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Вступ
Послідовності РНК, що кодують мікроРНК, розта-

шовуються в міжгенних регіонах, екзонах та інтронах. 
Більшість відомих на даний час генів мікроРНК люди-
ни локалізується в міжгенних регіонах генома (68 %). 
З внутрігенних послідовностей, що кодують miR, біль-
шість є інтронними генами, їх представництво стано-
вить близько 12 % від усієї сукупності генів miR. Понад 
чверть консервативних мікроРНК і більше половини 
малоконсервативних miR ссавців, мабуть, генерують-
ся з інтронів білок-кодуючих генів. Послідовності, що 
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кодують мікроРНК та розташовані в міжгенних регіо-
нах, транскрибуються незалежним способом, а послі-
довності, що кодують miR та розташовані в генах-мі-
шенях, транскрибуються поєднано з мРНК-мішенями. 
Решта послідовностей, що кодують miR, розташовані в 
повторах, нетрансльованих ділянках генома або в регі-
онах білок-кодуючих генів. Послідовності, що кодують 
мікроРНК, часто розташовані дуже близько одна до 
одної, організуючи так звані miR-кластери [6, 12, 26].

МікроРНК залежно від розташування послідов-
ності, що кодує їх в геномі, розподілені на дві великі 
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Резюме.  У науковому огляді наведено біогенез мікроРНК. Для написання статті здійснювався пошук інфор-
мації з використанням баз даних Scopus, Web of Science, MedLine, PubMed, Google Scholar, EMBASE, Global 
Health, The Cochrane Library, CyberLeninka. У статті подана коротка характеристика послідовності РНК, 
що кодують мікроРНК. Підкреслено, що мікроРНК залежно від розташування послідовності, що кодує їх в 
геномі, розподілені на дві великі групи: канонічні і неканонічні miR. Встановлено, що один локус послідовності, 
що кодує мікроРНК, може генерувати серію некодуючих зрілих транскриптів. Виділяють канонічний та не-
канонічний (альтернативний) шляхи матурації пре-мікроРНК. Канонічний шлях матурації мікроРНК обумов-
лений функціонуванням протеїнів DROSHA і DICER. Розкрито внутрішньоядерний процесинг пре-мікроРНК 
протеїном DROSHA, що призводить до утворення пре-мікроРНК, які транспортуються з ядра клітини в ци-
топлазму, де під впливом протеїну DICER перетворюються в дуплексні мікроРНК. Дуплексні мікроРНК ре-
крутуються протеїнами Argonaute (AGO), на яких вони розкручуються, в результаті чого одна з двох ниток 
РНК стає зрілою мікроРНК. Неканонічні первинні транскрипти мікроРНК можуть піддаватися DROSHA-, 
DGCR8-незалежному і DICER-незалежному процесингу. Порушення функціонування протеїнів мікропроце-
сора та ядерного експорту пре-мікроРНК супроводжується розвитком деяких захворювань людини. Таким 
чином, у біогенезі мікроРНК виділяють канонічний та неканонічний (альтернативний) шляхи матурації пре-
мікроРНК. Канонічний шлях матурації первинних транскриптів мікроРНК обумовлений функціонуванням про-
теїнів DROSHA і DICER. Неканонічний шлях матурації пре-мікроРНК виконується за рахунок DROSHA-, 
DGCR8-незалежного і DICER-незалежного процесингу. Порушення функціонування різних механізмів каноніч-
ного шляху матурації пре-мікроРНК пов’язане з розвитком деяких захворювань людини.
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групи: канонічні і неканонічні miR. Послідовності, 
що кодують канонічні miR, розташовуються в між-
генних ділянках і транскрибуються РНК-полімеразою 
II (RNA polymerase II — RNAPII/РНКП II) у вигляді 
транскрипту пре-мікроРНК. Для генів мікроРНК, що 
організовані в кластерах, транскрипт пре-мікроРНК 
може бути поданий моноцистроном або поліцистро-
ном. Пре-мікроРНК розпізнається та обробляється 
рибонуклеазою DROSHA (drosha ribonuclease III) з 
утворенням попередника мікроРНК — пре-мікроРНК 
(pre-miR). Послідовності, що кодують неканонічні мі-
кроРНК, знаходяться в ділянці генів, і їх первинні РНК-
транскрипти мають резистентність до дії DROSHA. Та-
ким чином, виділяють канонічний та альтернативний 
шляхи матурації пре-мікроРНК [2, 14, 16].

