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转化医学：从转化研究到靶向治疗与个体化医学
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　　［摘要］　生命科学在基因组学、干细胞和微电子技术等领域已取得了突破性进展，然而如何诊断、治疗包括癌症在内的许

多重要疾病仍然是医学实践中亟待解决的难题。因此，“转化医学”这一新的概念应运而生，开展和加强“转化研究”已逐渐成

为共识。值得注意的是，转化研究不仅包括采用各种新方法、新技术研究疾病的发生机制及诊断和治疗，也强调从临床实践中

提出问题，研究和解决与疾病诊治有关的重要课题。转化医学的另一个重要内容是个体化治疗，即根据疾病在分子水平的改

变而采用特异的靶向药物治疗。目前能进行个体化靶向治疗的案例仍屈指可数，但随着对许多疾病机制的深入了解，新的诊

断技术和生物标记的发现，以及更多靶向药物的开发，个体化治疗有望在不久的将来，从特例成为临床实践中的常规。
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　　以ＤＮＡ双螺旋结构的阐明及人类基因组的测
序完成为标志，生命科学在分子和细胞水平有了突
飞猛进的发展，一系列革命性新技术也使人类对生
命现象的认识在器官、整体水平上有了长足的进步。
然而，危害人类健康的主要疾病，包括心血管疾病、
癌症、脑血管疾病、自身免疫性疾病等的发生机制仍
不清楚，且在多数情况下缺少有效的治疗方法。现
有的主要抗肿瘤药物，如顺铂、多柔比星、环磷酰胺、

５氟尿嘧啶、他莫昔芬、紫杉醇等均发现于２０～３０
年前。在过去１０年中，虽然相关的研究投入快速增

长，许多晚期肿瘤的５年生存率并没有显著提高，且
由美国食品和药品管理局（ＦＤＡ）批准的新型抗肿瘤
药物反而逐年减少［１］。因此，越来越多的人提出，必
须重视把生命科学研究的新知识和新技术方法转化

成征服各类疾病，改善人类健康的新疗法、新药物，
使这种“转化医学”成为生物医学研究的重要课
题［２］。为达此目的，需要创造新型实验研究思路与
方法，使对细胞及动物模型的研究能更切合人类疾
病的实情；大力推动新技术、新方法在临床的应用；
打破学科间的壁垒，鼓励基础与临床及不同新老学
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科间的合作研究，尤其是对疾病病理机制、药物反应
的深入探讨。除这些“转化研究”外，广义的转化医
学还应包括把新医学知识、新疗法、新药物用于保障
人民健康，用于不发达国家与地区，以及发达或发展
中国家的弱势群体。因此，近年来许多政府及非盈
利组织增加了对转化医学的投资，目前已有多本转
化医学的专业杂志问世，如Ｓｃｉｅｎｃｅ旗下的Ｓｃｉｅｎｃｅ
ＴｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ。除国际、国内每年举办多
个转化医学研讨会外，美国国立卫生研究院（ＮＩＨ）
已宣布增加对转化医学的资助，并成立新的转化医
学研究所。国内的多家大学、医学院校也已建立了
以转化医学为目标的研究中心。可以预见，这些人
力、物力的投入将会极大推动转化医学的发展，也是
我们提高科研和医疗水平的良机。

１　转化医学概述

　　尽管把有意识地进行转化研究作为医学目标是
一个新概念，转化研究本身已有很长的历史。多巴
胺的研究及临床应用就是一个典型的例子。在２０
世纪５０年代，瑞典的Ｃａｒｌｓｓｏｎ实验室用新的荧光
测定方法发现，多巴胺不但是去甲肾上腺素的前体，
也是一种神经递质，大量存在于与自主运动有关的
脑区（基底核）；动物实验表明肾上腺素能神经抑制
药利血平可减少兔脑中的多巴胺水平，并可诱导肌
肉运动障碍［３］。由此他们敏锐地提出，有相似肌肉
运动障碍的帕金森病可能与脑内多巴胺的缺失有

关，并用动物实验证明左旋多巴能增加脑中多巴胺
含量，减轻肌肉运动障碍的症状。该发现和假说很
快引导了一系列临床研究，证明帕金森病患者脑中
的多巴胺能神经元变性导致多巴胺含量减少［４］。这
些研究为用左旋多巴治疗帕金森病奠定了基础，

ＡｒｖｉｄＣａｒｌｓｓｏｎ也因此获得了２０００年诺贝尔生理学
和医学奖。不难看出，他们的成功取决于新技术的
发明与应用，新的实验思路与设计，以及基础与临床
研究的结合。

　　转化医学涉及现代医学的各个领域，在过去的
几年时间里逐渐形成的热点包括生物标本的采集、
保存与资源共享 （ｂｉｏｂａｎｋｉｎｇ）；生物标记 （ｂｉｏｍａｒｋ
ｅｒ）的发现、验证与应用；靶向药物的开发；微小

ＲＮＡ和小干扰ＲＮＡ在疾病发生及治疗中的作用；
纳米技术在疾病诊断、治疗中的应用；血循环中

ＤＮＡ、肿瘤细胞的分析与识别；新型疫苗的设计、生
产与试验；各类干细胞的识别、扩增和临床试验；化
学生物学、蛋白质组学及新一代 ＤＮＡ 序列测定、

ＤＮＡ单核苷酸多态性 （ＳＮＰ）在临床的试验与应用
等。随着分析技术、实验方法的快速发展，由序列测

定、ＳＮＰ、基因芯片分析等产生的数据以几何级数增
加，如何从这些海量的数据中提取对疾病的诊断、治
疗、预防有关的信息也成为转化医学的重要课题［５］。
同时，为使新药试验过程更合理、有效，已建立了新
药的适应型临床试验 （ａｄａｐｔｉｖｅｃｌｉｎｉｃａｌｔｒｉａｌ）的设
计与规范，正用于多种药物的各期临床研究。值得
注意的是，生物标记检测、ＤＮＡ分析使得预测一些
疾病的易感性和对许多药物的反应性成为可能，这
对许多疾病的预防、诊断、治疗产生了越来越大的影
响。ＦＤＡ已推荐医生对使用获得批准的７０种药物
的患者进行ＤＮＡ分析，以发现可能的不良反应和调
整用药剂量。美国医学会的资料表明，已有针对

