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基于生物信息学的 ＨＥＲＶ 研究现状与发展趋势

韩九强，吕红强∗，刘　 俊，张善新
（西安交通大学电子与信息工程学院，西安 ７１００４９）

摘　 要：近年来研究证实，人内源性逆转录病毒（ＨＥＲＶ）中长末端重复序列（ＬＴＲ）和囊膜蛋白基因（ｅｎｖ）与基因异常表达关系

密切。 本文阐述了 ＨＥＲＶ 国内外研究现状与发展动态。 从生物信息学角度对 ＬＴＲ 中启动子、多聚腺苷化 （ＰｏｌｙＡ） 信号和增

强子等顺式作用元件以及 ｅｎｖ 中的免疫抑制区（ ＩＳＤ）进行了重点分析。 指出上述元件和潜在功能区在基因的异常表达和囊膜

蛋白的免疫抑制中起关键作用，必将成为 ＨＥＲＶ 与基因异常表达关系研究的热点与趋势。 通过此类研究，以期为癌症疾病的

早期诊断和治疗靶位点的选择奠定理论基础。
关键词：人内源性逆转录病毒 长末端重复序列 启动子 多聚腺苷化信号 免疫抑制区

中图分类号：ＴＰ１８３　 　 文献标志码：Ａ　 　 文章编号：１６７２－５５６５（２０１４）－０２－１１７－０６

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＨＥＲＶ
ＨＡＮ Ｊｉｕｑｉａｎｇ， ＬÜ Ｈｏｎｇｑｉａｎｇ∗， ＬＩＵ Ｊｕｎ， ＺＨＡＮＧ Ｓｈａｎｘｉｎ

（Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ａｎｄ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， Ｘｉ’ａｎ Ｊｉａｏｔｏｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｘｉ’ａｎ ７１００４９， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｒｅｃｅｎｔ ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｖｅ ｃｏｎｆｉｒｍｅｄ ｔｈａｔ ｌｏｎｇ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｐｅａｔｓ （ＬＴＲ） ａｎｄ ｔｈｅ ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｇｅｎｅ （ｅｎｖ） ｏｆ ｈｕｍａｎ
ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ （ＨＥＲＶ） ａｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ａｂｅｒｒａｎｔ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ， ｔｈｅ ｓｉｔｕａｔｉｏｎｓ ａｎｄ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ａｎｄ ｆｏｒｅｉｇｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ＨＥＲＶ ｗｅｒｅ ｅｌａｂｏｒａｔｅｄ． Ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ， ｐｏｌｙａｄｅｎｙｌａｔｉｏｎ
（ＰｏｌｙＡ） ｓｉｇｎａｌ， ｅｎｈａｎｃｅｒ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｉｓ⁃ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ＬＴＲ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｉｍｍｕｎｏｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅ ｄｏｍａｉｎ （ＩＳＤ） ｏｆ ｅｎｖ
ｉｎ ＨＥＲＶ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． Ｉｔ ｗａｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ， ｗｈｉｃｈ ｐｌａｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｎｏｒｍａｌ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｉｍｍｕｎｏｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｅｌｏｐｅ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ， ｗｉｌｌ ｂｅｃｏｍｅ ｔｈｅ ｆｏｃｕｓｅｓ ａｎｄ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｆｕｔｕｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ＨＥＲＶ ａｎｄ ａｂｎｏｒｍａｌ
ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ． Ｉｔ ｉｓ ｈｏｐｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｔｏ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅａｒｌｙ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ａｎｄ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔａｒｇｅｔ ｓｉｔｅ ｏｆ ｃａｎｃｅｒ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ； Ｌｏｎｇ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｐｅａｔｓ； Ｐｒｏｍｏｔｅｒ； Ｐｏｌｙａｄｅｎｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌ； Ｉｍｍｕｎｏ⁃
ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅ ｄｏｍａｉｎ

　 　 世界卫生组织 ＷＨＯ 在 ２０１３ 年发布的调查报

告中指出，２００８ 年全球死于癌症的人数多达７６０ 万，
约占所有死亡人数的 １３％，预计到 ２０３０ 年全球将有

超过 １ ３１０ 万人死于癌症［１］。 美国癌症学会估计的

数据表明，２０１２ 年美国共有超过 １６３ 万例新发癌症

病例，其中有约 ５８ 万死亡病例［２］。 据保守估计，
２０１３ 年欧盟国家的癌症死亡人数预计将超过

１３０ 万［３］。 《２０１２ 中国肿瘤登记年报》指出，我国的

肿瘤死亡率高达 １８０．５４ ／ １０ 万，每年癌症死亡人数

高达 ２７０ 万。 近 ２０ 年来癌症呈现年轻化，且发病率

和死亡率呈走高趋势。 预计到 ２０２０ 年，我国癌症新

发病例将达到 ３００ 万［４］。 因此，对于人类癌症预防、
肿瘤早期诊断、治疗方法、药物开发、肿瘤分子标记

物和癌症组织特异靶位点识别预测等问题的研究给

生物医学界提出了新的重大挑战。
尽管大量医学研究已经证实人内源性逆转录病

毒 ＨＥＲＶ（Ｈｕｍａｎ Ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ Ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ）与癌症疾