Встановлено, що один локус послідовності, що 
кодує miR, може генерувати серію некодуючих зрілих 
транскриптів. Так, показано, що зрілі мікроРНК, що 
походять з одного плеча пре-мікроРНК, можуть від-
різнятися як по довжині, так і по послідовності один 
від одного і від канонічної послідовності мікроРНК, 
зазначеної в miRBase. Дані мікроРНК з альтернатив-
ними послідовностями — ізоформи мікроРНК — отри-
мали назву ізомікроРНК/ізоМіри (isomiR). У результа-
ті альтернативного процесингу генеруються численні 
ізоформи мікроРНК [28]. Ідентифіковано різні типи 
ізомікроРНК, які відрізняються наявністю матричних 
доповнень або делецій на 5’- і/або 3’-кінці miR, нема-
трічних доповнень на 3’-кінці і нуклеотидних замін у 
послідовності молекули. Адреси електронних баз да-
них ізомікроРНК наведені в табл. 1 [15, 42].

ІзомікроРНК зі зміненою послідовністю нуклео-
тидів, які беруть участь у взаємодії з мРНК-мішенню, 
відрізняються спектром цільової дії. Вони набувають 
здатності регулювати активність додаткових генів і/або 
втрачають здатність регулювати експресію генів, які 
мають чутливість до дії базової молекули мікроРНК. 

Матурація пре-мікроРНК
Розрізняють канонічний та альтернативний шляхи 

матурації пре-мікроРНК. Канонічний шлях матурації 
мікроРНК, який спочатку транскрибується у вигляді 
або у складі транскрипту пре-мікроРНК, обумовлений 
функціонуванням протеїнів DROSHA і DICER. Вну-
трішньоядерний процесинг пре-мікроРНК протеїном 
DROSHA призводить до утворення пре-мікроРНК, 
які транспортуються з ядра клітини в цитоплазму, де 
під впливом протеїну DICER перетворюються на ду-
плексні мікроРНК (рис. 1). На сьогодні залишається 
неясним, як протеїни DROSHA та DICER розпізнають 

свій субстрат і вибирають місце розщеплення РНК [2, 
8, 34].

Дуплексні мікроРНК рекрутуються протеїнами 
Argonaute (AGO), на яких вони розкручуються, в ре-
зультаті чого одна з двох ниток РНК стає зрілою мі-
кроРНК [19, 28].

Неканонічні первинні транскрипти мікроРНК мо-
жуть піддаватися альтернативному процесингу, в яко-
му не беруть участь протеїни DROSHA, DGCR8 і/або 
DICER: розрізняють DROSHA-, DGCR8-незалежний 
і DICER-незалежний процесинг [8].

Матурація канонічних мікроРНК
У тварин канонічні мікроРНК транскрибуються 

РНКП II як частина значно довших РНК, які назива-
ються первинні пре-мікроРНК (pri-miR). Tsung-Cheng 
Chang та співавт. [5] залежно від особливостей тран-
скрипції розрізняють три класи пре-мікроРНК. До 
I класу відносяться пре-мікроРНК (60–70 % усіх пре-
мікроРНК), що являють собою самостійні незалежні 
некодуючі транскрипційні одиниці; до II класу — пре-
мікроРНК, які є продовженням транскрипту білок-
кодуючого гена; і до III класу — пре-мікроРНК, які є 
продовженням некодуючого транскрипту.

Молекула канонічної пре-мікроРНК — шпілепо-
дібна послідовність, що містить 5-кеп і полі (А) хвіст 
(рис. 2). 5’-кінці синтезованих транскриптів переваж-
но розташовані в ділянках, збагачених гістоновими 
маркерами триметилювання лізинового залишку 4 гіс-
тона H3 (H3K4me3) та островами CpG, які пов’язані 
з РНКП II. Первинний транскрипт може містити 
одну або кілька пре-мікроРНК. Кожна шпилька пре-
мікроРНК навіть одного транскрипту вважається ре-
зультатом функціонування окремого гена, тобто може 
бути транскрибована самостійно. Транскрипт з групою 
шпильок являє собою поліцистрон (наприклад, клас-
тери miR-100/let-7/miR-125 і miR-71/miR-2) [1, 2, 29].

