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ＬｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６ 通过调控 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ／ ＭＹＢ
促进胃癌细胞增殖及迁移

康　 娟１，贺　 娇２，任伟宏２

摘要　 目的　 探讨 ｌｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６（ＳＮＨＧ１６）对胃癌细胞

增殖、迁移的影响及其分子调控机制。 方法　 基于在线数据

库检索 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌组织中的表达情况并筛选 ＳＮＨＧ１６
的下游靶基因。 通过生物信息学方法分析、双荧光素酶报告

基因实验验证 ＳＮＨＧ１６ 与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 间相互作用关系。 实

时荧光定量 ＰＣＲ（ ｑＲＴ⁃ＰＣＲ） 检测 ＳＮＨＧ１６、ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 和

ＭＹＢ 在胃癌细胞（ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８）中的表达情况；敲低

ＳＮＨＧ１６ 检测 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 或 ＭＹＢ 表达；过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ
检测 ＭＹＢ 表达；蛋白质印迹分析（Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔ）检测各组中

ＭＹＢ 的蛋白表达水平。 敲低 ＳＮＨＧ１６ 或过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃
５ｐ，通过细胞增殖及划痕实验分别检测胃癌细胞（ＨＧＣ⁃２７、
ＭＫＮ⁃２８）增殖及迁移能力。 结果　 ＬｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６ 在胃癌

组织及胃癌细胞（ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８、ＭＫＮ⁃４５、ＮＣＩ⁃Ｎ８７）中表

达升高。 双荧光素酶报告基因实验结果显示， 将 ｐｓｉ⁃
ＣＨＥＣＫ２⁃ＳＮＨＧ１６⁃ＷＴ 和 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｍｉｍｉｃ 同 时 转 染 进

ＨＧＣ⁃２７ 中，显著抑制了 ＨＧＣ⁃２７ 细胞的荧光素酶活性。
ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 及 ＷＢ 实验结果显示：敲低 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 细胞

中 ＳＮＨＧ１６ 可上调 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 并抑制ＭＹＢ 在转录及翻译水

平的表达；过表达 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 细胞中 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 可抑
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　 　 胃癌（７. ７％ ）位居全球恶性肿瘤致死率排名第

四位［１］，早期诊断和治疗是有效防治胃癌的关键，
因此，寻找灵敏度、特异度高的分子标记物对胃癌早

期诊断及筛选潜在治疗靶点具有积极影响［２］。 长

非编码 ＲＮＡ（ｌｏｎｇ ｎｏｎ⁃ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ，ｌｎｃＲＮＡ）是一类

转录本长度大于 ２００ 核苷酸（ｎｔ），无法编码蛋白的

单链 ＲＮＡ，在肿瘤发生发展过程中发挥重要作

用［３］。 小核内 ＲＮＡ 宿主基因 （ ＳＮＨＧ１６） 是位于

１７ｑ２５. １ 上 的 促 癌 ｌｎｃＲＮＡ， ２００９ 年 初 次 报 道，
ＳＮＨＧ１６ 在侵袭性神经母细胞瘤中高度表达，并与

患者的生存预后相关［４］。 近期研究表明，ＳＮＨＧ１６
在多种人类恶性肿瘤中异常表达且参与肿瘤发生发

展，其中，ＳＮＨＧ１６ 在胃癌组织及胃癌患者血浆中的

表达升高，其高表达与肿瘤体积，远处转移及 ＴＮＭ
分期等显著相关，这说明 ＳＮＨＧ１６ 可能是胃癌的一

·４６５１· 安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２３ Ｓｅｐ；５８（９）



个潜在肿瘤标志物［５ － ７］。 ＳＮＨＧ１６ 作为 ｃｅＲＮＡ，通
过与 ｍｉＲＮＡ 反应元件结合，参与调控相关基因的表

达。 研究发现，结直肠癌、肝癌细胞中 ＳＮＨＧ１６ 可通

过调控 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 影响靶基因的表达，并参与肿瘤

细胞增殖、 转移、 凋亡和血管生成等生物学过

程［８ － ９］。 然而，ＳＮＨＧ１６ 和 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在胃癌增殖、
迁移过程中是否存在调控关系，尚无定论。 现探讨

ＳＮＨＧ１６ 和 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 对胃癌 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 细

胞增殖、迁移能力的影响及分子机制，为胃癌的基础

研究和临床诊断、治疗提供新的方向。

１　 材料与方法

１． １　 实验材料 　 实验所用胃癌细胞系（ＨＧＣ⁃２７、
ＭＫＮ⁃２８、ＭＫＮ⁃４５、ＮＣＩ⁃Ｎ８７）和正常胃黏膜细胞系

（ＧＥＳ⁃１）均采购于北京北纳生物有限公司。 双荧光

素酶 报 告 基 因 载 体 ｐｓｉＣＨＥＣＫ⁃２ （ 野 生 型 ＷＴ⁃
ＳＮＨＧ１６ 和突变型 ＭＵＴ⁃ＳＮＨＧ１６）购于苏州金唯智

生物技术公司； ｓｉ⁃ＮＣ 和 ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６、ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 和

ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ⁃ｍｉｍｉｃ（ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ），ＰＣＲ 引物均采购

于上海生物工程有限公司。 ＭＹＢ 抗体购自美国赛

默飞世尔科技公司，ＧＡＰＤＨ 抗体及二抗购自美国

ｐｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈ 公司。 Ｌｉｐｏ８０００ＴＭ 转染试剂采购于上海

