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非编码RNA与糖尿病血管病变的关系
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［摘要］非编码RNA （non-coding RNA，ncRNA）为一类不编码蛋白的RNA分子，是机体重要的生物调控因子，在转录及转录后水

平调控基因表达，影响糖尿病血管病变的发展过程。ncRNA按其片段大小主要分为微RNA （microRNA，miRNA）、长链非编码RNA

（long non coding RNA，lncRNA）及环状RNA （circular RNA，circRNA）。miRNA可在转录后水平调控靶基因表达，并有成为临床诊

断标志物的潜能。lncRNA影响多种分子信号通路，其在糖尿病血管病变中的作用逐渐受到关注。circRNA具有显著的基因调节功能，

可与miRNA竞争结合位点，参与调控糖尿病血管病变。该文回顾目前有关 ncRNA与糖尿病血管病变的研究，探讨 ncRNA与糖尿病微

血管及大血管病变间的关系，为糖尿病血管病变的诊断和治疗提供新思路。
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[Abstract] Non-coding RNAs (ncRNAs) are a class of molecules that do not encode protein. As important biological regulatory factors, they can affect

the occurrence and development of vascular diseases of diabetes mellitus (DM) at the levels of transcription and post-transcription. ncRNAs mainly

include microRNAs (miRNAs), long non coding RNAs (lncRNAs) and circular RNAs (circRNAs) according to their fragment sizes. miRNAs can

regulate target gene expressions at the post-transcriptional level and have the potential to be their clinical markers. lncRNAs affect a variety of molecular

signaling pathways. The role of lncRNAs in vascular diseases of DM has attracted increasing attention in recent years. circRNAs possess significant

capabilities of gene regulation and could participate in pathological process of DM by competing with miRNAs for binding sites. To develop new ideas

for the diagnosis and treatment of vascular diseases of DM, a brief review of the current research on ncRNAs and DM angiopathy is provided.
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糖尿病是以高血糖为主要病理特征的慢性代谢性疾

病，已严重威胁人类健康。超过 50% 的糖尿病患者死于

血管病变，且随病程延长，糖尿病患者血管病变的发生

率显著升高［1］。糖尿病血管病变包括微血管及大血管病

变，其微血管病变主要包括糖尿病视网膜病变、糖尿病

肾病及糖尿病微血管病变引发的糖尿病神经病变［2］。据

报道，近 60% 的 2 型糖尿病患者在确诊后的 10 年内出现

各种程度的视网膜病变［3］。肾脏微血管病变是导致糖尿

病患者终末期肾病的主要原因［4］。此外，病程超过5年的

1型糖尿病患者及早期的 2型糖尿病患者中，约 50%会发

生糖尿病神经病变［5］。因此，早期诊断和治疗糖尿病血

管病变，对于预防疾病发展，降低其致死率和致残率具

有重要意义。近年来的研究［6］表明，非编码RNA （non-

coding RNA，ncRNA） 存在于多种组织细胞及循环血液

中，在多个水平调控基因表达，参与各种生理病理过程。

ncRNA 按其片段大小主要分为微 RNA （microRNA，

miRNA）、 长 链 非 编 码 RNA （long non coding RNA，

lncRNA） 及 环 状 RNA （circular RNA， circRNA）。

miRNA在糖尿病微血管并发症患者血液中发生显著变化，

有成为潜在生物标志物的可能性［7］。lncRNA存在于多种

血管内皮细胞（endothelial cell，EC）中，可在转录、转

录后及表观遗传学水平调控基因表达，参与细胞的增殖、
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分化及凋亡，其异常表达与糖尿病血管病变的发生、发

