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ｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆＡＬＬ．Ｔｈｅｎｆｏｒｅａｃｈｓｅｔｏｆｓｕｂｔｙｐｅｍａｒｋｅｒ
ｇｅｎｅｓ牞ｗｅｒｅｍｏｖｅｔｈｏｓｅａｐｐｅａｒｉｎｇｉｎｔｈｅｏｔｈｅｒｅｉｇｈｔ
ｓｅｔｓｏｆｇｅｎｅｓｔｏｍａｋｅｓｕｒｅｔｈｅｙａｒｅｓｕｂｔｙｐｅｓｐｅｃｉｆｉｃ．

０５２ ＹａｎｇＸｉｎａｎ牞ＳｕｎＸｉａｏ牞ａｎｄＬｕＺｕｈｏｎｇ



Ｔａｂ．１　５２ｃｈｉｌｄｒｅｎＯＶＯＭＬＬｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｓ

Ｐｒｏｂｅ Ｓｙｍｂｏｌ Ｃｈｒｏｍｏ
ｓｏｍｅ Ｕｐ／ｄｏｗｎ Ｐｒｏｂｅ Ｓｙｍｂｏｌ Ｃｈｒｏｍｏ

ｓｏｍｅ Ｕｐ／ｄｏｗｎ Ｐｒｏｂｅ Ｓｙｍｂｏｌ Ｃｈｒｏｍｏ
ｓｏｍｅ Ｕｐ／ｄｏｗｎ

１３８９－ａｔ ＭＭＥ ３ － ３６５３６－ａｔ ＳＣＨＩＰ１ ３ － ４０３９６－ａｔ Ｐ２ＲＸ５ １７ ＋
１９１４－ａｔ ＣＣＮＡ１ １３ ＋ ３６６５０－ａｔ ＣＣＮＤ２ １２ － ４０４５１－ａｔ ＰＯＬＥ １２ －
２０３６－ｓ－ａｔ ＣＤ４４ １１ ＋ ３６７７７－ａｔ ＫＬＲＫ１ １２ ＋ ４０４９３－ａｔ ＣＤ４４ １１ ＋
２０６２－ａｔ ＩＧＦＢＰ７ ４ ＋ ３６９３７－ｓ－ａｔ ＰＤＬＩＭ１ １０ － ４０５１８－ａｔ ＰＴＰＲＣ １ ＋
２６６－ｓ－ａｔ ＣＤ２４ ６ － ３７０４３－ａｔ Ｅ２Ｆ２ １ － ４０５２０ｇ－ａｔ ＰＴＰＲＣ １ ＋
３０７－ａｔ ＡＬＯＸ５ １０ － ３７４２１－ｆ－ａｔ ＨＬＡ－Ｆ ６ － ４０５２２－ａｔ ＧＬＵＬ １ ＋

３１４７２－ｓ－ａｔ ＣＤ４４ １１ ＋ ３７４７９－ａｔ ＣＤ７２ ９ ＋ ４０７２９－ｓ－ａｔ ＮＣＲ３ ６ －
３２１９３－ａｔ ＰＬＸＮＣ１ １２ ＋ ３７８０９－ａｔ ＨＯＸＡ９ ７ ＋ ４０７６３－ａｔ ＭＥＩＳ１ ２ ＋
３２２０７－ａｔ ＭＰＰ１ Ｘ － ３７８６４－ｓ－ａｔ ＩＧＨＧ３ １４ － ４０７９７－ａｔ ＡＤＡＭ１０ １５ ＋
３２６０７－ａｔ ＢＡＳＰ１ ５ ＋ ３８１９４－ｓ－ａｔ ＩＧＫＣ ２ － ４０９１３－ａｔ ＡＴＰ２Ｂ４ １ －
３３４１２－ａｔ ＧＧＡ１ ２２ ＋ ３８２８７－ａｔ ＰＳＭＢ９ ６ － ４１２６６－ａｔ ＩＴＧＡ６ ２ －
３３７０５－ａｔ ＰＤＥ４Ｂ １ － ３８２９１－ａｔ ＰＥＮＫ ８ ＋ ４１４４８－ａｔ ＥＶＸ１ ７ ＋
３４１６８－ａｔ ＤＮＴＴ １０ － ３８３９１－ａｔ ＣＡＰＧ ２ ＋ ４１４７０－ａｔ ＰＲＯＭ１ ４ ＋
３４２１０－ａｔ ＣＤ５２ １ － ３８４１３－ａｔ ＤＡＤ１ １４ ＋ ４１７１０－ａｔ ＬＯＣ５４１０３ ７ －
３４３０６－ａｔ ＭＢＮＬ１ ３ ＋ ３９３１８－ａｔ ＴＣＬ１Ａ １４ － ６５７－ａｔ ＰＣＤＨＧＣ３ ５ ＋
３４７８５－ａｔ ＴＨＲＡＰ２ １２ ＋ ３９３２７－ａｔ Ｄ２Ｓ４４８ ２ － ７６９－ｓ－ａｔ ＡＮＸＡ２ １５ ＋
３５６６３－ａｔ ＮＰＴＸ２ ７ ＋ ３９３３８－ａｔ Ｓ１００Ａ１０ １ ＋ ７９４－ａｔ ＰＴＰＮ６ １２ ＋
３６２３９－ａｔ ＰＯＵ２ＡＦ１ １１ －
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２１　Ｄａｔａａｎｄｅｎｔｉｔｉｅｓｆｏｒｇｅｎｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｔｈｅｆｉｒｓｔｄａｔａｓｅｔ犤１１犦ｒｅｐｏｒｔｓｔｈｅａｓｓｕｍｐｔｉｏｎｔｈａｔ
ＭＬＬ牗ｎ＝２０牞Ｍｙｅｌｏｉｄ／ｌｙｍｐｈｏｉｄｏｒＭｉｘｅｄＬｉｎｅａｇｅ
Ｌｅｕｋｅｍｉａ牘ｓｈｏｕｌｄｂｅｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄｆｒｏｍｂｏｔｈＡＭＬ牗ｎ
＝２８牘ａｎｄｏｔｈｅｒＡＬＬ牗ｎ＝２４牘牞ｔｈａｔｃｈａｌｌｅｎｇｅｔｈｅｔｒａｄｉ
ｔｉｏｎａｌｔｗｏｃｌａｓｓｅｓｏｆａｃｕｔｅｌｅｕｋｅｍｉａ．Ｔｈｅｓｅｃｏｎｄｄａｔａ

