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外泌体来源犿犻犮狉狅犚犖犃在微生物感染中的作用研究进展

杜文雅，马枫茜，代禹美，陈瑞枫，王国富，吴利先

（大理大学基础医学院微生物学与免疫学教研室，云南大理６７１０００）

【摘要】　外泌体包含母细胞来源的蛋白质、脂质和核酸等多种成分，其中核酸中的 ｍｉＲＮＡ起到越来越重要的作用，

ｍｉＲＮＡ通过靶向 ｍＲＮＡ３′端非翻译区结合导致 ｍＲＮＡ降解或翻译抑制。许多疾病的发生都伴随着 ｍｉＲＮＡ表达失

调，这对宿主基因调控和某些分子机制产生影响。越来越多研究证明 ｍｉＲＮＡ可以作为疾病的潜在生物标志物、治疗靶

点，参与炎症反应的过程等。本文就外泌体中的 ｍｉＲＮＡ在病毒，细菌等微生物导致的感染性疾病，如流感病毒、肝炎病

毒、ＨＩＶ、结核分枝杆菌、梅毒螺旋体和支原体中的作用进行综述。
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外泌体是由细胞主动分泌的大小均一的囊泡样小体，它在

体内分布广泛，可携带细胞产生的一些功能性物质，如不同类

型的外泌体包含蛋白质、代谢物、脂质和核酸［ｍＲＮＡ、微小

ＲＮＡ（ｍｉｃｒｏＲＮＡ，ｍｉＲＮＡ）、长链非编码 ＲＮＡ（ＬｎｃＲＮＡ）］，它

们进入靶细胞发挥不同的生物学效应，参与多种细胞的生物过

程，如参与免疫应答、抗原提呈、细胞分化、肿瘤侵袭［１］。ｍｉＲ

ＮＡ通过破坏靶 ｍＲＮＡ的稳定性、抑制靶 ｍＲＮＡ的翻译来对

靶 ｍＲＮＡ发挥调控作用。外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ作为近几年

研究的热点，它可作为一种新型诊断生物标志物，广泛用于各

种疾病，如癌症和传染病等［２］，在疾病的预防，诊断和治疗方面

也有着极其重大的作用。本文旨在根据目前已有的研究，对外

泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在感染性疾病中的作用机制，研究结果等

来进行综述。

１　外泌体及犿犻犚犖犃的介绍

外泌体（ｅｘｏｓｏｍｅｓ，Ｅｘｏ）是一种直径为３０～１００ｎｍ的磷脂

双分子膜结构的细胞囊泡，是核酸和蛋白质的天然载体［３］，广

泛存在于血液、羊水、尿液等体液中［４５］。外泌体中携带多种生

物活性物质，如蛋白质、核酸等其中 ｍｉＲＮＡ及ＬｎｃＲＮＡ是非

编码ＲＮＡｓ中重要的组成部分。

ｍｉＲＮＡ是一类由内源性基因编码的微小单链非编码

ＲＮＡ，它在真核细胞中普遍存在，在细胞中具有关键的调节作

用，对转录后基因表达调控起着重要的作用。ｍｉＲＮＡ可同时

拥有多个靶基因信使 ＲＮＡ（ｍｅｓｓｅｎｇｅｒＲＮＡ，ｍＲＮＡ），不同

ｍｉＲＮＡ也可以对相同的靶基因进行调控。通常 ｍｉＲＮＡ会通

过与靶基因完全互补结合的方式，对靶基因进行切割并使其降

解，或用不完全互补的方式抑制靶基因的翻译，或是以这两种

