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下咽癌中基因功能模块及潜在抗癌药物的筛选
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　　［摘　要］　目的　筛选下咽癌中发挥重要作用的基因功能模块和调节这些模块的潜在抗癌药物，为下咽癌的分子治疗提供新
靶点。方法　利用ＧＥＯ数据库和ＭｅＶ软件筛选下咽癌中差异表达的基因。利用 ＳＴＲＩＮＧ数据库，获得差异基因的蛋白质互作网
络关系，然后利用Ｃｙｓｔｏｓｃａｐｅ软件的ＭＣＯＤＥ插件筛选网络中的基因模块。利用ＤＡＶＩＤ数据库获得基因模块的生物学功能。最后，
利用ＤｒｕｇＢａｎｋ数据库筛选调控这些模块的药物以筛选潜在的抗下咽癌药物。结果　在鼻咽癌基因组中，我们共筛选出差异表达
基因１２２２个（Ｐ＜０．０５），蛋白质互作关系２１９对，互作网络中的基因模块７个（ＭＣＯＤＥ分数大于１．５）。功能分析的结果显示５个
基因模块参与了肿瘤发生发展相关的重要功能，如血管生成（ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ）、细胞黏附（ｃｅｌｌａｄｈｅｓｉｏｎ）、ＤＮＡ代谢（ＤＮＡ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ）等（Ｐ＜０．０５）。药物筛选的结果显示共有５０个药物能够调控这５个基因模块。结论　共有５个基因模块调控下
咽癌，并可能通过调控肿瘤血管生成、细胞黏附等生物学功能来发挥促下咽癌作用。它们的靶向药物可能有潜在的抗癌作用，为下

咽癌的分子治疗提供新的靶点。
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　　［中图分类号］Ｒ７３９．６５　［文献标识码］Ａ　［收稿日期］２０１６０６０２

　［基金项目］内蒙古自治区自然科学基金（２０１４ＭＳ０８５６）；内蒙古医
科大学科技百万工程项目（ＫＪｂｗ２０１３０１４）

　［通信作者］孙　娟，Ｅｍａｉｌ：ｉｍｍｕ＿ｓｕｎｊｕａｎ＠１６３．ｃｏｍ

Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇｏｆｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｍｏｄｕｌｅｓａｎｄｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌａｎｔｉｃａｎｃｅｒｄｒｕｇｓｉｎｈｙｐｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｎｃｅｒ
ＳＵＮＪｕａｎ，ＷＡＮＧＷｅｉ，ＨＵＷｅｎｌｉａｎｇ，ＳＵＮＸｕｅｗｅｉ，ＬＩＬｉｎｇｘｉａｎｇ，ＣＵＩＸｉａｏｂｏ　（ＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＯｔｏｌａｒｙｎｇｏｌｏｇｙ，Ａｆｆｉｌｉａｔｅｄ
ＨｏｓｐｉｔａｌｏｆＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａＭｅｄｉｃａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＨｏｈｈｏｔＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａ０１００５０，Ｃｈｉｎａ）

