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摘要       代谢组学是近年来系统生物学研究领域中最活跃的分支学科之一,通过研究生命体在不同生理病理

状态下所产生的内源性代谢物变化规律来揭示疾病相关的代谢本质. 作为系统生物学研究中的后起之秀,代谢

组学以其特独的研究视角和技术优势迅速而广泛地应用于癌症研究领域,已初步展现出广阔的临床应用前景.
乳腺癌是女性最常见的恶性肿瘤,严重威胁着女性健康且呈年轻化趋势. 利用代谢组学技术平台对乳腺癌进行

研究,寻找潜在的代谢性生物标志物,有助于乳腺癌的早期诊断、疗效评价、预后监控及制定合适的个体化治

疗方案, 对改善乳腺癌患者的存活率具有重要意义. 本文将对代谢组学的概念、研究方法及其在乳腺癌生物

标志物研究中的应用进行综述.
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乳腺癌(breast cancer, BC)是当今女性癌症中最常

见的恶性肿瘤,近年来已跃居女性肿瘤发病率的首位,
严重威胁着女性健康. 据统计[1], 2011年全球有超过

160万的乳腺癌新增病例, 约占女性所有癌症新增病

例的25%,其死亡例数约占女性所有癌症死亡病例的

15%. 在我国,随着人们饮食结构的改变,工作压力的

增加,以及环境等问题的日益严重,乳腺癌的发病率正

逐年增加且呈年轻化趋势[2]. 国际顶级期刊CA Cancer
J Clin上发表了我国近年来大规模的癌症数据统计结

果[3],预计2015年我国新增乳腺癌病例约有26.86万人,

新增乳腺癌死亡病例约6.95万人. 乳腺癌的发生发展

是一个多因素、多步骤的过程, 除遗传因素外, 还受

多种因素的影响,如年龄、月经、生育与否、外源性

雌激素、饮食、环境等[4]. 早期乳腺癌患者经治疗后

治愈率可达90%,而晚期患者的治疗效果一般不理想,
容易发生复发和转移,建立良好的早期诊断和筛查方

法是改善乳腺癌患者生存率的有效途径之一. 目前乳

腺癌的临床筛查主要依赖于影像学检查(B超及钼靶X
线照射术)及一些常用肿瘤标志物(CEA, CA153)筛查,
往往由于敏感度和特异性不够而显得不足,为了进一
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步确诊还需要组织活检,不适合大规模人群普查.
肿瘤生物标志物能够反映肿瘤发生、发展、复

发与预后的情况,对肿瘤的早期诊断、疗效评价、预

后监控、及新药开发等方面具有重要价值[5,6]. 代谢组

学(metabolomics/metabonomics)应运而生,通过现代分

析方法研究肿瘤的代谢谱特征,筛选代谢性生物标志

物并检测它们在生命体中的异常变化,在乳腺癌的早

期筛查、转移与复发、疗效评价和预后监控等方面

已崭露头角, 取得了不错的进展, 有望为乳腺癌的诊

断治疗提供新的思路.

1  代谢组学研究概况介绍

1.1  代谢组学的概念

代谢组学是继基因组学、转录组学和蛋白质组

学之后在学术界兴起的又一门系统生物学分支[7,8]. 它
主要研究生物体系(细胞、组织或生物体)受外部刺激

或扰动后所产生的代谢产物的变化规律[7,9],从而揭示

机体生命活动的代谢本质. 代谢产物是基因-蛋白-新
陈代谢这样一个生命活动链的终点集合体 , 反映的

是生物体内各种生命活动所产生效应的最终结果和

表现[10,11], 故代谢组学被认为是基因组学、转录组学

和蛋白质组学的补充和延伸 , 是“组学”研究的最终

方向[12,13]. 因此有人认为, “如果说基因组学和蛋白质

组学告诉我们可能发生什么,那么代谢组学则告诉我

们已经发生了什么”.

