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摘  要 

卵巢癌是女性最常见的恶性肿瘤之一，其发病率和死亡率在全球范围内居高不下。虽然在过去几十年中，

卵巢癌的治疗方法和预后有了显著的改善，但该病的发病机制和病因仍然不完全清楚，因此对该病的研
究一直是科学家们关注的重点。近年来，随着分子生物学、基因组学和免疫学等学科的快速发展，人们

对卵巢癌的研究也取得了许多重要进展。越来越多的研究表明长链非编码RNA (lncRNA)在卵巢癌中发挥

重要的调控作用，可作为宫颈癌早期诊断以及预后监测的分子标志物。目前已发现数种lncRNA与卵巢癌

的发生、侵袭和进展有关。本文拟对lncRNA在卵巢癌发生发展中的具体作用、分子机制以及潜在临床应

用作一阐述。 
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Abstract 
Ovarian cancer is one of the most common malignant tumors in women, and its morbidity and 
mortality remain high worldwide. Although the treatment methods and prognosis of ovarian can-
cer have improved significantly in the past few decades, the pathogenesis and etiology of the dis-
ease are still not fully understood, so the study of this disease has always been the focus of scien-

 

 

*通讯作者。 

https://www.hanspub.org/journal/acm
https://doi.org/10.12677/acm.2023.133607
https://doi.org/10.12677/acm.2023.133607
https://www.hanspub.org/


陈奇 等 

 

 

DOI: 10.12677/acm.2023.133607 4234 临床医学进展 
 

tists. In recent years, with the rapid development of molecular biology, genomics and immunology 
and other disciplines, the research on ovarian cancer has also made many important progresses. 
More and more studies have shown that long non-coding RNA (lncRNA) plays an important regu-
latory role in ovarian cancer and can be used as a molecular marker for early diagnosis and prog-
nosis monitoring of cervical cancer. Several lncRNAs have been found to be related to the occur-
rence, invasion and progression of ovarian cancer. This paper intends to elaborate on the specific 
role, molecular mechanism and potential clinical application of lncRNA in the occurrence and de-
velopment of ovarian cancer. 
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1. 引言 

卵巢癌是妇科常见的恶性肿瘤，卵巢癌的发病率和死亡率非常高，严重威胁着妇女的健康。据统计，

2023 年美国新增约 19,710 例卵巢癌患者，并将导致 13,270 人死亡，预计趋势将不断上升[1]。由于卵巢

位于盆腔，位置较深，早期肿瘤较小，卵巢癌的生长和扩散较慢，所以，通常在早期很难被发现，且大

多数卵巢癌患者被发现的时候已是晚期，因此被称为“沉默的杀手”[2]。卵巢癌的发病机制非常复杂，

现在卵巢癌的主要治疗方法是手术和以铂类药物为基础的联合化疗，虽然这些治疗方法在卵巢癌临床治

疗方面取得很好的疗效，但卵巢癌患者的复发率和转移率仍居高不下，卵巢癌的 5年生存率仍低于30% [3]。
近年来，随着分子生物学和免疫学等学科的快速发展，人们对卵巢癌的研究也取得了许多重要进展。越

来越多的研究表明长链非编码 RNA (long non-coding RNA, lncRNA)在卵巢癌中发挥重要的调控作用[4] 
[5]。本文对与卵巢癌相关的 lncRNA 研究情况进行汇总。为卵巢癌的临床诊断治疗及预后提供新思路。

本文拟对与卵巢癌相关的 lncRNA 功能、分子机制和生物标志物进行归纳总结。 

2. LncRNA 简介 

LncRNA 最早是在 2002 年由日本的科学家提出的，指的是一类长度超过 200 个核苷酸的 RNA 分子，

不具有翻译功能，不能编码蛋白质，一开始被认为是“转录噪音”[6]。LncRNAs 现在被认为在多种生理

和病理过程中发挥重要作用，包括增殖、凋亡、细胞周期、迁移、入侵、耐药性和各种疾病，尤其是癌

症[7] [8]。LncRNA 种类丰富，基于 lncRNA 与蛋白质编码基因的相互位置关系，可将其分为 5 类：正义

lncRNA，反义 lncRNA，双向 lncRNA，基因内 lncRNA 以及基因间 lncRNA [9]。LncRNA 的功能与其独

特的亚细胞定位有关，lncRNA 分为核内和细胞质中的两大类。核内的 lncRNA 主要参与染色质重塑、基

因转录、剪接和修饰等过程，包括调节基因表达的某些关键过程，如启动子活性、DNA 甲基化、组蛋白

修饰、转录后调控等。细胞质中的 lncRNA 则主要参与 mRNA 降解、蛋白质翻译和 RNA 干扰等过程，

例如参与 RNA 的稳定性和翻译后修饰、介导 RNA 的降解和调控细胞自噬等[10]。 

3. 发挥致癌作用的 LncRNA 

3.1. HOTAIR 

HOTAIR (HOX transcript antisense RNA)位于 12q13.13 号染色体上，是 HOTAIR 是由 HOXC 基因簇
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上游区域产生的一种转录产物，具有反义转录特性，即其序列与 HOXC 基因簇中的某些基因相反，因此