展密切相关，可成为潜在治疗靶点。circRNA广泛存在于

真核细胞中，具有显著的基因调节功能，可与miRNA竞

争结合位点，参与糖尿病血管病变的多种分子机制［1］。

本文阐述miRNA、lncRNA及 circRNA在糖尿病血管病变

中作用的研究进展，以期为糖尿病血管病变的诊断和治

疗提供新思路。

1 miRNA

miRNA 为一类长 20~22 nt 的非编码小分子单链

RNA，通过完全或不完全互补配对原则与相应靶基因信

使 RNA （mRNA）的 3'端结合，并在转录后水平调控靶

基因表达，参与机体的多种生理病理过程［7］。miRNA可

调控体内约 60%的mRNA表达，单一miRNA可影响上百

种不同基因的表达，而单一靶基因又可受多种miRNA的

调控。miRNA与糖脂代谢异常存在重要联系，多种异常

表达的 miRNA 可参与糖尿病及其血管并发症的发生、

发展［8-9］。

1.1 miRNA参与糖尿病微血管病变的发展

1.1.1 miRNA 参与糖尿病视网膜病变 EC 异常增殖是

糖尿病视网膜病变发生的主要诱因，而 miRNA 在 EC 异

常增殖中发挥重要作用。链脲霉素 （streptozotocin，

STZ）诱导的糖尿病大鼠视网膜中的 miR-200b 表达显著

降低，进而导致血管内皮生长因子相关 mRNA 及蛋白表

达增加，促使糖尿病视网膜发生病变［10］。过表达 miR-

200b不仅逆转上述过程，还可抑制高糖诱导下血管内皮

生长因子升高所引起的人脐静脉内皮细胞异常增生和血

管通透性增加，进一步证实了 miR-200b参与糖尿病视网

膜病变的发生、发展［11］。低氧条件下，miR-126 在糖尿

病视网膜细胞中低表达，过表达miR-126可抑制血管内皮

生长因子及基质金属蛋白酶-9高表达，阻断EC增殖，抑

制血管异常增生［12］。过表达 miR-21 可抑制促凋亡介质-

死亡结构域相关蛋白表达，从而逆转高糖诱导的内皮细

胞凋亡；反之，抑制 miR-21表达可显著增强高糖诱导的

内皮细胞损伤［13］。在糖尿病大鼠中，miR-320 可负向调

控高糖诱导的血管内皮生长因子和纤维连接蛋白

（fibronectin，FN），抑制小管形成和内皮细胞迁移［14］。

1.1.2 miRNA参与糖尿病肾脏病变 STZ诱导的糖尿病

小鼠肾脏中 miR-1 表达降低后，内皮素-1 （endothelin-1，

ET-1） 和 FN 表达增加。FN 可介导细胞增殖与分化，作

为细胞黏附和迁移的支架，致使肾脏微血管血栓形

成［15］，引发糖尿病肾病。miR-29c和 miR-93可通过特异

性机制调控糖尿病肾病的发生、发展。在糖尿病小鼠模

型中，抑制miR-29c表达可靶向作用生长因子同源蛋白 1

（sprouty homolog 1，Spry1），减少蛋白尿和肾脏系膜中

基质沉积。Spry1是丝裂素活化蛋白激酶抗血管生成作用

的重要调节因子，因此 miR-29c 可能与血管生成存在联

系，影响糖尿病肾脏微血管形成［16］。与前者相比，