碧云天生物技术有限公司；ｑ⁃ＰＣＲ 相关试剂盒均采

购于北京康为世纪生物有限公司。 ＣＣＫ⁃８ 试剂盒采

购于日本同仁科技生物公司。 ＷＢ 相关试剂、ＲＰＭＩ⁃
１６４０ 基础培养基、胰蛋白酶、双荧光素酶报告基因

试剂盒等均采购于北京索莱宝科技有限公司；ｏｐｔｉ⁃
ＭＥＭ 基础培养基采购于美国 Ｇｉｂｃｏ 公司；胎牛血清

（ＦＢＳ）采购于澳洲 ＣＬＡＲＫ 公司。
１． ２　 实验方法　
１． ２． １　 生物信息学分析　 登录 ＴＣＧＡ 数据库的官

方网站，进入“Ａｃｃｅｓｓ ＴＣＧＡ Ｄａｔａ”版块，获取 Ｓｔｏｍ⁃
ａｃｈ ａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ（ＳＴＡＤ）（包含 ３７３ 例胃癌组织样

本和 ３２ 例癌旁正常组织）相关的 ＲＮＡ 测序数据，选
取数据集中 ０１Ａ 的癌症组命名为 ｔｕｍｏｒ，１１Ａ 的癌旁

正常组织命名为 ｎｏｒｍａｌ，行进一步分析；在 ＧＥＰＩＡ ２
数据库中检索 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌组织中的相对表达情

况；通过 Ｋａｐｌａｎ⁃Ｍｅｉｅｒ Ｐｌｏｔｔｅｒ 数据库挖掘 ＳＮＨＧ１６
的表达数据，筛选条件为： Ｃａｎｃｅｒ ｔｙｐｅ ＝ ｇａｓｔｒｉｃ
ｃａｎｃｅｒ；Ｇｅｎｅ ｓｙｍｂｏｌ ＝ ＳＮＨＧ１６； Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ＩＤ ＝
２２４６０１⁃ａｔ；Ｓｐｌｉｔ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｂｙ ＝ Ａｕｔｏ ｓｅｌｅｃｔ ｂｅｓｔ ｃｕｔｏｆｆ。
　 　 基于 ｓｔａｒｂａｓｅ ３. ０、ＤＩＡＮＡ 数据库预测 ｌｎｃＲＮＡ
ＳＮＨＧ１６ 的靶向 ｍｉＲＮＡ；同时基于 Ｒ 语言软件 ｅｄｇ⁃
ｅＲ 包、 ｌｉｍｍａ 包对 ＴＣＧＡ ＳＴＡＤ 数据库中 ｍｉＲＮＡ

ｒｅａｄ ｃｏｎｕｔ 原 始 数 据 做 标 准 化 处 理， 按 照

ｌｏｇ２ｆｏｌｄＣｈａｎｇｅ ＜ － １ 且 Ｐ ＜ ０. ０５ 的条件筛选出差异

分析中表达下调的 ｍｉＲＮＡ 与数据库预测的 ｍｉＲＮＡ
做交集后得出候选 ｍｉＲＮＡ。 同时，在 ｓｔａｒｂａｓｅ 数据

库“Ｐａｎ⁃Ｃａｎｃｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ”模块中检索“ＳＴＡＤ”探究前

面查询到的 ｍｉＲＮＡ 与 ＳＮＨＧ１６ 之间的相关性；在
“ｍｉＲＮＡ⁃ｌｎｃＲＮＡ”模块中，检索 ＳＮＨＧ１６ 与前面检

索到的 ｍｉＲＮＡ，预测各 ｍｉＲＮＡ 与 ＳＮＨＧ１６ 间的潜在

结合位点。
　 　 以 ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库为基础，在 “ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ Ｐｒｏ⁃
ｇｒａｍ”界面使用 ４ 个数据库（ｍｉｃｒｏＴ、ｍｉＲａｎｄａ、ＰｉｃＴａｒ
及 ＴａｒｇｅｔＳｃａｎ）预测可与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 结合的 ｍＲＮＡ
并取交集； 基于 ＴＣＧＡ⁃ＳＴＡＤ 及 ＧＥＯ 数据库中

ＧＰＬ５７０ 数 据 集 通 过 Ｒ 语 言 ｌｉｍｍａ 包， 以

ｌｏｇ２ｆｏｌｄＣｈａｎｇｅ ＞ ２ 且 Ｐ ＜ ０. ０５ 为条件，筛选出表达

上调的 ｍＲＮＡ 与预测的 ｍＲＮＡ 做交集后得出候选

的 ｍＲＮＡ。 同时，在 ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库“Ｐａｎ⁃Ｃａｎｃｅｒ ａ⁃
ｎａｌｙｓｉｓ”模块中检索“ＳＴＡＤ”探究前面查询到的 ｍＲ⁃
ＮＡ 与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 之间的相关性。 在“ｍｉＲＮＡ⁃ｍＲ⁃
ＮＡ”模块中，检索 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 与前面检索到的 ｍＲ⁃
ＮＡ，预测与 ｍＲＮＡ 间的潜在结合位点。
１． ２． ２ 　 细胞培养及转染 　 ＧＥＳ⁃１、ＨＧＣ⁃２７ 分别用