１０００多种疾病的１２００多个ＤＮＡ检测方法可用于
帮助诊断和治疗。新的测试方法不断发现，使得越
来越多疾病的治疗能根据分子水平的改变而采用相

应的方法和药物，个体化医学 （ｐｅｒｓｏｎａｌｉｚｅｄｍｅｄｉ
ｃｉｎｅ）也由此成为转化医学研究与应用中最有活力
的领域之一，已对疾病的诊治产生重要影响。逐渐
增多的案例还表明，个体化医学是帮助靶向药物和
靶向治疗成功的有效方法，而靶向药物的成功应用
则使个体化医学在诊断和治疗发展的循环中达到新

的高度。

２　靶向药物及靶向治疗

　　分子和细胞生物学的发展使我们对包括细胞生
长、凋亡、转化、信号转导等在内的重要细胞内过程
的分子机制有了深入了解，这不但帮助阐明了许多
已使用的抗肿瘤药物的作用靶点与机制，也为进一
步设计、选择作用于对细胞生死或信号转导起关键
作用的分子的药物奠定了基础。一般把这些针对特
定作用位点 （如细胞内酶或细胞表面受体）上的蛋
白质生物活性和结构而开发的药物称为靶向药物。
由于这类药物能选择性地抑制或促进靶分子功能，
从而更有效地、特异性地影响表达靶分子的细胞功
能，因此，在治疗时产生的毒副作用较少。通常把在
检验、分析靶蛋白表达的基础上应用靶向药物称作
靶向治疗［６］。

最先进入临床的靶向药物是抗Ｂ细胞表面分化
抗原簇（ＣＤ）２０的单克隆抗体利妥昔单抗（ｒｉｔｕｘ
ｉｍａｂ）。它开始用于非霍奇金淋巴瘤的治疗，现已扩
展到多种Ｂ细胞淋巴瘤。有证据表明，利妥昔单抗
也对多种自身免疫性疾病有一定疗效，已批准用于
类风湿病的治疗。针对ＣＤ３０、ＣＤ４０、细胞毒性Ｔ淋
巴细胞相关抗原４（ＣＴＬＡ４）等的抗体药物目前也已
进入临床应用或临床试验。包括表皮生长因子受体
（ＥＧＦＲ）、ＥｒｂＢ２（Ｈｅｒ２／Ｎｅｕ）、ＥｒｂＢ３和 ＥｒｂＢ４在
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内的表皮生长因子受体家族蛋白在许多细胞的生长

及肿瘤发生中起重要作用，针对 Ｈｅｒ２的单克隆抗体
曲妥珠单抗 （ｔｒａｓｔｕｚｕｍａｂ，Ｈｅｒｃｅｐｔｉｎ）也是较早进
入临床的靶向药物，它对于高表达 Ｈｅｒ２的转移性乳
腺癌有治疗作用；随后开发的抗 ＥＧＦＲ抗体西妥昔
单抗 （ｃｅｔｕｘｉｍａｂ）也通过临床证明对高表达ＥＧＦＲ
的转移性结直肠癌和头颈部肿瘤有一定疗效。鉴于
血管增生是肿瘤形成的必需条件，另一类靶向药物
是包括贝伐单抗 （ｂｅｖａｃｉｚｕｍａｂ）在内的多种抗血管
内皮细胞生长因子（ＶＥＧＦ）抗体，它们已应用于若干
转移性肿瘤的临床治疗。值得注意的是，抗 ＶＥＧＦ
抗体可能对老年性黄斑变性等与血管增生有关的疾

病有显著的治疗效果，由于这些退行性病症目前缺
少有效的治疗方法，这类靶向药物有可能为很多患
者带来福音［７］。最近的临床试验还证明，抗Ｔ细胞
表面抑制性受体ＣＴＬＡ４的伊吡力单抗 （ｉｐｉｌｉｍｕｍ
ａｂ）能增强患者的抗肿瘤免疫力，延长转移性黑素
瘤患者的生存期［８］，这也是肿瘤免疫治疗的成功范
例之一。总之，单克隆抗体对若干肿瘤和其他疾病
有一定疗效，尤其是对造血系统肿瘤和转移的癌症
以及与免疫、细胞因子有关的疾病。除继续开发针
对不同靶点的新药，进行抗体的人源化或产生人抗
体外［９］，把已有单抗与细胞毒药物、放射性核素结合
以增强疗效，寻找合适的生物标记以选择患者、监控
疗效均为该领域研究和努力的目标。此外，抗体制
剂除可作为免疫原诱导中和抗体及过敏反应外，有
些抗体还可引起感染、肿瘤、自身免疫相关疾病，以
及心脏毒性、细胞因子释放综合征等，应在临床试验
和应用中加以注意［１０］。

慢性髓样细胞白血病 （ＣＭＬ）的２２号染色体变
短是最早发现的肿瘤细胞遗传变异，随后的一系列
研究证明，这种费城（Ｐｈ）染色体是由于９号与２２号
染色体末端的转位而形成，使９号染色体上的原癌
基因ａｂｌ与２２号染色体上的ｂｃｒ形成融合基因，编
码的融合蛋白酪氨酸激酶活性持续增强，进而促使
细胞转化［１１１２］。伊马替尼 （ｉｍａｔｉｎｉｂ，Ｇｌｅｅｖｅｃ）是在
高通量筛选基础上优化合成而发现的小分子，能特
异、有效地抑制 Ａｂｌ、血小板源性生长因子受体
（ＰＤＧＦＲ）和ＫＩＴ的酪氨酸激酶活性，并在细胞试验
中选择性地诱导ＣＭＬ细胞凋亡［１３］。Ⅰ期的临床试
验发现，伊马替尼的不良反应很少，有超过９０％ 的

ＣＭＬ患者取得完全缓解，因而很快通过后期的临床
试验从而进入临床应用，成为第一个小分子激酶抑
制剂药物，极大地促进了靶向治疗和靶向药物的发
展，同时也为进一步深入了解ＣＭＬ的发病机制提供
了线索［１３］。伊马替尼的临床应用和在急性髓样细胞

