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[摘　要] 环状RNA(circRNA)是一类非编码RNA，是继微小RNA、长链非编码RNA的研究新秀。CircRNA

具有独特的分子结构，在细胞、组织和体液中高表达，其表达具有高度保守性，同时具有组织特

异性及分化特征性，可参与机体的发育、疾病的发生发展，并可作为疾病的分子标志物。此外，

circRNA与心血管疾病的病理生理机制密切相关，且其广泛存在于人体细胞内外，为心血管疾病的

诊断及治疗开拓了新的视野。
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Biological function of circRNA and their role in 
cardiovascular disease

QIN Shaojie1, WANG Xiaoyan2, LIN Li3

(1. Department of Emergency Medicine, Tongji University, Shanghai 200092; 2. Department of Cardiovascular Medicine, Fudan University, 

Shanghai 200433; 3. Department of Cardiology, Shanghai Dongfang Hospital, Shanghai 200120, China)

Abstract CircRNA is a kind of non-coding RNA, and a new research star following miRNA and long non-coding RNA. 

CircRNA have unique molecular structure and are highly expressed in cells, tissues and body fluids. Their 

expression is highly conserved. At the same time, it has the characteristics of tissue specificity and differentiation. 

CircRNA is note only involved in the development of the body but participate in the occurrence and development 

of diseases. Along with, circRNA could be used as molecular markers of diseases. In addition, circRNA is closely 

related to the pathophysiological mechanism of cardiovascular diseases, and they are widely present in/outside 

human cells, which opens up a new field for the diagnosis and treatment of cardiovascular diseases.
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环状 R N A (c i r c R N A ) 是近年来非编码 R N A 研

