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舌鳞癌干细胞相关差异表达序列标签的生物信息学分析 
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【摘 要】目的：对利用抑制消减杂交技术获得的舌鳞癌干细胞相关表达序列标签(Expressed squence tag，EST)进行电子克隆 

及序列分析。方法：利用互联网上的公共数据库及生物信息学分析软件对获得的舌鳞癌干细胞相关差异表达序列标签进行核 

酸序列和蛋白质序列分析。探索克隆差异表达基因的研究方法和策略。结果：通过电子延伸得到 1个 1 705 bp的cDNA序列； 

核酸序列分析显示，该 cDNA定位在 1号染色体，含有 1个编码 146个氨基酸的完整开放阅读框；对氨基酸序列进行结构域预 

测显示其存在 1个与 Translin超家族同源的区域；BLAST比对显示该氨基酸序列与 Translin相关蛋白 X(Translin associated 

protein X，TRAX)具有较高的同源性。结论：利用生物信息学技术获得了舌鳞癌相关表达序列标签的基本信息，为深入研究该表 

达序列标签的功能奠定基础。 
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Bioinformatics analysis of expressed sequence tag associated with stem cells 
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【Abstract]Objective：To analyze the expressed squence tag(EST)associated with stem cells in tongue squamous carcinoma obtained 

by suppression subtractive hybrization(SSH)．Methods：EST was acquired from stem cells in tongue squamous c~cinoma by SSH． 

Bioinformatics analysis of stem cell related genes was done by the bioinformatic database and biosoftwares such as BLAST and Ex- 

Pasy analyse soft box．Results：A 1 705 bp complete cDNA sequence was obtained by electronic clone．This cDNA sequence was sit— 

ed in homo sapiens lq42．and included a complete open reading frame(ORF)coding 146 amino acids．The analysis of its protein se 

quence indicated that this protein contained a structural domain similar to Translin superfamily．BLAST analysis revealed that this 

protein was homologous with Translin associated protein X(TRAX)．Conclusion：Through bioinformatics analysis，we obtain the basic 

information about stem cell related EST in tongue squamous carcinoma，and this may provide potentially important insights into the 

function analysis of these ESTs． 

【Key words]tumor stem cell；tongue squamous carcinoma；expressed sequence tag；bioinformatics analysis 

肿瘤干细胞(Cancer stem cell，CSC)是肿瘤组织 内的一 

小群特殊的细胞 ，具有正常组织干细胞的生物学特性，如自 

我更新、多向分化能力等[1l。越来越多的证据证实了肿瘤干细 

胞的存在，并且与肿瘤的发生、复发和转移相关 。目前对于 

肿瘤干细胞的研究主要集中于细胞分选和鉴定，这也是肿瘤 

干细胞研究的难点之一。由于缺乏对特异性标志物的认识 ， 

现阶段并不能精确的识别肿瘤干细胞，更多的是富集具有干 
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细胞性质的肿瘤细胞。在 口腔鳞癌中，利用不同的方法也都 

成功富集了肿瘤干细胞样细胞[5-7]。为了深入研究舌鳞癌干细 

胞生物学特性的相关机制 ，进一步探寻干细胞特异标志物 ， 

本实验室利用醛脱氢酶(Aldehyde dehyclrogenase．ALDH)为 

标志物从舌鳞癌细胞株Tca81 13中富集肿瘤干细胞样细胞。 

并采用抑制消减杂交技术(Suppression subtractive hybridiza— 

tion，SSH)筛选干细胞样细胞与普通肿瘤细胞的差异表基因， 

构建消减文库。经初步分析消减文库中的cDNA片段，我们 

获得多条已知基因以及一些与已知基 因同源性较低的但与 

表达序列标签(Expressed sequence tag．EST)有较高相似性的 

cDNA片段，其中一条与透明细胞癌来源的EST序列高度相 
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获得整个编码区、新基因或可变间接体的主要优势在于节省 

时间和节约经费。能够起到事半功倍的效果，可以加快对基 

因结构及功能的研究进程，推动比较基因组学的发展。虽然 

我们未检索到评估电子克隆与实际结果之间差异的相关文 

献，但其他实验室利用电子克隆技术获得的eDNA都得到了 

相关生物学实验的验证。如Stolle等 利用电子克隆的方法 

成功获得一个肿瘤相关基因RASL1IB，Yousef等[-ol利用此方 

法也成功获得了前列腺癌及乳腺癌相关基因 CAG。国内的管 

冬元等in利用此方法成功克隆了大鼠肝癌组织中高表达的4 

个新基因，作者还通过 RT—PCR等方法对电子拼接的结果进 

行了验证，结果均支持电子拼接的结果。这些表明，EST的电 

子克隆是克隆全长 eDNA序列的有效途径 。本实验采用 

的 EST经连续拼接后得到一个 1 705 bp的 eDNA序列 ．具 

有一个完整的开放阅读框，该开放阅读框编码 146个氨基 

酸．功能域预测显示有一个与Translin超家族高度同源的区 

域．提示此蛋白也许是该家族成员或与之有密切关联．经 

BLAST同源比对，发现该蛋白与TRAX具有较高的同源性， 

这与功能域的预测结果一致 。TRAX是 Translin蛋白的结合 

配偶体 ，二者是一对同源配对保守蛋白，有紧密的功能联系， 

TRAX的稳定性依赖于Translin的存在，它们共同参与多种 

生理活动的调节，包括细胞生长、mRNA加工、精子发生、 

神经发育及功能、基因组稳定调节和致癌等fl41。有研究发现 

Translin与寡聚核苷酸d(GT)n及 d(TrAGGG)n有高度的亲 

和力．提示其参与端粒或微随体的新陈代谢 15,16]。还有研究报 

道Translin和TRAX在DNA损伤修复中起作用。Translin缺 

失的小鼠在接受非致死剂量辐射后，脾脏的造血集落形成 

延迟，而且TransIin和TRAX与DNA损伤应答相关蛋白结合 。 

因此我们推测该 EST片段所代表的相关基因或许与干细胞 

端粒的新陈代谢、DNA损伤修复等维持其自我更新能力的 

生理过程相关。因为EST电子克隆是以EST数据库为基础 

的，而数据库中EST数据的精确度为 97％t 81，意味着通过电 

子克隆获得的序列与实际序列可能存在一定的差异 ，所以该 

EST所代表的全长 cDNA序列及其相关生物学功能还需要 

在后续的实验中进一步验证。 

总之 ，我们对舌鳞癌干细胞相关差异表达基因文库中的 

一 条 EST序列进行了一系列的生物信息学分析，并获得了相 

应核酸及蛋白的基本信息，为进一步研究该EST在舌鳞癌中 

的表达及其生物功能提供了帮助。 
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