　　Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ　Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｍｏｄｕｌｅｓｔｈａｔｃａｎｐｌａｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｓｉｎｈｙｐｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｎｃｅｒａｎｄｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ａｎｔｉｃａｎｃｅｒｄｒｕｇｓ．Ｍｅｔｈｏｄｓ　ＧＥＯｄａｔａｂａｓｅａｎｄＭｅＶｓｏｆｔｗａｒｅｗｅｒｅｅｍｐｌｏｙｅｄｔｏｓｃｒｅｅｎｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｉｎｈｙｐｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌ
ｃａｎｃｅｒ．ＵｓｉｎｇＳＴＲＩＮＧｄａｔａｂａｓｅ，ｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｐｒｏｔｅｉｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．ＭＣＯＤＥｐｌｕｇｉｎｏｆＣｙｔｏｓｃａｐｅｗａｓｕｓｅｄｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｍｏｄｕｌｅｓｉｎｔｈｅｎｅｔｗｏｒｋ．ＢａｓｅｄｏｎＤＡＶＩＤｄａｔａｂａｓｅ，ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｍｏｄｕｌｅｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．ＤｒｕｇＢａｎｋｗａｓｕｓｅｄｔｏｓｃｒｅｅｎｔｈｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌｄｒｕｇｓｔｈａｔｒｅｇｕｌａｔｅｔｈｅｔａｒｇｅｔｇｅｎｅｓｏｆｍｏｄｕｌｅｓ．Ｒｅｓｕｌｔｓ　１２２２ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇ２１９ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｐａｉｒｓｗｅｒｅｉ
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｐｒｏｆｉｌｉｎｇ（Ｐ＜０．０５）．Ｓｅｖｅｎｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍｏｄｕｌｅｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅｎｅｔｗｏｒｋ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｆｕｎｃｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｈｏｗｅｄｔｈｅｍｏｄｕｌｅｇｅｎｅｓｗｅｒｅｅｎｒｉｃｈｅｄｉｎｃａｎｃｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｒｅｌａｔｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎ‘ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ’，‘ｃｅｌｌａｄｈｅｓｉｏｎ’，‘ＤＮＡｍｅｔａ
ｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ’．Ａｔｏｔａｌｏｆ５０ｐｏｔｅｎｔｉａｌｄｒｕｇｓｔｈａｔｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｔｈｅ５ｍｏｄｕｌｅｓｗｅｒｅｓｃｒｅｅｎｅｄ．Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ　Ｆｉｖｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍｏｄｕｌｅｓｔｈａｔｒｅｇｕｌａｔｅ
ｔｈｅｐｒｏｇｒｅｓｓｏｆｈｙｐｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｎｃｅｒｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ，ａｎｄｍａｙｂｅｔｈｅｙｃａｎｐｒｏｍｏｔｅｈｙｐｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｎｃｅｒｔｈｒｏｕｇｈｓｏｍｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｓｕｃｈａｓ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ１８ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．Ｔｈｅｉｒｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓｍａｙｐｏｔｅｎｔｉａｌｈａｖｅａｒｏｌｅｉｎａｎｔｉｃａｎｃｅｒ，
ｗｈｉｃｈｐｒｏｖｉｄｅｓａｎｅｗｔａｒｇｅｔｐｏｉｎｔｆｏｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｈｅｒａｐｙｏｆｎａｓｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｎｃｅｒ．
　　Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｈｙｐｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｎｃｅｒ；ｇｅｎｅｍｏｄｕｌｅ；ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ；ａｎｔｉｃａｎｃｅｒｄｒｕｇｓ

　　下咽癌是一种对人类生命健康造成严重威胁的头
颈部肿瘤，其发病率占下咽部恶性肿瘤的９５％。由于下
咽癌的恶性程度极高且发病位置隐蔽，约５０％的患者在
确诊时已是肿瘤发展的末期甚至已存在转移［１３］。手术

治疗会破坏下咽部解剖结构，从而影响患者发生功能障

碍并造成心理创伤。因此，清楚下咽癌的发病机制和找

寻有效的抗癌药物意义重大。近年来，随着大量基础实

验数据的产生，生物信息学作为一种有效的大数据分析

手段，广泛地应用于各类疾病的研究。作为一种常用的

生物信息方法，基因模块化分析能够有效鉴定出蛋白质

互作网络中的功能基因模块，从而帮助我们更好地理解

隐藏在疾病背后的发病机制［４］。在此基础上，结合基因

模块和药物预测数据库，我们能够获得潜在的抗癌药

物。本研究利用模块化分析方法筛选下咽癌中具有重

要作用的基因模块，并利用ＤｒｕｇＢａｎｋ药物数据库，预测
能够调节这些基因模块的药物，以期为下咽癌的机制研

究和治疗提供新的切入点。

１　材料与方法

１．１　下咽癌样本中差异基因筛选和蛋白质网络的建立
　　从ＧＥＯ数据库获得３４例下咽癌样本的全基因组

９８７局解手术学杂志　ＪＲＥＧＡＮＡＴＯＰＥＲＳＵＲＧ　２０１６，２５（１１）　　　　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｊｊｓｓｘｚｚ．ｃｎ



数据（ＧＳＥ２３７９）。利用 ＭｕｌｔｉＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔＶｉｅｗｅｒ（ＭｅＶ）
软件筛选样本中的差异基因，Ｐ＜０．０５的基因为差异
基因。基于获得的差异基因，利用ＳＴＲＩＮＧ数据库（ｈｔ
ｔｐ：／／ｓｔｒｉｎｇｄｂ．ｏｒｇ／）中的蛋白质互作信息，筛选差异
基因之间的互作关系网络［５］。