方式共同作用，来参与各种生物过程。例如，细菌病原体通过

抑制宿主 ｍｉＲＮＡ 的表达来使自身在机体内能持久存活。

ｍｉＲＮＡ的失调会影响宿主基因的表达以及转录后调节，进而

影响各种炎症有关的信号通路和引发多种病理结果［６］。目前

研究证实，多种感染性疾病以及传染病的发生发展与外泌体特

异性 ｍｉＲＮＡ有关，外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ可作为某些感染性

疾病的潜在生物标志物［７８］。

２　外泌体来源的犿犻犚犖犃在病毒感染方面的作用

病毒是一种胞内寄生的病原体，与宿主细胞间存在复杂的

·９２７·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔
　
２０２４年６月　第１９卷第６期

Ｊｕｎ．２０２４，　Ｖｏｌ．１９，Ｎｏ．６





【基金项目】　云南省地方本科高校基础研究重点项目（Ｎｏ．

２０２１０１ＢＡ０７０００１０３８，２０２１０１ＡＯ０７０１９６）。

【通讯作者】　吴利先，Ｅｍａｉｌ：ｗ＿ｌｉｘｉａｎ＠１６３．ｃｏｍ

【作者简介】　杜文雅（２００１），女，湖南娄底人，在读研究生，

从事外泌体对感染性疾病作用机制研究。

Ｅｍａｉｌ：ｈｕａｎｘｉ２０２２０３＠１６３．ｃｏｍ



相互作用，如上调或下调致病基因的表达、干扰抗原递呈、编码

病毒蛋白、破坏免疫系统等。病毒的复制、持续性感染、扩散和

免疫监视逃避等生命活动依赖宿主细胞的生物合成系统和细

胞间通讯系统，而外泌体在细胞间的通讯起着重要作用。外泌

体中 ｍｉＲＮＡ分泌失调与感染期间的致病性和免疫调节有关。

接下来将具体探讨外泌体中ｍｉＲＮＡ在病毒感染方面的研究进

展，并以甲型流感病毒，乙型肝炎病毒 （ＨｅｐａｔｉｔｉｓＢｖｉｒｕｓ，

ＨＢＶ），丙型肝炎病毒 （ＨｅｐａｔｉｔｉｓＣｖｉｒｕｓ，ＨＢＶ），人类免疫缺

陷病毒１（ｈｕｍａｎｉｍｍｕｎｏｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｖｉｒｕｓ，ＨＩＶ１）为例，介绍

病毒感染宿主时外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在机体中发挥的作用，

以及一些潜在治疗靶点。

２．１　外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在流感病毒方面的作用　流感病

毒是一种常见呼吸道病原体，可导致全人群感染，它根据核蛋

白和基质蛋白的差异常被划分成４型（甲型、乙型、丙型和丁

型）。其中，甲型流感病毒（ｉｎｆｌｕｅｎｚａＡｖｉｒｕｓ，ＩＡＶ）具有较高的

致病性和变异性［９］，该病毒主要感染呼吸道，严重时可发展为

肺衰竭，引起急性呼吸窘迫综合征（ａｃｕｔｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｄｉｓｔｒｅｓｓ

