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Rola microRNA w różnicowaniu mięśni szkieletowych
The role of microRNAs in the differentiation of the skeletal muscles
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ABSTRACT
Myogenesis is a complicated multi-step process which begins 
in utero. The development of skeletal muscles is regulated by 
many factors and signalling pathways that can additionally be 
controlled by microRNAs. MicroRNAs are a class of small, non-
coding, endogenous RNA with a length of –  nucleotides. 
MicroRNAs play an important role in the mechanisms of post-
transcriptional regulation of gene expression by binding to the 
complementary mRNA causing its degradation, or inhibition of 
the protein translation process. Some miRNAs are only expressed 
in the skeletal muscles, playing a particularly important role 

in the differentiation of muscle cells. The group of the muscle-
speci ic miRNA (myomiRs) includes: miR- , miR- b, miR- , 
miR- , miR- , miR- , miR- . Elevated concentrations 
of muscular speci ic microRNA are typical for the late stage of 
muscle development, and their level is directly proportional 
to the ability of myoblasts to differentiate into myotubes. The 
dysregulation of myomiRs level can lead to the development of 
some pathologies, e.g. rhabdomyosarcoma, Duchenne muscular 
dystrophy, amyotrophic lateral sclerosis. 
Keywords: myogenesis; development of muscle cells; myomiRs.

ABSTRAKT 
Miogeneza jest skomplikowanym i wieloetapowym procesem 
rozpoczynającym się w życiu płodowym. Rozwój mięśni szkie-
letowych regulowany jest przez liczne czynniki oraz ścieżki 
sygnalizacyjne, które mogą być kontrolowane przez microRNA. 
MicroRNA to krótkie, niekodujące odcinki RNA pochodzenia 
endogennego, o długości –  nukleotydów. MicroRNA odgry-
wają istotną rolę w mechanizmach potranskrypcyjnej regu-
lacji ekspresji genów poprzez wiązanie z komplementarnym 
mRNA, powodując jego degradację lub inhibicję translacji 
białka. Wykryto, iż niektóre miRNA występują jedynie w tkance 
mięśniowej, odgrywając szczególnie ważną rolę w procesie 

różnicowania komórek mięśniowych. Do grupy mięśniowo 
specy icznych miRNA (myomiRs) zalicza się: miR- , miR- b, 
miR- , miR- , miR- , miR- , miR- . Stan podniesio-
nego stężenia mięśniowo charakterystycznych microRNA jest 
typowy dla późnego stadium różnicowania komórek mięśnio-
wych, a ich ilość jest wprost proporcjonalna do zdolności róż-
nicowania się mioblastów w miotubule. Dysregulacja stężenia 
myomiRs może prowadzić do rozwoju chorób mięśni szkiele-
towych, w tym: mięsaka prążkowanokomórkowego, dystro ii 
mięśniowej Duchenne’a, stwardnienia zanikowego bocznego. 
Słowa kluczowe: miogeneza; rozwój komórek mięśniowych; 
myomiRs. 

MIOGENEZA

Rozwój mięśni szkieletowych jest procesem wieloetapowym, 
w którym ważną rolę odgrywają czynniki genetyczne i środo-
wiskowe [ ]. Miogeneza rozpoczyna się ok. . dnia rozwoju 
zarodka. Dochodzi do rozdzielenia mezodermy i podzielenia 
jej na somity. Prekursorem komórki mięśniowej jest sarko-
blast, komórka jednojądrzasta zawierająca w cytoplazmie 
dużo rybosomów o kształcie wrzecionowatym [ ]. Nieocenioną 
rolę w specy ikacji mięśniowej somitu odgrywają białka PAX  
i PAX , które uczestniczą w migracji, podziale, specy ikacji oraz 
różnicowaniu komórek mięśniowych. Białka: BMP, WNT, SHH 
i MSX inicjują podział somitu na dermomiotom i sklerotom [ ]. 
W dermomiotomie następuje synteza mięśniowych czynników 
regulatorowych (mogenic regulatory factors – MRF) Myf , Myf  
oraz MyoD, które odpowiadają za kontrolę ekspresji genów 
niezbędnych w dalszych procesach miogenezy. Pod wpływem 