白血病（ＡＭＬ）、ＣＭＬ危象期的试验还发现：（１）要
取得持续有效的作用，靶向药物常常需要与其他化
疗药物联合使用；（２）靶分子的突变是靶向药物产
生抗性的主要原因之一。目前已有若干针对突变

Ａｂｌ的结构而设计的新药进入临床或正处于临床试
验中，为靶向治疗增添了新的方法［１４］。

和抗体药物相比，小分子抗癌药物有较好的组
织穿透性，可在血液、组织中达到较高浓度，常常有
更好的疗效。它们无免疫原性，在稳定性、方便使
用、经济性方面也好于抗体药物，因此是开发新靶向
药物的重点。但是，除伊马替尼外，大多数靶向试剂
没能成为有效的临床药物。其可能的原因之一是细
胞内信号转导通常有多个替代分子、替代途径，或以
网络形式存在，抑制或失活单一分子并不能持续、有
效阻断转导通路，影响细胞的生长与生存。如能采
用相对“非特异”的小分子，作用于特定系统的多个
靶点或是可影响多个细胞内过程的靶蛋白，就有可
能取得较好的治疗效果。蛋白酶体是细胞内降解遍
在蛋白化蛋白质的重要场所，蛋白酶体抑制剂能阻
断众多蛋白质的降解，影响细胞周期、信号转导、

ＤＮＡ修复等过程，并诱导许多肿瘤细胞的凋亡。目
前已有一个蛋白酶体抑制剂硼替佐米 （ｂｏｒｔｅｚｏｍｉｂ，

Ｖｅｌｃａｄｅ）作为治疗骨髓瘤的药物进入临床，多个同
类分子也正用于各类临床试验［１５］。有证据表明，抑
制蛋白质遍在蛋白化起始的遍在蛋白活化酶（Ｅ１）抑
制剂也能相对选择性地杀死肿瘤细胞［１６］。此外，参
与许多蛋白折叠、成熟的热休克蛋白 （ＨＳＰ９０）和若
干修饰ＤＮＡ、组蛋白的酶均可成为目前众多临床试
验中小分子药物的作用靶点［１７１８］。其中，组蛋白脱
乙酰酶 （ＨＤＡＣ）抑制剂伏立诺他 （ｖｏｒｉｎｏｓｔａｔ）等
已进入临床，用于治疗皮肤型Ｔ细胞淋巴瘤。

许多小分子靶向试剂不能成为有效抗癌药物的

另一个重要原因是肿瘤细胞的基因和信号转导改变

的多样性。基因组分析及许多其他研究表明，肿瘤
细胞大多涉及近百个基因的突变，并且同一类肿瘤
细胞也有许多不同的基因突变，从而导致多个转导
系统的改变［１９］。例如对２４例胰腺癌的分析发现，它
们平均有６３个ＤＮＡ突变，可影响１２个重要的细
胞信号转导通路［２０］。这些突变在很大程度上反映了
从正常细胞到转化细胞以及肿瘤细胞的发生、发展
与转移过程。因而，发现每一类，甚至每一例肿瘤中
促使细胞转化的起始改变是有效的靶向治疗的前

提。近年来在肺癌和黑素瘤等的研究与试验治疗
中，不但鉴别出部分肿瘤中的关键 ＤＮＡ 突变，并证
明相应的靶向药物能够产生预计的有效治疗作用，
成为个体化医学的成功范例。
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３　个体化医学

虽然中医等传统医学一直强调疾病的预防、诊
断和治疗需因人、因时而异，但现代医学的发展在很
大程度上受诊治外科与传染性疾病的影响，更倾向
于建立标准的操作、诊断和治疗常规。随着人类基
因组序列测定的完成及测序技术的快速进展、蛋白
质组分析技术的建立与完善、基因芯片技术的发展
和成熟以及各种生物标记的识别与应用，深入分析
每个个体在正常及病理情况下分子、细胞的差异和
特征已成为可能。应运而生的个体化医学是指根据
每个患者的基因、蛋白质、代谢产物等个体特征而采
用相应的预防和治疗方法，以提高医疗效率，减少不
良反应。值得指出的是，检测、分析基因组中与疾病
易感性有关的标记虽尚未在临床广泛使用，但已成
为“消费者基因组学”（ｃｏｎｓｕｍｅｒｇｅｎｏｍｉｃｓ）的重要
组成部分，这些“诊断”能否达到减少、延缓许多疾病
的发生及指导“个体化预防”，仍有待更多资料的积
累、回顾与前瞻性研究。另一方面，随着越来越多的
靶向药物的开发以及对许多药物体内过程的了解，
多种疾病，尤其是若干肿瘤的“个体化治疗”已成为
可能，这些成功范例也为个体化医学的进一步发展
奠定了基础。

３．１　ＥＧＦＲ与肺癌治疗　肺癌是最常见的人类肿
瘤之一，其中大多为起源于上皮细胞的非小细胞肺
癌 （ＮＳＣＬＣ）。许多研究发现，ＥＧＦＲ与肺癌的发
生、发展及转移有密切关系，４０％～８０％的 ＮＳＣＬＣ
有ＥＧＦＲ表达增加。值得注意的是，有些 ＮＳＣＬＣ
表达细胞外区缺失的 ＥＧＦＲ，还有些细胞表达的

ＥＧＦＲ含激酶区的突变，它们均可导致激酶的自主
激活。有证据证明，这些持续活化的ＥＧＦＲ在细胞
的转化过程中起重要作用，也是肿瘤细胞存活与生
长所必需［２１］。目前，已有两类针对ＥＧＦＲ的靶向药
物：抗ＥＧＦＲ抗体和ＥＧＦＲ酪氨酸激酶抑制剂。一
系列临床试验表明，抗ＥＧＦＲ抗体可略增强一线化
疗药物对肺癌的疗效，但用激酶抑制剂吉非替尼和
埃罗替尼治疗有ＥＧＦＲ激活突变的 ＮＳＣＬＣ患者，
平均有效反应率可达７１％ （５５％～８２％），且毒副作
用比现有的以卡铂为基础的化疗方案少，患者的生
活质量也有明显提高［２２］。据此，美国临床肿瘤协会
已正式提出，晚期ＮＳＣＬＣ患者用激酶抑制剂作为一
线治疗药物时应进行ＥＧＦＲ突变的检测、鉴定［２３］。
值得注意的是，不但在含ＥＧＦＲ突变的肺癌中有约

