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甲状腺癌中ＢＲＡＦ、ＲＥＴ、ＭＥＮ１、ＦＯＸＥ１等基因

相关ＳＮＰ位点的筛选及临床价值
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　　摘　要：目的　分析甲状腺癌（ＴＣ）ＢＲＡＦ、ＲＥＴ、ＭＥＮ１、ＦＯＸＥ１等１４个基因的８０个ＳＮＰ突变位点，探讨ＴＣ的发病机制及

潜在的临床诊断、治疗和预防干预价值。方法　根据２０１１年１２月前更新的纳入标准，纳入文献７７篇，筛选出１４个基因共８０个

高信息量的ＳＮＰ位点。采集８例乳头状甲状腺癌（ＰＴＣ）、２例滤泡状甲状腺癌（ＦＴＣ）、１例未分化癌（ｐＤＴＣ），共１１例肿瘤组织

样本，分别取肿瘤组织、瘤旁组织，以及甲状腺良性肿瘤（ＴＡ）组织标本２２例。采用ＤＮＡ纯化试剂盒提取组织ＤＮＡ，８０个ＳＮＰ

位点采用ＳｅｑｕｅｎｏｍＭａｓｓＡＲＲＡＹ?相对分子质量阵列技术进行序列分析，并采用ＳＰＳＳ１７．０软件进行χ
２ 检验分析结果。结果　

（１）选择１４个基因的８０个位点，除了ＢＲＡＦ的ｒｓ１７３３８３２位点在样本中未检出，其余７９个位点在ＴＣ、ＴＣ癌旁组织及ＴＡ中都

有表达；（２）ＭＥＮ１基因的ｒｓ６６９９７６位点和ＦＯＸＥ１基因的ｒｓ９６５５１３位点的突变在ＴＣ和ＴＡ中的表达差异有统计学意义（犘＜

０．０５）；（３）ＴＰ５３基因的ｒｓ７２２４９４在ＴＣ及ＴＣ癌旁的表达差异有统计学意义（犘＜０．０５）；（４）８０个ＳＮＰ位点在ＰＴＣ中有４７．５％

的位点出现融合型，２．５％的位点出现缺失；在ＦＴＣ中，有７．５％的位点出现融合型，１．２５％的位点出现缺失。结论　ＴＣ相关１４

个基因对ＴＣ的发生、发展及良恶性鉴别起到重要作用，为进一步对ＴＣ复发／转移、失分化的诊断、治疗、预防干预及分子靶向抑

制剂的应用提供了研究的方向和潜在的临床诊断、治疗价值。
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　　近２０年来，中国的甲状腺癌（ＴＣ）发病率呈上升趋势；但

近几年，随着ＴＣ规范性诊疗指南的推广与应用，降低了 ＴＣ

的复发／转移率和病死率，提高了患者生存率，但对于部分的复

发／转移或者失分化的 ＴＣ，目前仍未有特异性的诊断和治疗

手段。目前，已证明有多种癌基因、抑癌基因与ＴＣ的发生、发

展密切相关，在ＴＣ细胞的恶性增殖、转移、预后以及对放、化

疗的拮抗起着重要作用。因此，采用快速、高效率、高通量处理

ＴＣ相关基因的多个ＳＮＰ位点，有助于了解不同个体基因的表

型差异，不同群体对疾病的易感性，不同病理分型对药物的耐

性以及患者对不同环境反应的差异［１］。

１　资料与方法

１．１　一般资料　收集２０１０年６月至２０１１年１１月本院术后

确诊为ＴＣ的患者１１例，平均年龄（５０．７３±８．６９）岁；其中乳

头状甲状腺癌（ＰＴＣ）８例，滤泡状甲状腺癌（ＦＴＣ）２例，未分化

癌（ｐＤＴＣ）１例，包括７组同一个患者的配对ＴＣ及癌旁组织，

其中有４组ＰＴＣ，１组ｐＤＴＣ，２组ＦＴＣ；术后病理确诊甲状腺

良性肿瘤（ＴＡ）患者２２例，年龄２３～８０岁，平均（４７．６１±

１３．４２）岁，包括１８例滤泡性甲状腺腺瘤，２例结节性甲状腺
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肿，１例亚甲炎，１例甲状腺纤维腺瘤。新鲜组织样本采取离体

