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中华医学科技奖形式审查结果公布
	年份
	2018

	推荐奖种
	医学科学技术奖

	项目名称
	癌症个性化遗传分子图谱重构及早期风险预警平台研究

	推荐单位
	推荐单位：哈尔滨医科大学
推荐意见：                                                                  
癌症已经成为严重危害人类生命健康的一类重大疾病。利用癌症生物医学大数据资源构建癌症个性化遗传分子图谱，对于探索癌症发病机理、发现癌症诊断与预后标记、发现药靶及药物作用通路具有重要意义。本研究利用癌症生物医学大数据资源完成了癌症个性化遗传分子图谱的重构，并基于遗传谱、转录谱等多组学数据开发了癌症精准诊断和治疗的新方法，构建了癌症早期风险预警平台，对预测癌症患病风险，提高诊断及预后预测准确率，实施个性化医疗等具有重大研究价值和社会效益。李霞教授课题组长期从事癌症相关的生物信息学研究，主持国家863计划、973计划和国家自然科学基金项目等国家级重大科研项目30余项，发表SCI论文200余篇。本项目研究成果以论文形式发表在《Nucleic Acids Research》等国内外著名生命科学学术刊物上，发表代表性SCI论文20篇，其中影响因子>10 的SCI 论文4 篇，累计影响因子超过150，1 篇论文被评为ESI 高被引论文，Google Scholar 总引用次数为387 次，Web of Science数据库中SCI总引用次数为259 次，本项目研究成果获得软件著作权一项，开发的生物信息学在线平台在线平台得到超过60 个国家的1万余次访问，培养了大批生物信息学人才。该项目按照要求进行了公示，且公示结果无异议，特推荐该项目申报。

