
·14· 中国肺癌杂志 2 0 1 7 年 1 月第 2 0 卷第 1 期 Chin J  Lung Cancer,  Januar y 2017,  Vol .20,  No.1

· 临 床 研 究 ·

山东地区非小细胞肺癌分子靶向治疗
驱动基因表达情况及临床特征分析

乔秀丽  艾丹  梁洪陆  穆殿斌  郭其森

【摘要】 背景与目的 分子生物学靶向治疗已逐渐成为非小细胞肺癌（non-small cell lung cancer, NSCLC）的一

个重要治疗手段，本研究通过分析山东地区NSCLC多种驱动基因表达情况及临床病理特征，为筛选分子靶向治疗

目标人群提供理论依据。方法  采用荧光探针PCR法检测表皮生长因子受体（epidermal growth factor receptor, EGFR）、

棘皮动物微管相关蛋白4-间变性淋巴瘤激酶（echinoderm microtubule-associated protein-like 4-anaplastic lymphoma kinase, 

EML4-ALK）、肉瘤致癌因子-受体酪氨酸激酶（ROS proto-oncogene 1, receptor tyrosine kinase, ROS1）、鼠类肉瘤病毒

癌基因（Kirsten rat sarcoma viral oncgene, KRAS）基因表达情况，回顾性分析阳性病例的临床病理特征。结果  EGFR基

因突变阳性率为36.70%，主要为19、21外显子突变，突变人群主要为女性、腺癌、不吸烟患者，组间差异有统计学

意义。EML4-ALK融合基因重排阳性率为9.37%。人群特征主要为60岁以下不吸烟人群，组间差异有统计学意义，

基因突变与病理类型和性别间无明显差异。ROS1融合基因重排阳性率为3.67%，均为60岁以下患者，组间差异有统

计学意义。23份病例标本开展KRAS基因检测，阳性标本数2例，阳性率为8.70%。2份阳性标本均为60岁以上病例，

男女各占1例，病理类型均为腺癌，均无吸烟史。此外，未发现有两种基因同时突变的病例。结论  EGFR、EML4-

ALK、ROS1、KARS基因在NSCLC患者中存在较高的突变率，且具有不同的人群特征，在选择靶向治疗人群中具有

重要意义。
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致癌因子-受体酪氨酸激酶；鼠类肉瘤病毒癌基因
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【Abstract】 Background and objective  Molecular targeted therapy has gradually become an important treatment 
for lung cancer, the aim of this research is to analyze the clinicopathologic features associated with the gene mutation status 
of epidermal growth factor receptor (EGFR), echinoderm microtubule-associated protein-like 4-anaplastic lymphoma kinase 
(EML4-ALK), ROS proto-oncogene 1, receptor tyrosine kinase (ROS1) and Kirsten rat sarcoma viral oncogene (KRAS) in 
non-small cell lung cancer (NSCLC) patients and determine the most likely populations to benefit from molecular target ther-
apy treatment. Methods  The mutation status of EGFR, EML4-ALK fusion gene, ROS1 and KARS gene were determined by 
Real-time PCR, the relationship between clinical pathologic features and concomitant gene were analyzed with χ2 test by SPSS 
software 19.0. Results  A total of 514 specimens from Shandong tumor hospital were collected from NSCLC patients between 
January 2014 and May 2016. The total mutation rate of EGFR gene was 36.70%, major occurred in exon 19 (36.61%) and 
exon 21 (51.36%), respectively, and EGFR mutations usually occurred in female, non-smoking and adenocarcinoma patients 
(P<0.05). The total rearrangements rate of EML4-ALK fusion gene was 9.37%, EML4-ALK fusion gene usually occurred in 
younger age (≤60 yr) and non-smoking patients (P<0.05). Mutations were not related to gender and pathological type (P>0.05). 
ROS1 fusion gene was detected in 136 cases, the positive rate was 3.67%, all patients were 60 years old, and the difference was 
statistically significant (P<0.05). Only 23 samples were tested KARS gene mutations, two of them were positive and the posi-
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tive rate was 8.70%. They all occurred in non-smoker and adenocarcinoma patients. No mutation was detected to coexist in 
EGFR, EML4-ALK and KARS gene mutation. Conclusion  EGFR, EML4-ALK, ROS1 and KRAS defines different molecular 
subset of NSCLC with distinct characteristic, which provides a new option for the clinical treatment of patients with NSCLC.

