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　　［摘要］　目的　探讨 ｍｉｃｒｏＲＮＡ２６ａ（ｍｉＲ２６ａ）及靶基因 Ｓｍａｄ２（ｍｏｔｈｅｒｓａｇａｉｎｓｔｄｅｃａｐｅｎｔａｐｌｅｇｉｃ
ｈｏｍｏｌｏｇ２）在增生性瘢痕（ｈｙｐｅｒｔｒｏｐｈｉｃｓｃａｒ，ＨＳ）中的表达情况，以及在 ＨＳ形成中可能发挥的作用。
方法　选取２０例患者（年龄１７～５８岁；女性１３例，男性７例），均接受过瘢痕切除及自体皮肤移植，获
取的２０对 ＨＳ和正常皮肤组织（ＮＳ），以及人胚胎皮肤成纤维细胞（ＣＣＣＥＳＦ１）和人 ＨＳ成纤维细胞
（ｈＨＳＦ）等，采用ＲＴｑＰＣＲ和Ｗｅｓｔｅｒｎｂｌｏｔ检测 ＨＳ和 ＮＳ中 ｍｉＲ２６ａ的表达，统计分析 ｍｉＲ２６ａ、Ｓｍａｄ２
与ＨＳ的相关性，利用双荧光素酶报告系统验证 Ｓｍａｄ２是否为 ｍｉＲ２６ａ的靶基因；通过过表达和干扰
Ｓｍａｄ２，用ＲＴｑＰＣＲ和Ｗｅｓｔｅｒｎｂｌｏｔ检测ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ表达的变化。结果　ＨＳ组织和ｈＨＳＦ中ｍｉＲ２６ａ
的表达水平显著低于 ＮＳ（Ｐ＜０．０５），在 ＨＳ组织和 ｈＨＳＦ细胞中 Ｓｍａｄ２表达显著升高（Ｐ＜０．０５）；
ｍｉＲ２６ａ能够靶向调节 Ｓｍａｄ２活性；Ｓｍａｄ２过表达和敲低分别促进和抑制 ＣｏｌⅠ和 ＣｏｌⅢ的表达。
结论　ＨＳ患者中低表达的ｍｉＲ２６ａ可能通过上调靶基因Ｓｍａｄ２，参与ＨＳ形成。
　　［关键词］　ＭｉｃｒｏＲＮＡ２６ａ；靶基因；Ｓｍａｄ２；瘢痕
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　　伤口愈合是一个循序渐进的过程，通常在组织损
伤后立即发生，但往往会导致瘢痕［１］。理想的瘢痕薄

而平，几乎看不见，被称为表浅性瘢痕［２］。严重创伤

或在标准手术时缝合伤口不当会导致的非典型凸起瘢

痕，称为增生性瘢痕（ｈｙｐｅｒｔｒｏｐｈｉｃｓｃａｒ，ＨＳ）［３］。ＨＳ
无论从机体的外观还是功能方面都给患者带来心理和

生理上的痛苦，严重者甚至影响患者自信心，使其产生

自卑心理。因此，无论在烧创伤科、整形科还是皮肤

科，ＨＳ都是临床上高度关注的焦点。目前，临床上治
疗ＨＳ通常选择手术切除，类固醇注射和放疗［４］；然

而，临床上治疗 ＨＳ的金标准还尚不明确。有研究报
道，非编码 ＲＮＡ和生长因子与 ＨＳ的形成有关［５－６］。

ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ是一种由２０～２２个核苷酸组成的单链非
编码ＲＮＡ，通过与靶基因 ｍＲＮＡ的 ３’ＵＴＲ结合，调
控基因的表达。先前的研究表明，ｍｉｃｒｏＲＮＡ２６ａ（ｍｉＲ
２６ａ）可能在正常组织的生长和发育以及肿瘤和非肿
瘤疾病的发病机制中发挥关键作用［７－９］。有研究表明