miR-93参与糖尿病肾病发生、发展的方式更直接。糖尿

病小鼠肾脏足细胞中过表达 miR-93可靶向作用于有丝分

裂 原 和 应 激 激 活 激 酶 2 （mitogen and stress-activated

kinase 2，Msk2），影响其底物组蛋白 H3 Ser10 （Histone

H3 Ser10，H3S10）磷酸化，进而调节相关染色质重组，

显著改善糖尿病肾病。此外，高糖抑制肾脏miR-93表达，

加强其下游血管内皮生长因子信号转导，促使胶原蛋白

及 FN 合成增多，加速糖尿病肾病的发生、发展［17］。糖

尿病肾病患者血清中游离miRNA存在差异性变化，同时

其 miRNA 复合体及胞间囊泡 （extracellular vesicle，EV）

miRNA 也发生显著变化。糖尿病肾病患者血清中 miR-

660-Ago-2 （protein Argonaute-2） 复合体及 EV 中 miR-21

和 miR-126 水 平 升 高 ， miR-132-HDL （high-density

lipoprotein） 复合体水平降低［18］。这些非游离差异表达

miRNA的发现，提高了miRNA作为糖尿病肾病临床标志

物的敏感性。

1.1.3 miRNA 参与糖尿病神经病变 多种 miRNA 参与

糖尿病神经病变的发生、发展。miR-146a 与微血管及糖

尿病神经病变密切相关，能特异性抑制内皮细胞的炎症

反应和改善神经元功能［19］。miR-146a在糖尿病小鼠坐骨

神经组织中低表达，致使其靶蛋白白介素-1 受体相关激

酶 1 （IL-1R-associated kinase-1，IRAK1）、肿瘤坏死因子

受体相关因子 6 （tumor necrosis factor-associated factor 6，

TRAF6） 及活化 B 细胞核因子光链增强子活性增强，其

下 游 促 炎 因 子 单 核 细 胞 趋 化 蛋 白 -1 （monocyte

chemotactic protein-1，MCP-1） 和血管细胞黏附分子 -1

（vascular cell adhesion molecule-1，VCAM-1） 水平升高。

此外，有研究［20］表明，对周围神经病变的糖尿病小鼠系

统性给予外源性miR-146a可显著抑制 IRAK1及TRAF6表

达，使其下游核因子 κB （nuclear factor-κB，NF-κB）信

号通路失活，MCP-1 及 VCAM-1 水平降低，从而改善坐

骨神经组织局部血流和功能。胸腺素 β4 （thymosin-β4，

Tβ4）治疗糖尿病小鼠，可升高坐骨神经组织中miR-146a

含量，抑制其下游促炎因子表达，显著改善坐骨运动神

经和感觉神经传导速度。体外实验中，抑制 miR-146a可

减弱 Tβ4 促背根神经元轴突和毛细血管生长的功能［21］。
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因此，Tβ4可能通过miR-146a调控 IRAK1、TRAF6表达，