病的发生发展有重要关系［５］，但实验分析手段注释



ＨＥＲＶ 中全部的重要元件与位点面临困难，进一步研

究人内源性逆转录病毒 ＨＥＲＶ 与癌症发生发展的相

互关系几乎不可能。 然而，生物信息学为此提供了新

的分析手段和方法。 目前，人内源性逆转录病毒

ＨＥＲＶ 序列中的元件与位点注释及其与癌症的相互

关系已成为生物信息学研究的热点问题［６－７］。

１　 ＨＥＲＶ 国内外研究现状及发展动态

１．１　 国内外研究现状

人内源性逆转录病毒 ＨＥＲＶ 是在几百万年前

整合到人类基因组中的一种逆转录病毒在经过遗传

变异后产生的一种残余物，约占整个人类基因组的

８％［８］。 ＨＥＲＶ 大多以非典型的单 ＬＴＲ 形式存在，
而典型 ＨＥＲＶ 的完整序列结构如图 １ 所示。 其两

端分别有一个长末端重复序列 （ Ｌｏｎｇ ｔｅｒｍｉｎａｌ

ｒｅｐｅａｔｓ，ＬＴＲ），中间是结构基因和逆转录因子结合

区域（ＰＢＳ，ＰＰＴ） ［９］。 ＬＴＲ 中含有启动子、多聚腺苷

化（Ｐｏｌｙａｄｅｎｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌ，ＰｏｌｙＡ）信号和增强子等顺

式作用元件。 结构基因包括 ｇａｇ， ｐｒｏ， ｐｏｌ 和 ｅｎｖ
（ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｇｅｎｅ）。 长期的进化过程使 ＨＥＲＶ 失去了

病毒蛋白的编码功能。 但近年来大量医学实验研究

发现，ＨＥＲＶ 导致的基因异常表达与人类诸多疾病，
特别是癌症的发生和发展存在关系［９－１０］。 目前，已
在结肠癌、乳腺癌、黑瘤素瘤、生殖细胞肿瘤等严重

影响人类健康的癌症组织中都发现了 ＨＥＲＶ 家族

元件的异常表达［５， １１－１２］。 虽然目前对 ＨＥＲＶ 的准

确致癌机制尚不清楚，但研究普遍认为， ＬＴＲ 的顺

式作用元件对周围基因有异常调控作用。 囊膜蛋白

基因 ｅｎｖ 的编码结果对细胞融合与癌症转移产生作

用，它的免疫抑制功能是导致 ＨＥＲＶ 致癌的重要

因素［６－７］。
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图 １　 典型 ＨＥＲＶ 序列结构框图

Ｆｉｇ．１　 Ｂｌｏｃｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｔｙｐｉｃａｌ ＨＥＲＶ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

　 　 ＨＥＲＶ 是外源性逆转录病毒感染人类生殖细胞

后，整合到人类基因组中，并经过长期的遗传变异形

成的人类基因组中广泛存在的一种逆转录转座

子［１３］，它具有分布范围广、数量多、种类繁杂、保守

性差、以及结构复杂等特点。 ＨＥＲＶ 几乎在人类基

因组的每一条染色体上都有分布，人类基因组中有

超过 １０ 万条的拷贝［１４］。 ＨＥＲＶ 约有 ３ 个不同属至

少 ３１ 个家族［１５］。 由于突变导致其保守性差，形成

了不完整的病毒基因组的复杂结构。 不同家族

ＨＥＲＶ 的组成结构变化多样，内部存在多种顺式作

用元件。 目前，ＨＥＲＶ 的研究主要集中在 ＨＥＲＶ－Ｋ、
ＨＥＲＶ－Ｗ、ＨＥＲＶ－Ｅ、ＨＥＲＶ－Ｈ 和 ＨＥＲＶ－ＦＲＤ 等少

数家族中，因为在正常或者患者的蛋白质组中已经

发现了此类家族的蛋白质产物。 对各家族之间基因

异常表达调控关系的研究还未见报道。 研究 ＨＥＲＶ
及其基因异常表达是一个极具挑战性的科学难题，
也是一个基础性的科学问题。 基于实验分析的传统

方法研究 ＨＥＲＶ 及其基因异常表达问题费时费力，而
生物信息学为此提供了新的分析手段和方法，这也是

后基因组时代人类基因研究注释的发展趋势之一。
采用生物信息学方法对 ＨＥＲＶ 研究主要集中

在对完整结构 ＨＥＲＶ 识别方面。 ２００３ 年，美国佐治

亚大学 ＭｃＣａｒｔｈｙ 和 ＭｃＤｏｎａｌｄ 通过识别一定距离范

围内相同的 ＬＴＲ 的方法识别 ＬＴＲ 逆转录转座
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子［１６］；２００７ 年，瑞典乌普萨拉大学 Ｓｐｅｒｂｅｒ 等人提

