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本文公开了能够诱导动物或人的神经元中

来自父本等位基因的泛素‑蛋白质连接酶E3A

(UBE3A)的表达的反义寡核苷酸。所述寡核苷酸

通过与在SNORD115‑45snoRNA下游的UBE3A‑AS的

5'端的SNHG14长非编码RNA杂交而靶向UBE3A父

本等位基因的阻抑基因。还公开了用于治疗天使

综合症的药物组合物和方法。
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1.一种反义寡核苷酸，其包含长度为10至30个核苷酸的连续核苷酸序列，与核酸序列

SEQ  ID  NO：1、SEQ  ID  NO：2、SEQ  ID  NO：3、SEQ  ID  NO：4或SEQ  ID  NO：5的连续部分具有至

少98％的互补性。

2.权利要求1所述的寡核苷酸，其中所述寡核苷酸包含选自由SEQ  ID  NO：6、7、8、9、10

或11组成的组的序列。

3.权利要求1或2所述的寡核苷酸，其包含一个或多个修饰的核苷。

4.权利要求3所述的寡核苷酸，其中所述一个或多个修饰的核苷是2'糖修饰的核苷。

5.权利要求4所述的寡核苷酸，其中一个或多个2'糖修饰的核苷独立地选自由以下组

成的组：2'‑O‑烷基‑RNA、2'‑O‑甲基‑RNA、2'‑烷氧基‑RNA、2'‑O‑甲氧基乙基‑RNA、2'‑氨基‑

DNA、2'‑氟‑DNA、阿拉伯糖核酸(ANA)、2'‑氟‑ANA和LNA核苷。

6.权利要求5所述的寡核苷酸，其中所述一个或多个修饰的核苷是LNA核苷。

7.权利要求1所述的寡核苷酸，其中所述寡核苷酸包含至少一个修饰的核苷间连接。

8.权利要求7所述的寡核苷酸，其中，所述连续核苷酸序列内的核苷间连接是硫代磷酸

酯。

9.权利要求1所述的寡核苷酸，其中所述寡核苷酸能够募集RNase  H。

10.权利要求9所述的寡核苷酸，其中所述寡核苷酸是间隙体。

11.权利要求10所述的寡核苷酸，其中所述寡核苷酸具有选自由SEQ  ID  NO：362至392

组成的组的核酸序列。

12.一种药物组合物，其包含权利要求1至11中任一项所述的寡核苷酸中的一种或多种

以及药学上可接受的稀释剂、溶剂、载体、盐和/或佐剂。

13.一种治疗或预防受试者的天使综合症的方法，其包括向患有或易患天使综合症的

受试者施用治疗或预防有效量的权利要求12所述的组合物。
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天使综合征反义治疗

[0001] 本申请为申请号201880077892.1，申请日为2018年11月30日，发明名称为“天使综

合征反义治疗”的分案申请。

[0002] 相关申请的交叉引用

[0003] 本申请要求2017年12月1日提交的美国临时申请号62/593,431和2018年5月24日

提交的申请序列号62/676,034的权益，所述申请通过引用的方式以其整体并入本文。

[0004] 序列表

[0005] 本申请含有以电子形式提交的序列表，为ASCII .txt文件，名称为“922001‑

2020Sequence  Listing_ST25”，创建于2018年11月30日。该序列表的内容以其整体并入本

文。

背景技术

[0006] 天使综合征(Angelman  syndrome，AS)是与严重的认知和运动缺陷、癫痫、睡眠障

碍和非典型的“快乐”性情相关的神经发育障碍。患有AS的个体常在2‑3岁时被诊断出来，具

有正常的寿命。他们一生都需要的生活辅助和医疗护理。目前患有AS的个体的治疗选择很

少，且其大多数患者需要抗癫痫药物来治疗癫痫发作。

[0007] 天使综合征是由影响母系遗传的泛素‑蛋白质连接酶E3A(UBE3A)基因的表达或功

能的突变引起的。与大多数基因不同，UBE3A经受基因组印记，这是一种罕见的自然存在的

现象，其关闭基因的一个等位基因而使另一个等位基因开启。在中枢神经系统(CNS)的神经

元中，父本UBE3A等位基因是关闭的，而在身体的所有其他细胞类型中，UBE3A的两个等位基

因都是开启的。由于这个原因，AS总是由影响母系遗传的UBE3A等位基因的突变引起。

[0008] 父本UBE3A等位基因通过UBE3A反义转录物(UBE3A‑AS)关闭，UBE3A反义转录物是

表达几种蛋白质编码和非编码转录物的长RNA转录物的组分。UBE3A‑AS自父本等位基因表

达并且仅在CNS的神经元中，并且对于关闭父本UBE3A等位基因的表达是充分且必需的。

UBE3A为何在神经元中印迹的原因是不清楚的，但其为治疗患有AS的个体创造了独特的机

会，因为在父本染色体上存在有功能的(虽然是非活性的)UBE3A拷贝。目前为止的研究表

明，开启父本UBE3A等位基因是治疗AS的可行疗法。

发明概述

[0010] 本文公开了UBE3A‑AS转录物的5'端的一个区域，该区域对其稳定性是重要的。基

于这些发现，设计靶向该区域的反义寡核苷酸(ASO)，以便终止UBE3A‑AS的转录并重新激活

父本UBE3A等位基因的表达。这些靶向UBE3A‑AS的5'端的ASO能够使UBE3A‑AS的转录停止并

开启父本UBE3A等位基因。SNHG14是一种多顺反子转录物，其编码几种不同的RNA，包括

UBE3A‑AS。

[0011] 因此，本文公开了ASO，其含有长度为10至30个核苷酸(即，10、11、12、13、14、15、

16、17、18、19、20、21、22、23、24、25、26、27、28、29或30个)的连续核苷酸序列，并且与

SNORD115的3'端和SNORD109B的5'端(被认为是代表UBE3A反义转录物(UBE3A‑AS)的5'端)
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之间的靶外显子具有至少98％(即98％、99％或100％)的互补性。特别地，靶外显子可以在

UBE3A‑AS的5 '端中，对应于人染色体15人类基因组装配hg19上的位置25 ,511 ,577至25 ,

516,681。在一些实施方案中，靶核酸是位于UBE3A‑AS的5'端中的五个外显子之一，其可对

应于位置25,511 ,577至25,511 ,761(外显子1)、25,512,059至25,512,191(外显子2)、25,

513,476至25,513,600(外显子3)、25,514,752至25,514,880(外显子4)以及25,516,565至

25,516,681(外显子5)。因此，靶核酸可以是SEQ  ID  NO：1、2、3、4或5内的10至30个核苷酸的

连续核酸序列。

[0012] 在一些实施方案中，靶序列是包括UBE3A‑AS外显子1‑5、UBE3A‑AS外显子5和

SNORD109B外显子1、和/或SNORD109B外显子1‑2的外显子边界。

[0013] 设计ASO的方法和策略是本领域已知的。在一些实施方案中，ASO被设计成靶向在

人类受试者之间保守的序列。在一些实施方案中，ASO被设计成靶向在灵长类受试者之间保

守的序列。

[0014] 寡核苷酸可以是反义寡核苷酸(即，如本领域普通技术人员将理解的那样‑对其靶

核酸反义)，例如具有间隙体(gapmer)设计。所公开的寡核苷酸能够通过降解、减少或去除

UBE3A‑AS转录物而在神经元中诱导父本UBE3A表达。这通过其在SNORD109B  snoRNA的上游

位点靶向UBE3A‑AS的5'端来完成。设计为靶向外显子1‑5的ASO的实例在表1、2、3、4或5中提

供。例如，在一些实施方案中，ASO包含核酸序列SEQ  ID  NO：6、7、8、9、10或11。

[0015] 所公开的ASO还可以具有一种或多种修饰以改善稳定性、溶解性、活性、细胞分布

和/或细胞摄取。例如，所公开的ASO可含有一个或多个糖修饰的核苷和/或修饰的核苷间连

接。例如，在一些实施方案中，寡核苷酸包含一个或多个从天然磷酸二酯修饰为例如对核酸

酶攻击更有抵抗力的核苷间连接。在一些实施方案中，ASO含有一个或多个修饰的核碱基，

其不同于天然存在的核碱基，但是在核酸杂交期间起作用。

[0016] 在一些实施方案中，ASO是DNA寡核苷酸。在一些实施方案中，ASO是RNA寡核苷酸。

在其他实施方案中，ASO含有脱氧核苷酸和核糖核苷酸。例如，ASO可以是间隙体、头聚体

(headmer)或尾聚体(tailmer)寡核苷酸。在一些实施方案中，间隙体的中央嵌段的侧翼是

修饰的核糖核苷酸嵌段，其保护内部嵌段免于核酸酶降解。例如，ASO可以含有一段7、8、9、

10或更多个天然DNA单体以激活靶RNA的RNase  H裂解，以及在3'端和5'端具有3、4或5个修

饰的核糖核苷酸单体用于防止核酸外切酶。在一些情况下，修饰的核糖核苷酸是2′‑O‑甲基

(OMe)RNA核苷酸、2′‑O‑甲氧基乙基(MOE)‑修饰的核苷酸或2′‑锁核酸(LNA)。间隙体ASO的

实例在表7、11和17中提供。因此，在一些实施方案中，所公开的ASO具有选自SEQ  ID  NO：362

至392的核酸序列。

[0017] 还公开了包含一种或多种本文公开的ASO以及药学上可接受的稀释剂、载体、盐

和/或佐剂的药物组合物。

[0018] 还公开了通过以有效量向父本UBE3A表达被抑制的靶细胞施用一种或多种本文所

公开的ASO或公开的组合物，而在所述细胞中体内或体外诱导UBE3A表达的方法。

[0019] 还公开了用于治疗或预防与UBE3A的体内活性相关的疾病、病症或功能障碍的方

法，包括向患有或易患该疾病、病症或功能障碍如天使综合征的受试者施用治疗或预防有

效量的一种或多种所公开的ASO。

[0020] 本发明的一个或多个实施方案的细节在下面的附图和描述中阐明。通过说明书和
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附图以及权利要求书，本发明的其他特征、目的和优点将变得显而易见。例如，本领域技术

人员阅读本说明书将理解，本发明证明了本文所述的某些序列影响UBE3A表达的有用性，并

且进一步教导了为此类序列或靶向(例如，与之互补)此类序列的寡核苷酸形式的有用性。

本领域技术人员将理解，本发明不限于任何特定的作用机制–只要寡核苷酸可以是有用的，

无论它们是否经由反义机制起作用，例如涉及RNase  H活性，并且还提供了为此类序列或靶

向此类序列的寡核苷酸和其他治疗形式(例如，siRNA、shRNA、核酸酶gRNA等)。类似地，本领

域技术人员将理解，通过定义如本文所述的有用序列，本发明还描述了此类序列的多种形

式(例如，作为核酸载体的一部分，例如可以在其中表达它们的载体(例如，体内、体外或两

者兼有等))。因此，本领域技术人员阅读本发明将理解，本文中提及“ASO”是示例性的，并且

可以利用适当的核酸(例如，寡核苷酸)，而不论其作用机制如何；本领域技术人员知道关于

通过各种机制(例如，siRNA、shRNA、核酸酶gRNA等)中的任何一种起作用的核酸(例如，寡核

苷酸)的适当形式和结构的大量文献。在一些实施方案中，提供的核酸结合了本领域已知在

一种或多种机理环境(例如，涉及RNase  H、RISC、核酸指导的核酸酶，如Cas等)中有用的格

式和/或结构特征。

附图说明

[0021] 图1A至1D示出了人和小鼠中的Prader‑Willi/天使综合征(PWS/AS)印记区域。图

1A显示了人PWS/AS印迹区域的RefSeq注释。图1B显示了小鼠中PWS/AS印迹直系同源区域的

RefSeq注释。图1C显示了UBE3A‑AS和UBE3A的3′端。图1D示出了链比对，其显示人、猕猴(食

蟹猕猴(Cynomolgus  macaque))、猪、大象、小鼠和大鼠之间的直系同源区域。靶区域在非人

灵长类动物中是保守的，但在啮齿动物中不是保守的。图1D还显示了区域的基因组进化速

率评测(GERP)图。正值代表特定DNA碱基处的进化限制。

[0022] 图2A至2E示出了靶向小鼠Ube3a‑AS的ASO的分析。图2A是小鼠Ube3a‑AS转录物和

小鼠特异性ASO的大概位置的示意图。方框和线条分别代表外显子和内含子。箭头代表转录

方向。图2B是用于测量父本Ube3a蛋白水平的Ube3aYFP报道基因等位基因的示意图。通过将

黄色荧光蛋白(YFP)靶向内源性Ube3a基因座的3'端，生成Ube3aYFP小鼠模型。Ube3a‑AS的

表达抑制了父本Ube3aYFP等位基因的转录，而Ube3a‑AS的缺失重新激活了父本Ube3aYFP的

表达，这可通过使用抗YFP抗体的免疫荧光成像来检测。图2C是检查小鼠原代海马神经元中

ASO的实验时间线的示意图。从具有父系遗传的Ube3aYFP等位基因的新生小鼠产生小鼠原

代海马神经元(0DIV)，并在体外7天后进行处理(7DIV)。处理后三天(10DIV)，测量个体细胞

中的Ube3aYFP蛋白水平。图2D含有免疫荧光图像，其显示用溶媒(veh)、阴性对照ASO(ASO‑

C)、托泊替康(Topo)、ASO‑B和ASO  1.1处理的原代神经元中的父本Ube3aYFP蛋白。图2E显示

了用溶媒(veh，1％DMSO；n＝3)、对照ASO(ASO‑C，15μM；n＝3)、托泊替康(Topo，0.3μM；n＝
3)、ASO‑B(1、5、15μM；n＝3)、ASO‑1.1(1、5、15μM)、ASO‑1.2(1、5、15μM)和ASO  3.1(1、5、15μ
M)处理的个体神经元细胞中的平均父本Ube3aYFP强度水平。缩写：YFP，黄色荧光蛋白；Tx，