促使下游 NF-κB 炎症通路失活，降低 MCP-1 及 VCAM-1

水平，从而改善糖尿病小鼠神经血管重塑和功能。

miRNA在糖尿病微血管及周围神经病变的发生、发展中

发挥重要作用，但其机制有待进一步研究。

1.2 miRNA参与糖尿病大血管病变的发展

心血管疾病 （cardiovascular disease，CVD） 是糖尿

病最常见的大血管病变［22］。体内及体外研究均表明高糖

引起的 miRNA 异常表达可导致 CVD 相关的 EC、血管平

滑肌细胞（vascular smooth muscle cell，VSMC）、血小板

及巨噬细胞功能障碍和脂质代谢异常［23］。并且，某些

miRNA可作为糖尿病大血管病变的潜在生物标志物和治

疗靶点［24］。

miR-126在内皮细胞凋亡体中丰富表达，可调控趋化

因子 CXCL12 的产生及血管内皮生长因子的应答，对血

管具有一定的保护作用［25］。miR-126和miR-132作为内皮

细胞特异性 miRNA，具有促进血管再生的作用。相关研

究［26］表明，与正常对照相比，2型糖尿病小鼠心肌组织

中miR-126和miR-132表达减少，可使血管内皮生长因子

水平降低，抗血管生长因子相关 EVH1 结构域蛋白 1

（sprouty-related EVH1 domain-containing protein1，

Spred1） 和 p120 Ras 鸟苷三磷酸酶激活蛋白 （p120 Ras

GTPase-activating protein，p120RasGAP） 表达增加，促

使糖尿病心脏病发生；此外，2型糖尿病心脏病前期患者

循环血液中miR-126和miR-132异常表达，有成为早期预

测指标的潜能。与 2型糖尿病患者及健康对照相比，2型

糖尿病冠状动脉性疾病患者血清miR-342及miR-450差异

性表达，可作为其诊断及预测指标；且 miR-342、miR-

450 及 NADPH 氧化酶（NADPH oxidases，NOX-4）之间

存在密切联系，miR-342 上调及 miR-450 下调可增强

NOX-4 活 性 ， 导 致 活 性 氧 （reactive oxygen species，

ROS）产物增加，形成有利于动脉粥样硬化斑块和 2型糖

尿病冠状动脉性疾病发生的炎症环境［27］。miR-4513

rs2168518与糖尿病患者血压、血脂及血糖具有一定相关

性，miR-499 rs3746444 和 miR-423 rs6505162 与血压及高

密度脂蛋白相关［28］。miR-1 和 miR-21 可预测 2 型糖尿病

无症状患者急性心力衰竭的发生，与糖尿病大血管病变

有密切的联系，可能参与其发生、发展［24］。

2 lncRNA

目前，人们对 lncRNA 的了解远未达 miRNA 水平。

但近年来，lncRNA作为机体重要的生物调控因子越来越

受到关注。lncRNA 是一类长度超过 200 nt 的 RNA 分子，

不编码蛋白，但其呈现结构和功能的异质性，可在转录、

转录后及表观遗传学水平调控基因表达，参与细胞的增

殖、分化及凋亡，其异常表达与多种疾病的发生、发展

密切相关，如癌症、神经系统疾病及糖脂代谢异常

等［29］。lncRNA可作为邻近或远距离蛋白编码基因的调控

因子，参与转录后调控、蛋白质复合物组织、细胞间信

号传递及蛋白质变构调节等生物过程。有研究［30］显示，

lncRNA可与其他因子协同打开染色质结构，参与各种基

因的转录激活，并与转录因子（transcription factor，TF）

结合，加强以上生物过程。此外，lncRNA也可与特殊位

点结合或与 TF 位点重合，抑制基因转录；并且 lncRNA

可 裂 解 成 长 度 更 短 的 沉 默 RNA （silencing RNA，

siRNA），抑制相关基因表达［31］。

2.1 lncRNA参与糖尿病微血管病变的发展

lncRNA 影响基因表达，是机体重要的生物调控因

子，可参与多种疾病的生理病理过程［32］。lncRNA可通过

影响内皮细胞氧化应激、纤维化及凋亡等，参与糖尿病

微血管病变的发生、发展。此外，某些 lncRNA在糖尿病

肾病、视网膜病变及神经病变中异常表达，有成为糖尿

病微血管病变潜在生物标志物的可能［33］。

2.1.1 lncRNA参与糖尿病视网膜病变 高糖可使糖尿病

视网膜内皮细胞中 lncRNA MIAT高表达。MIAT可抑制内

皮细胞增殖、迁移和血管形成，沉默MIAT基因可改善糖

尿病引起的视网膜微血管功能障碍。MIAT作为一种竞争

性内源性 lncRNA，与血管内皮生长因子及miR-150-5p形

成反馈通路，调控内皮细胞功能。细胞凋亡是糖尿病视

网膜病变的特征性表现［34］。有报道［35］称，糖尿病视网

膜病变患者体内 MIAT 和 NF-κB 含量均升高，MIAT 可与

NF-κB 结合介导细胞凋亡。此外，MIAT 与 miR-29b 之间

存在调控关系，抑制 MIAT 表达可显著逆转高糖所致的

miR-29b低表达、miR-29b靶蛋白Sp1高表达及细胞凋亡。

以上研究表明，MIAT 可通过 NF-κB 和 miR-29b调控细胞

凋亡，从而参与糖尿病视网膜病变的发生、发展。

高血糖可使视网膜内皮细胞 lncRNA ANRIL 高表达，

影响血管内皮生长因子的表达及功能。在糖尿病动物的

视网膜内皮细胞中，ANRIL 通过与组蛋白乙酰化因子

p300 和多梳抑制复合物 2 （polycomb repressive complex

2，PRC2） 相互作用，使血管内皮生长因子表达增加，

促使视网膜中微血管再生；反之，敲除小鼠 ANRIL 或抑

制人视网膜内皮细胞中ANRIL表达，可显著降低EC生长
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因子组蛋白甲基化转移酶 （enhancer of zeste homolog 2，