ＨＳ形成的特征是致密纤维组织的过度生长［１０］，然而

基因Ｓｍａｄ２（ｍｏｔｈｅｒｓａｇａｉｎｓｔｄｅｃａｐｅｎｔａｐｌｅｇｉｃｈｏｍｏｌｏｇ２）
又是转化生长因子 β（ＴＧＦβ）的重要家族成员之一。
但ｍｉＲ２６和Ｓｍａｄ２在 ＨＳ中作用并不了解。本研究
分析 ＨＳ组织和正常皮肤（ｎｏｒｍａｌｓｋｉｎ，ＮＳ）组织中
ｍｉＲ２６ａ的差异表达情况，分析两者的相关性，并通过
双荧光素酶报告系统验证了重组蛋白 Ｓｍａｄ２是 ｍｉＲ
２６ａ的靶基因，从而证明ｍｉＲ２６ａ可能是治疗ＨＳ的新
型潜在治疗靶点。

１　资料与方法

１．１　研究对象
　　选取２０１３年２月至 ２０１８年 １２月南通大学附属
医院收治的２０例患者（年龄１８～５９岁；女性１３例，男
性７例），取瘢痕切除术或自体皮移植术后的活检组
织，其中切除的瘢痕组织为 ＨＳ组，瘢痕旁正常组织为
ＮＳ组。患者均经临床和病理诊断确诊。纳入标准：必
须有局部瘢痕且无全身性疾病，在手术前３个月未曾
接受激素药物，放射治疗或注射其他形式的药物。入

组标本取下后均立即储存在液氮中。本研究经南通大

学附属医院伦理委员会批准（审查批号：２０１９Ｌ０１４）且
患者均获得书面知情同意书。

１．２　主要材料、试剂与仪器
　　人胚胎皮肤成纤维细胞（ＣＣＣＥＳＦ１）和人 ＨＳ成
纤维细胞（ｈＨＳＦ）购自美国弗吉尼亚州马纳萨斯典型
培养物保藏中心。其他试剂：ＲＰＭＩ１６４０培养基、胎牛
血清、ＴＲＩｚｏｌ试剂（美国赛默飞世尔科技公司），逆转
录试剂盒、ＲＴｑＰＣＲ试剂盒（日本 ＴａＫａＲａ公司），

Ｌｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅ２０００（美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司），双荧光素
酶检测试剂盒 （美国 Ｐｒｏｍｅｇａ公司），ＲＮｅａｓｙＭｉｃｒｏＫｉｔ
微量ＲＮＡ提取试剂盒（德国ＱＩＡＧＥＮ公司），抗兔ＩｇＧ
辣根过氧化物酶偶联的二抗（目录号７０７４，１∶１０００；上
海ＣＳＴ公司），兔抗鼠 ＰＴＥＮ抗体、兔抗鼠 ＰＩ３Ｋ抗体
（自美国 ＳａｎｔａＣｒｕｚ公司），ｐＭＤ１８Ｔ载体（日本
ＴａＫａＲａ公司），ｐｍｉＲＲＢＲｅｐｏｒｔＴＭ质粒（广州瑞博生物
有限公司），ｍｉＲ２６ａ、ＰＴＥＮ、ＰＩ３Ｋ、βａｃｔｉｎ引物序列由
上海吉玛公司合成（表１）。

