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［摘要］　 合成致死在肿瘤学精准治疗中的地位越来越重要，基因突变所致的恶性肿瘤是一个复杂的ＤＮＡ信号传导
过程，从多方面抑制ＤＮＡ信号传导可能更有效地控制肿瘤的发生发展。本文将从合成致死理论出发探讨常见实体
瘤相关成对基因靶点及相关药物特点。
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　　肿瘤是机体 ＤＮＡ损伤产生的远期后果。抑制
肿瘤细胞ＤＮＡ损伤修复对其发生发展具有致命打
击。合成致死理论由来已久，其基本原理是两个非

致死基因同时失活将导致细胞死亡的现象。当代肿

瘤治疗逐渐从干扰 ＤＮＡ理化合成往基因水平精准
化打击方向发展。随着临床上基因测序在肿瘤患者

中的广泛应用，合成致死相关基因靶向药可以更有

效地阻断肿瘤的增殖，为肿瘤治疗带来新的思路。

本文从肿瘤基因合成致死理论出发，总结了启动相

关肿瘤发生的配对基因在该理论下抑制肿瘤的原理

及常见实体瘤的靶向药物特点。

１　合成致死

研究者们在很久以前就发现，同时携带有两个

特定基因突变的细胞无法存活，而携带其中任何一

个基因单独突变的细胞却不会受到影响，此即为

“合成致死（ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌｉｔｙ）”理论［１］。而大多数

肿瘤本身就携带有多种基因突变，并且存在“癌基
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因成瘾”现象，即与正常细胞相比，癌细胞由于携带

有多种失活的基因，故而生长和存活更依赖于特定

的癌基因，适应性更差［２］。对于依赖特定癌基因的

癌细胞，针对其“成瘾”的基因予以药物打击，或许

就可以达到精准化杀伤的目的，如酪氨酸激酶、细胞

周期依赖蛋白激酶、聚糖聚合酶、解旋体蛋白酶

等［３４］。在合成致死的基本原理下，如果发现某种

肿瘤细胞中存在特定基因 Ａ失活，用特定药物抑制
其合成致死搭档基因 Ｂ，此时正常细胞因为携带有
正常的基因Ａ而能行使其功能，不会受到药物的伤
害，而肿瘤细胞的基因 Ａ和基因 Ｂ均失活，就会在
该药物作用下死亡［５６］（图１、２）。例如，研究者们已
发现，对于携带ＢＲＣＡ基因突变的肿瘤，利用药物对
其合成致死搭档基因ＰＡＲＰ进行打击可以达到很好
的肿瘤抑制效果［７８］。这也促使研究者们从寻找合

成致死的“基因—药物”的模式向“基因—基因”模

式发展［９］。

图１　合成致死理论中的正常细胞
Ｆｉｇｕｒｅ１．ＮｏｒｍａｌＣｅｌｌｓｉｎｔｈｅＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌｉｔｙＴｈｅｏｒｙ
Ｉｎｔａｃｔｒｅｐａｉｒｃｅｌｌｆｕｎｃｔｉｏｎｓａｖｅｄａｎｄｔｈｅｃｅｌｌｓｓｕｒｖｉｖｅｄａｆｔｅｒｓｉｎ
ｇｌｅｍｕｔａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅＡ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｂｌｕｅｅｌｌｉｐｓｅ）ｏｒ
ｇｅｎｅＢ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｐｉｎｋｅｌｌｉｐｓｅ）；ｃｅｌｌｒｅｐａｉｒｆａｉｌｅｄａｎｄ
ｔｈｅｃｅｌｌｓｄｉｅｄｗｈｅｎｇｅｎｅｓＡａｎｄＢｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙｍｕｔａｔｅｄ．

图２　合成致死理论中的肿瘤细胞
Ｆｉｇｕｒｅ２．ＴｕｍｏｒＣｅｌｌｓｉｎｔｈｅＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌｉｔｙＴｈｅｏｒｙ
Ｉｎｔｕｍｏｒｃｅｌｌｓ，ｇｅｎｅＡｍｕｔａｔｉｏｎ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｂｌｕｅｅｌ
ｌｉｐｓｅ）ｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈｍｅｄｉｃａｔｉｏｎｉｎｈｉｂｉｔｅｄｇｅｎｅＢ，ｌｅａｄｉｎｇｔｏ
ｃｅｌｌｄｅａｔｈ；ｇｅｎｅＢｍｕｔａｔｉｏｎ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｐｉｎｋｅｌｌｉｐｓｅ）
ｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈｍｅｄｉｃａｔｉｏｎｉｎｈｉｂｉｔｅｄｇｅｎｅＡ，ｌｅａｄｉｎｇｔｏｃｅｌｌ
ｄｅａｔｈ；ａｎｄｃｏｎｃｕｒｒｅｎｔｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅＡａｎｄＢｂｙｍｅｄｉｃａｔｉｏｎ，
ｌｅａｄｉｎｇｔｏｃｅｌｌｄｅａｔｈ．

２　常见实体瘤基因合成致死

２．１　肺癌
肺癌认识全球最为常见的肿瘤。由于肺癌与驱

动基因的相关性得到越来越多的证实，靶向药物在

肺癌精准治疗“基因—药物”模式中的应用近年来

已取得了重大进展，目前以合成致死策略抑制肺癌

的相关组合如下（相关配对靶向药总结详见表１）：
２．１．１　ＥＧＦＲＫＲＡＳ　表皮生长因子（ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ
ｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ，ＥＧＦ）通过 ＥＧＦ受体（ＥＧＦｒｅｃｅｐｔｏｒ，
ＥＧＦＲ）酪氨酸激酶结合配体并激活多个信号级将
细胞外信号转化为适当的细胞应答［１０］。ＥＧＦＲ基
因编码的跨膜糖蛋白与 ＥＧＦ结合后会诱导受体二
聚化和酪氨酸自磷酸化，其 ＧＴＰａｓｅ活性活化，从而
激活多个重要的下游信号级联反应，包括 ＲＡＳ
ＲＡＦＭＥＫＥＲＫ、ＰＩ３ＫＡＫＴ、ＮＦκＢ信号级联［１１］，并

将ＥＧＦＲ信号转导至 Ｇ蛋白偶联的受体信号转
导［１２１３］，可能介导细胞的增殖和迁移［１４］。该基因的

异常已被证明是多种肿瘤的驱动因素，如非小细胞

肺癌、胶质母细胞瘤和基底样乳腺癌。ＫＲＡＳ基因属
于ＲＡＳ家族，其编码的蛋白质是 ＧＴＰａｓｅ超家族的
成员，其中 ＲＡＳ蛋白结合 ＧＤＰ／ＧＴＰ并具有固有的
ＧＴＰａｓｅ活性［１５］。ＫＲＡＳ相关的途径包括常见的细
胞因子受体 γ链家族信号传导途径和 ＭＡＰＫ途径
的负调控［１６］，在细胞增殖的调节中起重要作用。目

