
前列腺癌是仅次于肺癌的全球男性易患癌症中的 第二大癌症。全球新增男性癌症人数的13.5%为前列

腺癌，前列腺癌死亡率占男性因癌症死亡总人数的

6.7%［1］。目前，在美洲、北欧、西欧、澳大利亚、新西兰和

撒哈拉以南的非洲大部分地区，前列腺癌成为当地男性

最易患的癌症。尽管前列腺癌在部分西方国家死亡率

逐渐下降，但是在世界其他大部分地方其死亡率逐渐上

升，这归因于医疗水平的差距。现如今，前列腺癌的发病

机制仍然不明确，许多因素可能导致前列腺癌的发生。

硒对于哺乳动物来说是一种必须微量元素，以硒代

半胱氨酸（Sec）的形式在人体内存在。有关硒预防前列腺

EEFSEC knockdown inhibits proliferation, migration and invasion of prostate cancer
cells in vitro
XU Binbing1, HAO Jinglan1, XIE Qianwen1, SA Naer1, WANG Shiyu1, DU Xiaowen1, LU Haicheng1, GAO Ping1, SHI Guangyao2, DONG
Xiaoming1

1College of Life Sciences, Shaanxi Normal University, Xian 710119, China; 2Department of Urology, Chengwu Hospital Affiliated to
Shandong First Medical University, Heze 274200, China