治疗；DIV，体外天数；n.s.，不显著。误差线代表平均值的标准误差。

[0023] 图3A至3D显示了靶向人UBE3A‑AS的ASO的分析。图3A是显示人UBE3A‑AS和人特异

性ASO(ASO  1‑6)的大概位置的示意图。ASO‑7位于UBE3A‑AS的内含子中。方框和线条分别代

表外显子和内含子。图3B是检查来自核型正常个体的人GABAergic诱导的多能干细胞
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(iPSC)衍生的神经元中的ASO的实验时间线的示意图。在14DIV后处理人iPSC衍生的神经

元，然后在20DIV进行RNA分离处理。图3C和3D显示在用对照ASO(ASO‑C，10μM)和ASO  1‑7(10

μM)以及托泊替康(Topo，1μM)处理的iPSC衍生的神经元中UBE3A‑AS(图3C)和UBE3A(图3D)

的相对稳态RNA水平(相对于ASO‑C标准化)。缩写：Tx，治疗；DIV，体外天数。误差线代表平均

值的标准误差。

[0024] 图4A至4I显示在GABAergic  iPSC衍生的神经元中对人ASO‑4和托泊替康的分析。

图4A至4F显示在用ASO‑4和托泊替康(1nM、3nM、10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和
30μM)的10个点的1/2log剂量曲线处理的iPSC衍生的神经元中UBE3A‑AS(图4A)、SNORD116

(图4B)、IPW(图4C)、SNORD115(图4D)、SNORD109A/B(图4E)和UBE3A(图4F)稳态RNA水平的相

对表达(相对于1nM标准化)。图4G是检查在59DIV处理的GABAergic  iPSC衍生的神经元中

ASO‑4的实验时间线的示意图。图4H至4I显示在用ASO‑C(10μM)和ASO‑4(1、5和10μM)处理的

iPSC衍生的神经元中UBE3A‑AS(图4H)和UBE3A(图4I)稳态RNA水平的相对表达(相对于ASO‑

C标准化)。缩写：Tx，治疗。误差线代表平均值的标准误差。

[0025] 图5A至5F显示在人GABAergic和谷氨酸能iPSC衍生的神经元中优化的ASO的分析。

图5A是检查GABAergic  iPSC衍生的神经元中优化的ASO的实验时间线的示意图。图5B显示

用ASO‑3.1、ASO‑3.2、ASO‑4.1、ASO‑4.2、ASO‑4.3、ASO‑4.4、ASO‑6.1、ASO‑4.I和ASO‑4.S的5

个点的1/2log剂量曲线(30nM、100nM、300nM、1μM、3μM；n＝6)处理的iPSC衍生的神经元中

UBE3A‑AS稳态RNA水平的相对表达(相对于水对照标准化)。ASO‑4.I和ASO‑4.S代表由两家

公司(ASO‑4.I，Integrated  DNA  Technologies；ASO‑4.S，Sigma‑Aldrich)制造的ASO‑4。图

5C是检查GABAergic  iPSC衍生的神经元中ASO‑4和ASO‑6.1的实验时间线的示意图。图5D显

示用ASO‑4(ASO‑4 .I和ASO‑4 .S)和ASO‑6 .1的10个点的1/2log剂量曲线(1nM、3nM、10nM、

30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和30μM；n＝3)处理的iPSC衍生的神经元中UBE3A‑AS和

UBE3A稳态RNA水平的相对表达(相对于1nM标准化)。图5E是检查谷氨酸能iPSC衍生的神经

元中ASO‑4和ASO‑6.1的实验时间线的示意图。图5F显示在用ASO‑4(ASO‑4.I和ASO‑4.S)和

ASO‑6.1的10个点的1/2log剂量曲线(1nM、3nM、10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和
30uM；n＝3)处理的iPSC衍生的神经元中UBE3A‑AS和UBE3A稳态RNA水平的相对表达(相对于

水对照标准化)。误差线代表平均值的标准误差。

[0026] 图6A至6D显示在小鼠PWS/AS印迹区域中ASO靶区域的鉴定。图6A显示小鼠染色体

7C上的直系同源PWS/AS印迹区域的RefSeq注释。图6B示出根据来自小鼠脑的RNA测序(RNA‑

seq)数据产生的转录物装配。图6C显示ASO靶区域，其显示了保留在Snord115宿主基因转录

物/Ube3a‑AS的5'端的外显子中的Snord115  snoRNA。比对的RNA‑seq读段描述在组装的转

录物下方。外显子和内含子分别用方框和线条表示。图6D是在保留的外显子Snord115_

ENSMUST00000101836(SEQ  ID  NO：490)、Snord115_ENSMUST00000101936(SEQ  ID  NO：491)、

Snord115_ENSMUST00000104493(SEQ  ID  NO：492)、Snord115_ENSMUST00000082443(SEQ  ID 

NO：493)和Snord115_ENSMUST00000104427(SEQ  ID  NO：494)中的snoRNA的序列比对，表明

保留的snoRNA具有简并的C盒(C  Box)，其是功能性snoRNA的形成所必需的。

[0027] 图7A至7G显示在人PWS/AS印迹区域中ASO靶区域的鉴定。图7A显示Prader‑Willi/

天使综合症(PWS/AS)印迹区域的RefSeq注释。图7B显示人PWS多顺反子转录物的RNA‑seq装

配。图7C显示SNORD115‑45保留在SNORD115宿主基因转录物的3′端/UBE3A‑AS的5′端的外显
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子中。比对的RNA‑seq读段由成年人类大脑产生，表明L1  LINE被转录。图7D显示SNORD115簇

(SNORD115‑39‑48和SNORD109B)的3'端的RefSeq注释。图7E显示L1  LINE元件在SNORD115‑

44和SNORD115‑45之间的位置。图7F显示代表主要进化枝的胎盘哺乳动物的链比对，表明在

SNORD115‑45‑48区域的保守性，尽管在啮齿动物中有所减少。图7G显示靶区域中的snoRNA

与SNORD115‑44(功能性snoRNA) (SEQ  ID  NO：495)、SNORD115‑48(SEQID  NO：496)、

SNORD115‑45(SEQ  ID  NO：497)、SNORD115‑46(SEQ  ID  NO：498)和SNORD115‑47(SEQ  ID  NO：

499)的序列比对，表明SNORD115‑45(保留的)、SNORD115‑46(部分保留的)和SNORD116‑47具

有简并的C盒，其是功能性snoRNA的形成所必需的。

[0028] 图8A至8C显示候选ASO的药效学分析。图8A显示在用具有不同主链和RNA修饰设计

的ASO‑4和ASO‑6.1的10个点的1/2log剂量曲线(1nM、3nM、10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μ
M、10μM和30μM；n＝2)处理的GABAergic  iPSC衍生的神经元中标准化的UBE3A‑AS稳态RNA水

平的拟合剂量响应曲线。使用4参数逻辑回归模型(Hill)拟合剂量响应曲线。图形代表拟合

的模型和标准误差。Y轴表示UBE3A‑AS  RNA的相对水平，X轴表示ASO的对数摩尔(M)浓度。图

8B和8C是拟合的剂量响应曲线的分层聚类树状图和星座图，显示候选ASO之间的关系并分

组为3个聚类。

[0029] 图9显示了在天使综合征iPSC衍生的神经元中ASO‑6.1.PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L的

药效学分析。在用ASO‑6.1.PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L的10个点的1/2log剂量曲线(1nM、3nM、

10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和30μM；n＝3)处理的天使综合征iPSC衍生的神经

元中标准化的UBE3A‑AS稳态RNA水平的4参数逻辑回归模型(Hill)。

[0030] 图10显示在用ASO‑6.1‑PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L处理的天使综合征iPSC神经元中

由PWS多顺反子转录物编码的RNA的表达分析。显示了在用溶媒(1％H2O；n＝3)、ASO‑

6 .1 .PO‑1 .O(30μM；n＝3)和ASO‑4 .4 .PS .L(30μM；n＝3)处理的AS  iPSC衍生的神经元中

SNURF、SNRPN、SNHG116、SNORD116  snoRNAs、IPW、SNHG115、SNORD115  snoRNAs、UBE3A‑AS和

UBE3A的标准化稳态RNA水平。数据代表相对于溶媒的RNA的平均百分比。误差线代表平均值

的标准误差。星号(*)表示使用单向ANOVA及Dunnett多重比较检验相对于溶媒具有统计学

显著差异(p<0.05)。

[0031] 图11显示在食蟹猕猴中ASO‑6.1.PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L的药效学分析。显示了用

溶媒(0.9％盐水；n＝5)、ASO‑6.1.PO‑1.O(10mg；n＝3)和ASO‑4.4.PS.L(10mg；n＝3)治疗的

猕猴CNS区域中UBE3A‑AS的稳态RNA水平。数据代表UBE3A‑AS  RNA相对于溶媒的平均百分

比。误差线代表平均值的标准误差。星号(*)表示使用单向ANOVA及Dunnett多重比较检验相

对于溶媒具有统计学显著差异(p<0.05)。

发明详述

[0033] UBE3A‑AS/Ube3a‑AS转录物，也称为泛素‑蛋白质连接酶E3A反义转录物和UBE3A‑

AS/Ube3a‑AS，是由UBE3A‑AS转录物转录产生的转录物的名称，其位于相对于UBE3A基因的

反义DNA链上。注意，全部大写的基因名称表示人类基因(例如UBE3A)，仅首字母大写的基因

名称表示小鼠基因(例如Ube3a)。UBE3A‑AS转录物是作为编码SNURF‑SNRPN、孤儿C/D盒小核

仁RNA(SNORD)簇和几个未表征的长非编码RNA的大多顺反子转录单元的一部分转录的。在

小鼠和人类中，UBE3A/Ube3a基因均印记在中枢神经系统的神经元中，在此其仅自母本等位
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基因表达。UBE3A‑AS/Ube3a‑AS转录物对于沉默父本UBE3A/Ube3a等位基因的转录是必要且

充分的，并且UBE3A‑AS/Ube3a‑AS的抑制重新激活了父本UBE3A/Ube3a等位基因的转录。影

响母本遗传的UBE3A等位基因的功能或表达的突变引起了天使综合征(AS)。在AS中，父本等

位基因是功能性的，但在表观遗传上是沉默的。如果在AS患者中不被沉默，则父本UBE3A等

位基因可能是神经元中功能性UBE3A的来源。

[0034] 编码UBE3A‑AS的多顺反子转录单位(下文称为PTU)长约450,000个碱基对。PTU的

转录起始于SNURF‑SNRPN基因座中的上游外显子(U‑外显子)，并朝UBE3A的5'端终止。PTU的

组织方式(5 '‑3 ')如下：SNURF‑SNRPN、SNORD107、SNORD64、SNORD109A、SNORD116(29个拷

贝)、IPW、SNORD115(48个拷贝)、SNORD109B和UBE3A，它们的方向与上游转录物的方向相反。

多顺反子转录物被选择性地剪接，并进行选择性3 '‑加工。SNURF‑SNRPN编码两个多肽。

SNORD位于宿主基因转录物(SNHG14)的内含子中，并通过所剪接的内含子的核酸外切脱支

生成。UBE3A‑AS代表与UBE3A基因重叠的转录物的3'端。大多数C/D  box  snoRNA在核糖体生

物发生中起作用，其中它们指导核糖体RNA(rRNA)的2'‑O‑甲基化；然而，位于PWS/AS区域中

的snoRNA缺少与已知rRNA的任何序列互补性；然而，已经发现SNORD115  snoRNA改变了5‑羟

色胺受体2C  pre‑mRNA的选择性剪接。

[0035] 本文公开了UBE3A‑AS转录物的5'端对其稳定性是重要的证据。如本文所公开的，

靶向UBE3A‑AS  5'端的ASO能够降低UBE3A‑AS水平，大概是通过使UBE3A‑AS的转录停止，并

开启父本UBE3A等位基因。

[0036] 本文所用的术语“寡核苷酸”，如技术人员通常所理解的，被定义为包含两个或更

多个共价连接的核苷的分子。这样的共价连接的核苷也可以称为核酸分子或寡聚物。寡核

苷酸通常在实验室中通过固相化学合成然后纯化来制备。当提及寡核苷酸的序列时，指的

是共价连接的核苷酸或核苷的核碱基部分或其修饰的序列或顺序。本文公开的寡核苷酸是

人造的，例如化学合成的。本文公开的寡核苷酸还可以包含一种或多种修饰的核苷或核苷

酸。

[0037] 本文所用的术语“反义寡核苷酸”被定义为能够通过与靶核酸、特别是与靶核酸上

的连续序列杂交来调节靶基因表达的寡核苷酸。在一些实施方案中，本文公开的反义寡核

苷酸是单链的。

[0038] 术语“连续核苷酸序列”是指寡核苷酸的与靶核酸互补的区域。该术语在本文中与

术语“连续核碱基序列”和术语“寡核苷酸基序序列”互换使用。在一些实施方案中，寡核苷

酸的所有核苷酸都存在于连续核苷酸序列中。在一些实施方案中，寡核苷酸包含连续核苷

酸序列，并且可以任选地包含其他核苷酸，例如可以用于将官能团连接至连续核苷酸序列

的核苷酸接头区。核苷酸接头区可以与或可以不与靶核酸互补。

[0039] 核苷酸是寡核苷酸和多核苷酸的构建嵌段，并且可以包括天然存在的核苷酸和非

天然存在的核苷酸。实际上，核苷酸如DNA和RNA核苷酸包含核糖部分、核碱基部分和一个或

多个磷酸酯基团(其在核苷中不存在)。核苷和核苷酸也可以可互换地称为“单元”或“单

体”。

[0040] 本文所用的术语“修饰的核苷”或“核苷修饰”是指与等同的DNA或RNA核苷相比，通

过引入糖部分或(核)碱基部分的一个或多个修饰而被修饰的核苷。在一些实施方案中，修

饰的核苷包含修饰的糖部分。术语修饰的核苷在本文中还可与术语“核苷类似物”或修饰的
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“单元”或修饰的“单体”互换使用。