ｓｙｎｄｒｏｍｅ，ＡＲＤＳ），该病毒多次引起世界性大流行，对人类健康

和社会经济产生严重影响。

宿主体内外泌体携带的ｍｉＲＮＡ的表达会因为流感病毒的

刺激而改变，通过对外泌体中的ｍｉＲＮＡ进行差异性表达分析，

可鉴定出表达显著改变的 ｍｉＲＮＡ。这些失调的 ｍｉＲＮＡ通过

直接或间接靶向病毒基因以调节病毒复制，介导流感病毒感染

下的抗病毒和炎症反应，并在病毒感染期间刺激或抑制固有免

疫反应和细胞凋亡。有以下研究可以印证上面的观点，马心悦

等［１０］研究表明，ＩＡＶ能通过使肺泡上皮细胞释放的外泌体的

粒径大小和浓度分布发生改变，使外泌体所携带 ｍｉＲＮＡ的表

达发生变化。研究发现流感病毒能刺激Ａ５４９细胞外泌体的产

生，外泌体差异表达参与调控的 ｍｉＲＮＡ，对细胞增殖和凋亡相

关、固有免疫及炎症反应相关的，干扰素相关的信号通路产生

影响［１１］。Ｍａｅｍｕｒａ等
［１２］研究发现感染了各种流感病毒的小

鼠支气管肺泡灌洗液中外泌体 ｍｉＲＮＡ中 ｍｉＲ４８３３ｐ都处于

高水平的表达，ｍｉＲ４８３３ｐ通过靶向ＲＮＦ５来调控ＲＩＧＩ信号

通路来增强病毒感染 ＭＬＥ１２细胞时Ｉ型干扰素和促炎细胞

因子的基因表达，抑制病毒的复制和传播，从而促进抗病毒作

用，通过靶向ＣＤ８１来负调控ＲＩＧＩ信号通路来介导炎症反应。

这些研究将有助于进一步了解流感病毒与宿主相互作用的机

制，这对于制定针对流感病毒的预防和治疗策略至关重要。也

了解到外泌体来源的ｍｉＲＮＡ在流感病毒介导的疾病发生机制

中起着重要作用。

２．２　外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在肝炎病毒方面的作用　全世界

大约有２．５亿人被乙型肝炎病毒（ｈｅｐａｔｉｔｉｓＢｖｉｒｕｓ，ＨＢＶ）感

染，ＨＢＶ感染被认为是肝细胞癌（ｈｅｐａｔｉｃｃｅｌｌｕｌａｒｃａｎｃｅｒ，ＨＣＣ）

发生发展的最重要的危险因素，国内ＨＣＣ患者ＨＢＶ感染率高

达８０％
［１３］。大多数 ＨＣＣ患者缺乏有效的早期诊断，发现时已

被确诊为晚期。因此获得更有效和可靠的 ＨＣＣ早期检测标志

物显得极为重要。

许多研究表明外泌体中的ｍｉＲＮＡ在肝炎病毒感染机制中

的影响，通过制作外泌体中 ｍｉＲＮＡｓ的表达谱
［１４］，发现可以作

为肝炎病毒感染的潜在生物标志物，以及肝外疾病的治疗靶

点。刘娇［１５］等发现 ＨＢＶＤＮＡ载量与外泌体 ｍｉＲ１２２水平呈

正相关，而外泌体中 ｍｉＲ１４６ａ表达水平呈负相关，认为二者可

能拮抗影响 ＨＢＶＤＮＡ复制。Ｌｉａｏ等
［１６］研究表明，ＨＣＶ感染

的肝细胞衍生富含 ＧＵ 的 ｍｉＲＮＡｓ（如 ｍｉＲ１２２／ｌｅｔ７ｂ／ｍｉＲ

２０６）通过外泌体传递和ＴＬＲ７激活上调人类巨噬细胞中Ｂ细

胞激活因子（ｂｃｅｌｌａｃｔｉｖａｔｉｎｇｆａｃｔｏｒ，ＢＡＦＦ）的表达。认为这种

外泌体传递的 ｍｉＲＮＡ可能成为 ＨＣＶ感染和肝外疾病治疗的

靶点。Ｗｅｉ等
［１７］研究发现乙型肝炎核心抗原（ｈｅｐａｔｉｔｉｓＢｃｏｒｅ

ａｎｔｉｇｅｎ，ＨＢｃＡｇ）通过 ｍｉＲ１３５ａ５ｐ／ＶＡＭＰ２轴上调了外泌体

ｍｉＲ１３５ａ５ｐ的表达，来促进抗凋亡、细胞增殖和化学耐药性。

这些研究将有助于进一步了解肝炎病毒与宿主相互作用的机

制，了解到外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在肝炎病毒的疾病发生机制

中起着重要作用，有助于设计肝炎疫苗，以及绕过肝炎引起的

免疫失调，预防肝炎相关慢性肝病的发展。

２．３　外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在 ＨＩＶ方面的作用　获得性免疫

缺陷综合症（ａｃｑｕｉｒｅｄｉｍｍｕｎｅｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｓｙｎｄｒｏｍｅ，ＡＩＤＳ）是一

