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　　近年来，在肿瘤表观遗传学研究领域，ＤＮＡ甲基化受到越

来越多的关注。原因可能是ＤＮＡ的分子结构相对稳定，提取

及保存更为容易，在不同的组织标本中均能被有效检出。然

而，要将其真正应用于临床，还亟需发展一种兼具灵敏性、特异

性及可操作性的检测手段。目前一般认为有两种甲基化检测

思路［１］：即甲基化分型和甲基化组学。前者通常是对单个基因

或较少基因进行检测，后者则是对全基因组进行甲基化分析，

又叫甲基化谱。本文围绕这两类检测技术及其在临床检验方

面的应用价值进行综述。

１　甲基化分型

１．１　甲基化特异的聚合酶链反应（ＭＳＰ）　ＭＳＰ的原理是将

重亚硫酸盐处理后的ＤＮＡ作为模板，在基因启动子５′端富含

胞嘧啶鸟嘌呤二核苷酸（ＣｐＧ）位点的甲基化多发区域设计两

对引物，一对针对甲基化的模板，另一对针对未甲基化的模板，

通过凝胶电泳法，判定哪一对引物能有效扩增出目标基因，以

此作为甲基化与否的标准。此法简单且易于操作，是目前应用

最为广泛的甲基化定性分析手段。Ｂａｌａńａ等
［２］用 ＭＳＰ法对恶

性胶质瘤的石蜡包埋标本及血清标本中的 ＭＧＭＴ基因进行

甲基化分析，发现组织与血清中的甲基化状态基本一致（总符

合率为８１．１％）。在组织中甲基化阴性的患者，用 ＭＳＰ法检

测血液中的甲基化状态，其敏感性为９５．５％，特异性为６０％。

该研究证明 ＭＳＰ在甲基化状态的检测中具有良好的灵敏性，

在难以获取肿瘤组织的情况下，通过血清中肿瘤相关基因的

ＭＳＰ测定，同样可以获得满意的结果。

虽然 ＭＳＰ在甲基化研究中被广泛使用，但其亦有不足之

处。同样用 ＭＳＰ法检测乳腺癌患者中ＲＡＳＳＦ１Ａ基因启动子

区域的甲基化率，Ｔａｎ等
［３］的实验结果（４２．１％，８／１９）与 Ｈｅｌｌ

ｅｒ等
［４］的检测数据（７８．１％，７５／９６）存在较大不同。分析原因，

标本差异固然是其中重要因素（Ｈｅｌｌｅｒ选用石蜡包埋的组织标

本，而Ｔａｎ选用了血清标本），但不可否认，ＭＳＰ法在甲基化检

测时除仅能定性分析外，还存在明显的缺陷。首先，ＭＳＰ需要

两组已知的ＣｐＧ位点设计上、下游引物，并且这些位点必须完

全甲基化或完全不甲基化，事实上完全满足上述条件的基因并

不多，在扩增时常形成许多非特异性产物，影响对结果的判定。

第二，在重亚硫酸盐预处理时可能因处理不完全导致最终结果

出现假阳性。第三，在一些需要配对样本比较的研究中，癌组

织和癌旁正常组织间必然存在ＤＮＡ拷贝数的偏差，因此难以

顾及甲基化的组织特异性和不均一性。因此，人们在传统

ＭＳＰ的基础上发展了一些新的检测手段，提高实验的准确性。

Ｓｕｉｊｋｅｒｂｕｉｊｋ等
［５］采用传统 ＭＳＰ，定量多重 ＭＳＰ（ＱＭ

ＭＳＰ）和甲基化特异性多连接依赖性探针扩增（ＭＳＭＬＰＡ）这

３种方法比较乳腺癌中４个基因的甲基化状态。结果发现：有

１０％用传统 ＭＳＰ判定为未甲基化的样本，使用ＱＭＭＳＰ分析