[0041] 如技术人员通常所理解的，术语“修饰的核苷间连接”被定义为除磷酸二酯(PO)连

接或天然磷酸酯连接之外，将两个核苷共价偶联在一起的连接。具有修饰的核苷间连接的

核苷酸也称为“修饰的核苷酸”。在一些实施方案中，与磷酸二酯连接相比，修饰的核苷间连

接增加了寡核苷酸的核酸酶抗性。对于天然存在的寡核苷酸，核苷间连接包括在相邻核苷

之间形成磷酸二酯键的磷酸酯基团。修饰的核苷间连接在稳定寡核苷酸用于体内用途中特

别有用，并且可以用于防止核酸酶在本文公开的寡核苷酸中的DNA或RNA核苷区域，例如在

间隙体寡核苷酸的缺口区域内，以及在修饰的核苷区域内切割。

[0042] 在一些实施方案中，寡核苷酸包含一个或多个从天然磷酸二酯修饰为例如对核酸

酶攻击更有抗性的核苷间连接。核酸酶抗性可以通过在血清中孵育寡核苷酸或通过使用核

酸酶抗性测定法[例如蛇毒磷酸二酯酶(SVPD)]来确定，这两种方式都是本领域众所周知

的。能够增强寡核苷酸的核酸酶抗性的核苷间连接称为核酸酶抗性核苷间连接。

[0043] 在一些实施方案中，寡核苷酸或其连续核苷酸序列中至少50％的核苷间连接被修

饰，例如，寡核苷酸或其连续核苷酸序列中至少60％、如至少70％、如至少80％或如至少

90％的核苷间连接被修饰。在一些实施方案中，寡核苷酸或其连续核苷酸序列的所有核苷

间连接被修饰。

[0044] 将认识到，在一些实施方案中，将寡核苷酸连接至非核苷酸官能团如缀合物的核

苷间连接可以是磷酸二酯。在一些实施方案中，将寡核苷酸连接至非核苷酸官能团的核苷

间连接被修饰。

[0045] 在一些实施方案中，寡核苷酸或其连续核苷酸序列的所有核苷间连接是核酸酶抗

性核苷间连接。

[0046] 修 饰 的 核 苷 间 连 接 可 以 例 如 选 自 包 含 硫 代 磷 酸 酯 、二 硫 代 磷 酸 酯

(diphosphorothioate)和硼烷磷酸酯的组。在一些实施方案中，修饰的核苷间连接与本文

公开的寡核苷酸的RNase  H募集相容，例如，硫代磷酸酯、二磷酸硫代磷酸酯或硼烷磷酸酯。

[0047] 在一些实施方案中，核苷间连接包含硫(S)，如硫代磷酸酯核苷间连接。

[0048] 硫代磷酸酯核苷间连接由于核酸酶抗性、有益的药代动力学和易于制造而特别有

用。在优选的实施方案中，寡核苷酸或其连续核苷酸序列中至少50％的核苷间连接是硫代

磷酸酯，例如，寡核苷酸或其连续核苷酸序列中至少60％、如至少70％、如至少80％或如至

少90％的核苷间连接是硫代磷酸酯。在一些实施方案中，寡核苷酸或其连续核苷酸序列中

的所有核苷间连接都是硫代磷酸酯。

[0049] 在一些实施方案中，寡核苷酸包含一个或多个中性核苷间连接，特别是选自磷酸

三酯、甲基膦酸酯、MMI、酰胺‑3、甲缩醛或硫代甲缩醛的核苷间连接。更多的核苷间连接在

WO2009/124238(通过引用并入本文)中公开。在一个实施方案中，核苷间连接选自WO2007/

031091(通过引用并入本文)中公开的接头。

[0050] 核酸酶抗性连接，如硫代磷酸酯连接，特别可用于在与靶核酸形成双链体时能够

募集核酸酶的寡核苷酸区域中，如间隙体的G区，或头聚体和尾聚体的未修饰核苷区。但是，

硫代磷酸酯连接也可用于非核酸酶募集区和/或亲和力增强区，如间隙体的F和F'区，或头

聚体和尾聚体的修饰核苷区。

[0051] 然而，每个设计区域可以包含除硫代磷酸酯以外的核苷间连接，如磷酸二酯连接，
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特别是在修饰的核苷如LNA保护该连接抵抗核酸酶降解的区域中。包括磷酸二酯连接，如一

个或两个连接，特别是在修饰的核苷单元之间或邻近修饰的核苷单元(通常在非核酸酶募

集区域中)可改变寡核苷酸的生物利用度和/或生物分布。通过引用将WO2008/113832并入

本文，以教导具有磷酸二酯连接的寡核苷酸。

[0052] 在一些实施方案中，寡核苷酸中的所有核苷间连接都是硫代磷酸酯连接和/或硼

烷磷酸酯连接。在一些实施方案中，寡核苷酸中的所有核苷间连接是硫代磷酸酯连接。

[0053] 术语核碱基包括在核酸杂交中形成氢键的核苷和核苷酸中存在的嘌呤(例如腺嘌

呤和鸟嘌呤)和嘧啶(例如尿嘧啶、胸腺嘧啶和胞嘧啶)部分。术语核碱基还涵盖修饰的核碱

基，其可以不同于天然存在的核碱基，但是在核酸杂交期间是功能性的。在本文中，“核碱

基”是指天然存在的核碱基，如腺嘌呤、鸟嘌呤、胞嘧啶、胸腺嘧啶、尿嘧啶、黄嘌呤和次黄嘌

呤，以及非天然存在的变体。

[0054] 在一些实施方案中，通过将嘌呤或嘧啶变为修饰的嘌呤或嘧啶，如取代的嘌呤或

取代的嘧啶，如选自以下的核碱基来修饰核碱基部分：异胞嘧啶、假异胞嘧啶、5‑甲基‑胞嘧

啶、5‑噻唑并‑胞嘧啶(5‑thiozolo‑cytosine)、5‑丙炔基‑胞嘧啶、5‑丙炔基‑尿嘧啶、5‑溴

尿嘧啶、5‑噻唑并‑尿嘧啶、2‑硫代尿嘧啶、2'硫代‑胸腺嘧啶、肌苷、二氨基嘌呤、6‑氨基嘌

呤、2‑氨基嘌呤、2,6‑二氨基嘌呤和2‑氯‑6‑氨基嘌呤。

[0055] 核碱基部分可以由每个相应核碱基的字母代码表示，例如，A、T、G、C或U，其中每个

字母可以任选地包括等同功能的修饰的核碱基。例如，在示例性的寡核苷酸中，核碱基部分

选自A、T、G、C和5‑甲基胞嘧啶(5mC)。也可以使用这些修饰的组合。例如，可以使用5mC  LNA

核苷。同样地，可以使用2′‑羟基甲基(2′‑OMe)5mC。

[0056] 术语“互补性”描述了核苷/核苷酸的Watson‑Crick碱基配对的能力。Watson‑

Crick碱基对是鸟嘌呤(G)‑胞嘧啶(C)以及腺嘌呤(A)‑胸腺嘧啶(T)/尿嘧啶(U)。将理解，寡

核苷酸可以包含具有修饰的核碱基的核苷，例如，经常使用5‑甲基胞嘧啶代替胞嘧啶，因

此，术语互补性涵盖未修饰的和修饰的核碱基之间的Watson  Crick碱基配对。

[0057] 本文所用的术语“互补％”是指核酸分子(例如寡核苷酸)中在给定位置与单独的

核酸分子(例如，靶核酸)中在给定位置的连续核苷酸序列互补(即形成Watson  Crick碱基

对)的连续核苷酸序列中的核苷酸数的百分比。通过计算在两个序列之间形成配对的对齐

碱基的数目，除以寡核苷酸中核苷酸的总数，然后乘以100，来计算百分比。在这种比较中，

未对齐(形成碱基对)的核碱基/核苷酸称为错配。

[0058] 本文所用的术语“杂交”应理解为两条核酸链(例如，寡核苷酸和靶核酸)在相对链

上的碱基对之间形成氢键，从而形成双链体。两条核酸链之间结合的亲和力是杂交的强度。

这通常用解链温度(Tm)来描述，解链温度定义为一半的寡核苷酸与靶核酸形成双链体的温

度。在生理条件下，Tm与亲和力并不严格成比例 (Mergny  and  Lacroix ,2003 ,

Oligonucleotides  13:515‑537)。标准状态吉布斯自由能Δ G°是结合亲和力的更准确的表

示，并且与反应的解离常数(Kd)的关系为Δ G°＝‑RTln(Kd)，其中R为气体常数，T为绝对温

度。因此，寡核苷酸与靶核酸之间的反应的非常低的 Δ G°反映了寡核苷酸与靶核酸之间的

强杂交。Δ G°是与水溶液浓度为1M、pH为7、温度为37℃的反应相关的能量。寡核苷酸与靶核

酸的杂交是自发反应，并且对于自发反应，Δ G°小于零。Δ G°可以通过实验来测量，例如通

过使用如以下文献中所述的等温滴定量热(ITC)方法来测量：Hansen  et  al .,1965 ,
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Chem.Comm.36‑38和Holdgate  et  al.,2005,Drug  Discov  Today。技术人员将知道商业设

备可用于Δ G°测量。Δ G°也可通过使用如SantaLucia,1998,Proc  Natl  Acad  Sci  USA.95:

1460‑1465描述的最近邻模型，通过使用如Sugimoto  et  al .,1995 ,Biochemistry  34:

11211‑11216和McTigue  et  al.,2004,Biochemistry43:5388‑5405所述的适当推导的热力

学参数进行数字估计。为了可能调节其杂交的预期的核酸靶，对于长度为10‑30个核苷酸的

寡核苷酸，本文公开的寡核苷酸以低于‑10kcal的估计 Δ G°值与靶核酸杂交。在一些实施方

案中，杂交的程度或强度通过标准状态吉布斯自由能 Δ G°测量。对于长度为8‑30个核苷酸

的寡核苷酸，寡核苷酸可以以低于‑10kcal的范围，如低于‑15kcal，如低于‑20kcal，如低

于‑25kcal的估计Δ G°值与靶核酸杂交。在一些实施方案中，寡核苷酸以‑10至‑60kcal，如‑

12至‑40，如‑15至‑30kcal或‑16至‑27kcal，如‑18至‑25kcal的估计Δ G°值与靶核酸杂交。

[0059] 在一些实施方案中，所公开的寡核苷酸包含至少8个核苷酸的连续核苷酸序列，其

与靶核酸分子中存在的靶序列互补或杂交。连续核苷酸序列(以及因此的靶序列)包含至少

8个连续核苷酸，如9、10、11、12、13、14、15、16、17、18、19、20、21、22、23、24、25、26、27、28、29

或30个连续核苷酸，如12‑25个，如14‑18个连续核苷酸。

[0060] 在一些实施方案中，所公开的寡核苷酸是功能性核酸，如siRNA、shRNA或核酸酶

gRNA，其抑制、突变或删除靶核酸序列。

[0061] 本文所用的术语“表达的调节”应理解为与施用寡核苷酸之前的UBE3A的量相比

时，寡核苷酸改变UBE3A  RNA/蛋白质的量的能力的一般术语。或者，可以通过参考不施用所

公开的寡核苷酸的对照实验确定表达的调节。寡核苷酸实现的调节作用与其降低、去除、阻

止、减少、减弱或终止对父本UBE3A‑AS转录物的抑制作用的能力有关，即通过靶向

SNORD115‑45snoRNA下游的UBE3A‑AS的5'端。调节也可被看作是寡核苷酸恢复、增加或增强

父本UBE3A表达的能力，例如通过去除或阻断受UBE3A‑AS影响的抑制机制。

[0062] 所公开的寡核苷酸可以包含一个或多个具有修饰的糖部分(即与DNA和RNA中存在

的核糖糖部分相比时糖部分的修饰)的核苷。已经制成了许多具有核糖糖部分修饰的核苷，

主要目的是改善寡核苷酸的某些性质，如亲和力和/或核酸酶抗性。这样的修饰其中的核糖

环结构被修饰的那些结构替换，例如通过用己糖环(HNA)或双环(它们通常在核糖环(LNA)