个主要的全球公共卫生问题。人类免疫缺陷病毒（ｈｕｍａｎｉｍ

ｍｕｎｅｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｖｉｒｕｓ，ＨＩＶ）是艾滋病的病原体。自艾滋病被

发现以来，全球已有超过３７００万人受到感染
［１８］。目前，联合

抗逆转录病毒治疗（Ｃｏｍｂｉｎｅｄａｎｔｉｒｅｔｒｏｖｉｒａｌｔｈｅｒａｐｙ，ｃＡＲＴ）可

抑制 ＨＩＶ复制，控制 ＨＩＶ 传播以及改善患者预后，从而将

ＡＩＤＳ转变为慢性病毒感染性疾病
［１９］。然而，由于 ＨＩＶ病毒

库的存在［２０］，ｃＡＲＴ不能将病毒从体内完全清除
［２１］。治疗停

止后，潜伏的 ＨＩＶ可以被重新激活
［２２］。且许多研究表明 ＨＩＶ

感染会伴随神经系统疾病。艾滋病患者目前还无法治愈。因

此，了解影响 ＨＩＶ疾病进展和引起细胞病变效应的因素，是彻

底消灭 ＨＩＶ、永久治愈ＡＩＤＳ的关键。

许多研究通过对 ＨＩＶ感染后外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ进行

分析，得到了一些结论。Ａｑｉｌ等
［２３］研究结果首次表明，ＨＩＶ

Ｎｅｆ蛋白通过导致外泌体分泌的 ｍｉＲＮＡｓ的大规模失调，影响

ＨＩＶ发病机制，对病毒复制和病毒的持续性产生影响。Ｌｉ

等［２４］研究发现 ＨＩＶ感染的Ｔ细胞分泌的包含 ｍｉＲ１５５５ｐ的

外泌体通过增加促炎细胞因子的分泌，促进宫颈癌细胞的增

殖、迁移和侵袭，促进宫颈癌恶性进展。此外，Ｈｅｒｎａｎｄｅｚ

Ｗａｌｉａｓ等
［２５］研究发现感染 ＨＩＶ１后，血浆外泌体中 ｍｉＲ１４４

水平与抗逆转录病毒治疗９６周后的ＣＤ４细胞恢复相关，与

ＣＤ４／ＣＤ８比值呈正相关。

与外泌体 ｍｉＲＮＡ介导 ＨＩＶ导致的神经系统疾病有关研

究发现，ＨＩＶ感染上调了大多数（９８％）与免疫调节和炎症相关

的血浆外泌体 ｍｉＲＮＡ，与神经炎症相关的四种外泌体 ｍｉＲＮＡ

（ｍｉＲ１４６ａ、ｍｉＲ１２６、ｍｉＲ２１、ｍｉＲｌｅｔ７ａ）显著上调表达。确定

了外泌体 ｍｉＲＮＡ在 ＨＩＶ感染介导的免疫调节和神经炎症中

的作用［２６］。Ｏ＇Ｍｅａｒａ等
［２７］研究通过对用ｃＡＲＴ全身病毒抑制

的 ＨＩＶ 感染者（ｐｅｒｓｏｎｓｌｉｖｉｎｇｗｉｔｈＨＩＶ，ＰＬＷＨ）和未感染

ＨＩＶ的志愿者进行血浆外泌体 ｍｉＲＮＡ的横断面检查分析以

及对ＰＬＷＨ 循环外泌体中 ｍｉＲＮＡ的表达与神经心理表现

（ｎｅｕｒｏｐｓｙｃｈｏｌｏｇｉｃａｌｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ，ＮＰ）之间的关系研究，发现