检测到超过５０％的甲基化率。在灵敏度方面，ＱＭＭＳＰ最少

能在１ｎｇ的ＤＮＡ中检测到甲基化，是另两种方法的１０倍。

可见 ＱＭＭＳＰ是传统 ＭＳＰ基础上更加优化的检测方法。

Ｍａｌｐｅｌｉ等
［６］用 ＭＳＰ和焦磷酸测序法结合分析胰腺内分泌肿

瘤及相应正常组织中 ＲＡＳＳＦ１基因的甲基化状态。结果在

８０％（１６／２０）的肿瘤组织和６５％（１３／２０）的正常胰腺组织中检

测到ＲＡＳＳＦ１基因甲基化。研究者将两种检测手段结合，提

高了实验的可信度。

１．２　甲基化敏感的高分辨率熔解分析（ＭＳＨＲＭ）　ＭＳ

ＨＲＭ的设计原理是：样本ＤＮＡ经重亚硫酸盐处理后，因胞嘧

啶转化为尿嘧啶，而５甲基胞嘧啶则不发生转化，故原 ＤＮＡ

中未被甲基化的ＣＧ碱基对（３个氢键）均变为 ＡＴ碱基对（２

个氢键），而甲基化的ＣＧ则不发生改变。ＣＧ含量高的ＤＮＡ

解链温度（Ｔｍ）更高，因此通过对熔解曲线分析，就可知Ｔｍ值

越高，基因甲基化程度就越深。借此便可区分完全甲基化、部

分甲基化及未甲基化状态。

ＭＳＨＲＭ技术的使用，使人们得以区分部分甲基化在标

本中的存在，因此更具有临床应用价值。在关于皮肤癌的研究

中，有人对１９５例病变组织中的 ＡＫＡＰ１２基因启动子区域进

行 ＭＳＨＲＭ分析，发现ＡＫＡＰ１２的甲基化率明显高于正常组

织，因此研究者认为 ＭＳＨＲＭ法是一种快速及高通量的甲基

化检测手段［７］。Ｋｒｉｓｔｅｎｓｅｎ等
［８］在５４例非小细胞肺癌的石蜡

标本中对ＣＤＫＮ２Ａ基因和ＲＡＲＢ基因进行甲基化分析，发现

使用 ＭＳＨＲＭ 能对超过３０年历史的石蜡标本进行准确测

定，证明该方法具有相当的灵敏性和稳定性。在实践中人们还

发现，不同检测方法的联合使用可使实验结果更为可靠。Ｃａｎ

ｄｉｌｏｒｏ等
［９］在１０例慢性淋巴细胞性白血病标本中对 ＤＡＰＫ１

基因的异构甲基化进行综合分析，他们首先使用 ＭＳＨＲＭ 对

目标基因进行扩增和分析，去除掉非甲基化样品，再以焦磷酸

测序法直接利用前一步中甲基化阳性的扩增产物，定量分析

ＤＡＰＫ１中每一个ＣｐＧ二核苷酸的甲基化信息。研究者认为，

两种方法具有良好的互补性，即保证精确定量，又可减少不必

要的浪费，非常适合联合应用。

与 ＭＳＰ相比，ＭＳＨＲＭ仅需一对ＰＣＲ引物，因此操作更

为简单；不需要内参基因，因此结果误差更小；可对杂合基因进

行检测，因此实验灵敏度更高。然而，ＭＳＨＲＭ对实验条件和

设备要求相对 ＭＳＰ而言较高，在精确检验方面又不如基因测

序，还需要进一步改进及完善。

１．３　甲基荧光法　该法同样需要先用重亚硫酸盐处理待测

ＤＮＡ片段，再进行ＰＣＲ扩增。不同之处在于其上下游引物及

探针的设计。探针的５′端标记报告荧光，３′端标记猝灭荧光。

退火阶段，ＴａｑＤＮＡ聚合酶从５′端到３′端外切探针，导致报告

荧光与淬灭荧光分离，从而产生与扩增产物的量呈正比的荧光
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信号，并由此分析ＤＮＡ模板的甲基化状态
［１０］。

