Table S1. miRNAs prediction for CYP24A1 and CYP27B1 using Target scan and

miRTarBase
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Table S2. Primers sequences for the Vitamin D metabolism genes of the related miRNAs for

real-time RT-PCR analyses

Gene Name

hsa-miR-21-5p

hsa-miR-216b-5p

hsa-miR-125b-5p

hsa-miR-U6B

CYP27B1

CYP24A1

RPLPO

Left primer
Right primer
Left primer
Right primer
Left primer
Right primer
Left primer
Right primer
Left primer
Right primer
Left primer
Right primer
Left primer
Right primer

Primer sequences 5' to 3'

GTACCACCTTGTCGGGTAGC
ATGTCAGACAGCCCATCGAC
GCGAAATCTCTGCAGGCAA
AGTGCAGGGTCCGAGGTATT
TCTGGAGTGTGACAATGGTGT
GCCTAGCAGTAGCTGTTTAGTGT
CAGCACATATACTAAAATTGGAACG
ACGAATTTGCGTGTCATCC
TACCAGAGCCTCCCGGAAC
AACAGCGTGGACACAAACAC
CCTGCTGCCAGATTCTCTGGAA
TTGCCATACTTCTTGTGGTACTCC
CGACCTGGAAGTCCAACTAC
ATCTGCTGCATCTGCTTG



