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基因富集及meta分析筛选�非小细胞肺癌发生发展关键基因的研究

 

Wenwu HE, Lei XIAN, Yongyong WANG, Yanling HU, Mingwu CHEN
 

摘要 

背景与目的 非小细胞肺癌（non-small cell lung cancer, NSCLC）是全球最常见的恶性肿瘤之一，其发病

遗传机制仍不清楚。本研究旨在筛选影响NSCLC发生发展的关键基因和通路，为NSCLC发病遗传机制及靶向治

疗的研究奠定科学基础。方法 运用基因组富集分析（gene set enrichment analysis, GSEA）以及对单套

数据集单个基因元分析（meta-analysis, meta）的方法，筛选出在转录水平上影响NSCLC发生发展的关键

通路和基因。结果 通过GSEA和meta两种分析方法得出的通路中，重叠性较高的主要为粘着斑通路和细胞骨架

肌动蛋白调控通路。在粘着斑通路中31个基因具有统计学意义（P<0.05）；细胞骨架肌动蛋白调控通路中32
个基因具有统计学意义（P<0.05）。结论 粘着斑通路和细胞骨架肌动蛋白调控通路可能与NSCLC的发生发展

有重要的联系，后续本研究小组将对这两条通路中的具有统计学意义的基因进行生物功能学上的验证。 
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