后３０ｍｉｎ内速冻与液氮，４８ｈ后移入－８０°冰箱中保存备用。

１．２　仪器与试剂　采用美国Ｐｒｏｍｅｇａ公司 ＤＮＡ提取试剂

盒，ＳＮＰ分型检测的主要试剂来自美国 Ｓｅｑｕｅｎｏｍ 公司的

ｉＰＬＥＸ? ＧｏｌｄＲｅａｇｅｎｔＫｉｔ试剂盒，所有引物均在上海英骏生

物公司合成，质谱检测及分析使用Ｓｅｑｕｅｎｏｍ公司 ＭａｓｓＡＲ

ＲＡＹＡｎａｌｙｚｅｒＣｏｍｐａｃｔ系统。

１．３　方法

１．３．１　组织 ＤＮＡ提取　采用 ＤＮＡ试剂盒提取组织中的

ＤＮＡ，用分光光度计定量，琼脂糖凝胶电泳质检。质检合格的

ＤＮＡ将浓度调整到５０ηｇ／μＬ，－２０℃储存备用。

１．３．２　引物设计　采用Ｓｅｑｕｅｎｏｍ公司ＧｅｎｏｔｙｐｉｎｇＴｏｏｌｓ及

ＭａｓｓＡＲＲＡＹＡｓｓａｙＤｅｓｉｇｎ软件设计，待测ＳＮＰ位点的ＰＣＲ

扩增引物及单碱基延伸引物，由上海英骏生物公司合成。

１．３．３　ＳＮＰ位点筛选　根据 ＮＣＢＩ、ＯＭＩＭ 和ＫＥＧＧ网站所

公布的基因和ＳＣＩ收录和公开发表的文献及纳入标准，筛选出

１４个基因共８０个高信息量的ＳＮＰ位点。其中ＰＴＣ：ＢＲＡＦ

及ＲＥＴ２个基因３６个位点，ＦＴＣ的ＲＡＳ及ＰＡＸ８ＰＰＡＲγ２

个基因７个 位点，ｐＤＴＣ的ＴＰ５３和ＣＴＮＮＢ１２个基因的２６

个位点，及其他８个相关基因的１１个位点。

１．４　统计学处理　采用ＳＰＳＳ１７．０软件进行χ
２ 检验分析结

果，８０个ＳＮＰ位点采用ＳｅｑｕｅｎｏｍＭａｓｓＡＲＲＡＹ?相对分子质

量阵列技术进行序列分析，以犘＜０．０５为差异有统计学意义。

２　结　　果

２．１　ＤＮＡ样本提取结果　质检后共计１１例 ＴＣ及癌旁组

织，其中有７组配对，４例未配对（图１）；余２２例ＴＡ质检合格

（图２）。

２．２　８０个ＳＮＰ位点在ＴＣ与ＴＡ的统计学分析　８０个ＴＣ

相关的ＳＮＰ位点，其中除了ＢＲＡＦ基因的ｒｓ１７３３８３２在所有

病例中均未检出外，其余７９个ＳＮＰ位点在ＴＣ及ＴＡ中均有

突变。统计分析结果显示，多发性内分泌瘤１型（ＭＥＮ１）基因

的ｒｓ６６９９７６（Ｔ＞Ｃ）与甲状腺转录因子２（ＦＯＸＥ１）基因的

ｒｓ９６５５１３（Ｇ＞Ａ）在 ＴＣ与 ＴＡ 间差异有统计学意义（犘＜

０．０５）。

２．３　ＭＥＮ１基因的ｒｓ６６９９７６位点的飞行质谱图　ｒｓ６６９９７６

在纵轴质量为６２１５和６２２０的位置分别为等位位点Ｔ和Ｃ（图

３、４，横坐标为强度，纵坐标为质量）；图３是ＴＣ，位点Ｃ有离子

峰，位点Ｔ没有峰；图４是ＴＡ，正好相反，位点Ｃ没有峰，位点

Ｔ出现峰。

　　１、７、１０、１２、１４、１６、２４：配对ＴＣ组织；２、８、１１、１３、１５、１７、１８：配对ＴＣ

