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非编码 RNA 调节骨质疏松的研究进展 

刘  萍，丁  怡，杨玉娇 
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摘  要：随着人口老龄化，骨质疏松的发病率显著增加，严重影响患者的生活质量。近年来，随着表观遗传学的深入研究，

非编码 RNA（包括长链非编码 RNA、微小 RNA、环状 RNA）成为研究热点，已发现其可参与多种疾病的调节。越来越多

的证据表明非编码 RNA 在骨代谢过程中发挥重要的调节作用，具有作为骨质疏松的诊断生物标志物和治疗靶标的巨大潜

力。因此对骨质疏松相关的非编码 RNA 的研究进展进行综述。 
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Research progress on non-coding RNA regulating osteoporosis 

LIU Ping, DING Yi, YANG Yu-jiao 
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Abstract: With the aging of the population, the incidence of osteoporosis has increased significantly, which seriously affects the quality 

of life of patients. In recent years, with the in-depth study of epigenetics, non-coding RNAs (including long non-coding RNAs, 

microRNAs, and circRNAs) have become a research hotspot, and they have been found to be involved in the regulation of a variety of 

diseases. More and more evidences show that non-coding RNA plays an important regulatory role in bone metabolism and has great 

potential as a diagnostic biomarker and therapeutic target for osteoporosis. In this article, the research progress of osteoporosis related 

non-coding RNA is reviewed. 
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随着人口的老龄化，骨质疏松已成为主要的全

球性健康问题，严重的影响了患者的生活质量[1]。

骨质疏松症的基本特征是成骨细胞与破骨细胞功

能的失衡，由于骨吸收增加和（或）骨形成减少，

造成骨量减少和骨组织的微结构变化，从而导致骨

折风险增加[2]。目前临床上用于治疗骨质疏松的药

物主要通过减少骨吸收或增加骨形成发挥抗骨质

疏松作用[3]。但这些药物的长期单独或联合使用存

在胃肠道疾病、下颌和耳道骨坏死、低磷血症、有

症状的骨髓水肿等不良反应 [4-5]。近年来非编码

RNA（non-coding RNA，ncRNA）成为研究热点，

随着对 ncRNA 认识的深入，人们发现其参与包括

骨质疏松在内的多种疾病的发生、发展[6-7]，预示着

基因疗法可能是未来治疗骨质疏松的新方向。

ncRNA 不编码任何蛋白质，是一类重要的调节分

子，在基因表达的调节中起着至关重要的作用[8]。

编码蛋白质的 mRNA 仅占少数，大部分转录组是

ncRNA[9]。 ncRNA 的主要类别包括微小 RNA

（microRNA，miRNA）、长链非编码 RNA（long non-

coding RNA，lncRNA）和环状 RNA（circular RNA，

circRNA）[10-11]。研究表明，这些 ncRNA 的失调与

多种疾病有关，包括骨质疏松[12]。许多 lncRNA、

circRNA还充当许多 microRNA 的竞争性内源RNA

（competitive endogenous RNA，ceRNA），以调节影

响不同途径的 microRNA 靶向基因的表达，这些途

径被证实在骨质疏松的骨代谢调控中发挥重要作

用。本文围绕 ncRNA 对骨质疏松发生、发展的影响

展开综述。 

1  lncRNA 与骨质疏松 

关于 lncRNA 及其特征的报道最早见于 20 世 
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纪 90 年代初，如 H19 21 和 Xist[13-14]，基因组分析