表１　聚合酶链式反应的引物序列

基因 引物序列（５′３′） 片段大小／ｂｐ

Ｓｍａｄ２ 正向ＣＧＴＣＣＡＴＣＴＴＧＣＣＡＴＴＣＡＣＧ １７１

反向ＣＴＣＡＡＧＣＴＣＡＴＣＴＡＡＴＣＧＴＣＣＴＧ

ＣｏｌⅠ 正向ＣＣＣＴＧＡＧＴＧＧＡＡＧＡＧＴＧＧＡＧ １５２

反向ＧＡＧＧＣＧＴＧＡＧＧＴＣＴＴＣＴＧＴＧ

ＣｏｌⅢ 正向ＧＧＡＧＣＴＧＧＣＴＡＣＴＴＣＴＣＧＣ １５０

反向ＧＧＧＡＡＣＡＴＣＣＴＣＣＴＴＣＡＡＣＡＧ

ｍｉＲ２６Ａ 正向 ＣＡＡＧＵＡＡＵＣＣＡＧＧＡＵＡＧＧ １４９

反向ＧＧＣＣＡＡＣＣＧＣＧＡＧＡＡＧＡＴＧＴＴＴＴＴＴＴＴＴ

Ｕ６ 正向 ＧＧＡＧＣＧＡＧＡＴＣＣＣＴＣＣＡＡＡＡＴ １４６

反向ＧＧＣＴＧＴＴＧＴＣＡＴＡＣＴＴＣＴＣＡＴＧＧ

ＧＡＰＤＨ 正向 ＣＴＴＴＧＧＴＡＴＣＧＴＧＧＡＡＧＧＡＣＴＣ １３５

反向 ＧＴＡＧＡＧＧＣＡＧＧＧＡＴＧＡＴＧＴＴＣＴ

１．３　方法
１．３．１　细胞培养与基因转染　　将 ＣＣＣＥＳＦ１细胞
与ｈＨＳＦ细胞置于含１０％胎牛血清和１％青霉素链霉
素溶液的ＲＰＭＩ１６４０培养基中培养，至细胞密度达到
８０％以上时接种到６孔板（每孔５×１０４个细胞）中，并
在含有 ３７℃、５％ＣＯ２的湿润培养箱中培养约 ２４ｈ。
将 ５０ｎｍｏｌ／ＬｍｉＲ２６ａ模拟物（５′ＴＴＣＡＡＧＴＡＡＴＣ
ＣＡＧＧＡＴＡＧＧＣＴ３′），５０ｎｍｏｌ／ＬｍｉＲ２６ａ抑制剂（５′
ＡＧＣＣＴＡＴＣＣＴＧＧＡＴＴＡＣＴＴＧＡＡ３′），５０ｎｍｏｌ／Ｌ寡核
苷酸随机序列对照（ＮＣ，上海基因药物有限公司），
Ｓｍａｄ２质粒（Ｓｍａｄ２ｐ），对照质粒（ｃｔｒｌｐ），Ｓｍａｄ２小干
扰ＲＮＡ（Ｓｍａｄ２ｓｉＲＮＡ）和对照小干扰ＲＮＡ（ｃｔｒｌｓ），按
照Ｌｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅ２０００说明书进行转染，转入 ｈＨＳＦ细
胞中。转染的细胞在含有５％ＣＯ２的空气中３７℃孵育
４８ｈ后，将细胞进行以下实验。
１．３．２　ｑＲＴＰＣＲ检测 ＨＳ中 ｍｉＲ２６ａ的表达　　使
用ＴＲＩｚｏｌ试剂从 ＣＣＣＥＳＦ１，ｈＨＳＦ细胞及 ＨＳ、ＮＳ组
织中提取总ＲＮＡ，根据ｍｉＳｃｒｉｐｔ逆转录试剂盒说明书
将其转录为ｃＤＮＡ，所需反应条件如下：１６℃ ３０ｍｉｎ，
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４２℃ ３０ｍｉｎ，８５℃ ５ｍｉｎ并保持在４℃。以 ｍｉＲ２６ａ
引物为模板用ＲＴｑＰＣＲ扩增，条件为：９５℃变性５ｍｉｎ，
９５℃变性１５ｓ，６０℃退火 ３０ｓ，再继续延伸 ３０ｓ，共
４０个循环。使用 ２－ΔΔＣｑ检测分析 ｍｉＲ２６ａ的表达，正
常化为Ｕ６表达。
１．３．３　ｍｉＲ２６ａ转染与双荧光素酶报告系统检测　
　①双荧光素酶报告系统检测：为了证实直接靶标结
合，将 Ｓｍａｄ２的野生型（ＷＴＳｍａｄ２）和突变型（ＭＵＴ
Ｓｍａｄ２）３′ＵＴＲ克隆到报告基因监测系统 ｐｍｉＲＲＢ
ＲｅｐｏｒｔＴＭ质粒载体中。再次按照Ｌｉｐｏｆｅｃｔａｍｉｎｅ２０００说
明书进行转染，将 １００ｎｇＷＴＳｍａｄ２或 １００ｎｇＭＵＴ
Ｓｍａｄ２、５０ｎｍｏｌ／ＬｍｉＲ２６ａ、５０ｎｍｏｌ／ＬｍｉＲ２６ａ随机对
照序列（５０ｎｍｏｌ／Ｌ；ｍｉＲＣ）载体转染到 ｈＨＳＦ细胞
中。４８ｈ后，根据双荧光素酶检测试剂盒说明书，最
后的荧光素酶活性以海肾荧光素酶的荧光值与萤火虫