癌旁组织；９、２３、２６：未配对的ＴＣ组织；２５：未配对的ＴＣ癌旁组织。

图１　　１１例ＴＣ及癌旁组织ＤＮＡ电泳

２．４　７９个位点在７组ＴＣ及癌旁组织中的结果　７组ＴＣ及

癌旁组织包括４组ＰＴＣ，其中１组有淋巴结转移；１组ｐＤＴＣ，２

组ＦＴＣ。７９个ＳＮＰ位点中有４个位点在其中５组样本的癌

及癌旁组织中的基因型有显著性差异（表１）。ＴＰ５３基因的

ｒｓ７２２４９４在３组ＰＴＣ、２组ＦＴＣ及１组ｐＤＴＣ的癌组织中表

现为ＧＣ碱基融合；ＴＰ５３基因的ｒｓ１７９４２８７在有淋巴结转移

的ＰＴＣ癌组织及ＦＴＣ中表现为Ｃ碱基缺失；ＭＥＮ１基因的

ｒｓ６０７９６９在有淋巴结转移的 ＰＴＣ 中表现为碱基的缺失；

ＢＲＡＦ的ｒｓ１７６２３３８２在有淋巴结转移的ＰＴＣ中表现为ＧＴ碱

基的融合。

　　３９、４４：结节性甲状腺肿瘤组织ＤＮＡ；５１：１例亚甲炎组织ＤＮＡ；

５５：１例甲状腺纤维腺瘤组织ＤＮＡ；其余均为滤泡状甲状腺腺瘤组织

ＤＮＡ。

图２　　ＴＡ组织ＤＮＡ电泳

图３　　ｒｓ６６９９７６在ＴＣ中的飞行质谱

图４　　ｒｓ６６９９７６在ＴＡ中的飞行质谱

表１　　７组ＴＣ及癌旁组织中的４个ＳＮＰ的突变情况（％）

病理类型 狀
ＴＰ５３

ｒｓ７２２４９４ ｒｓ１７９４２８７

ＭＥＮ１

ｒｓ６０７９６９

ＢＲＡＦ

ｒｓ１７６２３３８２

ＰＴＣ组织 ４ ＧＣ（１００） 缺失（２５） Ｃ（１００） ＧＴ（２５）

ＰＴＣ癌旁组织 ４ Ｇ（７５） Ｃ（１００） ＴＣ（２５） Ｔ（１００）

ＦＴＣ组织 ２ ＧＣ（１００） 缺失（５０） Ｃ（１００） Ｔ（１００）

ＦＴＣ癌旁组织 ２ Ｇ（１００） Ｃ（１００） Ｃ（１００） Ｔ（１００）

ｐＤＴＣ组织 １ ＧＣ（１００） ＧＣ（１００） Ｃ（１００） Ｔ（１００）

ｐＤＴＣ癌旁组织 １ Ｇ（１００） Ｇ（１００） Ｃ（１００） Ｔ（１００）

表２　　８０个ＳＮＰ位点在１１个非配对ＴＣ样本

　　　　中的分型比例（％）

序号 基因 ＳＮＰ个数（狀） 基因型 ＰＴＣ ＦＴＣ ｐＤＴＣ

１ ＢＲＡＦ ２１ 杂合型 ５７．１ ４．８ ０．０

２ ＴＰ５３ ２１ 杂合型 ３３．３ ４．８ ０．０

缺失型 ４．８ ４．８ ０．０

３ ＲＥＴ １５ 杂合型 ２０．０ ６．７ １３．３

４ ＣＴＮＮＢ１ ５ 杂合型 ８０．０ ０．０ ０．０

５ ＦＯＸＥ１ ４ 杂合型 ５０．０ ２５．０ ０．０

６ ＭＥＮ１ ３ 杂合型 ６６．７ ３３．３ ０．０
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续表２　　８０个ＳＮＰ位点在１１个非配对ＴＣ样本