【Key words】 Lung neoplasms; Molecular target therapy; Epidermal growth factor receptor; Echinoderm microtu-
bule-associated protein-like 4-anaplastic lymphoma kinase; ROS proto-oncogene 1; Kirsten rat sarcoma viral oncogene 

肺癌可分为小细胞癌和非小细胞癌（non-small cell 

lung cancer, NSCLC）等，其中NSCLC约占80%-85%，传

统的化疗和放疗缺乏特异性，副作用较大，大约66%的

NSCLC患者在确诊时已是晚期，总体预后较差。2004

年-2006年，表皮生长因子受体（epidermal growth factor 

receptor, EGFR）基因作为新发现的NSCLC驱动基因，

引起全球肿瘤学领域学者的关注[1,2]。随着人类基因组

学和蛋白组学突破性的进步，目前在肺癌中发现10余

种驱动基因，这些驱动基因的检测为肺癌的治疗和生

存期的延长提供重要帮助。2014年《非小细胞肺癌临

床实践指南》除了继续推荐对于复发或转移的NSCLC

患者进行EGF R突变和间变性淋巴瘤激酶（anaplast ic 

lymphoma kinase, ALK）重排检测外，更加强调治疗初期

的多重癌基因检测。本研究通过检测山东地区NSCLC患

者的EGFR、棘皮动物微管相关蛋白4-ALK（echinoderm 

microtubule-associated protein-ALK, EML4-ALK）、肉瘤致

癌因子-受体酪氨酸激酶（ROS proto-oncogene 1, receptor 

tyrosine kinase, ROS1）、鼠类肉瘤病毒癌基因（Kirsten rat 

sarcoma viral oncogene, KRAS）基因表达情况，分析阳性

标本的临床病理特征，为筛选分子靶向治疗特异人群提

供数据支持。

1    资料和方法

1.1  标本来源  选取2014年1月-2016年5月期间山东省肿瘤

医院确诊的NSCLC患者的石蜡标本，完善临床信息，

包括：年龄、性别、病理类型、吸烟史等。所有标本

均为通过纤维支气管镜或计算机断层扫描（computed 

tomography, CT）引导下肺肿瘤穿刺并病理检测诊断为

NSCLC病例标本。

1.2  检测方法  石蜡标本RNA提取试剂盒和DNA提取试剂

盒均为美国QIAGEN公司产品， EGFR基因29种突变检测

试剂盒（荧光探针PCR），EML4-ALK融合基因检测试

剂盒（荧光探针PCR)，ROS1融合基因检测试剂盒（两

步RT-PCR法）、人类K-ras基因7种突变检测试剂盒（荧

光探针PCR）均采用厦门艾德生物医药科技有限公司产

品，具体操作按照试剂盒说明书进行。

1.3  统计学方法  采用SPSS 19.0软件进行统计学分析，定

性资料采用卡方检验或精确概率法，以P<0.05为差异有

统计学意义（双侧检验）。

2    结果

2.1  基本情况  共收集514例NSCLC病例标本，其中2014

年病例117例，2015年255例，2016年142例。最小年龄30

岁，最大年龄85岁，平均年龄（59.68±11.19）岁。男性

306例，女性208例，男女性别比为1.47:1。按照世界卫生

组织（World Health Organization, WHO）肺癌组织分类标

准进行组织分型，腺癌为422例，鳞癌为72例，其他为20

例（腺鳞癌、大细胞肺癌、肉瘤样癌）。吸烟人数300

例，不吸烟人数为214例，所有患者术前均未接受过化放

疗。

2.2  EGFR基因突变情况及其与临床特征的关系  共有466

例病例开展EGFR基因检测，其中突变样本数171例，

阳性率为36.70%，其中18外显子突变2例，突变率为

0.43%。19外显子突变63例，突变率为13.52%，20外显子

突变6例，突变率为1.28%，21外显子突变88例，突变率

为18.88%。双基因突变12例，突变率为2.58%。171例阳

性标本中，21外显子L858R突变所占比例最高为50.27%，

其次为19外显子缺失突变，占总突变数的36.61%，20外

显子T790M突变占突变总数的7.10%，其他类型所占比例

较低，详见表1。此外，发现12例两个位点同时突变的病

例，其中4例19外显子缺失突变合并20外显子T790M位点

突变，5例21外显子L858R位点突变合并20外显子T790M

位点突变。2例18外显子G719X合并20外显子S768I位点突

变，1例18外显子G719X合并21外显子L861Q位点突变。