甲基荧光法不仅将传统的 ＭＳＰ检测定量化，更能有效减

少因预处理不完全导致的假阳性结果，是目前ＤＮＡ甲基化相

关的临床检验学研究中广泛采用的方法之一。在宫颈上皮不

典型增生的诊断方面，过去仅靠镜下判断，这种方法很大程度

上受病理科医师的主观因素影响。人类乳头瘤病毒（ｈｕｍａｎ

ｐａｐｉｌｌｏｍａｖｉｒｕｓ，ＨＰＶ）的测定可帮助判断病变的危险程度，但

ＨＰＶ感染与否并不能反映宫颈上皮细胞分子水平的改变。因

此有人研究宫颈上皮不典型增生与基因甲基化的关系。他们

发现从正常组织依次到低度鳞状上皮内病变、高度鳞状上皮内

病变，再到鳞状上皮癌，待测基因的甲基化率逐渐升高，并发现

ＨＳ３ＳＴ２基因是区别高度鳞状上皮内病变／鳞状上皮癌和正常

组织／低度鳞状上皮内病变的最佳生物标记（犘＜０．０１）
［１１］。基

荧光法在甲基化检验中的准确性和可靠性由此得到了很好的

证明。

甲基荧光法不但可用于检测新鲜组织中的ＤＮＡ甲基化

水平，还可在石蜡包埋组织或外周血中进行定量甲基化测

定［１２１３］，而且通过对引物不同颜色的荧光标记组合，亦能检测

多个位点的甲基化水平。Ｈｅ等
［１２］采用多重甲基荧光法分析

结直 肠 癌 患 者 新 鲜 组 织 及 外 周 血 中 ＡＬＸ４、ＳＥＰＴ９ 与

ＴＭＥＦＦ２基因的甲基化状态，结果待测基因的甲基化率在组

织中和外周血中的甲基化率基本相符，其敏感性分别为８４％

和８１％，特异性分别是８７％和９０％，显示了令人满意的多位

点甲基化测定优势。在临床和科研实践中，人们通过对引物长

度和结合位点的设计，不断完善甲基荧光法的灵敏度和特异

性。Ｚｈｏｕ等
［１４］在口腔黏膜组织中检测ｐ１６基因的甲基化水

平，通过将传统的７０ｂｐ扩增产物变为１１５ｂｐ扩增产物，覆盖

了更多的 ＭＳＰ扩增位点，从而将甲基化特异性从８４．５％提高

到９８．３％，很大程度上提高了实验精确度。

总体来说，甲基荧光法的优点是高灵敏度，高通量，重复性

好，能快捷地检测样品中的相关生物学信息［１５］。即使在非甲

基化等位基因超过１００００倍的情况下仍可定量检测到甲基化

信息［１６］。缺点是费用高，测定每个位点都需两端标有荧光素

的探针，并且对非均质的ＤＮＡ甲基化检测结果不可靠。

１．４　焦磷酸测序法　该法被称为甲基化分析的金标准。其原

理主要是：ＤＮＡ聚合酶在催化脱氧核苷酸按照互补配对原则

连接成脱氧核苷酸链的过程中，释放出焦磷酸盐，后者在ＡＴＰ

硫酸化酶的催化下变成 ＡＴＰ，又在荧光素酶催化作用下转化

为光能。在此基础上，有人将四种不同的碱基逐步加入ＤＮＡ

延伸反应体系中，根据反应信号的有无来判断延伸上去的是哪

种碱基，通过测序引物将待检测片断扩增出来之后，采用焦磷

酸测序仪测序，杂合子样本在ＣｐＧ位点会出现两种碱基序列，

根据阳性样本与阴性样本含量的不同，峰值高低会有所不同，

就以不同的信号峰作为定量分析的根据。

许多临床研究均采用了该技术进行甲基化分析。如Ｓｈａｗ

等［１７］在７９例口腔鳞癌组织中进行５个基因的甲基化位点检

测，发现Ｐ１６基因是口腔肿瘤高度特异性的甲基化模型，这在

以往使用 ＭＳＰ法的口腔肿瘤研究中从未被报道。此足可证明

该法是一种精确定量并多位点检测的先进检验手段。而

Ｂｒａｋｅｎｓｉｅｋ等
［１８］通过该法测定骨髓增生异常综合征（ＭＤＳ）和

急性髓细胞样白血病（ＡＭＬ）患者骨髓中的ＣＤＫＮ２Ｂ基因启

动子上６８个ＣＧ位点的甲基化状态，发现 ＭＤＳ的４个分型之