stymulacji białkami PAX  i PAX  dermomiotom ulega podzia-
łowi na dermatom i miotom [ , , ]. W wyniku aktywności 
mitotycznej i różnicowania niektórych komórek potomnych 
powstają mioblasty, podobne pod względem budowy do sar-
koblastów, jednak nieposiadające właściwości komórek macie-
rzystych. Postmitotyczna generacja mioblastów ulega fuzji 
w wielojądrzaste komórki o wydłużonym kształcie – tubule, 
inaczej miotuby [ ]. Kolejnym etapem jest synteza białek cha-
rakterystycznych dla dojrzałej tkanki mięśniowej: aktyny, 
miozyny, kinazy kreatynowej oraz desminy [ , ]. Kluczową 
rolę w procesie regeneracji komórek mięśniowych odgrywają 
komórki satelitarne (muscle satellite cells – MSC) znajdujące 
się między błoną włókna mięśniowego a błoną podstawną. 
Te niewielkie, bogate w heterochromatynę komórki w prawi-
dłowych warunkach pozostają w fazie G  cyklu komórkowego, 
jednak w momencie urazu tkanki mięśniowej stają się źródłem 
mioblastów odbudowujących uszkodzone komórki mięśniowe. 

* These authors contributed equally to the study.



Pomeranian J Life Sci 2017;63(4) 123

Rola microRNA w różnicowaniu mięśni szkieletowych

W miejscu uszkodzenia uwalniane są cytokiny oraz czynniki 
wzrostu regulujące proces fagocytozy uszkodzonych komórek 
mięśniowych oraz aktywację MSC. W pobudzeniu aktywności 
komórek satelitarnych uczestniczą również czynniki trans-
krypcyjne z rodziny MRF (Myf , Myf , MyoD) oraz miogenina. 
Szczególnie ważny jest wzrost ekspresji miogenicznego czyn-
nika  i miogenicznego czynnika determinującego, niezbędny 
do wzbudzenia cyklu komórkowego MSC [ ]. Aktywowane 
komórki satelitarne ulegają podziałom mitotycznym, różni-
cując się w mioblasty. Następuje fuzja mioblastów i powstanie 
miotub. Całość reakcji pozostaje pod ścisłą kontrolą białka 
PAX  i PAX . Obniżenie poziomu białka PAX  związane jest 
z syntezą Myf , Mrf  oraz miogeniny, determinując dalsze etapy 
różnicowania. Część komórek satelitarnych zachowuje stały 
poziom białka PAX , dzięki czemu możliwe jest odtworzenie 
niezróżnicowanej puli komórek satelitarnych. Całkowity czas 
regeneracji tkanki mięśniowej wynosi ok.  dni [ , ]. 

MicroRNA 
MicroRNA (miRNA) to krótkie, konserwatywne odcinki RNA 
pochodzenia endogennego o długości ok. –  nukleotydów. 
MicroRNA uczestniczy w potranskrypcyjnej kontroli ekspresji 
genów i zaangażowany jest w procesy: proliferacji komórek, 
apoptozy, metabolizmu tłuszczów, tworzenia sieci neurono-
wych, różnicowania komórek hematopoetycznych [ ]. Szacuje 
się, że miRNA reguluje ekspresję ok. % wszystkich genów 
obecnych w organizmie człowieka [ , ]. Pierwsze microRNA 
zostały odkryte w  r. u larwy C. elegans. MicroRNA two-
rzone jest z pri-miRNA, z którego uwalniany jest prekursor 
miRNA lub pre-miRNA. Ten proces jest możliwy dzięki aktyw-
ności RNazy III Drosha. Gotowe pre-miRNA transportowane 
jest z jądra komórkowego do cytoplazmy za pomocą Ran-GTP 
i Exportyny- . Jeden koniec dojrzałego miRNA de iniowany 
jest przez RNaze III Drosha, a drugi poprzez działanie enzymu 
Dicer. Aktywność enzymu prowadzi do powstania duplexu 
miRNA:miRNA*, który następnie rozplatany jest przez heli-
kazę. Dojrzałe miRNA łączy się z białkiem AGO (argonaute 
protein), tworząc kompleks miRISC zdolny do połączenia się 
z mRNA (ryc. ). Wykazano, że do efektywnego zahamowania 
mRNA wystarczy komplementarny odcinek miRNA o długości 

 nukleotydów. Zespolenie kompleksu wyciszającego miRISC 
z mRNA skutkuje degradacją mRNA lub zahamowaniem syn-
tezy białka [ , , ]. 

