
* 基金项目:重庆市自然科学基金面上项目(CSTB2022NSCQ-MSX0548)。 △ 通信作者,E-mail:wunan881@tmmu.edu.cn。

·基础研究·  doi:10.3969/j.issn.1671-8348.2025.04.002
网络首发 https://link.cnki.net/urlid/50.1097.R.20250217.1737.014(2025-02-18)

miR-4488靶向SCRT1调控胶质母细胞瘤细胞的迁移和侵袭*
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  [摘要] 目的 探究微RNA-4488(miR-4488)通过调节scratch家族转录抑制因子1(SCRT1)的表达水平

影响胶质母细胞瘤(GBM)增殖、迁移及侵袭能力的分子机制。方法 采用实时荧光定量PCR(qPCR)技术检

测星形胶质细胞SVG和GBM
 

U87MG中 miR-4488及SCRT1的表达水平;通过瞬时转染技术将 miR-4488
 

mimic
 

nc(模拟物对照)、miR-4488
 

mimic(模拟物组)、miR-4488
 

inhibitor
 

nc(抑制剂对照组)、miR-4488
 

inhibi-
tor(抑制剂组)分别导入 U87MG细胞并相应分为4组;利用慢病毒转染技术将构建的SCRT1空载质粒和

SCRT1过表达质粒转染至U87MG细胞系,分别命名为对照组和过表达组。运用生物信息学方法分析并确认

miR-4488与SCRT1的结合位点序列,并通过双荧光素酶报告基因实验验证 miR-4488对SCRT1的靶向调控

关系。利用EdU实验评估各组细胞增殖能力,Transwell实验分析各组细胞迁移与侵袭能力差异。结果 与

SVG细胞比较,U87MG细胞中miR-4488表达水平上调(P<0.001),SCRT1表达水平下调(P<0.001);瞬时

转染后,模拟物组SCRT1表达水平较模拟物对照组下降,增殖能力未见明显变化(P>0.05),但迁移、侵袭能

力增强(P<0.01,P<0.001);与之相反,抑制剂组SCRT1表达水平较抑制剂对照组上升,增殖能力未见明显

变化,而迁移、侵袭能力减弱(P<0.01,P<0.001)。双荧光素酶报告基因实验证实U87MG细胞中SCRT1是

miR-4488的作用靶点。慢 病 毒 转 染 后,SCRT1过 表 达 组 较 对 照 组 的 迁 移、侵 袭 能 力 减 弱(P<0.01,P<
0.001)。结论 miR-4488可特异性调控SCRT1的表达,进而影响GBM的迁移和侵袭特性。
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  [Abstract] Objective To

 

investigate
 

the
 

specific
 

molecular
 

mechanism
 

through
 

which
 

microRNA-4488
 

(miR-4488)
 

regulates
 

the
 

proliferation,migration
 

and
 

invasion
 

capabilities
 

of
 

glioblastoma
 

(GBM)
 

by
 

modula-
ting

 

the
 

expression
 

level
 

of
 

scratch
 

family
 

transcriptional
 

repressor
 

1
 

(SCRT1).Methods Quantitative
 

real-
time

 

PCR
 

(qPCR)
 

was
 

performed
 

to
 

measure
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

miR-4488
 

and
 

SCRT1
 

in
 

astrocyte
 

SVG
 

cells
 

and
 

GBM
 

U87MG
 

cells.Transient
 

transfection
 

was
 

used
 

to
 

introduce
 

miR-4488
 

mimic
 

nc
 

(mimic
 

control
 

group),miR-4488
 

mimic
 

(mimic
 

group),miR-4488
 

inhibitor
 

nc
 

(inhibitor
 

control
 

group),and
 

miR-4488
 

inhib-
itor

 