ＮＰｈｉｇｈｅｒ和ＮＰｌｏｗｅｒ的ＰＬＷＨ之间血浆外泌体 ｍｉＲＮＡ含

量不同。预测发现１１种ｅｘｏｍｉＲＮＡ在各组之间显著差异表

达。相对于 ＮＰｈｉｇｈｅｒ，这１１种差异表达的ｅｘｏｍｉＲＮＡ 在

ＮＰｌｏｗｅｒ中都被上调，这三种ｅｘｏｍｉＲＮＡ（ｍｉＲ２１６ｂ３ｐ、ｍｉＲ
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１４８ａ３ｐ和 ｍｉＲ５０４５ｐ）显著上调。这种差异表达的ｅｘｏｍｉＲ

ＮＡｓ参与炎症和神经变性途径。得出血浆中的外泌体 ｍｉＲＮＡ

在循环和中枢神经系统之间的相互作用，以及外泌体 ｍｉＲＮＡ

与ＰＬＷＨ的神经认知功能障碍有关。Ｙａｎｇ等
［２８］和Ｒａｈｉｍｉａｎ

等［２９］研究证明 ＨＩＶＴａｔ蛋白刺激星形胶质细胞释放的外泌体

中的 ｍｉＲＮＡ（ｍｉＲ９、ｍｉＲ１３２等）在疾病发病机制中发挥着重

要作用，如具有介导小胶质细胞迁移、引起神经元轴突缩短等

作用，参与神经功能损伤，为开发抑制神经病变的治疗策略提

供新的途径。通过对 ＨＩＶ感染的细胞释放的外泌体中的的

ｍｉＲＮＡ的研究，了解 ＨＩＶ的感染机制和与人体的相互作用，

为 ＨＩＶ感染引发的神经系统疾病提供新的治疗途径。

３　外泌体来源的犿犻犚犖犃在细菌感染方面的作用

美国科学家在最新一期《柳叶刀》杂志上发表论文指出，他

们首次对细菌感染的致命性开展全球性评估后发现，细菌感染

是全球第二大死因，２０１９年，细菌病原体导致全球７７０万人死

亡，占全球总死亡人数的１３．６％
［３０］。在对与外泌体ｍｉＲＮＡ和

细菌感染有关文献进行查找，对结核分枝杆菌（犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿

狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊，ＭＴＢ）的研究或许是最多的。接下来主要对 ＭＴＢ

感染的外泌体中 ｍｉＲＮＡ的情况进行总结。

结核病仍然是世界范围内的主要健康威胁。目前的结核

病诊断方法并不理想，临床上对确定疾病流行的新生物标记物

有很高的需求，通过对外泌体中 ｍｉＲＮＡ的差异性表达分析发

现外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ被表明是一个很好的生物标志物，如

ｍｉＲ１８５５ｐ
［３１］和 Ｌｅｔ７家族（ｍｉＲ１５５、ｍｉＲ１４６ａ、ｍｉＲ１４５和

ｍｉＲ２１）
［３２］被表明可作为结核病的潜在生物标志物。ＣＡＲ

ＲＡＮＺＡ等
［３３］研究表明由宿主衍生 ｍｉＲｌｅｔ７ｅ５ｐ和 ＭＴＢ中

ＲＮＡ可能是结核病治疗失败或治疗完成后复发时间的指标，

ｍｉＲｌｅｔ７ｅ５ｐ也是长期监测无糖尿病耐多药结核病治疗的候选

生物标志物。Ｓａｓｔｒｅ等
［３４］研究表明从肺结核患者血清分离出

的外泌体 ｍｉＲ４８４、ｍｉＲ４２５和 ｍｉＲ９６的表达明显增高，提示

外泌体 ｍｉＲＮＡｓ具有诊断活动性肺结核的潜能。越来越多研

究揭示了 ＭＴＢ衍生外泌体（ＭｔｂｄｅｒｉｖｅｄＥｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｖｅｓｉ

ｃｌｅｓ，ＭＥＶｓ）与结核病发生之间的联系。如 ＭＴＢ会干扰外泌

体中 ｍｉＲＮＡ的表达利于其在细胞内的存活，ＭＥＶｓ中多种蛋

白质和 ｍｉＲＮＡ 与结核病的致病性有关，ＭＥＶｓ通过调节

ＭＡＰＫ、ＲＡＳ、ＡＴＭ等信号通路参与疾病发生发展过程
［３５３７］。

许多的研究通过对处于感染组和正常对照组外泌体中的

ｍｉＲＮＡ进行差异性表达分析，为外泌体中的 ｍｉＲＮＡ与卡介

苗（ｂａｃｉｌｌｅＣａｌｍｅｔｔｅＧｕéｒｉｎｖａｃｃｉｎｅ，ＢＣＧ）感染的宿主之间的相

互联系提供了证据［３８３９］。Ｚｈａｎ等
［４０］通过高通量测序发现

ＢＣＧ感染可以改变巨噬细胞外泌体 ｍｉＲＮＡｓ的表达水平。与

未感染组相比，感染组有２０个外泌体 ｍｉＲＮＡ上调，７个胞外

ｍｉＲＮＡ下调，其中 ｍｍｕｍｉＲ２７ｂ３ｐ、ｍｍｕｍｉＲ９３５ｐ、ｍｍｕ

ｍｉＲ２５３ｐ、ｍｍｕｍｉＲ１１９８５ｐ、ｍｍｕｌｅｔ７ｃ５ｐ和ｌｅｔ７ａ５ｐ显

著上调。生物信息学分析表明，这些差异表达的外泌体 ｍｉＲ

ＮＡ参与多种生物学过程和途径，如上调组中这六个外泌体

ｍｉＲＮＡ的靶基因与细胞凋亡的调控呈正相关。这些研究结果

为 ＭＴＢ感染时的发病机制、诊断和治疗提供了新的思路。

４　外泌体来源的犿犻犚犖犃在其他感染性微生物方面的作用

由于外泌体来源的ｍｉＲＮＡ其他感染性微生物方面的研究

较少，接下来主要总结在 ｍｉＲＮＡ在梅毒螺旋体和支原体方面

的研究进展。

研究发现梅毒螺旋体可刺激的巨噬细胞衍生的外泌体表

达高水平的 ｍｉＲ１４６ａ５ｐ，ｍｉＲ１４６ａ５ｐ与连接黏附分子Ｃ

（ｊｕｎｃｔｉｏｎａｌａｄｈｅｓｉｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，ＪＡＭＣ）的 ３′非 翻 译 区 （３′