被称为“反义转录 RNA”[10]。之前有研究表明，HOTAIR 在卵巢癌中是上调的，并在肿瘤发育中发挥

了重要作用[11]。Fan 等[12]发现，HOTAIR 通过 miR-222-3p 来促进 OC 细胞中的细胞增殖和迁移，并且

联合 GEO 公共数据库中的卵巢癌患者的数据分析，结果表明了 HOTAIR 的高表达与 OC 患者的预后不

佳有关，并且是卵巢癌患者中的高风险因子。此外，也有研究表明，通过下调 HOTAIR 的表达，明显对

卵巢癌 SKOV3 细胞中的 CD117+ CD44+-shHOTAIR 在卵巢癌细胞的迁移和入侵能力是明显下降的，同

时也抑制了小鼠模型中的肿瘤生长和转移[13]。上述研究均说明，在卵巢癌中 HOTAIR 是上调的，并且

促进了卵巢癌的发展，因此可作为卵巢癌的预后标记物，但是其作用的具体机制尚不明确，仍需进一步

研究。 

3.2. MALAT1 

MALAT1 (Metastasis-Associated Lung Adenocarcinoma Transcript 1)位于 11q13.1 染色体上，是一种致

癌 LncRNA，最初是在非小细胞肺癌中发现的，并且是高表达的[14]。在上皮性卵巢癌中，Lei 等[15]在
卵巢癌组织和卵巢癌细胞(SKOV3、A2780、HO8910 和 CAOV3)中都是上调的，并且 MALAT1 可以通过

miR-506-iASPP 轴调节卵巢癌细胞增殖和 DNA 合成，并为卵巢癌患者提供了潜在的治疗方法。此外，还

有研究表明，MALAT1 与 miR-503-5p 相互作用可以调控卵巢癌细胞的生长，证明了 lncRNAMALAT1
可通过负调节 miR-503-5p 和激活 JAK2/STAT3 信号通路，来促进卵巢癌细胞的增殖，并且抑制细胞凋亡

[16]。综上所述，MALAT1 的表达影响临床预后和肿瘤转移。 

3.3. CCAT1 

CCAT1 (Colon Cancer Associated Transcript 1)位于 8q24.21 号染色体上，是一种新近发现的致癌

lncRNA，首先被发现在结肠癌中[17]。有研究证实发现 CCAT1 通过 miR-490-3p/TGFβR1 轴增强了 TGFβ1
诱导的卵巢癌细胞转移过程，这对开发治疗晚期卵巢癌患者的靶向药物至关重要[17]。除此之外，Lai 等
[18]发现 CCAT1 在卵巢癌组织中是高表达的，同时发现 CCAT1 可以吸附 miR-1290 促进卵巢癌的增殖；

文章还指出 CCAT1 的表达越高，患者生存期越短。综上所述，在卵巢癌中 CCAT1 的高表达与病程进展、

预后不良等有关。 

3.4. TUG1 

TUG1 (taurine upregulated gene 1, TUG1)位于 22q12号染色体上，在各种恶性肿瘤组织中表达异常[19]。
Li等[20]研究发现TUG1在卵巢癌细胞中高表达，可通过调节卵巢癌细胞中的极光激酶A (aurora kinase A, 
AURKA)来促进细胞增殖，抑制细胞凋亡。Dai 等[21]发现 miR-582-3p 表达的相关性及其与 lncRNA TUG1
与 AKT/mTOR 信号传导和卵巢癌结果的相互作用表明，lncRNA TUG1/miR-582-3p/AKT/mTOR 轴可以作

为 OC 中新的预后生物标志物和治疗靶点。 

4. 发挥抑癌作用的 LncRNA  

4.1. MEG3 

MEG3 (Maternally Expressed Gene 3)位于 14q32.3 染色体上的 DLK1-MEG3 位点上，是一种已知的抑

癌 lncRNA。Wang 等[22]发现 MEG3 在卵巢癌组织和卵巢癌细胞(A2780、Caov-3、OVCAR-3 和 SKOV-3)
中是低表达的，此外，还发现过表达的 MEG3 对卵巢癌患者的预后较好，在卵巢癌细胞中，抑制 MEG3
表达可以促进癌细胞的增殖和抑制细胞凋亡，MEG3 可能通过调节 miR-219a-5p/EGFR 轴在卵巢癌中发挥
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重要作用，可以作为卵巢癌诊断和治疗的有潜在的生物标志物。 

4.2. CTBP1-AS2 

CTBP1-AS2 (C-terminal binding protein 1 antisense RNA 2)是近来发现的一种新的抑癌 lncRNA，其可

能在卵巢癌中发挥抑瘤作用，Cui 等[23]发现卵巢癌组织中 CTBP1-AS2 是低表达的，通过分析 TCGA 数

据库表明了，与高 CTBP1-AS2 表达组的患者相比，低表达组的患者死亡率明显更高，其预后更差。并且

通过细胞实验也证实了 CTBP1-AS2 在卵巢癌中是低表达的，过表达可通过 miR-216a 上调 PTEN，来抑

制卵巢癌细胞的增殖，这可能成为预测卵巢癌预后的生物标志物。 

5. 结语与展望 

目前，卵巢癌仍是妇科生殖系统中致命的主要疾病之一，虽然现在医学技术在进步，但对于卵巢癌

的早期诊断、复发、转移和预后仍面临巨大的挑战。LncRNA 在卵巢癌中的表达异常，并且通过不同的

分子机制参与调控卵巢癌细胞的增殖、凋亡、迁移等过程。还有的 lncRNA 与肿瘤的大小、淋巴结转移、

卵巢癌患者的生存时间和不良预后密切相关，因此，这些 lncRNA 有望成为卵巢癌的诊断、治疗及预后

相关的分子标记物，同时也为更多的学者提供参考。 
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