１．２　下咽癌中基因功能模块的筛选及其功能分析
　　基于得到的蛋白质互作网络，利用Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ软件的
ＭＣＯＤＥ插件（ｈｔｔｐ：／／ａｐｐｓ．ｃｙｔｏｓｃａｐｅ．ｏｒｇ／ａｐｐｓ／ｍｃｏｄｅ）筛
选网络中的基因功能模块，本次只选取 ＭＣＯＤＥ分数
大于１．５的模块。基于 ＤＡＶＩＤ软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｄａｖｉｄ．
ｎｃｉｆｃｒｆ．ｇｏｖ／ｈｏｍｅ．ｊｓｐ）对各个功能模块进行功能分
析［６］，Ｐ＜０．０５的模块功能（ＧＯｔｅｒｍ）被认为有差异。
１．３　潜在抗下咽癌药物的筛选
　　ＤｒｕｇＢａｎｋ数据库（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｒｕｇｂａｎｋ．ｃａ／）是
唯一将药物与生物信息学、化学信息学资源相结合的

大型药物预测数据库［７］。该数据库收录了８２０６种药
物，其中包括１９９１ＦＤＡ批准的小分子药物，２０７ＦＤＡ
批准的生物制剂，９３种神经药物和超过６０００种实验
药物。本次实验，我们利用ＤｒｕｇＢａｎｋ数据库筛选以功
能模块基因为靶点的抗下咽癌候选药物。

１．４　统计学分析
　　差异基因包括激酶基因的筛选采用多重检验，ＧＯ

分析采用精确 Ｆｉｓｈｅｒ检验，Ｐ＜０．０５为差异有统计学
意义。

２　结果

２．１　下咽癌中差异基因及蛋白互作网络
　　对ＧＥＯ数据库中３４例下咽癌样本进行分析后，
共筛选出１２２２个差异基因。基于 ＳＴＲＩＮＧ数据库建
立蛋白质互作网络，如图１。然后，利用 ＭＣＯＤＥ插件
筛选出下咽癌蛋白互作网络中的５个基因模块，分别
为模块Ａ～Ｅ，ＭＣＯＤＥ分数大于１．５，如图２。

图１　下咽癌中蛋白质互作网络

ａ～ｅ：模块Ａ～Ｅ
图２　下咽癌中基因功能模块

２．２　基因模块的功能
　　利用ＤＡＶＩＤ数据库对筛选出的模块进行功能分
析，结果显示模块Ａ的主要功能为血管生成和细胞黏
附；模块Ｂ为谷胱甘肽转移酶的激活；模块 Ｃ为 Ｇ蛋

白偶联受体信号通路；模块 Ｄ为 ＤＮＡ代谢过程；模块
Ｆ为上皮细胞分化，见表１。
２．３　潜在的抗下咽癌药物
　　利用 ＤｒｕｇＢａｎｋ数据库中已知的药物及其作用靶
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点的信息，我们共筛选出调节５个模块的５０个药物，
其中１１个调节模块Ａ，１９个调节模块Ｂ，７个调节模块
Ｃ，７个调节模块 Ｄ，６个调节模块 Ｅ。此外，这些药物
可能通过调节模块基因来调节模块的功能，ＴＦ、
ＭＭＰ９、ＧＳＴＡ１及ＣＹＰ２Ｅ１等基因是多个药物的作用靶
点，见表２。

表１　模块功能

模块 模块功能（ＧＯｔｅｒｍ） Ｐ

模块Ａ ＧＯ：００４５７６５～ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ２．０７Ｅ０２

ＧＯ：０００７１５５～ｃｅｌｌａｄｈｅｓｉｏｎ ２．９５Ｅ０２

ＧＯ：００２２６１０～ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌａｄｈｅｓｉｏｎ ２．９５Ｅ０２

模块Ｂ ＧＯ：０００４３６４～ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ４．６１Ｅ０３

模块Ｃ ＧＯ：０００７１８６～Ｇｐｒｏｔｅｉｎｃｏｕｐｌｅｄｒｅｃｅｐｔｏｒ ４．７８Ｅ０２

ｐｒｏｔｅｉｎｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ

模块Ｄ ＧＯ：０００６２６０～ＤＮＡｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ １．９４Ｅ０７

ＧＯ：０００６２５９～ＤＮＡｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １．３０Ｅ０４

模块Ｅ ＧＯ：００３０２１６～ｋｅｒａｔｉｎｏｃｙｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ １．６０Ｅ０３

