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摘   要：癌症是一种机制复杂的异质性疾病，需要有针对性的精准医疗策略。精准医疗的发展离

不开基因组学的飞速发展，但基因组学在分子表型分析中具有一定的局限性，蛋白质基因组学应

运而生。蛋白质基因组学是蛋白质组学和基因组学的融合学科。文中描述了基因组学分析的局限

性，强调了蛋白质基因组学的重要性，旨在从蛋白质基因组的视角重新了解精准肿瘤学。此外，

还简要介绍了蛋白质基因组学在精准肿瘤学中的应用，对相关的公共数据项目进行了描述，最后，

提出了现阶段需要克服的困难。 
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Precision oncology from a proteogenomics perspective  
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Abstract: Cancer is a heterogeneous disease with complex mechanisms that requires targeted precision 

medicine strategies. The growth of precision medicine is indispensable from the rapid development of 
genomics. However, genomics has certain limitations in molecular phenotype analysis, proteogenomics 
thus arose at the right time. Proteogenomics is the merging of proteomics and genomics. This review 
describes the limitations of genomic analysis and highlights the importance of proteogenomics to 
re-understand precision oncology from a proteogenomic perspective. In addition, the application of 
proteogenomics in precision oncology is briefly introduced, the related public data projects are described, 
and finally, the challenges that need to be addressed at this stage are proposed. 
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全球范围内，癌症一直是难以攻坚的医学

难题之一。2020 年，癌症导致了近 1 000 万人

的死亡[1]，成为全球第二大常见死因。虽然这

些年通过各个领域学者的共同努力，癌症的死亡

率得到了一定的控制 [2]，但国际癌症研究机构 

(International Agency for Research on Cancer, 

IARC) 发布的 Globocan 2020 报告表明，全球癌

症负担已上升至 1 930 万例，到 2040 年预计将上

升至 3 030 万例。总体而言，全球癌症发病率和

死亡率正在迅速增加，抗癌刻不容缓。 

癌症的发病机制非常复杂，它涉及年龄、

性别、遗传等多方面的因素。面对这一棘手的

全球健康问题，传统的手术、化疗、放疗等方

式取得一定的效果，但是复杂的癌症发病机制

阻碍着传统治疗方法的发展。人们逐渐意识到

没有两例癌症是完全相同的，寻找新的治疗方

法即精准医疗成为发展的趋势。“精准医疗”一

词首先由美国国家研究委员会提出，旨在试图

通过知识网络构建疾病分类，并提出建立新的

数据网络，将治疗过程中患者的临床数据和生

物医学研究结合起来 [3]。近年来，精准医疗飞

速发展，特别是在肿瘤领域大放异彩。众所周

知，肿瘤治疗效果差主要是因为肿瘤异质性[4]，

而精准肿瘤学旨在解决肿瘤间和肿瘤内的异质

性。精准肿瘤学的发展离不开飞速发展的基于

下一代测序技术的基因组学和基于质谱的蛋白

质组学。在精准癌症医学的愿景中，使用整合

多组学研究癌症已成为发展趋势。如下详述，

仅靠基因组学 (为了简化，基因组学将包括基

因组学、表观遗传组学和转录组学) 的数据来

分析癌症是很局限的，只有将蛋白质组学结合

起来才能突破现有瓶颈。 

1  蛋白质基因组学的发展 

基因是生命体的源头，蛋白质是生命活动

的承担者。从基因组学到蛋白质组学是从基因

型到表型的复杂过程，且每个步骤都受到不同

程度的调控 (图 1)。肿瘤基因组的复杂性正在

迅速被揭示，但它们是如何被调节成功能性蛋

白质组的仍不清楚[5]。 
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1.1  蛋白质基因组的概念 
蛋白质基因组学是蛋白质组学和基因组学