1.2  代谢组学的研究方法

代谢组学采用高灵敏度、高通量的现代仪器分

析手段[14],定性、定量地研究肿瘤发生发展过程中代

谢物的变化, 筛选和鉴别新型肿瘤生物标志物, 其研

究过程主要包括以下4个部分:
(1)生物样本采集. 代谢组学研究的生物样本非常

广泛, 包括各种生物体液(如血液、尿液、唾液)、组

织、粪便、细胞或培养液等[15~18]. 血液、尿液等体液

样本在临床上容易获得, 前处理方法相对简单, 是肿

瘤代谢组学研究最主要的生物样品[19]. 组织样本收集

较为困难, 但可提供局部病灶源的代谢物信息[20], 为
发现肿瘤标志物提供可靠依据. 总的来说, 组织代谢

谱有利于寻找肿瘤特异性的生物标志物,适用于临床

前的生物标志物筛选; 体液样本容易获取, 有利于开

发无创诊断技术,适合于生物标志物的验证及其临床

转化研究. 高质量的临床样本是获得稳定可靠研究结

果的重要保证,为了尽量减少疾病因素之外的代谢物

差异来源,需要对样本收集进行严格规范的管理[21].
(2)代谢产物的检测与鉴定. 代谢产物的分离、检

测、与鉴定是代谢组学技术的核心部分. 最常用的分析

技术平台主要分为两大类[22,23]: 核磁共振技术(nuclear
magnetic resonance technology, NMR)和色谱 -质谱联

用技术(gas chromatography-mass spectrometer, GC-MS;
liquid chromatograph-mass spectrometer, LC-MS). 近年

来,随着色谱-质谱联用技术的发展,已逐渐成为代谢

组学研究的主力军. 利用色谱高效的分离作用和质谱

的高灵敏度及专属性,能够对代谢物进行快速的定性定

量分析. 气相色谱-飞行时间质谱仪(gas chromatography
time-of-flight mass spectrometry, GC-TOF-MS)具有检测

速度快及强大的反卷积功能,常被用于全谱分析的代谢

组学研究中[24]. 超高效液相色谱-四极杆-飞行时间-质
谱(ultraperformance liquid chromatography-quadrupole-
time of flight-mass spectrometry, UPLC-Q-TOF-MS)联用

技术是目前比较前沿的液相色谱-质谱联用技术[21],具
有超高灵敏度、高分辨率、高通量等特点,广受研究

者们的青睐.
(3) 数据分析. 代谢组学研究的数据分析一般分

为3个步骤: (ⅰ)数据提取,将原始图谱转变成可计算

的数据; (ⅱ) 对数据进行预处理及代谢物鉴定; (ⅲ)
将预处理后的数据进行多维统计分析. 常用的多维

统计分析方法主要分为两大类[25]: (ⅰ) 无监督的分

析方法,常用主成分分析(principal component analysis,
PCA)[26], 该方法无需提供样本类别信息, 只对样本的

X变量(即代谢物变量)进行分析, 抽提各样本之间的

差异信息,将多维的数据压缩成几个主要成分来描述

数据特征, 以到达降维效果. (ⅱ)有监督的分析方法,
如正交偏最小二乘法-判别分析(orthogonal partial least
square-discriminate analysis, OPLS-DA)[27],该方法同时

对数据矩阵的Y变量(样本类别信息变量)和X变量(代
谢物变量)进行分析, 能尽可能地抽提到与分类结果

最相关的差异信息,且可以屏蔽一些其他不相关因素

的影响.
(4) 生物学信息的挖掘及阐释. 数据分析的最终

目的是希望能挖掘数据中蕴藏的生物学信息,解读病

理状态下机体代谢与疾病之间的关系. 人体内代谢物
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种类繁多, 涉及各种纷繁复杂的代谢通路, 而且各代

谢通路之间还相互关联, 相互调节, 构成了人体复杂

的代谢网络. 因此,不能孤立地看待这些代谢物,需要

对它们进行代谢通路分析,才能更准确地反映出病理

状态下的整体变化特征. 借助于各种代谢网络数据库

(如KEGG, HMDB, Lipid Maps)以及相关文献报道, 对
差异代谢物进行系统、深入的分析,挖掘相关的代谢

调控途径, 探讨其与疾病发生发展的关系, 并筛选出

潜在的生物标志物.