究 领 域 的 研 究 热 点 ， 首 次 发 现 于 R N A 病 毒 中 ，

circRNA与线性RNA不同，它不具有5'端帽子和3'端
尾结构，呈共价闭合环状结构，不易受R NA外切

酶降解，因此可在组织或体液中稳定存在。此外，

circRNA序列高度保守，具有一定的时序性和组织

特异性 [1]，这提示circRNA可能在不同物种之间高

度保守，并在疾病的发生发展过程中发挥重要作

用，同时具有作为疾病的生物标志物的潜力。

目前，研究人员已发现超过1 0  0 0 0种不同的

circRNA，这些circRNA普遍存在于动植物细胞、

细菌和真菌等中 [ 2 ]， c i r c R N A 可作为 m i R N A 分子

海绵，调控靶基因表达，影响心血管疾病发生发

展，此外，外周血中的circRNA或可作为心血管疾

病新的生物标志物。

1  CircRNA 的合成、调控与降解

研 究 [ 3 ] 认 为 ： 前 体 R N A 反 向 首 尾 剪 接 形 成

c ircRNA，根据不同位点，将circRNA分为外显子

circRNA、内含子circRNA、反义链circRNA、基因

区内circRNA、基因间区circRNA，其中以外显子

环化方式居多。目前真核细胞中的外显子circRNA
形 成 主 要 包 括 直 接 反 向 剪 接 与 外 显 子 跳 跃 [ 4 - 6 ]。

“直接反向剪接”也被称为“内含子配对介导的

环化”，即2个内含子通过互补碱基进行配对，外

显子的3'端和外显子的5'端通过反向剪接直接形成

circRNA。“外显子跳跃”也被称为“套索介导的

环化”[7]，即外显子跳跃形成包含外显子的套索结

构，通过经典剪接将套索结构前后的外显子拼接形

成成熟线性RNA，而切除的套索结构通过反向剪接

形成circRNA。研究 [8]表明：侧翼内含子ALU序列

和RNA结合蛋白可促进成环，而RNA剪辑酶ADAR1
则阻止侧翼序列互补，抑制circRNA的合成。微小

RNA(microRNA，miRNA)通过AGO2(Argonaute2)蛋

白使circRNA沉默来调控circRNA的合成与降解[9]。

研究者认为少部分特殊的circRNA可以通过miRNA 
介导的内切酶切割降解，但这方式依赖于其特殊

的核酸序列；同时，外泌囊泡内包含有较高水平

的circRNA，这表明细胞可能将circRNA包裹在囊泡

中，通过出胞作用分泌到细胞外，这也提示细胞间

可能通过circRNA外泌进行信息交流[10]。

2  CircRNA 的生物学特征

1 )高度的保守性，半衰期长。研究 [ 1 1 ]表明：

circRNA的半衰期超过48 h，而microRNA的半衰期

约10 h，细胞内circRNA含量有时比线性RNA更加

丰富，故其可建立稳定的circRNA疾病分子标志物

系统。

2)大部分circRNA由外显子构成，定位于细胞

质中，少数由内含子构成，定位于细胞核中[12]。

3)可通过微反应元素与microRNA相互作用，

从而调节目标基因表达 [13]，并且能在转录的前、

中、后发挥调控作用[12]。

4 ) 具 有 组 织 特 异 性 和 / 或 发 育 阶 段 特 异 性 表

达 [ 4 ]，提示circRNA可能参与生物发育，并在疾病

的发生机制中发挥重要作用。

3  CircRNA 的生物学功能

3.1  MiRNA 分子海绵作用

目前普遍认为 c i r c R N A 研究可作为 m i R N A 分

子海绵。Ci rc R N A上存在多个m i R N A的互补结合

位点，通过竞争性地结合抑制其相应m R N A的降

解。ciRS-7是经典的miRNA海绵分子，它含有超过

70多个与miR NA结合的位点，可以影响靶基因胰

岛素样生长因子1受体(insulin-like growth factor 1，

IGF1R)、表皮生长因子受体(epithelial growth factor 
r e c e p t o r ， E G F R ) 的表达，参与高血压、心肌梗

死、心力衰竭等心脏疾病的进程 [14]。Circ- Sr y具有

16个miRNA-138结合位点，可负性调控miRNA-138
分子的目标基因 [ 1 5 ]。同样，h s a - c i rc - 0 0 1 5 6 9被证

实 为 m i R - 1 4 5 海 绵 ， 可 上 调 m i R - 1 4 5 功 能 性 靶 点

E2F5，BAG4和FMNL2，可降低结直肠癌(colorectal 
cancer，CRC)肿瘤细胞的增殖活性[16]。

3.2  调控母本基因的转录与表达

研究[17]表明：circRNA可以在转录或转录后水

平调控母本基因的转录。如ci-ankrd52，circEIF3J
通过特异性结合其母基因ankrd52转录的RNApol II
而调节其转录效率；circEIF3J定位于细胞核内，在

启动子区通过与小核核糖核蛋白U1和EIF3J的启动

子相互作用以提高EIF3J转录效率。

3.3  与线性 RNA 竞争，调控 RNA 经典剪接过程

CircRNA是前体RNA加工的产物，故与其线性

RNA可能存在相互竞争的可能性。如circMbl是由

muscleblind(MBL)基因第2外显子产生的，circMbl
及其侧翼内含子通过特异性结合MBL位点，影响

mRNA的稳定性，证明circMbl-MBL结合竞争性抑

制经典的mRNA 剪接作用[18]。
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3.4  蛋白诱饵

研究 [ 1 9 ]表明： c i r c R N A 可以作为蛋白诱饵参

与细胞凋亡、应激反应等病理生理过程。如c i rc -
Fo x o 3通过结合细胞分裂蛋白激酶2 (c e l l  d i v i s i o n 
protein kinase 2，CDK2)和P21蛋白形成RNA-蛋白

复合物，抑制CDK2的功能，破坏CDK2与细胞周

期进行所需的细胞周期蛋白A和E的相互作用，进

而结束细胞进程导致细胞凋亡。此外，circ-Foxo3
还可以结合蛋白质 I D - 1，E 2 F 1，FA K，H I F-Ia，

使其保留在细胞质中，抑制其抗衰老及抗应激作

用，促进心肌细胞衰老[19]。

3.5  编码蛋白质功能

C i r c R N A 编 码 蛋 白 的 功 能 最 早 于 丁 型 肝 炎

病 毒 中 [ 2 0 ]被 发 现 。 研 究 [ 2 1 ]发 现 ： 真 核 细 胞 中 的

c i r c R N A 也具有编码蛋白质功能，如含有起始密

码子和终止密码circ-ZNF609可以通过核糖体翻译

生成蛋白质。Pamudurti等 [22]利用核糖体印记技术

发现c i rc R N A能够编码蛋白质。此外，研究者 [ 2 3 ]