的融合学科，一般指利用蛋白质组数据结合基因

组数据开展研究，补充和完善基因组注释。在肿

瘤相关的蛋白质基因组研究中，以特定肿瘤基因

组为指导对蛋白质丰度和修饰程度进行解释，并

整合基因组和蛋白质组结果，以便更深入理解和

预测癌症表型[6]。蛋白质基因组学于 2004 年首

次提出[7]，最初用于描述蛋白质组数据改进基因

组注释和蛋白质编码潜力表征的研究。随后的研

究大部分集中在基因组注释或揭示蛋白质组的

复杂性[8]。随着蛋白质组技术的进步以及研究的

深入，研究人员发现蛋白质组具有和基因组不一

样的特征，能更直接揭示肿瘤发病机制[9]。蛋

白质基因组学在癌症应用研究中的基本流程如

图 2 所示，通过整合多组学分析可以更好地阐

述癌症的发病机制以及相应的生物学过程，从而

进一步提高癌症治疗和诊断的能力。 

1.2  基因组学的局限性 
过往的研究已经确定肿瘤的突变谱可以

用于癌症患者群体治疗 [10]，但也有相关研究

证明基于突变谱的治疗策略具有一定的局限 

 

 
 

图 1  基因型到表型的复杂过程 
Figure 1  The complex process from genotype to phenotype. 

 

 
 

图 2  蛋白质基因组学在癌症中应用的基本流程 
Figure 2  Workflow for the application of proteogenomics in cancer research. WGS: whole genome 
sequencing; WXS: whole-exome sequencing; SNVs: single nucleotide variants. 
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性 [11-12]。一般可采用联合转录组的方法来选择

特定的癌症治疗方法[13]，但这并不能可靠地预

测蛋白质水平的变化，对于疾病诊断及治疗往

往不够全面。此外，靶向药物的失效也是难题

之一，基于基因检测的靶向治疗药物的受益人

群低于 10%[14]。甚至，具有相同基因突变的患

者在面对相同的靶向药物处理也会产生不同

的效果。例如，在黑色素瘤或结直肠癌患者中，

两种肿瘤类型具有相同的鼠类肉瘤滤过性毒

菌致癌同源体 B (v-raf murine sarcoma viral 

oncogene homolog B, BRAF) 基因突变。然而，

对黑色素瘤有效的靶向治疗可能无法帮助结直

肠癌患者[15-16]。此外，蛋白质与转录本之间的

相关性较弱[17]。整合蛋白质基因组分析显示，

对于许多基因而言，肿瘤中 mRNAs 丰度的变

化与其匹配蛋白丰度的变化相关性很差。尽管

一些基因具有高水平的 mRNA-蛋白质相关性，

但 30%–70%的基因在统计上无显著的正相关

性[18-19]。大部分情况下，转录水平不足以预测蛋

白质水平，尤其是蛋白质翻译后修饰，如蛋白质

磷酸化[18,20]。例如，在结直肠研究中[18]，RNA

丰度不能准确地预测蛋白质丰度，大多数 DNA

局部扩增并没有导致蛋白质水平的相应升高。 

综上所述，尽管 RNA-seq 数据的深度仍然

大于蛋白质组数据的深度[21]，但仅依靠基因组

学进行的诊断和治疗不足以应付癌症的复杂

性，癌症在蛋白质水平的研究可以大大缩小癌

症基因型和癌症表型之间的差距。在癌症的诊

断和治疗方面，蛋白质组学的研究有可能提供

新的思路和视角。但需要注意的是蛋白质组学

也并不能独立解释癌症，只有将蛋白质组学与

基因组学相结合时，效用才能最大化。 

1.3  蛋白质基因组的过去、现在和未来 
早期研究中，蛋白质组学技术整体灵敏度

较低，在一定程度上阻碍了蛋白质基因组学工

作的开展。随着蛋白质组技术的不断成熟这一

困难逐渐被克服，质谱仪器和分析方法的进步

极大地提高了蛋白质组的覆盖率，减少了偏差，

提高了精确度[22]。 

近年来，多个大型蛋白质组研究项目的蓬勃

发展极大加快了蛋白质基因组学研究的步伐。

2003 年 10 月，“人类肝脏蛋白质组计划”[23]由我

国启动，先后 11 个国家参与其中。2014 年，

贺福初院士领导启动“中国人蛋白质组计划” 