(inhibitor
 

group)
 

into
 

U87MG
 

cells,which
 

were
 

then
 

divided
 

into
 

four
 

groups
 

accordingly.Lentiviral
 

transfection
 

was
 

used
 

to
 

establish
 

U87MG
 

cell
 

lines
 

transfected
 

with
 

SCRT1
 

empty
 

vector
 

(control
 

group)
 

and
 

SCRT1
 

overexpression
 

plasmid
 

(overexpression
 

group).Bioinformatics
 

analysis
 

was
 

performed
 

to
 

identify
 

and
 

validate
 

the
 

binding
 

site
 

sequence
 

between
 

miR-4488
 

and
 

SCRT1,and
 

the
 

dual-luciferase
 

reporter
 

gene
 

as-
say

 

was
 

conducted
 

to
 

verify
 

their
 

targeting
 

relationship.The
 

EdU
 

assay
 

was
 

employed
 

to
 

assess
 

cell
 

prolifera-
tion

 

capacity,while
 

the
 

Transwell
 

assay
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

differences
 

in
 

migratory
 

and
 

invasive
 

capacities
 

a-
mong

 

groups.Results Compared
 

with
 

SVG
 

cells,miR-4488
 

expression
 

was
 

upregulated
 

(P<0.001)
 

and
 

SCRT1
 

expression
 

was
 

downregulated
 

in
 

U87MG
 

cells
 

(P<0.001).After
 

transient
 

transfection
 

with
 

miR-
4488

 

mimic,the
 

expression
 

of
 

SCRT1
 

in
 

the
 

mimic
 

group
 

decreased
 

compared
 

to
 

the
 

mimic
 

control
 

group,with
 

no
 

significant
 

change
 

in
 

proliferative
 

capacity
 

(P>0.05),but
 

enhanced
 

migration
 

and
 

invasion
 

abilities
 

(P<
0.01

 

and
 

P<0.001,respectively).Conversely,after
 

transfection
 

with
 

miR-4488
 

inhibitor,the
 

expression
 

of
 

SCRT1
 

in
 

the
 

inhibitor
 

group
 

increased
 

compared
 

to
 

the
 

inhibitor
 

control
 

group,with
 

no
 

significant
 

change
 

in
 

proliferative
 

capacity
 

(P>0.05),but
 

weakened
 

migration
 

and
 

invasion
 

abilities
 

(P<0.01
 

and
 

P<0.001,re-
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spectively).The
 

dual-luciferase
 

reporter
 

gene
 

assay
 

confirmed
 

that
 

SCRT1
 

is
 

a
 

target
 

of
 

miR-4488
 

in
 

U87MG
 

cells.The
 

SCRT1
 

overexpression
 

group
 

showed
 

reduced
 

migration
 

and
 

invasion
 

abilities
 

compared
 

to
 

the
 

con-
trol

 

group
 

(P<0.01
 

and
 

P<0.001,respectively).Conclusion MiR-4488
 

can
 

specifically
 

regulate
 

the
 

expres-
sion

 

of
 

SCRT1
 

to
 

affect
 

the
 

migration
 

and
 

invasion
 

characteristics
 

of
 

GBM.
[Key

 

words] glioblastoma;microRNA;SCRT1;migration;invasion

  胶质瘤是成人中枢神经系统内最常见的原发性

颅内恶性肿瘤[1-2],其中胶质母细胞瘤(glioblastoma,
GBM)以其高度恶性和高复发率而广受关注[3]。目

前,GBM的治疗策略主要依赖手术切除,并辅以放

疗、化疗等综合性治疗[4]。尽管免疫治疗、生物疗法

及纳米药物等新兴治疗策略在临床前研究中取得了

不错的效果,但GBM患者预后仍不佳,诊断后的中位

生存时间仅有15个月,5年生存率仅为4.3%[5-6]。
微RNA(microRNA,miRNA)是 一 类 长 度 为

20~24个核苷酸的调节性非编码RNA,主要通过与

靶基因的3'端-非翻译区(3'-untranslated
 

region,3'-
UTR)结合,负向调节转录后的基因表达[7-9],是重要

的表观遗传学调控因素之一[10]。作为生物学过程中

的关键调控分子,miRNA参与多种调控路径,包括介

导细胞增殖、凋亡及肿瘤微环境(tumor
 

microenviro-
ment,TME)的形成[11]。近年来,随着研究的不断深

入,细胞外miRNA在恶性肿瘤发生、发展中的作用逐

渐受到关注[12-13]。研究发现,miR-4488不仅在乳腺

癌、肺癌等恶性肿瘤的进展中扮演重要角色,还可能

与GBM 恶性行为相关[14-16],但其在 GBM 中的具体

作用机 制 及 靶 点 目 前 尚 未 完 全 明 确,仍 需 探 索。
Scratch家族转录抑制因子1(scratch

 

