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Abstract
Prostate cancer is one of the most common malignant tumors of the genitourinary system in elderly men. A variety of tumor suppressor 
genes or tumor suppressor genes play an important role in the progression of prostate cancer. As a highly conserved endogenous non-cod-
ing single-stranded small molecule, miRNA is involved in various cell biological processes such as cell differentiation, proliferation, apop-
tosis and metastasis, and is closely related to tumor occurrence, metastasis, and prognosis. The paper reviews the latest research progress of 
miRNA in prostate cancer. 
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摘　要

前列腺癌是老年男性泌尿生殖系统最常见的恶性肿瘤之一，多种抑癌基因或抑癌基因在前列腺癌进展中起重要作用。miRNA
作为一种高度保守的内源性非编码单链小分子，参与细胞分化、增殖、凋亡和转移等多种细胞生物学过程，与肿瘤的发生、转移、
预后等密切相关。论文针对 miRNA 在前列腺癌中的最新研究进展进行综述。　
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1 引言

前列腺癌（Prostate cancer，Pca）在男性泌尿生殖系统

中最常见，是导致男性癌症死亡的第六大原因，近年中国前

列腺癌的发病率和死亡率逐渐上升 [1]。目前，前列腺癌的治

疗措施包括手术、化疗、放疗和靶向治疗，但前列腺癌发生

发展的具体分子机制尚未完全明确，仍缺乏有效的治疗策略。

2 miRNA 简介

 microRNA （miRNA）是一组内源性非编码功能 RNA，

长度约为 18~25 个核苷酸，通常由位于基因间区和内含子基

因区域的 DNA 区域转录而来 [2]。miRNA 从初始加工到最终

成熟，均由 RNA 聚合酶 II 转录。然后，在细胞核中将 pri-

miRNA 裂解为茎环前体 miRNA （pre- miRNA），之后在细

胞质中 pre-miRNA 被 Dicer 酶处理并与 Argonaute（AGO）

蛋白结合，形成沉默复合物（RISC）。组装到 RISC 复合物

中的成熟 miRNA 通常与靶 mRNA 的 3′ UTR 区域结合，并

且通常抑制蛋白质翻译 [3]。

3 miRNA 与前列腺癌

在多种癌症中 miRNA 表达异常极其常见。近年来利用

基因芯片、qRT-PCR 等高通量技术可以证实在大多数肿瘤中

miRNA 表达失调 [4]。在临床上 miRNA 被证实可应用于肿瘤的

预测和诊断、监测肿瘤的复发情况。因不同国家和地区人群

的生活方式、生存环境、医疗护理的获得以及遗传背景有较大

差异，其所在地的前列腺癌发病率也不相同，近年来中国前

列腺癌的发病率和死亡率逐渐上升。尽管常规 PSA 检测在早

期检测方面取得了显著的进步，但 PSA 可能会因感染、炎症

或良性前列腺增生（BPH）而波动，从而导致高假阳性率 [5]。

目前，用于前列腺癌早期检测和随访的现有生物标志较少，这

导致其难以早期诊断、缺乏及时治疗和预后不良。大量的研究
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证明，miRNA 可通过调节细胞代谢、分化、发育和凋亡等生

物学过程，进而在前列腺癌中扮演原癌基因的角色或抑癌基

因的角色 [6]。Ilknur Suer MS 等使用 miRNA 芯片分析了 20 例

复发性和 20 例非复发性前列腺癌患者的 miRNA 表达，通过

进一步的 qRT-PCR 分析，证实了在复发性前列腺癌中 miR-

424 的显著下调和 miR-572 的显著上调 [7]。大量 miRNA 在人

类基因组中被挖掘与探索，其中大多数在包括前列腺癌的癌细

胞和人类肿瘤中失去了调控。miRNA 生物通路发生突变、转

录调控的失控以及表观遗传学的改变可能单独或更有可能共

同促进 miRNA 在肿瘤发生发展中的作用 [8]。例如，Chen 等通

过 qRT-PCR 检测前列腺癌组织（52 例）和癌旁组织（52 例）

中的 MiRNA-215-5p，并分析 miRNA-215-5p 与前列腺癌病

理分期及总生存期的关系，发现 miRNA-215-5p 在前列腺癌

组织和细胞系中低表达，且低表达 miRNA-215-5p 与前列腺

癌患者预后差密切相关，而 PGK1 在前列腺癌组织和细胞系中

表达上调，其高表达与前列腺癌患者预后差密切相关，提示

miRNA-215-5p 可以通过靶向下调 PGK1 来缓解前列腺癌的

恶性进展 [9]。在不同癌症患者和健康人的生物体液中（包括血

清、血浆、尿液等），miRNA 的差异表达已经被诸多报道。

因此，通过 miRNA 确定新的生物标志物，可以帮助预测患者

的结果并改善预后。Wang 等从血液和尿液中分离出的某些外

泌体 miRNA，如 miR-375、miR-21 和 -miR141 差异表达明显，

具有区分前列腺癌与健康个体的能力，并与肿瘤分期和转移风

险相关 [10]。而 Thomas Stefan Worst 等人研究证明 miR-99b-5p

在前列腺癌组织细胞外囊泡中的表达明显高于良性组织。此

外，前列腺癌患者血浆来源的细胞外囊泡中 miR-10a-5p （p 

= 0.018）和 miR-29b-3p （p = 0.002）过表达，但在相应的组

织样本中，miRNA 表达没有明显差异。因此，细胞外囊泡中

的 miR-10a-5p 和 miR-29b-3p 可以作为潜在的前列腺癌检测

标志物 [11]。既往有研究表明 miRNA 相关治疗可能提高前列腺

癌化疗的疗效。如 mCRPC 患者在接受阿比特龙和多西他赛治

疗后血浆中的 miR-141-3p 和 miR-375-3p 水平降低，进一步

研究发现高水平的 miR-141-3p 和 miR-375-3p 与 mCRPC 患

者较短的总生存期（OS）显著相关 [12]。miRNA 在前列腺癌化

疗药中具有重要作用，深入研究这一机制意义重大。

4 结论

miRNA 作 为 一 种 小 分 子 的 核 苷 酸 非 编 码 RNA， 以

mRNA 为靶点降低蛋白表达，参与细胞增殖、分化、发育

和凋亡等生物学过程，它们在包括前列腺癌在内的多种疾病

中起着重要作用。尽管近年来研究进展显著，对前列腺癌与

miRNA 之间的关系仍不完全了解，miRNA 的临床应用仍存

在很多问题，如很少有研究明确提出一种特定的 miRNA 作

为生物标志物。因此，需要进一步研究明确 miRNA 在前列

腺癌中的具体调控机制，为选择合适的 miRNA 生物标志物

和特异性更高的 miRNA 相关药物提供坚实基础。
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