MicroRNA mogą wykazywać ekspresję we wszystkich tkan-
kach lub posiadać specy iczność tkankową. Do miRNA cha-
rakterystycznych dla tkanki mięśniowej należą m.in.: miR - , 
miR - , miR- a- , miR- a- , miR- , miR- , miR-  [ ]. 
Grupa miRNA, charakterystyczna dla komórek mięśniowych, 
nazywana jest myomiR. MyomiR wykazują wysoką ekspresję 
podczas różnicowania komórek mięśni szkieletowych i serca, 
a ich funkcje można zaobserwować u wielu gatunków takich 
jak Drosophila czy C. elegans [ ]. 

WYBRANE miRNA I ICH UDZIAŁ W MIOGENEZIE

Stan podniesionego stężenia mięśniowo charakterystycznych 
microRNA jest typowy dla późnego stadium różnicowania 
komórek mięśniowych, a ich ilość jest wprost proporcjonalna 
do zdolności różnicowania mioblastów w miotubule [ ]. 

miR-1/206
Wśród mięśniowo specy icznych miRNA kluczową rolę 
odgrywa rodzina miR- / , której składowe są niezbędne 
do prawidłowego rozwoju mięśni szkieletowych oraz mięśnia 
sercowego. U kręgowców miR-  oraz miR-  są wysoce kon-
serwatywne, a sekwencje obu myomiRów różnią się między 
sobą jedynie  nukleotydami [ , ]. Podobna sekwencja miR-  
i miR-  umożliwia regulację ekspresji tych samych genów, 
choć uważa się, że miR-  odgrywa ważniejszą rolę w pro-
cesie różnicowania komórek mięśniowych, ponieważ wyka-
zuje wyższe stężenie w różnicującej się tkance mięśniowej 
w porównaniu z miR-  [ ]. Głównym zadaniem obu miRNA 
jest regulacja poziomu MRFs; miR-  i miR-  wzmagają eks-
presję miogeniny [ ]. Ponadto ich celem jest gen miostatyny 
(MSTN), z którym wiążą się w sekwencji ’UTR. Obecność muta-
cji w regionie ’UTR MSTN uniemożliwia przyłączenie się kom-
plementarnych myomiRów i może prowadzić do zaburzenia 
ekspresji miostatyny [ ]. Ilość miR-  może być regulowana 
przez MyoD (ryc. ). Miogeniczny czynnik różnicujący wiąże się 
bezpośrednio do promotora miR- , kontrolując w ten sposób 
ekspresję miRNA w tkance mięśniowej. Nadekspresja MyoD 
powoduje wzrost stężenia miR- , zwiększając tym samym 
zdolność różnicowania mioblastów [ ]. Rodzina miR- /  
decyduje o mięśniowych komórkach satelitarnych poprzez 
regulację genu PAX . Komórki Pax +/MyoD- znajdują się w fazie 
spoczynkowej, ponieważ ich fuzja jest niekompletna i nie-
efektywna. Podwyższona ilość obu miRNA obniża poziom 
białka PAX  i powoduje wzrost MyoD, prowadząc do dalszej 
specy ikacji komórek MSC, zaś zablokowanie ich ekspresji 
powoduje odnawianie puli mięśniowych komórek satelitar-
nych [ , ]. Stężenie miR-  jest ściśle skorelowane z HDAC  
i obniża poziom deacetylaz histonowych, które są odpowie-
dzialne za supresję miogenicznych czynników regulacyjnych: 
Myf , Mrf  i miogeniny. Dodatkowo miR-  sprawuje kon-
trolę nad prawidłową aktywnością szlaku TGF-β /Smad  RYCINA   1. Powstawanie kompleksu miRISC
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zaangażowanego w rozwój i regenerację tkanek. Zahamowanie 
sygnalizacji TGF-β /Smad  i obniżenie poziomu HDAC  pro-
wadzi do aktywacji MSCs [ , , ]. Nadekspresja miR-  
prowadzi do wyciszenia genu POLA  odpowiedzialnego za syn-
tezę DNA. Zatrzymanie cyklu komórkowego i zahamowanie 
syntezy DNA jest kluczowym momentem podczas miogenezy 
prowadzącym do obniżenia tempa proliferacji mioblastów, 
stymulując ich formowanie w miotuby [ , ]. Nadekspre-
sja miR-  indukuje wzrost białek p  oraz p  i prowadzi 
do zatrzymania cyklu komórkowego mioblastów w fazie G  [ ]. 

