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摘要 目前有研究证实 microRNA参与了神经系统生长发育和生理功能的调控，它也与可塑性障碍性疾病、神经系统退行性
疾病、神经系统肿瘤、脑血管疾病等重大疾病的发生发展相关．随着 microRNA研究领域的发展，一些重大神经系统疾病的
相关发病机制将有可能被阐释．
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MicroRNA(miRNA)是一类长度约为 19～23个
核苷酸的非编码单链小分子 RNA．成熟 miRNA能
够与靶 mRNA分子互补配对结合诱导靶 mRNA降
解或翻译抑制，从而发挥调控基因表达的功能．近

年来的研究表明，miRNA 与肿瘤、心血管疾病、
糖尿病、人类遗传性疾病甚至神经系统重大疾病的

发生发展密切相关．虽然 miRNA调控神经系统功
能的研究刚刚起步，但最新研究表明 miRNA也广
泛参与调节神经系统发育和重大疾病的发生．鉴于

miRNA表达异常与神经系统疾病发生发展之间的
重要关系，本文就近年来 miRNA在神经系统中功
能研究进展作一个详细阐述，其目的是为人们全面

阐明 miRNA在神经系统中的作用及以 miRNA 为
潜在治疗靶点提供依据．

1 miRNA参与调控神经系统生长发育以及
生理功能

虽然对 miRNA如何调控神经系统发育成熟以
及生理功能尚未完全清楚，但 miRNA在神经系统
的表达方式呈现高时序性、高保守性和高特异性等

特征已被证实，因此探讨不同发育阶段、不同生理

状态下 miRNA 功能至关重要．最近研究表明，
miRNA不仅对发育早期胚胎干细胞存活和分化至
关重要，而且在维持成熟神经元存活并使其发挥功

能方面也起到重要作用．Kanellopoulou等[1]在细胞

水平上研究发现，Dicer酶基因敲除后小鼠胚胎干
细胞虽能进行体外增殖，但失去向 3个胚层细胞分

化的所有潜能，暗示 miRNA可能在维持胚胎干细
胞的全能性中发挥重要作用．Bernstein等[2]在整体

水平上研究也发现 Dicer酶等位基因双敲除的小鼠
胚胎在第 7.5天即出现形态异常、脊索形成障碍、
胚胎早期即出现死亡且无一例能够存活．Schaefer
等[3]进一步研究发现，选择性抑制分化成熟的小脑

Purkinje 细胞内 Dicer 酶后，该类细胞出现死亡、
小脑萎缩并出现共济失调．Kim等[4]也发现，选择

性抑制小鼠脑组织细胞有丝分裂后期多巴胺能神经

元中的 Dicer 酶，该类神经元即发生凋亡而丢失，
小鼠出现运动障碍．

miR-124 是脑组织中表达最为丰富的一类
miRNA，约占脑组织 miRNA总量的 25%～48%．
Lim 研究小组将 miR-124 转染到 HeLa 细胞中发
现，HeLa细胞的基因组表达模式向神经方向转化，
其中大约 174个基因表达发生了下调，其突出特点
是这些基因在脑组织中表达均较低[5]．Makeyev等
进一步阐明了miR-124调控蛋白表达呈神经细胞模
式的机制．多聚嘧啶核苷酸序列结合蛋白(PTBP)是
一种能够与 mRNA前体结合从而对某些外显子选
择性剪切发挥负调控作用．PTBP有多种亚型且功
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Fig. 2 REST promotes a neuronal phenotype by
inhibiting the expression of miR鄄124a

图 2 REST抑制 miR鄄124a表达调节神经细胞分化

Fig. 1 miR鄄124 stimulates neuronal differentiation
by reducing PTBP1 levels

图 1 miR鄄124调控神经系统分化成熟

能各异，PTBP1在非神经元和神经祖细胞中高表
达而在神经元中低表达，PTBP2表达模式与之相
反．PTBP1抑制神经元特异性外显子选择性剪切
且对 PTBP2表达有抑制作用．该研究小组通过实
验证实 miR-124能够抑制 PTBP1表达，PTBP1表
达降低使 PTBP2表达升高导致 mRNA前体向神经
系统方向选择性剪切，蛋白质表达呈神经元特点以