Внутрішньоядерний процесинг  
пре-мікроРНК — утворення пре-мікроРНК 

Для ефективного процесингу пре-мікроРНК необ-
хідні такі структурні елементи молекули, як достатня 
довжина стебла шпилькоподібної структури, наявність 
мотиву UGU в ділянці апікальної петлі, наявність мо-
тиву UG у ділянці стебла і мотиву CNNC у базальній 
ділянці молекули пре-мікроРНК [1, 13]. Першим кро-
ком внутрішньоядерного процесингу пре-мікроРНК 
у хребетних тварин є розпізнавання даних мотивів і 
вищеплення шпильок мікроРНК з первинного тран-
скрипту, що здійснюється мікропроцесорним комп-

База даних Електронна адреса

miRGator v3.0 http://mirgator.kobic.re.kr/ 

SeqBuster http://code.google.com/p/seqbuster/ 

Hood lab http://hood.systemsbiology.net/cgi-bin/isomir/find.pl 

YM500 http://ngs.ym.edu.tw/ym500 

Таблиця 1. Бази даних ізомікроРНК [42]
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Рисунок 1. Канонічний шлях матурації пре-мікроРНК

Рисунок 2. Будова канонічної пре-мікроРНК [30]
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лексом (microprocessor complex). Молекулярний мікро-
процесор складається з рибонуклеази III, що отримала 
назву DROSHA, і його протеїнового партнера DGCR8 
(DiGeorge syndrome critical region 8 gene). Також моле-
кулярний мікропроцесор може являти собою більший 
протеїновий комплекс, який, крім основних компо-
нентів, містить РНК-зв’язуючі білки, такі як РНК-
гелікази, гетерогенні ядерні рибонуклепротеїни та інші 
протеїни, що регулюють каталітичну активність комп-
лексу [27].

Ядерний протеїн DROSHA (159 кДа) складається з 
декількох доменів: N-термінального багатого проліном 
та аргініном/серином домену; висококонсервативного 
центрального домену (central domain — CED), який 
необхідний для розщеплення РНК; і С-термінального 
домену, що містить два тандемних домени РНКази III 
(RNaseIII domains — RIIIDa і RIIIDb) і один дцРНК-
зв’язуючий домен (dsRNA-binding domain — dsRBD). 
Два RIIID утворюють внутрішньомолекулярний ди-
мер, який являє собою процесинговий центр, що міс-
тить два каталітичних сайти. RIIIDa розрізає одну нит-
ку пре-мікроРНК ближче до 3’-кінця молекули, тоді як 
домен RIIIDb розщеплює іншу нитку пре-мікроРНК 
ближче до 5’-кінця молекули, що призводить до фор-
мування пре-мікроРНК з типовою сигнатурою для 
РНКази III, яка характеризується наявністю двону-
клеотидного виступу з боку 3’-нетрансльованої ділян-
ки (3’untranslated region — 3’UTR). Домен, що зв’язує 
дволанцюгову РНК (dsRBD) протеїну DROSHA, ха-
рактеризується слабкою РНК-зв’язуючою здатністю, в 
зв’язку з чим для утримання РНК необхідне сприяння 
протеїну DGCR8 [8, 21, 24]. Ядерний протеїн DGCR8 
(86 кДа) складається з N-термінальної ділянки, що 
включає сигнал ядерної локалізації (nuclear localization 
signal — NLS); центрального РНК-зв’язуючого гем 
домену (RNA-binding heme domain — Rhed), який за-
безпечує димеризацію; двох високоафіно-дцРНК-
зв’язуючих доменів dsRBD; і C-термінального хвосто-
вого домену (C-terminal tail — CTT), який забезпечує 
зв’язування протеїну з DROSHA (рис. 3) [11, 27].

Мікропроцесор формується з однієї молекули 
DROSHA та димеру DGCR8 до розпізнавання РНК. 
Протеїн DGCR8 розпізнає апікальний мотив UGU 
і зв’язується доменами dsRBD з підставою молекули 
пре-мікроРНК. Також протеїн DGCR8 своїм доме-
ном CTT стабілізує рибонуклеазу DROSHA. Взаємодія 
DROSHA та DGCR8 підвищує ефективність (DGCR8 
dsRBD) і точність (DGCR8 Rhed) процесингу РНК [8]. 
У компетентному мікропроцесорі протеїн DROSHA 
позиціонується на базальному UG-мотиві, який зна-
ходиться на стику одноланцюгових флангових ділянок 
та стебла молекули пре-мікроРНК. У мікропроцесорі 
тільки протеїн DROSHA містить сайт розщеплення. 
Мікропроцесор розщеплює нитку РНК на відстані 
приблизно одного спірального обороту (близько 11 
нуклеотидів) від базальних сегментів і двох спіральних 
оборотів (близько 22 нуклеотидів) від апікальної петлі 
пре-мікроРНК. Нитки пре-мікроРНК розрізаються зі 
зміщенням у 2 нуклеотиди (рис. 4) [30].