miR-27b
miR- b odgrywa ważną rolę podczas rozwoju embrional-
nego, uczestniczy w procesie adipogenezy, angiogenezy oraz 
reguluje proces różnicowania komórek mięśniowych, kon-
trolując ekspresję genów PAX  i MEF C [ , ]. Podwyższone 
stężenie miR- b występuje w zaktywowanych komórkach 
satelitarnych oraz w regenerującym się mięśniu. Nadekspre-
sja miR- b powoduje wyciszenie PAX  w miotomie, migrację 
komórek progenitorowych i ich dalszą specy ikację [ , ]. 
Czynnikiem determinującym regulację PAX  za pomocą miR-

- b jest sekwencja ’UTR mRNA genu PAX  zależna od długo-
ści odcinka polyA, który różni się w poszczególnych formach 
składania mRNA. Dłuższe odcinki polyA umożliwiają sukce-
sywne przyłączenie się miR- b, powodując wyciszenie eks-
presji genu PAX  [ , ]. Ponadto miR- b kontroluje poziom 
miostatyny poprzez regulację ekspresji genu MSTN. Wyka-
zano silną korelację pomiędzy niskim poziomem miostatyny 
a wysoką ekspresją miR- b. miR- b jest komplementarny 
do sekwencji genu miostatyny. Komórki z funkcjonalnym 
genem MSTN transfekowane badanym miRNA nie wykazują 
ekspresji miostatyny, natomiast w komórkach posiadających 
mutację w sekwencji ’UTR mRNA nie odnotowuje się różnic 
w poziomie miostatyny w porównaniu z komórkami grupy 
kontrolnej [ ]. Nadekspresja miR- b tłumi aktywność genów 
MEF C, powodując podwyższoną ekspresję inhibitorów rodziny 
MyoD [ ]. Dodatkowo miR- b inicjuje proces regeneracji 
mięśni, wpływając na aktywność Gαi  oraz na proliferację 
i różnicowanie mięśniowych komórek satelitarnych. Obniżony 
poziom miR- b koreluje z niskim poziomem Gαi , co w konse-
kwencji prowadzi do zmniejszonej ekspresji MyoD i Myf  [ ]. 

miR-133
Rodzina miR-  składa się z dwóch cząsteczek – miR- a i miR-

- b, które zlokalizowane są na różnych chromosomach [ ]. 