1.3  代谢组学研究的整合化趋势

随着代谢组学研究的不断深入, “整合化”研究策

略已成为其发展趋势,主要体现在以下3个方面: (ⅰ)
多种样本的整合. 收集来自同一病人的组织和体液样

本,将多种生物样本的代谢谱数据进行整合,既扩充了

差异代谢物库(有利于系统全面了解相关疾病的代谢

谱特征),又能相互印证结果,为实验结论的阐述提供

相互佐证的依据. (ⅱ)多种技术平台的整合. 代谢组学

的分析对象具有种类繁多、理化性质差异大、且动态

范围极宽等特点,联合多个平台一方面有助于扩大所

鉴定到的代谢物数量,从而更全面地挖掘代谢物所蕴

含的生物学信息;另一方面,多个平台之间即相互验证

又相互补充,提高了研究结果的可靠性和全面性. (ⅲ)
数据处理方法的整合. 可以通过多种途径在不同水

平上实现,一般需要特殊的统计方法和对多种模式识

别方法的运用. Bang等人[28]提出的STOCSY (statistical
total correlation spectroscopy)是一种基于NMR谱图数

据的潜在生物标志物辅助鉴定方法, STOCSY与模式

识别方法结合将成为代谢组学数据分析的新框架,有
助于代谢物的生物学重要性阐释. 另外, 多谱学统计

(statistical heterospectroscopy, SHY)是针对复杂样本的

多种谱图数据建立的一种新型统计方法[29], 可以将

NMR与MS所得数据进行整合, 为代谢组学数据处理

方法的整合提供了新思路.

1.4  代谢组学在肿瘤生物标志物研究中的应用

越来越多的研究表明,代谢在肿瘤发生发展过程

中发挥着重要作用[30,31], 为揭示癌症发病机制及寻找

生物标志物提供了新的突破口. 近年来, 代谢组学在

胰腺癌、肝癌、结直肠癌、食管癌等恶性肿瘤研究

中得到了广泛应用[32~36],越来越多的代谢产物被发现

和报道可用作潜在的代谢性生物标志物. Nature上报

道了有关前列腺癌的代谢组学研究, Sreekumar等人[33]

发现尿液代谢产物中的肌氨酸(sarcosine)可以作为前

列腺癌诊断和预后评估的标志物分子,在鉴别诊断前

列腺癌组织活检阳性和阴性的患者时,其诊断准确性

显著高于传统血清标志物前列腺特异性抗原(prostate
specific antigen, PSA). 陈竺院士研究组[34]针对急性白

血病的代谢组学研究发现,血清代谢产物中的2-羟基

戊二酸(2-hydroxyglutarate, 2-HG)是一个很好的急性白

血病预后诊断标志物, 且独立于其他临床分子特征.
随访结果显示,血清中2-HG水平高的急性白血病患者

的生存率显著低于2-HG水平低的急性白血病患者.

2  代谢组学在乳腺癌生物标志物研究中的
应用

近年来,利用代谢组学技术寻找乳腺癌相关的生

物标志物逐渐成为乳腺癌早期诊断、复发与转移、

疗效评价及预后评估、肿瘤分型等方面的研究热点,
并取得了一定进展.