出在对 ＬＴＲ 逆转录转座子保守序列打分基础上，通
过重构内部结构对其进行识别［１７］；２００９ 年，德国汉

堡大学 Ｓｔｅｉｎｂｉｓｓ 等人提出采用 ｄｅｎｏｖｏ 方法对 ＬＴＲ
进行定位研究，采用识别内部基因的 ｐＨＭＭ 方法识

别 ＬＴＲ 逆转录转座子［１８］；２０１２ 年，Ｄａｓｈｔｉ 等人采用

支持向量机 ＳＶＭ 方法识别 ＬＴＲ 逆转录转座子［１９］；
２００９ 年，瑞典乌普萨拉大学 Ｂｅｎａｃｈｅｎｈｏｕ 等人提出

采用 ＨＭＭ 方法对不同属内源性逆转录病毒 ＬＴＲ 进

行识别研究［２０］。 近年来，许多新的生物信息学方法

被用来注释基因及其内部功能区域。 ２０１１ 年，
Ｍｏｒｅｙ等人采用基于 ＤＮＡ 自由能方法对拟南芥和水

稻基因的启动子进行比较性识别研究［２１］；２０１３ 年，
Ｚｈｏｕ 等人对伪密码子进行离散小波变换，将其变换

结果作为 ＳＶＭ 的输入参数识别基因的启动子［２２］；
２００９ 年，Ａｈｍｅｄ 等人采用核苷酸频率法结合 ＳＶＭ
方法进行基因 ＰｏｌｙＡ 位点识别研究［２３］；２０１２ 年，
Ｋａｌｋａｔａｗｉ 等人采用多特征和随机森林相结合方法