间以及ＡＭＬ与对照组间都具有各自不同的特异性甲基化模

式，利用该技术能有效区分各个亚型和用于该疾病的辅助诊

断。焦磷酸盐测序法的优点是引入内部对照，能检测并定量甲

基化水平上的细微改变，既适用于甲基化程度不均一的样本检

测，又适用于测定单个位点甲基化的频率。不足是检测ＣｐＧ

位点的数量有限，只能针对已确定的目标区域进行甲基化定量

分析。

２　甲基化谱

随着单基因的甲基化检测方法日益完善，人们更渴望实现

全基因组水平的甲基化分析。在这一领域，先后曾涌现出第一

代液相色谱法和第二代凝胶基础的甲基化图谱分析，但２０世

纪九十年代中期的基因芯片技术的产生成为了甲基化组学的

革命性成果，从此人们在甲基化组学方面进行了大量研究，使

得全基因组的甲基化分析逐渐走向现实。

基因芯片是将数以万计的ＤＮＡ探针有序地固化于支持

物表面，产生二维ＤＮＡ探针阵列，然后与标记的样品进行杂

交，通过检测杂交信号来实现对待测ＤＮＡ进行快速、高效的

检测及诊断。Ｍａｒｓｉｔ等
［１９］通过对１１２例膀胱癌患者和１１８例

健康人血液中的甲基化谱分析，发现甲基化水平最高的人群患

膀胱癌的概率可上升５．２倍，证明了可通过基因芯片检测甲基

化水平反映患膀胱癌的风险程度。这一结果对未来的临床肿

瘤防治具有重要意义。基于基因芯片技术的ＤＮＡ甲基化检

测方法有很多。如全基因组的瓦片阵列，它常常和免疫共沉淀

法（ｍｅＤＩＰ）联合应用，虽然当存在高密度的ＣｐＧ位点时，免疫

共沉淀结果可能产生偏移。但该方法理论上能检测全基因组

的任何序列，仍不失为一种较可靠的检测手段。Ｈａｙａｓｈｉ等
［２０］

用上述方法检测了三个结肠癌细胞株的编码区，可测定达７００

个候选位点的甲基化水平。此外，ＢＡＣ微阵列技术也同样适

用于大规模、多位点的甲基化检测，Ｃｈｉｎｇ等
［２１］曾采用此法检

测不同组织中基因组范围的 ＣｐＧ 岛甲基化水平，而 Ａｒａｉ

等［２２２３］在肝癌和肾癌中利用ＢＡＣ微阵列技术进行的大范围的

甲基化分析，其结果准确可靠，具有较好的可重复性。但是该

方法受到酶切位点限制，样品中关键碱基的突变可能造成结果

的假阳性或假阴性。

以测序为基础的甲基化谱分析是一种重要的全基因甲基

化检测手段。Ｅｃｋｈａｒｄｔ等
［２４］曾使用这一技术成功地对１２种

不同组织中的３条人类染色体进行了甲基化谱的分析。获取

了约１９０万个ＣｐＧ位点的甲基化信息，揭示了不同组织中表

观遗传学的差异。高通量测序仪是近年来发展起来的对全基

因组进行快速测序的一项高新技术，并且其成本较以往的检测

方法更为低廉。目前已有四种高通量测序仪投放市场，分别是

４５４测序仪、Ｓｏｌｅｘａ测序仪、ＳｏＬｉＤ测序仪和单分子测序仪。新

兴的大规模平行测序法又被称为＂下一代＂的测序方法，它使获

取目标基因的大量信息变得更加容易。在未来，开发高通量、

高精度和低成本的测序技术是应该是甲基化组学研究的发展

方向。

３　展　　望

综上所述，ＤＮＡ甲基化水平的测定是相关研究的基础，可

靠的甲基化信息可能对发病风险评估、早期诊断、疗效评价及

预测复发等具有重要意义。目前常用的甲基化检测方法中，并

没有一种能同时满足高灵敏度及高特异性的要求。为了获取

更为精确的甲基化数据，也许不同分析方法的联合使用及互相

验证是其解决之道，而在技术细节方面的微调有时亦能起到积

极作用，如付文荣和程正江［２５］通过对分析顺序的调整便有效