及干细胞转向神经系统分化(图 1)[6]．另外 Conaco
等研究发现 miR-124a 表达也受到某些蛋白质调
控．在非神经细胞中转录调节因子(REST)结合到
miR-124a 基因上从而抑制其表达，蛋白质表达呈
非神经细胞表达模式，当 REST 抑制被解除后
miR-124a 表达增加从而调控蛋白质表达模式向神
经方向转化(图 2)[7]．

此外，Krichevsky等研究了胚胎发育过程 5个
不同阶段 135个miRNA表达情况，发现，miR-124a、
miR-9/9*、miR-125b和 miR-22表达变化一致，其
原因为该类基因类似簇状分布且在胚胎发育第 3阶
段被抑制而不表达，但在第 4阶段同时被诱导表达
且在第 5阶段达到高峰．胚胎发育第 5阶段正是神
经元前体向神经元和胶质细胞分化的关键时期，若

在此阶段同时导入 miR-124a、miR-9/9*、miR-125b
和 miR-22到神经前体细胞中使之高表达，结果将
出现胶质细胞阳性数量减少 46%～51%，而神经元
细胞数量并不发生明显改变，若仅导入 miR-124a
和 miR-9/9* 可得到相同实验结果，而单独导入
miR-124a或 miR-9/9*则不出现胶质细胞数量明显
减少现象．相反抑制神经前体细胞中miR-9表达可
使神经元数量减少 29%～31%，而抑制 miR-124a
或 miR-125b表达并不能使神经元数量出现明显改
变．说明 miR-9和 miR-124a均有促进神经元分化
成熟的功能，但略有差异，miR-124a 主要表达在
神经前体细胞中，抑制神经前体细胞向胶质细胞分

化，而 miR-9主要表达在神经元和胶质细胞中，促
进神经元分化成熟．STAT3是调节神经细胞增殖
和分化的一个关键酶，该酶磷酸化而被激活使神经

前体细胞向胶质细胞分化．若将miR-9功能抑制后
则可观察到 STAT3磷酸化增强，但软件分析方法
却未能显示miR-124a和miR-9与 STAT3上游的磷
酸化酶之间存在互补配对，说明两者之间可能存在

间接调控关系[8]．

miR-9a在哺乳动物脑组织内呈高度表达且其
核苷酸 100%保守．Li 等研究发现 miR-9a在果蝇
感觉器官前体细胞(SOP)中表达极其低下而在其临
近上皮细胞中呈高表达．在果蝇体内突变 miR-9a
后 SOP细胞分化成感觉神经元细胞的数量异常增
多且形成异位，相反 miR-9a过表达时 SOP细胞数
量明显减少，说明 miR-9a可在一个最适水平上对
感觉神经元发育成熟和功能加以调控．Sens是果
蝇感觉器官发育时调节 SOP向感觉神经元分化过
程中必需的转录因子，而在非感觉器官前体细胞

(Non-SOP)中 Sens表达则必须受到抑制．该研究小
组证实，在正常情况下 Non-SOP细胞中，Sens表
达调控是由miR-9a参与并受到 miR-9a抑制．另一
方面 SOP 细胞通过信号传导通路抑制相邻
Non-SOP细胞中 Sens表达，其抑制机制是 SOP细
胞表达 Dl蛋白从而激活 SOP相邻细胞表面 Notch
(N)受体使其释放胞内段 NIC，NIC转移到细胞核内
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Fig. 3 Mechanism for the role of miR鄄9a
in regulating SOP specification

图 3 miR鄄9a调节 SOP细胞特异性的机制

使 Hairless 抑制子 Su (H)激活并与其激活形式
Su(H)Act结合形成复合物 NIC/Su(H)Act，该复合物
进一步激活增强子 E(spl)从而抑制 sens基因转录，
相反在无 Notch激活的 SOP细胞中，此时 Su(H)呈
抑制形式 Su(H)Rep，由于 Su(H)Rep可抑制 E(spl)
表达以致 SOP细胞内持续表达 Sens，从而使 SOP
细胞向感觉神经细胞分化(图 3)[9]．

miRNA不仅能够调节神经元发育和分化并且
在神经突起生长发育中同样具有重要的调节功能．

cAMP反应元件结合蛋白(CREB)是转录与翻译因
子家族的一个成员，CREB通过与顺式作用元件结
合使 DNA 局部构象发生改变而影响基因转录水
平．科学家很早已经发现 CREB可调节神经元可
塑性，然而长期以来仍未发现 CREB 的靶基因具
有直接调控突触可塑性的功能．最近 Vo研究小组
筛选 CREB靶基因发现，其中大部分为非编码基
因，miR-132基因属于非编码基因且可被高度诱导
表达，说明两者之间可能存在一定关联．进一步研