Ich ekspresja występuje zarówno w mięśniu sercowym, jak 
i mięśniach szkieletowych. miR- a/b należą do myomiRs 
sprawujących kontrolę nad mięśniowymi prekursorami oraz 
zapewniają miogenną homeostazę tkankową. Lokalne zastoso-
wanie połączenia miR- , miR-  oraz miR-  indukuje wzrost 
poziomu myoD , pax  i miogeniny, powodując tym samym 
różnicowanie mioblastów w szczurzym modelu urazu mię-
śniowego [ ]. Wykryto, że miR-  reguluje ekspresję genu 
kodującego receptor insulinopodobnego czynnika wzrostu  
(insulin-like growth factor  receptor – IGF R). Miejscem wiąza-
nia miR-  jest konserwatywny region ’UTR IGF R. Obniże-
nie ilości miR-  znacznie hamuje ekspresję białka na etapie 
potranskrypcyjnym. Wzrost ekspresji miR-  lub obniżenie 
IGF R skutkuje zmniejszeniem fosforylacji Akt szlaku sygna-
łowego IGF/PI K/Akt [ ]. Rodrigues i wsp. wykryli ścisły 
związek pomiędzy miR-  a regulacją IGF R. Wykazano, 
iż miR- a hamuje ekspresję IGF R oraz ścieżkę sygnaliza-
cyjną odpowiedzialną za powstawanie mięśni szkieletowych, 
co może oznaczać, że miR- a może być potencjalnym celem 
terapeutycznym w chorobach mięśniowych. Obniżenie stę-
żenia miR- a i podwyższenie ilości miR- a może być zwią-
zane ze spowolnieniem miogenezy w mięśniach szkieletowych 
u myszy z insulinoopornością. Włączenie wysokotłuszczowej 
diety powoduje obniżenie ekspresji IGF  oraz IGF R, co w kon-
sekwencji podwyższa stężenie miR- a [ , ]. Pośrednim 
celem dla miR-  jest SRF (serum response factor), który jest 
kluczowym czynnikiem proliferacji i różnicowania mięśni in 
vitro i in vivo. miR- , regulując ekspresję genu Malat , kon-
troluje stężenie SRF. Wykazano, że zahamowanie ekspresji 
Malat  powoduje obniżenie poziomu SRF, co wzmaga prolife-
rację mioblastów [ , ]. Wzrost ekspresji miR- a i miR- b 
zauważalny jest także podczas rozwoju Piaractus mesopota-
micus. Przypuszcza się, iż ekspresja miR- a i miR- b jest 
istotnym czynnikiem regulującym rozwój mięśni szkieleto-
wych u P. mesopotamicus poprzez kontrolowanie proliferacji 
i różnicowania, a także specy ikacji włókien mięśniowych [ ]. 

miR-195 
miR-  jest jednym z sześciu wysoce konserwatywnych miRNA 
wchodzących w skład rodziny miR- , które zlokalizowane 
są na trzech różnych chromosomach. Stężenie miRNA z rodziny 
miR-  ulega podwyższeniu w okresie postnatalnym, jest waż-
nym czynnikiem regulującym zatrzymanie cyklu komórkowego 
kardiomiocytów oraz hamuje ich proliferację [ ]. Istnieje 
negatywny związek pomiędzy miR-  a regulacją rozwoju 
naczyń krwionośnych [ ]. Wykazano, iż miR- /  zaangażo-
wane są w wyciszenie komórek satelitarnych. Odpowiedzialne 
są za zatrzymanie cyklu komórkowego w fazie G /S i G /M 
poprzez regulację ekspresji genów CDC  oraz CCND  [ ]. 

Zhao i wsp. wykryli, że stężenie miR-  ulega podwyższe-
niu w rozwoju i różnicowaniu mięśni. Badany miR regulowany 
jest poprzez czynnik NF-κB na zasadzie ujemnego sprzężenia 
zwrotnego. miR-  oddziałuje na geny związane z regulacją 
cyklu komórkowego oraz odpowiedzialne za wzrost komó-
rek. Do głównych celów działania miR-  należą geny: CCND , 
CCNE , IGF R oraz INSR [ ]. 

RYCINA   2. MyoD przyłącza się do promotora miR-206, powodując 
nadekspresję miR-206. Podwyższony poziom miR-206 hamuje HDAC4, 
PAX7, POLA1, szlak TGF-β1/Smad3
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miR-199 
miR- a- p pełni ważną rolę w regulacji połączeń między-
komórkowych i sprawuje kontrolę nad wieloma procesami 
biologicznymi, w tym rozwoju cytoszkieletu, cyklu komór-
kowego oraz szlaku sygnalizacyjnego WNT [ ]. Wykazano, 
że nadekspresja miR- a- p jest jednym z czynników leżą-
cych u podłoża postępującego procesu hipertro ii kardiomio-
cytów [ ]. Ponadto wykryto wysokie stężenie miR- a- p 
podczas różnicowania komórek C C . Molekularnym celem 
badanego miRNA jest szlak sygnalizacyjny IGF /AKT/mTOR. 
Wzrost ekspresji miR- a- p częściowo blokuje różnicowanie 
mięśni i aktywuje szlak sygnałowy AKT/mTOR. Zastosowa-
nie inhibitora miR- a- p powoduje wzrost myoG oraz myhc, 
w konsekwencji wpływając na różnicowanie i hipertro ię mio-
tubul [ ]. Przypuszcza się, iż miR- b jest zaangażowany 
w różnicowanie komórek iPS (induced pluripotent stem cells) 
do komórek ECs (endothelial cells). Celem miR- b jest ligand 
JAG  genu Notch, który ma kluczowe znaczenie w produkcji 
VEGF – niezbędnego czynnika kierującego różnicowanie komó-
rek iPS do komórek śródbłonka [ ]. 