≤60岁年龄组EGFR基因突变率略高于60岁以上年

龄组人群，经统计学分析，组间差异无统计学意义

（χ2=0.86, P<0.05）。女性EGFR基因突变率显著突变率高

于男性，且差异有统计学意义（χ2=21.42, P<0.05）。腺

癌EGFR基因突变率显著高于其他病理类型，差异有统计

学意义（χ2=22.86, P<0.05）。不吸烟人群EGFR基因突变
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率显著高于吸烟人群，且差异有统计学意义（χ2=19.93, 

P<0.05）。详见表2。

2.3  EML4-ALK融合基因表达情况及与临床特征的关系  

共491例病例开展EML4-ALK融合基因检测，融合基因阳

性率为9.37%。60岁以下年龄组EML4-ALK融合基因重排

阳性率明显高于60岁以上年龄组，组间差异有统计学

意义（χ2=14.10, P<0.05）。女性EML4-ALK融合基因重

排阳性率高于男性，组间差异无统计学意义（χ2=2.75, 

P>0.05）。腺癌的EML4-ALK融合基因重排阳性率略高于

鳞癌，组间差异无统计学意义（χ2=1.38, P>0.05）。不吸

烟人群的EML4-ALK融合基因重排阳性率显著高于吸烟人

群，组间差异有统计学意义（χ2=4.42, P<0.05）。详见表3。

2.4  ROS1融合基因表达及与临床特征的关系  共136例病例

开展ROS1融合基因检测，重排阳性率为3.68%，60岁以下

年龄组ROS1融合基因重排阳性率明显高于60岁以上年龄

组，组间差异有统计学意义（χ2=0.032, P<0.05）。未发

现该基因阳性与性别、吸烟史和组织类型有明显关联，

组间差异无统计学意义，详见表4。

2.5  KRAS基因表达与临床特征的关系  23份病例标本开展

KRAS基因检测，阳性标本数2例，阳性率为8.70%。2份阳

性标本均为60岁以上病例，男女各占1例，病理类型均为

腺癌，均无吸烟史。

2.6  EGFR、EML4-ALK、ROS1、KRAS基因关联性分析  454

例病例开展两种及以上基因突变情况检测，均未发现有

表 1  山东地区NSCLC病例EGFR基因突变类型分析

Tab 1  Characteristic of EGFR gene mutation types in 466 NSCLC patients

EGFR mutation type Positive number Proportion (%)

18 exon (G719X) 5 2.73

19 exon (-del) 67 36.61

20 exon (T790M) 13 7.10

20 exon (S768I) 4 2.19

21 exon (L858R) 92 50.27

21 exon (L861Q) 2 1.09

Total 183§ 100.00

NSCLC: non-small cell lung cancer; EGFR: epidermal growth factor receptor; §: include 159 single site  mutation patients and 12 double locus 

mutation patients.

表 2  山东地区NSCLC患者EGFR基因突变与临床特征的关系

Tab 2  Correlation between EGFR gene mutation and clinical features in 466 NSCLC patients

Group (EGFR) Number of detected Number of positive Positive rate (%) χ2 P value

Age (yr) 0.83 0.86

    ≤60 246 95 38.62

    >60 220 76 34.55

Gender 21.42 <0.001

    Male 277 78 28.16

    Female 189 93 49.21

Histology 22.86 <0.001

    Ad 402 165 41.04

    SCC 51 5 9.80

    Others 13 1 7.69

Smoking status 19.93 <0.001

    Yes 280 80 28.57

    No 186 91 48.92

Total 466 171 36.70

Ad: adenocarcinoma; SCC: squamous cell carcinoma.
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两种基因同时阳性的病例。