３０％对激酶抑制剂不敏感，有反应的ＮＳＣＬＣ也可通
过多种机制对这些激酶抑制剂产生抗性，其中约

５０％是由于继发的Ｔ７９０Ｍ 突变导致与抑制剂的结

合降低。其他的改变包括肝细胞生长因子受体

ＭＥＴ的基因扩增，Ｋｒａｓ、ＰＩ３激酶和ＮＦκ系统的改
变，使细胞能绕过ＥＧＦＲ而激活与生存、生长有关的
转导通路［２４］。

３．２　Ｂｒａｆ与黑素瘤治疗　黑素瘤是起源于黑素细
胞 （ｍｅｌａｎｏｃｙｔｅ）的恶性肿瘤，虽然发病率少于皮肤
的基底细胞癌和鳞状细胞癌，却较易发生转移，是皮
肤肿瘤的主要致死原因 （约７５％）。此外，黑素瘤也
可发生于包括肠道、眼睛在内的所有含黑色素的组
织中。Ｂｒａｆ是 Ｒａｆ丝／苏氨酸激酶家族的成员。许
多研究证明，生长因子和相应受体结合后，激活小

ＧＴＰ酶 Ｒａｓ，从而导致 Ｒａｆ的激活。Ｒａｆ则进一步
激活分裂原激活蛋白（ＭＡＰ）激酶，调节细胞的生存、
生长和分化［２５］。因此，Ｒａｆ（包括ｃＲａｆ１、ＡＲａｆ和

ＢＲａｆ）在各种生长因子受体信号转导过程中起重要
作用。人类肿瘤基因组工程的第一个主要成就是发
现大约２／３恶性黑素瘤细胞有Ｂｒａｆ的突变，所有的
突变均位于激酶区，其中约８０％为第６００位的缬氨
酸残基变为谷氨酸 （Ｖ６００Ｅ），导致Ｂｒａｆ的持续激
活。随后的研究证明，这些肿瘤细胞的生存依赖

Ｒａｆ／ＭＡＰ激酶通路的激活［２６］，针对突变Ｂｒａｆ的抑
制剂在细胞培养和动物模型中能有效抑制肿瘤细胞

的生长［２７］。最近完成的Ⅲ期临床试验进一步证明，
与常规的达卡巴嗪（ｄａｃａｒｂａｚｉｎｅ）治疗相比，突变

Ｂｒａｆ抑制剂维姆那芬尼 （ｖｅｍｕｒａｆｅｎｉｂ）的疗效明显
增强，有效率近５０％［２８］，有望成为治疗恶性黑素瘤
的一线药物。

　　与伊马替尼、ＥＧＦＲ激酶抑制剂等靶向药物类
似，肿瘤细胞在开始用药７个月左右产生对维姆那
芬尼的抗性，这是阻碍其持续抗肿瘤作用的主要原
因之一。但不同的是，肿瘤细胞产生维姆那芬尼的
抗性主要不是通过 Ｂｒａｆ的继发性突变，而是与

ＰＤＧＦＲ的上调及Ｎｒａｓ的激活突变有关［２９］。因此，
在个体化治疗过程中，不但需要分析黑素瘤细胞中

Ｂｒａｆ的突变，也应注意Ｒａｓ的活性及其他生长因子
受体的改变。这些结果也提示，可能与抗病毒、抗菌
治疗类似，高度特异的靶向药物需和其他靶向或非
靶向药物联合使用以产生持续有效的抗肿瘤作用。
对转移性黑素瘤的治疗，联合使用维姆那芬尼和诱
导免疫反应的伊吡力单抗也是值得探索的尝试。

３．３　药物遗传学与个体化用药　许多药物的治疗
效果或不良反应均有显著的个体差异。２０世纪５０
年代的一系列研究发现，多种遗传性酶缺陷或多态
性能显著影响药物在体内的代谢和作用，导致药物
遗传学 （ｐｈａｒｍａｃｏｇｅｎｅｔｉｃｓ）的诞生。基因芯片技术
的发展及基因组工程的完成，使得在全基因组中寻
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找和检测与药物反应有关的基因、ＳＮＰ等成为可能。
这类研究不但有助于避免药物的不良反应，也使药
物个体化治疗的疗效提高成为可能，因而称之为药
物基因组学 （ｐｈａｒｍａｃｏｇｅｎｏｍｉｃｓ），肿瘤的靶向治疗
中基因与生物标记的分析也是其内容之一［３０］。在

ＦＤＡ的推荐下，现已有越来越多的药物说明中增加
了与药物遗传学生物标记有关的信息，随着包括高
通量测序等ＤＮＡ分析技术逐渐推向临床，用这些信
息指导疾病治疗将成为转化医学的重要组成部分。

　　用于抗炎、抗白血病和免疫抑制的硫代嘌呤类
药物 （如硝基咪唑硫嘌呤和６巯基嘌呤）是药物遗
传学研究的一个经典范例。在这类药物激活及失活
过程中起关键作用的硫代嘌呤甲基转移酶 （ＴＰＭＴ）
有多 种 等 位 基 因，其 中 ＴＰＭＴ２、ＴＰＭＴ３Ａ 和

ＴＰＭＴ３Ｃ基因编码的蛋白活性显著减低或无活性，
带有这些变异基因的个体（约０．２５％）在接受硫代
嘌呤类药物治疗时极易发生骨髓抑制。直接检测基
因可替代酶活性测定，且不受输血等其他因素的影
响。基因组分析也可以直接检测与药物毒副作用有
关的非酶基因位点。如新近的研究发现，带有