的C2和C4碳原子之间具有双自由基桥)或未连接的核糖环(其通常在C2和C3碳之间缺少连

接(例如，UNA))。其他糖修饰的核苷包括例如双环己糖核苷(WO2011/017521)或三环核苷

(WO2013/154798)。修饰的核苷还包括其中糖部分被非糖部分替代的核苷，例如在肽核酸

(PNA)或吗啉代核酸的情况下。

[0063] 糖修饰还包括通过将核糖环上的取代基改变为氢或天然存在于DNA和RNA核苷中

的2'‑OH基团以外的基团而进行的修饰。取代基可以例如在2'、3'、4'或5'位置引入。具有修

饰的糖部分的核苷也包括2'修饰的核苷，如2'取代的核苷。实际上，已经将很多焦点集中在

开发2'取代的核苷上，并且发现许多2'取代的核苷在掺入寡核苷酸时具有有益的性质，如

增强的核苷抗性和增强的亲和力。

[0064] 2'糖修饰的核苷是在2'位置具有除H或—OH以外的取代基的核苷(2'取代的核苷)

或包含2'连接的双自由基的核苷，并包括2'取代的核苷和LNA(2'‑4 '双自由基桥联的)核

苷。例如，2'修饰的糖可以提供与寡核苷酸的增强的结合亲和力和/或增加的核酸酶抗性。

2'取代的修饰核苷的实例是2'‑O‑烷基‑RNA、2'‑O‑甲基‑RNA(O‑Me)、2'‑烷氧基‑RNA、2'‑O‑
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甲氧基乙基‑RNA(MOE)、2'‑氨基‑DNA、2'‑氟‑RNA和2'‑氟‑ANA(F‑ANA)。更多的实例，请参见

Freier&Altmann；Nucl.Acid  Res.,1997,25,4429‑4443和Uhlmann；Curr.Opinion  in  Drug 

Development,2000,3(2) ,293‑213；以及Deleavey和Damha,Chemistry  and  Biology  2012,

19,937。

[0065] 锁核酸(LNA)核苷是修饰核苷，其在核苷酸的核糖糖环的C2'和C4'之间包含接头

基团(称为双自由基或桥)。这些核苷在文献中也称为桥接的核酸或双环核酸(BNA)。

[0066] 核酸酶介导的降解是指寡核苷酸能够介导互补核苷酸序列的降解(当与这样的序

列形成双链体时)。

[0067] 在一些实施方案中，寡核苷酸可以通过核酸酶介导的靶核酸降解而起作用，其中

所公开的寡核苷酸能够募集核酸酶，特别是内切核酸酶，优选内切核糖核酸酶(RNase)，如

RNase  H。经由核酸酶介导的机制起作用的寡核苷酸设计的实例是通常包含至少5或6个DNA

核苷的区域并且在一侧或两侧侧接增强亲和力的核苷的寡核苷酸，例如间隙体、头聚体和

尾聚体。

[0068] 本文所用的术语“间隙体”是指反义寡核苷酸，其包含募集RNase  H的寡核苷酸(缺

口)区域，该区域在5'和3'侧接一个或多个增强亲和力的修饰核苷(侧翼)。本文描述了各种

间隙体设计。头聚体和尾聚体是能够在其中一个侧翼缺失的情况下募集RNase  H的寡核苷

酸，即，仅寡核苷酸的一个末端包含增强亲和力的修饰核苷。对于头聚体，缺失3'侧翼(即5'

侧翼包含增强亲和力的修饰核苷)，而对于尾聚体，缺失5'侧翼(即3'侧翼包含增强亲和力

的修饰核苷)。

[0069] 所公开的寡核苷酸与一个或多个非核苷酸部分的缀合可以例如通过影响寡核苷

酸的活性、细胞分布、细胞摄取或稳定性来改善寡核苷酸的药理学。在一些实施方案中，缀

合物部分通过改善寡核苷酸的细胞分布、生物利用度、代谢、排泄、渗透性和/或细胞摄取来

修改或增强寡核苷酸的药代动力学性质。特别地，缀合物可以将寡核苷酸靶向特定的器官、

组织或细胞类型，从而增强寡核苷酸在该器官、组织或细胞类型中的有效性。同时，缀合物

可以用于降低寡核苷酸在非靶细胞类型、组织或器官中的活性，例如脱靶活性或在非靶细

胞类型、组织或器官中的活性。WO  93/07883和WO  2013/033230提供了合适的缀合物部分，

其通过引用并入本文。WO  2012/143379提供了一种通过缀合至对转铁蛋白受体具有亲和力

的抗体片段而跨血脑屏障递送药物的方法，该文献通过引用并入本文。

[0070] 在一些实施方案中，非核苷酸部分(缀合物部分)选自由以下组成的组：碳水化合

物、细胞表面受体配体、药物、激素、亲脂性物质、聚合物、蛋白质、肽、毒素(例如细菌毒素)、

维生素、病毒蛋白(例如衣壳)或其组合。在一些实施方案中，非核苷酸部分是抗体或抗体片

段，如促进跨血脑屏障递送的抗体或抗体片段，特别是靶向转铁蛋白受体的抗体或抗体片

段。

[0071] 术语“受试者”是指作为给药或治疗目标的任何个体。受试者可以是脊椎动物，例

如哺乳动物。因此，受试者可以是人类或兽类患者。术语“患者”是指处于临床医生例如内科

医生的治疗下的受试者。

[0072] 术语“治疗有效”是指所用组合物的量足以改善疾病或病症的一种或多种原因或

症状。这种改善仅需要减少或改变，而不必是消除。

[0073] 术语“药学上可接受的”是指在合理的医学判断范围内适合用于与人类和动物的
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组织接触而没有过度的毒性、刺激性、过敏反应或其他问题或并发症，且具有合理的获益/

风险比的那些化合物、材料、组合物和/或剂型。

[0074] 术语“治疗”是指对患者的医学管理，旨在治愈、改善、稳定或预防疾病、病理状况

或病症。该术语包括积极治疗，即专门旨在改善疾病、病理状况或病症的治疗，并且还包括

病因治疗，即旨在消除相关疾病、病理状况或病症的原因的治疗。另外，该术语包括姑息治

疗，即设计为缓解症状而不是治愈疾病、病理状况或病症的治疗；预防性治疗，即旨在最小

化或部分或完全抑制相关疾病、病理状况或病症的发展的治疗；以及支持性治疗，即用于补

充另一种旨在改善相关疾病、病理状况或病症的特定治疗的治疗。

[0075] 术语“抑制”是指活性、应答、状况、疾病或其他生物学参数的降低，本领域技术人

员应理解，可以在特定的时间点对其进行评估，使得在一些实施方案中，抑制可以是或包括

延迟发作或降低频率。在一些实施方案中，抑制可包括但不限于活性、应答、状况或疾病的

完全消除。这还可以包括与天然或对照水平相比，活性、应答、状况或疾病降低例如10％。因

此，减少可以是与天然水平或对照水平相比10％、20％、30％、40％、50％、60％、70％、80％、

90％、100％或之间的任何减少量。

[0076] 反义寡核苷酸(ASO)被设计为靶向SNORD115宿主基因转录物(AF400500)5'端的外

显子，其涵盖SNORD115‑46、SNORD115‑47、SNORD115‑48和SNORD109B  snoRNA，并被认为代表

UBE3A反义转录物(UBE3A‑AS)的5'端。特别地，靶核酸可以是UBE3A‑AS的5'端，对应于人染

色体15人类基因组装配hg19上的位置25,511,577至25,516,681。在一些实施方案中，靶核

酸是位于UBE3A‑AS的5'端的五个外显子之一，其可以对应于位置25,511,577至25,511,761

(外显子1)、25,512,059至25,512,191(外显子2)、25,513,476至25,513,600(外显子3)、25,

514,752至25,514,880(外显子4)和25,516,565至25,516,681(外显子5)。

[0077] 因此，在一些实施方案中，靶核酸是ATGATGATATGGAAGAAAAGCACTCTTTGGCCTGTTGT

GACTGGGACAGTTGACAGCACCCAGGTGTCCTTTAATGAAAATGCTCTTGACACCAATGCATCCTAGCATCACAGC

TTCAGGAAGCCTTCTCAAGTGTGCATGGGGAGTACTATGTCTTTCATCAATAATGAAATCTTCTGATTTG(外显子

1，SEQ  ID  NO：1)。

[0078] 在一些实施方案中，靶核酸是TAAGACATGCTGCCAAGAGATGTGCCATTCTATTATAAAAGAT

CAGTAGC  TTCCTTTACCGACGTGTATATTCTATCTAGAACATTGAGCTATGGAAGACT  CCCACCTAAGGGAATT

AGTTTTACACCTTCAG(外显子2，SEQ  ID  NO:2)。

[0079] 在一些实施方案中，靶核酸是ATAAAGACTGCTGAGAAGAGCACCCTCTGGTGTTGTCACAGAG

G C A A G T  G C T A C C G C A C A G G C A T G C T G C A G T G A A T T T A A C T G A T C C T C T G T C C C T G C 

AACCGTTGTTTAAGGATGCTATTCTG(外显子3，SEQ  ID  NO：3)。

[0080] 在一些实施方案中，靶核酸是AAAAGACTGTGGAGGAAGAAAACCCTTTACCCTGTTGTTCAGG

GAGAA  ACTGACACCACTCAACTGCCTGGCACTGAAAATGTGGCATCCAGTCCAC  TTTACCATCAGTGTTTAAGG

AAACCATCTCTG(外显子4，SEQ  ID  NO：4)。

[0081] 在一些实施方案中，靶核酸是ATAAGGATGACTGAGGAAGAGTACTCTTTGGCTTGTTGACACC

AGCACA  GCTGACACACCCAGATATCTGTTTGGTCTCCTGTGAACTTTCAACCAGGA  TTTAAGGATGCCACTCTG

(外显子5，SEQ  ID  NO：5)。

[0082] 在一些实施方案中，所公开的ASO具有核酸序列TAGAGGTGAAGGCCAGGCAC(ASO‑1，

SEQ  ID  NO：6)。
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[0083] 在一些实施方案中，ASO具有核酸序列GTACTCTTCCTCAGTCATCC(ASO‑2，SEQ  ID  NO：

7)。

[0084] 在一些实施方案中，所公开的ASO具有核酸序列TGTCAGTTTCTCCCTGAACA(ASO‑3，

SEQ  ID  NO：8)。

[0085] 在一些实施方案中，所公开的ASO具有核酸序列TAGAATGGCACATCTCTTGG，SEQ  ID 

NO：9)。

[0086] 在一些实施方案中，所公开的ASO具有核酸序列GTTTTCTTCCTCCACAGTCT(ASO‑6，

SEQ  ID  NO：10)。

[0087] 在一些实施方案中，所公开的ASO具有核酸序列CTGGTGTCAACAAGCCAAAG(ASO‑7，

SEQ  ID  NO：11)。

[0088] 下表1中提供了可靶向SNORD115区域3'端的外显子1的其他ASO。下表2中提供了可

靶向SNORD115  3'端的外显子2的示例ASO。下表3提供了可靶向SNORD115  3'端的外显子3的

示例ASO。下表4提供了可靶向SNORD115  3 '端的外显子4的示例ASO。下表5提供了可靶向

SNORD115  3'端的外显子5的示例ASO。
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[0089]
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[0090]

说　明　书 14/68 页

16

CN 118291458 A

16



[0091]
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[0096]
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[0098]

[0099] 所公开的寡核苷酸能够调节父本UBE3A的表达，特别是诱导或上调神经元细胞中

UBE3A的父本表达。通过与UBE3A‑AS的5'端杂交实现调节。在某些实施方案中，本文公开的
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寡核苷酸与SEQ  ID  NO：1的靶核酸的子序列杂交，Δ G°低于‑10kcal，例如Δ G°介于‑10至‑