family
 

tran-
scriptional

 

repressor
 

1,SCRT1)具有促进神经分化的

作用,可能参与具有神经内分泌特征癌症的发生、发
展,其表达水平与GBM预后相关,但其具有作用机制

尚未充分阐明[17-18]。本研究首先明确 miR-4488和

SCRT1在U87MG细胞中表达情况,并通过双荧光素

酶报告基因实验验证miR-4488与SCRT1的关系,以
及通过一系列的体外实验明确 miR-4488可以通过调

控SCRT1来影响 U87MG细胞的增殖、迁移及侵袭

能力,为开发针对微环境来源的 miR-4488的靶向药

物,以控制GBM恶性进展提供实验依据。
1 材料与方法

1.1 材料

星形胶质细胞SVG、人脑GBM 细胞 U87MG购

自上海生命科学研究院,DMEM 培养基购自美国

Gibco公司,胎牛血清购自浙江美森细胞科技有限公

司,实时荧光定量PCR(qPCR)试剂盒购自生工生物

工程(上 海)股 份 有 限 公 司,miR-4488
 

PCR 引 物、
SCRT1引物、miR-4488

 

mimic和inhibitor序列及相

应对照序列、SCRT1过表达质粒及相应对照质粒均

由生工生物工程(上海)股份有限公司合成,Lipo-
fectamine2000转染试剂盒购自美国Gibio公司,双
荧光素酶报告基因实验试剂盒、EdU试剂盒购自美国

MCE公司,Matrigel基质胶购自美国Corning公司。
1.2 方法

1.2.1 细胞培养及分组
 

将SVG及U87MG细胞接种于含10%胎牛血清

的DMEM培养基中,置于37
 

℃、5%
 

CO2 培养箱中

进行常规培养。随后,将 miR-4488
 

mimic
 

nc、miR-
4488

 

mimic、miR-4488
 

inhibitor
 

nc及 miR-4488
 

in-
hibitor片段通过瞬时转染技术分别导入 U87MG细

胞中,并相应命名为模拟物对照组、模拟物组、抑制剂

对照组及抑制剂组。此外,为探究miR-4488与SCRT1
的相互作用关系,将U87MG细胞分别转染慢病毒构建

的SCRT1过表达质粒和空白对照质粒,分别命名为过

表达组和对照组。所有细胞转染操作完成后,继续培养

24
 

h,随后收集细胞进行后续实验操作。
1.2.2 qPCR检测

收集SVG、U87MG细胞及瞬时转染24
 

h目生长

状态良好的各组U87MG细胞,根据miRNA或RNA
提取试剂盒操作说明书提取细胞miRNA或总RNA。
参照逆转录试剂盒说明书将RNA逆转录为cDNA,
以备后续qPCR使用。其中,miR-4488以U6作为内

参基因,SCRT1以β-actin作为内参基因。miR-4488
引物:

 

正向5'-GCA
 

GGG
 

GGC
 

GGG
 

CT-3',反向5'-
ACT

 

GCA
 

GGG
 

TCC
 

GAG
 

GTA
 

TT-3';SCRT1引

物:正向5'-CGG
 

CGA
 

GTG
 

CGG
 

CAA
 

AAC
 

ATA
 

C-3',反向5'-TGG
 

CCG
 

GCA
 

TGG
 

ACA
 

CGT
 

ACA
 

C-3';U6引物:正向5'-GCT
 

TCG
 

GCA
 

GCA
 

TAT
 

ACT
 

AAA
 

AT-3',反向5'-
 

CGC
 

TTC
 

ACG
 

AAT
 

TTG
 

AGT
 

GTC
 

AT-3';β-actin引物:正向5'-CTT
 

CGC
 

GGG
 

CGA
 

CGA
 

T-3',反向5'-CCA
 

CAT
 

AGG
 

AAT
 

CCT
 

TCT
 

GAC
 

C-3'。反应体系为20.0
 

μL:
SYBR

 