ＧＯ：０００９９１３～ｅｐｉｄｅｒｍａｌｃｅｌｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ １．９４Ｅ０３

ＧＯ：００３０８５５～ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｃｅｌｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ５．０１Ｅ０３

表２　调控下咽癌基因模块的药物筛选

模块　　　药物名称 作用靶点

模块Ａ（１１）ＩｒｏｎＤｅｘｔｒａｎ，ＢｉｓｍｕｔｈＳｕｂｓａｌｉｃｙｌａｔｅ， ＴＦ

Ａｌｕｍｉｎｉｕｍ，Ｇａｌｌｉｕｍｎｉｔｒａｔｅ

Ｏｃｒｉｐｌａｓｍｉｎ ＦＮ１

Ｍｅｃａｓｅｒｍｉｎ ＩＧＦＢＰ３

Ｍａｒｉｍａｓｔａｔ，Ｍｉｎｏｃｙｃｌｉｎｅ，Ｃａｐｔｏｐｒｉｌ， ＭＭＰ９

Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ，ＡＥ９４１

模块Ｂ（１９）Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ，Ａｚａｔｈｉｏｐｒｉｎｅ，Ｂｕｓｕｌｆａｎ， ＧＳＴＡ１

ＳＨｙｄｒｏｘｙｃｙｓｔｅｉｎｅ，２ＨｙｄｒｏｘｙｅｔｈｙｌＤｉｓｕｌｆｉｄｅ

ＮＡＤＨ，Ｅｔｈａｎｏｌ，Ｆｏｍｅｐｉｚｏｌｅ ＡＤＨ１Ｂ，ＡＤＨ１Ａ

ＮＢｅｎｚｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ，Ｃｙｃｌｏｈｅｘａｎｏｌ ＡＤＨ１Ｂ

４Ｉｏｄｏｐｙｒａｚｏｌｅ，ＮＣｙｃｌｏｐｅｎｔｙｌＮＣｙｃｌｏｂｕｔｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ ＡＤＨ１Ａ

Ａｌｄｅｓｌｅｕｋｉｎ，Ｅｎｆｕｖｉｒｔｉｄｅ，ＳＡｄｅｎｏｓｙｌｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ， ＣＹＰ２Ｅ１

ＦｏｌｉｃＡｃｉｄ，Ｍｅｎａｄｉｏｎｅ

Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ ＭＧＳＴ３

模块Ｃ（７）Ｆｒａｍｙｃｅｔｉｎ，ＡＭＤ０７０，Ｐｌｅｒｉｘａｆｏｒ ＣＸＣＬ１２

ＬＧｌｕｔａｍｉｃＡｃｉｄ ＧＲＭ７

Ｃｙｓｔｅａｍｉｎｅ，ＡＣ１６２３５２，ＴＭ３０３３８ ＮＰＹ２Ｒ

模块Ｄ（７）Ａｄｅｎｏｓｉｎｅｔｒｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ，Ｄｅｂｒｏｍｏｈｙｍｅｎｉａｌｄｉｓｉｎｅ ＣＤＣ４５