提高了ＰＣＲ结果的准确性。当然，找到一种理想的新检测方

法对于ＤＮＡ甲基化的研究更是具有重要的意义，需要更多的

研究和关注。

参考文献

［１］ ＨｅｌｌｅｒＧ，ＺｉｅｌｉｎｓｋｉＣＣ，ＺｃｈｂａｕｅｒＭüｌｌｅｒＳ．Ｌｕｎｇｃａｎｃｅｒ：ｆｒｏｍ

·２９６· 国际检验医学杂志２０１３年３月第３４卷第６期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ｍａｒｃｈ２０１３，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．６



ｓｉｎｇｌｅｇｅｎｅｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｔｏｍｅｔｈｙｌｏｍｅｐｒｏｆｉｌｉｎｇ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＭｅ

ｔａｓｔａｓｉｓＲｅｖ，２０１０，２９（１）：９５１０７．

［２］ＢａｌａńａＣ，ＣａｒｒａｔｏＣ，ＲａｍíｒｅｚＪＬ，ｅｔａｌ．ＴｕｍｏｕｒａｎｄｓｅｒｕｍＭＧＭＴ

ｐｒｏｍｏｔｅｒｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａｐａ

ｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＴｒａｎｓｌＯｎｃｏｌ，２０１１，１３（９）：６７７６８５．

［３］ ＴａｎＳＨ，ＩｄａＨ，ＬａｕＱＣ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｐｒｏｍｏｔｅｒｈｙｐｅｒｍｅｔｈｙ

ｌａｔｉｏｎｉｎｓｅｒｕｍｓａｍｐｌｅｓｏｆｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓｂｙｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎｆｏｒｔｕｍｏｕｒｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｇｅｎｅｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇ

ＲＵＮＸ３［Ｊ］．ＯｎｃｏｌＲｅｐ，２００７，１８（５）：１２２５１２３０．

［４］ ＨｅｌｌｅｒＧ，ＺｉｅｇｌｅｒＢ，ＢｒａｎｄｓｔｅｔｔｅｒＡ，ｅｔａｌ．ＣＤＫ１０ｉｓｎｏｔａｔａｒｇｅｔ

ｆｏｒａｂｅｒｒａｎｔＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎｂｒｅａｓｔｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．Ａｎｔｉｃａｎｃｅｒ

Ｒｅｓ，２００９，２９（１０）：３９３９３９４４．

［５］ＳｕｉｊｋｅｒｂｕｉｊｋＫＰ，ＰａｎＸ，ｖａｎｄｅｒＷａｌｌＥ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｉｆ

ｆｅｒｅｎｔｐｒｏｍｏｔｅｒｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｓｓａｙｓｉｎｂｒｅａｓｔｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＡｎａｌＣｅｌｌ

Ｐａｔｈｏｌ（Ａｍｓｔ），２０１０，３３（３）：１３３１４１．

［６］ ＭａｌｐｅｌｉＧ，ＡｍａｔｏＥ，Ｄａｎｄｒｅａ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆＲＡＳＳＦ１ＡａｎｄｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆＲＡＳＳＦ１Ｃｉｎ

ｐａｎｃｒｅａｔｉｃｅｎｄｏｃｒｉｎｅｔｕｍｏｒｓ［Ｊ］．ＢＭＣＣａｎｃｅｒ，２０１１，１１（１）：３５１．

［７］ ＷｕＷ，ＺｈａｎｇＪ，ＹａｎｇＨ，ｅｔａｌ．ＥｘａｍｉｎａｔｉｏｎｏｆＡＫＡＰ１２ｐｒｏｍｏｔｅｒ

ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎｓｋｉｎＣａｎｃｅｒｕｓｉｎｇｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅｈｉｇｈｒｅｓｏ

ｌｕｔｉｏｎｍｅｌｔｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＥｘｐＤｅｒｍａｔｏｌ，２０１１，３６（４）：３８１

３８５．

［８］ ＫｒｉｓｔｅｎｓｅｎＬＳ，ＷｏｊｄａｃｚＴＫ，ＴｈｅｓｔｒｕｐＢＢ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｌｉｔｙａｓｓｅｓｓ

ｍｅｎｔｏｆＤＮＡｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｕｐｔｏ３０ｙｅａｒｓｏｌｄｆｏｒｍａｌｉｎｆｉｘｅｄｐａｒａｆ

ｆｉｎｅｍｂｅｄｄｅｄ（ＦＦＰＥ）ｔｉｓｓｕｅｆｏｒＰＣＲｂａｓｅｄｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｕ

ｓｉｎｇＳＭＡＲＴＭＳＰａｎｄＭＳＨＲＭ［Ｊ］，２００９，９（１）：４５３．

［９］ＣａｎｄｉｌｏｒｏＩＬ，ＭｉｋｅｓｋａＴ，ＤｏｂｒｏｖｉｃＡ．Ａｓｓｅｓｓｉｎｇｃｏｍｂｉｎｅｄｍｅｔｈｙ

ｌａｔｉｏｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅｈｉｇｈｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｍｅｌｔｉｎｇａｎｄｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｏｒｔｈｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃｓ，

２０１１，６（４）：５００５０７．

［１０］ＤａｈｌＣ，ＧｕｌｄｂｅｒｇＰ．ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ［Ｊ］．

Ｂｉｏｇｅｒｏｎｔｏｌｏｇｙ，２００３，４（４）：２３３２５０．

［１１］ＬｉｍＥＨ，ＮｇＳＬ，ＬｉＪＬ，ｅｔａｌ．Ｃｅｒｖｉｃａｌｄｙｓｐｌａｓｉａ：ａｓｓｅｓｓｉｎｇｍｅｔｈｙｌ

ａｔｉｏｎｓｔａｔｕｓ（ＭｅｔｈｙＬｉｇｈｔ）ｏｆＣＣＮＡ１，ＤＡＰＫ１，ＨＳ３ＳＴ２，ＰＡＸ１

ａｎｄＴＦＰＩ２ｔｏｉｍｐｒｏｖｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃａｃｃｕｒａｃｙ［Ｊ］．ＧｙｎｅｃｏｌＯｎｃｏｌ，

２０１０，１１９（２）：２２５２３１．

［１２］ＨｅＱ，ＣｈｅｎＨＹ，ＢａｉＥＱ，ｅｔａｌ．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｍｕｌｔｉｐｌｅｘＭｅｔｈ

ｙＬｉｇｈｔａｓｓａｙｆｏｒｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｍｕｌｔｉｇｅｎｅｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎｈｕｍａｎ

ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＧｅｎｅｔＣｙｔｏｇｅｎｅｔ，２０１０，２０２（１）：１