前发现，ＫＲＡＳ蛋白的功能与多种恶性肿瘤有关，包
括肺腺癌、粘液腺瘤、胰腺导管癌和结肠直肠癌。例

如，有研究者发现，在肺癌细胞中，异常 ＫＲＡＳ能以
ＺＮＦ３０４依赖性的方式抑制肿瘤抑制基因转录，从而
在致癌事件中发挥作用［１７］。另外，在携带 ＥＧＦＲ突
变的肺癌细胞系中强制表达突变的 ＫＲＡＳ基因时会
明显抑制肺癌细胞，最突出的特征是细胞空泡化、形

态改变和胞饮作用增加［１８］。另外，临床上也发现，

同时携带ＥＧＦＲ突变和 ＫＲＡＳ突变的肺癌患者预后
较差，且在单用 ＥＧＦＲＴＫＩ治疗效果欠佳［１９］。故而

ＥＧＦＲ和ＫＲＡＳ可能是一对合成致死搭档基因。目
前已有研究者正在开展联合 ＫＲＡＳ抑制剂 ＡＭＧ５１０
和ＥＧＦＲＴＫＩ抑制剂用于肺癌的临床研究（图３Ａ）。
２．１．２　ＣＤＫ４ＲＡＳ　细胞周期蛋白依赖性激酶 ４
（ｃｙｃｌｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｋｉｎａｓｅｓ，ＣＤＫ４）参与细胞周期和
分化的控制，与多种癌症类型有关，是肿瘤治疗研究

和开发的重点。在细胞周期中，ＣＤＫ４相关复合物可
同时磷酸化 ｐＲＢ／ＲＢ１和 ＮＰＭ１，促进细胞向 Ｇ１／Ｓ
相过渡，控制细胞周期循环启动并阻止细胞负向调
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节分化［２０］。在肿瘤细胞中，表达异常的 ＣＤＫ４会导
致肿瘤细胞持续增殖。ＲＡＳ家族包括 ＫＲＡＳ、
ＮＲＡＳ、ＨＲＡＳ等，可通过染色质重塑（ＤＮＡ核小体
拓扑结构的改变）参与特定基因的转录激活和抑

制。野生型ＲＡＳ蛋白在肿瘤发生、维持和转移中具
有重要作用，其中ＫＲＡＳ作用尤为重要。Ｚｈｏｕ等［２１］

在小鼠模型中发现，因为敲除 ＫＲＡＳ的小鼠在胚胎
发生过程中即死亡，而 ＨＲＡＳ无法完全取代 ＫＲＡＳ
功能，同时ＮＲＡＳ对小鼠的胚胎发育并无影响。因

此，ＫＲＡＳ是胚胎发育过程中最重要的 ＲＡＳ亚型。
在ＲＡＳ突变肿瘤中，以ＫＲＡＳ为主的ＲＡＳ蛋白发挥
肿瘤促进作用。Ｐｕｙｏｌ等［２２］通过小鼠肺癌模型发

现，在携带ＫＲＡＳ突变的肺癌细胞中，抑制ＣＤＫ４表
达会导致细胞发生凋亡，而抑制 ＣＤＫ２／６则不会如
此。因此，ＣＤＫ４和 ＫＲＡＳ可能也是一对合成致死
搭档基因。有研究者已发现，在抑制 ＫＲＡＳ的基础
上增加ＣＤＫ４细胞周期抑制剂能有效抑制癌细胞的
生长［２１］（图３Ｂ）。

表１　肺癌相关合成致死基因或蛋白及相关靶向药特点
Ｔａｂｌｅ１．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＬｕｎｇＣａｎｃｅｒＲｅｌａｔｅｄＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＧｅｎｅｓｏｒＰｒｏｔｅｉｎｓａｎｄＣｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇＴａｒｇｅｔｅｄＤｒｕｇｓ

Ｇｅｎｅ Ｔａｒｇｅｔ Ｄｒｕｇ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｏｆｄｒｕｇｓ

ＥＧＦＲＫＲＡＳ ＥＧＦＲ ＥＧＦＲＴＫＩｓ ＥＧＦＲｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＣＬＮ０８１ ＡｐｏｔｅｎｔＥｘ２０ｉｎｓｍｕｔａｔｉｏｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒｗｉｔｈｈｉｇｈｅｒｓｅｌｅｃｔｉｖｉｔｙｔｈａｎＷＴＥＧＦＲ

Ｖｏｌｉｎｏｔａ ＨＤＡＣｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＡＧ４９０ ＪＡＫ２／ＥＧＦＲ／ＪＡＫ３ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ＥＧＦＲｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＫＲＡＳ ＡＭＧ５１０ ＬｏｃｋｓＫＲＡＳｉｎｔｈｅｉｎａｃｔｉｖｅＧＤＰｂｉｎｄｉｎｇｓｔａｔｅｔｏｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙａｎｄｉｒｒｅｖｅｒｓｉｂｌｙ
ｉｎｈｉｂｉｔＫＲＡＳＧ１２Ｃ

ＥＧＦＲＴＫＩ ＥＧＦＲｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＭＲＴＸ８４９
Ｉｒｒｅｖｅｒｓｉｂｌｙｂｉｎｄｓｔｏｃｙｓｔｅｉｎｅ１２ｉｎｔｈｅｉｎｄｕｃｉｂｌｅＳＩＩＰｏｆＫＲＡＳＧ１２Ｃ，ａｎｄ
ｌｏｃｋｓｉｔｉｎｔｈｅｉｎａｃｔｉｖｅＧＤＰｂｉｎｄｉｎｇｓｔａｔｅ，ｔｈｅｒｅｂｙｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇｔｈｅＲＡＳ／ＭＡＰ
ｋｉｎａｓｅｐａｔｈｗａｙ

Ｐｉｍａｓｉｔｉｎｉｂ ＭＥＫ１／２ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｄａｒａｆｉｎｉ ＢＲＡＦｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＤｅｌｔａｒａｓｉｎＨｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ＩｎｈｉｂｉｔｏｒｏｆＫＲＡＳＰＤＥδｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ；ｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

Ｇ１２Ｃｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ＫＲＡＳ（Ｇ１２Ｃ）ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＣＤＫ４／６ＲＡＳ ＣＤＫ４／６ Ｐａｌｂｏｃｉｃｌｉｂ ＣＤＫ４／６ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｈｉｇｈｌｙｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

Ａｂｅｍａｓｉｂｉ ＣＤＫ４／６ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ａｌｖｏｃｉｄｉｂ Ｐａｎｃｄｋｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＡＭＧ９２５ ＦＬＴ３／ＣＤＫ４ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

Ｏｌｏｃａｉｎｅ Ｃｙｃｌｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＲＡＳ Ｔｒａｍｅｔｉｎｉｂ ＩｎｈｉｂｉｔｏｒｏｆＭＥＫ１／２，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＲａｓ

Ｓａｌｉｒａｓｉｂ ＡｃｔｉｖｅＲａｓｐｒｏｔｅｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ａｌｓｏｃａｕｓｅｓａｕｔｏｐｈａｇｙ

Ｋｏｂｅ２６０２ Ｒａｓｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｄａｌａｆｅｎｉｂ ＩｎｈｉｂｉｔｏｒｏｆｍｕｔａｎｔＢＲＡＦｋｉｎａｓｅ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＲａｓ

Ｓｉｒｏｌｉｍｕｓ Ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＲａｓ；ａｍａｍｍａｌｉａｎｔａｒｇｅｔｏｆｍＴＯＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＢＲＧ１ＭＹＣ ＢＲＧ１ Ｖｅｎｅｔｏｘ Ｂｃｌ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＢＲＧ１；ｐｏｔｅｎｔａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

ＰＦＩ３ Ｐｌｋ１／ＳＭＡＲＣＡ４ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＭＹＣ Ｔｒａｍｅｔｉｎｉｂ ＭＥＫ１／２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＭＹＣ；ＭＥＫｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

１００５８Ｆ４ ＣＭｙｃＭａｘｄｉｍｅｒｉｚａｔｉｏｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｄｉｎａｃｉｃｌｉｂ ＣＤＫｆａｍｉｌｙｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＢＲＧ１ＴＰ５３ ＴＰ５３ Ｖｅｎｅｔｏｘ Ｂｃｌ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＢＲＧ１；ｐｏｔｅｎｔａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

Ｉｄａｓａｎａｌｉｎ ＰｏｔｅｎｔＭＤＭ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｉｎｈｉｂｉｔｓＭＤＭ２ｐ５３ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

ＢＲＧ１ Ｉｄａｓａｎａｌｉｎ ＰｏｔｅｎｔＭＤＭ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｉｎｈｉｂｉｔｓＭＤＭ２ｐ５３ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

ＤＤＲＴＭＰＲＳＳ４ ＤＤＲ Ｉｍａｔｉｎｉｂ Ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ＳＲＣ／ＢＣＲＡＢＬｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｍｅｒｅｓｔｉｎｉｂｐｏｎａｔｉｎｉｂ ＵｐｓｔｒｅａｍｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆＭｅｔ（ｃＭｅｔ）ｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅ

ＴＭＰＲＳＳ４ ＰＭＳＦ Ｓｅｒｉｎｅｐｒｏｔｅａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｉｒｒｅｖｅｒｓｉｂｌｅ

ＨＤＡＣ：Ｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ；ＳＩＩＰ：ＳｗｉｔｃｈＩＩｐｏｃｋｅｔ；ＭＥＫ：Ｍｉｔｏｇｅｎａｃｔｉｖａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ／ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｓｉｇｎａｌｒｅｇｕｌａｔｅｄｋｉｎａｓｅｋｉｎａｓｅ；ｍＴＯＲ：Ｒａｐａｍｙｃｉｎ．
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２．１．３　ＢＲＧ１ＭＹＣ　ＢＲＧ１属 ＳＷＩ／ＳＮＦ复合体的
成员，其相关途径包括Ｗｎｔ介导的β连环蛋白信号
传导的调控和靶基因的转录［２３］。与 ＢＲＧ１相关的
ＣＲＥＳＴＢＲＧ１复合物可协调钙依赖型阻遏物复合物
的释放和激活物调节启动子的激活，而抑制 ＢＲＧ１
蛋白则可抑制转录启动；其亚结构溴结构域可作为

表观遗传的“阅读器”，选择性识别组蛋白尾部的乙

酰化赖氨酸残基，精准调控细胞基因转录。ＢＲＧ１
在肺癌细胞中表达上调，可能在肺癌的发生发展中

发挥了重要作用，或可作为靶向治疗的靶点［２４］。

ＭＹＣ基因与抑制细胞分化、肿瘤转化密切相关。该
基因编码的蛋白质能与转录因子 ＭＡＸ形成异源二
聚体，并与 ＥｂｏｘＤＮＡ共有序列结合而调节特定靶
基因的转录和表达，参与体细胞重编程调节，并控制

干细胞的自我更新［２５］。有研究发现，大多数肺癌都

携带有 ＢＲＧ１突变，而在肺癌细胞中表达野生型的
ＢＲＧ１可显著下调ＭＹＣ活性，并抑制肺癌细胞的侵
袭和迁移能力［２６］。这种效应可能是通过 ＢＲＧ１与
ＭＹＣ以及ＭＹＣ靶向的增强子相结合来实现的［２７］。

因此，ＢＲＧ１和ＫＲＡＳ可能存在着一定的拮抗作用，
或许在功能上也是一对合成致死搭档基因（图

３Ｃ）。
２．１．４　ＴＭＰＲＳＳ４ＤＤＲ１　ＴＭＰＲＳＳ４是一种跨膜丝
氨酸蛋白酶，在肺癌、胰腺癌中存在过度表达，可能

与其他类型的 ＲＮＡ相互作用而发挥，促进致癌作
用，并且可能是预测不良预后的重要独立因素［２８］。

ＤＤＲ１属于酪氨酸激酶受体的亚家族，调节细胞对
细胞外基质的附着，细胞外基质的重塑，以及细胞迁

移、分化和增殖，在肿瘤细胞侵袭中扮演重要角色。

ＴＭＰＲＳＳ４和ＤＤＲ１之间有着一致的共表达［２９］。与

ＴＭＰＲＳＳ４相似，在非小细胞肺癌中，ＤＤＲ１启动子被
低水平甲基化，而低水平甲基化是无病生存的独立

预后因素［３０］。有研究发现，用胞嘧啶５氮胞苷处理
肺癌细胞后可增加 ＤＤＲ１的表观遗传调控水平，而
缺乏ＴＭＰＲＳＳ４的细胞对 ＤＤＲ１抑制剂 ｄａｓａｔｉｎｉｂ的
细胞毒性作用高度敏感［３１］。Ｖｉｌｌａｌｂａ等［３２］的研究

发现，ＴＭＰＲＳＳ４与 ＤＤＲ１有可能是一对合成致死搭
档基因，或可作为合成致死的靶点（图３Ｄ）。

图３　合成致死搭档基因的信号模式
Ｆｉｇｕｒｅ３．ＳｉｇｎａｌＰａｔｔｅｒｎｏｆＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＰａｉｒｅｄＧｅｎｅｓ
Ａ．ＴｕｍｏｒｃｅｌｌｓｄｉｅｄａｆｔｅｒＥＧＦＲａｎｄＫＲＡＳｔａｒｇｅｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｗｅｒｅｉｎｈｉｂｉｔｅｄ；Ｂ．ＩｎｈｉｂｉｔｉｎｇｂｏｔｈＣＤＫ４ａｎｄＲＡＳｐｒｏｔｅｉｎｓｏｎｔｈｅｃｅｌｌ
ｃｙｃｌｅｌｅｄｔｏｔｈｅｄｅａｔｈｏｆｔｕｍｏｒｃｅｌｌｓ；Ｃ．ＩｎｈｉｂｉｔｅｄＢＲＧ１ｐｒｏｔｅｉｎａｆｆｅｃｔｅｄＭＹＣｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｔｈｅｎｕｃｌｅｕｓ，ｃａｕｓｉｎｇｔｈｅｄｅａｔｈｏｆｔｕｍｏｒ
ｃｅｌｌｓ；Ｄ．ＤＤＲ１ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｗａｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｃｅｌｌｃｙｃｌｅｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆＴＭＰＲＳＳ４ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ．
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２．２　乳腺癌、卵巢癌
乳腺癌近年逐步成为全球发病率最高的恶性肿