2.1  乳腺癌早期诊断的代谢性生物标志物

对于早期乳腺癌患者 , 手术治疗是一个比较有

效的治疗措施, 因而保乳手术是可行的, 术后加以放

疗可降低肿瘤局部复发和远处转移的风险. 然而很

多乳腺癌患者被发现时已经处于中晚期 , 失去了手

术机会, 治疗效果也往往不理想. 因此, 寻找乳腺癌

有效的早期诊断和筛查方法是改善患者生存率的有

效途径之一. 目前代谢组学在乳腺癌早期诊断方面

已经有了比较成熟的研究 . Budczies等人[37]在基于

GC-TOF-MS技术的乳腺癌代谢组学研究中对271例乳

腺癌肿瘤组织和98例正常组织进行代谢物组分析,发
现嘌呤代谢及甘油酯代谢在乳腺肿瘤组织中显著增

加 . 其中 , 5-单磷酸-胞嘧啶核苷/十五烷酸(cytidine-
5-monophosphate/pentadecanoic acid)的比值可用来很

好地区分乳腺肿瘤组织和正常组织 , 其诊断灵敏度

和特异性分别高达94.8%和93.9%. Sitter等人[38]利用

HRMAS-NMR技术对85例乳腺癌患者的癌组织和18
例癌旁组织进行了代谢谱分析,发现癌组织中的甘油

磷酸胆碱、磷酸胆碱及胆碱等代谢物水平显著高于癌

旁组织,且仅通过非监督的PCA法建立判别模型,其诊
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断敏感度和特异性就分别达82%和100%. Mountfourd
等人[39]基于NMR平台对140例乳腺癌(83例恶性和57
例早期)患者的穿刺组织进行代谢组分析, 1HNMR谱
结果显示,可以很好地区分恶性肿瘤和早期肿瘤患者,
其早期诊断灵敏度和特异性分别为93%和92%. 贾伟

教授研究组[40]利用GC-TOF-MS和LC-TOF-MS两大质

谱平台研究乳腺癌血浆代谢谱,找到了41个血清差异

代谢物,其中天冬氨酸在乳腺癌病人中降低最为显著,
能够很好地区分乳腺癌病人和健康人,并在新的一批

血清样本和组织样本中得到了验证. 另外, Nam等人[41]

针对50例乳腺癌患者和50例健康对照者的尿液样本

进行代谢组学分析,结果发现有4种差异代谢物(高香

草酸酯、4-羟基苯乙酸、5-羟吲哚乙酸、尿素)被鉴

定为潜在的生物标志物,可用来区分乳腺癌患者和健

康组人群. 乳腺癌代谢组学研究除了常用的组织、血

清、尿液样本外,唾液样本也是不错的选择,且具有收

集简便、无创、成本低等优点,因此也被用来寻找乳

腺癌早期诊断标志物. Sugimoto等人[42]对30例乳腺癌

患者和87例健康人的唾液样本进行代谢组学研究,鉴
定出28种唾液代谢物可用作潜在的候选标志物, ROC
分析结果显示,其区分乳腺癌患者和健康人的AUC值
可达0.973.

2.2  乳腺癌转移相关的代谢性生物标志物

乳腺癌的转移复发是导致患者死亡的重要因素,
也是其治疗的关键,然而对于复发和转移的监控技术

目前尚不完善,因此,进一步探索与乳腺癌侵袭转移相

关的生物标志物、阐明其复发转移的分子机制是国

内外的研究热点,有利于制定最佳的个体化治疗方案.
近年来,一些基于细胞的代谢组学研究发现乳腺癌细

胞(MCF-7)会利用酮尿和乳酸盐来增加其干性, 从而

促进肿瘤的生长、转移、复发及不良预后[43]. Kim等

人[44]运用GC-MS和DI-MS技术对人乳腺癌上皮细胞系

MCF-10A、轻度转移的乳腺癌细胞系MCF-7和高度转

移的乳腺癌细胞系MDA-MB-231进行研究,发现黄嘌

呤(xanthine)、6-磷酸葡萄糖(glucose-6-phosphate)、6-
磷酸甘露糖(mannose-6-phosphate)、鸟嘌呤(guanine)、
腺嘌呤(adenine)是乳腺癌转移的标志物分子, 所有转

移组的磷脂类代谢物(phospholipids)都比正常组高,这
些标志物可以用来鉴别正常细胞、原位癌和转移性

乳腺癌,有望成为未来转移性乳腺癌治疗的潜在靶标.