3    讨论

EGFR是目前最主要的分子治疗靶点，有文献报道

的EGFR酪氨酸激酶结构域的突变已达30余种，目前具有

靶向治疗意义的大致分为3类：19外显子的缺失、18和21

外显子的单核苷酸的替换突变及20外显子的复制突变，

其中21外显子的L858R和19外显子的缺失突变占绝大多

数。不同地域EGFR基因突变种类不尽相同，如我国昆明

地区EGFR基因突变全部发现在19外显子，而江浙地区患

者EGFR基因突变主要为19和21外显子[3-6]。本研究显示山

表 3  山东地区NSCLC病例EML4-ALK融合基因重排情况及其与临床特征的关系

Tab 3  Correlation between EML4-ALK fusion gene rearrangements and clinical features in 491 NSCLC patients

Group (EML4-ALK) Number of detected Number of positive Positive rate (%) χ2 P value

Age (yr) 14.10 <0.001

    ≤60 266 37 13.91

    >60 225 9 4.00

Gender 2.75 0.097

    Male 291 22 7.56

    Female 200 24 12.00

Histology 1.38 0.51

    Ad 426 42 9.86

    SCC 56 4 7.14

    Others 9 0 0

Smoking status 4.42 0.035

    Yes 285 20 7.02

    No 206 26 12.62

Total 491 46 9.37

EML4-ALK: echinoderm microtubule-associated protein-like 4-anaplastic lymphoma kinase.

表 4  山东地区NSCLC病例ROS1融合基因重排情况及其与临床特征的关系

Tab 4  Correlation between ROS1 gene rearrangements and clinical features in 136 NSCLC patients

Group（ROS1） Number of detected Number of positive Positive rate (%) χ2 P value

Age 4.61 0.032

    ≤60 72 5 6.94

    >60 64 0 0

Gender 0 0.98

    Male 81 3 3.70

    Female 55 2 3.64

Histology 0.64 0.73

    Ad 121 5 4.13

    SCC 10 0 0

    Others 5 0 0

Smoking status 0.015 0.90

    Yes 78 3 3.85

    No 58 2 3.45

Total 136 5 3.68

Ad: adenocarcinoma; SCC: squamous cell carcinoma.
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东地区EGFR基因突变率为36.70%，突变主要为19和21外

