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	学院或科研院所
	苏州大学附属第一医院泌尿外科研究所

	学科领域
	泌尿系肿瘤的基础研究

	研究方向、内容简介
本课题组主要的研究方向有：非编码RNA在前列腺癌中的作用与机制研究；泌尿系统肿瘤标记物的生物信息学分析（膀胱癌、肾癌及前列腺癌）；
内容简介：去势抵抗性前列腺癌（CRPC）的发生发展是一个连续渐进的多因素、多步骤的动态过程，其分子机制十分复杂。 目前研究证实雄激素受体通路、 PI3K/AKT、 MAPK 等通路参与了 CRPC 的进程。 随着人类基因组计划测序的完成，人们意识到只有不到 2%的哺乳动物基因组可编码蛋白质，而转录剩余产物可以转录成各种非编码 RNA，如短链非编码 RNA（ <200bp， miRNA 等），长链非编码 RNA（ >200bp， lncRNA等）和环状 RNA 等。研究证实，这些非编码 RNA 控制着细胞的增殖、 凋亡、分化、 代谢以及个体的发育及肿瘤的发生发展， 即在各个生理和病理过程中发挥着重要的生物学功能。在前一个国家自然基金的实施过程中，申请者发现非编码 RNA（如 HOTAIR及CCAT1）通过等通过miRNA通路抑制 CRPC 发生和进展。与此同时，我们也发现 lncRNAs 在 CRPC 组织和细胞系中存在表达异常，为本课题提供了很好的思路，也为本课题的开展奠定了基础。 LncRNAs 由于长度相对长，形成复杂的 RNA 二级结构，所以其生物学功能丰富， 在肿瘤组织细胞中特异性较 miRNA 强，具有较好的转化应用前景。 机制方面， lncRNAs主要通过形成与蛋白结合的二级结构调控蛋白质功能，参与编码基因转录， 从而参与肿瘤的发生发展。 近年来， 上海长海医院孙颖浩院士团队和广州孙逸仙纪念医院林天歆教授团队分别发现 lncRNAs 与 CRPC 的发生有关。 提示lncRNAs 在前列腺癌恶性进展过程中的发挥了作用，但其中的机制仍不明确。
本课题组通过生物信息学、高通量测序方式筛选在前列腺癌恶性进展中存在潜在功能的非编码RNA，以及癌基因/抑癌基因，并进一步通过分子生物学实验验证其潜在的功能与分子机制。

	目前研究水平及指导学生项目情况（包括最新进展、指导过‘创新性实验项目’或‘莙政学者’的情况）

研究水平：本课题组近三年申请国家自然科学基金一项、江苏省自然科学基金一项，指导教师凌志新获得姑苏卫生人才特聘C类引进人才称号。发表SCI论文及核心期刊十余篇。指导泌尿外科博士1名，研究生2名，他们共计发表SCI论文6篇，中文核心期刊3篇，均能在较短时间内获得满意的成果。


	对项目实施人的要求（需注明适合指导学生的年级专业，医学院现有专业：生物技术、生物信息学、食品质量与安全、生物制药、临床医学、儿科学、医学影像学、放射医学、口腔医学、预防医学、法医学、药学、中药学、护理学、医学检验技术）
对分子生物学实验感兴趣、拟从事相关基础研究的学生均可以考虑选报，尤其欢迎生物信息学、生物技术、临床医学的同学联系我们。


	可提供的指导教师及联系方式（注明研究方向，限一位指导教师）
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