摘要：目的 探讨硒代半胱氨酸 tRNA特异性真核延伸因子（EEFSEC）对人前列腺癌细胞增殖、迁移和侵袭的影响。方法 采用

qRT-PCR法检测人正常前列腺细胞系RWPE1和人前列腺癌细胞系22Rv1、LNcap、Vcap、PC-3细胞中EEFSEC mRNA的表达；

收集前列腺癌患者的癌组织和癌旁组织，采用Western blot法检测前列腺癌组织中EEFSEC的蛋白表达情况。慢病毒感染

22Rv1 细胞，Western blot检测敲低效率；XTT实验检测各组细胞的增殖能力；划痕实验和Transwell实验用来检测细胞迁移能

力；Transwell试验检测细胞侵袭能力；流式细胞术检测细胞周期；qRT-PCR检测敲低EEFSEC后周期相关基因的mRNA水平的

变化。结果与对照组相比，EEFSEC在前列腺癌中高表达（P<0.05）；且EEFSEC高表达导致前列腺癌患者不良预后；感染敲低

EEFSEC的慢病毒后，可明显降低22Rv1细胞中EEFSEC的蛋白表达水平；与对照组相比，敲低EEFSEC可显著抑制22Rv1细胞

的增殖（P<0.001），迁移（P<0.001）和侵袭能力（P<0.001）；敲低EEFSEC细胞周期主要阻滞在G0/G1期，qRT-PCR实验显示敲低

EEFSEC可明显下调C-myc和CCNB1的表达，上调p15的表达。结论 敲低EEFSEC可能通过降低C-myc表达来抑制前列腺癌

细胞22Rv1的增殖、迁移和侵袭能力。
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Abstract: Objective To investigate the role of selenocysteine-tRNA specific eukaryotic elongation factor (EEFSEC) in regulating
the proliferation, migration, and invasion of human prostate cancer 22Rv1 cells. Methods We detected EEFSEC mRNA
expression levels in human normal prostate cell line RWPE1 and human prostate cancer cell lines 22Rv1, LNCaP, Vcap and
PC-3 using qRT-PCR and EEFSEC protein expression in surgical specimens of prostate cancer and adjacent tissues using
Western blotting. 22Rv1 cells were infected with a lentiviral vector carrying EEFSEC shRNA or a control lentivirus and the
interference efficiency was determined using Western blotting. XTT assay was used to assess the changes in the viability of the
infected cells, and Transwell chamber assay was used to examine the changes in cell migration and invasion. The effect of
EEFSEC knockdown on cell cycle progression was determined with flow cytometry and by detecting the expressions of cell
cycle proteins using qRT-PCR. Results EEFSEC was significantly upregulated in prostate cancer cells (P<0.05), and a high
expression of EEFSEC was associated with a poor prognosis of the patients with prostate cancer. In 22Rv1 cells, EEFSEC
knockdown significantly suppressed the proliferation (P<0.001), migration (P<0.001) and invasion (P<0.001) of the cells,
resulted in cell cycle arrest in G0/G1 phase, obviously inhibited the expression of C-myc and CCNB1, and significantly
increased the expression of p15. Conclusion EEFSEC knockdown can inhibit the proliferation, migration, and invasion of
prostate cancer cells in vitro possibly by down-regulating the expression of C-myc.
Keywords: prostate cancer; EEFSEC; proliferation; migration; invasion
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癌的综述指出，补充硒能够降低前列腺癌的发生风险［2］。

研究发现脚趾甲里硒水平与晚期前列腺癌风险的显著

降低相关［3］。适量补充硒可以预防某些癌症，但是硒的

过度摄入可能会促进肿瘤的发生，硒与肿瘤的关系表现

为 U 型分布［4］。通过对前列腺癌患者进行基因型分析

发现硒相关转运蛋白发生突变会影响发生前列腺癌的

概率［5］。硒代半胱氨酸的翻译是由UGA密码子来介

导。UGA通常作为终止密码子来行使其功能，因此硒

蛋白的翻译需要硒代半胱氨酸插入序列（SECIS）与

UGA引导翻译。该引导过程由丝氨酸（Ser）与Sec特异

性 tRNA结合形成Ser-tRNASec启动翻译，在硒代半胱

氨酸 tRNA特异性真核延伸因子（EEFSEC）的介导下向

核糖体传递，参与硒蛋白的合成［6］。

人EEFSEC由四个结构域（D1-D4）组成一个似圣

杯的结构，结构域D1-D3形成类似于一般翻译延伸因子

Tu（EF-Tu）的杯子。结构域D4是杯子的基部，在许多

与核酸相互作用的蛋白质中被发现。由两条β-链组成

的连接区代表连接杯和脚的圣杯茎。EF-Tu样结构域

带有GTPase位点和Sec结合口袋［7］。人类的EEFSEC

基因定位于第3号染色体。EEFSEC蛋白由596个氨基

酸残基组成。EEFSEC具有核定位信号序列，其编码的蛋

白可定位到细胞核中，并在胞浆胞核之间进行穿梭［8］。

通过基因组研究发现，EEFSEC 与早产风险相关［9］。

EEFSEC作为真核延伸因子的一员，其在前列腺癌中的

作用，至今还未见报道。

本研究通过构建敲低EEFSEC的前列腺癌细胞稳

定株、XTT、Transwell 等方法来研究EFFSEC在前列腺

癌中的功能，为探究前列腺癌的发病机制奠定基础。

1 材料和方法

1.1 细胞和主要试剂

实验细胞系 22Rv1、LNcap、PC-3、293T、RWPE1、

Vcap（ATCC）；RPMI 1640 基 础 培 养 基（Lot No.