究发现，miR-132表达确实受到 CREB调控，神经
细胞在脑源性神经营养因子(BDNF)作用下通过
CREB上调 miR-132表达，miR-132表达上调抑制
一种具有调节神经元分化功能的 GTP酶激活蛋白
P250(P250 GAP)从而促进神经突起的生长[10]．另有

文献报道下丘脑在调节机体生理功能时也伴随着某

些种类 miRNA表达改变．小鼠高盐饮水 10天后
下丘脑中有 10多种 miRNA表达发生上调或下调，
上调和下调的 miRNA种类近乎均等．其中 miR-7b
表达上调，实验证实 miR-7b能够抑制立早基因 fos
表达．Fos蛋白是一类转录调节因子，该项研究说
明 miRNA不仅通过直接作用调控某一个靶蛋白表
达，而且可以通过调控转录因子的表达间接调控某

一类蛋白质表达[11]．

2 miRNA表达异常与神经系统疾病发生发
展的关系

研究资料显示神经系统发育成熟和功能均受到

miRNA精细调控，一旦调控出现紊乱必然导致疾
病的发生发展．

2援1 miRNA与突触生长和可塑性障碍相关疾病
突触生长和可塑性障碍将导致阿尔茨海默病

(AD)、脆性 X综合征(FXS)、自闭症等众多神经系
统疾病发生，最近研究表明突触生长和可塑性可能

也受某些 miRNA 的调控．Schratt 等研究发现
miR-134 参与调节树突棘发育、成熟和可塑性．
miR-134表达增加使培养神经元树突棘体积减小，
即使在树突棘已经形成后增加miR-134表达同样使
树突棘体积减小，但树突棘密度和分枝均不受影

响，该突触异常与一种控制树突棘发育的蛋白激酶

Limk1基因敲除小鼠的树突棘形态非常相似，进一
步研究证实 miR-134能够抑制 Limk1基因表达．
miR-134对树突棘形态是一种动态可逆性调节，当
培养液中加入 BDNF后阻遏解除，Limk1基因重新
开始表达，树突棘开始生长且形态得以恢复(图 4)[12].
FXS是由于脆性 X智力低下基因 1(Fmr1)突变导致
脆性 X智力低下蛋白(FMRP)表达减少或者缺失所
引起的一种遗传性疾病．FXS患者与 Fmrl基因敲
除小鼠大脑病变表现极为相似，主要表现为树突异

常，较正常树突变长、细、少、致密．FMRP是一
种 RNA结合蛋白且可通过抑制特定 mRNA翻译和
蛋白质合成参与突触形成和可塑性调节．然而

FMRP如何抑制蛋白质表达的机制仍未被揭示．
2004 年 Jin 等 [13]研究发现，果蝇 FMRP 能够与
Dicer酶和 AGO1蛋白分子结合，调节 Dicer 酶和
AGO1蛋白分子活性从而影响 miRNA 成熟过程，
间接负调控蛋白质表达，其中 AGO1 更为关键，
这说明 FMRP可通过 miRNA途径改变某些蛋白质
表达而致病．
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Fig. 4 Model for the role of miR鄄134 (green) in
the regulation of Limk1 synthesis and spine growth
图 4 miR鄄134 (绿色) 调节 Limk1表达及

树突棘生长的模式

2援2 miRNA与神经系统退行性疾病
AD是一种以进行性智力衰退为特征的中枢神

经系统退行性疾病，迄今为止对 AD发病机制仍不
能得到合理的解释．最近 Lukiw[14]研究 AD患者海
马内 miRNA 表达时发现 miR-9、miR-125b 和
miR-128等 3种 miRNA含量明显上调，该研究小
组在原代培养的人神经元上观察铁盐和铝盐损害时

同样发现 miR-9、miR-125b 和 miR-128 表达明显
上调，而铁盐和铝盐是诱导 AD发病的一个重要环
境因素．早老素 -1基因(PS1)突变是家族性 AD发
病的另一重要因素，利用基因敲除小鼠模型研究发