显子突变，合计占突变总数的87.97%；突变人群主要为

女性、腺癌、不吸烟患者与既往研究一致，与江浙地区

人群一致。

EG F R受体抑制剂包括小分子酪氨酸激酶抑制剂

（tyrosine kinase inhibitor, TKI）和单克隆抗体。研究[7]显

示并不是所有的患者都能从EGFR-TKI中获益，易瑞沙肺

癌生存评估（The IRESSA Survival Evaluation in Lung Cancer, 

ISEL）研究发现，女性、不吸烟者、腺癌及东亚人群从

EGFR-TKI中获益最大。2004年，Lynch[2]和Paez[1]等首次

提出，EGFR-TKI对不同NSCLC的治疗效果的差异是由于

EGFR外显子的突变状态不同。EGFR19或/和21外显子的

突变异常将导致EGFR结合ATP的能力增加，从而加强了

TKI的疗效，而20外显子突变可使肿瘤细胞对EGFR-TKI

产生抵抗性[8-10]。本研究发现山东地区20外显子T790M和 

S768I突变分别占到突变总数的7.10%和2.19%，12例两个

位点同时突变的病例中4例19外显子缺失突变合并20外显

子T790M位点突变，5例21外显子L858R位点突变合并20

外显子T790M位点突变。在开展分子靶向治疗人群选择

时应引起重视。

既往研究[11-14]显示，EML4-ALK融合基因在东亚地区

肺癌患者中发生率为3%-7%，且更易表达于肺腺癌这一

组织学亚型中。我国林小梅[15]等研究EML4-ALK融合基

因阳性率为7.8%，多出现在小年龄、女性、不吸烟患者

中。钟山等[16]研究268例NSCLC患者中EML4-ALK融合基

因重排阳性率为4.1%，多出现在≤60岁、女性、不吸烟患

者中，但组间差异无统计学意义。朱翔等[17]研究发现525

例肺癌患者中ALK免疫组化阳性率为5.14%，多出现在

年轻患者、女性、肺腺癌中，组间差异有统计学意义。

潘丽霞等[18]研究252例NSCLC患者EML4-ALK融合基因重

排阳性率为4.7%，基因突变多为女性、年龄较小者（≤

60岁），与吸烟史和病理类型无关[19]。本研究发现山东

NSCLC患者EML4-ALK融合基因重排阳性率为9.37%，主

要为60岁以下不吸烟人群，病理类型和性别间无明显差

异，与既往研究略有差异，需要进一步分析。

ROS1属于酪氨酸激酶胰岛素受体基因，在NSCLC

中，最早确认ROS 1易位报道是在一位亚洲患者中，

代表一类新的独特的NSCLC分子亚型，其发生频率为

1%-2%，远低于EGFR突变和ALK重排变异，且存在一定

的种族差异[20,21]，但在EGFR/KRAS/ALK均阴性的人群

中发生率则可明显提高到5.7%[22]。ROS1基因重排阳性与

ALK重排阳性的NSCLC患者具有相似性的临床特征，即

为年轻、从不吸烟且为高恶性度趋势的肺腺癌患者[20-23]。

研究显示运用即时PCR法检测302例肺癌肿瘤组织样本，

12例检测出ROS1融合基因阳性，总阳性检出率为3.97%。

但是年龄、性别、吸烟、组织类型均无统计学意义[16]。

本研究ROS1融合基因重排阳性率为3.68%，突变人群主

要为小年龄组患者。由于ROS1与ALK的酪氨酸激酶区域

约有49%的同源性，目前至少有4种ALK的抑制剂也可作

为ROS1的抑制剂，因此虽然该基因突变率较低，但开展

ROS1基因研究具有重要意义。

KR A S阳性表达会使患者的生存预后显著降低，

2014年《非小细胞肺癌临床实践指南》明确指出：当

KRAS基因发生突变时，不建议使用EGFR-TKIs靶向治疗

药物。该基因点突变以第2号外显子11、12、13、59和

61密码子多见，其中96%发生在第2号外显子12、13密码

子。这些密码子编码的氨基酸是KARS蛋白与GTP酶活化

蛋白（GAP）作用位点。研究显示与EGFR不同，KRAS

突变常见于吸烟、腺癌患者，20%见于白种人，5%见于

黄种人[23-26]。国内研究[27]205例EGFR阴性NSCLC患者中

KARS基因突变阳性率为23.8%，多为男性、小于65岁、腺

癌患者，但组间差异无统计学意义。张卉等[28]研究395例

肺腺癌患者中KRAS基因突变率为7.8%，在性别、年龄、

临床分期、吸烟史组间均无统计学差异。本次研究发现

山东地区NSCLC病例KRAS基因突变率为8.70%，两例阳

性突变均为G12A，均为60岁以上病例，男女各占1例，

病理类型均为腺癌，均无吸烟史。由于其检测数量较

少，人群特征需要进一步观察。此外，本研究未发现有

两种基因同时阳性的病例，与多数研究报告相一致。虽

然有研究报道EGFR基因和EML4-ALK融合基因同时阳性的

病例，但是这种现象仍属于罕见现象[29-31]。

综上所述，NSCLC患者EGFR、EML4-ALK、ROS1、

KARS基因突变人群具有不同的临床病理特征，对肿瘤患

者进行准确的基因检测，分析临床病理特征，找到合适

人群，可使治疗效果最大化。

参 考 文 献

1	 Paez JG, Jänne PA, Lee JC, et al. EGFR mutations in lung cancer: correlation 

with clinical response to gefitinib therapy. Science, 2004, 304(5676): 

1497-1500.

2	 Lynch TJ, Bell DW, Sordella R, et al. Activating mutations in the epidermal 

growth factor receptor underlying responsiveness of non-small-cell lung 

cancer to gefitinib. New Engl J Med, 2004, 350(350): 2129-2139.