Premix
 

10.0
 

μL,H2O
 

7.5
 

μL,cDNA
 

1.5
 

μL,
上、下游引物各0.5

 

μL。反应程序:95
 

℃预变性5
 

min;95
 

℃变性15
 

s、60
 

℃
 

退火20
 

s、72
 

℃延伸3
 

min,共40个循环;72
 

℃延伸10
 

min。根据2-ΔΔCT 算

法分别计算miR-4488及SCRT1
 

mRNA表达水平。
1.2.3 双荧光素酶报告基因实验

为了探究miR-4488对SCRT1的调控机制,运用

TargetScan网站对 miR-4488的潜在靶点进行预测,
然后再行双荧光素酶报告基因实验进行验证。首先,
在荧光素酶报告载体中分别插入野生型或突变型

SCRT1
 

3'-UTR假定结合位点,进而构建相应的质

粒。随后,将其与模拟物对照组或模拟物组片段进行

共转染U87MG细胞,经过48
 

h的培养后按照双荧光

素酶报告基因实验试剂盒说明书在96孔培养板中进
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行后续的酶活性测定。
1.2.4 EdU实验

取6孔培养板中已完成瞬时转染24
 

h且生长状

态良 好 的 U87MG 细 胞,首 先 将 1×EdU (10
 

mmol/L)以1∶500的比例用DMEM培养基稀释,制
备成2×EdU 工作液(20

 

mmol/L)。随后,将2×
EdU工作液与培养基按1∶1比例混匀,加入6孔培

养板中,继续孵育1
 

h。孵育结束后,去除培养基,每
孔加入1

 

mL
 

4%多聚甲醛,室温固定15
 

min。固定

完成后,去除固定液,每孔用1
 

mL洗涤液(免疫染色

封闭液)洗涤细胞3次,每次3~5
 

min。接着,去除洗

涤液,每孔加入1
 

mL通透液,室温孵育10~15
 

min。
去除通透液后,再次用1

 

mL洗涤液洗涤细胞2次,每
次3~5

 

min。在末次洗涤的5
 

min内,配制反应液

(按照4个样品配制),反应液体系如下:Click-iT
 

Re-
action

 

Buffer
 

1
 

720
 

μL、CuSO4 80
 

μL、555-Azide
 

4
 

μL、Click-iT
 

Additive
 

Solution
 

200
 

μL。去除上一步

的洗涤液后,每孔加入500
 

μL反应液,轻轻摇晃6孔

培养板,室温避光孵育30
 

min。孵育结束后,吸除反

应液,用洗涤液洗涤3次,每次3~5
 

min。最后,将样

品上流式细胞仪进行检测。
1.2.5 Transwell实验

采用Transwell实验检测细胞迁移和侵袭能力,
其中侵袭实验需预先在小室表面包被 Matrigel基质

胶。收集 瞬 时 转 染24
 

h且 生 长 状 态 良 好 的 各 组

U87MG细胞,为抑制细胞增殖,将细胞重悬于无血清

培养基中(细胞密度为4×104/mL)。随后,将200
 

μL
细胞悬液加入 Transwell小室的上室,下室中加入

600
 

μL含10%胎牛血清的 DMEM 取出细胞,培养

基。将小室置于37
 

℃培养箱中孵育18~24
 

h后,使
用棉签轻轻擦除小室上室表面的细胞,用4%多聚甲

醛固定下室中的细胞,并以0.1%结晶紫染色。采用

倒置显微镜拍摄图像,并利用ImageJ软件对细胞进

行计数分析。
1.3 统计学处理

采用SPSS22.0软件进行数据分析,计量资料以

x±s表示,多组间比较采用单因素方差分析,组间两两

比较采用t检验,以P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 SVG及 U87MG细胞中 miR-4488和SCRT1
的表达水平比较

