， 2 9 4（  5 5 4 3 ）

：

ｍ ｉＲ ｌ 4 5
等 ）功能研究 ，

ｍ ｉＲＮＡ与肿瘤 的发生 、 诊断
［ 7］＾ Ｌ ｉｍＬＰ

，Ｗ ｅｉｎ ｓｔ ｅｉｎＥＧ
，
ｅｔ ａ ｌ．Ａｎ． ｂｕｎｄａｎｔｃｌａ ｓｓ

和治疗等疾病的关系 ， ｍｉＲＮＡ 药物研究等等 。ｏｆ ｔ
ｉｎ ｙＲＮＡｓｗｉ

ｔ
ｈ

ｐｒｏｂａｂｌｅｒｅｇｕ ｌａｔｏｒｙ ｒｏ ｌｅｓ ｉｎＣａ ｅｎ ｏｒ ｈａ ｂｄ ｉ

－

（ 4 ） 国际上ｍｉＲＮＡ
相关研究跨学科交叉比较

ｔｉｓｅｌ ｅｇａｎｓ ＂Ｓｃ ｉｅｎｃ ｅ
＇2 0 0 1 ＇ 2 9 4 ＜ 5 5 4 3

）
＝ 8 5 8

一

8 Ｓ 2 －

［ 8 ］Ａｍｅｒ ｅｓＳＬ ，ＺａｍｏｒｅＰＤ．Ｄ ｉｖｅｒ ｓ ｉ ｆｙ ｉｎｇｍｉｃ ｒｏＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ

活跃 ，交叉学科发文量较高 。ａｎｄｆｕｎｃ ｔ
ｉ
ｏｎ

．
ＮａｔＲ ｅｖＭｏ ｌＣｅｌｌＢ ｉｏ ｌ

，
 2 0 1 3

，
 1 4 （ 8 ） ：

（ 5 ） 我国 ｍｉＲＮＡ 领域的研究起步虽晚 ，但发展4 7 5
—

4 8 8 ＿

、 人 丄 他 ？ 士白 士＾ Ａ／ 、 士＾［ 9 ］Ｐａ ｓｑｕｉｎ ｅｌ ｌ ｉ ＡＥ ，Ｒｕｖｋｕ ｎＧ ．Ｃｏｎｔ ｒｏ ｌｏ ｆ ｄ ｅｖｅ ｌｏｐｍ ｅｎｔａ ｌｔｉｍｉ ｎｇ

较快 ，论文数量增长率最高 ， 在 ｍｉＲＮＡ 分离鉴定 、 ｋ
．

 ，
． ．

，，？？

？ｎＲ
．

，

ｂｙｍｉｃ ｒｏｒｎ ａｓａｎｄｔ ｈｅ ｉｒｔａ ｒｇｅ ｔ ｓ
，
ＡｎｎｕＲ ｅｖＣｅ ｌ ｌＤｅｖＢｉｏ ｌ

，

特定分子的生物合成与功能 、生物标 志物等方面的 2 0 0 2
， 1 8 ： 4 9 5

－

5 1 3 ．
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［ 1 0 ］ＣｈｅｎＸ ．Ａｍｉｃ ｒｏＲＮＡａｓａｔｒ ａｎｓｌａ ｔｉｏｎａ ｌｒｅｐ ｒｅ ｓｓ ｏｒｏ ｆＡＰ－［ 1 6 ］Ｒｅ ｉｎ ｈａ ｒｔＢＪ ？ＳｌａｃｋＦＪ ，Ｂａｓ ｓｏｎＭ ，ｅｔａｌ ．Ｔｈｅ 2 1
－