含 １０％ ＦＢＳ 的 ＤＭＥＭ 高糖培养基和含 ２０％ ＦＢＳ 的

ＲＰＭＩ⁃１６４０ 完全培养基进行培养；ＭＫＮ⁃２８、ＭＫＮ⁃４５
和 ＮＣＩ⁃Ｎ８７ 均使用含 １０％ ＦＢＳ 的 ＲＰＭＩ⁃１６４０ 培养

基进行培养。 所有实验细胞均放置 ３７ ℃、９５％ 湿

度、含 ５％ ＣＯ２ 的恒温细胞培养箱中进行培养。 当

胃癌细胞 ＨＧＣ⁃２７ 和 ＭＫＮ⁃２８ 的细胞密度达到 ７０％
～８０％ 时，按照 ｌｉｐｏ８０００ＴＭ试剂说明书进行细胞转

染。 转染结束后，将细胞置于细胞培养箱中继续培

养，２ ｄ 后收集细胞进行后续实验。
１． ２． ３　 定量逆转录聚合酶链反应（ｑＲＴ⁃ＰＣＲ） 　 使

用 ＴＲＩｚｏｌ 提取对数生长期细胞的总 ＲＮＡ，检测 ＲＮＡ
浓度、纯度合格后进行逆转录；使用逆转录试剂盒

（ＲｅｖｅｒＴｒａ Ａｃｅ ｑＰＣＲ ＲＴ Ｋｉｔ）将１ ０００ ｎｇ ＲＮＡ 逆转

录成 ｃＤＮＡ；最后用 ｑＲＴ － ＰＣＲ 扩增试剂盒检测

ＳＮＨＧ１６、ｍｉＲＮＡ、ＭＹＢ 的表达。 引物序列见表 １。
在 Ｒｅａｌ⁃Ｔｉｍｅ ７５００ 定量 ＰＣＲ 仪上，设置 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 反

应条件： ５０ ℃ ３ ｍｉｎ，９５ ℃、 ３ ｍｉｎ； ９５ ℃ 、３０ ｓ，６０
℃、 ３０ ｓ，７２ ℃ 、３０ ｓ，合计 ４３ 个循环。 溶解曲线条

件： ９５ ℃、 １５ ｓ，６０ ℃ 、１ ｍｉｎ，９５℃ 、３０ ｓ，６０ ℃ 、１５
ｓ。 用 ２ － ΔΔＣｔ法计算 ＳＮＨＧ１６、ｍｉＲＮＡ、ＭＹＢ 的相对表

达。 所有测定重复 ３ 次。
１ ． ２ ． ４　 细胞增殖试验　 转染ｓｉ⁃ＮＣ、ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６或
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表 １　 引物名称及序列

引物名称 引物序列（５′⁃３′）
ＳＮＨＧ１６ Ｆ ：ＴＧＧＴＧＴＴＴＣＧＴＴＴＣＴＧＧＴＧＡＣＴＧＡＧ

Ｒ ：ＧＣＡＡＧＡＧＡＣＴＴＣＣＴＧＡＧＧＣＡＣＡＴＣ
ＧＡＤＰＨ Ｆ ：ＣＴＣＴＣＴＧＣＴＣＣＴＣＣＴＧＴＴＣＧＡＣ

Ｒ ：ＴＧＡＧＣＧＡＴＧＴＧＧＣＴＣＧＧＣＴ
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃３０ａ⁃５ｐ Ｆ ：ＣＣＴＧＴＡＡＡＣＡＴＣＣＴＣＧＡＣＴＧＧＡＡＧ
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ Ｆ ：ＣＧＣＴＡＧＣＡＧＣＡＣＡＧＡＡＡＴＡＴＴＧＧＣ
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃４９７⁃５ｐ Ｆ ：ＣＡＧＣＡＧＣＡＣＡＣＴＧＴＧＧＴＴＴＧＴ
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１４０⁃５ｐ Ｆ ：ＣＧＣＡＧＴＧＧＴＴＴＴＡＣＣＣＴＡＴＧＧＴＡＧ
Ｕ６ Ｆ ：ＣＣＧＡＧＡＧＡＡＧＡＴＴＡＧＣＡＴＧＧＣＣＣＣＴＧ
ＭＹＢ Ｆ ：ＣＣＡＴＴＧＣＣＧＡＣＣＡＣＡＣＣＡＧＡＣ

Ｒ ：ＴＴＣＴＴＣＡＧＧＴＡＧＧＧＡＧＣＣＡＧＧＡＴＣ
ｓｉ⁃ＮＣ Ｓｅｎｓｅ ： ＵＵＣＵＣＣＧＡＡＣＧＵＧＵＣＡＣＧＵＴＴ

Ａｎｔｉｓｅｎｓｅ ： ＡＣＧＵＧＡＣＡＣＧＵＵＣＧＧＡＧＡＡＴＴ
ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ Ｓｅｎｓｅ ： ＵＧＧＡＡＧＡＧＣＣＵＡＡＧＡＧＧＡＡＴＴ

Ａｎｔｉｓｅｎｓｅ ： ＵＵＣＣＵＣＵＵＡＧＧＣＵＣＵＵＣＣＡＴＴ
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ⁃ｍｉｍｉｃ Ｓｅｎｓｅ：ＵＡＧＣＡＧＣＡＣＡＧＡＡＡＵＡＵＵＧＧＣ
ｍｉｍｉｃ ＮＣ Ｓｅｎｓｅ ： ＵＵＧＵＡＣＵＡＣＡＡＡＡＧＵＡＣＵＧ

ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ、ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ⁃ｍｉｍｉｃ ２４ ｈ 后，收集对数生长

期细胞将其接种于 ９６ 孔板（４ ０００个细胞 ／孔）中。
在接种细胞后的 ０、２４、４８ ｈ，每孔加所用培养基

１０％体积的 ＣＣＫ⁃８ 试剂，于 ３７ ℃、含 ５％ ＣＯ２、９５％
湿度的恒温细胞培养箱中避光孵育 ３ ｈ，用酶标仪测

定 ４５０ ｎｍ 处的吸光度，通过细胞裂解物的光密度计

算细胞活力。 所有测定重复 ３ 次。
１． ２． ５ 　 伤口愈合试验 　 取转染 ｓｉ⁃ＮＣ、ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６
或 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ、 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ⁃ｍｉｍｉｃ 后生长融合度达