qPCR结果显示,
 

U87MG细胞 miR-4488表达水

平明显高于SVG细胞,SCRT1
 

mRNA表达水平明显低

于SVG细胞,差异有统计学意义(P<0.001),见图1。

  A:qPCR检测SVG与U87MG细胞中miR-4488表达水平定量分

析;B:qPCR检测SVG与 U87MG细胞中SCRT1
 

mRNA表达水平定

量分析;a:P<0.001。

图1  不同细胞中 miR-4488及SCRT1表达情况

2.2 模拟或抑制 miR-4488对 U87MG细胞SCRT1
的影响

与模拟物对照组比较,模拟物组 miR-4488的表

达水平明显升高,但SCRT1
 

mRNA表达水平明显下

降,差异有统计学意义(P<0.01),见图2A、B;与抑

制剂对照组比较,抑制剂组
 

miR-4488表达水平明显

降低,但SCRT1
 

mRNA表达水平明显升高,差异有

统计学意义(P<0.001),见图2C、D。

  A:qPCR检测模拟物对照组及模拟物组miR-4488表达水平定量分析;B:qPCR检测模拟物对照组及模拟物组SCRT1
 

mRNA表达水平定量

分析;C:qPCR检测抑制剂对照组及抑制剂组miR-4488表达水平定量分析;D:qPCR检测抑制剂对照组及抑制剂组SCRT1
 

mRNA表达水平定量

分析;a:P<0.01。

图2  miR-4488表达水平变化对U87MG细胞中SCRT1的影响

2.3 miR-4488靶向调控SCRT1的预测和验证

根据 TargetScan网站的生物信息学预测结果,

SCRT1的3'-UTR区域上存在与 miR-4488互补的核

苷酸序列,见图3A。进一步的双荧光素酶报告基因实

验结果显示:与模拟物对照组比较,SCRT1
 

野生型组中

模拟物组的荧光素酶活性被明显抑制,而SCRT1
 

突变
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型组中模拟物组的荧光素酶活性无明显差异,见图3B, 证明miR-4488能特异与SCRT1
 

3'-UTR结合。

  A:SCRT1
 

3'-UTR野生型序列与miR-4488结合位点及SCRT1
 

3'-UTR突变型序列;B:双荧光素酶报告基因实验定量分析;a:P<0.01。

图3  miR-4488靶向调控SCRT1

2.4 miR-4488靶向调控SCRT1对 U87MG细胞增

殖的影响

EdU实验结果显示,模拟物对照组、模拟物组、抑
制剂对照组及抑制剂组细胞增殖比较差异无统计学

意义(P>0.05),见图4。
2.5 miR-4488对U87MG细胞迁移及侵袭的影响

Transwell实验结果显示,与模拟物对照组比较,
模拟物组的穿孔细胞数(加基质胶和不加基质胶)明
显增加,差异有统计学意义(P<0.001);与抑制剂对

照组比较,抑制剂组的穿孔细胞数(加基质胶和不加

基质胶)明显减少,差异有统计学意义(P<0.01),见
图5。

  A:流式细胞仪分析EdU增殖实验结果;B:EdU增殖实验定量分析;PE:藻红蛋白;①:模拟物对照组;②:模拟物组;③:抑制剂对照组;④:抑
制剂组。

图4  miR-4488对U87MG细胞增殖能力的影响

  A:Transwell实验(迁移和侵袭);B:模拟物对照组、模拟物组Transwell迁移、侵袭实验定量分析;C:抑制剂对照组、抑制剂组组Transwell迁

移、侵袭实验定量分析;a:P<0.01。

图5  miR-4488对U87MG细胞迁移与侵袭能力的影响
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2.6 SCRT1对GBM细胞迁移及侵袭的影响