萤光素酶的荧光值之比表示．②Ｗｅｓｔｅｒｎｂｌｏｔ检测：将
ｈＨＳＦ细胞分别用 ｍｉＲ２６ａ模拟物，ｍｉＲ２６ａ抑制剂转
染４８ｈ，提取细胞总蛋白，加入 １００μＬ蛋白酶抑制
剂，ＢＣＡ蛋白浓度测定试剂盒测定总蛋白质浓度。将
等量的蛋白质用 ＳＤＳＰＡＧＥ电泳缓冲液分离，再用转
膜液将分离出的蛋白转至 ＰＶＤＦ膜上，用含 Ｔｗｅｅｎ
２０５％脱脂牛奶封闭 ＰＶＤＦ膜，室温 １．５ｈ。探讨抗
Ｓｍａｄ２抗体，胶原蛋白 ＣｏｌⅠ、ＣｏｌⅢ、Ｂｃｌ２、Ｂａｘ的表
达，用Ｔｒｉｓ缓冲盐水／Ｔｗｅｅｎ２０洗涤３次后，加入抗兔
ＩｇＧ辣根过氧化物酶偶联的二抗（１∶１０００）孵育，显色
剂显色，使用ＷｉｎＭＤＩ２．５版软件分析数据。
１．４　统计学分析
　　采用 ＳＰＳＳ１７．０统计软件。计量资料以 珋ｘ±ｓ表
示。两组间比较用两独立样本ｔ检验，３组间比较用单
因素方差分析，在方差分析有意义的基础上，进行

Ｔｕｋｅｙ检验或Ｓｔｕｄｅｎｔ’ｓｔ检验。以Ｐ＜０．０５表示差异
具有统计学意义。

２　结果

２．１　ｍｉＲ２６ａ在患者 ＨＳ组织以及 ｈＨＳＦ细胞中的低
表达

　　与ＮＳ组织相比，ＨＳ组织中 ｍｉＲ２６ａ的表达显著
降低（Ｐ＜０．０１，图１Ａ）。与ＣＣＣＥＳＦ１细胞相比，ｈＨＳ
Ｆｓ细胞中 ｍｉＲ２６ａ表达显著降低（Ｐ＜０．０１，图 １Ｂ）。
用ｍｉＲ２６ａ模拟物、ｍｉＲ２６ａ抑制剂以及 ＮＣ转染至
ｈＨＳＦ细胞中，ＲＴｑＰＣＲ检测每个细胞系的转染效率，
结果显示ｍｉＲ２６ａ过表达后ｍｉＲ２６ａ表达量明显高于
对照组，ｍｉＲ２６ａ抑制后 ｍｉＲ２６ａ表达量明显低于对
照组（Ｐ＜０．０１，图 １Ｃ）。提示 ｍｉＲ２６ａ在 ＨＳ组织和
ｈＨＳＦ中下调。
２．２　ｍｉＲ２６ａ直接靶向Ｓｍａｄ２
　　Ｔａｒｇｅｔｓｃａｎ软件预测ｍｉＲ２６ａ的靶向基因，结果发
现：Ｓｍａｄ２是为 ｍｉＲ２６ａ潜在的靶基因（图 ２Ａ）。
Ｓｍａｄ２３＇ＵＴＲ在相当多的物种中形成了假定的结合
位点。为了验证结合位点，进行双荧光素酶报告基因