技术的发展使人们对 lncRNA 有了更深入的了解。

lncRNA 的长度一般大于 200 个核苷酸，广泛存在

于细胞核和细胞质中[15]，可通过 RNA 编辑/剪接/降

解、转录激活/抑制、染色质修饰、microRNA 螯合

和翻译效率这些机制调节基因表达[16]。lncRNA 在

人类疾病的发生、发展中可充当 miRNA 或 miRNA

海绵的贮藏库，与互补 DNA 序列结合并调节转录

过程[17-18]。关于 lncRNA 的研究主要集中在肿瘤和

心血管系统[19-21]，近年来的研究发现，lncRNA 可参

与骨质疏松的发生、发展的调节。 

lncRNA 可充当 miRNA 或 miRNA 海绵的贮藏

库[22]，与互补 DNA 序列结合并调节转录过程[18]。

已知有些 lncRNA 被发现抑制成骨细胞分化的作

用。如 lncRNA 1（ORLNC1）被证明是 miR-296 的

竞争性 ceRNA，通过靶向磷酸酶和张力蛋白同源物

（PTEN），已成为众所周知的成骨负向调节剂[23]。

lncRNA XIXT 可通过 miR-30a-5p 降低 Runx2 来减

少体外骨髓间充质干细胞（BMSC）的成骨分化[24]。

除了抑制成骨细胞分化的作用之外，许多 lncRNA

被发现可以促进成骨细胞分化，如 lncRNA MODR

作为 miRNA 的分子海绵，与 miR-454 结合并减轻

其对 Runx2 的抑制作用，从而促进骨骼形成[25]。部

分 lncRNA，如 lncRNA MEG3 和 lncRNA H19 被发

现可通过多种途径参与成骨细胞分化的调节[26-29]。

研究发现，lncRNA 亦可通过调节破骨分化参与骨

代谢的调控。Liu 等[30]发现 lncRNA AK077216 水平

的过表达可以增加活化的 T 细胞 1（NFATc1）的核

因子的表达，通过抑制 NFAT 相互作用蛋白 45

（NIP45）的表达，增强破骨细胞的形成和功能，从

而导致骨吸收增加。Ling 等[31]发现 lncRNA-MIRG

作为 miR-1897 的 ceRNA 靶向 NFATc1，刺激破骨

细胞生成。以上研究发现 lncRNA 可通过不同的途

径参与破骨分化和成骨分化的调节，影响骨形成与

骨吸收之间的平衡。目前对 lncRNA 的研究处于探

索阶段，其具体作用机制和各种 lncRNA 之间的关

联尚需大量的研究进一步明确。 

2  miRNA 与骨质疏松 

miRNA 是由 18～25 个核苷酸组成的小的单链

RNA 分子。功能性 miRNA 与相关蛋白结合后作用

于靶 mRNA，可通过抑制翻译或促进目标基因的降

解这两种方式参与目标基因的转录后调控[32]。由于

每个 miRNA 可以与许多 mRNA 互补，因此它们具

有调控多个基因的潜力 [33]。近年来研究表明，

miRNA 在各种生物学和病理学背景下的重要性，如

细胞分化、增殖、凋亡，癌症，炎性疾病，代谢性

疾病和神经系统疾病[34-36]。研究表明部分miRNA在

调节骨代谢过程中发挥重要作用，骨质疏松的发生

与 miRNA 的代谢紊乱密不可分[37]。 

已有研究发现 miR-21、miR-31、miR-155、miR-

7b、miR-34a、miR-124 等通过与各自的下游靶标结

合参与骨代谢的调节[38-41]。Guo 等[42]研究发现上调

miR-214 可以减少成骨细胞分化，并有效促进体外

BMSC 的脂肪细胞分化，提示 miR-214 有抑制骨分

化的作用。Yu 等[43]发现 miR-31 的过表达通过抑制

Satb2 蛋白而降低了 BMSCs 中成骨转录因子的表

达。Tang 等[44]证实 miRNA-433-3p 可通过激活 Wnt/ 

β-catenin 信号通路促进成骨细胞分化。Lin 等[45]研

究提示 miR-130a 和 miR-27b 的上调可能会通过负

向调控 SMAD 特异性 E3 泛素蛋白连接酶 2（smurf 

2）的表达，进一步靶向 PPARγ，从而增加人 BMSC

中的成骨作用并减少脂肪形成。此外，研究发现

miRNA 除了参与成骨分化的调控外，亦可参与破骨

细胞分化调节。Wang 等[46]研究表明 miR-133a 表达

在破骨细胞形成过程中被上调，并通过核因子-κ-β

配体的受体激活剂（RANKL）刺激 RAW264.7 和

THP-1 细胞分化为破骨细胞。一项研究揭示 miR-

218 或 miR-618 的表达上调减少了 RAW264.7 细胞

在体外破骨细胞的进程，而下调则显示出相反的作

用[47]。相对而言，miRNA 的研究较为成熟，大量的

研究结果提示多种 miRNA 通过作用于相应的靶标

调节成骨分化和破骨分化参与骨质疏松的调控。提

示在未来骨质疏松的治疗策略中，基于 miRNA 的

基因调节治疗具有巨大的潜力。 

3  circRNA 与骨质疏松 

circRNA是一类新型的非编码RNA，与 lncRNA

和 miRNA 不同的是 circRNA 具有环状结构，没有

5'端 3'端，这些特征赋予 circRNAs 对 RNase R 的抵

抗力，因此结构更稳定[48-49]。circRNA 分布广泛，

无论是不同物种间还是不同亚细胞间，都能发现

circRNA 的存在。已鉴定出 circRNA 在人体组织中

广泛表达，在细胞生长、信号传导和生理病理反应

等多种生物活动中发挥着重要作用[50-52]。circRNA

主要通过竞争性结合目标 miRNA 上的结合位点，

吸附 miRNA，抑制 miRNA 与靶标的结合发挥

miRNA 的海绵作用，调节基因的表达[53-54]。CDR1as
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是第一个报道的 miRNA 海绵，可通过负调控 miR-