瘤，可遗传的基因突变仍是肿瘤发生的重要因素。随

着患病人群增多及患者生存期延长，基因遗传给子代

并累积的可能性越来越大。目前研究者们已发现了

一些可能的合成致死搭档基因，其中针对 ＢＲＣＡ
ＰＡＲＰ这一对合成致死搭档基因的治疗策略已在临
床上取得了成功（相关配对靶向药总结详见表２）。

表２　乳腺癌卵巢癌相关合成致死基因或蛋白及相关靶向药特点
Ｔａｂｌｅ２．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＢｒｅａｓｔＣａｎｃｅｒＲｅｌａｔｅｄＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＧｅｎｅｓｏｒＰｒｏｔｅｉｎｓａｎｄＣｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇＴａｒｇｅｔｅｄＤｒｕｇｓ

Ｇｅｎｅ Ｔａｒｇｅｔ Ｄｒｕｇ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｏｆｄｒｕｇｓ

ＢＲＣＡＰＡＲＰ ＰＡＲＰ Ｒｕｋａｐａｒｉｂ ＰＡＲＰｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｏｌａｐａｒｉｂ ＰＡＲＰｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｎｉｃｏｔｉｎａｍｉｄｅ Ｔａｒｇｅｔｍａｔｅｒｉａｌ；ＢＲＣＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｄｈｅｓｉｖｅ

ＣＳＦ１Ｒｉｎｈｉｂｉｔｏｒ Ｄｒｉｖｅｎｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｒｅｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｅｎｈａｎｃｅｓｔｈｅｔｕｍｏｒ－ｐｒｏｍｏｔｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ
ｍａｃｒｏｐｈａｇｅｓ

Ｒｏｍｉｄｅｐｓｉｎ ＨＤＡＣｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＰＡＲＰ：Ｐｏｌｙ（ＡＤＰｒｉｂｏｓｅ）ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ；ＨＤＡＣ：Ｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ．

　　ＢＲＣＡ基因编码的蛋白质可与其他肿瘤抑制因
子、ＤＮＡ损伤传感器和信号传感器结合形成 ＢＲＣＡ
相关基因组监视复合体，通过多机制参与ＤＮＡ双链
断裂的修复和同源重组［３３］。ＢＲＣＡ相关的肿瘤包
括乳腺癌、卵巢癌、输卵管癌、前列腺癌等，其中约

４０％～８０％的乳腺癌和卵巢癌病例均涉及到 ＢＲＣＡ
突变。ＢＲＣＡ主要包括 ＢＲＣＡ１、ＢＲＣＡ２，而 ＢＲＣＡ１／２
突变引起的癌症风险以显性方式遗传，突变携带者

患乳腺癌和卵巢癌的累积终生风险大幅度升高。近

期研究表明，ＢＲＣＡ突变状态与乳腺癌和卵巢癌病
理类型、治疗方式、铂类药物治疗反应、生存预后相

关。ＰＡＲＰ基因家族成员包括 ＰＡＲＰ１、ＰＡＲＰ２、

ＰＲＡＰ３等［３４］，主要编码 ＤＮＡ损伤修复相关蛋白以
及其他肿瘤抑制因子，可与ＤＮＡ损伤传感器和信号
转导子结合形成一个大型的多亚基蛋白质复合物，参

与调节多种重要的细胞行为（如分化、增殖和肿瘤转

化）和 ＤＮＡ损伤修复［３５］。ＰＡＲＰ依赖的 ＰＡＲＰ９
ＤＴＸ３Ｌ介导的泛素化可促进ＢＲＣＡ被迅速且特异性
募集到 ＤＮＡ损伤位点行使功能［３６］。在 ＢＲＣＡ突变
影响下，ＰＡＲＰ抑制剂将减少相关修复蛋白的形成，并
阻碍ＢＲＣＡ１／ＢＡＲＤ１复合物被快速招募至ＤＮＡ损伤
位点，从而阻碍ＤＮＡ修复并导致细胞死亡［３７３９］。目

前，对于携带 ＢＲＣＡ突变的晚期乳腺癌和卵巢癌患
者，ＰＡＲＰ抑制剂治疗成为标准治疗手段（图４）。

图４　ＢＲＣＡＰＡＲＰ的合成致死搭档基因信号模式图
Ｆｉｇｕｒｅ４．ＳｉｇｎａｌＰａｔｔｅｒｎｏｆＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＰａｉｒｅｄＧｅｎｅｓｏｆＢＲＣＡＰＡＲＰ
ＢＲＣＡｉｎｈｉｂｉｔｓＰＡＲＰｕｂｉｑｕｉｔｉｎａｔｉｏｎｗｈｅｎｒｅｐａｉｒｉｎｇｄａｍａｇｅｄｇｅｎｅｓ，ｒｅｓｕｌｔｉｎｇｉｎｆａｉｌｕｒｅｏｆｔｕｍｏｒｃｅｌｌｒｅｐａｉｒａｎｄｃｅｌｌｄｅａｔｈ．
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２．３　结肠癌
近年来，结肠癌发病呈现年轻化的趋势，这可能

与其基因不稳定的持续修复缺陷有关。正常的错配

修复在机体细胞中扮演极为重要的角色，而这一功

能的丧失会导致细胞的其他信号活动发生复杂改

变，而抑制结肠癌肿瘤细胞则需要通过多种途径

（相关配对靶向药总结详见表３）。

表３　结肠癌相关合成致死基因或蛋白及相关靶向药特点
Ｔａｂｌｅ３．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＣｏｌｏｎＣａｎｃｅｒＲｅｌａｔｅｄＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＧｅｎｅｓｏｒＰｒｏｔｅｉｎｓａｎｄＣｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇＴａｒｇｅｔｅｄＤｒｕｇｓ

Ｇｅｎｅ Ｔａｒｇｅｔ Ｄｒｕｇ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｏｆｄｒｕｇｓ

ＰＬＫ１ＴＰ５３ ＰＬＫ１ Ｆｏｓｔａｔｉｎｉｂ Ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＰＬＫ１；ｓｅｌｅｃｔｉｖｅｌｙｉｎｈｉｂｉｔｓＳＹＫ

Ｏｎｖａｎｓｅｒｔｉｂ Ｈｉｇｈｌｙｓｅｌｅｃｔｉｖｅｓｅｒｉｎｅ／ｔｈｒｅｏｎｉｎｅＰＬＫ１ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＴＰ５３ Ｖｅｎｅｔｏｘ Ｂｃｌ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＴＰ５３；ｐｏｔｅｎｔａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

Ｉｄａｓａｎａｌｉｎ ＰｏｔｅｎｔＭＤＭ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｉｎｈｉｂｉｔｓＭＤＭ２ｐ５３ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

ＮＳＣ１４６１０９ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ Ｃｅｌｌｐｅｒｍｅａｂｌｅ，ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｅｌｅｃｔｉｖｅａｎｔｉｔｕｍｏｒａｇｅｎｔ；ａｃｔｉｖａｔｅｓｐ５３ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ＡＺＤ１７７５ ｐ５３ａｃｔｉｖａｔｏｒ；ＲＯＳｓｃａｖｅｎｇｅｒ