ｎｕｃｌ ｅＯ ｔｉ ｄｅ

ＥＴＡＬＡ 2 ｉｎＡｒａｂｉ
ｄｏｐｓ ｉｓ ｆ

ｌ
ｏｗｅ ｒｄｅ ｖｅｌｏｐｍｅ ｎｔ ．Ｓ ｃｉｅｎ ｃｅ ，ｌ

ｅｔ
－

7 ＲＮＡｒｅｇｕ ｌａｔｅｓｄｅｖｅ ｌ
ｏｐｍｅｎｔ ａ

ｌ

＇

ｔ ｉｍｉｎ ｇ ｉｎ Ｃａｅｎｏｒｈａ ｂｄ ｉｔ ｉ ｓ

2 0 0 4 ，
 3 0 3 （ 5 6 6 6 ） ： 2 0 2 2

—

2 0 2 5 ．ｅｌｅｇａｎｓ ．Ｎａ ｔｕｒ ｅ ， 2 0 0 0 ， 4 0 3 （ 6 7 7 2 ） ： 9 0 1

—

9 0 6 ．

［ 1 1 ］Ｍａ Ｌ ， Ｔｅｒ ｕｙａ
－Ｆｅｌ

ｄ ｓｔｅｉｎ
Ｊ ，Ｗｅ ｉｎｂｅ ｒｇＲＡ ．Ｔｕｍｏｕ ｒｉｎｖａ ｓ ｉｏｎ［

1 7 ］Ｐａｓｑｕ ｉｎｅ ｌ ｌ
ｉ
ＡＥ

，Ｒｅ ｉｎｈａｒｔＢＪ ，Ｓｌａｃ ｋＦ
，
ｅｔ ａｌ

．Ｃｏｎｓｅ ｒｖａｔｉｏｎｏ￡

ａｎｄ ｍｅ ｔａ ｓｔａ ｓｉｓ ｉｎｉｔ ｉａ ｔｅｄｂｙｍｉｃ ｒｏＲＮＡ－

ｌ Ｏ ｂｉｎｂｒｅａ ｓｔｃａｎｃｅｒ
．
 ｔｈｅ ｓｅ ｑｕ ｅｎｃｅ ａｎｄ ｔｅｍｐｏｒａ

ｌ ｅｘ ｐｒｅｓ ｓｉ
ｏｎｏｆｌｅ ｔ

－

7 ｈ ｅｔｅｒｏｃｈ ｒｏｎｉｃ

Ｎａ ｔｕｒｅ ， 2 0 0 7
， 4 4 9 （ 7 1 6 3 ） ： 6 8 2

—

6 8 8 ．ｒｅｇｕ ｌ ａｔｏｒｙＲＮＡ ．Ｎａ ｔｕｒｅ ， 2 0 0 0 ， 4 0 8 （ 6 8 0 8 ）
： 8 6
—

8 9 ．
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ｅｔａ ｌ
．

Ｍ ｉｃ ｒｏＲＮＡ 3 3［ 1 8 ］ＡｍｂｒｏｓＶ
，Ｂａｒ ｔｅ ｌＢ

，
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Ｃ ｅｌ

ｌＢｉｏ ｌ
， 2 0 1 3

，
3 3

（
1 5 ） ：ｍ

ｉｃｒｏＲＮＡａｎｎｏｔａｔ ｉｏｎ ．ＲＮＡ ， 2 0 0 3 ， 9
（

3 ） ： 2 7 7
—

2 7 9 ．

2 8 9 1

—

2 9 0 2 ．［
