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硬骨鱼免疫相关 microRNA研究进展

汪小冬，  金生振，  赵    鑫，  熊舒婷，  肖调义*

(湖南省特色水产资源利用工程技术中心，湖南农业大学，湖南 长沙    410128)

摘要：MicroRNA (miRNA)是一类长度为 18~25 nt的非编码 RNA，在硬骨鱼免疫应答中
起重要作用。近年来，借助高通量测序与荧光定量 PCR (RT-PCR)技术，筛选到大量免
疫相关的差异表达 miRNA (DE miRNA)。通过比较多种硬骨鱼在不同病毒/细菌感染条件
的 miRNA表达谱，筛选出相同 DE miRNA，并认为筛选出的 DE miRNA是潜在参与调节
宿主免疫应答的进化上保守的候选 DE miRNA。据此，我们在病毒感染表达谱中筛选到
10个进化保守的 DE miRNA，细菌感染表达谱中筛选到 8个保守的 DE miRNA。此外，
miRNA的功能研究也取得较大进展，宿主 miRNA不仅可直接抑制病毒的复制，同时参
与调控干扰素反应、炎症、细胞凋亡等过程。本文简述了硬骨鱼免疫相关 miRNA的研
究进展，以期为硬骨鱼疾病预防与治疗提供新思路。
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MicroRNA (miRNA) 作为一类内源性的、进

化上高度保守的非编码小 RNA单链分子，通过

与靶基因的 3′ 端非翻译区  (UTR) 结合而抑制靶

基因的翻译或降解靶基因[1]，进而调控生命活动。

1993年第一个miRNA (lin-4) 在秀丽隐杆线虫 (Cae-
norhabditis elegans) 中被发现，并证明可以调控秀

丽隐杆线虫发育过程后 [2]，大量的 miRNA陆续

被发现并对其功能和靶基因进行了研究。目前斑

马鱼 (Danio rerio) 已报道了 373个成熟的miRNA[3]；

尼罗罗非鱼  (Oreochromis niloticus) 有 695个成熟

的 miRNA[4]；大西洋鲑  (Salmo salar) 被报道具有

497个成熟 miRNA[5]。且已证实 miRNA在鱼类免

疫应答中发挥重要调控作用，但国内外尚缺乏全

面的总结报道，鉴于此，本文对硬骨鱼免疫相关

miRNA的研究进行了综述，以期为后续更好研

究 miRNA在鱼类疾病调控中的作用提供参考。
 

1    miRNA分子的转录及作用机制

与基因表达类似，基因组上的 miRNA 同样

需要转录为成熟 miRNA 才能发挥具体的生物学

功能。成熟 miRNA的形成通常包含下面几个关

键步骤，首先 miRNA在细胞核内被 RNA聚合酶

Ⅱ/Ⅲ转录成具有帽子结构和多聚腺苷酸尾巴的

初级转录物 (pri-miRNA)，pri-miRNA 通过 2次剪

切产生成熟的 miRNA。pri-miRNA第 1次剪切位

于细胞核内，产生大小约为 70 bp并能形成茎环

结构的 miRNA前体 (pre-miRNA)，第 2次剪切位

于细胞质中，miRNA前体被加工成约 22 bp双

链RNA (miR-miR*)。最后，双链miRNA中一条参
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与形成 RNA介导的沉默复合物 (RNA-induced sile-
ncing complex，RISC)，介导RISC 靶向目的mRNA，