１５２Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｇｅｎｅｌｉｓｔｓａｂｏｕｔｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆｌｅｕｋｅｍｉａｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄａｔａ



ｓｅｔｉｓａｓｔｕｄｙｏｎｐｅｄｉａｔｒｉｃＡＬＬ犤１２犦．Ｈｅｒｅ牞３２７ｌｅｕｋｅｍｉａ
ｓａｍｐｌｅｓｆａｌｌｉｎｔｏｎｉｎｅｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆＢｐｒｅｃｕｒｓｏｒＡＬＬａｎｄ
ＴｃｅｌｌｌｉｎｅａｇｅＡＬＬ．Ｔｈｅｔｈｉｒｄｓｔｕｄｙａｉｍｓａｔｄｅｔｅｃｔｉｎｇ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃｃｈａｎｇｅｓｉｎｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｕｐｏｎ
ｆｏｕｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ犤１３犦．Ｔｈｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏ
ｆｉｌｅｓｏｆｂｏｎｅｍａｒｒｏｗｌｅｕｋｅｍｉａｃｅｌｌｓｂｅｆｏｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ａｎｄｏｎｅｄａｙａｆｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔａｒｅｅｘａｍｉｎｅｄ．Ａｎｏｔｈｅｒ
ｄａｔａｓｅｔｃｈｏｏｓｅｓ１３２ＡＬＬｔｉｓｓｕｅｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍｔｈｅａｂｏｖｅ
３２７ｓａｍｐｌｅｓ犤１２犦．Ｉｔｃｏｎｓｉｓｔｓｏｆａｌｌｔｈｅ１０ｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆ
ＡＬＬ犤３犦．Ｔｈｅｌａｓｔｓｔｕｄｙｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓｉｇｎａｔｕｒｅ
ｆｏｒ１３０ｐｅｄｉａｔｒｉｃｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｓｅｖｅｎｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆ
ＡＭＬ犤１４犦．ＴｈｅｍｏｒｅｄｅｔａｉｌｓａｒｅｇｉｖｅｎｉｎＴａｂ．２．

Ｔａｂ．２　Ｋｅｙｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｓｉｘｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｄａｔａ

ＩＤ Ｐａｐｅｒ Ｐｌａｔｆｏｒｍ

１ Ｒｅｆ．犤１１犦 ＨＧＵ９５ａ
２ Ｒｅｆ．犤１２犦 ＨＧＵ９５ａｖ２
３ Ｒｅｆ．犤１３犦 ＨＧＵ９５ａｖ２
４ Ｒｅｆ．犤３犦 ＨＧＵ１３３ａ
５ Ｒｅｆ．犤１４犦 ＨＧＵ１３３ａ
６ Ｒｅｆ．犤１５犦 ＨＧＵ９５ａｖ２