８５％以上的胃癌细胞，用 １０ μｌ 枪头垂直于板底缓

慢且用力均匀地进行划痕，ＰＢＳ 液冲洗 ２ 次，加入培

养基继续培养； 分别在培养 ０ ｈ、２４ ｈ，４０ 倍光镜下

选择划痕区 ３ 个以上视野进行拍照，镜下测量划痕

宽度。 细胞迁移率 ＝ ［（０ － ２４ ｈ）划痕宽度 ／ ０ ｈ 划

痕宽度］ × １００％ 。
１． ２． ６　 双荧光素酶报告物测定　 将由苏州金唯智

生物构建并合成的荧光报告载体质粒 ｐｓｉＣＨＥＣＫ２⁃
ＳＮＨＧ１６⁃ＷＴ 和 ｐｓｉＣＨＥＣＫ２⁃ＳＮＨＧ１６⁃ＭＵＴ 分别与

ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ、ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ⁃ｍｉｍｉｃ 共转染至 ＨＧＣ⁃２７ 细

胞。 转染 ３６ ｈ 后，取对数生长期细胞，弃原有培养

基，加入适量细胞裂解液对胃癌细胞 ＨＧＣ⁃２７ 进行

裂解，取 ２０ μｌ 细胞混悬液与 １００ μｌ 已稀释的萤火

虫荧光素酶加入 ９６ 孔板中，振荡混匀后测得萤火虫

荧光素酶活性；加入 １００ μｌ 已稀释的海肾荧光素

酶，振荡混匀后测得海肾荧光素酶 活 性。 ｐｓｉ⁃
ＣＨＥＣＫ２ 载体以萤火虫荧光素酶活性为内参，ｐｓｉ⁃
ＣＨＥＣＫ２⁃ＳＮＨＧ１６⁃ＷＴ 和 ｐｓｉＣＨＥＣＫ２⁃ＳＮＨＧ１６⁃ＭＵＴ
的表达为对照，观察 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 对 ＳＮＨＧ１６ 表达的

影响。 根据双荧光素酶报告基因检测试剂盒说明

书，测定 ＨＧＣ⁃２７ 细胞的海肾荧光素酶活性和萤火

虫荧光素酶活性，两者的比值即相对荧光素酶活性，
所有测定重复 ３ 次。
１． ２． ７　 蛋白质印迹分析（Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔ） 　 用高效

ＲＩＰＡ 裂解液从细胞中提取总蛋白，离心后收集上

清，使用 ＢＣＡ 试剂盒检测蛋白浓度。 取适量变性后

的蛋白质，进行 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 凝胶电泳分离，电转目标

蛋白至 ＰＶＤＦ 膜上。 于室温，用 ５％脱脂奶粉封闭 １
ｈ， 用 ＰＢＳ 漂 洗 两 次， 随 后 与 一 抗 抗 ＭＹＢ
（１ ∶ ２ ０００）、抗 ＧＡＰＤＨ（１ ∶ １０ ０００），于 ４ ℃过夜孵

育。 用 １ × ＴＢＳＴ 漂洗 ＰＶＤＦ 膜 ３ 次，然后与 ＨＲＰ 标

记的山羊抗兔二抗 ＩｇＧ（１ ∶ １０ ０００）于室温孵育 １ｈ，
再用 １ × ＴＢＳＴ 漂洗 ＰＶＤＦ 膜 ３ 次，随后经 ＥＣＬ 试剂

反应后，在扫膜仪上进行显影曝光。 通过 Ｉｍａｇｅ Ｊ 软
件对蛋白条带进行定量分析。
１． ３　 统计学处理 　 运用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ８ 软件进

行图形绘制和统计学分析，各组实验数据表示为 �ｘ
± ｓ。 通过独立样本 ｔ 检验评估两组之间差异的显

著性，以 Ｐ ＜ ０. ０５ 为差异有统计学意义。

２　 结果

２． １ 　 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌中高表达 　 通过分析比较

ＳＮＨＧ１６ 在 ＴＣＧＡ ＳＴＡＤ 数据库及 ＧＥＰＩＡ 数据库中

的相对表达量，结果显示，ＳＮＨＧ１６ 在胃癌组织中表

达升高（图 １Ａ⁃Ｃ）； 通过检索 ＫＭ 数据库中 ＳＮＨＧ１６
与胃癌患者的预后关系发现：高表达 ＳＮＨＧ１６ 胃癌

患者生存时间明显少于低表达 ＳＮＨＧ１６ 的胃癌患

者，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ００１，图 １Ｄ）。 进一步

用 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 技术检测 ＳＮＨＧ１６ 在人胃黏膜上皮细

胞 ＧＥＳ⁃１ 及胃癌细胞系（ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８、ＭＫＮ⁃４５
和 ＮＣＩ⁃Ｎ８７） 中的表达，结果显示，与 ＧＥＳ⁃１ 相比，
胃癌细胞中 ＳＮＨＧ１６ 的表达均显著升高（ＰＨＧＣ⁃２７ ＝
０. ００７ ８；ＰＭＫＮ⁃２８ ＝ ０. ００９ １；ＰＭＫＮ⁃４５ ＝ ０. ０１７ ５；ＰＮＣＩ⁃Ｎ８７

＝ ０. ０２４６，图 １Ｅ）。
２． ２　 ＳＮＨＧ１６ 对胃癌细胞增殖、迁移能力的影响　
转染 ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ 后 ４８ｈ 通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 技术检测

ｓｉＲＮＡ 的干扰效率，结果显示，ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ 在胃癌细

胞 ＨＧＣ⁃２７、 ＭＫＮ⁃２８ 中干扰效果显著 （ ＰＨＧＣ⁃２７ ＝
０. ０３４ ８；ＰＭＫＮ⁃２８ ＝ ０. ００５ ８）。 通过细胞增殖实验发

现，转染 ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ 后 ＨＧＣ⁃２７ 在 ２４，４８ ｈ 细胞活力