还发现：N6-甲基腺嘌呤可以促进circRNA翻译的

启动。

3.6  疾病的新型标志物

L i 等 [ 2 4 ] 在 外 周 血 中 发 现 了 c i r c R N A ， 这 为

c i r c R N A 作为疾病的标志物打下了坚实的基础。

Bazan等 [25]通过研究颈动脉斑块破裂行急诊内膜剥

脱术患者血清中的miR-221，miR-222，miR-145和

circR-284的水平，发现circR-284，miR-221在急性

组中显著升高( P < 0 . 0 1 )，并可作为动脉粥样斑块

破裂和中风的诊断性生物标志物，具有良好的灵

敏度和特异度。Vausor t等 [26]通过检测外周血心肌

梗死相关circRNA(myocardial infarction-associated 
circular RNA，MICR A)，发现低水平的MICR A预

示 着 心 肌 梗 死 及 更 差 的 左 心 功 能 ； Z h a o 等 [ 2 7 ]运

用基因芯片技术，分析了12例冠心病患者和12例 
对照组的外周血 c i r c R N A表达情况，发现 2 2 个差

异表达的 c i r c R N A ，并选择 h s a _ c i r c _ 0 0 8 2 0 8 1 ，

h s a _ c i r c _ 0 1 1 3 8 5 4 ， h s a _ c i r c _ 0 1 2 4 6 4 4 ， h s a _
circ_0098964，hsa-circRNA5974-1作为诊断冠心病

候选标志物，统计学分析结果示hsa_circ_0124644
曲线下面积(area under the curve，AUC)最大，且队

列研究(115名对照个体和137名CA D患者)结果显

示纳入冠心病的危险因素后，AUC从0.769(95%CI 

0 . 7 1 0 ~ 0 . 8 2 7，P < 0 . 0 0 1 )小幅升高至0 . 8 0 4 ( 9 5 % CI 
0 .751~0.857，P<0.001)，与hsa_c irc_0098964联

合应用时，诊断价值略有提高。综上所述，hsa _
circ_0124644和  hsa_circ_0098964或可作为冠心病

患者循环血液中的生物标志物。

4  CircRNA 和心血管疾病的关系

4.1  CircRNA 与冠状动脉粥样硬化

据世界卫生组织[28]称，到2030年，全世界冠状

动脉粥样硬化型心脏病死亡人数将增加到2 330万，

将成为人类死亡的主要原因。Burd等[29]发现一种与

人类动脉粥样硬化(atherosclerotic vascular disease，

ASVD)密切相关的circRNA分子，cANRIL(circular 
a n t i s e n s e  n o n - c o d i n g  R N A  i n  t h e  I N K 4  l o c u s，
I N K 4 基 因 座 中 的 环 状 反 义 非 编 码 R N A ) 表 达 受

人 I N K 4 a / A R F (  i n h i b i t o r  o f  C D K 4 / a l t e r n a t i v e  
r e a d i n g  f r a m e ) 转 录 本 调 控 ， I N K 4 a / A R F 基

因 簇 可 编 码 3 种 已 知 的 抑 癌 基 因 ( p 1 6 I N K 4 a ，
p 1 4 A R F 和 p 1 5 I N K 4 b ) ， 这 些 基 因 的 表 达 产 物

可 抑 制 细 胞 的 生 长 和 增 殖 。 进 而 影 响 动 脉 粥 样

硬 化 。 c A N R I L 通 过 结 合 核 糖 体 生 物 合 成 因 子

P E S 1 ( p e s c a d i l l o  h o m o l o g u e  1 ) 的 C - 末端富含赖

氨酸的结构域，抑制心肌细胞核糖体外切酶介导

的加工和核糖体形成，从而诱导核仁应激和 p 5 3
激活，导致人血管平滑肌细胞凋亡，抑制细胞增

殖 [ 3 0 ]，促进动脉粥样硬化。以上表明c i rc R N A可

沉默 I N K 4 / A R F 相关抑癌基因，从而导致动脉粥

样硬化的发生。已经发现具有心脏调节功能的环

状R NA(表1)。

L i 等 [ 3 1 ]发 现 h s a - c i r c R N A 1 1 7 8 3 - 2 在 冠 心 病

及 2 型 糖 尿 病 患 者 中 表 达 显 著 下 调 ， 提 示 h s a -
circRNA11783-2或许与冠心病及2型糖尿病的发展

密切相关。

研 究 [ 4 7 ] 表 明 ： 在 大 鼠 冠 状 动 脉 内 皮 细 胞

中 ， 使 用 T G F - β 诱 导 细 胞 向 内 皮 - 间 质 转 化

(e n d o t h e l i a l - to - m e s e n c hy m a l  t r a n s i t i o n，E M T )
后 检 测 发 现 ， c i r c R N A 的 异 常 表 达 与 调 控 内