联合利用NMR和GC/GC-MS技术平台, Asiago等人[45]

对20例乳腺癌复发患者和36例乳腺癌未发生复发患

者的血清代谢谱进行分析 , 筛选出了11个潜在的生

物标志物, 包括甲酸盐(formate)、组氨酸(histidine)、
脯氨酸(proline)、胆碱(choline)、酪氨酸(tyrosine)、3-
羟基丁酸(3-hydroxybutyrate)、乳酸(lactate)、谷氨酸

(glutamic acid)、N-乙酰甘氨酸(N-acetyl-glycine)、3-
羟基-2-甲基丁酸(3-hydroxy-2-methyl-butanoic acid)、
壬二酸(nonanedioic acid). 基于这11个差异代谢物运用

逻辑回归算法建立了一个预测模型,其区分乳腺癌复

发患者和非复发患者的敏感度和特异性分别为86%和

84%. Oakman等人[46]基于乳腺癌血清代谢组学研究发

现,早期乳腺癌患者和发生了转移的乳腺癌患者可以

很好地被区分开,他们还发展了一种通过计算早期患

者到转移患者集群重心的距离来监测早期乳腺癌患者

代谢风险的方法. 目前该方法还需进一步验证和完善.

2.3  乳腺癌预后相关的代谢性生物标志物

乳腺癌目前首选治疗手段还是手术,然后根据不

同的分子分型再辅以放化疗、内分泌治疗、靶向治

疗等. 尽管随着临床手段的发展乳腺癌的治愈率相对

提高了很多,但仍有约20%的患者会出现预后不良的

结果. 乳腺癌是一种高度异质性肿瘤, 即使一些相同

分子亚型及TNM分期相同的患者面对同一治疗方案,
也会表现出不同的治疗效果. 所以, 个体化精准治疗

仅靠现有的疗效评价及预后手段仍不够. 研究者们开

始运用代谢组学方法来寻找疗效评价及预后监测的

新技术. 有研究报道称 ER阳性的Luminal A型乳腺癌

对于激素治疗具有不同的反应,针对Luminal A型乳腺

癌的代谢组学分析结果发现,利用葡萄糖、氨基酸、

肌醇、脂质残基可以将患者分为有反应组和无反应

组[47]. Sitter等人[48]对13例预后良好和16例预后不良的

乳腺癌患者组织样本进行代谢物分析发现,牛磺酸/甘
氨酸、总胆碱/甘氨酸、甘油磷酰胆碱/甘氨酸在预后

不良组显著低于预后良好组. Miolo等人[49]将用曲妥

珠单抗治疗的Her-2阳性的乳腺癌病人按治疗效果分

成两个组(其中预后良好组15例,预后不良组19例),对
两组患者治疗前的血清代谢谱进行分析发现,相比于

预后不良组,预后良好组的亚精胺(spermidine)含量高,
而色氨酸(tryptophan)含量低. 还有研究对乳腺癌患者

术前及术后1周的尿液修饰核苷代谢谱进行检测,根

 https://engine.scichina.com/doi/10.1360/N052017-00221



  中国科学 : 生命科学     2018 年    第 48 卷    第 1 期

19

表 1   乳腺癌(早期诊断、转移、预后、分型)相关的候选代谢性生物标志物a)

乳腺癌早期诊断候选代谢性生物标志物 样本类型 分析方法 代谢通路 参考文献

5-单磷酸-胞嘧啶核苷/十五烷酸 组织 GC-TOF-MS
嘌呤代谢

甘油酯代谢
Budczies等人[37]

甘油磷酸

胆碱

磷酸胆碱

组织 HR-MAS-NMR 胆碱代谢 Sitter等人[38]

天冬氨酸 血浆
GC-TOF-MS
LC-TOF-MS

氨基酸代谢 Xie等人[40]

高香草酸酯

4-羟基苯乙酸

5-羟吲哚乙酸

尿素

尿液 GC-MS

酪氨酸代谢

色氨酸代谢

嘧啶代谢

嘌呤代谢

Nam等人[41]