3	 Dong QG, Han BH, Huang JS, et al. Analysis of EGFR mutations in 176 

cases of non-small cell lung. Zhonghua Zhong Liu Za Zhi, 2006, 28(9): 



·19·中国肺癌杂志 2 0 1 7 年 1 月第 2 0 卷第 1 期 Chin J  Lung Cancer,  Januar y 2017,  Vol .20,  No.1

686-690. [董强刚, 韩宝惠, 黄进肃, 等. 176例非小细胞肺癌的EGFR基

因突变分析. 中华肿瘤杂志, 2006, 28(9): 686-690.]

4	 Liu HY, Li Y, Chen G, et al. Detection and its clinical significance of EGFR 

gene mutation and gene amplification in 187 patients with non-small cell 

lung cancer. Zhongguo Fei Ai Za Zhi, 2009, 12(12): 1219-1228. [刘红雨, 

李颖, 陈钢, 等. 187例非小细胞肺癌中EGFR基因突变和扩增的检测

及其临床意义. 中国肺癌杂志, 2009, 12(12): 1219-1228.]

5	 Zhou S, Ren S, Yan L, et al. Clinical efficacy of erlotinib in patients previously 

treated for advanced non-small cell lung cancer. Respirology, 2009, 14(5): 

709-715. 

6	 Xue HS, Zhou SH, Lu WP, et al. The targets research of non-small cell lung 

cancer targeted therapy. Zhongguo Fei Ai Za Zhi, 2013, 16(2): 107-113. [薛

洪省, 周少华, 卢万鹏, 等. 非小细胞肺癌靶向治疗的靶点研究进展. 

中国肺癌杂志, 2013, 16(2): 107-113.]

7	 Giaccone G, Gallegos RM, Le CT, et al. Erlotinib for frontline treatment 

of advanced non-small cell lung cancer: a phase II study. Clin Cancer Res, 

2006, 12(20 Pt 1): 6049-6055.

8	 Li H, Zhang S, Cheng Y. Advanced research on T790M mutation in non-

small cell lung cancer. Zhongguo Fei Ai Za Zhi, 2013, 16(6): 314-320. [李

慧, 张爽, 程颖. 非小细胞肺癌T790M基因突变研究进展. 中国肺癌杂

志, 2013, 16(6): 314-320.]

9	 Li Y, Song LH. Research progress on resistance mechanisms of epidermal 

growth factor receptor tyrosine kinase inhitors in non-small cell lung cancer. 

Zhongguo Fei Ai Za Zhi, 2012, 15(2): 106-111. [李媛, 宋丽华. 非小细胞

肺癌分子靶向治疗中EGFR-TKI的耐药机制研究进展. 中国肺癌杂

志, 2012, 15(2): 106-111.]

10	 Liu HH, Wang MZ, Hu K, et al. Research progress of the resistance 

mechanism of non-small cell lung cancer to EGFR-TKIs. Zhongguo Fei Ai 

Za Zhi, 2013, 16(10): 535-540. [刘慧慧, 王孟昭, 胡克, 等. EGFR-TKI在

非小细胞肺癌中耐药机制的研究进展. 中国肺癌杂志, 2013, 16(10): 

535-540.]

11	 Soda M, Choi YL, Enomoto M, et al. Identification of the transforming 

EML4-ALK fusion gene in non-small-cell lung cancer. Nature, 2007, 

448(7153): 561-566.

12	 Kim H, Shim HS, Kim L, et al. Guideline recommendations for testing 

of ALK gene rearrangement in lung cancer: a proposal of the Korean 

Cardiopulmonary Pathology Study Group. Korean J Pathol, 2014, 48(1): 

1-9.

13	 Shaw AT, Yeap BY, Mino-Kenudson M, et al. Clinical features and outcome 

of patients with non-small-cell lung cancer who harbor EML4-ALK. J Clin 

Oncol, 2009, 27(26): 4247-4253.

14	 Koivunen J P, Mermel C, Zejnullahu K, et al. EML4-ALK fusion gene and 

efficacy of an ALK kinase inhibitor in lung cancer. Clin Cancer Res, 2008, 

14(13): 4275-4283.