　　　　中的分型比例（％）

序号 基因 ＳＮＰ个数（狀） 基因型 ＰＴＣ ＦＴＣ ｐＤＴＣ

缺失型 ３３．３ ０．０ ０．０

７ ＰＰＡＲＧ ３ 杂合型 ６６．７ ０．０ ０．０

８ ＣＤＨ１ ２ 杂合型 １００．０ ５０．０ ０．０

９ ＰＡＸ８ １ 杂合型 １００．０ ０．０ １００．０

１０ ＮＫＸ２１ １ 杂合型 １００．０ １００．０ ０．０

１１ ＭＩＲ１４６Ａ １ 杂合型 １００．０ ０．０ １００．０

１２ ＨＲＡＳ １ 杂合型 １００．０ ０．０ ０．０

１３ ＮＲＡＳ １ 杂合型 １００．０ １００．０ １００．０

１４ ＫＲＡＳＰ１ １ 杂合型 １００．０ １００．０ １００．０

２．５　８０个ＳＮＰ位点在１１个非配对ＴＣ中的基因分型情况　

本研究分别筛选了与ＴＣ相关的８０个ＳＮＰ位点，在ＰＴＣ中有

４７．５％的位点出现杂合型，２．５％的位点出现缺失；在ＦＴＣ中，

有７．５％的位点出现杂合型，１．２５％的位点出现缺失；在ｐＤＴＣ

中有８．７５％的位点出现杂合型，未见位点缺失。１４个基因在

ＰＴＣ、ＦＴＣ和ｐＤＴＣ的分型出现率，见表２。

３　讨　　论

ＴＣ起病较隐匿，生物学特征多变，故鉴别诊断困难。随

着分子生物学的发展和人类对ＴＣ发病机制认识的深入，基因

片段诊断及治疗逐渐成为肿瘤生物学的重要组成部分［２］。

３．１　ＰＴＣ　丝裂原活化蛋白激酶（ＭＡＰＫ）是生物体内重要的

信号转导系统之一，ＭＡＰＫ的持续磷酸化或激活对细胞转化

和肿瘤的发生至关重要，可导致 ＰＴＣ 细胞表型改变
［３］。

ＢＲＡＦ是 ＭＡＲＫ信号通路的关键成分，当其发生改变时可能

导致肿瘤形成［４］。ＲＥＴ基因属于钙黏着蛋白，编码跨膜酪氨

酸激酶受体，对细胞的增殖和分化起着转换信号调节的作用。

本研究中，ＢＲＡＦ基因的２１个ＳＮＰ位点不仅有单碱基型，还

有杂合型，与文献报道该基因是ＰＴＣ最常见的遗传突变相符，

ＢＲＡＦ基因的ｒｓ１７６２３３８２在ＴＣ与ＴＡ的基因分型中差异无

统计学意义（犘＞０．０５），可能与ＴＣ的病理组织分型、基因检测

方法、病例数以及地域、民族等因素有关。目前，未见文献报道

ＢＲＡＦ基因分型对于 ＰＴＣ浸润转移的作用。本研究表明，

ｒｓ１７６２３３８２位点在有淋巴结转移的ＰＴＣ癌旁组织中有不同的

基因分型，但是否可为临床早期诊断ＰＴＣ的转移提供依据，还

有待 进 一 步 的 研 究。Ｃｈｅｕｎｇ 等
［５］研 究 表 明，ＲＥＴ 基 因

ｒｓ１７９９９３９位点的多态性与耐药性有关，基因分型与ＴＣ形成

的辐射剂量有关［６］。本研究发现，ＲＥＴ基因与 ＴＣ的病理分

型可能有关，如何将ＲＥＴ的基因分型与ＴＣ的形成机制及耐

药性结合起来，还有待研究。

３．２　ＦＴＣ　由于ＦＴＣ的形态、结构与生物学行为的差异，易

与甲状腺滤泡状腺瘤鉴别混淆。ＦＴＣ的发病机制尚不明确，

目前，文献主要报道了ＰＰＡＲ信号通路在ＦＴＣ的形成机制中

的作用，主要包括了 ＲＡＳ、ＰＡＸ８ＰＰＡＲＧ等基因。ＲＡＳ基因

是一种原癌基因，调控细胞外信号应答，细胞增殖、分化和凋亡

过程。ＲＡＳ基因家族中包括很多亚型，热点亚型最主要在

ＨＲＡＳ、ＮＲＡＳ及ＫＲＡＳ，他们在ＦＴＣ、ＰＴＣ、间变性癌和滤泡

状腺瘤中的突变率也大致相同［７］。本研究中，ＨＲＡＳ、ＮＲＡＳ、

ＫＲＡＳ基因的位点在ＴＣ和ＴＡ中的表达差异无统计学意义

（犘＞０．０５），可能与所选的病例太少有关；其中 ＨＲＡＳ基因的