１０．

［１３］ＤａｌｌｏｌＡ，ＡｌＡｌｉＷ，ＡｌＳｈａｉｂａｎｉＡ，ｅｔａｌ．ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＮＡｍｅｔｈｙ

ｌａｔｉｏｎｉｎＦＦＰＥｔｉｓｓｕｅｓｕｓｉｎｇｔｈｅ ＭｅｔｈｙＬｉｇｈｔｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ［Ｊ］．

ＭｅｔｈｏｄｓＭｏｌＢｉｏｌ，２０１１，７２４（１）：１９１２０４．

［１４］ＺｈｏｕＪ，ＣａｏＪ，ＬｕＺ，ｅｔａｌ．Ａ１１５ｂｐＭｅｔｈｙＬｉｇｈｔａｓｓａｙｆｏｒｄｅｔｅｃ

ｔｉｏｎｏｆｐ１６（ＣＤＫＮ２Ａ）ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎａｓａｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｂｉｏｍａｒｋｅｒｉｎ

ｈｕｍａｎｔｉｓｓｕｅｓ［Ｊ］．ＢＭＣＭｅｄＧｅｎｅｔ，２０１１，１２（１）：６７．

［１５］ＢｒｅｎａＲＭ，ＨｕａｎｇＴＨ，ＰｌａｓｓＣ．ＱｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆＤＮＡ

ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ：Ｐｏｔｅｎｔｉａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｄｉｓｅａｓｅｄｉａｇｎｏｓｉｓ，ｃｌａｓｓｉｆｉ

ｃａｔｉｏｎ，ａｎｄｐｒｏｇｎｏｓｉｓｉｎｃｌｉｎｉｃａｌｓｅｔｔｉｎｇｓ［Ｊ］．ＪＭｏｌＭｅｄ，２００６，８４

（５）：３６５３７７．

［１６］ＥａｄｓＣＡ，ＤａｎｅｎｂｅｒｇＫＤ，ＫａｗａｋａｍｉＫ，ｅｔａｌ．ＭｅｔｈｙＬｉｇｈｔ：ａｈｉｇｈ

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔａｓｓａｙｔｏｍｅａｓｕｒｅＤＮＡｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓ

Ｒｅｓ，２０００，２８（８）：Ｅ３２．

［１７］ＳｈａｗＲＪ，ＬｉｌｏｇｌｏｕＴ，ＲｏｇｅｒｓＳＮ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｍｏｔｅｒｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｏｆ

Ｐ１６，ＲＡＲｂｅｔａ，Ｅｃａｄｈｅｒｉｎ，ｃｙｃｌｉｎＡ１ａｎｄｃｙｔｏｇｌｏｂｉｎｉｎｏｒａｌＣａｎｃ

ｅｒ：ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｕｓｉｎｇｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＢｒＪＣａｎｃｅｒ，

２００６，９４（４）：５６１５６８．

［１８］ＢｒａｋｅｎｓｉｅｋＫ，ＷｉｎｇｅｎＬＵ，ＬｎｇｅｒＦ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｈｉｇｈｒｅｓ

ｏｌｕｔｉｏｎＣｐＧｉｓｌａｎｄｍａｐｐｉｎｇｗｉｔｈＰｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｖｅａｌｓｄｉｓｅａｓｅ

ｓｐｅｃｉｆｉｃｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｔｈｅＣＤＫＮ２Ｂｇｅｎｅｉｎｍｙｅｌｏｄｙｓ

ｐｌａｓｔｉｃｓｙｎｄｒｏｍｅａｎｄｍｙｅｌｏｉｄｌｅｕｋｅｍｉａ［Ｊ］．ＣｌｉｎＣｈｅｍ，２００７，５３

（１）：１７２３．

［１９］ＭａｒｓｉｔＣＪ，ＫｏｅｓｔｌｅｒＤＣ，ＣｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎＢＣ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

ａｒｒａｙａｎａｌｙｓｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆｂｌｏｏｄｄｅｒｉｖｅｄＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａ

ｔｉｏｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｂｌａｄｄｅｒｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＯｎｃｏｌ，２０１１，２９（９）：

１１３３１１３９．

［２０］ＨａｙａｓｈｉＨ，ＮａｇａｅＧ，ＴｓｕｔｓｕｍｉＳ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇ

ｏｆＤＮＡｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎｈｕｍａｎｇｅｎｏｍｅｕｓｉｎｇｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｔｉｌｉｎｇ

ａｒｒａｙ［Ｊ］．ＨｕｍＧｅｎｅｔ，２００７，１２０（５）：７０１７１１．

［２１］ＣｈｉｎｇＴＴ，ＭａｕｎａｋｅａＡＫ，ＪｕｎＰ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｇｅｎｏｍｅａｎａｌｙｓｅｓｕｓｉｎｇ

ＢＡＣｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓｉｄｅｎｔｉｆｙｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆｔｉｓｓｕｅｓｐｅ

ｃｉｆｉｃｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｏｆＳＨＡＮＫ３［Ｊ］．ＮａｔＧｅｎｅｔ，２００５，３７（６）：６４５

６５１．

［２２］ＡｒａｉＥ，ＷａｋａｉＵｓｈｉｊｉｍａＳ，ＦｕｊｉｍｏｔｏＨ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｏｍｅｗｉｄｅＤＮＡ

ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｉｎｒｅｎａｌｔｕｍｏｒｓｏｆｖａｒｉｏｕｓｈｉｓｔｏｌｏｇｉｃａｌｓｕｂ

ｔｙｐｅｓａｎｄｎｏｎｔｕｍｏｒｏｕｓｒｅｎａｌｔｉｓｓｕｅｓ［Ｊ］．Ｐａｔｈｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，７８

（１）：１９．

［２３］ＡｒａｉＥ，ＵｓｈｉｊｉｍａＳ，ＧｏｔｏｈＭ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｏｍｅｗｉｄｅＤＮＡｍｅｔｈｙｌａ

ｔｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｉｎｌｉｖｅｒｔｉｓｓｕｅａｔｔｈｅｐｒｅｃａｎｃｅｒｏｕｓｓｔａｇｅａｎｄｉｎｈｅｐａ

ｔｏｃｅｌｌｕｌａｒｃａｒｃｉｎｏｍａ［Ｊ］．ＩｎｔＪＣａｎｃｅｒ，２００９，１２５（１２）：２８５４２８６２．

［２４］ＥｃｋｈａｒｄｔＦ，ＬｅｗｉｎＪ，ＣｏｒｔｅｓｅＲ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇ

ｏｆｈｕｍａｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ６，２０ａｎｄ２２［Ｊ］．ＮａｔＧｅｎｅｔ，２００６，３８

（１２）：１３７８１３８５．

［２５］付文荣，程正江．ＳＹＢＲＧｒｅｅｎⅠ实时荧光ＰＣＲ检测ｓｕｒｖｉｖｉｎ甲

基化状态［Ｊ］．国际检验医学杂志，２００８，２９（１１）：９９２９９４，９９７．

（收稿日期：２０１２１００９）

作者简介：马洪玉，女，主管技师，主要从事分子生物学诊断研究。

·综　　述·

适体在均相检测中的应用
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　　核酸适体是通过指数式富集法配体进化（ＳＥＬＥＸ）技术从

人工合成的ＤＮＡ或ＲＮＡ随机库中筛选出来的，能够与目标

分子进行高亲和性和高特异性结合的寡核苷酸序列［１２］。适

体，经常被称作＂合成抗体＂，可以在疾病的诊断和治疗方面与

抗体相媲美：适体与靶物质结合具有很高的亲和力，解离常数

可达ｎｍｏｌ，甚至ｐｍｏｌ水平，有时甚至优于抗体；适体的靶分子
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