现，PS1基因被敲除后小鼠出现致死性神经系统发
育缺陷，出生后不久死亡，然而 PS1 基因未敲除
小鼠发育无明显改变．Krichevsky等[15]在研究 PS1
基因敲除小鼠 miRNA 表达时发现 miR-9 和
miR-131两种 miRNA基因表达受到严重影响．在
正常情况下 pre-miR-9、pre-miR-131表达高峰出现
在胚胎期第 14～15天，随后 miR-9和 miR-131迅
速成熟，在胚胎期第 21天 pre-miR-9、pre-miR-131
表达量达到高峰．PS1基因敲除小鼠在胚胎期第
13.5天时与 PS1基因未敲除小鼠相比，pre-miR-9、
pre-miR-131表达差异尚不明显，而在胚胎期第 17.5
天时二者差异显著，PS1基因敲除小鼠 pre-miR-9、

pre-miR-131表达水平显著低于 PS1基因未敲除小
鼠．推测 PS1基因敲除小鼠出现致死性神经系统
发育障碍可能是因为脑组织细胞内 miR-9、miR-131
表达量不能随机体发育而迅速增加，其中成熟机制

障碍可能性更大．Wang等[16]分析了不同阶段 AD
患者脑组织内 miRNA表达状况时发现 miR-107在
不同进展阶段表达均显著下调．软件预测分析

miR-107 与 茁 淀粉样前体蛋白裂解酶 1(BACE1)
mRNA 之间存在互补配对，实验证实 miR-107表
达下调使 BACE1表达增加．BACE1表达增加将促
进不溶性 茁-淀粉样蛋白(A茁)生成，不溶性 A茁是
目前认为导致 AD神经元毒性损害的主要蛋白质．
该研究结果提示，miRNA在调控 AD发生发展相
关蛋白质表达中可能起到非常关键的作用.
另外 Bilen 等 [17]在整体水平采用突变果蝇

dicer1基因的手段和离体水平 siRNA干扰 HeLa细
胞中 dicer1蛋白表达的方法使 miRNA成熟受到抑
制，此时病理性 tau蛋白或多聚谷氨酰胺(polyQ)诱
导的神经退行性损害加重，说明 miRNA在神经退
行性疾病中发挥了调节作用．进一步研究发现其中

miRNA-bantam(ban)的变化尤为重要，ban表达下
调增强 polyQ和 tau蛋白神经毒性损害．Kim等[4]

研究发现，miR-133b在中脑多巴胺能神经元特异
性表达，并且 miR-133b在帕金森患者的中脑组织
出现缺失，表明 miR-133b与帕金森病之间可能存
在某种相关性．通过深入研究发现，miR-133b与
中脑多巴胺能神经元一个关键性的转录调节因子

(Pitx3)之间存在一个负反馈调控网络：Pitx3表达
增加促进基因转录，其中 miR-133b转录也增加以
致表达上调，miR-133b表达增加反馈抑制 Pitx3翻
译使其表达减少从而维持 Pitx3在适当水平．一旦
这种反馈抑制失衡多巴胺能神经元将出现功能异常

甚至死亡(图 5)．Atrophin是齿状核红核苍白球路
易体萎缩症致病基因，其表达增加促进神经元凋

亡．Karres等[18]在果蝇体内研究发现，atrophin的
mRNA 是 miR-8 直接底物，miR-8 与 atrophin 的
mRNA结合后导致其降解从而使 atrophin蛋白表达
下调．当 miR-8突变后 atrophin表达上调，果蝇脑
内凋亡神经元数量增加，出现爬行和运动协调功能

障碍，当 miR-8正常表达时通过 RNA干扰方法进
一步降低 atrophin表达的果蝇存活率也降低．说明
生理情况下 miR-8能够将 atrophin控制在一个最佳
水平．
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Fig. 5 The transcription factor Pitx3 and miR鄄133b compose a negative autoregulatory feedback loop
图 5 Pitx3与miR鄄133b组成负反馈调节网络

2援3 miRNA与神经系统肿瘤
目前研究认为恶性肿瘤与某些 miRNA表达量

高低直接相关，且已证实 miRNA参与了某些恶性
肿瘤的发生发展．最近 Chan等[19]在神经胶质母细

胞瘤患者肿瘤组织中发现 miR-21表达增加 5～100
倍，培养的胶质母细胞瘤细胞株中 miR-21表达增
加 5～30 倍．当 miR-21 表达被抑制后 caspase3/7
活性增加 3倍，胶质母细胞瘤细胞凋亡增加、细胞
数量明显减少，说明 miR-21可能抑制了某些凋亡
诱导蛋白表达，从而使胶质母细胞瘤细胞恶性程度