7 发挥作用在脑组织、神经细胞和肺癌中表达[55-56]。

已有研究发现 circRNA在许多疾病中可能起重要作

用[57-59]。 

circRNA 在骨质疏松症领域的研究仍处于初步

探索阶段。Jin 等[60]将骨质疏松症患者与正常人血

清样本进行对比研究，发现骨质疏松患者中有 106

种 circRNAs 表达上调，154 种 circRNAs 表达下调。

Zhao 等[61]对绝经后女性的血液进行分析，发现绝经

后骨质疏松组有 203 种 circRNA 上调和 178 种

circRNA 下调。以上研究结果均提示 circRNAs 可能

参与骨代谢的调节。其中对 circRNA_28313 的研究

较为明确，它通过竞争内源性 RNA（ceRNA）减轻

了 miR195a 介导的 CSF1 抑制，miR-195a 直接靶向

circRNA_28313 和 CSF1 3'-UTR，并可以形成

ceRNA 网络来调节 RANKL + CSF1 诱导的 BMM

细胞破骨细胞分化[62]。Huang 等[63]发现骨质疏松症

患者中 circRNA_0002060 水平明显更高，其敏感性

和特异性分别为 78%、69%，具有骨质疏松症诊断

生物标志物的潜力。目前关于 circRNA 的了解尚不

成熟，以上研究结果提示，circRNA 作为一个新兴

的非编码 RNA，在骨质疏松领域有很大的研究潜

能，在未来有望成为骨质疏松的一种新型检测标志

物，对骨质疏松的诊治具有重要的研究价值。 

4  结语 

对 ncRNA 深入研究打破了传统的思想，让人

们逐步认识到其重要性。通过以上综述可以认识到

miRNA 可参与各种生物活动，在多种疾病中扮演重

要角色。circRNA 和 lncRNA 均具有 miRNA 结合位

点，可发挥 miRNA 海绵作用，抵消 miRNA 对其靶

基因的抑制作用，从而增强靶基因表达的水平。这

种相互作用可以形成复杂的 ceRNA 网络，在各种

生物学过程和疾病进展中起主要作用。 

miRNA、lncRNA、circRNA 均参与骨分化的调

节，这 3 类 RNA 在骨质疏松症骨代谢失衡的动态

过程中发挥重要作用，但具体机制仍处于探索阶

段。目前已发现多种 miRNA 的表达在 BMSC、成

骨细胞和破骨细胞的功能中具有重要作用，但是参

与骨骼组织的许多 miRNA 也存在于不同的细胞、

组织中，甚至存在于其他疾病中，并且同一个

miRNA 可以与多个 mRNA 结合，这引发了开发

miRNA 治疗剂的特异性问题，因此需要开发仅仅能

靶向特定组织/细胞的新型递送系统来解决这个问

题。另外由于 miRNA 稳定性差，使得其作为生物

标记物颇具挑战。研究表明一些 lncRNA和 circRNA

通过充当 miRNA 海绵来影响成骨细胞和破骨细胞

的分化，但目前研究数量有限，尚需大量研究进一

步明确其具体作用机制。circRNAs 目前是生物学研

究的重点领域之一，尽管已鉴定出数千种 circRNA，

但据报道只有少数 circRNA 具有生物学功能。未来

需要大量研究来揭示 lncRNA 和 circRNA 在临床环

境中的潜力。 

利益冲突  所有作者均声明不存在利益冲突 

参考文献 

[1] Schuiling K D, Robinia K, Nye R. Osteoporosis update [J]. 

J Midwifery Womens Health, 2011, 56(6): 615-627. 

[2] Li Z, Zhang W, Huang Y. MiRNA-133a is involved in the 

regulation of postmenopausal osteoporosis through 

promoting osteoclast differentiation [J]. Acta Biochim 

Biophys Sin, 2018, 50(3): 273-280. 

[3] Delaney M F. Strategies for the prevention and treatment 