ｒｓ１２６２８位点的基因分型可以为ＴＣ的病理分型提供一定的临

床价值，用于早期诊断和治疗。近来有研究发现，在ＰＡＸ８

ＰＰＡＲγ阳性的ＦＴＣ中，参与细胞生长、细胞代谢、血管生长、

信号传导、翻译调控等相关的基因表达上调［８］。ＰＡＸ８ＰＰＡＲγ

基因重排在ＦＴＣ中的表达率较高，也见于小部分的ＴＡ，这种

表达上的差异可能与多种因素有关［９］。本研究显示，ｒｓ１４７８、

ｒｓ１３０７３８６９、ｒｓ３８５６８０６及ｒｓ１８０１２８２在ＦＴＣ中表现为单基因

型，而在ＰＴＣ中有杂合型；在 ＴＣ和 ＴＡ中，等位位点的出现

频率差异无统计学意义（犘＞０．０５），可能与收集的ＴＡ大多数

为滤泡性腺瘤有关，说明ＰＡＸ８ＰＰＡＲγ基因重排在鉴别滤泡

性甲状腺肿瘤的良、恶性上，还有待进一步研究。

３．３　ｐＤＴＣ　ＴＰ５３的突变体在不同人群的癌症中都经常发

生，但并没有对基因的结合位点达成共识。有报道称，ｐ５３基

因突变可以加剧分化型 ＴＣ向ｐＤＴＣ
［１０］。本实验中筛选的

ＴＰ５３基因２１个ＳＮＰ位点，融合突变发生率在ＰＴＣ较高，在

ＦＴＣ较低，在ｐＤＴＣ中没有；而缺失在ＰＴＣ和ＦＴＣ概率一致；

说明ＴＰ５３的基因分型与ＴＣ的病理类型有一定的相关性，对

于低分化腺癌形成机制的研究有帮助，故ＴＰ５３抑癌基因可以

作为分子诊断靶向工具。ＣＤＨ１、ＣＴＮＮＢ１基因都属于钙粘连

蛋白的一种，在肿瘤细胞的侵袭和转移过程中起了一定的作

用。近期文献提到了ＣＴＮＮＢ１基因及其编码的钙粘连蛋白与

ＴＣ之间有着密切的关系
［１１］。ＣＤＨ１基因突变导致该基因功

能的缺失，影响着肿瘤的生长增殖、浸润和转移［１２］。实验证实

ＣＴＮＮＢ１基因的５个位点和ＣＤＨ１基因的２个位点在ＰＴＣ

中都有碱基的杂合型，ＣＤＨ１基因在ＦＴＣ仅有一个出现杂合，

在ｐＤＴＣ均为单碱基型。说明这两种钙粘连蛋白基因与

ｐＤＴＣ的形成机制有关。

３．４　其他与 ＴＣ相关的基因　ＦＯＸＥ１基因的ｒｓ１８６７２７７是

ＴＣ形成的易感因素之一，ｒｓ９６５５１３与ＰＴＣ形成的放射性环境

有关。本研究中，ＦＯＸＥ１基因的ｒｓ９６５５１３在ＴＣ及ＴＡ的基

因分型差异有统计学意义（犘＜０．０５）。虽然文献未报道

ｒｓ１４４３４３４在ＴＣ中的作用，但本研究证实了其在ＰＴＣ中出现

了融合型，说明它对于 ＴＣ 的发生、发展起到一定作用。

ＭＥＮ１基因为一种新发现的抑癌基因，它的突变和缺失，导致

其编码蛋白的失活。国外文献称，ＭＥＮ１基因与遗传性ＴＣ的

形成有一定的相关性。本研究选择 ＭＥＮ１基因的ｒｓ６０７９６９位

点，在有淋巴结转移的一组ＰＴＣ组织表现为碱基的缺失，而在

癌旁组织中表现为碱基的杂合，是否可以用ｒｓ６０７９６９位点作

为鉴别ＰＴＣ浸润转移的手段，还有待于进一步研究。ＮＫＸ２１

最初被发现也是属于甲状腺转录因子的一种，其编码的蛋白质

与甲状腺球蛋白的启动有关，并调节甲状腺的生长发生和基因

表达，尤其是ｒｓ９４４２８９在ＴＣ的病理分型、浸润转移及放射性

环境的影响中的作用。

综上所述，与ＴＣ相关的ＳＮＰ，既有与ＴＣ浸润转移相关

的，也有与ＴＣ形成的放射性环境相关的，还有与 ＴＣ抗肿瘤

药物的耐药性相关的，采取大通量、高速、快捷的筛选ＴＣ相关

ＳＮＰ位点的实验技术是可行的，可以建立有效的预警系统，达

到一级防预目的。
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［２］ 袁耿彪．甲状腺癌肿的基因突变及其在诊断治疗中应用的