RNBJ9906）（Sigama）；F-12 Kaighn′s Modification培养基

（HyClone）；SYBR Select Master Mix和Lipofectamine

2000转染试剂、DMEM高糖培养基、SFM培养基、胎牛

血清、HRP标记的山羊抗兔IgG、ECL化学发光液、PCR

产物回收试剂盒（Lot No.00912090）和逆转录相关试剂

（Lot No.4368814）（ThermoFisher Scientific）；XTT 实

验试剂盒（Roche）；Western blot 所用一抗 EFFSEC、

GAPDH 和 HRP 标记的山羊抗鼠 IgG（Abclonal）；

Transwell 小 室（Corning）；RNA 纯 化 取 试 剂 盒

（TIANGEN）；病毒衣壳质粒 pMD2.G、psPAX2和慢病

毒载体 PLKO.1（Addgene）；慢病毒寡核苷酸序列

EEFSEC shRNA1和EEFSEC shRNA2由上海生工生

物工程股份有限公司合成，EEFSEC shRNA1 正义链为

CCGGCGGCAAGTTCAAGATCCATCTCGAGATGT

GGATCTTGAACTTGCCGTTTTTTG，EEFSEC shRNA1

的 反 义 链 为 CAAAAAACGGCAAGTTCAAGATC

CACATCTCGAGATGTGGATCTTGAACTGCCGCC

GG。EEFSEC shRNA2 的正义链为 CCGGCAGATT

TCCATCCCAACGAGACTCGAGTCTCGTTGGGAT

GGAAATCTGTTTTTTG，EEFSEC shRNA2的反义链

为 CAAAAAACAGATTTCCATCCCAACGAGACTC

GAGTCTCGTTGGGATGGAAATCTGCCGG。

1.2 标本来源

山东第一医科大学附属成武医院收集癌旁组织及

前列腺癌组织，所有患者手术前均没有接受过靶向治

疗、内分泌等治疗或放化疗。所有患者均签署知情同

意书，实验方案由山东第一医科大学附属成武医院伦

理委员会审核批准，伦理编号（2021-030）。所有样本

离体后迅速放入液氮中保存，用于后续检测EEFSEC

的表达。

1.3 细胞培养

22Rv1细胞和LNcap细胞使用RPMI 1640培养基，

PC-3细胞使用F-12K培养基，RWPE1 细胞使用SFM培

养基，Vcap细胞和293T细胞使用DMEM 培养基，所有

培养基添加1%青链霉素，所有细胞均置于37 ℃、5%

CO2条件下常规培养。每隔3~4 d用胰酶消化传代1次，

利用对数生长期的细胞进行后续实验。

1.4 shRNA设计与合成

从 NCBI 中检索人的 EEFSEC 基因序列（NM_

021937.5），将序列号输入在线软件BLOCK-iTTM RNAi

Designer（https//rnaidesigner.thermofisher.com/rnaiexress/

Design.do）寻找靶点。

1.5 慢病毒制备

将293T细胞用胰酶消化3 min，然后重悬细胞，将

其接种至六孔板，在细胞培养箱中培养24 h。然后利用

脂 质 体 Lipofectamine 2000 将 构 建 好 的 EEFSEC

shRNA1、EEFSEC shRNA2、包膜质粒pMD2.G和包装

质粒 psPAX2共转染细胞，24 h后更换成正常的含有

10%血清的低糖DMEM培养基。转染48 h后收集含慢

病毒的培养基3次，每次间隔24 h。病毒经0.45 μm的

滤膜过滤后分装并冻存至-80℃。

1.6 干涉EEFSEC的22Rv1稳定株的构建

22Rv1细胞经胰酶消化3 min，然后重悬细胞，将其

接种至六孔板，在细胞培养箱中培养24 h。弃除培养

基，然后加入500 μL 新鲜的RPMI 1640完全培养基，每

孔分别加入 500 μL的EEFSEC干涉慢病毒（EEFSEC

shRNA）以及对照组慢病毒（Control shRNA）原液，再加

入3 μL的4 mg/mL的聚凝胺，在细胞培养箱孵育2 h

后，各孔再补充1 mL新鲜的RMPI 1640培养基。感染
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24 h后将细胞进行换液。22Rv1细胞感染干涉病毒48

