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内源性反转录病毒衍生的长非编码RNA的功能 
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摘　要：长非编码 RNA (long non-coding RNA, lncRNA) 是一类转录本长度超过 200 nt、不编码蛋白质的

RNA 分子，以 RNA 的形式参与多层次调控，包括表观遗传学调控、转录调控以及转录后调控等。大量研

究结果表明，许多长非编码 RNA 分子衍生于数百万年前“入侵”人类基因组的内源性反转录病毒 (endogenous 
retrovirus, ERV) 序列。内源性反转录病毒是基因组重要成分，约占基因组的 5%~8%，多以“前病毒”形式

存在，功能很大程度上未知。就内源性反转录病毒衍生的 lncRNA 在天然免疫、抗病毒和肿瘤等方面的最

新研究进展进行综述。
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Function of long non-coding RNA derived from endogenous retroviruses
HU Xu-Ming, CUI Heng-Mi*

(Institute of Epigenetics and Epigenomics, College of Animal Science and Technology, Yangzhou University, Yangzhou 225009, China)

Abstract: Long non-coding RNA (lncRNA) is a class of transcripts, which are non-protein coding RNA molecules 
longer than 200 nt. They have important regulatory functions in multi-levels, including epigenetic regulation, 
transcriptional and post-transcriptional regulations. A large number of studies indicate that many lncRNAs are 
derived from the endogenous retrovirus (ERV) sequences, which were thought to invade into the human genome 
millions of years ago. Endogenous retroviruses have become an important component of the genome, accounting 
for about 5%~8% of the genome. For these “proviral”, however, the function is largely unknown yet. In this paper, 
the latest research progress of lncRNA derived from ERVs in innate immunity, anti-virus and tumors are reviewed.
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人们已无从考证，为何英文名字 Virus 当初被

译为病毒，其名使人将 Virus 视为又“病”又“毒”

的坏东西。其实情况可能并非如此。就像细菌一样，

虽然许多细菌与传染病有关，但也知道，细菌家族

存在许多“益生菌”，人类离不开这些与人类有益

的细菌。Virus 也是如此，虽然它们有些确实与传

染病直接有关，但不少 Virus 并非又“病”又“毒”，

而是与人类息息相关。正是对 Virus 的误解，人们

对存在于生物基因组中的内源性病毒同样存在误

解。内源性病毒分为先天性内源性病毒和后天性内

源性病毒。先天性内源性病毒指长期进化过程遗传

下来的内源性病毒序列，如人内源性反转录病毒和

鸡内源性反转录病毒。由出生后病毒感染引起插入

基因组，一般称为后天性内源性病毒，如乙肝病毒

和 HIV 病毒感染导致的内源性插入性病毒。本文主

要谈及先天性内源性反转录病毒。对先天性内源性

反转录病毒的认识仍有争论。不少人认为内源性反

转录病毒是有害的，但最新研究结果显示，内源性

反转录病毒与早期胚胎发育有关，同时在胎盘中高

表达，与胚胎干细胞全能性相关，且可能与细胞抗

病毒有关。非编码 RNA 已成为当代生物学的研究

热点，大量研究结果表明，许多长非编码 RNA 分

子衍生于内源性反转录病毒序列的转录。本综述将

着重讨论内源性反转录病毒衍生长非编码 RNA 及

其作用和功能。

1　内源性反转录病毒

内源性反转录病毒 (endogenous retrovirus) 是基

因组成分，约占基因组的 5%~8%，多以“前病毒”