分别 为 ｓｉ⁃ＮＣ 组 细 胞 活 力 的 ６３. ２％ 和 ５８. ０％
（ＰＨＧＣ⁃２７ ２４ ｈ ＝ ０. ００８ ５； ＰＨＧＣ⁃２７ ４８ ｈ ＝ ０. ０００ ９ ）；
ＭＫＮ⁃２８ 在 ２４，４８ ｈ细胞活力分别为 ｓｉ ⁃ＮＣ组细胞
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图 １　 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌组织及不同胃癌细胞系中的表达

　 　 Ａ：ＴＣＧＡ ＳＴＡＤ 数据库中 ３２ 例正常组织和 ３７２ 例胃癌组织的 ＳＮＨＧ１６ 表达情况；与正常组织比较：∗∗∗∗Ｐ ＜ ０. ０００ １；Ｂ：ＴＣＧＡ ＳＴＡＤ 数据

库中 ２７ 例正常组织和 ２７ 例胃癌组织的 ＳＮＨＧ１６ 表达情况；与正常组织比较：∗∗∗Ｐ ＜ ０. ００１；Ｃ： ＧＥＰＩＡ 数据库中 ＳＮＨＧ１６ 表达情况；与胃癌组

织比较：＃Ｐ ＜ ０. ０５；Ｄ：ＳＮＨＧ１６ 与胃癌患者总生存期间的关系；Ｅ： ＳＮＨＧ１６ 在胃癌细胞系中的表达；与 ＧＥＳ⁃１ 比较：△Ｐ ＜ ０. ０５，△△Ｐ ＜ ０. ０１

活力的 ５６. ５％ 和 ５６. ４％ （ ＰＭＫＮ⁃２８ ２４ ｈ ＝ ０. ０００ ８；
ＰＭＫＮ⁃２８ ４８ ｈ ＝ ０. ０００ ６）。 通过细胞划痕实验发现，与
ｓｉ⁃ＮＣ 组相比，ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ 组的细胞迁移率明显降低

（ＨＧＣ⁃２７：（７９. ０ ± １. ３）％ ｖｓ（４４. ６ ± ４. ０）％ ，Ｐ ＝
０. ０１１ ７； ＭＫＮ⁃２８： （ ２８. ３ ± ０. ８ ）％ ｖｓ （ １２. ５ ±
０. ９）％ ， Ｐ ＝ ０. ００５ ８ ）。 上述实验结果表明， 在

ＨＧＣ⁃２７ 和 ＭＫＮ⁃２８ 细胞中下调 ＳＮＨＧ１６ 表达后，胃
癌细胞的增殖、迁移能力降低，差异具有统计学意义

（图 ２）。
２． ３　 ＳＮＨＧ１６ 的靶基因 ｍｉＲＮＡ 的筛选及验证 　
通过生信分析发现在胃癌中与 ＳＮＨＧ１６ 相关的下调

的 ｍｉＲＮＡ 有 ６ 个：ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃３０ａ⁃５ｐ、ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃２３ｂ⁃３ｐ、
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ、 ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃４９７⁃５ｐ、 ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃２０５⁃５ｐ、
ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１４０⁃５ｐ。 并在 ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库中，对上述

ｍｉＲＮＡ 与 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌中表达水平的相关性进

行分析见表 ２。 随后通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 技术检测，敲低

ＳＮＨＧ１６ 后，检测各 ｍｉＲＮＡ 的表达水平变化，结果

显示，与 ｓｉ⁃ＮＣ 组相比，仅 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在胃癌细胞

ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 中表达升高（均 Ｐ ＜ ０. ０５，图 ３Ａ１、
Ａ２）；并通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 技术验证 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在胃癌

细胞中的表达情况，结果显示，ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在胃癌

细胞中表达下调（ＰＨＧＣ⁃２７ ＝ ０. ００４ ３；ＰＭＫＮ⁃２８ ＝ ０. ０２９
１，图 ３Ｂ）。 同时，在 ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库中预测 ｍｉＲ⁃１９５⁃
５ｐ 与 ＳＮＨＧ１６ 的结合位点（图 ３Ｃ）。 双荧光素酶报

告基因实验结果显示，与 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ ＋ ＳＮＨＧ１６⁃ＷＴ
组比较，ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐｍｉｍｉｃ ＋ ＳＮＨＧ１６⁃ＷＴ 组细胞荧

光 素相对活性显著降低（Ｐ ＝ ０. ０１５６，图３Ｄ） ；而

表 ２　 ｍｉＲＮＡ 与 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌中表达水平的相关性分析（ ｒ）

基因名 相关系数（ ｒ） Ｐ 值

ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃２０５⁃５ｐ ０． ０７２ １． ６３ × １０ － １ｎｓ

ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃２３ｂ⁃３ｐ － ０． ０７４ ７． ０７ × １０ － ２ｎｓ

ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃３０ａ⁃５ｐ － ０． １７３ ８． ０８ × １０ － ４

ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ － ０． ３７０ １． ７７ × １０ － １３

ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃４９７⁃５ｐ － ０． ２５４ ６． ６５ × １０ － ７

ｈｓａ⁃ｍｉＲ⁃１４０⁃５ｐ － ０． ２１５ ２． ９８ × １０ － ５

　 　 注：１，相关系数（ ｒ）正数为正相关；负数为负相关。 ２，ｎｓ 表示与

胃癌组织中的 ＳＮＨＧ１６ 的表达情况比较，ｍｉＲＮＡ 对应的表达差异无

统计学意义。
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图 ２　 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌细胞中的干扰效率及 ＳＮＨＧ１６ 对胃癌细胞增殖、迁移能力的影响