60kcal之间，如‑12至‑40，如‑15至‑30kcal或‑16至‑27kcal，如‑18至‑25kcal。

[0100] 在一些实施方案中，与用盐水或非靶向寡核苷酸处理的神经元细胞中UBE3A的表

达水平相比，所公开的寡核苷酸能够使UBE3A的表达增加至少20％，更优选与用盐水或非靶

向寡核苷酸处理的神经元细胞中UBE3A的表达水平相比增加了至少30％、35％、40％、45％、

50％、55％、60％、80％、100％、120％、150％、160％、170％、180％、190％、200％、210％、

220％、230％、240％或250％。在一些实施方案中，与用盐水或非靶向寡核苷酸处理的神经

元细胞中SNORD1115‑45下游的SNHG14转录物水平相比，所公开的寡核苷酸能够使

SNORD115‑45下游的SNHG14转录物水平降低了至少20％，更优选与用盐水或非靶向寡核苷

酸处理的神经元细胞中SNORD115‑45下游的SNHG14转录物水平相比，降低了至少30％、

40％、50％、60％、70％、80％、90％或95％。

[0101] 所公开的寡核苷酸的靶调节是由寡核苷酸的连续核苷酸序列与靶核酸之间的杂

交触发的。在一些实施方案中，所公开的寡核苷酸包含寡核苷酸和靶核酸之间的错配。尽管

错配，但与靶核酸的杂交仍可能足以显示所需的UBE3A表达调节。由错配导致的结合亲和力

降低可以有利地通过寡核苷酸中核苷酸数量的增加和/或在寡核苷酸序列内存在的能够增

加与靶标结合亲和力的修饰核苷(如2'修饰的核苷，包括LNA)的数量的增加来补偿。

[0102] 所公开的反义寡核苷酸可具有长度为10至30个核苷酸的连续核苷酸序列，与位于

本文公开的UBE3A‑AS的5′端的五个外显子之一具有至少90％的互补性，如至少91％，如至

少92％，如至少93％，如至少94％，如至少95％，如至少96％，如至少97％，如至少98％或

100％的互补性。

[0103] 寡核苷酸设计是指寡核苷酸序列中核苷糖修饰的形式。所公开的反义寡核苷酸包

含糖修饰的核苷，并且也可以包含DNA、RNA或阿拉伯糖核酸(ANA)核苷。在一些实施方案中，

寡核苷酸包含糖修饰的核苷和DNA核苷。在一些实施方案中，寡核苷酸包含糖修饰的核苷和

RNA核苷。在一些实施方案中，寡核苷酸包含糖修饰的核苷和ANA核苷。

[0104] 在一些实施方案中，寡核苷酸包含至少1个修饰的核苷，如至少2个、至少3个、至少

4个、至少5个、至少6个、至少7个、至少8个、至少9个、至少10个、至少11个、至少12个、至少13

个、至少14个、至少15个或至少16个修饰的核苷。在一个实施方案中，寡核苷酸包含1至10个

修饰的核苷，如2至9个修饰的核苷，如3至8个修饰的核苷，如4至7个修饰的核苷，如6或7个

修饰的核苷。

[0105] 在一些实施方案中，寡核苷酸包含至少一个修饰的核苷间连接。在一些实施方案

中，连续核苷酸序列内的核苷间连接是硫代磷酸酯或硼烷磷酸酯核苷间连接。

[0106] 在一些实施方案中，所公开的反义寡核苷酸包含一个或多个糖修饰的核苷，如2'

糖修饰的核苷。优选地，所公开的反义寡核苷酸包含一个或多个LNA核苷或2 '糖修饰的核

苷，其中2'位置被独立地选自由以下组成的组的取代基替代：–F；–CF3、–CN、–N3、–NO、–NO2、–

O–(C1–C10烷基)、–S–(C1–C10烷基)、–NH–(C1–C10烷基)或–N(C1–C10烷基)2；–O–(C2–C10烯基)、–

S–(C2–C10烯基)、–NH–(C2–C10烯基)或–N(C2–C10烯基)2；–O–(C2–C10炔基)、–S–(C2–C10炔基)、–

NH–(C2–C10炔基)、–N(C2–C10炔基)2、–O––(C1–C10亚烷基)–O––(C1–C10烷基)、–O–(C1–C10亚烷

基)–NH–(C1–C10烷基)、–O–(C1–C10亚烷基)–NH(C1–C10烷基)2、–NH–(C1–C10亚烷基)–O–(C1–C10
烷基)和–N(C1–C10烷基)–(C1–C10亚烷基)–O–(C1–C10烷基)。
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[0107] 在一些实施方案中，所公开的寡核苷酸包含至少一个LNA单元，例如1、2、3、4、5、6、

7或8个LNA单元，例如2至6个LNA单元，例如3至7个LNA单元，4至8个LNA单元或3、4、5、6或7个

LNA单元。在一些实施方案中，所有修饰的核苷都是LNA核苷。在一些实施方案中，LNA包含‑

L‑的2'‑4'双自由基桥，其中‑L‑为‑O‑CH2‑，其中‑CH2‑被任选取代。在一些实施方案中，LNA

包含‑L‑的2'‑4'双自由基桥，其中‑L‑为‑O‑CH2‑。在一些实施方案中，LNA包含‑L‑的2'‑4'

双自由基桥，其中‑L‑为‑O‑CH(Et)‑。在另一个实施方案中，寡核苷酸可以包含β‑D‑氧基‑

LNA和以下LNA单元中的一个或多个：β‑D或α‑L构型或其组合的硫代‑LNA、氨基‑LNA、氧基‑

LNA和/或ENA。在另一个实施方案中，所有LNA胞嘧啶单元均为5‑甲基‑胞嘧啶。在一些实施

方案中，寡核苷酸或连续核苷酸序列在核苷酸序列的5'端具有至少1个LNA单元，并且在核

苷酸序列的3'端具有至少2个LNA单元。

[0108] 在一些实施方案中，所公开的寡核苷酸能够募集RNase  H。在一些实施方案中，寡

核苷酸具有间隙体设计或结构，仅在本文中也称为“间隙体(Gapmer)”。在间隙体结构中，寡

核苷酸包含至少三个不同的结构区域：5 '‑侧翼、缺口和3 '‑侧翼，在'5‑>3 '方向上为F‑G‑

F'。在该设计中，侧翼区域F和F'(也称为翼区域)包含与UBE3A‑AS靶核酸互补的修饰核苷的

连续段，而间隙区域G包含在寡核苷酸与靶核酸呈双链体时能够募集核酸酶(优选核酸内切

酶，例如RNase，例如RNase  H)的核苷酸的连续段。能够募集核酸酶、特别是RNase  H的核苷

可以选自由以下组成的组：DNA、α‑L‑氧基‑LNA、2'‑氟‑ANA和UNA。在区域G的5'和3'端侧翼

的区域F和F'优选包含非核酸酶募集核苷(具有3'内切结构的核苷)，更优选一个或多个亲

和力增强的修饰核苷。在一些实施方案中，3'侧翼包含至少一个LNA核苷，优选至少2个LNA

核苷。在一些实施方案中，5'侧翼包含至少一个LNA核苷。在一些实施方案中，5'和3'侧翼区

均包含LNA核苷。在一些实施方案中，侧翼区域中的所有核苷都是LNA核苷。在其他实施方案

中，侧翼区域可以同时包含LNA核苷和其他核苷(混合的侧翼)，例如DNA核苷和/或非LNA的

修饰核苷，例如2'取代的核苷。在这种情况下，间隙被定义为在5'和3'端侧接增强亲和力的

修饰核苷(优选LNA，例如β‑D‑氧基‑LNA)的至少5个RNase  H募集核苷(具有2'内切结构的核

苷，优选DNA)的连续序列。因此，与间隙区域相邻的5'侧翼区域和3'侧翼区域的核苷是修饰

的核苷，优选非核酸酶募集核苷。在其中的侧翼包含DNA的具有混合侧翼的寡核苷酸中，5'

和3'核苷是修饰的核苷。

[0109] 用于制造所公开的寡核苷酸的方法是已知的。在一些情况下，该方法使用亚磷酰

胺化学方法(参见例如Caruthers  et  al,1987,Methods  in  Enzymology  vol.154,第287‑

313页)。在另一个实施方案中，该方法还包括使连续核苷酸序列与缀合部分(配体)反应。

[0110] 在一些实施方案中，利用寡核苷酸合成方法，其在一个或多个包括手性原子的修

饰的核苷间连接上提供立体化学控制。参见例如WO2010/064146、WO2014/012081、WO2015/

107425、WO2016/079183、WO2016/079181、WO2016/096938、WO2017/194498和WO2018/

177825，这些文献通过引用将这些方法并入本文。

[0111] 本领域技术人员将理解，由本发明提供的可用的核酸包括储存和/或表达本文描

述的寡核苷酸的序列的那些。在一些实施方案中，这样的核酸可以是或包含适于递送到细

胞(例如，例如用于生产的微生物细胞和/或例如用于治疗的哺乳动物细胞)中和/或在所述

细胞中复制和/或表达的载体。本领域技术人员知道多种技术(例如，重组核酸技术，例如利

用一种或多种扩增，例如通过聚合酶链反应；切割，例如通过限制性消化；连接，例如通过接
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合–无论是在体外还是在体内，例如通过间隙修复等)。

[0112] 还公开了药物组合物，其包含任何上述寡核苷酸和/或寡核苷酸缀合物以及药学

上可接受的稀释剂、载体、盐和/或佐剂。药学上可接受的稀释剂包括磷酸盐缓冲盐水

(PBS)，药学上可接受的盐包括但不限于钠盐和钾盐。在一些实施方案中，稀释剂是人工脑

脊髓液(aCSF)。

[0113] 所公开的寡核苷酸可以与药学上可接受的活性或惰性物质混合以制备药物组合

物或制剂。药物组合物的组成和配制方法取决于许多标准，包括但不限于给药途径、疾病程

度或给药剂量。

[0114] 本领域技术人员知道可用于储存和施用核酸治疗剂如寡核苷酸治疗剂的多种配

制策略。参见例如，Pushpendra  et  al“Nucleic  Acids  as  Therapeutics”in  From 

Nucleic  Acid  Sequences  to  Molecular  Medicines ,ed .Erdmann  and  Barciszewski ,

Springer‑Verlag ,2012；Juliano“The  Delivery  of  Therapeutic  Oligonucleotides”

Nuc.Acids.Res.44:6518,2016；等等。

[0115] 在一些实施方案中，寡核苷酸被配制成前药。特别是对于寡核苷酸缀合物，一旦前

药被递送至作用位点例如靶细胞，缀合物部分就可以从寡核苷酸裂解出来。

[0116] 还公开了用于治疗或预防疾病的方法，其包括向患有或易患该疾病的受试者施用

治疗或预防有效量的本文公开的寡核苷酸、寡核苷酸缀合物或药物组合物。

[0117] 还公开了所公开的寡核苷酸在制备用于治疗本文所提及的病症的药物或用于治

疗本文所提及的疾病的方法中的用途。

[0118] 所公开的药物组合物可以通过局部(topical)(例如向皮肤、吸入、经眼或经耳)或

肠内(例如口服或通过胃肠道)或肠胃外(例如静脉内、皮下、肌内、脑内、脑室内或鞘内)给

药方式给药。在一些实施方案中，所公开的药物组合物通过肠胃外途径给药，包括静脉内、

动脉内、皮下、腹膜内或肌内注射或输注，鞘内或颅内例如脑内或心室内给药。在一些实施

方案中，寡核苷酸通过脑内或脑室内注射给药。在另一个实施方案中，活性寡核苷酸或寡核

苷酸缀合物通过鞘内给药。在一些实施方案中，药物组合物通过小脑延髓池内注射给药。

[0119] 在一些实施方案中，将采用本文所述药物组合物的AS疗法施用于患有或易患AS的

受试者。在一些实施方案中，已经确定受试者具有与母本UBE3A基因中的缺陷相关的遗传特

征。在一些实施方案中，AS相关遗传特征是或包含母本缺失。在一些实施方案中，AS相关遗

传特征是或包含单亲二体性。在一些实施方案中，AS相关遗传特征是或包含UBE3A突变。在

一些实施方案中，AS相关遗传特征是或包含印迹缺陷。

[0120] 在一些实施方案中，已经确定受试者具有与AS相关的一个或多个发展史和/或实

验室发现特征，例如以下一种或多种：

[0121] (i)正常的产前和出生史，头围正常，无重大出生缺陷；

[0122] (ii)新生儿和/或婴儿喂养困难；

[0123] (iii)6‑12个月大时明显的发育迟缓，有时与躯干肌张力减退有关；

[0124] (iv)肢体运动不稳和/或微笑增加；

[0125] (v)发展迟缓但向前发展(不丧失技能)；

[0126] (vi)正常的代谢、血液学和化学实验室特征；

[0127] (vii)使用MRI或CT评估时大脑结构正常(可能有轻度皮质萎缩或髓鞘形成障碍)。
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[0128] 替代地或另外地，在一些实施方案中，已经确定受试者显示出始终与AS相关的一

个或多个临床特征，例如，以下一种或多种：

[0129] (i)功能上严重的发育迟缓

[0130] (ii)运动或平衡障碍，通常为步态共济失调和/或四肢运动颤抖。在一些实施方案

中，这种运动障碍可以是轻度的。在一些实施方案中，这种的运动障碍可能不表现为明显的

共济失调，但是可以是或涉及例如前倾、不稳定、笨拙或快速、急促的运动；

[0131] (iii)行为独特性：频繁的大笑/微笑的任何组合；表面上快乐的举止；容易兴奋的

人格，经常有举手挥动或挥舞的动作；过度活动行为

[0132] (iv)语言障碍，例如一言不发或很少使用词语；替代地或另外地，接受性和非言语

性沟通技巧要高于言语性沟通技巧。

[0133] 替代地或另外地，在一些实施方案中，已经确定受试者显示出频繁(例如，约80％

的时间)与AS相关的一种或多种临床特征，例如以下一种或多种：

[0134] (i)头围生长迟缓、不成比例，通常到2岁时会导致小头畸形(正常OFC的≤2S.D.)。

在一些实施方案中，在具有15q11.2‑q13缺失的那些受试者中，小头畸形更为明显。

[0135] (ii)癫痫发作，通常<3岁发作。在一些实施方案中，癫痫发作的严重性可以随着年

龄而降低，但是无论如何，在一些实施方案中，癫痫发作病症持续整个成年期。

[0136] (iv)具有特征性模式的异常EEG，如本领域中已知的。在一些实施方案中，EEG异常

可以发生在生命的头2年中，可以在临床特征之前发生，并且可能与临床癫痫发作事件不相

关。

[0137] 替代地或另外地，在一些实施方案中，已经确定受试者显示出有时(例如，约20‑

80％的时间)与AS相关的一个或多个临床特征，例如以下的一个或多个：

[0138] (i)平坦的枕骨

[0139] (ii)枕沟

[0140] (iii)突出舌

[0141] (iv)挺舌；吮吸/吞咽障碍

[0142] (v)婴儿期的喂养问题和/或躯干肌张力低下

[0143] (vi)凸颌

[0144] (vii)宽嘴，牙齿间隙大

[0145] (viii)频繁流口水

[0146] (ix)过度咀嚼/嘴咬行为

[0147] (x)斜视

[0148] (xi)皮肤色素不足，头发和眼睛颜色浅，在一些实施方案中，与家人相比确定的，

并且通常仅在缺失病例中可见

[0149] (xii)下肢过度活动深部肌腱反射

[0150] (xiii)举起、屈曲的手臂姿态，尤其是在步行时

[0151] (xiv)旋前或外翻脚踝的宽阔步态

[0152] (xv)对热的敏感性增加

[0153] (xvi)异常的睡眠觉醒周期和减少的睡眠需求

[0154] (xvii)喜欢/迷恋水；迷恋诸如某些纸张和塑料之类的起皱物品
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[0155] (xviii)与食物有关的异常行为