Transwell实验结果显示:与对照组比较,过表达

组穿孔细胞数(加基质胶和不加基质胶)明显减少,差
异有统计学意义(P<0.01,P<0.001),见图6。

  A:Transwell实验(迁移和侵袭);B:对照组及过表达组Transwell

迁移、侵袭实验定量分析;a:P<0.01。

图6  SCRT1对U87MG细胞迁移及侵袭能力的影响

3 讨  论

  GBM是中枢神经系统中最为常见的恶性肿瘤之

一[19],其浸润性生长的特性使得手术难以彻底切除,
并且GBM对放、化疗不敏感,共同导致了术后较高的

复发率[20-21],这一现象与GBM的增殖、迁移及侵袭等

恶性生物学特性紧密相连[22-23]。大量研究揭示,miR-
NA在肿瘤的形成与演进过程中发挥着举足轻重的作

用,特别是在调节细胞增殖、迁移及侵袭等生物学行

为方面[24-25]。多种癌基因变异会导致miRNA表达异

常,这些异常表达的 miRNA通过打破靶基因表达的

平衡,在 肿 瘤 的 形 成 与 演 进 过 程 中 起 到 关 键 作

用[26-27]。miR-4488作为其中一种重要的 miRNA,在
包括乳腺癌、肺癌、黑色素瘤及胰腺内分泌肿瘤等多

种恶性肿瘤中均有表达,且对肿瘤的恶性进展有明显

影响[15-16,28-29]。研究表明,miR-4488在肿瘤中的表达

水平明 显 上 调,它 可 以 通 过 靶 向 调 控 ABCA4和

RTN3来调节肿瘤的恶性行为[29-30]。尽管已有一定

的研究基础,关于miR-4488在GBM中的关键作用靶

点及其分子机制目前依然处于探索阶段,亟待进一步

深入探究和阐明。
为确认miR-4488在GBM的表达情况,本研究检

测了人星形胶质细胞SVG与GBM 细胞 U87MG中

miR-4488 的 表 达 水 平,结 果 显 示 miR-4488 在

U87MG细胞中的表达水平较SVG细胞明显升高,这
提示miR-4488在GBM中可能发挥致癌基因的作用。

SCRT1是基因表达过程中一个关键的转录调节

因子,参 与 神 经 元 的 分 化 过 程[18,31]。有 研 究 证 实

SCRT1参与了非小细胞肺癌恶性行为的调节[32]。目

前关于该蛋白的相关研究较为匮乏,其在GBM 进展

中的具体作用不明确。基于此发现,本研究深入探究

了SCRT1在GBM中的功能。通过TargetScan数据

库分析确定了miR-4488可能调控的下游转录因子就

有SCRT1,并采用双荧光素酶报告基因实验证实了

SCRT1确实是 miR-4488的靶基因,并受 miR-4488
负向调控。进一步通过 Transwell实验评估 miR-
4488对U87GM 迁移和侵袭能力的影响,结果证明

miR-4488能够促进U87GM细胞的迁移和侵袭能力。
为了验证SCRT1对U87GM细胞迁移和侵袭的直接

影响,本研究通过Transwell实验进行验证,结果表明

SCRT1在U87GM中发挥着抑制细胞迁移和侵袭的

作用。这表明miR-4488可通过调控SCRT1,进而影

响GBM的迁移及侵袭等恶性生物学特性。
本文存在以下不足:首先,在检测细胞增殖、侵袭

及迁移方面采用的方法较为单一,未来需要增加更多

方法来进一步验证该过程。其次,
 

GBM 是一种高度

复杂且受多因素影响的疾病,其发生、发展涉及多基

因、多信号通路及细胞微环境等多种因素相互作用,
尽管本研究已初步证明 miR-4488通过靶向SCRT1
来调控GBM的恶性生物学行为,但关于miR-4488是

否还存在其他潜在的作用靶点以调控GBM的恶性行

为尚需进一步探索。
综上所述,高表达的 miR-4488能通过特异性下

调SCRT1来促进 GBM 的迁移与侵袭,miR-4488/

SCRT1可作为GBM诊断与治疗的一个潜在新靶点。
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