EZH2）和 p300 mRNA的含量，从而抑制视网膜中微血管

再生［36］。

2.1.2 lncRNA 参与糖尿病肾脏病变 有研究［37］表明，

糖尿病小鼠的肾组织中约有 1 018 个 lncRNA 异常表达，

其中 lncRNA CYP4B1-PS1-001 显著下调；过表达 lncRNA

CYP4B1-PS1-001可抑制糖尿病肾组织系膜细胞的增殖及

纤维化，改善糖尿病肾脏微循环，从而抑制糖尿病肾病

的发生、发展。LncRNA MALAT1在多种细胞中表达，并

在糖尿病大鼠和 STZ 诱导的糖尿病小鼠模型中高表

达［38］。STZ诱导的糖尿病大鼠肾组织及高糖培养的人近

端肾小管上皮细胞中MALAT1表达上调，而miR-23c表达

含量降低；同时，抑制 MALAT1 或过表达 miR-23c 可使

ELAV样RNA结合蛋白 1 （ELAV like RNA binding protein

1，ELAVL1）、NOD 样受体热蛋白结构域-3 （NOD-like

receptor pyrin domain containing-3，NLRP3）、凋亡蛋白

酶-1 （Caspase-1）及促炎因子白介素-1β（interleukin-1β，
IL-1β）表达降低，肾小管上皮细胞凋亡改善［39］。此外，

STZ诱导的糖尿病肾病小鼠肾脏皮质层中的MALAT1高表

达［40］，进一步表明 MALAT1与糖尿病肾病有着密切的联

系，可能参与糖尿病肾病的病理生理过程，对未来糖尿

病肾病的潜在治疗靶点研究具有重要意义。

2.1.3 lncRNA参与糖尿病神经病变 高糖和高游离脂肪

酸环境可使交感神经样嗜铬细胞瘤（pheochromocytoma，

PC12） 中 lncRNA NONRATT021972 表 达 增 加 ， 抑 制

lncRNA NONRATT021972 可显著降低高糖高脂环境 PC12

细胞中升高的白介素 6 （interleukin-6，IL-6）和肿瘤坏死

因子-α（tumor necrosis factor-α，TNF-α），改善糖尿病神

经周围血管病变［41］。此外，该研究还发现糖尿病大鼠颈

上神经节中 lncRNA NONRATT021972 表达增加，应用

siRNA 特异性抑制 lncRNA NONRATT021972可降低 TNF-

α 表 达 ， 抑 制 胰 岛 素 受 体 底 物 1 （insulin receptor

substrate1，IRS1） 丝氨酸磷酸化，促使 IRS1 含量增加，

改善神经功能。糖尿病神经细胞中存在差异表达的

lncRNA，其靶基因通常位于细胞因子-细胞因子受体相互

作用的复合体、趋化因子信号通路及细胞黏附分子中，

通过调控免疫应答、细胞迁移、防御反应及趋化等过程

中相关基因表达，参与糖尿病神经周围血管病变的发生、

发展［42］。

2.2 lncRNA参与糖尿病大血管病变的发展

lncRNA在不同病理生理状态下特异性表达，提示其

作为疾病潜在生物标志物和治疗靶标的可能性；且发现

越来越多的 lncRNA 参与糖尿病 CVD 的发生、发展［43］，

但其病理机制仍不明了。

lncRNA不仅参与心血管正常发育过程，差异表达的

lncRNA 在 CVD 中也发挥重要作用。 lncRNA SENCR 和

lncRNA H19 广泛存在于各种 CVD 中， SENCR 可促进

VSMC 增殖和迁移，其过表达可抵抗高糖对 VSMC 的氧

化应激作用。此外， SENCR 在 2 型糖尿病小鼠模型

VSMC 中低表达，与早期冠状动脉性心脏病 （coronary

heart disease， CAD） 的 发 生 、 发 展 密 切 相 关［44］。

LncRNA H19可抑制细胞增殖，是哺乳动物发育和疾病发

展过程中的重要调节因子。胰岛素样生长因子 2 （insulin-

like growth factor 2，IGF2） /H19位点的甲基化与糖代谢、

糖尿病的发生和发展、肾脏的发育、先兆子痫及主动脉

狭窄存在一定的相关性［45］。LncRNA E330013P06 在 2 型

糖尿病小鼠巨噬细胞中高表达，促进免疫炎症反应及泡

沫细胞形成，与 2 型糖尿病动脉粥样硬化性疾病密切相

关。糖尿病患者体内增加的血管紧张素Ⅱ可使 VSMC 中

的 lncRNA Ang362上调，促进下游miR-221及miR-222表

达增加，进而使血管平滑肌细胞增殖，与糖尿病高血压

及动脉粥样硬化性疾病的发生有关［46］。此外， lncRNA

ANRIL 可通过激活 NF-κB 信号通路，增强血管内皮生长

因子对血管的增生作用，参与糖尿病大血管病变［47］。

3 circRNA

circRNA 是一类首尾共价相连的圆形 RNA 分子，近

年来逐渐受到关注。circRNA具有显著的基因调节功能，

可与miRNA竞争结合位点，参与包括肿瘤在内的多种疾

病的发生、发展［48］。

3.1 circRNA参与糖尿病微血管病变的发展

有研究［49］表明，circRNA HIPK3在糖尿病视网膜中

显著升高，可作为竞争性内源RNA与miR-30a相互作用，

促进视网膜内皮细胞增殖，导致血管功能障碍。circRNA

PWWP2A和miR579 通过内源性竞争作用上调血管生成素

1/封闭蛋白/去乙酰化酶 1蛋白，促进糖尿病视网膜病变的

发生。circRNA 0005015 在糖尿病视网膜病变患者血浆、

玻璃体及纤维血管膜中表达增加；沉默 circRNA 0005015

可抑制人视网膜EC的增殖、迁移和血管形成，改善糖尿

病视网膜病变［50］。研究［51］表明，糖尿病视网膜病变小

鼠模型中 circRNA ZNF609 表达量升高，促使炎症介质

IL-6 和 TNF-α分泌增加，导致视网膜血管渗透性增加和

毛细血管退化；沉默ZNF609基因可减少病理性血管生成
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和改善视网膜血管功能；此外，高糖及缺氧应激可显著