进行 ＰｏｌｙＡ 位点识别研究［２４］；２０１２ 年，Ｚｈａｎｇ 和 Ｙａｎ
采用经验模式分解和傅里叶变换相结合方法进行外

显子预测研究［２５］；２０１２ 年，Ｚｈａｎｇ 等人采用改进的

统计最优空滤波器（ＳＯＮＦ）方法进行蛋白编码区域

预测研究［２６］。
在生物信息学领域，许多学者基于基因表达谱

数据，对基因与癌症疾病的关系进行了研究。 ２０１１
年，Ｚｈｅｎｇ 等人通过采用稀疏表征方法对微阵列基

因数据进行处理，对基因组中与癌症相关的基因进

行研究［２７］；２０１２ 年，Ｐｅｒｏｔ 等人制作了具有 ４０ 个正

常人和 ３９ 个肿瘤患者的 ５ ５７３ 个人内源性逆转录

病毒 ＨＥＲＶ 的微阵列芯片，通过统计学方法分析了

ＨＥＲＶ 的 ＬＴＲ 启动子和 ＰｏｌｙＡ 信号与癌症的关

系［２８］。 研究表明，内源性逆转录病毒 ＬＴＲ 中的启

动子和多聚腺苷化信号和囊膜蛋白基因 ｅｎｖ 与癌症

疾病的发生发展有紧密关系。
国内在人内源性逆转录病毒 ＨＥＲＶ 方面的研

究较晚，但发展迅速。 目前，浙江大学，武汉大学，天
津医科大学等单位在 ＨＥＲＶ 研究方面深入并取得

重要进展。 其中浙江大学郑树教授团队研究发现了

与直肠癌有关的 ３ 个 ＨＥＲＶ 新基因；武汉大学朱帆

教授对精神分裂症与 ＨＥＲＶ 的关系研究有新的建

树；天津医科大学顾林主任医师团队研究了 ＨＥＲＶ
对乳腺癌发生发展的影响。 此外，清华大学李衍达

院士团队、复旦大学郝柏林院士团队、天津大学张春

霆院士团队、厦门大学吉国力教授、内蒙古大学李前

忠教授等在基因、剪接位点、基因表达谱分析、多聚

腺苷化位点识别等方面均展开了深入研究。

１．２　 国内外研究发展动态

从 ２００１ 年人类基因组测序完成以来，在全基因

组范围内研究人内源性逆转录病毒 ＨＥＲＶ 相关内

容的时间跨度约 １０ 年。 １０ 年来，关于人内源性逆

转录病毒 ＨＥＲＶ 相关概念从提出到目前的研究发

展动态分析如下：
（１）２００１ 年“人类基因组分析”论文在《Ｎａｔｕｒｅ》

发表后，基因组序列研究逐步展开，随着人类基因组

测序完成，研究进入后基因组时代；
（２） ２００３ 年提出识别 ＬＴＲ 逆转录转座子，

２０１２ 年仍有相关研究论文；
（３）２００４ 年发现 ＬＴＲ 的启动子具有组织特异

性，但至今未见有造成 ＬＴＲ 启动子特异性原因研究

方面的报道；
（４）２００７ 年提出采用模式识别方法识别 ｅｎｖ，但

至今仍未见采用模式识别方法对其内部区域研究的

报道。
（５） ２００７ 年提出研究 ＨＥＲＶ 与癌症关系，

２０１２ 年该方面内容研究增多；
（６）２００８ 年开始研究 ＨＥＲＶ 家族与癌症关系，

２０１２ 年相关研究内容增多；
（７）２００９ 年提出采用生物信息学方法研究 ＬＴＲ

的 ＰｏｌｙＡ 位点，至今未见针对 ＨＥＲＶ 中 ＬＴＲ 的

ＰｏｌｙＡ 位点识别方法的研究报道；
（８）２０１２ 年继续有 ＬＴＲ 逆转录转座子相关问

题的研究；
（９）２０１３ 年有关人内源性逆转录病毒与癌症关

系方面研究，已有报道。
上述分析表明，人内源性逆转录病毒及其与癌

症关系的研究已成为学术界关注的热点问题。
ＨＥＲＶ 国内外研究发展动态如图 ２ 所示。

２　 ＨＥＲＶ 研究热点与趋势分析

２．１　 ＬＴＲ 顺式作用元件

人内源性逆转录病毒 ＨＥＲＶ 的长末端重复序

列 ＬＴＲ 中存在与基因转录相关的启动子、ＰｏｌｙＡ 信

号和增强子等多种顺式作用元件，大量实验已经证

实了这些顺式作用元件能影响其附近基因的表

达［９］。 Ｍａｒｋ 等证实了 ＨＥＲＶ－Ｐ 启动子在人类睾丸

细胞中调控 １２％神经元凋亡抑制蛋白的转录，而在

肾脏组织中并未发现［２９］；Ｐｈｉｌｉｐｐｅ 等在 ＨＥＲＶ 中鉴

别出了 ３２６ 条具有启动子活性和 ２０９ 条具有 ＰｏｌｙＡ
活性的 ＬＴＲ［３０］；Ｒｕｄａ 等人在人睾丸癌细胞 Ｔｅｒａ－１
中发现了人类特有的单 ＬＴＲ（Ｌ４７３３４）的表达增强，
该表达增强源于 ＬＴＲ 的增强子活性［３１］；Ｒｉｔａ 等人给
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出了广义 ＬＴＲ 转座子与人类基因组中顺式作用元

件的调控信息统计数据［３２］（见图 ３）。 很明显，启动

子、可变剪接、ＰｏｌｙＡ 信号和增强子在 ＬＴＲ 和人基因

组中具有明显的基因调控作用。 因此，ＨＥＲＶ 中

ＬＴＲ 顺式作用元件的进一步分析与识别将会成为

ＨＥＲＶ 研究的热点。
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图 ２　 ＨＥＲＶ 研究发展动态框图

Ｆｉｇ．２　 Ｃｈａｒｔ ｏｆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＨＥＲＶ ｒｅｓｅａｒｃｈ

LTR
Humangenome

基本启动子 可变剪接 增强子 终止位点

可变启动子 PolyA信号 结合位点 转录干扰

图 ３　 ＬＴＲ 转座子与人染色体中顺式作用元件调控作用

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｉｓ⁃ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ＬＴＲ ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ

２．２　 ｅｎｖ 免疫抑制区

囊膜蛋白基因 ｅｎｖ 具有膜融合作用，可编码包

膜蛋白，它是病毒入侵宿主细胞的关键。 大量实验

研究表明， ｅｎｖ 的异常表达与多种癌症疾病相关。
Ｗａｎｇ⁃Ｊｏｈａｎｎｉｎｇ 等人发现，乳腺癌细胞表面 ＨＥＲＶ－
Ｋ 的 ｅｎｖ 编码的蛋白表达明显高于良性肿瘤细

胞［３３］；Ｈａｈｎ 等人在黑色素瘤患者血液中发现了

ＨＥＲＶ－Ｋ 的 ｅｎｖ 编码的蛋白产物［３４］；Ｓｅｒａｆｉｎｏ 等在

研究中也发现 ＨＥＲＶ－Ｋ 的 ｅｎｖ 蛋白参与了黑色素

瘤细胞的恶性转移［３５］； Ｆｌｏｃｋｅｒｚｉ 等人在生殖细胞肿

瘤中检测到了 ＨＥＲＶ－Ｋ（ＨＭＬ－２）的 ｅｎｖ 蛋白抗体

存在［３６］；Ｆｅｎｇ 等人在卵巢癌患者的组织中检测到了

ＨＥＲＶ３、ＨＥＲＶ － Ｅ 和 ＨＥＲＶ － Ｋ 家族 ｅｎｖ 转录的

ｍＲＮＡ［３７］。研究发现，囊膜蛋白基因 ｅｎｖ 的一个重要

致癌机制是其编码的包膜蛋白和跨膜蛋白能够与宿

主细胞融合，进而引起宿主细胞的严重免疫抑制，从
而诱发产生肿瘤。 而引起免疫抑制的关键蛋白来自

跨膜蛋白中的免疫抑制区（ ＩＳＤ） ［３８－３９］。 因此，针对

ＨＥＲＶ 结构基因中关键蛋白的研究，也将会加深对

ＨＥＲＶ 编码区结构功能的进一步认识。
２．３　 ＨＥＲＶ 与异常表达关系

研究 ＨＥＲＶ 的序列结构及其形成和发展过程，
从基因调控网络水平理解 ＨＥＲＶ 在基因异常表达

过程中的角色和作用。 筛选癌症组织中特异表达的

ＨＥＲＶ，运用现有公用基因数据库大量的 ＨＥＲＶ 序

列数据、基因表达谱数据以及相应的注释数据，基于
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现代生物信息学方法，分析揭示 ＨＥＲＶ 与基因异常