检测，结果表明：在 ｈＨＳＦ细胞转染 ＷＴＳｍａｄ２后分别
再转染ｍｉＲ２６ａ和ｍｉＲＣ，ｍｉＲ２６ａ组荧光素酶活性明
显低于对照组（Ｐ＜０．０５）；而共转染 ＭＵＴＳｍａｄ２后，
ｍｉＲ２６ａ组荧光素酶活性和对照组没有明显差异（图
２Ｂ）。使用 ＲＴｑＰＣＲ检测 ＨＳ组织和 ｈＨＳＦ细胞中
Ｓｍａｄ２的表达，结果表明：与ＮＳ组相比，Ｓｍａｄ２表达在
ＨＳ组织显著上调（图 ２Ｃ），与 ＣＣＣＥＳＦ１细胞相比，
Ｓｍａｄ２表达在 ｈＨＳＦ细胞中也显著上调（图 ２Ｄ）。转
染ｍｉＲ２６ａ模拟物的ｈＨＳＦ细胞中Ｓｍａｄ２蛋白表达显
著下调，而在用 ｍｉＲ２６ａ抑制剂转染的细胞中 Ｓｍａｄ２
蛋白表达显著上调（图２Ｅ）。在用 ｍｉＲ２６ａ模拟物转
染后，发现ｈＨＳＦ细胞中Ｓｍａｄ２ｍＲＮＡ的表达降低，而
在ｍｉＲ２６ａ抑制剂后Ｓｍａｄ２水平显著增高（图２Ｆ）。
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Ａ：ｑＲＴＰＣＲ检测ＨＳ组织中 ｍｉＲ２６ａｍＲＮＡ表达；Ｂ：ｑＲＴＰＣＲ检测在ｈＨＳＦｓ细胞中ｍｉＲ２６ａｍＲＮＡ表达；Ｃ：ｑＲＴＰＣＲ检测在
ｈＨＳＦｓ细胞中ｍｉＲ２６ａ过表达和抑制后ｍｉＲ２６ａ表达　ａ：Ｐ＜０．０１，与 ＮＳ对照组比较；ｂ：Ｐ＜０．０１，与 ＣＣＣＥＳＦ１对照组比较；
ｃ：Ｐ＜０．０１，与ＮＣ、Ｃｔｒｌ对照组比较

图１　ｍｉＲ２６ａ在患者ＨＳ组织以及ｈＨＳＦ细胞中的表达
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２．３　ｍｉＲ２６ａ对ｈＨＳＦ细胞中ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ表达的影响
　　为了进一步研究ｍｉＲ２６ａ的分子机制，通过Ｗｅｓｔ
ｅｒｎｂｌｏｔ和实时 ＲＴｑＰＣＲ检测用 ｍｉＲ２６ａ模拟物或
ｍｉＲ２６ａ抑制剂转染的ｈＨＳＦ细胞后ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ的
表达。结果显示：转染 ｍｉＲ２６ａ模拟物后 ＣｏｌⅠ和 Ｃｏｌ
Ⅲ蛋白质和ｍＲＮＡ表达降低，而转染 ｍｉＲ２６ａ抑制剂
后ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ蛋白质和ｍＲＮＡ表达增高（Ｐ＜０．０５，
图３）。提示：ｍｉＲ２６ａ抑制 ｈＨＳＦ细胞的细胞外基质
沉积。

２．４　Ｓｍａｄ２对ｈＨＳＦｓ细胞中ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ表达的影响
　　为了确定 Ｓｍａｄ２的调节是否影响 ＨＳ形成，用
Ｓｍａｄ２质粒和Ｓｍａｄ２ｓｉＲＮＡ转染 ｈＨＳＦ细胞。结果显
示：过表达Ｓｍａｄ２的ｈＨＳＦｓ细胞中ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ蛋白
表达升高；敲低Ｓｍａｄ２的ｈＨＳＦｓ细胞中ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ
蛋白表达降低（图 ４Ａ）。同时，Ｓｍａｄ２的 ｈＨＳＦｓ细胞
ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢｍＲＮＡ表达也升高；敲低Ｓｍａｄ２的ｈＨＳＦｓ
细胞ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢｍＲＮＡ表达也降低（图４Ｂ～Ｄ）。
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图２　ｍｉＲ２６ａ结合在Ｓｍａｄ２启动子区并调节其活性
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与ＮＣ对照组比较

图３　ｍｉＲ２６ａ调节ｈＨＳＦ细胞中ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ表达
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图４　Ｓｍａｄ２调节ｈＨＳＦｓ细胞中ＣｏｌⅠ和ＣｏｌⅢ的表达

３　讨论

　　ＨＳ是由于皮肤严重受热或创伤性损伤时致密的
纤维组织过度生长引起的。目前已有许多研究证实细

胞因子（肿瘤坏死因子 α、转化生长因子 β、血管内皮
生长因子等）、细胞（中性粒细胞、成纤维细胞、肌成纤

维细胞、肥大细胞等）、细胞外基质（Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｍｅｃｈ
ａｎｉｓｍ，ＥＣＭ）（胶原的代谢与排列失常、糖胺聚糖的改
变等）等成分的相互作用在 ＨＳ形成中起着重要作
用［１１－１２］，但对于细胞因子是否调节并影响 ＨＳ的形成
并不是很清楚。