h后用1 μg/mL的嘌呤霉素对其进行筛选，连续筛选3

d，当阴性对照细胞全部死亡后，成功构建干涉EEFSEC

的22Rv1细胞稳定株。

1.7 XTT实验

将敲低EEFSEC及对照组的22Rv1细胞株分别接

种至96孔板（2×103/孔）中，每一组均设置5个重复孔。

将细胞置于37 ℃、5% CO2条件下分别培养0、2、4、6 d，

每孔加入10 μL XTT混合溶液，随后放置培养箱培养

12 h，最后使用超微量分光光度计检测在450 nm波长

下每孔细胞的光密度值A450 nm。

1.8 划痕实验

将敲低EEFSEC及对照组的22Rv1细胞株分别接

种至24孔板（1×105/孔）中，每组均设置3个重复孔，培养

细胞使其汇合度接近100%，用小枪头在24孔板内画1

条均匀的直线，PBS清洗掉悬浮的细胞，补充完全培养

基。将细胞置于37 ℃、5% CO2条件下培养，分别于0、

48 h在同一位置用倒置显微镜观察拍照，计算相对划痕

愈合率，相对划痕愈合率=实验组（0 h划痕面积-48 h划

痕面积）/对照组（0 h划痕面积-48 h划痕面积）。

1.9 Transwell小室实验

Transwell小室实验包含迁移和侵袭两种实验，迁

移实验把处理好的细胞悬液直接转移至小室上层；侵袭

实验需在小室的上层先加入100 μL的基质胶，待其凝

固，并进行后续实验。利用胰酶将对照组和干涉组细胞

进行消化，不含血清培养基重悬细胞，在不含或包含基

质胶小室上层分别添加105和2×105细胞，下室均加入

700 μL的完全培养基。迁移实验24 h后取出小室，侵袭

实验 48 h后取出小室，利用PBS冲洗 2次洗去杂质，

3.7%多聚甲醛固定，吉姆萨染色，并用PBS清洗，随后

用棉签将各小室的上层细胞小心擦拭掉，最后在显微镜

下进行拍照并计数。

1.10 实时荧光定量PCR（qRT-PCR）

使用 RNA 纯化试剂盒（TIANGEN）分别提取

22Rv1、LNcap、PC-3、RWPE1、Vcap、Control shRNA

组、EEFSEC shRNA1和EEFSEC shRNA2组的RNA，

取2 μg 总RNA逆转录为cDNA，利用qRT-PCR方法检

测 EEFSEC 的 RNA 表达水平，以β-actin 作为内参。

qRT-PCR 引物均上海生工生物工程股份有限公司合

成。qRT-PCR引物序列见表1。

1.11 Western blot

提取前列腺癌组织和不同细胞系总蛋白，检测蛋白

浓度进行SDS-PAGE电泳、蛋白质转印、封闭、一抗4 ℃
孵育过夜、洗膜、二抗孵育、洗膜、暗室显影。一抗

EEFSEC（1∶500）、GAPDH（1∶4000）、二抗IgG（1∶5000）

进行配制。

1.12 细胞周期检测

收集对数生长期的细胞制备成细胞悬液接种至6

孔板中，细胞培养箱培养48 h，用胰酶消化离心，收集全

部细胞，用4 ℃预冷PBS洗涤细胞，并用70%酒精对细