表达关系。

３　 结论与展望

近年来研究证实，ＨＥＲＶ 中 ＬＴＲ 和 ｅｎｖ 与基因

异常表达关系密切。 ＬＴＲ 中的启动子、多聚腺苷化

信号和增强子等顺式作用元件以及 ｅｎｖ 中的免疫抑

制区在基因的异常表达和囊膜蛋白的免疫抑制中起

关键作用。 因此，采用生物信息学方法，对上述元件

和潜在功能区进行分析识别必将会成为 ＨＥＲＶ 研

究的热点问题。 通过此类研究，揭示 ＨＥＲＶ 中 ＬＴＲ
和 ｅｎｖ 与基因异常表达之间的关系，从而为癌症疾

病的早期诊断和治疗靶位点的选择奠定理论基础。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）

［１］　 ＷＨＯ． Ｃａｎｃｅｒ ［ ＥＢ ／ ＯＬ］． ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｗｈｏ． ｉｎｔ ／ ｍｅｄｉａ⁃
ｃｅｎｔｒｅ ／ ｆａｃｔｓｈｅｅｔｓ ／ ｆｓ２９７ ／ ｅｎ ／ ｉｎｄｅｘ． ｈｔｍｌ， ２０１３ － ０３ － １５ ／
２０１３－１２－０１．

［２］　 ＳＩＥＧＥＬ Ｒ， ＮＡＩＳＨＡＤＨＡＭ Ｄ， ＪＥＭＡＬ Ａ． Ｃａｎｃｅｒ Ｓｔａｔｉｓ⁃
ｔｉｃｓ， ２０１２ ［ Ｊ］． ＣＡ： ａ Ｃａｎｃｅｒ Ｊｏｕｒｎａｌ ｆｏｒ Ｃｌｉｎｉｃｉａｎｓ，
２０１２， ６２（１）： １０－２９．

［３］　 ＭＡＬＶＥＺＺＩ Ｍ， ＢＥＲＴＵＣＣＩＯ Ｐ， ＬＥＶＩ Ｆ， ｅｔ ａｌ． Ｅｕｒｏｐｅ⁃
ａｎ ｃａｎｃｅｒ ｍｏｒｔａｌｉｔｙ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｙｅａｒ ２０１３ ［ Ｊ］．
Ａｎｎａｌｓ ｏｆ Ｏｎｃｏｌｏｇｙ： Ｏｆｆｉｃｉａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｓｏ⁃
ｃｉｅｔｙ ｆｏｒ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｏｎｃｏｌｏｇｙ ／ ＥＳＭＯ， ２０１３， ２４ （ ３）：
７９２－８００．

［４］　 郝捷， 陈万青． 中国肿瘤登记年报 ［Ｍ］． 北京： 军事

医学科学出版社，２０１２．
ＨＡＯ Ｊｉｅ， ＣＨＥＮ Ｗａｎｑｉｎｇ． Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｎｃｅｒ ｒｅｇｉｓｔｒｙ
ａｎｎｕａｌ ｒｅｐｏｒｔ ［ Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｍｉｌｉｔａｒｙ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｐｒｅｓｓ，２０１２．

［５］　 ＬＥＥ Ｅ， ＩＳＫＯＷ Ｒ， ＹＡＮＧ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｏｆ ｓｏｍａｔ⁃
ｉｃ ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｃａｎｃｅｒｓ ［ Ｊ ］． Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２０１２， ３３７（６０９７）： ９６７－９７１．

［６］　 ＭＵＬＬＩＮＳＣ Ｓ， ＬＩＮＮＥＢＡＣＨＥＲ Ｍ． Ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ
ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ ａｎｄ ｃａｎｃｅｒ： Ｃａｕｓａｌｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃ
ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｉｅｓ ［ Ｊ ］． Ｗｏｒｌｄ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌｏｇｙ，
２０１２， １８（４２）： ６０２７－６０３５．

［７］　 ＣＥＧＯＬＯＮ Ｌ， ＳＡＬＡＴＡ Ｃ， ＷＥＩＤＥＲＰＡＳＳ Ｅ， ｅｔ ａｌ．
Ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ ａｎｄ ｃａｎｃｅｒ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ：
ｅｖｉｄｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ ［Ｊ］． ＢＭＣ Ｃａｎｃｅｒ， ２０１３， １３： ４－
４．

［８］ 　 ＬＡＮＤＥＲＥ Ｓ， ＬＩＮＴＯＮ Ｌ Ｍ， ＢＩＲＲＥＮ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｉｔｉａｌ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ ［ Ｊ ］．
Ｎａｔｕｒｅ， ２００１， ４０９（６８２２）： ８６０－９２１．