研究进展［Ｊ］．中国肿瘤生物治疗杂志，２００９，１６（３）：１５．
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表１　　ＣＣＫ８法检测转染对人结肠癌细胞ＳＷ４８０

　　　　增殖的影响（狓±狊）

组别
Ａ４５０

２４ｈ ４８ｈ ７２ｈ

空白组 ０．２７７±０．０１０ ０．３３５±０．０３０ ０．４５７±０．０５１

空载体组 ０．２３２±０．０２３ ０．３２３±０．０２８ ０．４２４±０．０２７

实验组 ０．３５８±０．０３８ ０．６１４±０．０５５ ０．８７７±０．０２５

犉 １７．７６３ ５１．５１２ １４７．５３４

犘 ０．００３ ０．０００ ０．０００

３　讨　　论

肿瘤的发生、发展与所处的微环境密切相关，因此细胞外

基质蛋白对肿瘤的发生、发展至关重要。新近发现一些细胞外

基质蛋白如ＯＰＮ等，在促进肿瘤细胞生长、存活、侵袭和抗凋

亡等方面都发挥着重要的作用。ＯＰＮ与其受体结合后激活细

胞内相应的信号通路引起相应基因表达的改变，促进肿瘤侵袭

转移［４５］。ＯＰＮ与结肠癌侵袭转移密切相关，但ＯＰＮ促进结

肠癌侵袭转移的机制仍不明确，有待进一步研究［６］。

本研究结果显示，重组质粒ｐＥＧＦＰＮ１／ＯＰＮ转染ＳＷ４８０

后，ＯＰＮ基因获得很好转录，ＯＰＮ蛋白表达增高，ＯＰＮ能促进

ＳＷ４８０细胞增殖，软琼脂克隆形成速度增快，数量明显增多。

为研究其分子机制，Ｗｅｓｔｅｒｎｂｌｏｔｔｉｎｇ检测ＦＨＩＴ蛋白和 Ａｋｔ

蛋白在转染ＯＰＮ后ＳＷ４８０细胞中的表达。结果显示，与空白

组和空载体组相比，ＦＨＩＴ蛋白在实验组中表达显著降低；而

Ａｋｔ蛋白在各组中的表达差异无统计学意义（犘＞０．０５）。

Ａｋｔ是ＰＩ３Ｋ的主要下游效应分子之一，可通过调节包括

核因子κＢ在内的转录因子参与多种生命活动。研究表明，

ＰＩ３Ｋ／Ａｋｔ途径的活化参与多种肿瘤的发生，抑制该通路可诱

导细胞程序性死亡和抑制肿瘤的生长。有研究显示，肿瘤细胞

在面临生存压力时，ＯＰＮ 通过与αｖβ３整合素结合，增强 Ａｋｔ

Ｓｅｒ４７３位点的磷酸化作用，激活ＰＩ３Ｋ／Ａｋｔ途径，拮抗生存压

力，提升细胞存活能力。根据本实验结果，ＯＰＮ并没有引起

Ａｋｔ蛋白表达量增加。

ＦＨＩＴ位于人类３号染色体短臂３ｐ１４．２。研究表明，

ＦＨＩＴ在人类许多肿瘤组织或细胞系中呈现高频率异常，在许

多肿瘤组织或肿瘤细胞株中，ＦＨＩＴ基因呈现多发性、广泛性

的纯合性或杂合性缺失，为多种肿瘤的候选抑制基因［７８］。作

为肿瘤抑制基因，它的缺失或失活将导致肿瘤的发展和恶性度

的升高，与肿瘤的发生、发展有关。本实验结果显示，ＯＰＮ转

染组ＦＨＩＴ蛋白表达降低，故推测ＯＰＮ 通过抑制ＦＨＩＴ表达

而促进结肠癌细胞增殖、存活。

本研究构建真核表达载体ｐＥＧＦＰＮ１／ＯＰＮ，转染人结肠

癌ＳＷ４８０细胞。结果显示ＯＰＮ通过降低ＦＨＩＴ蛋白表达促

进人结肠癌细胞ＳＷ４８０增殖存活能力，促进肿瘤发生、发展。
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