(Chinese Human Proteome Project, CNHPP)，对

多种肿瘤进行了蛋白质层面的分析。国际上，

2015 年初，奥巴马提出精准医学计划 [24]。

2016 年初，癌症登月计划[25]使精准医学计划开

始走进大众视野，精准医学很快成为医学研究

热点。癌症基因组图谱 (the cancer genome atlas, 

TCGA) 以 及 临 床 蛋 白 质 组 肿 瘤 分 析 协 会 

(Clinical Proteomic Tumor Analysis Consortium, 
CPTAC) 的推进无疑也加速了精准肿瘤学的发

展，发布了多种人类肿瘤的蛋白基因组学研究，

利用癌症特征肽段来进行诊断或治疗[26-32]。综

上所述，质谱技术的成熟和蛋白质数据的日益

丰富为蛋白质基因组的发展奠定坚实的基础。 

2  蛋白质基因组学在精准肿瘤学中的

应用 

蛋白质基因组学弥补了单一基因组的局限

性，促进了精准肿瘤学的快速发展，为癌症治

疗带来了新的突破。蛋白质基因组学可以将基

因组、转录组、蛋白质组、修饰蛋白质组的数

据整合，从多个层面重新定义癌症的分型、挖

掘潜在的治疗靶点，以进行更精准的治疗方法

选择和用药指导。蛋白质基因组学已广泛应用

于人类肿瘤的分析，通过回顾整理近几年前人

的研究工作，总结蛋白质基因组学在精准肿瘤

学领域中有如下应用。 
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2.1  阐释肿瘤生物学过程 
在乳腺癌的研究中[33]，该研究利用蛋白质