15	 Lin XM, Mo JM, Zou M, et al. Detection of EML4-ALK fusion gene and 

analysis of its clinical features in NSCLC patients with EGFR mutation. 

Zhongguo Bing Li Sheng Li Za Zhi, 2012, 28(6): 1135-1139. [林小梅, 莫娟

梅, 邹敏, 等. EGFR突变的非小细胞肺癌患者EML4-ALK融合基因的

检测及其临床特征分析. 中国病理生理杂志, 2012, 28(6): 1135-1139.]

16	 Zhong S, Zhang HP, Zheng J, et al. Detection of EML4-ALK fusion gene in 

non-small cell lung cancer and its clinicopathologic correlation. Zhonghua 

Bing Li Xue Za Zhi, 2013, 42(4): 252-256. [钟山, 张海萍, 郑捷, 等. 非小

细胞肺癌患者EML4-ALK融合基因检测及其与临床病理特征的关系. 

中华病理学杂志, 2013, 42(4): 252-256.]

17	 Zhu X, Li HW, Cao BS, et al. The research of clinical pathological feature of 

ALK positive lung cancer in 525 patients and the discussion of detection 

methods. Zhongguo Fei Ai Za Zhi, 2014, 17(3): 226-232. [朱翔, 李红威, 

曹宝山, 等. 525例肺癌中ALK阳性病例临床病理特征研究及检测方

法探讨. 中国肺癌杂志, 2014, 17(3): 226-232.]

18	 Pan LX, Li N, Gao WJ, et al. Detection of EGFR gene and EML4-ALK fusion 

gene mutation and analysis of clinical features in NSCLC patients. Nanjing 

Yi Ke Da Xue Xue Bao (Zi Ran Ke Xue Ban), 2016, 36(7): 830-834. [潘丽

霞, 李娜, 高文京, 等. 浙江省非小细胞肺癌患者EGFR基因与EML4-

ALK融合基因突变的检测及其临床特征. 南京医科大学学报(自然科

学版), 2016, 36(7): 830-834.]

19	 Ou SH, Tan J, Yen Y, et al. ROS1 as a ‘druggable’ receptor tyrosine kinase: 

lessons learned from inhibiting the ALK pathway. Expert Rev Anticancer 

Ther, 2012, 12(4): 447-456.

20	 Bergethon K, Shaw AT, Ou SH, et al. ROS1 rearrangements define a unique 

molecular class of lung cancers. J Clin Oncol, 2012, 30(8): 863-870.

21	 Kim HR , Lim SM, Kim HJ, et al. The frequency and impact of ROS1 

rearrangement on clinical  outcomes in never smokers w ith lung 

adenocarcinoma. Ann Oncol, 2013, 24(9): 2364-2370.

22	 Wu S, Wang J, Zhou L, et al. Clinicopathological characteristics and 

outcomes of ROS1-rearranged patients with lung adenocarcinoma without 

EGFR, KRAS, mutations and ALK rearrangements. Thorac Cancer, 2014, 

6(4): 413-420.

23	 Slebos RJ, Kibbelaar RE, Dalesio O, et al. K-ras oncogene activation as a 

prognostic marker in adenocarcinoma of the lung. N Engl J Med, 1990, 

323(9): 561-565.

24	 Kim ST, Sung JS, Jo UH, et al. Can mutations of EGFR and KRAS in serum be 

predictive and prognostic markers in patients with advanced non-small cell 

lung cancer (NSCLC)? Med Oncol, 2013, 30(1): 1-10.

25	 Boch C, Kollmeier J, Roth A, et al. The frequency of EGFR and KRAS 

mutations in non-small cell lung cancer (NSCLC): routine screening data 

for central Europe from a cohort study. BMJ Open, 2012, 3(4): 74-76.

26	 Li Y. Advances of KRAS mutation in non-small cell lung cancer. Zhongguo 

Fei Ai Za Zhi, 2009, 12(12): 1369-1373. [李洋. KRAS突变在非小细胞肺

癌中的研究进展. 中国肺癌杂志, 2009, 12(12): 1369-1373.]

27	 Cao H, Shen SJ, Yao XY, et al. Association between the KARS status and the 

efficacy of fist-line chemotherapy in patients with advanced non-small cell 

lung cancer. Zhonghua Zhong Liu Fang Zhi Za Zhi, 2016, 23(13): 879-883. 