而另一条链 (miR*)则被降解。

RISC复合物与靶基因 mRNA的 3 ′端 UTR
的碱基结合，对靶基因进行降解或翻译抑制。

当 miRNA 5′端 2~8个核心序列 (seed sequence) 与
靶 mRNA完全互补配对时，RISC复合体会发挥

作用使 mRNA链断裂发生降解；若二者序列不

完全互补配对，可能将抑制靶 mRNA的翻译，

从而达到沉默该基因的作用。 

2    硬骨鱼免疫相关 miRNA的发现与表

达谱比较分析

miRNA作为硬骨鱼类免疫应答的调节因子，

在疾病研究中起着重要作用，miRNA的差异表

达与疾病发生  (如癌症、心血管疾病等) 密切相

关 [6]。硬骨鱼中免疫相关 miRNA的发现主要基

于 3种方法：分子克隆、基因芯片和高通量测序。

到目前为止，大多数免疫相关 miRNA的研究都

是通过对不同硬骨鱼进行机体或者细胞水平 (病
毒、细菌、免疫刺激物等)的感染实验，比较分

析宿主感染病原体前后 miRNA差异表达谱进而

获得免疫相关差异表达的 miRNA (differentially
expressed miRNA，DE miRNA)，并对其靶基因进

行预测和验证。 

2.1    病毒感染下的 miRNA表达谱分析

当硬骨鱼受到病毒侵染或者 poly(I:C)刺激

时，某些宿主特定 miRNA会发生明显的差异性

表达。Schyth等 [7] 用基因芯片方法分析了虹鳟

(Oncorhynchus mykiss) 肝脏感染病毒性出血败血

症病毒 (VHSV) 前后的差异表达谱，并筛选得到

120个显著差异表达 miRNA。Zhang等 [8] 利用高

通量测序技术，在感染细胞肿大病毒 (Megalocyt-
ivirus) 的牙鲆  (Paralichthys olivaceus) 脾脏中鉴定

出 381个 miRNA，其中 121个宿主 miRNA在病

毒感染后第 2~14 d基因表达水平发生了显著变

化。GO和 KEGG富集分析表明，miRNA的靶基

因主要定位在免疫应答、信号转导和凋亡过程

通路中。Najib等 [9] 在 VHSV感染牙鲆、He等 [10]

在草鱼出血病病毒 (GCRV) 侵染草鱼  (Ctenopha-
ryngodon  idella)、Andreassen等 [11] 在鲑鱼甲病毒

(SAV) 感染大西洋鲑心脏、Guo等 [12] 在石斑鱼虹

彩病毒 (SGIV) 感染斜带石斑鱼  (Epinephelus coi-
oides) 脾脏组织、Poly(I∶C)刺激诱导大黄鱼 (Larimi-
chthys crocea)[13]和鮸  (Miichthys miiuy)[14] 的实验中

也发现存在类似的差异性表达。

为了进一步研究病毒对特定组织免疫应答

的影响，大量病毒敏感细胞系被用于免疫应答

研究。Wu等[15] 发现，鲤春病毒血症病毒 (SVCV)
感染可导致鲤 (Cyprinus carpio) 上皮细胞系 (EPC)
中 10个 miRNA表达上调和 4个 miRNA 表达下

调。在乌鳢 (Channa argus)[16] 和斜带石斑鱼[17] 中也

进行了类似的 miRNA 表达谱研究。近年来硬骨

鱼类在病毒病原体感染下的 miRNA 表达谱研究

详见表 1。

表 1    硬骨鱼在病毒感染下的 miRNA 表达谱研究概况

Tab. 1    Overview of miRNA expression profiles of teleost fish under viral pathogen infection

物种

species
样本类型

sample types
病毒类型

viral types
差异miRNA/个
DE miRNA

参考文献

reference

牙鲆　P. olivaceus 脾脏，2~14 d 细胞肿大病毒 Megalocytivirus 121，9 [8]

牙鲆　P. olivaceus 头肾，6~72 h 病毒性出血败血症病毒 VHSV 63 [9]

斜带石斑鱼　E. coioides 脾脏，细胞系，48 h 石斑鱼虹彩病毒 SGIV 45，43 [12]

虹鳟　O. mykiss 肝脏，1~8 d 病毒性出血败血症病毒 VHSV 120 [7]

草鱼　C. idella 脾脏，1 d、3 d、5 d、7 d 草鱼出血病病毒 GCRV 36 [10]

大西洋鲑　S. salar 心脏，1~4周 鲑鱼甲病毒 SAV 20 [11]

大黄鱼　L. crocea
胸腺、头肾、脾脏、肝脏混样，

30 h Poly(I:C) 112 [13]

鮸 M. miiuy 脾脏，24 h Poly(I:C) 22 [14]

斜带石斑鱼　E. coioides 细胞系，3 h、24 h 赤点石斑神经坏死病毒 RGNNV 51，16 [17]

乌鳢　C. argus 细胞系，3 h、24 h 乌鳢水泡病毒 SHVV 18，143 [16]

鲤　C. carpio 细胞系，36 h 鲤春病毒血症病毒 SVCV 14 [15]
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受病毒种类、物种、样本类型 (组织或细胞