基因组学方法，通过对 122 例原发乳腺癌治疗

前的肿瘤标本进行多组学分析，特别是对蛋白

质磷酸化和乙酰化等蛋白质翻译后化学修饰进

行了全面分析。磷酸蛋白质组学分析揭示了肿

瘤抑制因子丢失和靶向激酶之间的新关联。乙

酰蛋白质组分析强调了参与 DNA 损伤反应的

关键核蛋白的乙酰化，并揭示了细胞质、线粒

体乙酰化和代谢之间的相互作用。这发现蛋白

质基因组学能够更精准地分析乳腺癌的可靶向

蛋白质信号通路和生物学特征，突显了其对乳

腺癌临床研究的巨大潜力。 

在结肠癌的研究中[18]，通过对 95 个经基

因组注释的癌症基因组图谱  (TCGA) 结直肠

癌样本进行蛋白质组学表征，对候选驱动基因

进行了优先排序，筛选出了潜在的位于 20 号

染色体长臂的候选基因，包括肝细胞核因子 

(hepatocyte nuclear factor 4 alpha, HNF4A) 基

因、线粒体外膜转位酶  (translocase of outer 

mitochondrial membrane 34, TOMM34) 基因

和酪氨酸蛋白激酶 (SRC proto-oncogene, non- 

receptor tyrosine kinase, SRC) 基因。综合蛋白

质组学分析可以对人类癌症中的基因组异常进

行功能性解释，并为理解癌症生物学提供了新

的角度。 

2.2  检测生物标志物 
癌症标志物是指特异存在于恶性肿瘤细

胞，或因机体对肿瘤刺激而产生的物质，它能

反应肿瘤的发生、发展，并对治疗疗效起到监

视作用。在结肠癌的研究中[34]，研究人员采用

多组学的研究分析方法，全面剖析了结直肠癌

相关生物标志物，发现了基于基因组层面不能

检测到的新的生物标志物。他们的研究结果可

能为结肠癌相关研究提供新的研究思路。 

此外，在头颈部鳞状细胞癌 (head and neck 

squamous cell carcinomas, HNSCCs) 的研究

中 [26]，通过对 108 例人乳头瘤病毒  (human 

papilloma virus, HPV) 阴性 HNSCCs 患者和

66 个匹配的癌旁组织样本的蛋白质基因组谱分

析表明，符合美国食品药品监督管理局 (Food 

and Drug Administration, FDA) 标准的用于

HNSCC 治疗的研究药物可从候选的生物标志

物中进行选择。 

2.3  寻找治疗靶点 
目前，除了传统的外科化疗和放射治疗外，

还有另一种有效且方便的癌症治疗方法，即靶

向治疗。肿瘤基因组的表征能让人们了解到癌

症中的体细胞突变，以便选择合适的治疗方法。

但是，如前所述，癌症基因组与蛋白质组的相

关性较弱，仅凭基因组层面的分析不足以筛选

出有效的靶点。在胰腺导管腺癌的研究中[32]，

研究人员通过对胰腺癌及其正常癌旁组织进行

多组学分析研究，确定了潜在的胰腺导管腺癌

治疗靶点和早期诊断标志物。结果显示，多组

学分析能够更精确地筛选出癌症靶点。 

在子宫内膜癌 (uterine corpus endometrial 

carcinoma, UCEC) 的研究中[30]，对浆液性肿瘤

和子宫内膜样肿瘤的比较显示，在浆液性肿瘤

中肿瘤蛋白 p53 结合蛋白 1 (tumor protein p53 

binding protein 1, TP53BP1-S1763) 和检查点激

酶 2 (checkpoint kinase 2, CHEK2-S163) 磷酸化

水平升高，与更高的 DNA 损伤反应相关，这是

癌症治疗中一个有吸引力的靶点。 

2.4  助力癌症分型 
癌症是病理复杂的疾病。每一种亚型的特

征、最优治疗方式、预后等都不同。基于蛋白

质基因组学的疾病分子分型研究是目前肿瘤精

准医疗领域的热点。在乙型肝炎  (hepatitis B 

virus, HBV) 相关性肝癌的研究中[35]，研究人员
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通过对 159 例乙肝病毒阳性的肝癌和癌旁样本