	项目简介
	癌症已经成为严重危害人类生命健康、制约社会经济发展的一类重大疾病。中国的癌症发病率和死亡率一直居高不下，是当前中国的一个主要公共卫生问题。癌症患者存在巨大的个体化差异，构建癌症个性化遗传分子图谱并开发早期风险预警平台一直是生物医学界研究的重大挑战。随着新一代测序等新兴技术的快速发展，研究人员发现一类长度超过200个碱基的长链非编码RNA (long noncoding RNA, lncRNA)上的单核苷酸多态性 (single-nucleotide polymorphism, SNP)与癌症的发生发展密切相关。当SNP发生在lncRNA区域时（lncSNPs），它们会通过新的机制导致癌症的发生发展。因此，系统识别lncSNPs与癌症发生发展之间的潜在关联，从非编码RNA的视角构建癌症个性化遗传分子图谱可以为肿瘤机制研究和治疗提供理论和应用参考。此外，通过开发癌症早期风险预警平台，对开辟新的肿瘤精准治疗方法和开发新的药物靶点等都具有重要的理论意义和应用价值。本项目在国家973计划、国家863计划和国家自然科学基金等项目的资助下，利用癌症生物医学大数据资源完成了癌症个性化遗传分子图谱的重构，基于遗传谱、转录谱等多组学数据开发了癌症精准诊断和治疗的新方法，并构建了癌症早期风险预警平台，完成的工作主要包括：1）建立了癌症大数据资源库和遗传分子图谱数据库；2）开发了检测癌症患者风险lncSNPs的早期风险预警平台；3）开发了基于多组学数据和甲基化重注释的癌症风险标记物识别算法；4）挖掘和探索可作为癌症治疗靶点的非编码RNA调控风险通路。本项目主要围绕着系统识别肿瘤风险lncRNA多态（lncSNPs）的预期目标开展研究工作，系统整合了lncRNA相关数据和癌症功能组学大数据资源，开发了多个癌症风险lncSNPs相关的生物信息学分析平台和在线数据库，包括Lnc2Cancer数据库、LincSNP 2.0数据库和miRSponge数据库等。我们还开发了多个生物信息学算法，包括基于ceRNA理论和功能组学数据筛选疾病相关lncRNA的方法、构建了癌症相关miRNA调控的drug-pathway网络，研究了lncSNPs对功能性网络的干扰和调控。研究成果对预测癌症个体患病风险和实施癌症个性化医疗具有研究价值和社会效益。本项目共发表代表性SCI 论文20篇，累计影响因子超过150，其中影响因子>10的SCI论文4篇，1篇论文被评为ESI高被引论文，Google Scholar总引用次数为387次，Web of Science总引用次数为259次。在成果转化方面，开发了在线的癌症早期预警平台，获得软件著作权一项，在线平台得到超过60个国家的1万余次访问，受到国际著名期刊的多次引用和正面评论，培养了大批生物信息学高级人才。
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主要完成人和主要完成单位情况
	主要完成人情况
	姓名：李霞
排名：1
职称：教授
行政职务：院长
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：李霞，院长，博士生导师，龙江学者特聘教授，负责项目整体设计和实施。李霞教授课题组长期从事癌症相关的生物信息学研究，主持多项863项目、973项目和国家自然科学基金项目，本项目中发表代表性SCI 论文20篇，其中影响因子>10的SCI论文4篇，累计影响因子超过150，1篇论文被评为ESI高被引论文，目前Google Scholar的总引用次数为387次，Web of Science的总引用次数为259次，开发的生物信息学平台得到超过60个国家的1万余次访问。主要学术贡献包括：1）建立了癌症大数据资源库；2）开发了癌症早期风险预警平台；3）开发了癌症风险标记物识别算法；4）识别了癌症风险通路。
姓名：宁尚伟
排名：2
职称：副教授
行政职务：无
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：宁尚伟，副教授，博士、临床医学博士后，硕士生导师，担任课题组组长（PI），在本项目中负责具体实施工作，共发表代表性SCI 论文10篇，其中影响因子>10的SCI论文3篇，累计影响因子超过100，1篇论文被评为ESI高被引论文，目前Google Scholar的总引用次数超过300次，开发的生物信息学平台得到超过60个国家的1万余次访问。主要学术贡献包括：1）建立了癌症遗传分子图谱数据库；2）开发了检测癌症患者风险lncSNPs数据库；3）开发了基于多组学数据的癌症风险标记物识别算法。
姓名：张云鹏
排名：3
职称：副教授
行政职务：无
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：张云鹏，副教授，作为项目主要参加人，进行项目具体实施，对本项目主要学术贡献：1）建立了癌症大数据资源库和遗传分子图谱数据库；2）开发了检测癌症患者风险lncSNPs的早期风险预警平台；3）挖掘和探索可作为癌症治疗靶点的非编码RNA调控风险通路。
姓名：智慧
排名：4
职称：副教授
行政职务：无
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：智慧，副教授，长期从事复杂疾病系统生物学研究，作为项目参与人员，负责项目中数据收集、算法实现及生物学验证。主要学术贡献：1）建立了癌症大数据资源库；2）开发了检测癌症患者风险lncSNPs的早期风险预警平台；3）开发了基于甲基化重注释的癌症风险标记物识别算法。
姓名：王鹏
排名：5
职称：副教授
行政职务：无
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：王鹏，副教授，作为项目参与人，负责项目的方法实施，发表论文8余篇。主要学术贡献：1）建立了癌症大数据资源库；2）开发了检测癌症患者风险lncSNPs的早期风险预警平台；3）开发了基于甲基化重注释的癌症风险标记物识别算法。
姓名：白静
排名：6
职称：讲师
行政职务：无
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：白静，讲师，作为项目参与人，负责项目的方法实施，发表论文2篇。主要学术贡献：1）开发了基于多组学数据和甲基化重注释的癌症风险标记物识别算法；2）挖掘和探索可作为癌症治疗靶点的非编码RNA调控风险通路。
姓名：王理
排名：7
职称：讲师
行政职务：无
工作单位：哈尔滨医科大学
对本项目的贡献：王理，讲师，作为项目参与人，负责项目的方法实施，发表论文3篇。主要学术贡献：1）开发了基于多组学数据的癌症风险标记物识别算法；2）挖掘和探索可作为癌症治疗靶点的非编码RNA调控风险通路。

	主要完成单位情况
	单位名称：哈尔滨医科大学
排名：1
对本项目的贡献：哈尔滨医科大学完成了本项目的整体设计和研究。本项目利用癌症生物医学大数据资源完成了癌症个性化遗传分子图谱的重构，基于遗传谱、转录谱等多组学数据开发了癌症精准诊断和治疗的新方法，并构建了癌症早期风险预警平台，完成的工作主要包括：1）建立了癌症大数据资源库和遗传分子图谱数据库；2）开发了检测癌症患者风险lncSNPs的早期风险预警平台；3）开发了基于多组学数据和甲基化重注释的癌症风险标记物识别算法；4）挖掘和探索可作为癌症治疗靶点的非编码RNA调控风险通路。李霞教授课题组长期从事癌症相关的生物信息学研究，主持多项863项目和973项目和国家自然科学基金项目，研究成果对预测癌症个体患病风险和实施癌症个性化医疗具有重大意义和社会效益。本项目中发表代表性SCI 论文20篇，其中影响因子>10的SCI论文4篇，累计影响因子超过150，1篇论文被评为ESI高被引论文，目前Google Scholar的总引用次数为387次，Web of Science的总引用次数为259次，开发的生物信息学平台得到超过60个国家的1万余次访问，受到国际著名期刊的多次引用和正面评论，产生了很好的学术影响和社会效益，培养了大批生物信息学高级人才。