　　Ａｆｔｅｒｒａｗｐｒｏｆｉｌｉｎｇｈａｓｂｅｅｎｎｏｒｍａｌｉｚｅｄｏｎａｄｄｉ
ｔｉｖｅｓｃａｌｅ牞ｅａｃｈｇｅｎｅｉｓａｓｓｅｓｓｅｄｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｘｐｒｅｓ
ｓｉｏｎｗｉｔｈａｎＦＣｅｑｕｉｖａｌｅｎｔｔｅｓｔｕｓｉｎｇｔｗｉｌｉｇｈｔｐａｃｋａｇｅ
ｉｎＢｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ犤１７犦．ＴｈｅＦＣｔｅｓｔａｎｄｔｈｅｔｔｅｓｔｙｉｅｌｄｔｈｅ
ｓａｍｅｃｌｕｓｔｅｒｒｅｓｕｌｔｓａｎｄｓｉｍｉｌａｒｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌ
ｉｎｇｐｌｏｔｓ．Ｗｅｃａｌｃｕｌａｔｅａｌｌｔｈｅｐｏｓｓｉｂｌｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ
ｆｒｏｍｆｏｕｒｓｔｕｄｉｅｓｅｘｃｅｐｔｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆｄｒｕｇｒｅｓｐｏｎｓｅ犤１３犦牞
ｗｈｅｒｅｏｎｌｙｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃａｌｌｙｍｅａｎｉｎｇｆｕｌｅｎｔｉｔｉｅｓｏｆ
ｐｒｅｖｓ．ｐｏｓｔｔｒｅａｔｍｅｎｔａｒｅｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ．Ｔｈｅｒｅａｒｅ９５
ＯＶＯｅｎｔｉｔｉｅｓａｎｄ３１ＯＶＡｅｎｔｉｔｉｅｓ．

Ｗｅｆｉｌｔｅｒｔｈｅｅｎｔｉｔｙｗｉｔｈｏｕｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ牗ｐ＜００１牘
ｓｉｇｎａｔｕｒｅ．Ａｌｌ９５ＯＶＯａｎｄＯＶＡｅｎｔｉｔｉｅｓｈａｖｅａｔｌｅａｓｔ
ｏｎｅｓｉｇｎａｔｕｒｅ．ＴｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｃｏｍｂｉｎｅｄｍａｔｒｉｃｅｓＸ
ａｎｄＰａｒｅｙｉｅｌｄｅｄｂｙｐｉｃｋｉｎｇｏｕｔｔｈｅｃｏｍｍｏｎｂｅｓｔ
ｍａｔｃｈｅｄ８６２０ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓｆｒｏｍａｌｌｓｔｕｄｉｅｓ．
２２　Ｓｉｇｎａｔｕｒｅａｃｒｏｓｓｓｔｕｄｉｅｓｖｓ．ｔｈａｔａｃｒｏｓｓｐｈｅｎｏ
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ａｄｊａｃｅｎｔｔｏｔｈａｔｏｆＡＬＬｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｂｎｏｒｍａｌｉｔｉｅｓ
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ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆｔｗｏｐｅｄｉａｔｒｉｃｌｅｕｋｅｍｉａｓｔｕｄｉｅｓ．
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Ｐｒｏｂｅ Ｓｙｍｂｏｌ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｕｐ／ｄｏｗｎ

１９８３－ａｔ ＣＣＮＤ２ １２ ＋
３３３６２－ａｔ ＣＤＣ４２ＥＰ３ ２ ＋
３３９２４－ａｔ ＲＡＢ６ＩＰ１ １１ ＋
３４２３７－ａｔ ＨＢＳ１Ｌ ６ ＋
３４６４４－ａｔ Ｂ２Ｍ １５ ＋
３４８７７－ａｔ ＫＩＡＡ１５７９ １ ＋
３６０３５－ａｔ ＧＰＡＡ１ ８ ＋
３６１３８－ａｔ ＣＡＰＮＳ１ １９ ＋
３６６６０－ａｔ ＲＡＢ１１Ａ １５ ＋
３７１１２－ａｔ Ｃ６ｏｒｆ３２ ６ ＋
３７３４７－ａｔ ＣＫＳ１Ｂ １ －
３７６５２－ａｔ ＣＡＢＩＮ１ ２２ ＋
３７７６２－ａｔ ＥＭＰ１ １２ ＋
３８０３２－ａｔ ＳＶ２Ａ １ ＋
３８０７７－ａｔ ＣＯＬ６Ａ３ ２ ＋
３８３１２－ａｔ ＯＬＦＭＬ２Ａ ９ ＋
３９７５３－ａｔ ＩＴＧＡ５ １２ ＋
４００５１－ａｔ ＴＲＡＭ２ ６ ＋
４０１９６－ａｔ ＣＴＤＳＰＬ ３ ＋
４０２０２－ａｔ ＫＬＦ９ ９ ＋
４０５０４－ａｔ ＰＯＮ２ ７ ＋
４１７５３－ａｔ ＡＣＴＮ４ １９ ＋
４１８７２－ａｔ ＤＦＮＡ５ ７ ＋
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ｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｓｕｌｔａｒｅｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｒｅｐｏｒｔｅｄｂｙＲｏｓｓｅｔａｌ．
ＴｈｅｌａｓｔｃｏｌｕｍｎｏｆＯＶＯＡＲＳｒｅｆｅｒｓｔｏｔｈｅＩＤｎｕｍ
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● ＴｈｒｅｅｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆＡＬＬ牞ｎａｍｅｌｙＴＡＬＬ牞Ｅ２Ａ
ＰＢＸ１牞ａｎｄＴＥＬＡＭＬ１牞ｈａｖｅｔｈｅｓｔｒｏｎｇｅｓｔｇｅｎｅｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎｓｉｇｎａｔｕｒｅ．Ａｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｙｏｆ９９％ ｔｏ
１００％ ｃａｎｂｅａｃｈｉｅｖｅｄｕｓｉｎｇｂｏｔｈｔｈｅＯＶＡａｎｄｔｈｅ
ＯＶＯｓｃｈｅｍｅｓ．ＷｈｉｌｅｔｈｅＯＶＯｓｃｈｅｍｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｆｅｗｅｒ
ｇｅｎｅｓｔｈａｎＯＶＡｄｏｅｓ．