　 　 Ａ：ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测 ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ 在 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 细胞中的干扰效率；Ｂ１：下调 ＳＮＨＧ１６ 表达抑制胃癌细胞 ＨＧＣ⁃２７ 的增殖；Ｂ２：下调

ＳＮＨＧ１６ 表达抑制胃癌细胞 ＭＫＮ⁃２８ 的增殖；Ｃ１：下调 ＳＮＨＧ１６ 表达抑制 ＨＧＣ⁃２７ 细胞的迁移 × ４０；Ｃ２：下调 ＳＮＨＧ１６ 表达抑制 ＭＫＮ⁃２８ 细胞的

迁移 × ４０； Ｃ３： ＨＧＣ⁃２７ 和 ＭＫＮ⁃２８ 细胞迁移能力的统计学分析；与 ｓｉ⁃ＮＣ 组比较：∗Ｐ ＜ ０. ０５，∗∗Ｐ ＜ ０. ０１，∗∗∗Ｐ ＜ ０. ００１

图 ３　 ＳＮＨＧ１６ 与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 间的靶向关系

　 　 Ａ１：在 ＨＧＣ⁃２７ 细胞中，敲低 ＳＮＨＧ１６ 后各 ｍｉＲＮＡ 的表达情况；Ａ２：在 ＭＫＮ － ２８ 细胞中，敲低 ＳＮＨＧ１６ 后各 ｍｉＲＮＡ 的表达情况；Ｂ：ｍｉＲ⁃
１９５⁃５ｐ 在 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 中的表达；Ｃ：Ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库中 ＳＮＨＧ１６ 与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 互补的核苷酸序列；Ｄ：各组荧光素酶相对活性的比较；与 ｓｉ⁃

ＮＣ 组比较：∗Ｐ ＜ ０. ０５，∗∗Ｐ ＜ ０. ０１，∗∗∗Ｐ ＜ ０. ００１；与 ＧＥＳ⁃１ 比较：＃Ｐ ＜ ０. ０５，＃＃Ｐ ＜ ０. ０１；与 ｍｉＲ⁃ＮＣ ＋ ＳＮＨＧ１６⁃Ｗｔ 比较：△Ｐ ＜ ０. ０５

ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ ＋ ＳＮＨＧ１６⁃ＭＵＴ 组和 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐｍｉｍｉｃ ＋
ＳＮＨＧ１６⁃ＭＵＴ 组细胞荧光素酶相对活性无明显差

异（Ｐ ＞ ０. ０５）。
２． ４　 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 对胃癌细胞增殖、迁移能力的影
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响　 通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测细胞内 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｍｉｍｉｃ
的转染效率，结果显示：与 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组相比，ｍｉｍｉｃ
组的 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 的表达量明显上调 （ ＰＨＧＣ⁃２７ ＝
０. ００１ ５；ＰＭＫＮ⁃２８ ＝ ０. ００３ １）。 ＣＣＫ⁃８ 增殖实验结果

显示，ＨＧＣ⁃２７ 在转染 ｍｉｍｉｃ ２４，４８ ｈ 细胞活力分别

为 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组的 ６３. ６％ 和 ６１. ８％ （ＰＨＧＣ⁃２７ ２４ ｈ ＝
０. ００５ ８；ＰＨＧＣ⁃２７ ４８ ｈ ＝ ０. ０００ ３）；ＭＫＮ⁃２８ 在 ２４，４８ ｈ
细胞活力分别为 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组的 ５４. １％ 和 ５１. ７％
（ＰＭＫＮ⁃２８ ２４ ｈ ＝ ０. ００２ １；ＰＭＫＮ⁃２８ ４８ ｈ ＝ ０. ０００ ２）。 细

胞划痕实验显示，与 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组相比，ｍｉｍｉｃｓ 组的

细胞迁移率明显降低（ＨＧＣ⁃２７：（６９. １９ ± ３. ３９）％ ｖｓ
（５０. ５５ ± ３. １２）％ ，Ｐ ＝ ０. ０４６ ３；ＭＫＮ⁃２８：（２６. ６４ ±
１. ７５）％ ｖｓ（１３. ９９ ± ５. ２４）％ ，Ｐ ＝ ０. ０４１ １）。 结果

表明，在 ＨＧＣ⁃２７ 和 ＭＫＮ⁃２８ 细胞中过表达 ｍｉＲ⁃
１９５⁃５ｐ 后，胃癌细胞的增殖、迁移能力降低，差异有

统计学意义（图 ４）。
２． ５　 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 下游靶基因的筛选及验证　 通过

分析 ｓｔａｒｂａｓｅ 等数据库预测出 ＭＹＢ 为 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ
的靶基因，ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 及 ＭＹＢ 的表达在胃癌组织

中呈负相关趋势（ ｒ ＝ － ０. １８３，Ｐ ＝ ３. ８４ × １０ － ４）；并
在 ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库中筛选 ＭＹＢ⁃３＇ＵＴＲ 与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ

结合位点，通过 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 及 ＷＢ 技术检测 ＭＹＢ 在

胃癌细胞中表达上调，差异有统计学意义（均 Ｐ ＜
０. ０５），见图 ５。
２． ６　 敲低 ＳＮＨＧ１６ 或过表达ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ对ＭＹＢ表

达的影响　 与 ｓｉ⁃ＮＣ 组相比，ｓｉ⁃ＳＮＨＧ１６ 组胃癌细胞

ＭＹＢ 的表达水平显著降低，差异有统计学意义（均 Ｐ ＜
０. ０５）。 与 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组相比，ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ⁃ｍｉｍｉｃ 组胃癌