28种唾液代谢物* 唾液 CE-TOF-MS 氨基酸代谢 Sugimoto等人[42]

乳腺癌转移相关候选代谢性生物标志物 样本类型 分析方法 代谢通路 参考文献

酮尿

乳酸盐
细胞 Exon-array

能量代谢

TCA循环

Martinez-Outschoorn
等人 [43]

黄嘌呤

6-磷酸葡萄糖

6-磷酸甘露糖

鸟嘌呤

腺嘌呤

细胞
GC-MS
DI-MS

磷脂类代谢

嘌呤代谢
Kim等人[44]

甲酸盐、组氨酸、脯氨酸、胆碱、酪氨

酸、3-羟基丁酸、乳酸、谷氨酸、N-乙酰

甘氨酸、3-羟基-2-甲基丁酸、壬二酸

血清
NMR

GC×GC-MS

氨基酸代谢

脂肪酸代谢

胆碱代谢

Asiago等人[45]

乳腺癌预后相关候选代谢性生物标志物 样本类型 分析方法 代谢通路 参考文献

葡萄糖、氨基酸、肌醇、脂质 组织 HR-MAS-MRS
氨基酸代谢

葡萄糖代谢

脂质代谢

Borgan等人[47]

牛磺酸 /甘氨酸

总胆碱 /甘氨酸

甘油磷酰胆碱 /甘氨酸

组织 HR-MAS-MRS 胆碱代谢 Sitter等人[48]

亚精胺

色氨酸
血清 LC-MS/MS 色氨酸代谢 Miolo等人[49]

假尿苷

乙酰胞嘧啶核苷

1-甲基鸟苷

2-甲基鸟苷

尿液

Micellar
electrokinetic
chromatography

尿苷代谢 Zheng等人[50]

乳腺癌分型相关候选代谢性生物标志物 样本类型 分析方法 代谢通路 参考文献

谷氨酸盐

谷氨酰胺

胆碱

组织 HR-MAS-MRS
谷氨酸代谢

胆碱代谢
Cao等人[53]

甘氨酸

乳酸
组织 HR-MAS-MRS

氨基酸代谢

糖代谢
Borgan等人[47]

a) *: 唾液代谢物详见参考文献[42]
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据假尿苷(pseudouridine)、乙酰胞嘧啶核苷(N4-acetyl-
cytidine)、甲基鸟苷 (1-methylguanosine)和甲基鸟苷

(2-methylguanosine)修饰核苷水平在术后1周是否恢

复正常水平来判定乳腺癌患者术后的预后情况[50]. 这
些研究提示,将来的临床治疗有望根据患者代谢产物

的个体差异性,为其提供更合适的个体化治疗方案.

2.4  乳腺癌分型相关的代谢性生物标志物

目前, 除了肿瘤TNM分期外, 临床上根据雌激素

受体(estrogen receptor, ER)、孕激素受体(progesterone
receptor, PR)、人类表皮生长因子受体-2 (human epider-
mal growth factor receptor 2, Her-2)的表达水平将乳腺

癌分为: Luminal A型、Luminal B型、Her-2阳性型、

基底细胞样(basal-like)型4种主要的亚型,其中Luminal
A型乳腺癌是最常见的分子亚型[51]. 另外, 还有一种

特殊的乳腺癌亚型——三阴性乳腺癌,其肿瘤组织的

ER, PR, Her-2表达均为阴性[52]. 针对不同的乳腺癌亚

型患者经常会采用不同的治疗方案, 然而, 即使针对

同一亚型的乳腺癌患者也常会出现预后效果存在较

大差异的情况. 因此, 有必要对乳腺癌的分型进一步

探讨以便于实施更精准的治疗方案. 目前, 关于这方

面的研究还并不多,代谢组学研究在这方面已崭露头

角. Gao等人[53]运用HR-MAS-MRS对三阴性乳腺癌患

者和非三阴乳腺癌患者进行研究,发现三阴乳腺癌患

者谷氨酸盐(glutamate)、胆碱(choline)水平较非三阴

乳腺癌患者升高,但谷氨酰胺(glutamine)却是降低的.
有报道基于乳腺癌组织代谢组学研究发现[47],在ER呈
阳性的乳腺癌人群中,甘氨酸和乳酸水平高的一部分