系)、感染时间等差异影响，导致目前研究中鉴

定的DE miRNA数量有很大差异，部分DE miRNA
并不一定是直接参与免疫应答，有些 DE miRNA
则可能是对感染引起的细胞内稳态变化所作出

的反应，而另一些则可能是假阳性 DE miRNA。

为了进一步鉴定直接参与免疫应答调控的miRNA，

Andreassen等 [11] 认为可以通过比较多种硬骨鱼在

不同病毒感染条件的 miRNA表达谱，筛选出相

同 DE miRNA (3种鱼中均有发现)，并认为筛选

出的 DE miRNA即是潜在参与调节宿主免疫应答

的进化保守 DE miRNA。我们比较分析 9种硬骨

鱼病毒感染表达谱 (表 1)，发现存在 10个进化保

守的 DE miRNA (表 2)[18]，其中 7个 miRNA家族

(miR-146、miR-21、miR-181、miR-155、miR-223、
miR-100和 miR-99)同时也参与高等脊椎动物的

免疫应答调控 [19]，这表明 miRNA所调控的免疫

基因网络中一部分共同靶基因在所有脊椎动物

中都是进化保守的。miR-462和 miR-731是硬骨

鱼特有的 2个 miRNA，出现在报道的所有硬骨

鱼基因组中[7]。

  

2.2    细菌感染下的 miRNA表达谱分析

在细菌感染条件下，鱼体内 miRNA表达谱

发生相应变化，调控疾病的发生，目前大量参

与细菌感染免疫应答的miRNA被发现并进行研究

(表 3)。通过同源 PCR扩增和测序技术在尖吻鲈

(Lates calcarifer) 鉴定到率属于 29个保守 miRNA
家 族 的 63个 miRNA， 其 中 miR-29、 miR-103、
miR-125和几个 let-7家族成员在所有组织中呈现

稳定性表达，而 miR-1、miR-21、miR-183、miR-
184和 miR-192呈现高度保守的组织特异性表达；

同时利用脂多糖  (lipopolysaccharide, LPS) 诱导处

理尖吻鲈，发现其脾脏中所鉴定的 miRNA 50%
以上表达上调，提示这些 miRNA在急性炎症免

疫反应中发挥了重要作用[20]。斑马鱼在感染哈维

氏弧菌  (Vibrio  harveyi) 后，miR-122和 miR-194
表达量均降低，而用 LPS处理斑马鱼肝脏细胞

(ZFL)后，miR-122、miR-192 和 miR-194a表达显

著上调。用强力霉素 (doxycycline) 处理后，斑马

鱼肝脏细胞中 IL-22、LZM、TLR1、TLR3、TLR4a
和 TNF-α 均出现显著上调[21]。在感染沙门氏伤寒

杆菌 (Salmonella typhi) 及海鱼分枝杆菌 (Mycobac-
terium marinum) 后，斑马鱼miR-146家族经MyD88-
TRAF6信号通路介导而被激活，引起表达上调，

并认为 miR-146可能具有调节载脂蛋白介导的脂

质转运的作用 [22]。鮸感染鳗弧菌  (V. anguillarum)
前后鉴定出 12个差异表达miRNA，且这些差异表

达的 miRNA 能够通过调控  TLRs (Toll-Like Rece-
ptors)以及 TLR相关信号通路蛋白的表达，进而

表 2    硬骨鱼在病毒感染下的保守 DE miRNA基因家族

Tab. 2    Evolutionarily conserved miRNA genes associated with immune response in teleost fish following viral challenge