[曹慧, 申淑景, 姚晓燕, 等. 晚期非小细胞肺癌患者KRAS基因状态与

一线化疗疗效关系探讨. 中华肿瘤防治杂志, 2016, 23(13): 879-883.]

28	 Zhang H, Yang XJ, Qin N, et al. Detection and analysis of EGFR and KRAS 

mutation with lung adenocarcinoma. Zhongguo Fei Ai Za Zhi, 2015, 

18(10): 621-625. [张卉, 杨新杰, 秦娜, 等. 肺腺癌EGFR与KRAS基因突

变状态分析. 中国肺癌杂志, 2015, 18(10): 621-625.]



·20· 中国肺癌杂志 2 0 1 7 年 1 月第 2 0 卷第 1 期 Chin J  Lung Cancer,  Januar y 2017,  Vol .20,  No.1

29	 Kuo YW, Wu SG, Ho CC ,  et al. Good response to gefitinib in lung 

adenocarcinoma harboring coexisting EML4-ALK fusion gene and EGFR 

mutation. J Thorac Oncol, 2010, 5(12): 2039-2040.

30	 Tiseo M, Gelsomino F, Boggiani D, et al. EGFR and EML4-ALK gene 

mutations in NSCLC: a case report of erlotinib-resistant patient with both 

concomitant mutations. Lung Cancer, 2011, 71(2): 241-243.

31	 Zeng Z, Wu YL. Research progress in non-small cell lung cancer with 

concomitant EML4-ALK fusion gene and EGFR gene mutation. Zhongguo 

Fei Ai Za Zhi, 2011, 14(11): 880-884. [曾珠, 吴一龙. EML4-ALK与EGFR

基因突变共存型非小细胞肺癌研究进展 .  中国肺癌杂志 ,  2011, 

14(11): 880-884.]

（收稿：2016-11-20    修回：2016-12-12    接受：2016-12-15）

（本文编辑    南娟）

《中国肺癌杂志》被CSCD收录

2015年3月，由中国科协主管、中国抗癌协会、中国防痨协会和天津医大总医院主办的《中国肺癌杂

志》正式被中国科学引文数据库（CSCD）收录为核心期刊（以C标记），至此，《中国肺癌杂志》已经被美

国Medline，荷兰SCOPUS，中国统计源目录，北大核心与中科院CSCD数据库全部收录为核心期刊！

中国科学引文数据库（Chinese Science Citation Database, CSCD）创建于1989年，收录我国数学、物理、

化学、天文学、地学、生物学、农林科学、医药卫生、工程技术和环境科学等领域出版的中英文科技核心期

刊和优秀期刊千余种，目前已积累从1989年到现在的论文记录4,153,078条，引文记录46,883,230条。中国科学

引文数据库内容丰富、结构科学、数据准确。系统除具备一般的检索功能外，还提供新型的索引关系——引

文索引，使用该功能，用户可迅速从数百万条引文中查询到某篇科技文献被引用的详细情况，还可以从一篇

早期的重要文献或著者姓名入手，检索到一批近期发表的相关文献，对交叉学科和新学科的发展研究具有十

分重要的参考价值。中国科学引文数据库还提供了数据链接机制，支持用户获取全文。

中国科学引文数据库具有建库历史最为悠久、专业性强、数据准确规范、检索方式多样、完整、方便

等特点，自提供使用以来，深受用户好评，被誉为“中国的SCI”。
2015年-2016年度中国科学引文数据库收录来源期刊1,200种，其中中国出版的英文期刊194种，中文期刊

1,006种。中国科学引文数据库来源期刊分为核心库和扩展库两部分，其中核心库872种（以备注栏中C为标

记）；扩展库328种（以备注栏中E为标记）。

中国科学引文数据库来源期刊每两年遴选一次。每次遴选均采用定量与定性相结合的方法，定量数据

来自于中国科学引文数据库，定性评价则通过聘请国内专家定性评估对期刊进行评审。定量与定性综合评估

结果构成了中国科学引文数据库来源期刊。
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