患者结果具有比较低的生存率, 导致其预后比较差.
而另一部分ER呈阳性的乳腺癌患者具有比较好的预

后,但在ER呈阴性的乳腺癌患者中并未观察到甘氨酸

和乳酸水平高的现象. 这些研究结果提示, 根据代谢

性生物标志物的差异有望为乳腺癌患者更精确的临

床分型提供新的思路.

综合文献报道,现将利用代谢组学技术寻找到主

要的乳腺癌相关候选代谢性生物标志物总结如表1.

3  展望
综前所述,代谢组学在乳腺癌的早期筛查、复发

与转移、疗效评价及预后监测、肿瘤分型等相关的

代谢性生物标志物研究方面已经取得了不错的成果,
但将来进一步的研究也面临着不少挑战,例如, (ⅰ)与
其他组学研究结果的整合,建立从基因水平、功能性

蛋白水平到终端代谢产物水平的系统模型,从系统生

物学角度对乳腺癌有更深入全面的认识,筛选特异性

的生物标志物; (ⅱ)乳腺癌的候选代谢性生物标志物

报道已有不少,但真正运用到乳腺癌的临床诊治上还

有待进一步探索和开发, 因此, 必须与临床转化研究

紧密结合,做到研以致用; (ⅲ)代谢物浓度动态变化跨

度大, 且容易受到影响, 仍需不断提高技术手段和分

析方法,反复验证结果以排除假阳性; (ⅳ)乳腺癌并非

一个孤立的肿瘤,其代谢过程还受所处微环境的影响,
目前研究中所利用的组织样本一般都独立于肿瘤微

环境体系,因此这也是进一步研究中值得探索的问题.
代谢组学作为一门迅速崛起的系统生物学分支,

在癌症研究领域展现出了巨大的发展潜力. 虽然代谢

组学技术的临床应用前景被看好,但要转化为临床应

用, 还有较长的路要走. 为了减少不同研究平台及不

同研究小组所得结果的不均一性,将来进一步建立代

谢组学研究的标准操作程序是很有必要的,包括样本

采集、实验设计、样品检测分析、代谢物鉴定、数

据处理、以及信息挖掘等. 通过标准的操作程序, 有
助于不同研究组之间所得结果的整合,促进代谢组数

据的扩充,提高所鉴定出的潜在生物标志物的可重复

性和可信度. 最终, 推动代谢组学技术发展成为一种

有效可行的临床应用平台. 相信在不久的将来, 代谢

组学会发现特异性更好、灵敏度更高的肿瘤标志物,
为患者的精准个体化治疗方案提供理论依据和实验

支持.
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The current status and perspective of metabonomics in
breast cancer biomarker research

TAN BinBin, XIANG Di, JIA Meng & FU Li
Department of Pharmacology, School of Basic Medical Sciences, Health Science Center, Shenzhen University, Shenzhen 518060, China

Metabonomics is a developing branch of the systems biology methodology. It mainly concentrates on the metabolic
variations of biological systems in various physiological and pathological states to discover the essence of abnormal
metabolism. For the last decade, metabonomics has been rapidly and widely applied in cancer research with its
unique research perspective and technological advantages, which have shown a broad prospect of clinical application.
Currently, breast cancer is the second most common type of cancer found overall and is prevalent in women worldwide.
Metabonomics had been performed to screen potential biomarkers of breast cancer that include an early diagnosis,
a therapeutic evaluation, prognostic monitoring, and individualized management, which are crucial in improving
the survival rate of breast cancer patients. This review mainly presents an introduction to the concept and research
techniques of metabonomics and its current status and prospect of applications in breast cancer.
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