of osteoporosis during early postmenopause [J]. Am J 

Obstet Gynecol, 2006, 194(2 Suppl): S12-S23. 

[4] Ji X, Chen X, Yu X. MicroRNAs in Osteoclastogenesis 

and function: Potential therapeutic targets for osteoporosis 

[J]. Int J Mol Sci, 2016, 17(3): 349. 

[5] McCadden L, Leonard C G, Primrose W J. Bisphosphonate- 

induced osteonecrosis of the ear canal: Our experience and 

a review of the literature [J]. J Laryngol Otol, 2018, 

132(4): 372-374. 

[6] Esteller M. Non-coding RNAs in human disease [J]. Nat 

Rev Genet, 2011, 12(12): 861-874. 

[7] Beermann J, Piccoli M T, Viereck J, et al. Non-coding 

RNAs in development and disease: Background, 

mechanisms, and therapeutic approaches [J]. Physiol Rev, 

2016, 96(4): 1297-1325. 

[8] Cheng J, Kapranov P, Drenkow J, et al. Transcriptional 

maps of 10 human chromosomes at 5-nucleotide resolution 

[J]. Science, 2005, 308(5725): 1149-1154. 

[9] Derrien T, Johnson R, Bussotti G, et al. The GENCODE 

v7 catalog of human long noncoding RNAs: analysis of 

their gene structure, evolution, and expression [J]. Genome 

Res, 2012, 22(9): 1775-1789. 

[10] Hsiao K Y, Sun H S, Tsai S J. Circular RNA-new member 

of noncoding RNA with novel functions [J]. Exp Biol Med 

(Maywood), 2017, 242(11): 1136-1141. 

[11] Yoon J H, Abdelmohsen K, Gorospe M. Posttranscriptional 

gene regulation by long noncoding RNA [J]. J Mol Biol, 

2013, 425(19): 3723-3730. 



第 36 卷第 12 期  2021 年 12 月      现代药物与临床    Drugs & Clinic      Vol. 36 No. 12 December 2021 

   

·2705· 

[12] Esteller M. Non-coding RNAs in human disease [J]. Nat 

Rev Genet, 2011, 12(12): 861-874. 

[13] Brockdorff N, Ashworth A, Kay G F, et al. The product of 

the mouse Xist gene is a 15 kb inactive X-specific 

transcript containing no conserved ORF and located in the 

nucleus [J]. Cell, 1992, 71(3): 515-526. 