　　miRNA 物种　species

miR-462 牙鲆1，牙鲆2，斜带石斑鱼1，乌鳢，虹鳟，大西洋鲑

miR-731 牙鲆1，牙鲆2，斜带石斑鱼1，乌鳢，虹鳟，大西洋鲑

miR-146 牙鲆1，牙鲆2，乌鳢，虹鳟，大西洋鲑

miR-21 牙鲆1，牙鲆2，乌鳢，虹鳟，大西洋鲑

miR-181 牙鲆1，牙鲆2，斜带石斑鱼1，乌鳢，虹鳟，鮸，大西洋鲑，大黄鱼

miR-155 牙鲆1，牙鲆2，虹鳟，鮸，大西洋鲑

miR-223 牙鲆1，牙鲆2，虹鳟，斜带石斑鱼1，大西洋鲑，斜带石斑鱼2

miR-1 388 牙鲆1，牙鲆2，乌鳢，大西洋鲑

miR-100 牙鲆1，牙鲆2，斜带石斑鱼1，乌鳢，虹鳟

miR-99 牙鲆2，斜带石斑鱼1，乌鳢，虹鳟，大黄鱼

注：牙鲆1和牙鲆2分别指牙鲆在细胞肿大病毒和病毒性出血败血症病毒感染下的研究；斜带石斑鱼1和斜带石斑鱼2分别指斜带石斑鱼在石斑鱼

虹彩病毒及斜带石斑鱼鳍条细胞在赤点石斑神经坏死病毒感染下的研究

Notes: P. olivaceus1 and P. olivaceus2 mean P. olivaceus challenged with megalocytivirus and VHSV respectively；E. coioides1 means challenged with
SGIV, E. coioides2 means fin cell line challenged with red-spotted grouper nervous necrosis virus (RGNNV)
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激活 TLR信号通路中的多个转录因子，如 AP-1、
IRF5、NF-κB和 IRF3，这些转录因子能够引起有

效的宿主免疫反应来清除感染的病原体[23]。在香

鱼 (Plecoglossus altivelis) 感染鳗弧菌过程中，miR-
155通过调控单核细胞和巨噬细胞中促炎症细胞

因子的表达来控制感染[24]。

半滑舌鳎鳗弧菌侵染表达谱中，通过对差异

miRNA 进行靶基因预测，发现靶基因定位在免

疫系统发育及免疫反应通路上[25]。草鱼嗜水气单胞

菌感染表达谱分析发现 9个差异表达的miRNA[26]，

在无乳链球菌感染尼罗罗非鱼 6~72 h时，在脾脏

中共有 218个 miRNA表达量发生显著变化[4]。团

头鲂在注射 LPS后中共发现 113个差异表达的

miRNA，其中 63个为高表达 miRNA[27]。以上数

据均说明不同细菌感染研究中获得的 DE miRNA

数目也存在一定差异，基于上述的病毒感染研

究表达谱中保守 DE miRNA的鉴定标准，在表 3
列出的 9个表达谱中鉴定出 8个保守 DE miRNA，

具体见表 4，其中 5个miRNA (miR-462、miR-731、
miR-181、miR-223 和 miR-146) 同时也参与病毒

感染下的免疫反应调控，而 miR-122、miR-192
和 miR-451被报道广泛参与高等脊椎动物炎症免

疫反应[19,28]。 

3    硬骨鱼免疫相关 miRNA靶基因验证

与功能研究
 

3.1    靶基因验证

目前 miRNA 靶基因的预测与验证主要采用

Western blot或荧光定量 PCR (RT-PCR)实验结果

表 3    硬骨鱼在细菌感染下 miRNA表达谱研究的概况

Tab. 3    Overview of miRNA expression profiles of teleost fish under bacterial pathogen infection

物种

species
样本类型

sample type
细菌类型

bacterial type

差异

miRNA/个
DE miRNA

参考文献

reference

尖吻鲈　L. calcarifer 脾脏，24 h LPS 34 [20]

斑马鱼　D. rerio 胚胎8 h，成年个体6 d 鼠伤寒沙门氏杆菌　S. typhimurium 15，57 [22]

半滑舌鳎　Cynoglossus semilaevis 头肾、脾脏、肝脏、肠混池，20 h 鳗弧菌　V. anguillarum 99 [25]

团头舫　M. amblycephala 头肾、脾脏、肝脏混池，2~24 h LPS 113 [27]

尼罗罗非鱼　Oreochromis niloticus 脾脏，6~72 h 无乳链球菌　Streptococcus agalactiae 218 [4]

草鱼　C. idella 脾脏，72 h、10 d 嗜水气单胞菌　Aeromonas hydrophila 21 [26]

鮸　M. miiuy 脾脏，48 h 鳗弧菌　V. anguillarum 12 [23]

斑点叉尾鮰　I. punctatus 头肾、脾脏，48 h 拟态弧菌　V. mimicus 512，287 [29]

鲤　Cyprinus carpio 肝脏，40 h 柱状黄杆菌　Flavobacterium columnare 30 [30]