胞进行固定并4 ℃过夜。细胞离心去上清，PBS重悬细

胞，细胞悬液加入RNase和PI染色孵育30 min。300 目

尼龙膜过滤，流式细胞仪上机检测。

1.13 统计学分析

每组实验独立重复3次，用GraphPad Prism8.0软

件对实验结果进行统计学分析。数据来自人类癌症转移

数据库（HCMDB）和高通量基因表达数据库（GEO）。

组间比较采用t检验，以P<0.05为差异具有统计学意义。

2 结果

2.1 EEFSEC在前列腺癌组织中的表达

实时定量PCR结果显示，与正常人的前列腺上皮

细胞系RWPE1相比，前列腺癌细胞系22Rv1、LNcap、

Vcap、PC-3 中 EEFSEC 表达水平明显上调（P<0.05，

图 1A）。通过HCMDB查询得知，与正常对照组相比，

EEFSEC在前列腺癌组织中显著高表达（P<0.001，图

1B）。通过分析GEO数据库中前列腺癌转移数据的数

据集GSE35988和GSE21032得知，前列腺癌转移组织

和局限性前列腺癌中EEFSEC的mRNA表达水平差异

有统计学意义（P<0.01，图1C、D）。

2.2 EEFSEC在病人样本中的蛋白表达情况

Western blot 实验结果显示，与癌旁组织相比，

EEFSEC在前列腺癌组织中的蛋白表达明显增加（图2）。

表1 qRT-PCR引物序列
Tab.1 Sequences of qRT-PCR primer

Name of primer

β-actin-RT-F

β-actin-RT-R

EEFSEC-RT-F

EEFSEC-RT-R

p15-RT-F

p15-RT-R

p53-RT-F

p53-RT-R

CCNB1-RT-F

CCNB1-RT-R

CCND1-RT-F

CCND1-RT-R

CDKN1A-RT-F

CDKN1A-RT-R

C-myc-RT-F

C-myc-RT-R

Sequences (5′ to 3′)

AGAAAATCTGGCACCACACC

AGAGGCGTACAGGGATAGCA

CATCCCAACGAFACCCCT

GGAAACATCTGCATGGACTTCA

GGGACTAGTGGAGAAGGTGC

CCATCATCATGACCTGGATCG

ACCTATGGAAACTACTTCCTGAAA

GGAGCTTCATCTGGACCTGG

AATAAGGCGAAGATCAACATGGC

TTTGTTACCAATGTCCCCAAGAG

CAATGACCCCGCACGATTTC

CATGGAGGGCGGATTGGAA

AAACGGCGGCAGACCAGC

GCTTCCTGTGGGCGGATTAG

GTCAAGAGGCGAACACACAAC

TTGGACGACAGGATGTATGC
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2.3 EEFSEC高表达导致前列腺癌患者不良预后