［９］　 ＪＥＲＮＰ， ＣＯＦＦＩＮ Ｊ Ｍ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ ｏｎ ｈｏｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ［Ｊ］． Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２００８，

４２： ７０９－７３２．
［１０］ ＳＩＮＧＨ Ｓ Ｋ． Ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ： ｓｕｓｐｅｃｔｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｄｉｓｅａｓｅ ｗｏｒｌｄ ［ Ｊ］． Ｆｕｔｕｒｅ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， ２（３）：
２６９－２７５．

［１１］ ＲＵＰＲＥＣＨＴＫ， ＭＡＹＥＲ Ｊ， ＳＡＵＴＥＲ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ ａｎｄ ｃａｎｃｅｒ ［ Ｊ］． Ｃｅｌｌｕｌａｒ ａｎｄ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２００８， ６５（２１）： ３３６６－３３８２．

［１２］ ＫＯＷＡＬＣＺＹＫ Ｍ Ｊ， ＤＡＮＣＺＡＫ⁃ＰＡＺＤＲＯＷＳＫＡ Ａ，
ＳＺＲＡＭＫＡ⁃ＰＡＷＬＡＫ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｅｄ
ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｋｉｎ ａｎｄ
ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌ ｂｌｏｏｄ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅａｒ ｃｅｌｌｓ ｉｎ ｍｏｒｐｈｅａ ［ Ｊ ］．
Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１２， ８（５）： ８１９－８２５．

［１３］ ＬＥＶＩＮＨ Ｌ， ＭＯＲＡＮ Ｊ Ｖ． Ｄｙｎａｍｉｃ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｒａｎｓｐｏｓａｂｌｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｈｏｓｔｓ ［ Ｊ ］． Ｎａｔｕｒｅ
Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２０１１， １２： ６１５－６２７．

［１４］ ＢＥＬＳＨＡＷ Ｒ， ＫＡＴＺＯＵＲＡＫＩＳ Ａ， ＰＡＣＥＳ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｈｉｇｈ
ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｓ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｐｙｉｎｇ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｔｏ
ｒｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ［Ｊ］． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ２００５，
２２（４）： ８１４－８１７．

［１５］ ＪＥＲＮＰ， ＳＰＥＲＢＥＲ Ｇ Ｏ， ＢＬＯＭＢＥＲＧ Ｊ． Ｕｓｅ ｏｆ ｅｎｄｏｇｅ⁃
ｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ （ＥＲＶｓ） ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍａｒｋｅｒｓ
ｆｏｒ ｒｅｔｒｏｖｉｒａｌ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｙ ［ Ｊ］．
Ｒｅｔｒｏｖｉｒｏｌｏｇｙ，２００５， ２： ５０．

［１６］ ＭＣＣＡＲＴＨＹ Ｅ Ｍ， Ｍｃｄｏｎａｌｄ Ｊ Ｆ． ＬＴＲ＿ＳＴＲＵＣ： Ａ ｎｏｖｅｌ
ｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ ＬＴＲ ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ
［Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００３， １９（３）： ３６２－３６７．

［１７］ ＳＰＥＲＢＥＲ Ｇ Ｏ， ＡＩＲＯＬＡ Ｔ， ＪＥＲＮ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ａｕｔｏｍａｔｅｄ
ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｔｒｏｖｉｒａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄａｔａ⁃
ＲｅｔｒｏＴｅｃｔｏｒ ［ Ｊ ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００７， ３５
（１５）： ４９６４－４９７６．

［１８］ ＳＴＥＩＮＢＩＳＳＳ， ＷＩＬＬＨＯＥＦＴ Ｕ， ＧＲＥＭＭＥ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｆｉｎｅ⁃
ｇｒａｉｎｅｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅ ｎｏｖｏ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ
ＬＴＲ ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ ［ Ｊ ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２００９， ３７（２１）： ７００２－７０１３．

［１９］ ＤＡＳＨＴＩ Ｔ Ｈ， ＭＡＳＯＵＤＩ Ｎ Ａ， ＺＡＲＥ Ｆ． Ｆｉｎｄｉｎｇ ｅｘａｃｔ ａｎｄ
ｓｏｌｏ ＬＴＲ⁃Ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ ｉｎ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ
ＳＶＭ ［ Ｊ ］． Ｉｒａｎｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ＆ Ｃｈｅｍｉｃａｌ
Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ⁃Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｅｎｇｌｉｓｈ Ｅｄｉｔｉｏｎ， ２０１２， ３１： １１１－
１１６．

［２０］ ＢＥＮＡＣＨＥＮＨＯＵ Ｆ， ＪＥＲＮ Ｐ， ＯＪＡ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ⁃
ａｒｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｔｈｏｒｅｔｒｏｖｉｒａｌ ｌｏｎｇ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｐｅａｔｓ
（ＬＴＲｓ） ａｎｄ ａｂ ｉｎｉｔｉｏ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ＬＴＲｓ ｉｎ ｇｅｎｏｍｉｃ
ｄａｔａ ［Ｊ］． ＰｌｏＳ ｏｎｅ，２００９， ４（４）： ｅ５１７９．