表 4    硬骨鱼在细菌感染下的保守 DE miRNA基因家族

Tab. 4    Evolutionarily conserved miRNA genes associated with immune response inteleost fish following bacterial challenge

　　miRNA 物种　species

miR-462 斑马鱼、尼罗罗非鱼、半滑舌鳎、团头鲂、草鱼

miR-731 斑马鱼、尼罗罗非鱼、半滑舌鳎、团头鲂、草鱼

miR-181 斑马鱼、半滑舌鳎、团头鲂

miR-223 斑马鱼、尼罗罗非鱼、半滑舌鳎、团头鲂、草鱼

miR-146 斑马鱼、尼罗罗非鱼、半滑舌鳎、草鱼

miR-122 半滑舌鳎、鮸、团头鲂

miR-192 尼罗罗非鱼、半滑舌鳎、鮸、团头鲂、尖吻鲈、草鱼

miR-451 尼罗罗非鱼、半滑舌鳎、团头鲂
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来直接判定 miRNA与该靶基因的靶向调控关系

以及双荧光素酶报告基因检测的方法。荧光定

量方法受限于不能直接确定出 miRNA 精确的特

异性靶位点，而一般与高通量测序配合使用 [18]。

例如前文提到的牙鲆 [8-9]、斜带石斑鱼 [17] 等均通

过高通量测序结合荧光定量技术，筛选差异性

表达 miRNA并将预测靶基因定位到相应信号通

路上，预测免疫相关 miRNA的功能。

此外，双荧光素酶报告基因检测方法是目

前使用效果比较好的一种 miRNA靶基因验证方

法，在硬骨鱼 miRNA靶基因验证上得到广泛应

用，例如鮸的miR-192[31]、miR-122[32]、miR-214[33]、
miR-217-5p和miR-8 159[34] 等，加快了硬骨鱼免疫

相关 miRNA的功能研究。 

3.2    免疫相关 miRNA功能研究

免疫相关 miRNA功能主要体现在影响病毒

复制、调控干扰素反应、炎症反应以及通过加快/
减缓宿主细胞凋亡等过程进而调节免疫反应。 

　　调控病毒增殖　　目前研究认为，乌鳢

miR-130-5p、miR-214 和 miR-216b可以通过负调

控乌鳢水泡病毒基因组中 N基因和 P基因的表

达来抑制该病毒的复制 [16]，同时 miR-214还可通

过靶向宿主糖原合成酶基因正调控病毒的增殖[35]。

石斑鱼虹彩病毒 (SGIV) 编码的 miR-13可以通过

下调病毒 MCP 的表达从而抑制病毒早期的复制，

避免宿主过度的抗病毒免疫反应[36]。 

　　调控宿主干扰素免疫反应　　鱼类干扰素

本身不能抗病毒，主要通过 JAK-STAT信号途径

激活下游众多抗病毒蛋白的表达建立宿主细胞

的抗病毒状态 [37]。在病毒核酸疫苗 /干扰素诱导

后，虹鳟miR-462和miR-731表达显著上调，反之

敲低 miR-462和 miR-731会导致宿主疾病发展进

程加快、死亡率上升 [38]。棒状病毒感染鮸巨噬细

胞过程中，鮸miR-3570显著上调，并通过靶向

MAVS介导的 NF-κB和 IRF3信号通路，抑制 I
型干扰素和抗病毒基因产生而促进病毒快速增

殖 [39]。miR-731在牙鲆感染细胞肿大病毒早期被

诱导表达上调，并且能通过抑制 IRF7的表达减

弱宿主干扰素抗病毒免疫反应，加速病毒的早

期复制[40]。在研究牙鲆感染迟缓爱德华氏菌 (Edw-
ardsiella tarda)过程中发现，pol-miR-194a的表达

受该菌调控，pol-miR-194a 下调牙鲆 IRF7和 I型
干扰素的表达，进而降低牙鲆的抗感染免疫应

答，最终促进迟缓爱德华氏菌的胞内复制[41]。 

　　调控炎症反应　　鱼类miRNA 对细菌感染引

起的炎症反应主要通过靶向多种分子 (如 TLRs或
TLR相关信号蛋白)来负调控 TLR信号通路[23]。鮸

miR-214[33]、miR-148和miR-3570 通过靶向MyD88，
经由 NF-κB信号通路调控细菌感染诱导的免疫

反应，防止宿主过度炎症反应 [42-43]，同时鮸miR-
8159-5p和 miR-217-5p还可通过协同负调控 TLR1
调节LPS诱导的炎症反应[34]。草鱼miR-115和miR-
142a-3p 通过抑制 TLR5的表达，进而下调促炎症