形式存在。内源性反转录病毒几乎在所有哺乳动物

( 如人、鼠、猫和羊 ) 和脊椎动物 ( 如鸡 ) 基因组中

存在。据称，内源性反转录病毒可能是远古反转录

病毒感染 (retroviral infections) 宿主后的残留 [1]。过

去对其功能不够了解，不少人曾将内源性病毒序

列视为垃圾 DNA (junk DNA)[2]。大部分内源性反转

录病毒在进化过程中由于突变 (mutation)、缺失

(deletion) 等的积累已不表达或缺乏编码蛋白质的能

力。最近有证据表明，一些内源性反转录病毒对胚

胎发育、免疫应答具有作用，也与病毒感染以及肿

瘤形成 [1,3-6] 和胚胎干细胞的多能性有关 [5]。通常，

内源性反转录病毒表达依赖于病毒长末端重复序列

(long terminal repeats, LTRs)，而这些 LTRs 可以应

答病毒和宿主的转录因子 [6-8]。LTR 具有转录内源

性反转录病毒序列的启动子和增强子功能，此外，

还有转录子加尾作用 [7,9]。研究表明，内源性反转

录病毒的表达不仅依赖于病毒长末端重复序列中的

转录调节成分，还受到表观遗传学机制调控。

表观遗传学被定义为一种与 DNA 序列无关但

能调节基因表达、影响表型的遗传现象。一方面，

内源性反转录病毒基因受到严密控制，其表观遗传

改变涉及癌症和自身免疫疾病。在诸多癌组织和细

胞中都观察到内源性反转录病毒转录活性增强 [10]，

而去甲基化处理可以诱导内源性反转录病毒表

达 [11]。研究证实，DNA 甲基化在沉默内源性反转

录病毒中起着重要作用 [12]。在胚胎干细胞中，内源

性反转录病毒沉默常常与组蛋白修饰有关 [13-14]，被

H3K9me3 和 H4K20me3 所标记 [15]。并且，胚胎干

细胞的全能性与某些内源性反转录病毒的活性紧密

相关 [16]。另一方面，内源性反转录病毒在宿主细胞

中通过重组可产生独立的 LTR 序列，这些 LTR 序

列作为增强子、启动子等具有表观遗传调节基因表

达的潜能 [9]。内源性反转录病毒的表观遗传调节可

能与先天性免疫应答和病毒感染有关。研究表明，

不同 Toll 样受体在配体刺激下可以激活内源性反转

录病毒的表达；而 Nucleic Acid-Sensing Toll 样受体

对控制内源性反转录病毒引起的病毒血症和诱导的

肿瘤是必需的 [4]。机体受到外源性病毒，如反转录

病毒 (HIV-1 和 HTLV-1)、疱疹病毒 (HSV-1 和 EBV)
感染也可以激活内源性反转录病毒的表达 [6,17-18]。

这些病毒主要通过编码的病毒蛋白增加转录因子与

内源性反转录病毒 LTR 序列上结合位点 ( 如 NF-κB
和 AP-1) 的亲和力，从而反式激活内源性转录病毒

的表达 [6,19]。这表明先天性免疫系统和与炎症相关

的转录因子能潜在调节内源性反转录病毒的表达。

有人认为，内源性反转录病毒可能与宿主共同

进化了数百万年，经过正向选择以适应基因组的可

塑性和进化，对防止相关病原及外源性反转录病毒

感染具有保护作用。有趣的是，动物滋养层细胞分

化和胎盘发育也有关，而胎盘滋养层细胞是正常机

体内唯一类似肿瘤细胞的正常细胞。但是，关于内

源性反转录病毒的表观遗传学的调控机制以及内源

性反转录病毒在先天性免疫应答中与外源性反转录

病毒之间的关系和相互作用，仍所知甚少。

目前已发现的反转录病毒种类繁多，但只有极

少数反转录病毒在自然界同时以内源性和外源性两

种形式存在，如禽白血病病毒 (avian leukosis virus, 
ALV)、鼠乳腺瘤病毒 (mouse mammary tumor viruses, 
MMTV)、猫白血病病毒 ( feline leukemia virus, FLV)
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和绵羊肺腺瘤病毒 (jaagsiekte sheep retrovirus, JSRV)
等 [20]。