ＰＬＫ１ＲＡＳ ＰＬＫ１ Ｆｏｓｔａｔｉｎｉｂ Ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｏｎｖａｎｓｅｒｔｉｂ Ｈｉｇｈｌｙｓｅｌｅｃｔｉｖｅｓｅｒｉｎｅ／ｔｈｒｅｏｎｉｎｅＰＬＫ１ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＲＡＳ Ｓｅｒｕｍｉｔｉｎｉｂ ＭＥＫ１／２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＲａｓ

Ｄａｌａｆｅｎｉｂ ＢＲＡＦｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＲａｓ；ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｍｕｔａｎｔＢＲＡＦｋｉｎａｓｅ

Ｓｉｒｏｌｉｍｕｓ Ｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＲａｓ；ａｍａｍｍａｌｉａｎｔａｒｇｅｔｏｆｍＴＯＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｓａｌｉｒａｓｉｂ ＡｃｔｉｖｅＲａｓｐｒｏｔｅｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ａｌｓｏｃａｕｓｅｓａｕｔｏｐｈａｇｙ

Ｋｏｂｅ２６０２ Ｒａｓｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｋｏｂｅ２６０２ Ｒａｓｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＰＬＫ１：Ｐｏｌｏｌｉｋｅｋｉｎａｓｅ１；ｍＴＯＲ：Ｒａｐａｍｙｃｉｎ．

２．３．１　ＰＬＫ１ＲＡＳ　ＰＬＫ１基因编码Ｐｏｌｏ样激酶，为
一种Ｓｅｒ／Ｔｈｒ蛋白激酶，属于 ＣＤＣ５／Ｐｏｌｏ亚家族，在
有丝分裂过程中高度表达，且在细胞周期的整个 Ｍ
期中均发挥着重要功能［４０］，包括调节中心体成熟和

纺锤体组装、从染色体臂去除粘连蛋白以及调节胞

质分裂。Ｐｏｌｏ样激酶通过结合已被 Ｐｏｌｏ盒域识别
的特定基序并使其磷酸化而发挥功能。在有丝分裂

后期和ＤＮＡ损伤后，Ｐｏｌｏ样激酶会被泛素化，导致
其被蛋白酶体降解，对于维持有效的 Ｇ２ＤＮＡ损伤
检查点至关重要［４１］。结肠癌 ＫＲＡＳ突变状态对治
疗、预后具有重要意义。研究发现，ＲＡＳ通过独立
于 ＭＥＫ／ＥＲＫ的机制激活 ＰＬＫ１［４２］，而ＲＡＳ的下游
靶标ＣＲＡＦ也会与 ＰＬＫ１相互作用并将其激活，导
致细胞分裂和肿瘤进展。ＰＬＫ１抑制剂用于 ＫＲＡＳ
突变结肠癌的相关临床实验已通过有效性和安全性

验证［４３］，这或许能为ＫＲＡＳ突变型结肠癌的耐药机
制及后治疗策略提供参考（图５Ａ）。
２．３．２　ＰＬＫ１ＴＰ５３　ＰＬＫ１与细胞周期进程、有丝
分裂、ＤＮＡ损伤等密切相关，在有丝分裂过程中高
度表达，在细胞分裂前期过程中介导ＡＰＣ／Ｃ复合物

负调节剂的磷酸化，导致其泛素化并被蛋白酶体降

解。充当ＴＰ５３家族成员的负调节剂。ＴＰ５３（肿瘤
蛋白５３）在许多肿瘤类型中充当抑制因子，根据生
理环境和细胞类型诱导生长停滞或细胞凋亡。作为

反式激活剂参与细胞周期调节，通过控制该过程所

需的一组基因来负向调节细胞分裂。与 ＴＰ５３突变
细胞相比，表达野生型ＴＰ５３的癌细胞对 ＰＬＫ１抑制
的敏感性降低［４４］。ＴＰ５３介导的一种补偿机制可以
挽救癌细胞免受 ＰＬＫ１抑制引起的有丝分裂停滞和
随后的细胞凋亡。若 ＴＰ５３与 ＰＬＫ１同时受到抑制
可导致细胞死亡。同时具有 ＴＰ５３缺陷和高 ＰＬＫ１
表达的肿瘤可能对 ＰＬＫ１抑制剂敏感［４５］。虽然在

此存在实验数据上的争议，但应用 ＰＬＫ１抑制剂抑
制肿瘤发生的实验仍需深入［４６］（图５Ｂ）。
２．４前列腺癌

前列腺癌在男性新发肿瘤中地位重要，其相关

研究进展越来越深入。目前以合成致死策略抑制前

列腺癌的相关组合如下（相关配对靶向药总结详见

表４）。
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图５　ＰＬＫ１ＴＰ５３的合成致死搭档基因信号模式图
Ｆｉｇｕｒｅ５．ＳｉｇｎａｌＰａｔｔｅｒｎｏｆＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＰａｉｒｅｄＧｅｎｅｓｏｆＰＬＫ１ＴＰ５３
Ａ．ＣｙｃｌｅｏｆＲＡＳｍｕｔａｎｔｃｅｌｌｓｉｎｈｉｂｉｔｅｄｂｙＰＬＫ１ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ；Ｂ．ＰＬＫ１ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓｉｎｈｉｂｉｔｇｒｏｗｔｈｉｎｔｕｍｏｒｃｅｌｌｓｗｉｔｈａｂｎｏｒｍａｌＴＰ５３．

表４　前列腺癌相关合成致死基因或蛋白及相关靶向药特点
Ｔａｂｌｅ４．ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＰｒｏｓｔａｔｅＣａｎｃｅｒＲｅｌａｔｅｄＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＧｅｎｅｓｏｒＰｒｏｔｅｉｎｓａｎｄＣｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇＴａｒｇｅｔｅｄ
Ｄｒｕｇｓ

Ｇｅｎｅ Ｔａｒｇｅｔ Ｄｒｕｇ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｏｆｄｒｕｇｓ

ＢＣＬ２ＰＴＥＮ ＰＴＥＮ Ｃｅｔｕｘｉｍａｂ ＥＧＦＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ

Ｅｒｌｏｔｉｎｉｂ ＥＧＦＲｔｙｒｏｓｉｎｅｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｔｒｏｍｕｓ ＭａｍｍａｌｉａｎｔａｒｇｅｔｓｏｆｍＴＯＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｗｏｎｄｅｒｔｈａｎｉ ＶＥＧＦＲ，ＥＧＦＲａｎｄＲＥＴｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ

ＺＳＴＫ４７４ ＨｉｇｈｌｙｅｆｆｅｃｔｉｖｅＰＩ３Ｋｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｐａｎＰＩ３Ｋｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＢＣＬ２ Ｖｅｎｅｔｏｘ Ｂｃｌ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｐｏｔｅｎｔａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｖｅ

ＡＴ１０１ Ｇｏｓｓｙｐｏｌｅｎａｎｔｉｏｍｅｒ；ＢＣＬ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＢａｘｉｎｈｉｂｉｔｏｒｐｅｐｔｉｄｅＰ５ Ｂａｘｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｐａｃｌｉｔａｘｅｌ ＴｕｂｕｌｉｎａｎｄＢｃｌ２ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ；ｆｏｌｉｃａｃｉｄｔａｒｇｅｔｅｄｔｕｂｕｌｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ＰＴＥＮＣＨＤ１ ＰＴＥＮ ＳＦ１６７０ ＰＴＥＮｉｎｈｉｂｉｔｏｒ；ｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｎｄｓｐｅｃｉｆｉｃ