因子 IL-1β、IL-8 和 TNF-α等表达，减弱炎症反

应[44]。在赤点石斑鱼神经坏死病毒感染石斑鱼脾

细胞 (GS)过程中，miR-146a则能直接靶向 TRAF6
负调控炎症反应过程[45]。 

　　调控细胞凋亡与自噬　　细胞凋亡可抑制

病毒复制，而病毒在长期进化过程中也获得了

抗细胞凋亡的基因。石斑鱼虹彩病毒 (SGIV)编
码的 miR-homo HSV可以抑制促凋亡病毒基因

(LITAF)的表达来减弱病毒诱导的细胞凋亡 [46]。

miR-731通过抑制 p53蛋白表达发挥抑制细胞凋

亡的功能从而降低牙鲆脾淋巴细胞凋亡率[40]。赤

点石斑鱼miR-146a通过抑制胖头鱥肌肉细胞 (FHM)
中 NF-κB的激活而阻止 SGIV感染引起的细胞凋

亡 [47]。过表达香鱼单核细胞 /巨噬细胞 MiR-155
基因，会加强炎症反应进而促进细胞凋亡[24]。细

胞自噬是大部分真核细胞所具有的一种程序性

死亡机制。迟缓爱德华氏菌感染能够上调牙鲆

miR-3p-2的表达从而促进牙鲆免疫细胞发生自噬，

抑制迟缓爱德华氏菌的胞内复制[48]。 

4    小结与展望

在硬骨鱼−病原体互作过程中，miRNA不仅

可通过作用于病毒或宿主基因直接抑制病毒的

增殖，还可以通过调控干扰素反应、炎症因子

等的表达来控制感染过程，通过调控感染细胞

的凋亡、自噬来减少病毒或细菌复制过程中对

其生存环境所带来的不利影响。硬骨鱼免疫相

关 miRNA的功能研究为鱼类疾病研究提供了新

的思路，可以考虑通过增强或者抑制某些 miRNA
的表达，进而对鱼类疾病进行预防和治疗。

靶基因预测的准确性依赖于能被有效利用

的具有完整 3′UTR序列高质量全长 mRNA的转

录本。受限于高质量 miRNA组及 mRNA组的缺
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乏，仅仅依靠 EST产生的不完整序列进行预测，

导致靶基因预测准确性较低，可以预期随着测

序技术的进一步成熟，将会有越来越多特定物

种高质量 miRNA组及 mRNA组被测定，因此更

多 miRNA的靶基因及功能将被阐述。

与哺乳动物相比，鱼类种类繁多，不同鱼

类不仅具有保守的 miRNA又具有各自独特的

miRNA，这也导致鱼类 miRNA靶基因及功能研

究的困难，因此，未来通过单个靶基因验证结合

基因组范围跨物种比较方法应用将更有效地鉴

定硬骨鱼中参与免疫应答的 miRNA所调控的真

正靶基因，同时通过 miRNA的表达干预 (过表达

或敲低)实验进一步阐述 miRNA在病原体感染中

发挥的功能。
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Advances of immune-related microRNA research in teleost fish
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(Hunan Engineering Technology Research Center of Featured Aquatic Resources Utilization,
Hunan Agricultural University, Changsha    410128, China)

Abstract: MicroRNAs, which are small non-coding RNAs with 18-25 nt, play important roles in immune response
of teleost fish. Recently, more and more differentially expressed miRNAs (DE miRNAs) associated with immune
response have been identified through high-throughput sequencing and RT-PCR technology. It is assumed that if
the  same  miRNAs  are  detected  as  DE  miRNAs  in  several  species  of  teleost  fish  challenged  with  different
viruses/bacteria, they are likely to be evolutionarily conserved miRNAs involved in the regulation of immune gene
networks in the hosts. Based on the above assumption, ten miRNAs were discovered as responding to viral chal-
lenge,  and  eight  miRNAs were  described  in  response  to  bacterial  challenge.  In  addition,  the  functional  study  of
miRNA has also attracted attention with marked progress. It has been identified that miRNAs are involved in many
immune response processes, such as in preventing the virus replication, in regulating interferon response, inflam-
mation and cell apoptosis.
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