ＨＬＡＢ５７０１的个体会对抗 ＨＩＶ反转录酶抑制剂
阿巴卡韦（ａｂａｃａｖｉｒ）产生严重的过敏反应。在包括
汉族在内的亚洲人中，带有ＨＬＡＢ１５０２与治疗癫

　的卡巴西平 （ｃａｒｂａｍａｚｅｐｉｎｅ）产生严重的不良反
应（如中毒性表皮坏死松解症）有密切关系［３１］，而在
欧洲人中，ＨＬＡＢ３１０１与卡巴西平过敏反应的发
生有关［３２］。已有资料证明，在ＨＬＡＢ１５０２阳性患
者中避免使用卡巴西平可大大减少这类不良反应的

发生［３３］。

　　利用基因组分析优化药物治疗是个体化医学的
一个重要内容。人类基因组有５７个编码细胞色素

Ｐ４５０酶 （ＣＹＰ）的基因，其中 ＣＹＰ１３是大多数药
物在体内生物转化所必需的。ＣＹＰ１３不但有２０余
种同工酶，有些同工酶的基因还有丰富的多态性，其
中ＣＹＰ２Ｄ６的变异体就多达８５个。由于许多ＣＹＰ
的变异可导致酶活性的降低或丧失，有些个体可因
为是变异酶的纯合子而缺乏相应的酶活性，另一些
则由于是杂合子而导致相应酶活性降低。因而，通
过分析基因组或ＣＹＰ的基因表达可得到指导多种
药物的使用的信息。氯吡格雷（ｃｌｏｐｉｄｏｇｒｅｌ）是冠状
动脉扩张、支架置放等治疗时用于预防心血管抗凝
的重要药物，在体内需经ＣＹＰ２Ｃ１９的作用而转化为
活性药物。临床资料表明，患者对抗凝治疗的反应
有很大个体差异，常用剂量的氯吡格雷对约２５％的
患者仅有很弱的抗凝作用［３４］，且抗凝效果不佳的患
者术后各种并发症显著增加［３５］，因而早期鉴别、发现

这些患者对提高医疗质量有重要帮助。近年的研究
发现，与正常人相比，ＣＹＰ２Ｃ１９突变 （尤其是２
和３）的携带者使用氯吡格雷时，血中的活性代谢产
物显著减少，对血小板的抑制作用降低［３６］，同时，心
血管系统并发症的发生率也明显增加，说明检测

ＣＹＰ２Ｃ１９基因的变异可用来指导氯吡格雷的使用。
香豆素类口服抗凝药华法林等抑制维生素Ｋ环氧化
物还原酶阻碍维生素 Ｋ的利用，因而减少凝血因子
的合成。但这类药物的有效剂量有很大的个体差
异，对于有些患者常常会导致内出血等严重的不良
反应。过去１０多年的研究证明，ＣＹＰ２Ｃ９和维生素

Ｋ环氧化物还原酶是影响这类药物反应性的主要因
素，把它们的基因组分析与临床资料相结合，有望显
著减少严重不良反应的发生。另一个可能受ＣＹＰ
多态性影响的常用药物是作用于雌激素受体的他莫

昔芬 （ｔａｍｏｘｉｆｅｎ），该药需经ＣＹＰ２Ｄ６的作用转变
为有活性的内昔芬 （ｅｎｄｏｘｉｆｅｎ）而发挥作用。有资
料表明，他莫昔芬在带有两个编码有活性ＣＹＰ等位
基因的个体有较好的疗效［３７］。此外，与前述抗肿瘤
药物类似，使用阻断 ＨＩＶ和其细胞受体ＣＣＲ５结合
的药物如马拉维若（ｍａｒａｖｉｒｏｃ）时，需分析患者基因
组的ＣＣＲ５基因以及 ＨＩＶ是否为亲ＣＣＲ５亚型［３８］。

３．４　多ＡＤＰ核糖聚合酶［ｐｏｌｙ（ＡＤＰｒｉｂｏｓｅ）ｐｏｌｙ
ｍｅｒａｓｅ，ＰＡＲＰ］抑制剂与合成致死 （ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅ
ｔｈａｌｉｔｙ）　由于复制中的差错及自由基、电离辐射等
外界环境的影响，细胞的ＤＮＡ经常会受到各种损
伤，包括点突变、单链或双链断裂以及链内或链间交
联。因此，细胞内需有多种ＤＮＡ修复机制，如核苷
酸切除、碱基切除、同源重组、单链重接、错配修复、
非同源末端连接等。许多研究发现，ＰＡＲＰ（主要是

ＰＡＲＰ１）能识别损伤的ＤＮＡ，其催化产生的多聚

ＡＤＰ核糖能结合与募集许多参与ＤＮＡ修复的蛋白
质，在电离辐射、烷化剂造成的ＤＮＡ单链断裂的修
复中起重要作用［３９］。ＢＲＣＡ１和ＢＲＣＡ２是因和乳
腺癌相关而发现的肿瘤抑制基因，它们的突变可诱
导乳腺癌、卵巢癌及胰腺癌的发生。近年来的研究
证明，它们及相关蛋白在ＤＮＡ双链断裂修复的同源
重组过程中起重要作用［４０］。