[14] Brown C J, Hendrich B D, Rupert J L, et al. The human 

XIST gene: analysis of a 17 kb inactive X-specific RNA 

that contains conserved repeats and is highly localized 

within the nucleus [J]. Cell, 1992, 71(3): 527-542. 

[15] Lennox K A, Behlke M A. Cellular localization of long 

non-coding RNAs affects silencing by RNAi more than by 

antisense oligonucleotides [J]. Nucleic Acids Res, 2016, 

44(2): 863-877. 

[16] Mercer T R, Dinger M E, Mattick J S. Long non-coding 

RNAs: insights into functions [J]. Nat Rev Genet, 2009, 

10(3): 155-159. 

[17] Liang W C, Fu W M, Wang Y B, et al. H19 activates Wnt 

signaling and promotes osteoblast differentiation by 

functioning as a competing endogenous RNA [J]. Sci Rep, 

2016, 6: 20121. 

[18] Martianov I, Ramadass A, Serra B A, et al. Repression of 

the human dihydrofolate reductase gene by a non-coding 

interfering transcript [J]. Nature, 2007, 445(7128): 666-

670. 

[19] Yu X, Zheng H, Tse G, et al. Long non-coding RNAs in 

melanoma [J]. Cell Prolif, 2018, 51(4): e12457. 

[20] Liang Y, Song X, Li Y, et al. LncRNA BCRT1 promotes 

breast cancer progression by targeting miR-1303/PTBP3 

axis [J]. Mol Cancer, 2020, 19(1): 85. 

[21] Elia L, Condorelli G. RNA (Epi) genetics in cardiovascular 

diseases [J]. J Mol Cell Cardiol, 2015, 89(Pt A): 11-16. 

[22] Liang W C, Fu W M, Wang Y B, et al. H19 activates Wnt 

signaling and promotes osteoblast differentiation by 

functioning as a competing endogenous RNA [J]. Sci Rep, 

2016, 6: 20121. 

[23] Yang L, Li Y, Gong R, et al. The Long Non-coding RNA-

ORLNC1 regulates bone mass by directing mesenchymal 

stem cell fate [J]. Mol Ther, 2019, 27(2): 394-410. 

[24] Zhang H L, Du XY, Dong Q R. LncRNA XIXT promotes 

osteogenic differentiation of bone mesenchymal stem cells 

and alleviates osteoporosis progression by targeting 

miRNA-30a-5p [J]. Eur Rev Med Pharmacol Sci, 2019, 

23(20): 8721-8729. 

[25] Peng S, Cao L, He S, et al. An overview of long noncoding 

RNAs involved in bone regeneration from mesenchymal 

stem cells [J]. Stem Cells Int, 2018, 2018: 8273648. 

[26] Li X G, Liu S C, Qiao X F, et al. LncRNA MEG3 promotes 

proliferation and differentiation of osteoblasts through 

Wnt/beta-catenin signaling pathway [J]. Eur Rev Med 

Pharmacol Sci, 2019, 23(11): 4521-4529. 

[27] Liu Y, Liu C, Zhang A, et al. Down-regulation of long non-

coding RNA MEG3 suppresses osteogenic differentiation 

of periodontal ligament stem cells (PDLSCs) through miR-

27a-3p/IGF1 axis in periodontitis [J]. Aging (Albany NY), 

2019, 11(15): 5334-5350. 

[28] Wu Y, Jiang Y, Liu Q, et al. lncRNA H19 promotes matrix 

mineralization through up-regulating IGF1 by sponging 

miR-185-5p in osteoblasts [J]. BMC Mol Cell Biol, 2019, 

20(1): 48. 

[29] Li B, Liu J, Zhao J, et al. LncRNA-H19 Modulates Wnt/ 

beta-catenin signaling by targeting Dkk4 in hindlimb 

unloaded rat [J]. Orthop Surg, 2017, 9(3): 319-327. 