增加以致细胞无限生长．Ciafre等[20]对比分析人脑

胶质母细胞瘤和胶质母细胞瘤细胞株中 miRNA表
达量时发现，某些种类 miRNA在这些肿瘤细胞中
变化一致：如 miR-221表达均显著上调，miR-128、
miR-181a/b/c等表达均下调．然而部分 miRNA 表
达并非一致，如miR-10b在胶质母细胞瘤组织中表
达明显上调而在胶质母细胞瘤细胞株中变化不明

显．Gillies等[21]进一步研究发现，miR-221属于原
癌基因，在胶质母细胞瘤中通过调节靶蛋白 p27kip1

表达促进肿瘤的生长．Bottoni 等[22]使用基因芯片

对比研究发现，垂体腺瘤中 30个 miRNA 表达量
发生改变，其中 24个 miRNA可用来预测垂体腺
瘤发生，29个 miRNA 可以预测其组织学分型．
miRNA同样对化疗药物敏感，无分泌功能腺瘤经
药物治疗后 miR-148、miR-134和 miR-155等 3个
miRNA 表达上调，miR-29b/29c 和 miR-200a 等 3

个 miRNA表达下调，其中 miR-148表达上调有促
进凋亡作用．垂体腺瘤组织染色体 13q143区域基
因通常出现缺失，miR-15a 和 miR-16-1基因正位
于此区域内，推测 miR-15a和 miR-16-1与垂体腺
瘤之间可能存在某些相关性．该研究小组进一步证

明 miR-16-1具有抗垂体腺瘤生长的功能：垂体腺
瘤中 miR-15a 和 miR-16-1 表达分别下调 63%和
73%且其表达下调与肿瘤体积之间呈正比关系．
miR-16-1表达下调使靶蛋白精氨酰 -tRNA合成酶
(RARS)表达增加，RARS 与 p43 形成氨基 酰

-tRNA合成酶复合物，RARS表达增加使 p43滞留
于该复合物中从而分泌减少，而 p43蛋白具有调节
局部炎症反应、巨噬细胞吞噬和抑制肿瘤生长作

用，因此肿瘤生长体积增大 [23]．Nicoloso 等将
miRNA基因按其靶蛋白功能也分为癌基因和抑癌
基因，miRNA表达失调导致脑肿瘤的发生机制如
图 6所示[24]．

2援4 miRNA与脑血管以及其他神经系统疾病
目前虽然人们针对 miRNA与脑血管疾病发生

关系的研究仍在探索之中，但从 Jeyaseelan等的研
究资料分析，miRNA可能同样参与脑血管疾病发
生发展．Jeyaseelan等研究小组在大鼠局灶性脑缺
血模型中观察 114个 miRNA表达状况时发现，复
灌 24 h后能够检测到 106个 miRNA表达，其中
32个 miRNA表达为该时间点所特有，而复灌 48 h
后仅检测到 82 个，其中 8个 miRNA 表达为该时
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3 展 望

神经系统细胞种类繁多，功能较其他系统更为

复杂，神经元、胶质细胞之间又通过轴突和树突形

成一个个复杂的调控网络，精确掌控感觉、运动以

及高级认知功能且神经系统需随外界环境变化及时

调整自身功能．目前研究已经认为 miRNA在神经
系统发育和功能方面起到了精确的调控作用，一旦

这种调控机制紊乱必然导致神经系统疾病发生发

展．目前 miRNA在神经系统的功能研究仍处于离
体水平，拟以 miRNA为潜在靶点对神经系统疾病
进行干预和治疗尚缺乏足够理论依据，诸多问题急

待解决．主要表现在：a．首先需要明确哪些种类
miRNA在神经系统重大疾病中起到致病的关键作
用．miRNA与靶 mRNA组成了一个复杂的调控网
络，因为某一特定 miRNA分子可以与多个 mRNA