［２１］ ＭＯＲＥＹ Ｃ， ＭＯＯＫＨＥＲＪＥＥ Ｓ， ＲＡＪＡＳＥＫＡＲＡＮ Ｇ， ｅｔ
ａｌ． ＤＮＡ ｆｒｅｅ ｅｎｅｒｇｙ⁃ｂａｓｅｄ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｎｄ ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅｓ
［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， １５６（３）： １３００－１３１５．

［２２］ ＺＨＯＵ Ｘｕａｎ， ＬＩ Ｚｈａｎｃｈａｏ， ＤＡＩ Ｚｏｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ
ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｂｙ ｐｓｅｕｄｏ⁃ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｄｉｓｃｒｅｔｅ ｗａｖｅｌｅｔｓ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

１２１第 ２ 期　 　 　 　 　 　 　 　 韩九强，等：基于生物信息学的 ＨＥＲＶ 研究现状与发展趋势



Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１３， ３１９： １－７．
［２３］ ＡＨＭＥＤ Ｆ， ＫＵＭＡＲ Ｍ， ＲＡＧＨＡＶＡ Ｇ Ｐ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ

ｐｏｌｙＡｄｅｎｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌｓ ｉｎ ｈｕｍａｎ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ［ Ｊ］． Ｉｎ Ｓｉｌｉｃｏ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， ９
（３）： １３５－１４８．

［２４］ ＫＡＬＫＡＴＡＷＩ Ｍ， ＲＡＮＧＫＵＴＩ Ｆ， ＳＣＨＲＡＭＭ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｄｒａｇｏｎ ｐｏｌｙＡ ｓｐｏｔｔｅｒ： ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｏｆ ｐｏｌｙ （Ａ） ｍｏｔｉｆｓ ｗｉｔｈｉｎ
ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ［ Ｊ ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
２０１２， ２８（１）： １２７－１２９．

［２５］ ＺＨＡＮＧ Ｗｅｉｆｅｎｇ， ＹＡＮ Ｈｏｎｇ． Ｅｘｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ
ｅｍｐｉｒｉｃａｌ ｍｏｄｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｏｕｒｉｅｒ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ ｏｆ
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ［ Ｊ ］． Ｐａｔｔｅｒｎ
Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ， ２０１２， ４５： ９４７－９５５．

［２６］ ＺＨＡＮＧ Ｌｅｉ， ＴＩＡＮ Ｆｅｎｇｃｈｕｎ， ＷＡＮＧ Ｓｈｉｙｕａｎ． Ａ
ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｏｐｔｉｍａｌ ｎｕｌｌ ｆｉｌｔｅｒ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ
ｒｅｃｏｇｎｉｚｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ［ Ｊ ］． Ｇｅｎｏｍｉｃｓ
Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ＆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１２， １０（３）： １６６－１７３．

［２７］ ＺＨＥＮＧ Ｃｈｕｎｈｏｕ， ＺＨＡＮＧ Ｌｅｉ， ＮＧ Ｔ Ｙ， ｅｔ ａｌ．
Ｍｅｔａｓａｍｐｌｅ⁃ｂａｓｅｄ ｓｐａｒｓｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｕｍｏｒ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ［ Ｊ ］． ＩＥＥＥ⁃ＡＣＭ Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ
Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１１， ８（５）：
１２７３－１２８２．

［２８］ ＰＥＲＯＴＰ， ＭＵＧＮＩＥＲ Ｎ， ＭＯＮＴＧＩＲＡＵＤ Ｃ， ｅｔ ａｌ．
Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ⁃ｂａｓｅｄ ｓｋｅｔｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＨＥＲＶ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｌａｎｄｓｃａｐｅ ［Ｊ］． ＰｌｏＳ Ｏｎｅ， ２０１２， ７（６）： ｅ４０１９４．

［２９］ ＲＯＭＡＮＩＳＨ Ｍ Ｔ， ＬＯＣＫ Ｗ Ｍ， ＶＡＮ Ｄ Ｅ， ｅｔ ａｌ．
Ｒｅｐｅａｔｅｄ ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ ｏｆ ｌｔｒ ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ ａｓ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ
ｂｙ ｔｈｅ ａｎｔｉ⁃ａｐｏｐｔｏｔｉｃ ｌｏｃｕｓ ｎａｉｐ ｄｕｒｉｎｇ ｍａｍｍａｌｉａｎ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｇｅｎｅｔ， ２００７， ３（１）： ｅ１０．

［３０］ ＰＥＲＯＴ Ｐ， ＭＵＧＮＩＥＲ Ｎ， ＭＯＮＴＧＩＲＡＵＤ Ｃ， ｅｔ ａｌ．
Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ⁃ｂａｓｅｄ ｓｋｅｔｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｒｖ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｌａｎｄｓｃａｐｅ ［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１２， ７（６）： ｅ４０１９４．