[30] Liu C, Cao Z, Bai Y, et al. LncRNA AK077216 promotes 

RANKL-induced osteoclastogenesis and bone resorption 

via NFATc1 by inhibition of NIP45 [J]. J Cell Physiol, 

2019, 234(2): 1606-1617. 

[31] Ling L, Hu H L, Liu K Y, et al. Long noncoding RNA 

MIRG induces osteoclastogenesis and bone resorption in 

osteoporosis through negative regulation of miR-1897 [J]. 

Eur Rev Med Pharmacol Sci, 2019, 23(23): 10195-10203. 

[32] Lagos-Quintana M, Rauhut R, Lendeckel W, et al. 

Identification of novel genes coding for small expressed 

RNAs [J]. Science, 2001, 294(5543): 853-858. 

[33] Zhou X, Yang P C. MicroRNA: a small molecule with a 

big biological impact [J]. Microrna, 2012, 1(1):1. 

[34] Meydan C, Shenhar-Tsarfaty S, Soreq H. MicroRNA 

regulators of anxiety and metabolic disorders [J]. Trends 

Mol Med, 2016, 22(9): 798-812. 

[35] Hayes J, Peruzzi P P, Lawler S. MicroRNAs in cancer: 

biomarkers, functions and therapy [J]. Trends Mol Med, 

2014, 20(8): 460-469. 

[36] Singh R P, Massachi I, Manickavel S, et al. The role of 

miRNA in inflammation and autoimmunity [J]. Autoimmun 

Rev, 2013, 12(12): 1160-1165. 

[37] 郑  洁, 郭海英, 潘思京, 等. 表观遗传调控与骨质疏

松症的研究进展  [J]. 基础医学与临床 , 2014, 34(3): 

406-409. 

[38] Sugatani T, Hruska K A. Down-regulation of miR-21 

biogenesis by estrogen action contributes to osteoclastic 

apoptosis [J]. J Cell Biochem, 2013, 114(6): 1217-1222. 

[39] Shibuya H, Nakasa T, Adachi N, et al. Overexpression of 

microRNA-223 in rheumatoid arthritis synovium controls 

osteoclast differentiation [J]. Mod Rheumatol, 2013, 23(4): 

674-685. 

[40] McCubbrey A L, Nelson J D, Stolberg V R, et al. 



第 36 卷第 12 期  2021 年 12 月      现代药物与临床    Drugs & Clinic      Vol. 36 No. 12 December 2021 

   

·2706· 

MicroRNA-34a Negatively Regulates Efferocytosis by 

Tissue Macrophages in Part via SIRT1 [J]. J Immunol, 

2016, 196(3): 1366-1375. 

[41] Inoue K, Nakano S, Zhao B. Osteoclastic microRNAs and 

their translational potential in skeletal diseases [J]. Semin 

Immunopathol, 2019, 41(5): 573-582. 

[42] Guo Y, Li L, Gao J, et al. miR-214 suppresses the 

osteogenic differentiation of bone marrow-derived 

mesenchymal stem cells and these effects are mediated 

through the inhibition of the JNK and p38 pathways [J].  

Int J Mol Med, 2017, 39(1): 71-80. 

[43] Yu L, Xu Y, Qu H, et al. Decrease of MiR-31 induced by 

TNF-alpha inhibitor activates SATB2/RUNX2 pathway 

and promotes osteogenic differentiation in ethanol-induced 

osteonecrosis [J]. J Cell Physiol, 2019, 234(4): 4314-4326. 

[44] Tang X, Lin J, Wang G, et al. MicroRNA-433-3p promotes 

osteoblast differentiation through targeting DKK1 

expression [J]. PLoS One, 2017, 12(6): e179860. 

[45] Lin Z, He H, Wang M, et al. MicroRNA-130a controls 

bone marrow mesenchymal stem cell differentiation 

towards  the osteoblastic and adipogenic fate [J]. Cell 

Prolif, 2019, 52(6): e12688. 