基于 TCGA 数据库，在 GEPIA2 网站分析显示

EEFSEC高表达导致了前列腺癌患者无病生存期有所

降低（P=0.55，图3）。

2.4 干涉EEFSEC稳定株的构建

Western blot 实验结果显示，与Control shRNA组

相比，干涉EEFSEC的22Rv1细胞EEFSEC表达量下降

（P<0.01，图4）。

2.5 干涉EEFSEC影响前列腺癌细胞22Rv1的增殖

XTT实验结果显示，与Control shRNA 组相比，干

涉 EEFSEC 明显抑制 22Rv1 细胞的增殖，Control

shRNA组与EEFSEC shRNA1组和EEFSEC shRNA2

组增殖能力差异有统计学意义（P<0.001，图5）。

2.6 干涉EEFSEC影响前列腺癌细胞22Rv1的迁移

划痕实验显示，干涉EEFSEC表达后，与Control

shRNA组相比，EEFSEC shRNA1组和EEFSEC shRNA2

组的 22Rv1 细胞的迁移距离低于对照组（P<0.05，

图 6A、B）。Transwell迁移实验中，与Control shRNA组相

比，EEFSEC shRNA1 组和 EEFSEC shRNA2 组的

22Rv1细胞穿膜细胞数明显减少（图6C），两组间进行比

较发现差异有统计学意义（P<0.001，图6D）。

2.7 干涉EEFSEC影响前列腺癌细胞22Rv1的侵袭

Transwell侵袭实验显示，与Control shRNA组相

比，EEFSEC shRNA1 组和 EEFSEC shRNA2 组的

22Rv1细胞穿膜细胞数明显减少（图7A），两组间进行

比较发现差异存在统计学差异（P<0.001，图7B）。

2.8 干涉EEFSEC影响前列腺癌细胞22Rv1的周期

细胞周期实验显示，与 Control shRNA 组相比，

EEFSEC shRNA组的细胞被阻滞于G0/G1期（图8A），两

组间进行比较发现存在显著的统计学差异（P<0.01，

图8B）。另外对细胞周期蛋白进行mRNA表达水平进
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图2 EEFSEC在前列腺癌（P）和癌旁组织（C）中的蛋白
表达情况
Fig.2 Protein expression of EEFSEC in prostate cancer
(C) and adjacent tissues (P).
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图4 EEFSEC在22Rv1细胞中干涉成功
Fig.4 EEFSEC is successfully knocked down in 22Rv1 cells. A: EEFSEC knockdown results
in significantly reduced expression of EEFSEC in 22Rv1 cells; B: Relative expression of
EEFSEC protein. **P<0.01, ***P<0.001 vs control shRNA.
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真核生物的延伸因子，并在翻译过程中发挥作用［11］。真

核生物延伸因子1-α（EEF1A）和真核生物延伸因子1-β

（EEF1B）的复合物一起构成EEF1复合物。

EEF1A 是G蛋白家族的一个成员，也是构成真核

生物延伸因子的四个亚单位之一［12, 13］。目前已知有两

个 EEF1A 亚型在人类中表达，分别是 EEF1A1 和

EEF1A2［14］。这两个亚型在体外翻译延伸活性相似，但

它们对 GDP 和 GTP 的结合亲和力存在差异［14］。

Sandbaken等［15］发现EEF1A1的突变直接影响了酿酒

酵母中氨基酸的错掺和氨基酸错读的频率。Scaggiante

等［16］发现EEF1A2可能是前列腺细胞转化的标记或癌症

进展的标志。其它研究报道发现EEF1A2与乳腺癌［17, 18］、

卵巢癌［19, 20］、肝癌［21, 22］和胰腺癌［23, 24］的发生发展具有紧密

的联系。

EEFSEC属于真核生物延伸因子家族的一员，其在

肿瘤细胞中的作用至今未见报道。我们利用实时定量

PCR方法发现，与人的正常前列腺上皮细胞系RWPE1

相比，EEFSEC 的 mRNA 在前列腺癌细胞系 22Rv1、

LNcap、Vcap、PC-3中水平明显上调。通过HCMDB查

询得知，与正常对照组相比，EEFSEC在前列腺癌组织
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图5 XTT实验检测EEFSEC基因敲低对22Rv1细胞增殖的
影响
Fig.5 Effect of EEFSEC knockdown on proliferation of 22Rv1
cells assessed using XTT assay; ***P<0.001 vs control shRNA.
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图3 EEFSEC高表达导致前列腺癌患者预后不良
Fig.3 High expression of EEFSEC is associated with a
poor prognosis in patients with prostate cancer.

行检测，发现敲低 EEFSEC 显著上调 p15，显著下调

CCNB1和C-myc（P<0.05，图8C）。

3 讨论

前列腺癌作为最常见的男性生殖系统恶性肿瘤，严

重地影响男性的生命健康。前列腺癌治疗虽然取得了

一定的进展，但前列腺癌的治疗仍然是一个重要的医学

问题，其中包括对良性疾病的过度治疗和对转移性前列

腺癌的治疗方法不足［10］。许多因素会影响前列腺癌的

发生，其中种族和遗传因素是重要原因［1］。因此对前列

腺癌的发生、发展以及转移机制研究至关重要。

延伸因子（EF）是在mRNA翻译过程中，可促进多

肽链延伸的蛋白质因子。研究表明真核生物延伸因子1

（EEF1）和真核生物延伸因子2（EEF2）两者共同构成了
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图6 划痕和Transwell实验检测EEFSEC基因敲低对22Rv1细胞迁移能力的影响
Fig.6 Effect of EEFSEC knockdown on migration ability of 22Rv1 cells. A: Wound healing assay; B:
Relative migration rate; *P<0.05 vs control shRNA; C: Transwell assay (Original magnification: ×200);
D: Migrated cells. ***P<0.001 vs control shRNA.
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中显著高表达（P<0.001）。通过分析GEO数据库中前

