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2018年7月2日 讯 ，近日，一项刊登在国际杂志Nature Genetics上的研究报告中，来自普林斯顿大
学的研究人员通过研究开发出了一种新型的计算方法，其能够帮助有效追踪癌细胞如何从体内一
个部位扩散到其它部位的，相关研究或为研究人员开发抑制癌症扩散的新型干预手段提供新的思
路和希望。

细胞的迁移就会诱发转移性疾病的发生，其常常会诱发实体瘤中90%的患者发生死亡(实体瘤即
表现为大量细胞生长在诸如乳腺组织、前列腺或结肠等器官中)，阐明癌症的转移机制或能帮助
研究人员开发出新型疗法，来阻断癌症在机体中的扩散。

研究者Ben Raphael说道，这些转移性细胞内部是否存在特殊的突变来驱动其转移呢?这项研究中
我们通过研究开发出一种新型算法，其能通过将细胞中的DNA序列信息进行整合，来追踪癌症
的转移过程，研究者将这种算法称之为MACHINA(metastatic and clonal history integrative
analysis，转移和克隆历史整合分析)。

研究者表示，这种算法能帮助研究人员从目前获得的DNA序列数据信息来推断机体过去发生的
癌症转移过程。相比当前仅基于DNA序列的方法而言，这种新技术还能够绘制出癌症迁移历史
的清晰图谱，当前有些研究能够推断出癌细胞的复杂迁移模式，但这种模式并不能反映当前的癌
症生物学特定。

文章中，研究人员得到的数据非常复杂，但复杂的数据或许并不需要进行复杂的解释，通过同时
追踪细胞的突变和移动，MACHINA算法就能够在某些患者体内发现由少量细胞迁移所诱发的转
移性疾病，比如，在一个乳腺癌患者中，此前研究人员分析发现，患者的转移性疾病或许源于14
个分离的迁移性事件，而这种新型算法却发现，肺部中单一的继发性肿瘤会通过仅仅5个细胞的
迁移来播种其余的转移过程。除了乳腺癌数据图谱以外，研究人员还能应用这种算法来分析多种
癌症患者体内的癌症转移模式，比如黑色素瘤、卵巢癌和前列腺癌等。

此外，多项额外的特性还能够帮助改善MACHINA算法的准确性，这种算法包括了一种不同遗传
特性细胞的整合模型，其是基于一定的实验性数据所开发的，即肿瘤细胞能以簇的形式来在机体
中建立新的位点，同时这种算法还能帮助阐明来自肿瘤细胞和健康细胞中不同DNA数据的不确
定性。研究人员表示，这种新方法未来或有望广泛用于基因组学研究中，同时还能够阐明癌症进
化的致死性阶段。
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MACHINA算法的开发或为研究人员深入阐明大量癌症患者体内的转移模式提供了新的线索，同
时也能够帮助揭示诱发不同类型癌症扩散的关键突变;下一步研究者Raphael将会加入来自血液中
循环的肿瘤DNA、肿瘤细胞以及DNA表观遗传学改变的数据，使得这种新方法更加强大，最后
研究者表示，一种更好的算法就好比一台强大的显微镜一样，当你认真观察微观世界时就会发现
一些重要的细节，当然癌症转移的研究亦是如此。 

更多 科学进展 请访问 https://www.iikx.com/news/progress/
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