[0156] (xix)肥胖(见于年龄较大的儿童)

[0157] (xx)脊柱侧弯

[0158] (xxi)便秘

[0159] 在一些实施方案中，采用本文所述的核酸治疗剂(例如，寡核苷酸治疗剂如ASO)治

疗AS的治疗方案是或包括施用一剂或多剂药物组合物，所述药物组合物包含和/或递送本

文所述的寡核苷酸。

[0160] 在一些实施方案中，对其施用提供的治疗方案的受试者正在接受或已经接受一种

或多种其他AS治疗剂，包括例如一种或多种其他核酸治疗剂(例如，靶向UBE3A‑AS的一种或

多种其他寡核苷酸)。参见例如WO2014004572A3、US9617539B2、US20170362592A1和

EP2864479B1。

[0161] 在一些实施方案中，对其施用提供的治疗方案的受试者已经或正在遭受一次或多

次癫痫发作和/或正在接受或已经接受抗癫痫发作治疗。例如，在一些实施方案中，受试者

可能已经接受或正在接受以下药物中的一种或多种：丙戊酸、氯硝西泮、苯巴比妥、托吡酯、

卡马西平、拉莫三嗪、左乙拉西坦(leveltiracetam)、苯妥英、唑尼沙胺、乙琥胺、加巴喷丁、

felbatame、奥卡西平、tranxene、ACTS、硝西泮、普瑞巴林、扑米酮、氨己烯酸等。在一些具体

实施方案中，受试者可能已经接受或正在接受以下药物中的一种或多种：丙戊酸、氯硝西

泮、苯巴比妥、托吡酯、卡马西平、拉莫三嗪和/或左乙拉西坦。

[0162] 替代地或另外地，在一些实施方案中，受试者可能已经接受或正在接受饮食疗法，

例如生酮饮食、低血糖指数疗法等。

[0163] 仍进一步替代地或另外地，在一些实施方案中，受试者可能已经接受或正在接受

迷走神经刺激物的治疗。

[0164] 对于阅读本发明的本领域技术人员而言显而易见的是，提供的治疗方法涉及施用

本文所述的寡核苷酸和另外的疗法(例如，替代的寡核苷酸和/或抗癫痫疗法和/或一种或

多种其他治疗干预措施)中的一种或两种，从而使受试者接受联合疗法(例如，通过重叠给

药等同时暴露于联合疗法)。还公开了本文公开的寡核苷酸在制备药物中的用途，其中所述

药物为用于鞘内给药的剂型。

[0165] 还公开了本文公开的寡核苷酸在制备药物中的用途，其中所述药物为用于脑内或

心室内给药的剂型。

[0166] 还公开了本文公开的寡核苷酸在制备药物中的用途，其中所述药物为用于脑室内

给药的剂型。

[0167] 在一些实施方案中，本文公开的寡核苷酸用于与另一种治疗剂联合治疗。该治疗

剂可以是例如抗惊厥药。

[0168] 已经描述了本发明的多个实施方案。然而，将理解，可以在不脱离本发明的精神和

范围的情况下进行各种修改。因此，其他实施方案在所附权利要求的范围内。

实施例

[0169] 实施例1：

[0170] 结果
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[0171] 小鼠和人CNS的RNA测序分析识别了被认为是对UBE3A‑AS的稳定性和/或转录很重

要的一个区域。对该区域的进一步分析显示，小鼠和人之间的序列保守性水平较低(图1A‑

1D)。

[0172] 基于这些发现，设计小鼠特异性ASO以靶向Ube3a‑AS转录物中的特定区域(表6和

图2A)。为了测试靶向此区域的ASO是否能重新激活父本Ube3a等位基因的表达，从Ube3aYFP

报告基因小鼠模型(Ube3a+/YFP；图2B)产生原代海马神经元培养物，并在7天(DIV)时体外

用对照ASO[ASO‑C(10uM，n＝3)]、三种靶向Ube3a‑AS的ASO[ASO‑1.1，ASO‑1.2，ASO‑3.1(1μ
M，5μM和15μM，n＝3)]和ASO‑B(1μM，5μM和15μM，n＝3)]处理。作为阳性对照，神经细胞也用

托泊替康[Topo(300nM，n＝3)]和阴性溶媒对照[Veh(1％，n＝3)；图2C]进行处理。处理后三

天(10DIV)，使用免疫荧光成像定量单个细胞中父本Ube3aYFP蛋白水平。与对照(ASO‑C和

Veh)相比，每种处理均显著增加了父本Ube3aYFP蛋白水平，在ASO‑1.1(15μM)、ASO‑3.1(15μ
M)和托泊替康处理中达到了相似的水平(图2D和2E)。

[0173] 然后，设计人特异性ASO以靶向该区域，其包括靶向人类非多态性区域和与猕猴

(恒河猴和食蟹猕猴)是保守(100％)的区域的四种ASO(表7和图3A)。将人诱导的多能干细

胞(iPSC)神经前体细胞分化为GABAergic神经元14DIV，然后用对照ASO[ASO‑C(10μM，n＝
3)]、托泊替康[Topo(1μM，n＝2)]和六种靶向UBE3A‑AS的ASO[ASO‑1、ASO‑2、ASO‑3、ASO‑4、

ASO‑5和ASO‑6(10μM，n＝3)]处理。此外，还包括靶向SNORD109B下游内含子区域的ASO(ASO‑

7)。处理后六天(20DIV)，从神经元中分离出RNA，并估计相对于对照处理UBE3A‑AS和UBE3A

的稳态RNA水平(图3B)。除ASO‑7外，每种ASO显著降低UBE3A‑AS  RNA水平，其中ASO‑2和ASO‑

4具有最大的效应(表8和图3C)。每种ASO治疗后UBE3A  RNA水平也增加了(图3D)。

[0174] 考虑到ASO‑4对UBE3A‑AS  RNA水平的效应，进一步考查了其效力。将GABAergic 

iPSC衍生的神经元在14DIV时用ASO‑4和托泊替康(作为阳性对照并用于治疗之间的比较)

的10个点的1/2log剂量响应曲线[1nM、3nM、10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和30μM
(ASO‑4，n＝6；托泊替康，n＝2)]进行处理。在20DIV时，测量UBE3A‑AS的稳态RNA水平，并拟

合剂量响应曲线以估算IC50和Emax(即最大UBE3A‑AS抑制)(表9和图4A)。ASO‑4和托泊替康的

剂量响应曲线存在显著差异(平行检验：F(3 ,145)＝11.2，p<0.0001)，因此未估算相对效力。

等效测试表明，ASO‑4和托泊替康的IC50和Emax不相等[ASO‑4/托泊替康的IC50比＝1.2(置信

下限＝1.1；置信上限＝1.3)；Emax比＝‑4.1(置信下限＝‑12.9；置信上限＝4.8)]。

[0175] 然后考查了ASO‑4和托泊替康对位于ASO‑4靶区域上游的SNORD116、IPW、SNORD115

和SNORD109A  RNA的效应(见图1A)。除SNORD116外，ASO‑4对IPW、SNORD115和SNORD109A/B的

RNA水平具有显著效应，但不呈剂量依赖性。相比之下，托泊替康对SNORD116、IPW、SNORD115

和SNORD109A/B  RNA水平具有显著效应，呈剂量依赖性(表10和图4B‑4E)。除了较高浓度的

托泊替康(3μM、10μM和30μM；图4F)外，ASO‑4和托泊替康都以剂量依赖性方式增加了总

UBE3A  RNA水平。

[0176] 在分化的较后的时间点，在iPSC衍生的神经元中进一步考查了ASO‑4的效力。在

59DIV时使用对照ASO[ASO‑C，10μM(n＝3)]和ASO‑4[1uM、5μM和10μM(n＝3)]处理GABAergic 

iPSC衍生的神经元，并且如上所述测量UBE3A‑AS和UBE3A的稳态RNA水平(图4G)。与在较早

的时间点用ASO‑4处理的神经元不同，UBE3A和UBE3A‑AS的RNA水平高度反相关(图4H和4I)。

例如，在14和59DIV时处理的神经元之间，ASO‑4(10μM)对UBE3A‑AS  RNA水平的效应是相似
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的[20DIV：UBE3A‑AS：↓87％(95％置信区间(CI)：80至95％；65DIV：↓81％(95％CI：74至

88％))，而在59DIV时处理的神经元中，ASO‑4对UBE3A  RNA水平的效应大得多[20DIV：↑30％

(95％CI：16至44％)；65DIV：↑86％(95％CI：59％至113％)]。

[0177] 然后设计了靶向UBE3A‑AS  5'端的其他ASO，以优化ASO‑4(ASO‑4.1、ASO‑4.2、ASO‑

4.3和ASO‑4.4)以及两个其他靶区域ASO‑3(ASO‑3.1和ASO‑3.2)和ASO‑6(ASO‑6.1)的靶序

列(表11)。此外，出于比较目的，ASO‑4由两家不同的供应商生产(ASO‑4.S，Sigma；ASO‑4.I，

Integrated  DNA  Technologies)。在14DIV用ASO‑3.1、ASO‑3.2、ASO‑4.S、ASO‑4.I、ASO‑

4.1、ASO‑4.2、ASO‑4.3、ASO‑4.4和ASO‑6.1的5个点的1/2log剂量曲线[30nM、100nM、300nM、

1μM(n＝6)]处理人iPSC衍生的神经元(GABAergic)。在20DIV时，如上文所述估算每种ASO的

IC50和Emax(图5A‑B和表12)。ASO之间的剂量响应曲线是相似的(平行检验：F(16,513)＝1.6，p

＝0.06F)，其中ASO‑4和ASO‑6.1的相对效力最高(表13)。在ASO‑4.S和ASO‑4.I之间未观察

到显著差异。

[0178] 在分化的较后的时间点，在iPSC衍生的神经元中进一步考查了ASO‑4和ASO‑6.1的

效力。在29DIV时用ASO‑4和ASO‑6 .1的10个点的1/2log剂量曲线[1nM、3nM、10nM、30nM、

100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和30μM(n＝3)]处理GABAergic  iPSC衍生的神经元。在35DIV

时，如上所述估算每种ASO的IC50和Emax(图5C‑D和表14)。ASO‑4和ASO‑6.1的剂量响应曲线是

不相似的(平行检验：F(3,172)＝22.7，p<0.0001)。等效测试表明，ASO‑4和ASO‑6.1具有相同

的效力，但Emax值不同[ASO‑6.1/ASO‑4比：IC50＝1.03(置信下限＝1.0；置信上限＝1.1)；Emax
＝‑1.3(置信下限＝‑2.6；置信上限＝‑0.08)]，其中ASO‑6.1对UBE3A‑AS水平具有最大的抑

制作用。ASO‑4和ASO‑6.1对UBE3A  RNA水平的效应是相似的，每种处理均以剂量依赖性方式

增加RNA水平(图5D)。

[0179] 还在谷氨酸能iPSC衍生的神经元中考查了ASO‑4和ASO‑6.1。在14DIV时用ASO‑4和

ASO‑6.1的10个点的1/2log剂量响应曲线[1nM、3nM、10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μ
M和30μM(n＝3)]处理谷氨酸能iPSC衍生的神经元。在20DIV时，如上所述估算每种ASO的IC50
和Emax(图5E‑F和表15)。ASO‑4和ASO‑6.1的剂量响应曲线是相似的但无显著差异(平行检