ＵＴＲ）结合，从而下调连接ＪＡＭＣ的表达，进而影响内皮通透

性，并使单核细胞迁移效应显著降低。这一机制可能极大地降

低了宿主对梅毒螺旋体免疫清除效应，为梅毒螺旋体引发的炎

症反应机制提供了新的见解［４１］。有研究表明通过提高梅毒患

者中外泌体来源的 ｍｉＲ２１６ａ５ｐ表达，可减轻ｒＴｐ１７（一种重组

免疫原）诱导的炎症反应，为梅毒患者的炎症治疗提供潜在治

疗靶点［４２］。

关于支原体研究结果表明，外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ与支原

体引发的呼吸道疾病有着一定的关联，可提供一种新的治疗思

路。研究发现与正常对照组相比肺炎支原体肺炎（Ｍｙｃｏｐｌａｓ

ｍａｌｐｎｅｕｍｏｎｉａ，ＭＰＰ）患者外泌体中的 ｍｉＲ２２２３ｐ表达显著

上调，而 ｍｉＲ２２２３ｐ可以通过下调ＳＯＤ２活性促进促炎因子

的表达，最终导致氧化应激［４３］。通过对感染了鸡败血症支原

体（犕狔犮狅狆犾犪狊犿犪犵犪犾犾犻狊犲狆狋犻犮狌犿，ＭＧ）的鸡的Ⅱ型肺细胞（ＣＰ

ＩＩ）衍生的 ｍｉＲＮＡ进行差异性表达分析，证实了ｇｇａｍｉＲ４５１

通过靶向ＹＷＨＡＺ负调控 ＭＧ诱导的炎性细胞因子的产生，

抑制细胞周期进展和细胞增殖，并促进细胞凋亡［４４４５］。这些

研究结论表明，外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ与其他微生物感染途径

同样有着重要关联，可以为治疗提供新的思路。

５　总结与展望

在不同感染性疾病中，不同类型的外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ

起着不同的作用，如充当潜在的生物标志物，参与细胞凋亡，参

与炎症反应等，这对疾病的认识和发展起着重要作用。虽然外

泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在感染性疾病中有研究，但大部分研究都

集中在癌症方面，所以外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在感染性疾病方

面的研究前景仍然很广阔，有许多外泌体来源的 ｍｉＲＮＡ在各

种疾病中的作用和功能还没有被阐明，相关基因的调控功能、

下游靶点的识别和作用，以及参与调控的潜在机制仍需进一步

研究。当对这些感染性疾病中的 ｍｉＲＮＡ有着充足的了解之

后，对疾病的治疗和发展才会有新的认识、新的突破。
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ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｏｌ，２０１９，８（３）：２１８２２２．

［３６］　ＹｕａｎＱ，ＣｈｅｎＨ，ＹａｎｇＹ，ｅｔａｌ．ｍｉＲ１８ａｐｒｏｍｏｔｅｓＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉ

ａｌｓｕｒｖｉｖａｌｉｎｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓｖｉａｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇａｕｔｏｐｈａｇｙｂｙｄｏｗｎｒｅｇ

ｕｌａｔｉｏｎｏｆＡＴＭ ［Ｊ］．ＪＣｅｌｌＭｏｌＭｅｄ，２０２０，２４（２）：２００４２０１２．

［３７］　ＢｉａｄｇｌｅｇｎｅＦ，ＫｏｎｉｇＢ，ＲｏｄｌｏｆｆＡＣ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｃｌｉｎｉ

ｃａｌｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｏｆｅｘｏｓｏｍｅｓｉｎｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ：Ａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｌｉｔｅｒａ

ｔｕｒｅｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｅｄ，２０２１，１０（１）：１４５．

［３８］　ＡｌｉｐｏｏｒＳＤ，ＭｏｒｔａｚＥ，ＴａｂａｒｓｉＰ，ｅｔａｌ．Ｂｏｖｉｓｂａｃｉｌｌｕｓｃａｌｍｅｔｔｅ

ｇｕｅｒｉｎ（ＢＣＧ）ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｄｕｃｅｓｅｘｏｓｏｍａｌｍｉＲＮＡｒｅｌｅａｓｅｂｙｈｕ

ｍａｎｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓ［Ｊ］．ＪＴｒａｎｓｌＭｅｄ，２０１７，１５（１）：１０５．

［３９］　ＧｕｉｏＨ，ＡｌｉａｇａＴｏｂａｒＶ，ＧａｌａｒｚａＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｐｒｏｆｉｌｉｎｇ

ｏｆｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｅｘｏｓｏｍａｌｓｍａｌｌＲＮＡｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｐｅｒｕｖｉａｎｐａ

ｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓａｎｄｐｕｌｍｏｎａｒｙａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ ［Ｊ］．

ＦｒｏｎｔＣｅｌｌＩｎｆｅｃｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０２２，１２：９０９８３７．

［４０］　ＺｈａｎＸ，Ｙｕａｎ Ｗ，ＺｈｏｕＹ，ｅｔａｌ．ＳｍａｌｌＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄ

ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆＲＡＷ２６４．７ｄｅｒｉｖｅｄｅｘｏｓｏｍｅｓａｆｔｅｒ

犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿 ＢｏｖｉｓｂａｃｉｌｌｕｓＣａｌｍｅｔｔｅＧｕｅｒｉｎｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ［Ｊ］．

ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０２２，２３（１）：３５５．

［４１］　ＨｕＷ，ＸｕＢ，ＺｈａｎｇＪ，ｅｔａｌ．ＥｘｏｓｏｍａｌｍｉＲ１４６ａ５ｐｆｒｏｍ犜狉犲狆

狅狀犲犿犪 狆犪犾犾犻犱狌犿ｓｔｉｍｕｌａｔｅｄ ｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓｒｅｄｕｃｅｓｅｎｄｏｔｈｅｌｉａｌ

ｃｅｌｌｓｐｅｒｍｅａｂｉｌｉｔｙａｎｄｍｏｎｏｃｙｔｅｔｒａｎｓｅｎｄｏｔｈｅｌｉａｌｍｉｇｒａｔｉｏｎｂｙ

ｔａｒｇｅｔｉｎｇＪＡＭＣ［Ｊ］．ＥｘｐＣｅｌｌＲｅｓ，２０２０，３８８（１）：１１１８２３．

［４２］　ＰｅｎｇＲＲ，ＳｈａｎｇＳＸ，ＺｈａｏＬＳ，ｅｔａｌ．ＭｉＲ２１６ａ５ｐｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｅｘ

ｏｓｏｍｅｓｓｕｐｐｒｅｓｓｒＴｐ１７ｉｎｄｕｃｅｄｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｒｅｓｐｏｎｓｅｂｙｔａｒｇｅ

ｔｉｎｇＴＬＲ４［Ｊ］．ＢｉｏｓｃｉＲｅｐ，２０１９，３９（８）：ＢＳＲ２０１９０６８６．

［４３］　ＬｉｕＸＸ，ＷａｎｇＭＪ，ＫａｎＱＮ，ｅｔａｌ．Ｋｕｋｏａｍｉｎｅａｉｍｐｒｏｖｅｓ犕狔犮狅

狆犾犪狊犿犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｐｎｅｕｍｏｎｉａｂｙｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｍｉＲ２２２３ｐ／Ｓｕ

ｐｅｒｏｘｉｄｅｄｉｓｍｕｔａｓｅ２［Ｊ］．ＢｉｏｍｅｄＲｅｓＩｎｔ，２０２２，２０２３：９７８６７４５．

［４４］　ＺｈａｏＹ，ＦｕＹ，ＺｏｕＭ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｅｅｐｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｅｘｏ

ｓｏｍｅｍｉｃｒｏＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ ＣＰＩＩｒｅｖｅａｌｓ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌｒｏｌｅｏｆｇｇａｍｉＲＮＡ４５１ｉｎｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ ［Ｊ］．ＪＣｅｌｌ

ＭｏｌＭｅｄ，２０２０，２４（１１）：６１７８６１９０．

［４５］　Ｚｈａｏｙ，Ｚｈａｎｇｋ，ＺｏｕＭ，ｅｔａｌ．ｇｇａｍｉＲ４５１ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙｒｅｇｕｌａｔｅｓ

犕狔犮狅狆犾犪狊犿犪犵犪犾犾犻狊犲狆狋犻犮狌犿（ＨＳＳｔｒａｉｎ）ｉｎｄｕｃｅｄｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ

ｃｙｔｏｋｉｎｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｖｉａｔａｒｇｅｔｉｎｇＹＷＨＡＺ［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｏｌＳｃｉ，

２０１８，１９（４）：１１９１．

【收稿日期】　２０２４０１１２　【修回日期】　２０２４０４０５

·２３７·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志
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