Fig. 6 Mechanisms for the role of oncogenic miRNAs and tumor suppressor miRNAs in regulating brain tumor
图 6 癌基因miRNA和抑癌基因 miRNA表达失调导致脑肿瘤发生机制
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间点所特有．在进一步分析水通道蛋白(AQP4)和
基质金属蛋白酶 9(MMP9)与其存在互补配对预测
的 miRNA 表达变化模式时发现：miR-30a-3p 和
miR-383 与 AQP4 表达变化一致， miR-132 和
miR-664 与 MMP9表达变化一致，说明两者之间
可能存在调控与被调控关系．既往研究表明，

AQP4参与脑梗后血管源性脑水肿发生，MMP9也
与血脑屏障的破坏和血管源性脑水肿密切相关，结

果提示 miRNA可能参与脑梗后脑水肿形成[25]．

HSV-1能使被感染的神经元抗凋亡作用增强，
从而有利于病毒蛋白在神经元内表达以致复制后进

一步感染其他细胞，该现象始终未得到较好的解

释．最近 Gupta 等[26]研究发现，HSV-1中 LAT基
因能够编码一种被称为 miR-LAT的 miRNA分子，
miR-LAT 能与神经元内一种凋亡诱导途径———
TGF-茁信号通路的 2个成员 TGF-茁1和 SMAD3的

mRNA非完全互补结合，抑制其表达从而抑制神
经元发生凋亡，说明 miRNA参与 HSV-1拮抗神经
元凋亡．另外，Sathyan等[27]发现，低浓度酒精诱

导 miR-335表达上调而高浓度酒精可抑制 miR-21
和 miR-335表达，两者抑制机制和功能存在差异．
miR-21 是 GABAA受体依赖的且其表达抑制能被

GABAA受体阻断剂所阻断而 miR-335表达抑制不
能被阻断．miR-21表达抑制可使皮层神经上皮细
胞凋亡增加，说明 miR-21具有抗凋亡作用．然而
miR-335表达抑制可使皮层神经上皮细胞增殖且凋
亡减少，表明 miR-335具有促凋亡作用．同时抑制
miR-21和 miR-335表达可使皮层神经上皮细胞不
发生明显凋亡，提示 miR-335表达降低对 miR-21
表达降低所诱导的细胞凋亡具有拮抗作用．说明

miRNA功能之间既有协同又有拮抗作用．
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分子结合而调控多种蛋白质表达，反之不同

miRNA分子也可结合到同一个 mRNA分子上协同
调控某个蛋白质分子表达．另一方面，某些疾病发

生可能并非单一蛋白质异常所致，即使是单个蛋白

质异常所致而调控其表达的 miRNA 也许并非单
一，因此单独强调某个 miRNA表达或功能，可能
难以实现其预期目标．b．其次是需要明确 miRNA
在神经系统重大疾病中的致病机制．因为只有明确

miRNA具体致病机制才能寻找到针对疾病治疗和
干预的相应靶位点． c．细胞水平与整体水平实验
研究结果可能并不一致．因为整体动物水平系统更

为复杂，影响因素更多，在细胞水平上有效的药物

在动物水平上并非发挥同样功效，或在离体水平上

有效剂量但在动物整体水平上无效或出现较强毒副

作用而被迫终止．d．在整体水平上药物如何进入
中枢神经系统．脑组织存在血脑屏障，通常情况下

药物难以通过血脑屏障，因此选择合适的治疗药物

载体显得尤为重要，既能使药物安全地通过血脑屏

障，又需要具备较高的转染效率且毒副作用较小．

e．能否实现药物靶向运输．神经系统某些疾病在
脑组织中均有其病变部位，治疗药物必须安全而有

效地到达其病变部位才能达到预期疗效．治疗药物

如何到达病变部位及病变细胞从而提高治疗效率减

轻副作用尚需进行大量实验加以研究．随着科学家

针对miRNA在神经领域内的研究，miRNA将会成
为神经退行性疾病、神经系统肿瘤、脑血管病等人

类神经系统重大疾病一个新的诊断和治疗靶点．
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Functions of MicroRNA in Nervous System Regulation
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Abstract Many investigations have demonstrated that microRNA (miRNA) is not only involved in the
modulation of nerve cell growth and physiological activity, but also responsible for dysfunctions in synaptogenesis
or synaptic plasticity, neurodegenerative diseases, tumorgenesis in the nervous system, as well as in
cerebrovascular disorders. With the intensive researches in miRNA, it is possible gradually to explain the related
pathogenic mechanisms of some major diseases in the nervous system.
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