1 9］Ｇｒ ｉｆ ｆ ｉ ｔｈｓ

－

Ｊ ｏｎｅｓＳ．
Ｔｈ ｅｍｉｃｒｏＲＮＡＲｅ

ｇ
ｉ ｓｔ ｒｙ ．

Ｎｕｃｌｅｉ ｃＡｃ ｉｄｓ

［
1 3 ］ＤｖｉｎｇｅＨ ，

Ｇｉ
ｔ Ａ

，Ｇｒａ ｆ Ｓ
，
ｅ ｔａ ｌ ．Ｔｈｅ ｓｈａｐ ｉｎｇ

ａｎｄ ｆｕｎｃｔ ｉｏｎａ ｌＲｅｓ
，
 2 0 0 4

，
3 2 （Ｄａ ｔａｂａ ｓｅ ｉｓｓ ｕｅ ）


：Ｄ 1 0 9

—

Ｄｉ ｌ ｌ ．

ｃｏｎｓｅ ｑ
ｕｅｎｃｅ ｓｏｆｔｈ ｅｍ

ｉｃｒｏＲＮＡｌａｎｄｓｃ ａｐ
ｅ ｉ

ｎｂ ｒｅａｓ ｔｃａｎ ｃｅ ｒ ．［ 2 0 ］Ｍｅｙ ｅｒｓＢＣ ，Ａｘｔｅｌ
ｌＭＪ ，ＢａｒｔｅｌＢ ，

ｅ ｔ ａ ｌ
．Ｃｒｉｔｅｒｉａ ｆ

ｏ ｒａｎｎｏｔ
ａ
－

Ｎａ ｔｕｒｅ
，
 2 0 1 3 ， 4 9 7 （ 7 4 4 9 ） ； 3 7 8

—

3 8 2 ． ｔｉｏｎｏ ｆ
ｐ ｌａｎｔＭ ｉｃｒｏＲＮＡｓ．Ｐｌａｎ ｔＣｅｌｌ ， 2 0 0 8

， 2 0 （ 1 2 ）
．

 3 1 8 6
—

［ 1 4 ］Ｚｈ ｕ
 ＪＹ ，Ｐｆｕｈｌ Ｔ ， Ｍ ｏｔｓ ｃｈＮ ，

ｅｔ ａ ｌ ．Ｉｄｅｎ ｔｉｆ ｉｃａ ｔ
ｉ ｏｎ ｏｆｎｏｖｅｌ 3 1 9 0 ．

Ｅ
ｐ
ｓｔｅｉｎ

－Ｂａｒｒｖ ｉ ｒｕｓｍｉ ｃｒｏＲＮＡｇｅｎｅ ｓｆｒｏｍｎａｓｏ
ｐ
ｈａｒｙｎｇｅ ａｌ［ 2 1 ］Ｋｏｚ ｏｍａｒａＡ

， Ｇｒ ｉｆｆ ｉｔｈｓ
－

ＪｏｎｅｓＳ．ｍｉＲＢａｓｅ ｓａｎｎｏｔａｔｉｎｇｈｉ

ｇ
ｈ

ｃａｒ ｃｉｎｏｍａｓＱ］ ，ＪＶｉｒ ｏｌ
． 2 0 0 9 ， 8 3 （ 7 ） ： 3 3 3 3

—

3 3 4 1 ．ｃｏｎｆ ｉｄｅｎ ｃｅｍｉｃｒｏＲＮＡｓｕｓ ｉｎｇｄｅ ｅｐｓ ｅｑｕｅ ｎｃｉｎｇ ｄａ
ｔａ ．Ｎｕｃｌｅ ｉ ｃ

［ 1 5 ］Ｌｅｅ ＲＣ
，
ＦｅｉｎｂａｕｍＲＬ

，Ａｍｂｒｏ ｓＶ．Ｔｈ ｅＣ．ｅｌ ｅｇａｎｓｈｅｔ ｅｒ ｏ
－ＡｃｉｄｓＲ ｅｓ

， 2 0 1 4 ， 4 2 （Ｄａ ｔ ａｂａｓｅ  ｉｓｓｕｅ ） ：Ｄ 6 8
— Ｄ 7 3 ．