Таким чином, функціонування молекулярного 
мікропроцесора призводить до утворення молекули 
пре-мікроРНК, що являє собою шпильку і складається 
приблизно з 60 нуклеотидів [25, 36].

На сьогодні не досліджені наслідки нокауту генів 
Drosha і Dgcr8 у гепатоцитах в експериментальних тва-
рин. Встановлено, що у мутантних мишей з нокаутом 
гена Dgcr8 судинних гладком’язових клітин спостері-
гається гепатомегалія і висока частота зустрічальності 
крововиливів у паренхіму печінки [7].

Порушення функціонування протеїнів мікропро-
цесора пов’язане з розвитком різних захворювань лю-
дини (табл. 2).

В ядрі клітини дозрівання однієї мікроРНК може 
регулюватися іншою мікроРНК. Так, продемонстрова-
но, що miR-709 інгібує матурацію miR-15a/16-1 [31, 43].

Експорт пре-мікроРНК з ядра в цитоплазму 
клітини

За допомогою експортину-5 (exportin 5 — XPO5) 
та ГТФ-зв’язуючого ядерного протеїну RAN • GTP 

Рисунок 3. Доменна будова протеїнів людини DROSHA і DGCR8 [8]
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шпилькоподібна пре-мікроРНК з ядра транслокуєть-
ся через ядерну пору в цитоплазму клітини. Протеїн 
XPO5 розпізнає стебло дцРНК разом з двонуклеотид-
ним (2нт) виступом 3’-кінця. Одним із найважливіших 
моментів експорту пре-мікроРНК є зв’язування про-
теїну XPO5 з нуклеопориновим протеїном NUP153. 
Нокаут гена XPO5 призводить до зниження рівня мі-
кроРНК у цитоплазмі клітини. Однак це зниження 
концентрації мікроРНК у цитоплазмі клітини не су-
проводжується накопиченням пре-мікроРНК в ядрі. 
Цілком ймовірно, що протеїн XPO5 в ядрі клітини за-

хищає пре-мікроРНК від нуклеолітичних атак ядерних 
ферментів [16, 22].

Порушення ядерного експорту пре-мікроРНК 
супроводжується розвитком деяких захворювань 
(табл. 3).

Цитоплазматичний процесинг  
пре-мікроРНК — утворення зрілих мікроРНК

Пре-мікроРНК після експорту в цитоплазму клі-
тини піддаються процесингу іншої РНКази III — про-
теїну DICER [40]. Протеїн DICER відокремлює від 

молекули пре-мікроРНК 
апікальну петлю, що при-
зводить до утворення ду-
плексної мікроРНК, один 
ланцюжок якої є зрілою 
мікроРНК (направляючу 
нитку), інший ланцюжок — 
пасажирську нитку РНК. 
Делеція гена Dicer1 у мишей 
супроводжується ранньою 
ембріональною летальністю 
(в середньому на 7,5 ембріо-
нальну добу) [3, 40].

Протеїн DICER яв-
ляє собою РНКазу III 
типу (200 кДа), домени 
якої розташовані від N- до 
C-термінального регіону 
в такій послідовності: ге-
ліказний DEAD-подібний 
(DExD) домен, TRBP-BD та 
HELIC домени, домен з не-
відомою функцією DUF283, 
домен Piwi/Argonaute/Zwille 
(PAZ), тандемні домени 
RNaseIIIa і RNaseIIIb та 
C-термінальний дцРНК-
зв’язуючий домен [40]. 
Кріоелектронна мікроско-
пія і кристалографія пока-
зали, що просторово про-
теїн DICER нагадує букву 
L — з головою (PAZ), ті-
лом (DUF283, RNaseIIIa, 
RNaseIIIb, dsRBD) й осно-
вою (DExD, TRBP-BD і 
HELIC) [40]. РНК-геліказа Рисунок 4. Будова мікропроцесора [30]

Таблиця 2. Захворювання, що пов’язані з порушенням функціонування протеїнів мікропроцесора

Гени протеїнів 
мікропроцесора

Клінічні асоціації Джерело

DROSHA

Поліморфізми rs10719, rs6877842 гена DROSHA, що асоційовані з канце-
рогенезом

[46]

Поліморфізм гена DROSHA rs10719T > C, що асоційований з несприятливи-
ми судинними подіями