皮 细 胞 动 态 连 接 相 关 ， 且 发 现 了 3 个 与 E M T
相 关 的 c i r c R N A ( c h r 5 : 9 0 8 1 7 7 9 4 / 9 0 8 2 7 5 7 0 ，

chr8:71336875/71337745，chr6:22033342/22038870)
在TGF-β诱导的冠心病中表达显著上调。其具体机

制尚待进一步研究。
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4.2  CircRNA 与心肌梗死

心肌梗死是心肌急性缺血所致，是导致死亡

的重要原因。研究 [32]表明circRNA分子Cdrlas可作

为miRNA-7a海绵，通过抑制miRNA-7a的活性而上

调其靶基因聚A DP核糖聚合酶[ poly(A DP-r i bose)
polymerase，PARP]和SP1(specific protein 1)的基因

表达，可加重缺血心肌的凋亡。熊玮等 [34]通过基

因芯片技术检测急性ST段抬高型心肌梗死患者外

周血差异表达的circRNA，发现circRNA-30741能

通过作用于miRNA-21参与急性心肌梗死的发生，

但对其具体分子机制需要进一步研究。Wang等 [35]

研究发现：mm9-circ-016597(mitochondrial f ission 
and apoptosis-related circRNA，MFACR，线粒体裂

变和凋亡相关环RNA)可促进缺血心肌梗死及心肌

再灌注损伤，其作用机制是作为miR-652-3p的分子

海绵，从而促进miR-652-3p靶基因线粒体相关蛋白

18(MTP18)的表达，最终导致线粒体分裂和心肌

细胞凋亡。

近来Vau s o r t等 [ 2 6 ]发现心肌梗死相关c i rc R N A 
(myocardia l  infarct ion-assoc iated c ircular  R NA，

M I C R A ) 表 达 水 平 对 急 性 心 肌 梗 死 3 ~ 4 个 月 后 的

左 心 室 功 能 障 碍 有 预 测 价 值 ( O R = 0 . 5 3 ， 9 5 % C I 
0 . 2 9 ~ 0 . 9 7 )。该研究发现M I CR A水平越低，发生

左心衰竭的风险越高，因此 c i r c R N A 可以作为心

肌梗死患者预后的生物标志物。以上研究表明：

circRNA参与心肌梗死的发生发展，且有望成为一

种新的诊断心肌梗死的方法。

4.3  CircRNA 与心力衰竭

Wang等[36]发现心脏相关环状RNA(heart-related 
circRNA，HRCR)通过海绵吸附作用抑制miR-223
活性，消除miR-223对含胱冬肽酶富集功能域的凋