细胞ＭＹＢ 的表达水平同样降低，差异具有统计学意义

（均 Ｐ ＜０. ０５），见图 ６。

３　 讨论

　 　 胃癌的发生发展涉及多因素、多基因，其病因及

发病机制尚不明确，使得胃癌总体疗效并不理

想［２］。 因此，从多角度、不同层面开展胃癌基础研

究，深入阐明胃癌发病机制，寻找灵敏度、特异度高

的分子标记物作用于胃癌早期诊断、识别早期胃癌

及筛选潜在治疗靶点，对胃癌的诊断和治疗有积极

影响。
　 　 研究［５ － ６］表明 ＬｎｃＲＮＡ 可参与表观遗传基因调

控和多种肿瘤的发生发展从而影响肿瘤患者的生存

及预后，ＳＮＨＧ１６在食管癌、肝癌等肿瘤中均发挥促

图 ４　 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 对胃癌细胞增殖、迁移能力的影响

　 　 Ａ：ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｍｉｍｉｃ 的转染效率；Ｂ１：过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 抑制 ＨＣＧ⁃２７ 的增殖；Ｂ２：过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 抑制 ＭＫＮ⁃２８ 的增殖；Ｃ１：过表达

ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 抑制 ＨＧＣ⁃２７ 细胞的迁移 × ４０；Ｃ２： 过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 抑制 ＭＫＮ⁃２８ 细胞的迁移 × ４０；Ｃ３：ＨＧＣ⁃２７ 和 ＭＫＮ⁃２８ 细胞迁移能力的统计

学分析；与 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组比较：∗Ｐ ＜ ０. ０５，∗∗Ｐ ＜ ０. ０１，∗∗∗Ｐ ＜ ０. ００１
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图 ５　 ｍｉＲ⁃１９５⁃５Ｐ 的靶基因 ＭＹＢ 在不同胃癌细胞系中的表达

　 　 Ａ：Ｓｔａｒｂａｓｅ 数据库预测 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 与 ＭＹＢ 结合位点；Ｂ：ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测 ＭＹＢ 在 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 中的表达；Ｃ１：ＭＹＢ 蛋白表达；Ｃ２：ＭＹＢ

蛋白表达分析统计结果；与 ＧＥＳ⁃１ 比较：∗Ｐ ＜ ０. ０５，∗∗Ｐ ＜ ０. ０１，∗∗∗Ｐ ＜ ０. ００１

图 ６　 敲低 ＳＮＨＧ１６ 或过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 对 ＭＹＢ 表达水平的影响

　 　 Ａ１：ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测敲低 ＳＮＨＧ１６ 对胃癌细胞中 ＭＹＢ 表达水平的影响；Ａ２：敲低 ＳＮＨＧ１６ 后 ＭＹＢ 蛋白表达；Ａ３：敲低 ＳＮＨＧ１６ 后 ＭＹＢ 蛋白

表达分析统计结果；Ｂ１： ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 对胃癌细胞中 ＭＹＢ 表达水平的影响；Ｂ２： 过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 后 ＭＹＢ 蛋白表达；Ｂ３：
过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 后 ＭＹＢ 蛋白表达分析统计结果；与 Ｓｉ⁃ＮＣ 组比较：∗Ｐ ＜ ０. ０５，∗∗Ｐ ＜ ０. ０１；与 ｍｉｍｉｃ⁃ＮＣ 组比较：＃Ｐ ＜ ０. ０５，＃＃Ｐ ＜ ０. ０１

癌作用。 本实验首先发现 ＳＮＨＧ１６ 在胃癌组织及胃

癌细胞 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８、ＭＫＮ⁃４５、ＮＣＩ⁃Ｎ８７ 中表达

升高，这一结果与其他肿瘤的研究结果相同，说明

ＳＮＨＧ１６ 的异常表达可能与胃癌的发展进程相关。

后续实验表明，敲低 ＳＮＨＧ１６ 后，胃癌细胞（ＨＧＣ⁃
２７、ＭＫＮ⁃２８）的增殖、迁移能力均降低，进一步说明

ＳＮＨＧ１６ 在胃癌细胞（ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８）中发挥促

癌作用。

·０７５１· 安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２３ Ｓｅｐ；５８（９）



　 　 研究［１０］表明，ＳＮＨＧ１６ 可作为 ｍｉＲＮＡ 海绵调节

转录后调控，例如，ＳＮＨＧ１６ 可通过调节 ｍｉＲ⁃３０２ｂ⁃
３ｐ 的表达，间接上调 ｍｉＲ⁃３０２ｂ⁃３ｐ 靶标 ＳＬＣ２Ａ４ 的

表达水平，从而促进胰腺癌细胞（ＰＣ）的增殖，迁移

和侵袭，抑制凋亡；在 Ｗｅｎｇ ｅｔ ａｌ［１１］ 研究中发现，
ＳＮＨＧ１６ 可通过吸附 ｍｉＲ⁃３７３⁃３ｐ，而 ｍｉＲ⁃３７３⁃３ｐ 靶

向 ＴＧＦ⁃β⁃Ｒ２，从而激活前列腺癌中的 ＴＧＦ⁃βＲ２ ／
ＳＭＡＤ 信号通路，促进前列腺癌细胞的增殖、迁移。
本实验发现 ＳＮＨＧ１６ 可通过调节 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在胃

癌中发挥作用。 本实验首先基于生信分析软件及在

线数据库预测 ＳＮＨＧ１６ 的靶基因 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 及

ＳＮＨＧ１６ 与 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 的结合位点；进一步通过双

荧光素酶基因实验验证 ＳＮＨＧ１６ 、ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 间具

有靶向关系。
　 　 研究［１２ － １３］表明，ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在肿瘤中发挥抑癌

作用。 在肺癌细胞中，ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 通过靶向 ＴｒｘＲ２
发挥肿瘤抑制作用；在胃癌细胞中，ｍｉＲ⁃１９５ 可逆转