验：F(3,165)＝1.9，p＝0.1)，其中ASO‑6.1具有最高的相对效力(表16)。如预期的那样，ASO‑4

和ASO‑6.1以剂量依赖性方式增加了UBE3A  RNA水平(图5F)；但是，每种浓度都有不能归因

于处理的高度变化(R2＝0.17)。

[0180] 结论

[0181] 为了开发用于AS的疗法，进行实验以确定靶向特定区域的ASO是否抑制Ube3a‑AS/

UBE3A‑AS并重新激活小鼠和人类神经元中父本Ube3a/UBE3A等位基因的表达。总之，研究结

果表明，靶向小鼠和人类神经元中这一区域的ASO具有有效的反义活性并反转了Ube3a/

UBE3A的印迹。

[0182] 靶向Ube3a‑AS的三种ASO中的两种(ASO‑1 .1和ASO‑3 .1)将小鼠神经元中父本

Ube3a等位基因的表达重新激活至与最佳浓度的托泊替康(300nM)所实现的水平相似的水

平。

[0183] 同样，每种人特异性ASO都显著降低人iPSC衍生的神经元中UBE3A‑AS的稳态RNA水

平，而更高浓度的ASO‑4和ASO‑6.1几乎完全消除了UBE3A‑AS的表达。鉴于ASO‑4和ASO‑6.1

靶向的区域在人和猕猴之间是100％保守的，因此可以在食蟹猕猴或恒河猴中体内考查这
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些ASO的功效。与托泊替康不同，ASO‑4对上游SNORD116、IPW、SNORD115或SNORD109A/B  RNA

具有很小(如果有的话)的效应，这与ASO在靶区域或其下游终止转录的观念一致。

[0184] 低浓度(3nM)的ASO‑4和ASO‑6.1显著降低UBE3A‑AS  RNA水平；但是，要增加UBE3A 

RNA水平，更高浓度的ASO(≥100nM)是必需的。这可能反映了UBE3A‑AS抑制UBE3A的转录需

要某个阈值，或UBE3A‑AS失活导致父本UBE3A重新激活的时间之间的滞后，或用于量化

UBE3A  RNA水平的测定法的灵敏度。

[0185] 总的来说，研究结果表明，靶向UBE3A‑AS候选区域的ASO几乎完全消除了UBE3A在

神经元中的印记，并揭示了至少两种ASO用于将来的临床开发。

[0186] 已经设计了包含不同的RNA修饰[2′‑羟基甲基(2′‑OMe)、2′‑甲氧基‑乙基2′‑MOE

和锁核酸(LNA)]和主链[硫代磷酸酯(PS)和磷酸二酯(PO)]的ASO‑4和ASO‑6.1的衍生物(表

17)。
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[0187]
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[0188]
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[0189]
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[0190]
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[0191]
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[0192]
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[0193]
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[0195]
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[0196]
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[0197]
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[0198]
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[0199]

[0200] 材料和方法

[0201] 反义寡核苷酸设计
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[0202] 使用Soligo(用于核酸统计折叠和调控RNA研究的软件)设计了反义寡核苷酸

(ASO)。简而言之，针对每个靶序列鉴别出具有最低结合位点破坏能和自由结合能的候选

ASO(20‑18聚体)，然后检查有效性提高的基序。基于在Soligo生成的靶序列的预测的最低

自由能质心二级结构内的可及性，进一步过滤了ASO。在一些情况下，使用RNAfold和Mfold

产生的最低自由能结构比较二级结构模型。

[0203] 使用以下标准过滤人ASO：1)靶序列是多态性的[dbSNP138、dbSNP150和

1000Genomes  Phase  3Integrated  Variant  Calls(SNV、INDEL和SV)]；2)靶序列与恒河猴

和食蟹猕猴不是100％保守的；3)靶序列位于保留的Snord115/SNORD115  snoRNA的上游(每

个外显子)。然后通过自由能(<＝‑8kcal/mol)、靶位点核苷酸的平均不配对概率、结合位点

破坏能(低>高)，二级结构内的位置(Ensembl  Centroid)以及存在/不存在与高/低有效性

相关的序列基序对剩余的ASO进行排名。

[0204] 小鼠原代海马神经元

[0205] 通过将Ube3am+/pYFP雄性与野生型C57BL/6J雌性杂交，从P0‑P1幼崽(Ube3am+/p+和

Ube3am+/pYFP)产生海马神经元的原代培养物。使用先前描述的方法确定基因型。简而言之，

将海马神经元在涂有聚D‑赖氨酸(152028，Thermo  Fisher  Scientific)和层粘连蛋白

(23017‑01，Thermo  Fisher  Scientific)的96孔光学底板上在补充有B27(Invitrogen)和

青霉素/链霉素(Invitrogen)的Neurobasal  A培养基(Invitrogen，San  Diego，CA)中培养。

将培养物保持在37℃、5％CO2中，直到使用。

[0206] 小鼠神经元成像

[0207] 在10DIV(处理后3天)将小鼠原代海马神经元用4％多聚甲醛固定。然后将培养物

用1X  PBS洗涤两次，在含4％多聚甲醛的PBS中固定15min，然后在1X  PBS中洗涤3次。将细胞

在含0.3％Triton‑X100和5％的山羊或驴血清的PBS(T‑PBS)中于室温下在轻轻搅拌下封闭

1‑2小时。将细胞与抗‑GFP[Novus  Biologicals，NB  600‑308(兔)]和抗‑NeuN(Millipore,

05‑557(小鼠)]抗体在4℃轻轻搅拌下孵育24小时。将细胞在0.1％吐温20  1X  PBS中洗涤3

次，每次15min，然后与抗兔488(Jackson  ImmunoResearch，111‑545‑144)和抗小鼠Cy3

(Jackson  ImmunoResearch，115‑165‑166)二抗一起在4℃、暗处孵育24小时。然后将细胞在

0 .1％吐温20  1X  PBS中洗涤4次，每次15min。在第三次洗涤中使用Hoechst染色(Thermo 

Fisher  Scientific)以1:1000的稀释度标记核。

[0208] 使用Cytation  5和Gen5  Image+软件(BioTek，Winooski，VT)对板进行成像。简而

言之，通过采集具有重叠图块的5x4自动聚焦图像进行自动图像拼接，使用4X倒置物镜生成

每个孔的蒙太奇图像。使用的滤光器是DAPI(377，477)、GFP(469，525)和RFP(531，593)。使

用阴性和阳性对照对每个板调整暴露时间和增益。对每个孔在核(Hoechst染色，DAPI)上进

行自动聚焦，并对GFP和RFP滤光器使用相同的聚焦高度。通过Gen5  Image+软件将图像拼接

在一起。

[0209] 使用IN  Cell  Developer  6.0(GE  Healthcare  Life  Sciences，Pittsburgh，PA)

进行单细胞图像分析。简而言之，通过基于获取的图像中随机选择的细胞的大小和强度优

化包含参数和排除参数，对核(Hoechst染色，DAPI)或成熟神经元(NeuN，RFP)生成了单个跟

踪掩膜(track  mask)。然后，在所选掩膜的边界内获取GFP的强度平均值和中位值，从而生

成每个细胞内Ube3aYFP的强度值。
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[0210] 人诱导的多能干细胞衍生的神经元

[0211] 根据制造商的方案，将GABAergic和谷氨酸能诱导的多能干细胞(iPSC)衍生的神

经前体细胞(NRC‑100‑010‑001和GNC‑301‑030‑001，Cellular  Dynamics  International，

Madison  WI)分化成神经元。简而言之，将神经前体细胞解冻并重悬于化学成分确定的培养

基中，并添加至涂有聚‑D‑赖氨酸和层粘连蛋白的无菌培养板中。铺板后24小时更换培养

基，然后每3‑5天更换一半的培养基。

[0212] RNA分离

[0213] 对于培养的iPSC衍生的神经元，使用Cell‑to‑CT试剂盒(Thermo  Fisher 

Scientific)以55μl的裂解物体积进行RNA分离和cDNA合成。

[0214] RNA水平分析

[0215] 使用TaqMan定量逆转录PCR(qRT‑PCR)测定法测量靶转录物的稳态RNA水平。总反

应体积为10uL，包括2μl  cDNA、1X  Gene  Expression  Master混合物(4369016，Thermo 

Fisher  Scientific，Waltham，MA)和1X  TaqMan引物测定(Thermo  Fisher  Scientific)。循

环条件为：在50℃下2分钟，在95℃下10分钟，以及在95℃下15秒和60℃下1分钟的40个循

环，每个循环在60℃步骤时获取读数。反应在BIO‑RAD  T1000  CFX96热循环仪(Bio‑Rad 

Laboratories，Hercules  CA)上进行，内部对照(PPIA，Hs99999904_m1，Thermo  Fisher 

Scientific)和靶标[UBE3A‑AS，Hs01372957_m1；SNORD116‑11，Hs04275268_gH；SNORD115，

Hs04275288_gH；IPW，Hs03455409_s1；SNORD109A/B，AP47WVR (Thermo  Fisher 

Scientific)；UBE3A：正向ATATGTGGAAGCCGGAATCT (SEQ  ID  NO：500)；反向：

CCCAGAACTCCCTAATCAGAA(SEQ  ID  NO：501)；和探针：ATGACGGTGGCTATACCAGG(SEQ  ID  NO：

502)]反应一起进行。使用BIORAD  CFX  Maestro软件(Bio‑Rad  Laboratories)检索并分析

数据。内部对照Cq值≥30的样品被过滤。目视检查数据质量以确定技术和/或板重复之间的

差 异 。推 论 统 计 和 描 述 性 统 计 的 测 量 结 果 由 Δ Δ C q 值 ( 2 ‑ Δ Δ C q
＝ 2

‑(Cq[靶标]–Cq[内部对照])‑(Cq[靶标]–Cq[内部对照]))组成。

[0216] 实施例2：ASO靶区域的鉴定

[0217] 从小鼠组织和细胞生成的RNA测序数据的分析揭示了位于Snord115簇的3 '端与

Ube3a反义(Ube3a‑AS)转录物的5'端之间的区域，该区域包含被认为对Snord115宿主基因

转录物的加工和Ube3a‑AS的转录重要的遗传元件(图6A‑6D)。从人体组织生成的RNA测序数

据的分析揭示了位于SNORD115簇的3'端与SNORD109B之间的区域(图7A‑7G)，该区域含有与

在小鼠中观察到的元件相似的元件；然而，对该区域的比较分析表明，在人和啮齿动物之间

几乎没有序列保守性。

[0218] 材料和方法

[0219] RNA‑测序

[0220] 使用Qiagen  RNAeasy  Plus(74136，Qiagen，Hilden，德国)分离RNA。使用Qubit荧

光定量法(Thermo  Fisher  Scientific)测定RNA浓度，并使用4200Agilent  TapeStation

(Agilent，Santa  Clara，CA)评估RNA质量。根据制造商的方案，使用Illumina  TruSeq 

Stranded  Total  RNA试剂盒(20020597，Illumina,Inc.，San  Diego，CA)生成RNA测序文库。

在德克萨斯州A&M基因组科学与社会基因组学核心研究所使用NextSeq  500(Illumina，San 

Diego，CA)，进行75个碱基对的配对末端测序。使用CASAVA处理原始测序读数。使用FASTQC
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检查所得的FASTQ序列。

[0221] 使用Hisat2(版本2 .1 .0)并采用以下设置：‑‑fr，将FASTQ序列与人类参考装配

(hg19)进行比对。然后使用Samtools将比对的SAM序列转化成二元BAM序列，索引并分类。使

用Samtools对来自单个样本的BAM文件进行合并和索引。使用Samtools中的view命令过滤

比对的序列，以除去非唯一比对的读数(质量>1)。

[0222] 使用Stringtie(版本1.3.4.d)并采用以下选项：(链)‑‑rf‑f  0‑j  2，对合并的样

本生成转录物装配。使用gffread(GFF实用程序，约翰霍普金斯大学，计算生物学中心)从装

配的转录物中排除单外显子转录物。

[0223] 实施例3：先导ASO的鉴定

[0224] 设计了十八种靶向ASO‑4和ASO‑6 .1靶序列并由不同主链设计和RNA修饰组成的

ASO，以鉴定潜在的先导ASO(表17)。用每种ASO的10个点的1/2log剂量响应曲线处理正常的

iPSC衍生的神经元(GABAergic)，以比较IC50和Emax值。在18DIV时神经前体细胞分化成神经

元，然后用10个点的1/2log剂量响应ASO[1nM、3nM、10nM、30nM、100nM、300nM、1μM、3μM、10μM
和30μM(n＝2)]处理。在24DIV时，如上所述测量UBE3A‑AS的稳态RNA水平并拟合剂量响应曲

线(图8A和表18)。剂量响应曲线具有显著差异(平行检验：F(51 ,606)＝7.86；p<0.0001；R2＝

0.90)，因此未估算相对效力。拟合曲线的分层聚类显示了3个ASO聚类，聚类1代表9种最有

效的ASO(图8B和8C)。聚类1的分析表明，ASO具有相似的曲线(平行检验：F(24,299)＝1.01；p＝

0.5；R2＝0.93)，并且ASO‑4.4.PS.L的效力是其他ASO的至少3倍(表19)。但是，进一步的分

析表明，ASO‑4.4.PS.L、ASO‑6.1.PS.M和ASO‑6.1.PO‑1.M具有等效的IC50值，而其他ASO的效

力稍弱(表20)。根据相对效力和内部选择标准，进一步研究了ASO‑4.4.PS.L和ASO‑6.1.PO‑

1.O。
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[0225]
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[0226]
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[0227]

[0228] 材料和方法

[0229] 除非另有说明，否则方法与实施例2中所述的那些方法相似。
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[0230] 实施例4：天使综合征iPSC神经元中ASO‑6.1‑PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L的药效学分