亡抑制因子(apoptosis repressor with CARD，ARC)
蛋白表达的抑制，使心肌细胞和小鼠体内A RC蛋

表1 心血管系统中的circRNA及其功能

Table 1 CircRNA and its functions in cardiovascular system

疾病 CircRNA 靶点 功能 机制

冠心病 hsa_circ_0124644[27] 未知 冠心病标志物 未知

hsa_circ_RNA11783-2[31] 未知 冠心病标志物 未知

心肌梗死 Cdrlas[32] miRNA-7-PARP/SP1 促进心肌细胞凋亡 miRNA-7海绵分子

MICRA[26] 未知 预测左心室功能 未知

hsa_circRNA_30741[33] miRNA-21  参与心肌梗死 未知

MFACR[34] MTP 促进心肌再灌注损伤 miR-652-3p海绵分子

心力衰竭 HRCR[35] miR-223-ARC 抑制心肌肥厚 miR-223海绵分子

缺血缺氧损伤 CZNF292[36] 未知 促进内皮细胞生成 未知

hsa_circRNA_010567[37] miR-141 减轻心肌缺血损伤 miR-141海绵分子

ACR[38] Dnmt3B
抑制心肌缺血再灌注

损伤
激活Pink1的表达

心肌纤维化 hsa_circRNA_000203[39] miR-26b-5p 促进心肌纤维化 miR-26b-5p海绵分子

circ_–Amotll[40] Akt1，PDK1 抑制心肌细胞凋亡 促进AKT1磷酸化和核易位

Ryr2[41] 未知 右心室心肌病 参与内质网膜Ga+的转运

高血压 ciRS-7[42] miR-7 上调EGFR的表达水平 miR-7海绵分子

circACTA2[43] miR-548f-5p 促进α-SMA 表达 miR-548f-5p海绵分子

hsa_circ_0005870[44] 未知 未知
参与细胞应激反应等信号

通路

hsa circ_0037911[45] 未知 未知
Scr浓度与hsa_circ_0037911

呈正相关

circ_–SATB2[28] miR-939 上调STIM1表达 miR-939海绵分子

肺动脉高压 hsa_circ_0002062[46] miR-942-5p 参与CTEPH 未知

hsa_circ_0022342[46] miR-940 参与CTEPH 未知
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白表达增加，从而对心肌肥厚及心肌凋亡发挥保

护作用，延缓心力衰竭的发生。We r f e l等 [ 1 1 ]研究

表明：人与鼠两种物种心衰组 c i r c R N A 的数目与

种类均高于非心衰组，尤其是Slc8a1(solute carrier 
family 8 member 1)，Ttn(tit in)，RYR2(r yanodine 
receptor 2)，Eya3(eyes absent 3)表达的circRNA，

可作为心力衰竭的理想候选基因。此外，Wu等 [48]

通过基因芯片检测心肌梗死小鼠模型心力衰竭期

心室转录，发现上调的hsa_circRNA010567是miR-
141的海绵，miRNA-141可以调节内皮细胞细胞间

黏附分子-1(intercellular cell adhesion molecule-1，

ICAM-1)的表达水平来减轻氧化应激损伤。进一步

研究[36]证明：circRNA010567通过对miRNA-141的

海绵吸附作用，促进纤维化相关蛋白col I，col II和
α-SMA的表达，促进心肌缺血再灌注损伤，促进心

功能恶化。

4.4  CircRNA 与缺血缺氧损伤

血脂斑块、血栓、炎症刺激、压迫等原因不

仅直接影响心肌血流灌注，而且其产生的氧化应

激因子会进一步加重心肌细胞的缺血缺氧损伤。

研究 [38]表明：在缺氧条件下，内皮细胞可诱导生

成circRNA，其中锌指蛋白292(Zinc f inger protein 
292，ZNF292)基因生成的circRNA(CZNF292)较

正常环境下生成增加更明显。CZNF292在体外可

促进内皮细胞的生成，且并非依赖 c i r c R N A 的海

绵作用或调节基因转录而完成的，其具体机制尚

待 进 一 步 研 究 。 Z h o u 等 [ 3 9 ]研 究 发 现 ： 自 噬 相 关

circRNA(autophag y-related circular RNA，ARC)通

过调节Pink1/FAM65B通路，抑制心肌细胞自噬以

抑制心肌缺血/再灌注损伤。

4.5  CircRNA 与心肌纤维化

研 究 [ 4 0 ]发 现 ： 小 鼠 基 因 转 染 h s a _ c i r c R N A _ 
000203可促进心肌纤维化的发生，hsa_circRNA_ 
000203与miR-26b -5p有两个结合位点过表达hsa_
c i r c R N A _ 0 0 0 2 0 3 ，可致 m i R - 2 6 b - 5 p 的下游靶点

纤 维 化 相 关 基 因 c o l 1 a 2 和 C TG F 的 表 达 上 调 ， 纤

维 细 胞 标 志 物 α - S M A 的 表 达 也 上 调 ， 提 示 h s a _
c i r c R N A _ 0 0 0 2 0 3 能 促 进 心 肌 成 纤 维 细 胞 向 肌 成

纤维细胞的转化。由于心肌纤维化是糖尿病心肌

病的主要病理表现，这也为糖尿病心肌病的研究

提供了新的诊疗思路。Z eng等 [41]研究表明：c irc-
Amotll通过激活蛋白激酶B(protein kinase B，PKB)
的磷酸化与核定位来减轻心肌细胞的凋亡及心肌