作为在ＤＮＡ修复中起重要作用的酶，ＰＡＲＰ是
开发新抗肿瘤药物的重要靶点之一，最新合成的第
三代ＰＲＡＰ抑制剂以苯甲酰胺或嘌呤结构为基础，
能高效、特异地抑制 ＰＡＲＰ１和ＰＡＲＰ２。临床前
研究发现，和导致ＤＮＡ烷化的化疗药物或放疗一起
使用时，这些ＰＡＲＰ抑制剂能防止ＤＮＡ修复，促使
肿瘤细胞死亡。目前，若干 Ⅰ 期和Ⅱ期临床试验正
在进行中，以确定这些组合能否成为某些晚期肿瘤
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治疗的有效方法［４１］。有分析表明，在ＰＡＲＰ１缺失
或受抑制的情况下，细胞内ＤＮＡ的单链断裂可转变
为双链断裂，需要由ＢＲＣＡ蛋白参与的同源重组机
制来修复，以维持细胞生存。因而，ＰＡＲＰ抑制剂的
杀肿瘤细胞作用在有ＢＲＣＡ１或ＢＲＣＡ２突变的细
胞显著增强［４２］。这些结果也证明，细胞内两个非致
死改变同时发生可导致细胞死亡，因而称为合成致
死［４３］。由于化疗药物的应用通常受限于对正常细胞
的毒性，发现这些非致死改变可能为肿瘤的化疗找
出新的靶点，从而开发出有较少毒副作用的靶向药
物。已有Ⅱ期临床试验表明，单独使用ＰＡＲＰ抑制
剂对有ＢＲＣＡ１或ＢＲＣＡ２突变的晚期乳腺癌和卵
巢癌的治疗有效率达４１％和３３％，显著优于常规化
疗的２０％，并很少有严重的不良反应［４４］。但值得注
意的是，伊马替尼、ＥＧＦＲ激酶抑制剂等靶向药物的
初始疗效均达到７０％左右，ＰＡＲＰ抑制剂的较低反
应率是否与ＢＲＣＡ缺失细胞的基因组不稳定，很快
产生替代的ＤＮＡ修复途径或ＰＡＲＰ抗性有关仍待
进一步研究［４５］。另一方面，除 ＢＲＣＡ１和 ＢＲＣＡ２
外，许多蛋白质参与ＤＮＡ双链断裂的同源重组修
复，已有研究发现，这些蛋白的突变或表达改变与一
些乳腺癌、卵巢癌的发生有关，ＰＡＲＰ抑制剂可能对
这些肿瘤有较好的疗效［４６］。

４　小结与展望

　　尽管转化医学的范围、定义仍在进一步探讨、发
展中，开发新的有效药物无疑是它的中心议题之一。
过去１０多年的经验说明，经典的天然产物生物筛
选、基于组合化合物库 （ｃｏｍｂｉｎａｔｏｒｉａｌｃｈｅｍｉｃａｌｌｉ
ｂｒａｒｙ）的高通量筛选还需和以蛋白质结构为基础的
计算机药物筛选、设计相结合，以便更快、更有效地
找出针对各种靶分子的小分子抑制剂。计算机技术
及细胞、分子生物学的发展使得系统地重新发现已
在临床应用的千余种药物的新靶点、新用途成为可
能。除运用基因工程等方法创造、选用有效的动物
模型外，干细胞及组织工程的发展使人工再造的组
织、器官也有望成为更快速、适合的药物测试平台。
此外，不断改进的临床药物试验方法，尤其是可根据
患者对实验药物的反应而不断调整的各期临床试验

可大大提高效率，减少对患者的可能伤害。不难预
计，随着ＤＮＡ、蛋白质技术的不断发展，各种生物标
记的发现与验证，这些新思维、新技术、新方法将在
今后的５～１０年里转化出众多的新型药物，使疾病
的个体化预防、诊断与治疗达到一个全新的境地。
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ｃｌａｓｓｏｆｐｏｔｅｎｔｉａｌｃａｎｃｅｒｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｓ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＲｅｓ，２００７，６７：

９４７２９４８１．
［１７］ＴｒｅｐｅｌＪ，ＭｏｌｌａｐｏｕｒＭ，ＧｉａｃｃｏｎｅＧ，ＮｅｃｋｅｒｓＬ．Ｔａｒｇｅｔｉｎｇｔｈｅ

ｄｙｎａｍｉｃＨＳＰ９０ｃｏｍｐｌｅｘｉｎｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＣａｎｃｅｒ，２０１０，

１０：５３７５４９．
［１８］ＢｉａｎｃｏｔｔｏＣ，ＦｒｉｇéＧ，ＭｉｎｕｃｃｉＳ．Ｈｉｓｔｏｎｅｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎｔｈｅｒａｐｙ

ｏｆｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＡｄｖＧｅｎｅｔ，２０１０，７０：３４１３８６．
［１９］ＰｆｅｉｆｅｒＧＰ，ＨａｉｎａｕｔＰ．Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ：ｅｍｅｒｇｉｎｇ

ｌｅｓｓｏｎｓｏｎｔｈｅｏｒｉｇｉｎｓｏｆｈｕｍａｎｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＣｕｒｒＯｐｉｎＯｎｃｏｌ，

２０１１，２３：６２６８．
［２０］ＪｏｎｅｓＳ，ＺｈａｎｇＸ，ＰａｒｓｏｎｓＤＷ，ＬｉｎＪＣ，ＬｅａｒｙＲＪ，Ａｎｇｅｎｅｎｄｔ

Ｐ，ｅｔａｌ．Ｃｏｒｅｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｓｉｎｈｕｍａｎｐａｎｃｒｅａｔｉｃｃａｎｃｅｒｓ

ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｇｌｏｂａｌｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｅｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００８，３２１：

１８０１１８０６．
［２１］ＪｉＨ，ＺｈａｏＸ，ＹｕｚａＹ，ＳｈｉｍａｍｕｒａＴ，ＬｉＤ，ＰｒｏｔｏｐｏｐｏｖＡ，ｅｔａｌ．

ＥｐｉｄｅｒｍａｌｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒｒｅｃｅｐｔｏｒｖａｒｉａｎｔⅢ ｍｕｔａｔｉｏｎｓｉｎｌｕｎｇ

ｔｕｍｏｒｉｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｔｏｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ［Ｊ］．

ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２００６，１０３：７８１７７８２２．
［２２］ＭａｅｍｏｎｄｏＭ，ＩｎｏｕｅＡ，ＫｏｂａｙａｓｈｉＫ，ＳｕｇａｗａｒａＳ，ＯｉｚｕｍｉＳ，

ＩｓｏｂｅＨ，ｅｔａｌ．Ｇｅｆｉｔｉｎｉｂｏｒｃｈｅｍｏｔｈｅｒａｐｙｆｏｒｎｏｎｓｍａｌｌｃｅｌｌｌｕｎｇ

ｃａｎｃｅｒｗｉｔｈｍｕｔａｔｅｄＥＧＦＲ［Ｊ］．ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２０１０，３６２：２３８０