Ｅｖｅｒｏｌｉｍｕｓ ｍＴＯＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒ，ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｏｆＰＴＥＮ；ａｍａｍｍａｌｉａｎｔａｒｇｅｔｏｆｍＴＯＲｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

Ｗｏｎｄｅｒｔｈａｎｉ ＶＥＧＦＲ，ＥＧＦＲａｎｄＲＥＴｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ

ＣＨＤ１ Ｒｅｓｅａｒｃｈｏｎｇｏｉｎｇ Ｎｏｔｉｎｃｌｉｎｉｃａｌｔｒｉａｌｓ

ＥＧＦＲ：Ｅｐｉｄｅｒｍａｌｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒｒｅｃｅｐｔｏｒ；ｍＴＯＲ：Ｒａｐａｍｙｃｉｎ．

２．４．１　ＢＣＬ２ＰＴＥＮ　ＢＣＬ２基因编码的蛋白通过控
制线粒体膜通透性来调节细胞死亡［４７］，其相关途径

包括Ｔ细胞中的细胞凋亡调节和 Ｎｕｒ７７信号传导。
研究者们已发现，在雄激素非依赖性前列腺癌中，

ＢＣＬ２与促雄激素相关的信号传导有关，并已被证实
是预后相关因子［４８］，而 ＢＣＬ２上调、ＰＴＥＮ损失、
ＰＩ３Ｋ／ＡＫＴ磷酸化和受体酪氨酸激酶激活均与雄激
素非依赖性前列腺癌有关。ＰＴＥＮ是一种多功能的
肿瘤抑制因子，在前列腺癌、胶质母细胞瘤、子宫内

膜癌、肺癌和乳腺癌中均有不同程度的表达，其中高

达７０％的前列腺癌患者携带有缺陷的 ＰＴＥＮ［４９］。
ＰＴＥＮ是 ＰＩ３Ｋ／ＡＫＴ／ｍＴＯＲ通路的一部分，参与

ＤＮＡ无错误同源重组，可调节细胞周期进程和细胞
存活，并且ｍＴＯＲ抑制剂对 ＰＴＥＮ缺陷的前列腺癌
患者相对无效［５０］。Ｇｕｃｃｉｎｉ等［５１］研究发现，在小鼠

前列腺癌模型中，ＰＴＥＮ缺失或通过药物抑制 ＰＴＥＮ
可防止前列腺癌的进展。另外，ＰＴＥＮ的核泛素化
构型具有更强大的诱导凋亡潜力，而胞质非泛素化

构型诱导的凋亡的能力则较弱［５２］（图６Ａ）。
２．４．２　ＣＨＤ１ＰＴＥＮ　ＣＨＤ１的缺失是前列腺癌中
最常见的基因改变。ＣＨＤ蛋白家族的存在于染色
质结构域和ＳＮＦ２相关解旋酶／ＡＴＰａｓｅ结构域［５３］，

可能通过修饰染色质结构来改变基因表达，从而对

ＤＮＡ复制产生负向调节。Ａｕｇｅｌｌｏ等［５４］发现，在前
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列腺癌细胞中，缺失 ＣＨＤ１会通过影响雄激素受体
的功能来促成前列腺癌的发生发展，并且缺失

ＣＨＤ１的前列腺肿瘤似乎对阿比特龙治疗高度敏
感［５５］，因此ＣＨＤ１缺失可能是导致去势抵抗型前列
腺癌的重要因素。有研究发现，ＣＨＤ１缺失会使前
列腺癌细胞对ＤＮＡ损伤更为敏感［５６］。这可能是因

为，ＣＨＤ１参与无错误同源重组修复，而 ＣＨＤ１缺失
会导致无错误同源重组修复减少，使得细胞中发生

的复制错误不断累积，导致细胞死亡。研究发现，在

前列腺癌中ＣＨＤ１与ＰＴＥＮ或许为一对合成致死搭
档基因，为潜在的治疗靶点［５７］（图６Ｂ）。

图６　ＢＣＬ２ＰＴＥＮ和ＣＨＤ１ＰＴＥＮ的合成致死搭档基因信号模式图
Ｆｉｇｕｒｅ６．ＳｉｇｎａｌＰａｔｔｅｒｎｏｆＳｙｎｔｈｅｔｉｃＬｅｔｈａｌＰａｉｒｅｄＧｅｎｅｓｏｆＢＣＬ２ＰＴＥＮａｎｄＣＨＤ１ＰＴＥＮ
Ａ．ＣｅｌｌｄｅａｔｈｃａｕｓｅｄｂｙｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｍｅｍｂｒａｎｅｐｅｒｍｅａｂｉｌｉｔｙｗｉｔｈＢＣＬ２，ｏｒｂｙａｆｆｅｃｔｉｎｇｉｎｔｒａｎｕｃｌｅａｒＢＣＬ２ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｐｒｏｔｅｉｎｓｂｙｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇＰＴＥＮ；Ｂ．ＣＨＤ１ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓｗｉｔｈＰＴＥＮｄｅｌｅｔｉｏｎｃｏｕｌｄｂｅｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｌｌｙｌｅｔｈａｌ．

３　总结与展望

肿瘤合成致死在现代肿瘤精准治疗中的地位越

来越重要，应用多个靶点的共同抑制作用杀伤肿瘤

为今后治疗肿瘤带来新方向。合成致死的概念在抗

癌药物研发中具有重要指导意义，该理论在肿瘤治

疗中或将扮演重要角色。以ＰＡＲＰ抑制剂为代表的
合成致死实践在多个癌种中取得了优异的成绩，而

即将上市的ＫＲＡＳ抑制剂ＡＭＧ５１０也有着非常良好
的前景。在高通量测序技术和 ＣＲＩＳＰＲ基因编辑技
术的助力下，越来越多的基因药物应运而生，关于合

成致死搭档基因及其抑制作用的研究越来越多，例

如：乳腺癌和卵巢癌中的 ｍｉＲＮＡ２０６ＭＹＣ；肺癌中
的 ＭＫ２ＴＰ５３；肠 癌 中 的 ＤＲ５ＭＹＣ、ＬｎｃＮＥＡＴ１
ＴＰ５３；前列腺癌中的 ＭＡＰ４ＴＰ５３；脑胶质瘤中的
ＰＩＡＴＰ５３；血液恶性肿瘤中的 ４ＥＢＰ１ＭＹＣ。此外，
利用合成致死理论的新一代靶向药物也已进入临床

试验，如 ＰＲＭＴ５ＭＴＡＰ和 ＭＥ２ＭＥ３。在不远的将
来，合成致死策略或将成为肿瘤患者的福音。
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［２２］ＰｕｙｏｌＭ，ＡｌｂｅｒｔｏＭ，ＰｉｅｒｒｅＤ，ｅｔａｌ．Ａｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

ｂｅｔｗｅｅｎＫＲａｓｏｎｃｏｇｅｎｅｓａｎｄＣｄｋ４ｕｎｖｅｉｌｓａｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｓｔｒａｔｅｇｙ

ｆｏｒｎｏｎｓｍａｌｌｃｅｌｌｌｕｎｇｃａｒｃｉｎｏｍａ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＣｅｌｌ，２０１０，１８

６３７３．

［２３］ＨｏｆｆｍａｎＧＲ，ＲａｈａｌＲ，ＢｕｘｔｏｎＦ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃｓ

ａｐｐｒｏａｃｈｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓＢＲＭ／ＳＭＡＲＣＡ２ａｓａｃｒｉｔｉｃａｌｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌ

ｔａｒｇｅｔｉｎＢＲＧ１ｄｅｆｉｃｉｅｎｔｃａｎｃｅｒｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，

２０１４，１１１３１２８３１３３．

［２４］ＸｕｅＹ，ＭｅｅｈａｎＢ，ＦｕＺ，ｅｔａｌ．ＳＭＡＲＣＡ４ｌｏｓｓｉｓｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌ

ｗｉｔｈＣＤＫ４／６ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｉｎｎｏｎｓｍａｌｌｃｅｌｌｌｕｎｇｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．Ｎａｔ

Ｃｏｍｍｕｎ，２０１９，１０５５７．

［２５］ＳｕｎＸＹ，ＹｕＷＪ，ＬｉＬ，ｅｔａｌ．ＡＤＮＰｃｏｎｔｒｏｌｓｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｔｈｒｏｕｇｈｌｏｃａｌｃｈｒｏｍａｔｉｎａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅｂｙａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｗｉｔｈＢＲＧ１ａｎｄ

ＣＨＤ４［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＣｅｌｌＤｅｖＢｉｏｌ，２０２０，８５５３．

［２６］ＳｈｉＹ，ＸｕＸ，ＺｈａｎｇＱ，ｅｔａｌ．ｔＲＮＡｓｙｎｔｈｅｔａｓｅｃｏｕｎｔｅｒａｃｔｓｃＭｙｃ

ｔｏｄｅｖｅｌｏｐｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｖａｓｃｕｌａｔｕｒｅ［Ｊ］．Ｅｌｉｆｅ，２０１４，３ｅ０２３４９．

［２７］ＲｏｍｅｒｏＯＡ，ＳｅｔｉｅｎＦ，ＪｏｈｎＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｔｕｍｏｕｒｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒａｎｄ

ｃｈｒｏｍａｔｉｎｒｅｍｏｄｅｌｌｉｎｇｆａｃｔｏｒＢＲＧ１ａｎｔａｇｏｎｉｚｅｓＭｙｃａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄ

ｐｒｏｍｏｔｅｓｃｅｌｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｉｎｈｕｍａｎｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＥＭＢＯＭｏｌ

Ｍｅｄ，２０１２，４６０３６１６．

［２８］ＫａｔｏｐｏｄｉｓＰ，ＫｅｒｓｌａｋｅＲ，ＤａｖｉｅｓＪ，ｅｔａｌ．ＣＯＶＩＤ１９ａｎｄＳＡＲＳ

ＣｏＶ２ｈｏｓｔｃｅｌｌｅｎｔｒｙｍｅｄｉａｔｏｒｓ：ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆＴＭＲＳＳ４

ｉｎｈｅａｌｔｈａｎｄｄｉｓｅａｓｅ．［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｏｌＭｅｄ，２０２１，ｄｏｉ：１０．３８９２／

ｉｊｍｍ．２０２１．４８９７

［２９］ＮｏｋｉｎＭＪ，ＤａｒｂｏＥ，ＴｒａｖｅｒｔＣ，ｅｔａｌ．ＩｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆＤＤＲ１ｅｎ

ｈａｎｃｅｓｉｎｖｉｖｏｃｈｅｍｏｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｉｎＫＲＡＳｍｕｔａｎｔｌｕｎｇａｄｅｎｏｃａｒｃｉ

ｎｏｍａ［Ｊ］．ＪＣＩＩｎｓｉｇｈｔ，２０２０，５（１５）ｅ１３７８６９．

［３０］ＥｘｐｏｓｉｔｏＦ，ＶｉｌｌａｌｂａＭ，ＲｅｄｒａｄｏＭ，ｅｔａｌ．ＴａｒｇｅｔｉｎｇｏｆＴＭＰＲＳＳ４

ｓｅｎｓｉｔｉｚｅｓｌｕｎｇｃａｎｃｅｒｃｅｌｌｓｔｏｃｈｅｍｏｔｈｅｒａｐｙｂｙｉｍｐａｉｒｉｎｇｔｈｅｐｒｏ

ｌｉｆｅｒａｔｉｏｎｍａｃｈｉｎｅｒｙ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＬｅｔｔ，２０１９，４５３２１３３．

［３１］ＤｏｋｉＣ，ＮｉｓｈｉｄａＫ，ＳａｉｔｏＳ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｔｕｂｕｌｅｅｌｏｎｇａｔｉｏｎａｌｏｎｇ

ａｃｔｉｎｆｉｌａｍｅｎｔｓｉｎｄｕｃｅｄｂｙｍｉｃｒｏｔｕｂｕｌｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ４ｃｏｎ

ｔｒｉｂｕｔｅｓｔｏｔｈｅｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｔｒｕｓｉｏｎｓ［Ｊ］．ＪＢｉｏｃｈｅｍ，

２０２０，１６８（３），２９５３０３．

［３２］ＶｉｌｌａｌｂａＭ，ＲｅｄｉｎＥ，ＥｘｐｏｓｉｔｏＦ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｎｏｖｅｌ

ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌｖｕｌｎｅｒａｂｉｌｉｔｙｉｎｎｏｎｓｍａｌｌｃｅｌｌｌｕｎｇｃａｎｃｅｒｂｙｃｏ

ｔａｒｇｅｔｉｎｇＴＭＰＲＳＳ４ａｎｄＤＤＲ１［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１９，９１５４００．

［３３］ＨｉｒａｉｋｅＨ，ＷａｄａＨｉｒａｉｋｅＯ，ＮａｋａｇａｗａＳ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ＤＢＣ１ａｓａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｐｒｅｓｓｏｒｆｏｒＢＲＣＡ１［Ｊ］．ＢｒＪＣａｎｃｅｒ，

２０１０，１０２１０６１１０６７．

［３４］ ＸｉｅＳ，ＭｏｒｔｕｓｅｗｉｃｚＯ，ＭａＨ，ｅｔａｌ．Ｔｉｍｅｌｅｓｓｉｎｔｅｒａｃｔｓｗｉｔｈ

ＰＡＲＰ１ｔｏｐｒｏｍｏｔｅｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｒｅｐａｉｒ．［Ｊ］．Ｍｏｌ