ｃｈｒｏｎｉｃｇｅ ｎｅ
ｌ

ｉｎ
－

4 ｅｎｃｏｄｅ ｓｓｍ ａｌｌＲＮＡｓｗ ｉ ｔｈ ａｎｔ ｉ ｓｅｎｓ ｅｃｏｍ
？

ｐｌｅｍ ｅｎｔａ ｒ ｉｔｙｔｏ ｌ ｉｎ
－

1 4 ．Ｃｅ ｌｌ
， 1 9 9 3

， 7 5 （ 5 ） ： 8 4 3
—

8 5 4 ．

Ｂｉｂｌ ｉｏｍｅ ｔｒｉ ｃａｌ ａｎａｌｙｓ ｉｓｏｆｍ ｉＲＮＡ
－

ｒｅｌａｔｅｄ
ｐ

ａｐｅｒｓｉｎＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅｄａｔａｂａｓｅ

Ｄｕ
Ｑｕａｎｓｈｅｎｇ

（ Ｇｅｎｅ ｒａｌ
Ｏｆｆｉ ｃｅｏｆ

Ｎａｔ ｉｏｎａ ｌＮａｔｕｒａｌＳ ｃｉｅｎｃｅＦｏ ｕｎｄａｔ ｉｏｎｏｆ
Ｃｈ ｉｎａ ， Ｂ ｅｉｊ

ｉｎｇ 1 0 0 0 8 5 ）

Ａｂｓｔｒａｃｔｍ ＩＲＮＡ （ｍｉ ｃｒｏＲＮＡ ）ａｒｅａｃｌａｓｓｏｆｅｎｄｏｇ ｅｎｏｕ ｓｎｏｎ
－

ｃｏ ｄｉｎｇ ｔｉｎｙＲＮＡｓ ， ｗｈ ｉｃｈ ｉｍｐｌ ｅｍｅｎｔｉｍｐｏｒ
？

ｔａｎｔ
ｇ ｅｎｅｒ ｅｇｕｌａｔｏｒｙ 

ｆｕｎｃｔ ｉｏｎｉｎｅｕｋａｒｙｏｔ ｉｃｃ ｅｌ ｌｓ
，
ａｎｄｍｉＲＮＡｈａｓｂ ｅｃｏｍｅ ｔｈ ｅｒｅｓｅａｒｃｈｆｏ ｃｕ ｓｉｎｂｏ ｔｈ ｌ ｉ ｆｅｓｃ ｉ

？

ｅｎｃ ｅａｎｄｐｒｅ ｃｌｉｎｉｃ ａ ｌｍ ｅｄ ｉｃｉｎｅｉｎｒｅｃ ｅｎｔ
ｙ ｅａｒｓ

．ＴｈｏｍｓｏｎＤａ ｔａＡｎａｌ ｙｚｅｒｗａｓｕ ｓｅｄ ｔｏｐｅｒｆｏｒｍｂ ｉｂ ｌ
ｉｏｍ ｅｔｒｉｃａ

－

ｎａ ｌｙ ｓ ｉｓｏｆｍｉ
ＲＮＡ

ｐ
ａｐ ｅ ｒｓ

ｐｕｂｌ ｉ ｓｈｅｄｆｒｏｍ 1 9 9 3ｔｏ 2 0 1 3 ， ｉ
ｎｔｈｅｄａｔａｂ ａｓｅｏｆＳｃｉｅｎｃｅＣ ｉｔａｔ ｉｏｎＩｎｄ ｅｘＥｘｐａｎｄｅｄ

（
ＳＣＩＥ ） ， ａｎｄｔｈｅｒ ｅｃｅｎｔ

ｐ ｒｏｇｒ ｅｓ ｓａｎｄｄｅｖｅ ｌｏｐ
ｉｎｇｔｒ ｅｎｄ

ｉｎｔｈｅ ｆ ｉｅｌ ｄ．

Ｋｅｙｗ
ｏｒｄｓｍｉＲＮＡ

；ＷｅｂｏｆＳｃｉ ｅｎｃ ｅ
；ｂｉｂ ｌｉｏｍｅ ｔｒ ｉｃ ａ ｌａｎ ａｌｙ ｓｉ ｓ