miR-499 
miR-  uczestniczy w regulacji ścieżek sygnalizacyjnych 
związanych z rozwojem, różnicowaniem i homeostazą mięśni 
szkieletowych [ ]. Jest niezbędny do określenia tożsamości 
włókien mięśniowych poprzez aktywację genów odpowiedzial-
nych za powstawanie włókien wolnokurczliwych i dezaktywa-
cję genów promujących różnicowanie włókien szybkokurczli-
wych [ ]. Bezpośrednim celem miR-  jest gen SOX , który 
posiada –  miejsc zdolnych do wiązania miR- . Przyłączenie 
miR-  do sekwencji ’UTR SOX  skutkuje represją aktyw-
ności blokowanego genu, wpływając na obniżenie poziomu 
genów MHC  i TNNC  [ , , ]. Istnieje zależność pomiędzy 
wzrostem ilości miR-  a obniżeniem ekspresji SOX  podczas 
formowania włókien wolnokurczliwych u P. mesopotamicus. 
Po zróżnicowaniu włókien mięśniowych wykrywany jest spa-
dek stężenia miR-  i reekspresja genu SOX  [ ]. Wykazano, 

że nadekspresja miR-  w mięśniach szkieletowych myszy 
powoduje przejście mięśni szybkokurczliwych w mięśnie wol-
nokurczliwe [ , ]. Analiza ilości miRNA we włóknach mię-
śniowych białych i czerwonych wskazuje widoczną dyspropor-
cję w stężeniu miR- . Włókna mięśniowe wolnokurczliwe 
charakteryzują się wyższym stężeniem miR-  i obniżoną 
ekspresją genu SOX , natomiast we włóknach szybkokurczli-
wych tendencja jest odwrotna [ ]. 

Ponadto miR-  reguluje aktywność genu ROD  odpowie-
dzialnego za różnicowanie komórek, prowadząc do jego deade-
nylacji lub degradacji powstającego białka. Ekspresja genu 
ROD  sprawuje kontrolę nad miogenezą poprzez pośrednie 
działanie na deacetylazy histonów [ ]. 

W tabeli  przedstawiono zaburzenia regulacji ekspresji 
miRNA i ich wpływ na miogenezę. 

ZABURZENIA EKSPRESJI miRNA 
W CHOROBACH MIĘŚNI SZKIELETOWYCH

MicroRNA, kontrolując ekspresję genów, może przyczyniać się 
do rozwoju chorób mięśni szkieletowych, w tym: mięsaka prąż-
kowanokomórkowego (RMS), dystro ii mięśniowej Duchen-
ne’a (DMD), stwardnienia zanikowego bocznego (ALS). 

Mięsak prążkowanokomórkowy (Rhabdomyosarcoma) jest 
nowotworem złośliwym tkanek miękkich wywodzącym się 
z mezenchymy lub z neuroektodermy [ ]. Przypuszcza się, 
iż rhabdomyoblasty powstają z mięśniowych komórek pro-
genitorowych, które na drodze transformacji nowotworowej 
i w wyniku molekularnych defektów utraciły zdolność różni-
cowania w dojrzałe komórki mięśniowe [ ]. Analiza stężeń 
miR-  oraz miR- -a wskazuje na znacznie niższe ilości mię-
śniowo specy icznego miRNA w guzach pacjentów chorych 
na RMS w porównaniu z grupą kontrolną składającą się ze zdro-
wych ochotników. Ponadto istnieją różnice w stężeniu miR-  
i miR- -a pomiędzy typem pęcherzykowym (rhabdomyosar-
coma alveolare – ARMS) a zarodkowym (rhabdomyosarcoma 