进行多组学的研究分析，绘制出了目前全球最

大规模的全景式肝癌队列的蛋白质基因组学图

谱。研究发现，肝癌患者的蛋白质组数据整体

上可以分为 3 类亚型，它们分别是代谢驱动型、

微环境失调型和增殖驱动型。这 3 类亚型患者

的预后具有极其显著的差别，这将为肝癌的临

床预后判别以及肝癌的个性化治疗起到重要的

指导作用。 

在前列腺癌的研究中，Sinha 等[36]对 76 例

前列腺癌患者的肿瘤组织样本进行了基因组学、

表观基因组学、转录组学和蛋白质组学分析。蛋

白质组分析确定了 5 种蛋白质组亚型，它们在

很大程度上独立于先前报道的基因组亚型。 

2.5  助力免疫治疗 
癌症的治疗方法从化疗、靶向治疗逐渐转向

免疫疗法发展，癌症疫苗是免疫治疗的一大热门

方向。在结肠癌的研究中[34]，与结肠癌相关的

蛋白编码基因与已知的癌症基因几乎没有重叠，

这有助于开发个性化疫苗以及其他治疗方法。 

上述 UCEC 研究中[30]免疫景观的蛋白质基

因组学研究确定了 8 种复发性过度表达的癌-睾

丸抗原，并在 49%的肿瘤中发现了推定的新

抗原。具有高肿瘤突变负荷  (tumor mutation 

burden, TMB) 的 UCEC细胞已经发展出几种机

制来抑制抗原处理和呈递，这可能导致免疫逃

避。这些机制包括人类酪氨酸激酶蛋白 (janus 

kinase 1, JAK1) 和/或信号传导转录激活因子 1 

(signal transducer and activator of transcription 1, 

STAT1) 突 变 ， 以 及 抗 原 肽 转 运 蛋 白 1  

(transporter 1, TAP1)、转运蛋白 2 (transporter 2, 

TAP2) 和 TAP2 结合蛋白(TAP2 binding protein, 

TAP2BP) 的蛋白水平降低。 

免疫蛋白质基因组学分析显示 HNSCC 肿

瘤中存在广泛的免疫细胞浸润水平[26]。这些肿

瘤中多个免疫检查点蛋白的一致上调可能解释

了抗程序性死亡受体 1 (programmed death 1, 

PD1) 单一疗法的中等应答率 [37]，并为研究高

水平免疫细胞浸润肿瘤中的联合检查点阻断提

供了理论基础。 

除以上提及的癌症，在其他癌症中蛋白质

基因组视角的精准肿瘤学也发挥着重要作用 

(表 1)。在实践中，多组学的意义在于它可以从

不同维度更全面地探索复杂的癌症机制，为每

一位癌症病人提供更全面的分子层面的信息，

从而为癌症的诊断及治疗提供新思路、新方法。

综上所述，蛋白质基因组学在精准肿瘤学领域

能够在生物标志物、治疗靶点、癌症分型、疫

苗研发、临床试验、药物开发等方面促进发展。 

3  蛋白质基因组学相关项目 

此外，蛋白质基因组学的发展离不开数据的

积累，如今已经有许多储存数据的项目 (表 2)。

在癌症方面，美国国家癌症研究院  (National  

Cancer Institute, NCI) 支持的项目，如 TCGA

和 CPTAC，已经生成了大量数据集，积累了 PB

量级的数据。此外，在蛋白质组数据收集方面，

国际上成立了 ProteomeXchange 联盟[46]，目前

共有 6 个成员 (iProX[47]为国内成员)。接下来

将简单介绍几个相关的数据项目。 

3.1  TCGA 
TCGA成立于 2006年，并于 2010年扩展[48]，

它对 33 种癌症的肿瘤样本及其匹配的正常样本

进行了分子表征[49]，产生了可供癌症研究领域

继续挖掘的大量数据[50]。收集的数据类型包括

DNA 拷贝数阵列、DNA 甲基化、外显子组和全

基因组测序、mRNA 阵列、microRNA 测序和反

相蛋白质阵列，共计约 2.5 PB 的数据[51]。TCGA

对分子层面的表征为理解复杂的癌症机制铺平

了新的道路[49]。近年来，许多癌症相关的研究相 
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表 1  蛋白质基因组学在肿瘤中的运用相关部分论文 
Table 1  Papers related to the application of proteomics in tumors 

Cancer type Conceptual insights Year  References 

ALL  Identification of potential driver genes and/or pathway 2019 [38] 

Brain cancer Identification of potential driver genes and/or pathway 2021 [28] 

Identification of putative targets and biomarkers 2020 [39] 

 

Breast cancer 

Insights into mechanisms of drug resistance 2020 [40] 

Identification of potential driver genes and/or pathways 2016 [20] 

Identification of potential driver genes and/or pathway 

Refinement and extended characterization of cancer subtypes 

2020 [33] 

ccRCC Refinement and extended characterization of cancer subtypes 2019 [27] 

CRC Identification of putative targets and biomarkers 2019 [34] 

 Identification of potential driver genes and/or pathways 2014 [18] 

EnC Insights into mechanisms of immune evasion 2020 [30] 

Gastric cancer Identification of putative targets and biomarker 

Refinement and extended characterization of cancer subtypes 

2019 [41] 

HNSCC Insights into mechanisms of immune evasion and drug resistance 2021 [26] 

HCC Identification of potential biomarkers for patient selection 2019 [35] 

Lung cancer Refinement and extended characterization of cancer subtypes 

Insights into mechanisms of immune evasion 

Identification of putative targets and biomarkers 

2022 [42] 

Refinement and extended characterization of cancer subtypes 

Identification of putative targets and biomarkers 

2020 [43] 

Refinement and extended characterization of cancer subtypes 

Insights into mechanisms of immune evasion 

Identification of putative targets and biomarkers 

2021 [31] 

Identification of putative targets and biomarkers 2020 [44] 

OvC Identification of putative targets and biomarkers 2020 [45] 

Identification of potential driver genes and/or pathways 2016 [19] 

PDA 

 

Identification of putative targets and biomarker 

Refinement and extended characterization of cancer subtypes 

2021 [32] 

ALL: acute lymphoblastic leukaemia; ccRCC: clear cell renal cell carcinoma; CRC: colorectal cancer; EnC: endometrial 
carcinoma; HCC: hepatocellular carcinoma; HNSCC: head and neck squamous cell carcinoma; OvC: ovarian cancer; PDA: 
pancreatic ductal adenocarcinoma. 
 