Ｃｅｌｌ，２０１５，６０１６３１７６．

［３５］ＳａｂｒｉｎａＫ，ＲａｃｈｅｌＷ．ＰｒｏｂｌｅｍａｕｆｄｅｒＤＮＡＢａｕｓｔｅｌｌｅ：Ｋｅｉｎｅ

ＤＮＡＲｅｐａｒａｔｕｒｏｈｎｅＰＡＲＰｕｎｄＢＲＣＡ［Ｊ］．ＩｍＦｏｋｕｓＯｎｋｏｌｏｇｉｅ，

２０２０，２３（４）４３４６．

［３６］ＤｚｉａｄｋｏｗｉｅｃＫＮ，ＧａｓｉｏｒｏｗｓｋａＥ，ＮｏｗａｋＭ，ｅｔａｌ．ＰＡＲＰｉｎｈｉｂｉ

ｔｏｒｓ：ＲｅｖｉｅｗｏｆｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆａｃｔｉｏｎａｎｄＢＲＣＡ１／２ｍｕｔａｔｉｏｎｔａｒ

ｇｅｔｉｎｇ［Ｊ］．ＰｒｚＭｅｎｏｐａｕｚａｌｎｙ，２０１６，１５２１５２１９．

［３７］ＳｈａｈａｒＹＭ，ＨａｉｄｅｒＫ，ＧｏｈｅｌＶ，ｅｔａｌ．Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌｉｔｙｏｎｄｒｕｇ

ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ：Ａｎｕｐｄａｔｅｏｎｃａｎｃｅｒｔｈｅｒａｐｙ［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｔＯｐｉｎＤｒｕｇ

Ｄｉｓｃｏｖ，２０２０，１５８２３８３２．

·２８９· 肿瘤预防与治疗２０２１年１０月第３４卷第１０期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｏｃｔｏｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１０



［３８］ＲｕｍｆｏｒｄＭ，ＬｙｔｈｇｏｅＭ，ＭｃＮｅｉｓｈＩ，ｅｔａｌ．ＯｎｃｏｌｏｇｉｓｔｌｅｄＢＲＣＡ

‘ｍａｉｎｓｔｒｅａｍｉｎｇ’ｉｎｔｈｅｏｖａｒｉａｎｃａｎｃｅｒｃｌｉｎｉｃ：Ａｓｔｕｄｙｏｆ２５５ｐａ

ｔｉｅｎｔｓａｎｄｉｔｓｉｍｐａｃｔｏｎｔｈｅｉｒｍａｎａｇｅｍｅｎｔ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０２０，１０

３３９０．

［３９］ＹｕｓｏｈＮＡ，ＬｅｏｎｇＳＷ，ＣｈｉａＳＬ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｌｌｏｉｎｔｅｒｃａｌａｔｏｒ［Ｒｕ

（ｄｐｐｚ）（ＰＩＰ）］ｒｅｎｄｅｒｓＢＲＣＡｗｉｌｄｔｙｐｅｔｒｉｐｌｅｎｅｇａｔｉｖｅｂｒｅａｓｔ

ｃａｎｃｅｒｃｅｌｌｓｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅｔｏＰＡＲＰｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡＣＳＣｈｅｍＢｉ

ｏｌ，２０２０，１５３７８３８７．

［４０］ＹａｎｇＭＨ，ＮｉｃｋｅｒｓｏｎＳ，ＫｉｍＥＴ，ｅｔａｌ．ＲｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆＲＡＳｏｎｃｏ

ｇｅｎｉｃｉｔｙｂｙａｃｅｔｙｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２０１２，１０９

１０８４３１０８４８．

［４１］ＬｉｕＴ，ＤｅｎｇＭ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．Ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｏｆｒｉｇｈｔｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇ

ｆｒａｍｅ２（Ｒｉｏ２）ｐｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅｂｙｐｏｌｏｌｉｋｅｋｉｎａｓｅ１ｒｅｇｕｌａｔｅｓｍｉ

ｔｏｔｉｃｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ［Ｊ］．ＪＢｉｏｌＣｈｅｍ，２０１１，２８６３６３５２３６３６０．

［４２］ＱｕｅｒａｌｔＢ，ＣｕｙàｓＥ，ＢｏｓｃｈＢＪ，ｅｔａｌ．Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

ｏｆｃｅｔｕｘｉｍａｂｗｉｔｈＭＥＫ１／２ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｉｎＮＲＡＳｍｕｔａｎｔｍｅｔａｓｔａｔｉｃ

ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．Ｏｎｃｏｔａｒｇｅｔ，２０１６，７８２１８５８２１９９．

［４３］ＰａｎｇＸ，ＬｉｕＭ．ＤｅｆｅａｔｍｕｔａｎｔＫＲＡＳｗｉｔｈｓｙｎｔｈｅｔｉｃｌｅｔｈａｌｉｔｙ［Ｊ］．

ＳｍａｌｌＧＴＰａｓｅｓ，２０１７，８２１２２１９．

［４４］ＹｉｍＹＳ，ＲａｙｍｏｎｄＥＬ．Ｐｌｋ１ｔａｒｇｅｔｅｄｔｈｅｒａｐｉｅｓｉｎＴＰ５３ｏｒＲＡＳ

ｍｕｔａｔｅｄｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＭｕｔａｔＲｅｓ，２０１４，７６１３１３９．

［４５］ＬｉＭ，ＬｉｕＺ，ＷａｎｇＸ．ＥｘｐｌｏｒａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆＰＬＫ１ｉｎ

ｈｉｂｉｔｉｏｎｗｉｔｈｉｍｍｕｎｏｔｈｅｒａｐｙｉｎｃａｎｃｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪＯｎｃｏｌ，

２０１８３９７９５２７．

［４６］ＣｕｎｎｉｎｇｈａｍＣＥ，ＭａｃＡｕｌｅｙＭＪ，ＶｉｚｅａｃｏｕｍａｒＦＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ

ＣＩＮｓｏｆｐｏｌｏｌｉｋｅｋｉｎａｓｅ１ｉｎｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．Ｃａｎｃｅｒｓ（Ｂａｓｅｌ），２０２０，

１２（１０）２９５３．

［４７］ＭａｒｉｅＨＪ，ＬｕｃｉａｎＳ．ＭｕｌｔｉｐｌｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆＢＣＬ２ｆａｍｉｌｙｐｒｏｔｅｉｎｓ．

［Ｊ］．ＣｏｌｄＳｐｒｉｎｇＨａｒｂＰｅｒｓｐｅｃｔＢｉｏｌ，２０１３，５（２）ａ００８７２２．

［４８］ＫｉｍＪ，ＬｅｅＨ，ＳｈｉｎＥＡ，ｅｔａｌ．ＩｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆＢｃｌ２ａｎｄｉｔｓｉｎｔｅｒ

ｐｌａｙｗｉｔｈｏｔｈｅｒｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｎｄｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｓｉｎｐｒｏｓｔａｔｅｃａｎｃｅｒ

ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｔＯｐｉｎＴｈｅｒＴａｒｇｅｔｓ，２０１７，２１９１１９２０．

［４９］ＴｕｒｎｈａｍＤＪ，ＢｕｌｌｏｃｋＮ，ＤａｓｓＭＳ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＰＴＥＮｃｏｎｕｎｄｒｕｍ：

ＨｏｗｔｏｔａｒｇｅｔＰＴＥＮｄｅｆｉｃｉｅｎｔｐｒｏｓｔａｔｅｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．Ｃｅｌｌｓ，２０２０，９

（１１）２３４２．
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