过表达 ｈｓａ＿ｃｉｒｃ＿００６１００ 引起的 ＭＧＣ⁃８０３ 和 ＡＧＳ 细

胞活力和增殖、迁移和侵袭的能力增强，抑制 ｍｉＲ⁃
１９５⁃５ｐ 的表达可以恢复 ｍｉＲ⁃１９５ 和 ＢＣＬ⁃２ 表达，并
改变体内 ＥＭＴ 表型。 这与该实验结果一致。 本实

验发现 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 在胃癌细胞（ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８）
中表达明显下调；过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 后，胃癌细胞

增殖、迁移能力均减弱，这表明过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ
可模拟敲低 ＳＮＨＧ１６ 的作用，在胃癌细胞增殖、迁移

过程中发挥抑制作用。
　 　 为进一步研究 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 的下游靶基因，基于

生物信息学预测出的 ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 的靶基因 ＭＹＢ 及

ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 与 ＭＹＢ 的 ３‘ＵＴＲ 存在结合位点。 ＭＹＢ
作为一种转录因子，主要通过蛋白 － 蛋白相互作用

等方式在肿瘤的发生发展过程中发挥致癌作用［１４］。
本实验经 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 及 ＷＢ 技术发现， ＭＹＢ 在胃癌

细胞中表达上调；沉默 ＳＮＨＧ１６ 或过表达 ｍｉＲ⁃１９５⁃
５ｐ 均可抑制 ＨＧＣ⁃２７、ＭＫＮ⁃２８ 细胞中 ＭＹＢ 的表达。
此实验可推论 ｌｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６、ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ 或可通

过影响 ＭＹＢ 的表达从而调控胃癌的恶性进展，为进

一步丰富 ｌｎｃＲＮＡ 介导 ｃｅＲＮＡ 的机制网络以及寻

找胃癌治疗的潜在靶点奠定了实验基础。
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ｏｆ ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ． Ｍｅｔｈｏｄｓ 　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＮＨＧ１６ ｉｎ ｇａｓｔｒｉｃ
ｃａｎｃｅｒ ｔｉｓｓｕｅ ｗａｓ ｒｅｔｒｉｅｖｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｏｎｌｉｎｅ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｏｆ ＳＮＨＧ１６ ｗａｓ ｓｃｒｅｅｎｅｄ． Ｔｈｅ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＮＨＧ１６ ａｎｄ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｗａｓ ｖｅｒｉｆｉｅｄ ｂｙ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｄｏｕｂｌｅ ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅ ｒｅｐｏｒｔｅｒ
ｇｅｎｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ． Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＮＨＧ１６， ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ａｎｄ ＭＹＢ ｉｎ ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ （ＨＧＣ⁃２７， ＭＫＮ⁃２８）
ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ （ｑＲＴ⁃ＰＣＲ）； ＳＮＨＧ１６ ｗａｓ ｋｎｏｃｋｅｄ ｄｏｗｎ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｅｘ⁃
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｏｒ ＭＹＢ； Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＭＹＢ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ；Ｗｅｓｔｅｒｎ
ｂｌｏｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＭＹＢ ｉｎ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ． Ｋｎｏｃｋ ｄｏｗｎ ＳＮＨＧ１６ ｏｒ ｏｖｅｒｅｘ⁃
ｐｒｅｓｓ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ， ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ （ＨＧＣ⁃２７， ＭＫＮ⁃２８） ｗｅｒｅ ｄｅ⁃
ｔｅｃｔｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｅｌｌ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｃｒａｔｃｈ ｔｅｓｔ． Ｒｅｓｕｌｔｓ　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＬｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｇａｓｔｒｉｃ
ｃａｎｃｅｒ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｎｄ ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ （ＨＧＣ⁃２７， ＭＫＮ⁃２８， ＭＫＮ⁃４５， ＮＣＩ⁃Ｎ８７）． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｏｕｂｌｅ ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅ
ｒｅｐｏｒｔｅｒ ｇｅｎｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｐｓｉＣＨＥＣＫ２⁃ＳＮＨＧ１６⁃ＷＴ ａｎｄ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｍｉｍｉｃ ｗｅｒｅ ｔｒａｎｓｆｅｃｔｅｄ ｉｎｔｏ ＨＧＣ⁃
２７ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅ， ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇ ｔｈｅ ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ＨＧＣ⁃２７ ｃｅｌｌｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｑＲＴ ＰＣＲ ａｎｄ
ＷＢ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｋｎｏｃｋｉｎｇ ｄｏｗｎ ＳＮＨＧ１６ ｉｎ ＨＧＣ⁃２７ ａｎｄ ＭＫＮ⁃２８ ｃｅｌｌｓ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ａｎｄ
ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＭＹＢ ａｔ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ； Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｉｎ ＨＧＣ⁃
２７ ａｎｄ ＭＫＮ⁃２８ ｃｅｌｌｓ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ＭＹＢ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＣＣＫ８ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｓｃｒａｔｃｈ ｔｅｓｔ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ ｋｎｏｃｋｉｎｇ ｄｏｗｎ ＳＮＨＧ１６ ｏｒ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ｃｏｕｌｄ ｉｎｈｉｂｉｔ ｔｈｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ＨＧＣ⁃２７
ａｎｄ ＭＫＮ⁃２８ ｃｅｌｌｓ． Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ 　 ＬｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６ ｃａｎ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＭＹＢ ｉｎ ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ， ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＮＨＧ１６ ｃａｎ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｇａｓｔｒｉｃ
ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ　 ｌｎｃＲＮＡ ＳＮＨＧ１６； ｍｉＲ⁃１９５⁃５ｐ ／ ＭＹＢ； ｇａｓｔｒｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌ； ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ； ｍｉｇｒａｔｉｏｎ
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