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推荐单位

推荐单位：黑龙江省医学会

推荐意见：                                                                  

    本项目首先构建神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台，候选重症肌无力(MG)

相关的 miRNA 及其调控的风险基因。进一步开发高通量生物信息学方法识别 MG 风

险 miRNA 的靶点，识别 miRNA 调控的 MG 风险通路，从通路水平阐明 MG 的致病机

制，解释 miRNA 及其调控的靶基因在 MG 发生、发展中的作用。

    课题组开发了神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台 NSDNA，用于储存和管

理神经系统疾病包括 MG 相关的 ncRNA 数据；发现 MG 相关的人类 miRNA 高达 

137 个，MG 相关的风险基因高达 162 个；通过整合 miRNA 靶基因数据库，获得 

4514 个实验证实的 miRNA 靶点和 12575 个 miRNA-target 关系对；识别出 45 个 

MG 风险通路；构建 miRNA 调控的 drug-pathway 网络。其 MDPN 网络中包含 207 

个节点及 1575 个关系对，其中包括 41 个 pathway，61 个 MG 风险 miRNA 及 

105 个药物。本课题开发了国际上首个神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台 

NSDNA，其访问量已经超过 4000 次。

    我单位认真审核项目填报各项内容，确保材料真实有效，经公示无异议，推荐其

申报 2021 年中华医学科技奖。

项目简介     1．主要研究内容

(1)构建神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台，候选重症肌无力(MG)相关的

miRNA。

(2)筛选重症肌无力相关的 miRNA 及其调控的风险基因。

(3)开发高通量生物信息学方法识别 MG 风险 miRNA 的靶点。

(4)识别 miRNA 调控的 MG 风险通路及功能分析。

(5)从通路水平阐明 MG 的致病机制，解释 miRNA 及其调控的靶基因在 MG 发生、发

展中的作用。

2．发现点

(1)开发了神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台 NSDNA(The Nervous System 

Disease NcRNAome Atlas)，用于储存和管理神经系统疾病包括 MG 相关的 ncRNA

数据。

(2)我们发现 MG 相关的人类 miRNA 高达 137 个，MG 相关的风险基因高达 162 个。

(3)通过整合 miRNA 靶基因数据库，我们共获得 4514 个实验证实的 miRNA 靶点和

12575 个 miRNA-target 关系对。

(4)基于 MG 的风险基因，别出 45 个 MG 风险通路，MG 的通路分为 7 类，分别为：

代谢、遗传信息加工、环境信息加工、细胞过程、生物系统、人类疾病和药物发展。

(5)构建 miRNA 调控的 drug-pathway 网络（MDPN）。其 MDPN 网络中包含 207 个节

点及 1575 个关系对，其中包括 41 个 pathway，61 个 MG 风险 miRNA 及 105 个药



物。网络中主要包含 miRNA 和通路、药物和通路间的相互作用关系。

3．发现点的科学价值（发现的重要性，理论学说上的创见和研究方法、手段的创新

程度，推动本学科或相关学科及分支学科发展的作用，对经济建设和社会发展的影

响）

本课题开发了国际上首个神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台 NSDNA，平台自

发表以来，访问量已经超过 4000 次，超过 50 个国家的研究者进行访问。这说明我

们开发的平台得到了国内外科研人员的广泛使用和关注。基于 NSDNA 平台，我们候

选 MG 相关的 miRNA 及其调控的风险基因，开发高通量生物信息学方法识别 MG 风

险 miRNA 的靶点及其调控的风险通路，从通路水平阐明 MG 的致病机制，解释

miRNA 及其调控的靶基因在 MG 发生、发展中的作用。本课题以组学大数据为基础，

通过整合分析组学数据和临床数据资料，将有望对疾病进行更加准确的分类，为不

同遗传背景的患者提供个体化诊断及精准治疗。
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主要完成人和主要完成单位情况

主要完

成人情

况

姓名：王丽华

排名：1

职称：主任医师,教授

行政职务：科主任

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责本项目的整体研究设计及实施，制定研究方案，MG特异性 

miRNA、mRNA 双重表达谱识别，对 MG 的 miRNA、mRNA 双重表达谱进行差异表

达分析。

姓名：王健健

排名：2

职称：副主任医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责识别 MG 相关的 miRNA 调控通路，构建 MG 相关的 miRNA-

pathway 调控网络，通过对网络拓扑性质分析，挖掘MG 关键miRNA 调控通路。

姓名：卢晓宇

排名：3

职称：副主任医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责识别 MG特异性 miRNA、mRNA 双重表达谱识别，对 MG 的 

miRNA、mRNA 双重表达谱进行差异表达分析。

姓名：张荟雪

排名：4

职称：副主任医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责识别关键miRNA、关键通路及基因，并利用生物学实验验证，

数据统计分析，论文撰写，成果申报。

姓名：王娜

排名：5

职称：主治医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院



对本项目的贡献：负责构建神经系统疾病与 ncRNA 相关的大数据平台，候选重症肌

无力(MG)相关的 miRNA，候选重症肌无力(MG)相关的 miRNA。

姓名：王宁

排名：6

职称：副主任医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责基于 NSDNA 数据库平台的数据，构建人类 miRNA-NSD双色

网；实验证实 miRNA 靶点数据库来整合 miRNA 的靶点，对 MG 数据进行统计分析。

姓名：孙雪松

排名：7

职称：主治医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责基于 MG 的风险基因，通过 DAVID软件对 MG 的风险基因进

行功能富集分析。

姓名：孔晓彤

排名：8

职称：主治医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责MG 相关的基因本体功能分析，MG 相关调控通路的验证。

姓名：许思

排名：9

职称：主治医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责MG患者的样本采集，临床数据分析，研究撰写。

姓名：王天风

排名：10

职称：医师

行政职务：无

工作单位：哈尔滨医科大学附属第二医院

对本项目的贡献：负责数据统计分析，成果申报。

主要完

成单位

情况

单位名称：哈尔滨医科大学附属第二医院

排名：1

对本项目的贡献：申请人所在的哈尔滨医科大学第二临床医院具有充足的重症肌无

力患者的样本量。具有较全面的生物学实验平台和实验设备，为本项目的实施提供

了可靠的技术保障。课题组依托哈尔滨医科大学生物信息科学与技术学院，为省级

重点学科（哈尔滨医科大学国家重点学科培育学科），同时具备基因组学、转录组



学和功能互作组学等多组学的大数据资源。课题组具备完善的计算机硬件设备，包

括高性能电脑、高性能工作站、多核计算服务器及其他辅助设备，同时拥有高性能

计算集群和完善的网络对接设施，可以充分利用大规模并行计算单细胞测序数据的

计算和挖掘，为本项目的实施提供了可靠的数据支撑和技术保障。