[20]

DGCR8

Делеція гена DGCR8, що асоційована з синдромом DiGeorge (синдром 
делеції 22q.2)

[39]

Поліморфізми rs417309 гена DGCR8, що асоційовані з канцерогенезом [46]



205http://childshealth.zaslavsky.com.uaVol. 16, No 2, 2021

Теоретична медицина / Theoretical Medicine

DICER розпізнає структури петлі шпильки пре-
мікроРНК і здатна диференціювати пре-мікроРНК від 
інших дволанцюжкових РНК (дцРНК) [44]. У реког-
ніції пре-мікроРНК бере участь N-термінальний гелі-
казний DExD домен протеїну DICER [40, 44]. Домен 
PAZ містить зв’язуючу кишеню для 3’-кінця дцРНК і 
фосфатзв’язуючу кишеню, що розпізнає фосфорильо-
ваний 5’-кінець невеликих РНК. Ці кишені просторо-
во розташовані так, що можуть одночасно взаємодіяти 
з 5’- і 3’-кінцями пре-мікроРНК в тих випадках, коли 
їх 3’-кінець несе двонуклеотидний виступ [16].

Два домени РНКази III типу утворюють внутріш-
ньомолекулярний димер, який являє собою каталітич-
не ядро протеїну DICER. Вважається, що кожен домен 
RNaseIII відповідає за розщеплення однієї нитки суб-
страту дцРНК. Дискретність розмірів мікроРНК обу-
мовлена тим, що ділянка між доменами PAZ і RNase III 
протеїну DICER функціонує як «молекулярна лінійка» 
(рис. 5) [40].

Протеїн DICER переважно зв’язується з двонукле-
отидним виступом 3’-кінця пре-мікроРНК. З огляду на 
те, що каталітичні сайти DICER розташовані на фіксо-

ваній відстані, яка зазвичай становить 21–25 нуклеоти-
дів, розмір дуплексних мікроРНК досить строго визна-
чений. При зв’язуванні з 5’-фосфорильованим кінцем 
пре-мікроРНК розщеплення відбувається на відстані 
22 нуклеотидів від 5’-кінця [16, 32, 35]. Протеїн DICER 
здатний розщеплювати пре-miRNA та тільки дцРНК.

Нуклеолітична активність протеїну DICER мо-
дулюється дцРНК-зв’язуючими протеїнами, що во-
лодіють dsRBD доменами, і білками AGO. У ссавців 
ідентифіковані такі DICER-взаємодіючі dsRBP: тран-
скрипційно-реагуючий РНК-зв’язуючий білок 2 (trans-
activation-responsive RNA-binding protein 2 — TARBP2) 
[9] та протеїнкіназа EIF2AK2, що індукована проте-
їновим активатором інтерферону (protein activator of 
interferon induced protein kinase EIF2AK2 — PRKRA) 
[48]. Молекули цих протеїнів містять по три доме-
ни dsRBD. Перші два домени dsRBD мають здатність 
зв’язуватися з дцРНК. Третій домен dsRBD взаємодіє з 
протеїнами DICER, MERLIN та PRKRA [10].

Протеїн TARBP2 стимулює DICER-опосередковане 
розщеплення молекул як пре-мікроРНК, так і пре-
міРНК. Навпаки, PRKRA пригнічує функціональну 

Таблиця 3. Захворювання, що асоційовані з порушенням ядерного експорту пре-мікроРНК

Ген Клінічні асоціації Джерело

XP05
Протеїн XP05 сприяє експресії miR, що мають супресорну дію на 
клітини пухлин

[38]

XP05 Підвищення експресії XPO5 характерно для хвороби Альцгеймера [33]

XP05
Поліморфізм rs11077 гена XPO5 асоційований з ризиком розвитку 
раку щитоподібної залози

[47]

XPO5, NUP93, NUP205 
Мутації генів XPO5, NUP93, NUP205 можуть обумовлювати розвиток 
стероїд-резистентного нефротичного синдрому

[4]

RMND5A
Протеїн RMNDA5A разом з miR-138 стабілізує XP05, а мутації гена 
RMNDA5A асоційовані з неврологічними розладами

[23; 45]

Рисунок 5. Будова молекули DICER та локалізація сайтів розщеплення дцРНК [41]
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активність протеїну DICER [18]. Таким чином, протеї-
ни TARBP2 і PRKRA регулюють активність процесин-
гу мікроРНК.