［３１］ ＲＵＤＡ Ｖ Ｍ， ＡＫＯＰＯＶ Ｓ Ｂ， ＴＲＵＢＥＴＳＫＯＹ Ｄ Ｏ， ｅｔ ａｌ．
Ｔｉｓｓｕｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ｏｆ ｅｎｈａｎｃｅｒ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ａ
ＨＥＲＶ⁃Ｋ（ ＨＭＬ⁃２） ＬＴＲ ［ Ｊ］． Ｖｉｒｕｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００４，
１０４（１）： １１－１６．

［３２］ ＲＥＢＯＬＬＯ Ｒ， ＦＡＲＩＶＡＲ Ｓ， ＭＡＧＥＲ Ｄ Ｌ． Ｃ⁃ＧＡＴＥ⁃
ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｒａｎｓｐｏｓａｂｌｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ［Ｊ］．
Ｍｏｂｉｌｅ ＤＮＡ， ２０１２， ３（１）： １－９．

［３３］ ＷＡＮＧ⁃ＪＯＨＡＮＮＩＮＧ Ｆ， ＲＹＣＡＪ Ｋ， ＰＬＵＭＭＥＲ Ｊ Ｂ， ｅｔ
ａｌ． Ｉｍｍｕｎｏｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ａｎｔｉ⁃ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ
ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ⁃Ｋ ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ ｉｎ ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｂｒｅａｓｔ
ｔｕｍｏｒｓ ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃａｎｃｅｒ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ，
２０１２， １０４（３）： １８９－２１０．

［３４］ ＨＡＨＮ Ｓ， ＵＧＵＲＥＬ Ｓ， ＨＡＮＳＣＨＭＡＮＮ Ｋ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｓｅｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ Ｋ ｉｎ
ｍｅｌａｎｏｍａ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ
［Ｊ］． Ａｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｈｕｍａｎ Ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓｅｓ， ２００８， ２４
（５）： ７１７－７２３．

［３５］ ＳＥＲＡＦＩＮＯ Ａ， ＢＡＬＥＳＴＲＩＥＲＩ Ｅ， ＰＩＥＲＩＭＡＲＣＨＩ Ｐ， ｅｔ
ａｌ． Ｔｈｅ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ Ｋ
（ＨＥＲＶ⁃Ｋ） ｉｓ ｉｍｐｌｉｃａｔｅｄ ｉｎ ｍｅｌａｎｏｍａ ｃｅｌｌ ｍａｌｉｇｎａｎｔ
ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ［ Ｊ］． Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｃｅｌｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００９，
３１５（５）： ８４９－８６２．

［３６］ ＦＬＯＣＫＥＲＺＩ Ａ， ＲＵＧＧＩＥＲＩ Ａ， ＦＲＡＮＫ Ｏ， ｅｔ ａｌ．
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ
ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ ＨＥＲＶ⁃Ｋ（ＨＭＬ⁃２） ｌｏｃｉ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｎｄ
ｔｈｅ ｎｅｅｄ ｆｏｒ ａ ＨＥＲＶ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｊｅｃｔ ［ Ｊ］． ＢＭＣ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２００８， ９： ３５４．

［３７］ ＷＡＮＧ⁃ＪＯＨＡＮＮＩＮＧ Ｆ， ＬＩＵ Ｊ， ＲＹＣＡＪ Ｋ， ｅｔ ａｌ．
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｈｕｍａｎ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ
ｓｕｒｆａｃｅ ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｏｖａｒｉａｎ ｃａｎｃｅｒ ［ Ｊ ］．
Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃａｎｃｅｒ，２００７， １２０（１）： ８１－９０．

［３８］ ＴＯＬＯＳＡ Ｊ Ｍ， ＳＣＨＪＥＮＫＥＮ Ｊ Ｅ， ＣＬＩＦＴＯＮ Ｖ Ｌ， ｅｔ ａｌ．
Ｔｈｅ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｒｅｔｒｏｖｉｒａｌ ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｙｎｃｙｔｉｎ⁃１
ｉｎｈｉｂｉｔｓ ＬＰＳ ／ ＰＨＡ⁃ｓｔｉｍｕｌａｔｅｄ ｃｙｔｏｋｉｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ
ｈｕｍａｎ ｂｌｏｏｄ ａｎｄ ｉｓ ｓｏｒｔｅｄ ｉｎｔｏ ｐｌａｃｅｎｔａｌ ｅｘｏｓｏｍｅｓ ［ Ｊ］．
Ｐｌａｃｅｎｔａ， ２０１２， ３３（１１）： ９３３－９４．

［３９］ ＬÜ Ｈｏｎｇｑｉａｎｇ，ＨＡＮ Ｊｉｕｑｉａｎｇ，ＬＩＵ Ｊｕｎ，ｅｔ ａｌ． ＩＳＤＴｏｏｌ：Ａ
ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｉｍｍｕｎｏｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅ
ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ＨＥＲＶｓ ［ Ｊ ］． Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１４，４９：４５－５０．

２２１ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １２ 卷