TABELA   1. Zaburzenia regulacji ekspresji miRNA i ich wpływ na miogenezę 

miR Poziom miR Gen docelowy Efekt

miR-1 nadekspresja
nadekspresja

MSTN
PAX7

zaburzenia ekspresji miostatyny
zahamowanie ekspresji, wzbudzenie komórek MSC do różnicowania

miR-27b
nadekspresja 
nadekspresja
nadekspresja

PAX3
MSTN
MEF2C

wyciszenie ekspresji, migracja komórek progenitorowych i ich dalsza specyfi kacja
obniżenie poziomu miostatyny
obniżenie ekspresji, podwyższona ekspresja inhibitorów rodziny MyoD

miR-133 nadekspresja
nadekspresja

IGF1R
Malat1

zahamowanie ekspresji, obniżenie poziomu białka
obniżenie stężenia SRF i wzbudzenie proliferacji mioblastów

miR-195 nadekspresja
nadekspresja

CDC25 i CCND2
IGF1R i INSR

wyciszenie MSCs i zatrzymanie cyklu komórkowego
hamowanie proliferacji mioblastów

miR-199 nadekspresja
nadekspresja

WNT
IGF1/AKT/mTOR

wpływ na proliferację i różnicowanie mioblastów
zahamowanie aktywności szlaku, hamowanie aktywności myoG oraz myhc 

miR-206

nadekspresja
nadekspresja
nadekspresja
nadekspresja

MSTN
PAX7
HDAC4/TGF-β1/Smad3
POLA1

zaburzenia ekspresji miostatyny
zahamowanie ekspresji, wzbudzenie komórek MSC do różnicowania
zahamowanie ekspresji, reekspresja miogenicznych czynników regulacyjnych
zahamowanie ekspresji, zaburzenia syntezy DNA

miR-499 nadekspresja
nadekspresja

SOX6
ROD1

obniżenie ekspresji, obniżenie poziomu genów MHC1 i TNNC1
pośrednie działanie na HDAC4
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embryonale – ERMS). Typ zarodkowy wykazuje niższą eks-
presję myomiRów, co potwierdza tezę, iż defekt powodujący 
błędne różnicowanie rhabdomyoblastów do dojrzałych komó-
rek mięśniowych w ERMS powstaje we wcześniejszym eta-
pie miogenezy niż w podtypie ARMS [ ]. Dodatkowo spa-
dek ekspresji myomiR (miR- , miR- a, miR- ) prowadzi 
do nadmiernej proliferacji, migracji oraz niekontrolowanej 
miogenezy, przyczyniając się do rozwoju mięsaka prążkowa-
nokomórkowego [ ]. 

Dystro ia Mięśniowa Duchenne’a jest chorobą dziedziczną, 
która spowodowana jest delecją lub mutacją genu dystro iny 
odpowiadającego za utrzymanie prawidłowej struktury 
komórek mięśniowych [ ]. miR-  hamuje powstawanie 
urotropiny będącej paralogiem dystro iny. Urotropina może 
zastąpić dystro inę w mięśniach szkieletowych i hamować 
rozwój choroby [ , , ]. Natomiast miR-  reguluje poziom 
β-dystrobrewiny, istotnej dla prawidłowego funkcjonowa-
nia kompleksów DPC (dystrophin-associated protein complex) 
w mózgu. Obniżenie poziomu β-dystrobrewiny prowadzi 
do postępujących zaburzeń funkcji poznawczych związanych 
z DMD [ ]. 

Stwardnienie zanikowe boczne należy do grupy chorób neu-
rodegeneracyjnych, której istotą jest porażenie neuronów pro-
wadzące do stopniowego upośledzenia funkcji mięśni ciała [ ]. 
W porównaniu z osobami zdrowymi u chorych na ALS wykry-
wane jest podwyższone stężenie: miR- , miR- a, miR- b, 
miR- , miR- , miR-  [ , ]. 

Większość mechanizmów regulujących ekspresję genów 
odpowiadających za różnicowanie mioblastów za pomocą 
miRNA pozostaje nieznana, dlatego dysregulacja kanonicz-
nych myomiRów może świadczyć o rozwijającym się proce-
sie chorobowym. Dostępne narzędzia biologii molekularnej 
w przyszłości mogą umożliwić wykorzystanie miRNA jako 
markerów różnicowania komórek mięśniowych [ ].
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