Особливий вплив протеїн DICER, беручи участь у 
матурації гепатоспеціфічних мікроРНК, має на функ-
ціонування печінки. Продемонстровано, що мутант-
ні миші з нокаутним геном Dicer1 у гепатоцитах при 
народженні фенотипово не відрізняються від мишей 
дикого типу. Характерною їх особливістю є низький 
рівень експресії miR-122, miR-192 і miR-194 в тканині 
печінки при збереженні фізіологічного рівня актив-
ності трансаміназ і білірубіну в сироватці крові. Однак 
по досягненню 2–4-місячного віку у них розвивається 
печінкова недостатність зі збільшенням рівня проліфе-
рації гепатоцитів, розвитком стеатозу печінки, висна-
женням запасу глікогену і підвищенням концентрації 
аланінамінотрансферази і аспартатамінотрансферази в 
сироватці крові [17].

Мутації гена DICER1, розташованого на хромосо-
мі 14 (q32.13), супроводжуються розвитком синдрому 
DICER1 (ORPHA: 284343; OMIM: 601200), який харак-
теризується макроцефалією і схильністю до розвитку 
різних як доброякісних, так і злоякісних пухлин [37].

Висновки
Таким чином, у біогенезі мікроРНК виділяють ка-

нонічний та неканонічний (альтернативний) шляхи 
матурації пре-мікроРНК. Канонічний шлях матура-
ції первинних транскриптів мікроРНК обумовлений 
функціонуванням протеїнів DROSHA і DICER. Нека-
нонічний шлях матурації пре-мікроРНК виконується 
за рахунок DROSHA, DGCR8-незалежного і DICER-
незалежного процесингу. Канонічний шлях матурації 
мікроРНК проходить етапи: внутрішньоядерного про-
цесингу пре-мікроРНК — утворення пре-мікроРНК; 
експорту пре-мікроРНК з ядра в цитоплазму кліти-
ни; цитоплазматичного процесингу пре-мікроРНК — 
утворення зрілих мікроРНК. Порушення функціону-
вання різних механізмів канонічного шляху матурації 
пре-мікроРНК пов’язане з розвитком деяких захворю-
вань людини.

Конфлікт  інтересів. Автори заявляють про відсут-
ність конфлікту інтересів та особистої фінансової за-
цікавленості при підготовці даної статті.
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MiRNA biogenesis.  
Part 1. Maturation of pre-miRNA. Maturation of canonical miRNAs

Abstract.  The scientific review presents the biogenesis of  miRNAs. 
To write the article, information was searched using databases Sco-
pus, Web of Science, MedLine, PubMed, Google Scholar, EMBASE, 
Global Health, The Cochrane Library, CyberLeninka. The article 
presents a brief description of the RNA sequence encoding miRNAs. 
It is emphasized that microRNAs, depending on the location of the 
sequence encoding them in the genome, are divided into two major 
groups: canonical and non-canonical miRNAs. It has been found 
that a single locus of a sequence encoding a miRNA can generate 
a series of non-coding mature transcripts. It is noted that there are 
canonical and non-canonical (alternative) ways of maturation of 
pri-miRNAs. The canonical path of maturation of miRNAs results 
from the functioning of DROSHA and DICER proteins. Intranu-
clear processing of pri-miRNA by the DROSHA protein is revealed, 
which leads to the formation of pre-miRNAs transported from the 
cell nucleus to the cytoplasm, where under the influence of the 
DICER protein they are converted into duplex microRNAs. Duplex 

miRNAs are recruited by Argonaute (AGO) proteins, on which they 
are spun, and as a result one of the two strands of RNA becomes 
mature miRNA. Non-canonical primary miRNA transcripts can be 
subjected to DROSHA-, DGCR8-independent, and DICER-inde-
pendent processing. The dysfunction of microprocessor proteins and 
nuclear export of pre-miRNAs is accompanied by the development 
of some human diseases. Thus, in the biogenesis of miRNAs, there 
are canonical and non-canonical (alternative) ways of maturation of 
pri-miRNAs. The canonical path of maturation of primary micro-
RNA transcripts is due to the functioning of  DROSHA and DICER 
proteins. The non-canonical path of maturation of pre-miRNAs is 
performed by DROSHA-, DGCR8-independent, and DICER-in-
dependent processing. The dysfunction of various mechanisms of the 
canonical path of maturation of pre-miRNA is associated with the 
development of some human diseases.
Keywords:  microRNA; miRNA; maturation of prі-miRNA; Ar-
gonaute (AGO) proteins; review
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