上调视网膜血管中 circRNA ZNF609 的表达量。因此

circRNA ZNF609与糖尿病视网膜病变密切相关，可成为

糖尿病视网膜病变的潜在治疗靶点和诊断标志物。

circRNA 15698在糖尿病小鼠及高糖诱导的小鼠肾脏

系膜细胞中高表达。并且，通过生物信息学及荧光素酶报

告发现 circRNA 15698与 miR-185竞争结合位点，调控转

化生长因子-β1 （transforming growth factor-β1，TGF-β1）

表达，促进肾脏细胞外基质相关蛋白的合成及糖尿病肾

病的发展［52］。此外，有研究［53］ 表明，circRNA 008045

可与 miR-24-3p 相结合，抑制系膜细胞的增殖和纤维化，

改善糖尿病肾脏病变。

circRNA HIPK3 不仅在糖尿病视网膜病变中发生变

化，其在糖尿病神经病变患者血清中也存在差异性表达。

鞘内注射 circRNA HIPK3 抑制剂可显著改善糖尿病大鼠

周围性神经痛。在糖尿病周围神经病变的体外模型中，

自噬相关 circRNA可通过下调 miRNA-145-3p缓解神经细

胞凋亡、自噬和氧化应激，改善糖尿病神经病变［54］。

3.2 circRNA参与糖尿病大血管病变的发展

糖尿病小鼠心脏和血管紧张素Ⅱ诱导的小鼠心脏成

纤维细胞中 circRNA 000203 高表达，可作为糖尿病心脏

纤维化的潜在诊断指标和治疗靶点［55］。有研究［56］表明，

circRNA 010567 可通过调控 miR-141/TGF-β1 通路促进糖

尿病心肌纤维化。circRNA 0076631 （细胞 caspase-1-相关

circRNA）在高糖培养的心肌细胞及糖尿病患者血清中高

表达，可通过 miR-214-3p/caspase-1 通路介导糖尿病性心

肌细胞的炎症性坏死，促进糖尿病 CVD 的发生［57］。此

外，circRNA ANKRD36 在糖尿病炎症性 CVD 中异常表

达，可作为其监测指标［58］。循环血液中 circRNA 11783-2

与冠状动脉性疾病及 2型糖尿病具有一定相关性［59］。总

之，circRNA 参与糖尿病 CVD 的发生、发展，但其具体

机制尚处于初步探究阶段。

4 结语

miRNA影响体内大部分 mRNA表达，可在转录后水

平调控糖尿病血管病变的多种病理过程。并且，miRNA

在组织细胞及循环血液中稳定表达，具有组织特异性，

能较好地反映病变组织器官功能状态，且变化较早，有

望成为糖尿病血管病变患者的早期诊断标志物及监测指

标。lncRNA可在转录、转录后及表观遗传学水平调控基

因表达，参与细胞的增殖、分化及凋亡，其异常表达与

糖尿病血管病变的发生、发展密切相关。相较于

miRNA，lncRNA进化保守程度及稳定性较低，且数量较

少；但 lncRNA具有高度的组织特异性和时间特异性，可

随疾病的发展不断变化，及时反映疾病发展过程。近年

来，circRNA在糖尿病血管病变中的作用逐渐受到关注。

circRNA 的环形闭合结构有异于其他线性 RNA，使其具

有高度的稳定性和进化保守程度，并且其在糖尿病血管

病变中异常表达，有成为其诊断标志物的潜能。此外，

circRNA 与 miRNA 相互作用，竞争结合位点，可在转录

后水平调控基因表达，参与糖尿病血管病变的发生、发

展，但其具体机制仍需进一步阐明。ncRNA 作为一类不

编码蛋白的 RNA 分子，在糖尿病血管病变中差异表达，

并参与调控其多种分子机制；对 ncRNA的深入研究将为

探索糖尿病血管病变非侵袭性诊断标志物及制定个体化

治疗方案提供思路。
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