重构，抑制左心室扩大，并以此预防阿霉素诱导

的心肌病。研究 [19]发现：circFoxo3可以阻止转录

因子 I D 1 ， E 2 F 1 ， FA K 和 H I F 1 α 转入细胞核，使

其保留在细胞质中，从而抑制细胞的抗纤维化能

力，促进心肌纤维化。研究 [49]发现：在扩张性心

肌病中，来自titin基因i带区域的circRNA受RNA结

合基序蛋白(RNA binding motif protein，RBM20)的

动态调控，而在肥厚性心肌病中则并非如此，具

体机制尚待进一步研究。长期饮酒是心肌纤维化

的一个重要的风险因素，会促进心脏病理和功能

障碍，导致心功能恶化。Yang等 [50]建立的小鼠酒

精性心肌病(alcoholic cardiomyopathy，ACM)模型

中有114个circRNA上调和151个下调，且均有显著

差异(2.0倍，P<0.05)。这些差异表达的circRNA多

数与糖代谢路径相关，说明circRNA可能在ACM的

发生发展中发挥重要的生物学作用。

此外，小鼠心肌细胞中存在Ry r 2基因编码的

circRNA——Ryr2 circRNA[42]，参与内质网膜Ga+的

转运，与致心律失常性右心室心肌病有关，具体

机制尚不清楚。

4.6  CircRNA 与高血压

研究 [ 4 3 ]发现： c i R S - 7 作为 m i R - 7 海绵，抑制

miR-7的生物活性，从而上调miR-7靶基因EGFR的

表达水平，促进炎症介质的生成，增强血管平滑

肌细胞的增殖及血管重构，促进高血压的发生发

展。Circ ACTA2通过竞争性结合miR-548f-5p抑制

后者对α - S M A的表达抑制作用，最终促进α - S M A
表达，使血管内皮细胞与细胞基质发生重构，从

而促进高血压的形成[44]。hsa_circ_0005870在高血

压患者中显著降低，其与DNA代谢、细胞应激反

应、TGF-β信号通路密切相关[45]。最近，Mao等[28]

通过质粒转染及荧光素标记技术发现：circ-SATB2
是miR-939的分子海绵，可抑制miR-939的转录活

性，从而上调其靶基因STIM1表达，促进平滑肌细

胞的增殖及迁移，使血管硬化。

STIM1(stromal interaction molecule 1)是miR-
939的重要靶基因，可调控平滑肌细胞表型分化、

增殖和凋亡，促进平滑肌细胞的增值及迁移，使

血管硬化； m i R - 9 3 9 在 c i r c - S AT B 2 上有多个结合

位点， m i R - 9 3 9 可以抑制 S T I M 1 的表达，而 c i r c -
SATB2作为miR-939的分子海绵，抑制miR-939的转

录活性，可上调其靶基因STIM1表达。

近 来 研 究 [ 4 6 ] 发 现 ： 原 发 性 高 血 压 患 者 h s a -
c i r c - 0 0 3 7 9 1 1 表达水平明显高于同等生活条件的

正常人，hsa-c irc-0037911的水平在性别、BMI、

吸烟、饮酒等方面存在显著性差异，且血清肌酐
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(SCr)与hsa circ-0037911呈显著正相关，高表达hsa-
circ-0037911可能通过改变SCr的浓度而成为高血压

发生发展的关键危险因素，且可作为早期诊断原

发性高血压的一个稳定的生物标志物。

4.7  CircRNA 与肺动脉高压

M i a o 等 [ 4 7 ]研 究 发 现 ： 与 正 常 人 相 比 ， 慢 性

血栓栓塞性肺动脉高压(c h ro n i c  t h ro m b o em b o l i c 
p u l m o n a r y  hy p e r te n s i o n，CT E P H )患者有1 2 2种

circRNA表达上调，229种circRNAs表达下调，其存

在于细胞损伤应激反应、DNA修复、基因表达的

转录后调控和mRNA代谢过程中；进一步研究发现

hsa_circ_0002062和hsa_circ_0022342分别通过调控

miR-942-5p和miR-940的ErbB信号通路参与CTEPH
的发生发展，其具体作用尚待进一步研究。

5  结语

综上所述，circRNA高度保守，结构稳定，广

泛存在于心脏组织和血液样本中，可作为miR NA
分子海绵调控靶基因，参与调控心力衰竭、心肌

梗死、冠心病、心肌病等病理生理过程，为心血

管疾病的诊断和治疗提供了新的线索和思路。
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