Ｏｌｏｍｏｕｃｉｎｅ，Ｈｙｍｅｎｉａｌｄｉｓｉｎｅ，ＳＵ９５１６， ＰＫＭＹＴ１

Ｆｌａｖｏｐｉｒｉｄｏｌ，Ａｌｓｔｅｒｐａｕｌｌｏｎｅ

模块Ｅ（６）Ｄａｂｒａｆｅｎｉｂ ＣＦＬ１

Ｓｕｒａｍｉｎ，Ｄｅｎｕｆｏｓｏｌ，ＩＮＳ３１６ Ｐ２ＲＹ２

Ｐｅｎｔａｇａｓｔｒｉｎ ＣＣＫＢＲ

ＢｏｔｕｌｉｎｕｍＴｏｘｉｎＴｙｐｅＡ ＲＨＯＢＴＢ２

３　讨论

　　随着越来越多的基因组学和蛋白组学数据的产
生，生物大数据在挖掘疾病发生机制与寻找有效药物

方面也发挥越来越重要的作用。ＭＣＯＤＥ软件作为常
用的生物信息学方法能够有效帮助我们在基因、蛋白

互作网络中，挖掘出与疾病发生发展密切相关的功能

基因簇，即基因模块［８］。本次研究，我们就利用

ＭＣＯＤＥ软件鉴定在下咽癌的蛋白质互作网络中发挥
重要作用的基因模块，为下咽癌的治疗提供新的基因

靶点。

　　本次研究中，我们共发掘出下咽癌中的５个重要
的基因模块。通过功能分析，我们发现模块 Ａ发挥着
与肿瘤发生发展关系极为密切的功能，尤其是促进肿

瘤侵袭转移的作用，如调节血管生成和细胞黏附。众

所周知，在肿瘤的发生和发展过程中，离不开新生血管

提供的能量和营养［９］。这些结果提示模块 Ａ可能通
过调节肿瘤的血管生成来促进下咽癌的形成和发展。

此外，模块Ａ还能调节肿瘤细胞的黏附功能。研究表
明，肿瘤细胞的黏附能力与其侵袭和转移能力密切相

关，肿瘤细胞能够通过上皮细胞间质化，降低自身的黏

附分子表达，促使其获得移行能力并容易发生远处转

移［１０］。因此，模块Ａ可能参与了下咽癌细胞的黏附调
节，从而促进其发生侵袭和转移。ＧＯ分析结果显示，
模块Ｂ的功能主要为调控谷胱甘肽转移酶的活性。研
究表明，谷胱甘肽转移酶与肿瘤的耐药机制关系密切，

其在多种肿瘤耐药细胞株中高表达从而保护肿瘤细胞

免受化疗药物损伤，给肿瘤的治疗带来很大困难［１１］。

模块Ｃ的功能主要与Ｇ蛋白偶联受体信号有关。Ｇ蛋
白偶联受体与肿瘤转移的关系十分密切。Ｒａｇｈｕｗａｎ
ｓｈｉ等［１２］发现Ｇ蛋白偶联受体１１６能够促进乳腺癌的
转移。Ｙａｎ等［１３］发现 Ｇ蛋白偶联受体 ８７能够促进
ＣＤ１３３＋的肝癌干细胞生长和转移。Ｇ蛋白偶联受体
不仅能够通过激活 ＲｈｏＧＴＰａｓｅｓ和细胞骨架改变来促
进肿瘤的转移还能够为肿瘤的血管生成补充营养进而

提供肿瘤转移的路径。由此可以推测，模块 Ｃ可能通
过影响Ｇ蛋白偶联受体信号来调节下咽癌的发生发
展。模块Ｄ的功能与ＤＮＡ代谢相关。ＤＮＡ代谢的增
加提示肿瘤在发生转移时，细胞分裂和细胞周期等细

胞活动更加频繁，模块 Ｄ可能与肿瘤相关的生物学活
动关系密切。模块Ｅ的功能主要为上皮细胞分化的调
节。肿瘤实际是上皮细胞分化异常而产生的疾病，肿

瘤的恶性程度与其上皮的分化程度呈显著负相关［１４］。

此外，上皮细胞向间质细胞转化是肿瘤细胞移行和转
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移的重要过程，由此可见，模块Ｅ的功能可能与下咽癌
的恶性进程关系密切。

　　综上，我们发现５个模块可能具有重要的调节下
咽癌发生发展的作用。那么，这些重要的模块基因就

可能成为重要的治疗下咽癌的分子靶点。因此，我们

利用ＤｒｕｇＢａｎｋ数据库，以模块基因为靶点预测了潜在
的抗下咽癌药物。在预测出的５０个潜在抗癌药物中，
我们发现这些药物多数与肿瘤关系密切，例如：ｍａ
ｒｉｍａｓｔａｔ能够通过抑制 ｍｍｐ９从而抑制肝癌细胞的生
长和转移［１５］，ＡＥ９４１已被发现能够有效抑制肺癌进
展［１６］，Ｍｅｎａｄｉｏｎｅ能够诱导口腔肿瘤细胞凋亡并降低
其侵袭和转移能力［１７］。尽管这些药物具有抗肿瘤作

用，但它们在对下咽癌的治疗还未见相关报道。根据

本研究结果，我们可以合理推测这些药物很可能通过

调节基因靶点来调节这些重要模块的功能，最终抑制

下咽癌的发展。

　　与传统的下咽癌治疗方法相比，分子靶向治疗具
有损伤小、副作用少、特异性强等特点，不仅可以作为

治疗下咽癌的新方法还可以作为手术治疗的辅助手

段。我们的研究为下咽癌的分子靶向治疗提供了新的

基因靶点和潜在抗癌药物。我们采用的将基因组数据

与药物数据库相结合的研究策略为肿瘤的机制研究和

治疗提供了新的方法学参考。
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