表 2  与蛋白质基因组相关的数据项目信息 
Table 2  Data item information related to proteogenomics 

Projects Responsible agency URL 

The cancer genome atlas (TCGA) National Cancer Institute 

National Human Genome Research Institute 

https://www.cancer.gov/about-nci/organiza

tion/ccg/research/structural-genomics/tcga 

Therapeutically applicable research  

to generate effective treatments  

(TARGET)  

NCI Office of Cancer Genomics https://ocg.cancer.gov/programs/target 

Clinical proteomic tumor analysis  

consortium (CPTAC) 

NCI Office of Cancer Clinical Proteomics  

Research 

https://proteomics.cancer.gov/programs/ 

cptac 

Genomic data commons (GDC) NCI Center for Cancer Genomics https://portal.gdc.cancer.gov 

Proteomic data commons (PDC) NCI Center for Cancer Genomics https://pdc.cancer.gov 

iProX National Center for Protein Sciences  

(Beijing) 

https://www.iprox.org 

NODE (national omics data encyclopedia) Shanghai Institute of Nutrition and Health https://biosino.org/ 
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继利用 TCGA 数据库进行数据再挖掘以发现新

的癌症分子机制以及生物标志物[52-53]。此外，

它还通过分子将肿瘤进行分型，从而改变了诊

断思路，使患者的治疗比以前更加精确。这些

变化可能为开发成功概率更高的临床试验提供

新思路。 

3.2  CPTAC 
CPTAC 于 2006 年由美国食品药品监督管

理局 (Food and Drug Administration, FDA) 和

美国临床化学协会  (American Association for 

Clinical Chemistry, AACC) 合作启动[18-20]，它

的目标是在蛋白质水平上分析癌症，将基因型

与蛋白质型联系起来，目的是了解癌症表型的

基础。CPTAC 第一阶段包括技术质量保证研

究 [54]。作为对 TCGA 研究的补充，CPTAC

第二阶段包括对 TCGA 乳腺、卵巢和结直肠样

本进行基于质谱的蛋白质组分析[18-20]。CPTAC

第三阶段是对从其他癌症类型中收集的组织

进行蛋白质基因组分析[27,55]。此外，为了支持

精准肿瘤学，CPTAC 第三阶段已经建立了蛋

白质基因组翻译研究中心，该中心将研究癌症

治疗对单个肿瘤样本的疗效，以生成预测模

型。CPTAC 目前总共有约 26 TB 的数据，在

CPTACIII 完成后，这一数字预计将增加 4 倍，

达到约 66 TB 的数据。CPTAC 关于结直肠癌、

乳腺癌和卵巢癌的 3 份报告为癌症研究界提供

了宝贵资源，通过指出这些癌症的哪些基因组

和转录组特征在蛋白质水平上被检测到，以及

通过提供翻译后修饰  (特别是磷酸化和乙酰

化) 与 DNA 修复相关的蛋白质功能活性的实

质性影响的新见解，为癌症的发病机制探索带

来了新的突破 [56]。CPTAC 开创性地利用蛋白

质基因组学对肿瘤进行临床表征，结合多种组

学方法可以更全面地理解癌症并可能带来新

的治疗方法。 

4  面对的困难与展望 

蛋白质基因组研究在精准医学计划[57]中发

挥了重要的作用，已经逐步加大了识别和理解

癌症的能力。蛋白质基因组学弥补了临床采用

单一组学的传统方法的局限，但它也面临着一

些挑战。为了更好地诠释和理解癌症机制，有

必要克服这些挑战。 

4.1  数据质量参差不齐 
蛋白质基因组学的一个主要挑战是在公共

领域缺乏足够数量的优质蛋白质组数据，部分原

因是早期蛋白质组学界普遍存在的“数据囤积”