[46] Wang Y, Li L, Moore B T, et al. MiR-133a in human 

circulating monocytes: a potential biomarker associated 

with postmenopausal osteoporosis [J]. PLoS One, 2012, 

7(4): e34641. 

[47] Wang W W, Yang L, Wu J, et al. The function of miR-218 

and miR-618 in postmenopausal osteoporosis [J]. Eur Rev 

Med Pharmacol Sci, 2017, 21(24): 5534-5541. 

[48] Salzman J, Gawad C, Wang P L, et al. Circular RNAs are 

the predominant transcript isoform from hundreds of 

human genes in diverse cell types [J]. PLoS One, 2012, 

7(2): e30733. 

[49] Chen L L, Yang L. Regulation of circRNA biogenesis [J]. 

RNA Biol, 2015, 12(4): 381-388. 

[50] Han B, Chao J, Yao H. Circular RNA and its mechanisms 

in disease: From the bench to the clinic [J]. Pharmacol 

Ther, 2018, 187: 31-44. 

[51] Salzman J. Circular RNA Expression: Its potential 

regulation and function [J]. Trends Genet, 2016, 32(5): 

309-316. 

[52] Nicolet B P, Engels S, Aglialoro F, et al. Circular RNA 

expression in human hematopoietic cells is widespread and 

cell-type specific [J]. Nucleic Acids Res, 2018, 46(16): 

8168-8180. 

[53] Ebert M S, Sharp P A. Emerging roles for natural 

microRNA sponges [J]. Curr Biol, 2010, 20(19): R858-

R861. 

[54] Thomas L F, Saetrom P. Circular RNAs are depleted of 

polymorphisms at microRNA binding sites [J].  

Bioinformatics, 2014, 30(16): 2243-2246. 

[55] Hansen T B, Jensen T I, Clausen B H, et al. Natural RNA 

circles function as efficient microRNA sponges [J]. 

Nature, 2013, 495(7441): 384-388. 

[56] Tang W, Ji M, He G, et al. Silencing CDR1as inhibits 

colorectal cancer progression through regulating 

microRNA-7 [J]. Onco Targets Ther, 2017, 10: 2045-2056. 

[57] Memczak S, Jens M, Elefsinioti A, et al. Circular RNAs 

are a large class of animal RNAs with regulatory potency 

[J]. Nature, 2013, 495(7441): 333-338. 

[58] Shan K, Liu C, Liu B H, et al. Circular noncoding RNA 

HIPK3 mediates retinal vascular dysfunction in diabetes 

mellitus [J]. Circulation, 2017, 136(17): 1629-1642. 

[59] Hansen T B, Kjems J, Damgaard C K. Circular RNA and 

miR-7 in cancer [J]. Cancer Res, 2013, 73(18): 5609-5612. 

[60] Jin D, Wu X, Yu H, et al. Systematic analysis of lncRNAs, 

mRNAs, circRNAs and miRNAs in patients with 

postmenopausal osteoporosis [J]. Am J Transl Res, 2018, 

10(5): 1498-1510. 

[61] Zhao K, Zhao Q, Guo Z, et al. Hsa_Circ_0001275: A 

potential novel diagnostic biomarker for postmenopausal 

osteoporosis [J]. Cell Physiol Biochem, 2018, 46(6): 2508-

2516. 

[62] Chen X, Ouyang Z, Shen Y, et al. CircRNA_28313/miR-

195a/CSF1 axis modulates osteoclast differentiation to 

affect OVX-induced bone absorption in mice [J]. RNA 

Biol, 2019, 16(9): 1249-1262. 

[63] Huang X, Cen X, Zhang B, et al. Prospect of circular RNA 

in osteogenesis: A novel orchestrator of signaling 

pathways [J]. J Cell Physiol, 2019, 234(12): 21450-21459. 

[责任编辑  解学星] 

 

 

 