　　近年来，ｍｉｃｒｏＲＮＡ的生物学功能研究引起广泛
关注。ｍｉｃｒｏＲＮＡ的异常表达可能有助于皮肤纤维化
疾病的治疗［１３］。研究报道 ｍｉＲ２６ａ可能在正常组织
的生长和发育以及非肿瘤性疾病和肿瘤的发病机制中

发挥关键作用［１４－１６］。最近的 １项研究发现 ｍｉＲ２６ａ
在青光眼滤过手术后过滤瘢痕形成中发挥了重要作

用［１４］。然而，并未有研究说明 ｍｉＲ２６ａ在 ＨＳ中的作
用及进一步的研究。本研究通过检测 ｍｉＲ２６ａ在 ＨＳ
及ｈＨＳＦ细胞的表达结果发现：与配对的 ＮＳ组织相
比，在ＨＳ组织中的 ｍｉＲ２６ａ表达水平显著降低，并且
在ｈＨＳＦ细胞中 ｍｉＲ２６ａ表达水平显著也降低。那
么，ＨＳ组织中 ｍｉＲ２６ａ的异常表达是怎么被调控的
呢？本研究选取ｈＨＳＦ细胞珠做接下来的实验。研究
表明Ｓｍａｄ２是真核生物中的一种保守蛋白质，含有 ３
种亚型，ＴＧＦβ１Ｓｍａｄ２／３信号通路是从细胞质转移
到细胞核并调节基质蛋白的产生（包括纤维连接蛋白

和胶原），可以调节靶基因转录以及 ＥＣＭ的合成和降
解［１８－１９］。而ＴＧＦβ１是最重要的成纤维细胞形成细胞
因子，并且在细胞分化、增殖和凋亡中起作用［２０－２１］。

创伤后，ＴＧＦβ１首先从血小板释放到损伤部位，然后

发生成纤维细胞、单核细胞、嗜中性粒细胞和其他细胞

的剂量依赖性趋化性［２２－２３］。这说明 Ｓｍａｄ２可能在 ＨＳ
形成中起着重要作用。那么Ｓｍａｄ２是否与ｍｉＲ２６ａ相
互作用，影响 ＨＳ的形成呢？本研究结果提示：Ｓｍａｄ２
是 ｍｉＲ２６ａ的靶基因，Ｓｍａｄ２的表达在 ＨＳ组织和
ｈＨＳＦｓ中均表达上调。另外，在用 ｍｉＲ２６ａ模拟物转
染的ｈＨＳＦ细胞中 Ｓｍａｄ２显著降低；然而，在用 ｍｉＲ
２６ａ抑制剂转染的ｈＨＳＦ细胞内Ｓｍａｄ２显著升高；这些
结果说明在ＨＳ中ｍｉＲ２６ａ的低表达使其对 Ｓｍａｄ２的
表达抑制作用降低，导致瘢痕形成过程加强。此外，本

研究也表明ｍｉＲ２６ａ模拟物和抑制剂分别转染 ｈＨＳＦ
细胞降低和增加ＣｏｌⅠ和 ＣｏｌⅢ表达，Ｓｍａｄ２过表达和
沉默分别促进和抑制 ＣｏｌⅠ和 ＣｏｌⅢ的表达。进一步
确定了ｍｉＲ２６ａ和Ｓｍａｄ２在ＨＳ形成中的作用。接下
来可以通过观察上调或下调 ｍｉＲ２６ａ后 ＥＣＭ相关蛋
白表达水平的变化，了解 ｍｉＲ２６ａ靶向 Ｓｍａｄ２对 ＥＣＭ
相关蛋白表达水平的调节情况。

　　本研究提供了证据证明ｍｉＲ２６ａ是治疗增生性瘢
痕的潜在新型替代治疗靶标，同时也为 ＨＳ的临床治
疗提供了理论依据。但本研究未在活体动物模型上进

一步验证 ｍｉＲ２６ａ在 ＨＳ中的作用及敲除 ｍｉＲ２６ａ对
ＨＳ的影响，有待今后进一步进行深入研究。
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