● Ｂｕｔｆｏｒｔｈｅｓｕｂｔｙｐｅｓｈａｖｉｎｇｗｅａｋｅｒｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓ
ｓｉｏｎｓｉｇｎａｔｕｒｅｓｓｕｃｈａｓＢＣＲ－ＡＢＬａｎｄｈｙｐｅｒｄｉｐｌｏｉｄ＞
５０牞ｆｅｗｅｒＯＶＡｍａｒｋｅｒｇｅｎｅｓｇｉｖｅｈｉｇｈｅｒａｃｃｕｒａｃｙｔｈａｎ
ＯＶＯｍａｒｋｅｒｇｅｎｅｓｄｏ．

● Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙ牞ｔｈｅ５２ＯＶＯｍａｒｋｅｒｇｅｎｅｓｆｏｒＭＬＬ
ａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔｃｏｒｒｅｃｔｌｙｐｒｅｄｉｃｔｔｈｅ２０ｃａｓｅｓｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｓｔｕｄｙｏｆＲｏｓｓｅｔａｌ犤３犦．ＢｕｔｉｎｔｈｅＯＶＡｓｃｈｅｍｅ牞ｎｏ
ｇｅｎｅｓｃａｎｂｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．

Ｔａｂ．４　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎａｃｃｕｒａｃｉｅｓｉｎｐｅｒｃｅｎｔｏｆＡＬＬｓｕｂｔｙｐｅｓ

Ｓｕｂｔｙｐｅｓ
Ｏｒｉｇｉｎａｌｒｅｓｕｌｔ ＯＶＯＡＲＳ ＯＶＡＡＲＳ
Ｓ１／％ Ｓ２／％ Ｓ１／％ Ｓ２／％ Ｃｌｕｓｔｅｒ ＩＤ ＃ｇｅｎｅｓ１ Ｓ１／％ Ｓ２／％ ＃ｇｅｎｅｓ２

ＴＡＬＬ １００ １００ １００ １００ ６ １３５ １００ １００ １０４７ ４２８
Ｅ２ＡＰＢＸ１ １００ １００ １００ １００ ３ａｎｄ８ ９９ １００ １００ ５９８ １１９
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关于白血病亚型基因芯片数据资料的后综分析

杨锡南 　孙　啸　 陆祖宏

（东南大学生物电子学国家重点实验室，南京 ２１００９６）

摘要：针对筛选特定癌症亚型的特异表达基因，提出了一种新颖的癌症基因芯片的后综分析方

法———运用并改进秩打分算法（ＲＳ），对有序基因列表的统计均值取秩并打分．该算法结合常用的
“一对多”（ＯＶＡ）比对方法或“一对一”（ＯＶＯ）比对方法，在跨平台检测某些白血病亚型特异基因
时显得极为有效．６个公开的白血病数据的统计结果显示白血病亚型间的分子生物信号差异强于
芯片系统间的差异．此外，一组儿童白血病亚型（ＢＣＲ－ＡＢＬ）的标志基因能够准确预测成人白血病
中的该亚型．结果有助于从白血病或其他有着充分研究背景的癌症芯片表达数据中，发现、确认和
治疗其亚型．
关键词：寡核苷酸生物芯片；后综分析；秩打分；白血病
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