心态。此外，质谱仪的更新换代以及实验流程的

不同，导致产出数据的深度以及精度都不同。不

同年代、不同团队或者不同技术平台产出质谱数

据的质量可能相差甚远。目前，蛋白质组学领域

的数据共享已明显转向更加开放[58]。因此，越

来越多的蛋白质组数据集可以在公共数据库[59]

中获得。这意味着蛋白质基因组组学的瓶颈已

经从数据积累转向海量数据的分析处理。 

4.2  数据分析存在挑战 
数据的井喷式发展带来了数据分析的挑

战。低丰度肽的难以检测是蛋白质组数据分析

瓶颈的一部分。低丰度肽的难以检测主要有以

下两个原因：(1) 蛋白质丰度的大动态范围和

缺乏对所有母体离子的选择[60]。(2) 通常存在

一个明确的 mRNA 丰度阈值，低于该阈值，

无法识别肽 [61]。但随着数据独立采集  (data 

independent acquisition, DIA) 技术[62]的发展，

使低丰度肽段的检测成为可能。 

将蛋白质组学数据与其他类型的基因组学

或代谢组学数据整合起来也是数据分析瓶颈的

一部分。这种整合对于理解癌细胞的表型以及开

发多模式生物标记物具有重大意义。数据分析困

难就将挑战转移到对生物信息学工具的需求上。 
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4.3  生物信息学工具需求巨大 
随着基于下一代测序技术和质谱技术的蛋

白质基因组学数据集的规模和复杂性的增加，

迫切需要高效且易于使用的工具来进行生物信

息学分析。在蛋白质基因组工作流程中，原始

核苷酸数据必须与现有的基因注释进行比对，

并翻译成多肽序列。蛋白质组学数据集还需要

复杂的工作流程，包括数据库搜索和统计结果

的正确解释。如今已经开发了一些工具来帮助

蛋白质基因组数据库的构建[63-64]和基因组上肽

的可视化或与基因模型的对比[65-66]。目前需要

不断努力来开发用于分析基于蛋白质基因组学

方法的生物信息学工具。常见的联合分析以及

可视化工具如表 3 所示。在未来，笔者认为，

基因组测序项目将从一开始就包括蛋白质组学

分析，从而基于蛋白质组学数据对蛋白质编码

基因进行注释。 

5  总结 

本文中，我们从蛋白质基因组学的全新视

角围绕精准肿瘤学进行了详细阐述。通过对基

因组学以及蛋白质组学的回顾，我们讨论总结

了单一基因组学的局限性并对蛋白质基因组学

进行了展望。笔者认为，想要进一步了解癌症复

杂的发病机制就必须将基因组学和蛋白质组学

联合起来分析，这样才能够更好地与临床结合起

来，帮助癌症的诊断以及治疗。随着公共数据库

的不断完善，蛋白质基因组发展迅猛。毫无疑问，

基因组学和蛋白质组学之间的协同关系将继续

发展，并将成为未来几十年人类癌症完整表征的

关键。总之，各种迹象表明，蛋白质基因组学将

会大大推动精准肿瘤领域的发展。 

 
表 3  常见的联合分析以及可视化工具 
Table 3  Common tools for association discovery and visualization 

Projects Introduction References 

LinkedOmics Interactive visualization and analysis of multi-omics data from TCGA and  

CPTAC within and across cancer types 

[67] 

multiOmicsviz Visualizing the effect of one omics data type on other omics data along the chromosome [18] 

iProFun Characterization of functional consequences of copy number alterations (CNAs) and  

methylation alterations in tumors 

[68] 

NetsaM Network seriation and modularization [69] 

tsNet A statistical model for cell type-specific inference based on bulk tumor profiling data [70] 

Perseus Bioinformatics platform for integrative analysis of proteomic data [71-72] 
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