列腺癌转移数据的数据集GSE35988和GSE21032得

知，EEFSEC的mRNA表达水平在前列腺癌转移组织和

局限性前列腺癌中存在显著差异（P<0.01）。随后我们

收集了 4 例前列腺癌患者的前列腺癌及癌旁组织，

Western blot结果显示，与癌旁组织相比，EEFSEC在前
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BA

图7 Transwell实验检测EEFSEC基因敲低对22Rv1细胞侵袭能力的影响
Fig.7 Effect of EEFSEC gene silencing on invasion ability of 22Rv1 cells. A: Transwell assay (×200); B: Migrated cells.
***P<0.001 vs control shRNA.
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图8 EEFSEC基因敲低对22Rv1细胞周期的影响
Fig.8 Effect of EEFSEC gene silencing on cell cycle of 22Rv1 cells. A: Flow cytometry; B: Proportion of cells in each
phase determined by flow cytometry; **P<0.01, ***P<0.001 vs control shRNA; C: The mRNA expression of cell cycle
related genes detected by qRT-PCR. *P<0.05, **P<0.01 vs control shRNA.
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列腺癌组织中的蛋白水平明显增加。以上结果提示，

EEFSEC在前列腺癌中发挥一定的作用。随后利用慢

病毒感染的方式干涉前列腺癌细胞系 22Rv1 中

EEFSEC的表达，利用抗生素筛选出敲低EEFSEC稳定

细胞株。并通过Western blot验证EEFSEC在蛋白水平

的干涉效果。利用XTT实验、划痕实验和Transwell实

验发现干涉 EEFSEC的22Rv1细胞的增殖、迁移和侵

袭能力均受到明显抑制。

C-myc基因位于人类8q24染色体上，并编码C-myc

蛋白，其作为转录因子在调控许多细胞行为中起着关键

作用［25］。C-myc在许多肿瘤样本中高表达［26］，C-myc的

扩增可作为前列腺癌发生发展的潜在标志物［27］。C-myc

的异常表达与病人前列腺肿瘤发展和死亡率显著相关；

C-myc拷贝数的增加还与病人的预后不良相关［28］。在

小鼠前列腺和正常人前列腺上皮细胞中过表达C-myc

会导致前列腺癌发生转化，并具有侵袭性表型［29］。以上

研究表明C-myc的过表达会导致前列腺癌细胞的恶

化。研究报道，C-myc在癌症中可调控许多细胞周期蛋

白的表达，例如 p15［30］、CDKN1A［31］、CCNB1［32］。

Taewan Kim等人发现在前列腺癌中，敲低C-myc的靶

向基因MYCLo-1后发现前列腺癌细胞增殖变慢，p15

表达增加，使细胞积累在G0/G1期［30］。有报道发现在

DU-145和PC-3中敲低C-myc明显降低CCNB1的表

达，同时阻断C-myc的转录共激活剂，使细胞阻滞在G0/

G1 期，更加验证了本实验结论［33］。通过qRT-PCR实验

发现，在干涉EEFSEC的22Rv1细胞系的C-myc的表达

显著下降，提示EEFSEC可能通过调节的C-myc表达，

进而影响p15和CCNB1的表达，使细胞阻滞在G0/G1

期，从而抑制22Rv1细胞的增殖、迁移和侵袭能力，而

EEFSEC如何调控C-myc的表达仍需进一步研究。

综上所述，本研究发现EEFSEC在前列腺癌中高表

达，干涉22Rv1细胞EEFSEC可下调C-myc的表达，进

而调节细胞周期相关基因的表达，从而影响前列腺癌细

胞22Rv1的增殖、迁移和侵袭。本研究探索了前列腺癌

的发病机制并为后续前列腺癌的治疗提供了基础。
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