析

[0231] 然后，在具有15q11‑q13区域母源缺失的天使综合征患者的iPSC衍生的神经元中，

考查了ASO‑6 .1 .PS .O和ASO‑4 .4 .PS .L的效力。诱导的多能干细胞分化成神经元，然后用

ASO‑6.1 .PO‑1 .O和ASO‑4.4.PS.L的10个点的1/2log剂量响应曲线[1nM、3nM、10nM、30nM、

100nM、300nM、1μM、3μM、10μM和30μM(n＝3)]处理。处理六天后，如上所述测量UBE3A‑AS的稳

态RNA水平并拟合剂量响应曲线(图9)。ASO之间的剂量响应曲线是相似的(平行检验：

F(3 ,132)＝1 .07，p＝0.4，R2＝0.82)，其中ASO‑4.4.PS.L(437nM)的效力比ASO‑6.1 .PO‑1 .O

(1.22uM)强约2.7倍。IC50值是相当的[ASO‑6.1.PO‑1.O/ASO‑4.4.PS.L  IC50比：＝0.96(置

信下限＝0 .9；置信上限＝1 .0)]。Emax值相似(30μM：ASO‑4 .4 .PS.L＝0 .01±0 .0007；ASO‑

6.1.PO‑1.O＝0.05±0.004)，但由于置信区间[ASO‑6.1.PO‑1.O/ASO‑4.4.PS.L  Emax比：＝‑

9.1(置信下限＝‑224；置信上限＝205)]，不被视为等效。

[0232] 材料和方法

[0233] 除非另有说明，否则方法与实施例2中所述的那些方法相似。

[0234] 天使综合征诱导的多能干细胞衍生的神经元

[0235] 在人类胚胎干细胞培养基[DMEM/F12(11330‑057，Gibco  Biosciences，Dublin，爱

尔兰)、20％Knockout血清替代品(10828‑028,Thermo  Fisher  Scientific)、1X非必需氨基

酸、2mM  L‑谷氨酰胺，7μl/mL  2‑巯基乙醇和4μg/mL碱性成纤维细胞生长因子]中，在受辐射

的鼠胚胎成纤维细胞上共培养天使综合征iPS细胞(AG1‑0  iPSC)(ECN001，Kerafast，

Boston，MA)。对于第一次传代，根据PluriSTEM人ES/iPS培养基(SCM130，Millipore  Sigma，

Burlington，MA)的产品手册对AG1‑0细胞进行传代，其无饲养层并使用Dispase  II

(SCM133，Millipore  Sigma)解离细胞。使用MatrigelTMhESC认证的基质(354277，Corning 

BD  Biosciences，Corning，NY)作为细胞外基质。在第二次传代时，将基质切换为玻连蛋白

(CC130，Millipore  Sigma)。在随后的传代过程中，手动去除分化区域，直到分化的细胞占

集落的约小于5％。在连续四次传代后，使用Millipore  ES/iPS神经发生试剂盒(SCR603、

SCM110和SCM111)但缺少作为细胞外基质的玻连蛋白，分化AG1‑0细胞。初始传代用EZ‑LiFT

(SCM139，Millipore  Sigma)进行，以获得高质量的iPS细胞。在零阶段(P0)冷冻神经祖细

胞，然后解冻以进行分化。在涂有聚‑D‑赖氨酸(10μg/mL)和层粘连蛋白[10μg/mL(23017‑
015，Gibco)的无菌培养板上在分化培养基(SCM111)中进行分化10天。在一些情况下，在细

胞动力学维持培养基(NRM‑100‑121‑001，Cellular  Dynamics  International，Madison，

WI)中分化细胞。

[0236] 实施例5：在用ASO‑6.1‑PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L处理的天使综合征iPSC神经元中

PWS多顺反子转录物的表达分析

[0237] 为了确定ASO‑4.4.PS.L和ASO‑6.1.PO‑1.O是否影响由PWS多顺反子转录物编码的

RNA转录物的水平，对用每种ASO处理的AS  iPS细胞进行RNA测序，并定量SNURF、SNRPN、

SNORD116宿主基因转录物(SNHG116)、SNORD116  snoRNA、IPW、SNORD115宿主基因转录物

(SNHG115)、SNORD115  snoRNA和UBE3A‑AS的稳态RNA水平。还测量了UBE3A的稳态RNA水平。

如上所述，将天使综合征iPS细胞分化成神经元，然后用溶媒(1％H2O，n＝3)、ASO‑4.4.PS.L

(30uμM，n＝3)和ASO‑6.1 .PO‑1 .O(30μM，n＝3)处理。处理后六天，对从培养物中分离的总
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RNA(rRNA耗尽)进行RNA  RNA测序。为了生成SNHG116、SNHG115和UBE3A‑AS转录物的注释，从

溶媒RNA‑seq数据中组装转录组，然后将其整合到参考基因注释中。相对于溶媒，SNURF、

SNRPN、SNHG116、SNORD116  snoRNA和SNORD115  snoRNA的稳态RNA水平相似且无显著差异。

ASO‑4.4.PS.L降低了IPW水平(1.5倍)，而ASO‑6.1.PO‑1.O没有降低，但该效应不是显著的。

ASO‑6.1 .PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L显著降低了SNHG115和UBE3A‑AS  RNA水平。ASO‑6.1.PO‑

1.O和ASO‑4.4.PS.L对SNHG115水平具有相似的效应；但是，ASO‑4.4.PS.L对UBE3A‑AS  RNA

水平的效应比ASO‑6.1.PO‑1.O大得多(ASO‑4.4.PS.L：‑6.1倍变化；ASO‑6.1.PO‑1.O：‑2.8

倍变化)。ASO处理使UBE3A  RNA水平提高了约1.2倍，但该效应不是显著的(图10和表21)。
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[0238]
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[0239]

[0240] 材料和方法材料和方法

[0241] 除非另有说明，否则方法与实施例4中描述的那些方法相似。
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[0242] PWS  RNA的差异表达分析

[0243] 使用Cuffnorm、采取默认设置和以下选项：‑u，估算RefSeq基因注释的标准化FPKM

(每百万每千片段数)值。根据输出文件对每个样本确定每个基因注释的FPKM值，并将其用

于描述性和推论性统计。

[0244] 实施例6：食蟹猕猴中ASO‑6.1‑PO‑1.O和ASO‑4.4.PS.L的药效学分析

[0245] ASO‑4和ASO‑6靶区域在几种非人类灵长类动物(NHP)物种中是保守的，因此可以

在大型动物模型中进行安全性和功效研究。为了考查ASO‑4.4.PS.L和ASO‑6.1.PO‑1.O在中

枢神经系统(CNS)中的功效，通过鞘内腰椎穿刺将ASO递送至食蟹猕猴。给动物施用单次推

注溶媒(0.9％盐水，n＝5)、ASO‑6.1.PO‑1.O(10mg，n＝3)和ASO.4.4.PS.L(10mg，n＝3)。治

疗后第二十八天，收集中枢神经(CNS)组织并测量UBE3A‑AS的稳态RNA水平。总体而言，ASO‑

4.4.PS.L对UBE3A‑AS  RNA水平的效应大于ASO‑6.1.PO‑1.O(表22)。ASO‑4.4.PS.L在大多数

CNS区域中减少UBE3A‑AS  RNA，在颞叶、初级运动皮层、脑桥、延髓、海马体、苍白球、额皮层

(辐射冠)、前额皮层和腰椎脊髓中具有较大的效应。类似地，ASO‑6.1.PO‑1.O在大多数CNS

区域中减少UBE3A‑AS  RNA水平，在脑桥、动眼神经核和腰椎脊髓中观察到较大的效应(图11

和表23)。
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[0246]
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[0247]
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[0248]

[0249] 材料和方法

[0250] ASO的给药
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[0251] 在Northern  Biomedical  Research和Charles  River  Laboratories使用机构各

自的机构动物护理和使用委员会批准的方案进行NHP研究。对体重2‑4kg的雄性和雌性食蟹

猕猴(Macaca  fascicularis)进行麻醉，并通过鞘内腰椎穿刺施用单次1mL剂量的ASO或溶

媒。通过将冻干的ASO溶解在溶媒对照品(0.9％氯化钠)中来制备给药溶液，并通过0.2‑μm
过滤器进行过滤。收获CNS和脊髓样品，并将CNS切成4mm冠状切片。将组织样品快速冷冻并

储存在‑80℃下直至进行RNA分离。

[0252] RNA分离

[0253] 从每个目标区域取一个4mm的组织穿孔，其中大约一半用于RNA分离。使用Qiagen 

RNeasy  Plus  Mini试剂盒(74136，Qiagen)进行RNA分离，在TissueLyser  II中使用5mm不锈

钢珠进行组织破坏和裂解。将RNA洗脱于两个体积为30μl的水中，总洗脱体积为60μl。使用

Qubit和RNA  XR测定(Q33224，Thermo  Fisher  Scientific)对RNA进行定量。使用High 

Capacity  RNA‑to‑cDNA试剂盒(4387406，Thermo  Fisher  Scientific)由2μg输入RNA合成

cDNA，总反应体积为50μl。
[0254] 组织中UBE3A‑AS  RNA水平的分析

[0255] 使用SYBR  Green定量逆转录PCR(qRT‑PCR)估算食蟹猕猴的UBE3A‑AS  RNA水平。总

反应体积为10μl，包括2μl  cDNA、1X  PowerUp  SYBR  Green  Master混合物(A25741，Thermo 

Fisher  Scientific)和500nM的每种引物(正向和反向)。循环条件是在50℃下2分钟，在95

℃下2分钟，以及在95℃下15秒和60℃下1分钟的40个循环，在每个循环的60℃步骤时获取

读数。反应在BIO‑RAD  T1000  CFX96热循环仪上进行，其中内部对照 (PPIA，正向：

GTCTCCTTCGAGCTGTTTGC(SEQ  ID  NO：503)；反向：CCTTTCTCTCCAGTGCTCAGA(SEQ  ID  NO：

504))和靶标(UBE3A‑AS，正向：CCTGTGAACTTTCAACCAGGA(SEQ  ID  NO：505)；反向：

GGATCAGACTCCAGGCCTTC(SEQ  ID  NO：506))反应分别进行。使用BIORAD  CFX  Maestro软件检

索数据并进行初步分析，并使用Excel和JMP进行深入的统计分析。

[0256] 实施例7：靶向剪接的UBE3A‑AS转录物的外显子边界的ASO

[0257] 在一些实施方案中，靶序列是涉及UBE3A‑AS外显子1‑5和SNORD109B外显子1‑2的

外显子边界。靶序列由以每个外显子的外显子边界为中心的38个核苷酸(每个外显子19个

核苷酸)组成(19个核苷酸代表相邻外显子的5'和3'端)。有12个序列片段，其中外显子边界

涉及片段1‑2、2‑3、3‑4、5‑6、7‑8、9‑10和11‑12。表24提供了染色体坐标。创建了一个单个合

并的连接序列，显示了剪接的外显子(|，外显子连接)和中间外显子序列([ ])。表25中提供

了靶向外显子连接的ASO(20、19和18‑聚体)。

[0258] 合并的连接序列

[0259] AATGAAATCTTCTGATTTG|TAAGACATGCTGCCAAGAG[ ]ATTAGTTT  TACACCTTCAG|

GATAAAGACTGCTGAGAAG[ ]GTTTAAGGATGCTATTCTG|AAAAGACTGTGGAGGAAGA[ ]

TTAAGGAAACCATCTCTGG|GATAAGGAT  GACTGAGGAA[ ]ATTTAAGGATGCCACTCTG|

GTTAAAAGCTGAAACAACT[ ]GAAACTTCAGGGAAAAGAG|AAGGCCTGGAATCTGATCC(SEQ  ID  NO：489)。

[0260] |＝3’‑5’外显子连接

[0261] [ ]＝中间外显子序列
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[0262]

[0263]
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[0264]
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[0265]
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[0266]

[0267] 实施例8：靶向UBE3a‑AS外显子1‑5的siRNA、shRNA和CRISPR指导RNA

[0268] 如上所述，在一些实施方案中，所公开的寡核苷酸是抑制、突变或缺失靶核酸序列
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的功能性核酸，如siRNA、shRNA或核酸酶gRNA。

[0269] 靶向UBE3a‑AS外显子1‑5的siRNA的实例在表26中提供。靶向UBE3a‑AS外显子1‑5

的shRNA的实例在表27中提供。靶向UBE3a‑AS外显子1‑5的gRNA的实例在表28中提供。
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[0270]
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[0271]
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[0272]
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[0273]

[0274] 除非另有定义，否则本文所使用的所有技术和科学术语具有与所公开的发明所属

领域的技术人员通常所理解的相同的含义。本文所引用的出版物及其所引用的材料通过引
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用明确结合到本文中。

[0275] 仅使用常规实验，本领域技术人员就将认识到或能够确定本文所述的发明的具体

实施方案的许多等同方案。这些等同方案旨在被下面的权利要求书涵盖。
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图1A
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图1B
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图1C
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图1D
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图2A
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图2B

图2C
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图2D
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图2E
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图3A
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图3B
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图3C
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图3D
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图5A

图5B
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图5C

图5D
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图5E

图5F
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图6A
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图6D
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图7A
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图7B
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图7C
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图7D
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图7E
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图7F
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图7G
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图8A
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图8B
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图8C
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图10
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