２３８８．
［２３］ＫｅｅｄｙＶＬ，ＴｅｍｉｎＳ，ＳｏｍｅｒｆｉｅｌｄＭＲ，ＢｅａｓｌｅｙＭＢ，ＪｏｈｎｓｏｎＤ

Ｈ，ＭｃＳｈａｎｅＬＭ，ｅｔａｌ．ＡｍｅｒｉｃａｎＳｏｃｉｅｔｙｏｆＣｌｉｎｉｃａｌＯｎｃｏｌｏｇｙ

ｐｒｏｖｉｓｉｏｎａｌｃｌｉｎｉｃａｌｏｐｉｎｉｏｎ：ｅｐｉｄｅｒｍａｌｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒｒｅｃｅｐｔｏｒ
（ＥＧＦＲ）ｍｕｔａｔｉｏｎｔｅｓｔｉｎｇｆｏｒｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈａｄｖａｎｃｅｄｎｏｎｓｍａｌｌ

ｃｅｌｌｌｕｎｇｃａｎｃｅｒｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇｆｉｒｓｔｌｉｎｅＥＧＦＲｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅｉｎ

ｈｉｂｉｔｏｒｔｈｅｒａｐｙ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＯｎｃｏｌ，２０１１，２９：２１２１２１２７．
［２４］ＳｅｑｕｉｓｔＬＶ，ＷａｌｔｍａｎＢＡ，ＤｉａｓＳａｎｔａｇａｔａＤ，ＤｉｇｕｍａｒｔｈｙＳ，

ＴｕｒｋｅＡＢ，ＦｉｄｉａｓＰ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｔｙｐｉｃａｎｄｈｉｓｔｏｌｏｇｉｃａｌｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

ｏｆｌｕｎｇｃａｎｃｅｒｓａｃｑｕｉｒｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏＥＧＦＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ［Ｊ］．Ｓｃｉ

ＴｒａｎｓｌＭｅｄ，２０１１，３：７５ｒａ２６．
［２５］ＷｅｌｌｂｒｏｃｋＣ，ＫａｒａｓａｒｉｄｅｓＭ，ＭａｒａｉｓＲ．ＴｈｅＲＡＦｐｒｏｔｅｉｎｓｔａｋｅ

ｃｅｎｔｒｅｓｔａｇｅ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＭｏｌＣｅｌｌＢｉｏｌ，２００４，５：８７５８８５．
［２６］ＳｏｌｉｔＤＢ，ＧａｒｒａｗａｙＬＡ，ＰｒａｔｉｌａｓＣＡ，ＳａｗａｉＡ，ＧｅｔｚＧ，Ｂａｓｓｏ

Ａ，ｅｔａｌ．ＢＲＡＦｍｕｔａｔｉｏｎｐｒｅｄｉｃｔｓｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｔｏＭＥＫｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ
［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００６，４３９：３５８３６２．

［２７］ＹａｎｇＨ，ＨｉｇｇｉｎｓＢ，ＫｏｌｉｎｓｋｙＫ，ＰａｃｋｍａｎＫ，ＧｏＺ，ＬｙｅｒＲ，ｅｔ

ａｌ．ＲＧ７２０４（ＰＬＸ４０３２），ａｓｅｌｅｃｔｉｖｅＢＲＡＦＶ６００Ｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｉｓ

ｐｌａｙｓｐｏｔｅｎｔａｎｔｉｔｕｍｏｒａｃｔｉｖｉｔｙｉｎｐｒｅｃｌｉｎｉｃａｌｍｅｌａｎｏｍａｍｏｄｅｌｓ
［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＲｅｓ，２０１０，７０：５５１８５５２７．

［２８］ＣｈａｐｍａｎＰＢ，ＨａｕｓｃｈｉｌｄＡ，ＲｏｂｅｒｔＣ，ＨａａｎｅｎＪＢ，ＡｓｃｉｅｒｔｏＰ，

ＬａｒｋｉｎＪ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄｓｕｒｖｉｖａｌｗｉｔｈｖｅｍｕｒａｆｅｎｉｂｉｎｍｅｌａｎｏ

ｍａｗｉｔｈＢＲＡＦＶ６００Ｅｍｕｔａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２０１１，３６４：

２５０７２５１６．
［２９］ＮａｚａｒｉａｎＲ，ＳｈｉＨ，ＷａｎｇＱ，ＫｏｎｇＸ，ＫｏｙａＲＣ，ＬｅｅＨ，ｅｔａｌ．

ＭｅｌａｎｏｍａｓａｃｑｕｉｒｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏＢＲＡＦ（Ｖ６００Ｅ）ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｂｙ

ＲＴＫｏｒＮＲＡＳｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１０，４６８：９７３９７７．
［３０］ＷｅｉｎｓｈｉｌｂｏｕｍＲＭ，ＷａｎｇＬ．Ｐｈａｒｍａｃｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｐｈａｒｍａｃｏｇ

ｅｎｏｍｉｃｓ：ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ｓｃｉｅｎｃｅ，ａｎｄｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｎｎｕＲｅｖ

ＧｅｎｏｍｉｃｓＨｕｍＧｅｎｅｔ，２００６，７：２２３２４５．
［３１］ＣｈｕｎｇＷ Ｈ，ＨｕｎｇＳＩ，ＨｏｎｇＨＳ，ＨｓｉｈＭＳ，ＹａｎｇＬＣ，ＨｏＨ

Ｃ，ｅｔａｌ．Ｍｅｄｉｃａｌｇｅｎｅｔｉｃｓ：ａｍａｒｋｅｒｆｏｒＳｔｅｖｅｎｓＪｏｈｎｓｏｎｓｙｎ

ｄｒｏｍｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００４，４２８：４８６．
［３２］ＭｃＣｏｒｍａｃｋＭ，Ａｌｆｉｒｅｖｉｃ Ａ，Ｂｏｕｒｇｅｏｉｓ Ｓ，Ｆａｒｒｅｌｌ Ｊ Ｊ，

Ｋａｓｐｅｒａｖｉ̌ｃｉūｔｅＤ，ＣａｒｒｉｎｇｔｏｎＭ，ｅｔａｌ．ＨＬＡＡ３１０１ａｎｄｃａｒ

ｂａｍａｚｅｐｉｎｅｉｎｄｕｃｅｄｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｒｅａｃｔｉｏｎｓｉｎＥｕｒｏｐｅａｎｓ［Ｊ］．

ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２０１１，３６４：１１３４１１４３．
［３３］ＰｈｉｌｌｉｐｓＥＪ，ＭａｌｌａｌＳＡ．ＨＬＡＢ１５０２ｓｃｒｅｅｎｉｎｇａｎｄｔｏｘｉｃ

ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｃａｒｂａｍａｚｅｐｉｎｅ［Ｊ］．ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２０１１，３６５：６７２６７３．
［３４］ＳｅｒｅｂｒｕａｎｙＶＬ，ＳｔｅｉｎｈｕｂｌＳＲ，ＢｅｒｇｅｒＰＢ，ＭａｌｉｎｉｎＡＩ，Ｂｈａｔｔ

ＤＬ，ＴｏｐｏｌＥＪ．Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｉｎｐｌａｔｅｌｅｔｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓｔｏｃｌｏｐｉ

ｄｏｇｒｅｌａｍｏｎｇ５４４ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ［Ｊ］．ＪＡｍＣｏｌｌＣａｒｄｉｏｌ，２００５；４５：

２４６２５１．
［３５］ＭａｒｃｕｃｃｉＲ，ＧｏｒｉＡ Ｍ，ＰａｎｉｃｃｉａＲ，ＧｉｕｓｔｉＢ，ＶａｌｅｎｔｅＳ，Ｇｉｇｌｉｏｌｉ

Ｃ，ｅｔａｌ．Ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒｄｅａｔｈａｎｄｎｏｎｆａｔａｌｍｙｏｃａｒｄｉａｌｉｎｆａｒｃｔｉｏｎ

ｉｎａｃｕｔｅｃｏｒｏｎａｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅｐａｔｉｅｎｔｓｒｅｃｅｉｖｉｎｇｃｏｒｏｎａｒｙｓｔｅｎｔｉｎｇ

ａｒｅｐｒｅｄｉｃｔｅｄｂｙｒｅｓｉｄｕａｌｐｌａｔｅｌｅｔｒｅａｃｔｉｖｉｔｙｔｏＡＤＰｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙ

ａｐｏｉｎｔｏｆｃａｒｅａｓｓａｙ：ａ１２ｍｏｎｔｈｆｏｌｌｏｗｕｐ［Ｊ］．Ｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎ，

２００９，１１９：２３７２４２．
［３６］ＭｅｇａＪＬ，ＣｌｏｓｅＳＬ，ＷｉｖｉｏｔｔＳＤ，ＳｈｅｎＬ，ＨｏｃｋｅｔｔＲＤ，Ｂｒａｎｄｔ

ＪＴ，ｅｔａｌ．Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｐ４５０ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓａｎｄｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏ

ｃｌｏｐｉｄｏｇｒｅｌ［Ｊ］．ＮＥｎｇｌＪＭｅｄ，２００９，３６０：３５４３６２．
［３７］ＳｃｈｒｏｔｈＷ，ＧｏｅｔｚＭＰ，ＨａｍａｎｎＵ，ＦａｓｃｈｉｎｇＰＡ，ＳｃｈｍｉｄｔＭ，

ＷｉｎｔｅｒＳ，ｅｔａｌ．ＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＣＹＰ２Ｄ６ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ

ａｎｄｏｕｔｃｏｍｅｓａｍｏｎｇｗｏｍｅｎｗｉｔｈｅａｒｌｙｓｔａｇｅｂｒｅａｓｔｃａｎｃｅｒｔｒｅａ

ｔｅｄｗｉｔｈｔａｍｏｘｉｆｅｎ［Ｊ］．ＪＡＭＡ，２００９，３０２：１４２９１４３６．
［３８］ＧｉｌｌｉａｍＢＬ，ＲｉｅｄｅｌＤＪ，ＲｅｄｆｉｅｌｄＲＲ．ＣｌｉｎｉｃａｌｕｓｅｏｆＣＣＲ５ｉｎ

ｈｉｂｉｔｏｒｓｉｎＨＩＶａｎｄｂｅｙｏｎｄ［Ｊ］．ＪＴｒａｎｓｌＭｅｄ，２０１１，９（Ｓｕｐｐｌ

１）：Ｓ９．
［３９］ＭａｌａｎｇａＭ，ＡｌｔｈａｕｓＦＲ．Ｔｈｅｒｏｌｅｏｆｐｏｌｙ（ＡＤＰｒｉｂｏｓｅ）ｉｎｔｈｅ

ＤＮＡｄａｍａｇｅｓｉｇｎａｌｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍＣｅｌｌＢｉｏｌ，２００５，

８３：３５４３６４．
［４０］ＴｕｒｎｅｒＮ，ＴｕｔｔＡ，ＡｓｈｗｏｒｔｈＡ．Ｈａｌｌｍａｒｋｓｏｆ‘ＢＲＣＡｎｅｓｓ’ｉｎ

ｓｐｏｒａｄｉｃｃａｎｃｅｒｓ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＣａｎｃｅｒ，２００４，４：８１４８１９．
［４１］ＷｅｉｌＭＫ，ＣｈｅｎＡＰ．ＰＡＲＰｉｎｈｉｂｉｔｏｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｉｎｏｖａｒｉａｎａｎｄ

ｂｒｅａｓｔｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＣｕｒｒＰｒｏｂｌＣａｎｃｅｒ，２０１１，３５：７５０．
［４２］ＢｒｙａｎｔＨＥ，ＳｃｈｕｌｔｚＮ，ＴｈｏｍａｓＨＤ，ＰａｒｋｅｒＫ Ｍ，ＦｌｏｗｅｒＤ，

ＬｏｐｅｚＥ，ｅｔａｌ．ＳｐｅｃｉｆｉｃｋｉｌｌｉｎｇｏｆＢＲＣＡ２ｄｅｆｉｃｉｅｎｔｔｕｍｏｕｒｓｗｉｔｈ

ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓｏｆｐｏｌｙ（ＡＤＰｒｉｂｏｓｅ）ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００５，

４３４：９１３９１７．
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