2　长非编码RNA

长非编码 RNA (long non-coding RNA, lncRNA)
是非编码 RNA 的重要家族成员，定义为转录本长

度超过 200 nt 的 RNA 分子，它们主要以 RNA 的形

式参与多层次的调控，包括表观遗传学调控、转录

水平调控以及转录后 RNA 水平的调控。与小非编

码 RNA，如 miRNA 和 piRNA 一样，它们是基因

信息传递过程中基因表达时空性调控的有效调节

因子。

lncRNA 最初被广泛认为是基因组垃圾 DNA 
(junk DNA) 转录的“噪音”(noise)，不具有生物学

功能。但近年的研究证据表明，lncRNA 是细胞内

基因信息传递过程中十分重要的调控因子，参与许

多重要生物学过程，如 X 染色体沉默、基因组印记、

组蛋白和 DNA 的修饰、转录抑制或激活等多种重

要的调控。对 lncRNA 研究的极大兴趣还来自其与

人类肿瘤的密切关系，最近许多研究结果表明，

lncRNA 与许多种肿瘤的多种致癌因素有关，如肿

瘤生长、转移、复发以及细胞凋亡 [21-26]。

2.1　lncRNA与表观遗传学调控

2.1.1　X染色体失活

在哺乳动物中，雌性的一条X 染色体完全沉默，

这种现象也称之为剂量补偿效应(dosage compensation 
effect)[27]。现已知道，lncRNA 直接与 X 染色体失活

有关。X染色体上一个X染色体失活中心(X-inactivation 
center, Xic) 有一个 Xist 基因，它能转录出 lncRNA，

直接控制 X 染色体失活 [28-29]。其转录的 Xist lncRNA
能引起 DNA 甲基化和相关组蛋白高甲基化和低乙

酰化，导致异染色质化和基因表达失活 [30]。有趣的

是，Xist lncRNA 受反义 Tsix lncRNA 的负调节，Tsix 
lncRNA 能通过募集 DNMT3A DNA 甲基化酶到

Xist 启动子区，抑制 Xist 基因的表达 [31-33]。

2.1.2　lncRNA与基因组印迹(genomic imprinting)
现已发现，lncRNA 的转录也与一些印迹

(imprinting) 基因调控有关，而这些与印迹调控有关

的 lncRNA 都是印迹基因的反义 lncRNA。一个例

子是与 BWS 综合征相关印迹区的 KCNQOT1 
lncRNA，该基因位于 KCNQ1 基因第 10 内含子内，

转录子为 KCNQ1 的反义 lncRNA，直接控制 KCNQ1
的印记。有趣的是，正义 KCNQ1 仅从母源等位基

因表达，反义 KCNQ1 lncRNA 仅从父源等位基因

表达，且反义 KCNQOT1 lncRNA 通过影响 KCNQ1
的印记控制区 (imprinting control region, ICR) 的 DNA
甲基化来控制 KCNQ1 基因印迹 [34-37]。

2.2　lncRNA与转录水平调控

lncRNA 可在转录水平调控基因表达，其调控

方式包括：(1) lncRNA 的转录可干扰附近基因的表

达，如酵母 SER3 基因会受到上游 lncRNA SRG1 转

录的干扰 [38] ；(2) lncRNA 可通过封阻启动子区域来

干扰基因的表达，如 DHFR 上游的一个 lncRNA 能

与 DHFR 启动子形成 RNA-DNA 螺旋结构，从而抑

制转录因子 TFIID 的结合，抑制 DHFR 基因表达 [39]；

(3) lncRNA 可与 RNA 结合蛋白作用，并将其募集

到基因启动子区从而调控基因表达，如 CCND1 启

动子上游一个 lncRNA 可调节 RNA 结合蛋白 TLS
的活性，进而调控 CCND1 基因表达 [40] ；(4) lncRNA
能调节转录因子活性，如 lncRNA Evf2 能与转录因

子Dlx2形成转录复合物从而激活Dex6的表达 [41-42]；

(5) Alu RNA 能通过抑制 RNA 聚合酶 II 来实现广泛

的基因抑制 [43-44]。

2.3　lncRNA与转录后调控

lncRNA 也能在转录后水平通过与 mRNA 形成

双链来调节 mRNA 水平，如 p53 反义 RNA (Wrap53)
的 3′ 端可与 p53 mRNA 3′ 端形成双链，从而增加

了 p53 mRNA 的稳定性 [45]。显然，lncRNA 是长期

进化过程中形成的基因调控网络中不可或缺的调节

因子。它们既可在胞浆，又可在胞核中通过不同的

作用机制，行使调节功能。在胞浆中，lncRNA 主
要行使转录后水平的调节作用，这包括通过改变编

码基因 mRNA 的稳定性，改变翻译效率来调节基

因表达水平；也能通过 miRNA 通路，如作为 miRNA
前体或作为内源性竞争性 RNA (ceRNA) 来调节编

码基因 mRNA 的水平 [46]。此外，mRNA 水平的调

节也可通过与蛋白质编码基因的转录本形成互补双

链，在 Dicer 酶作用下产生内源性 siRNA。lncRNA 
也可与特定蛋白结合，改变蛋白在胞质中定位，或

调节相应蛋白的活性 [47]。

lncRNA 对表观遗传学调控以及转录水平的调

控均发生在胞核中。lncRNA 可募集染色质重构复

合体，如 PCR2 复合体到特定位点，引起 DNA 甲

基化或组蛋白修饰变化，从而介导相关基因的沉默。

例如，HOTAIR、p15AS、Xist、AIR、KCNQLOT1
等 lncRNA 均可募集染色质重构复合体，通过其中

的组蛋白甲基转移酶，如 Ezh2 或 G9a 实现表观遗

传学沉默 [48]。不久前，Chu 等 [49] 报道了用 RNA 纯
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化染色质分离 (chromatin isolation by RNA purification, 
ChIRP) 技术研究 lncRNA 与其他大分子的结合和相

互作用。显然，此技术对研究 lncRNA 的作用机制

具有重要贡献 [22]。

3　源自内源性反转录病毒的lncRNA

至今已有 1 万多个 lncRNA 被报道 [50]。与编码

RNA 相比，lncRNA 表达水平偏低且具有组织特异

性 [51-53]。按照 lncRNA 在基因组上相对于蛋白质编

码基因的位置、转录方向和功能，可将 lncRNA 分

为独立 lncRNA (stand-along lncRNA)、非编码反义

RNA、内含子 RNA (intronic RNA)、基因间 RNA 
(intergenic RNA)、启动子相关 RNA (promoter-associated 
RNA)、增强子 RNA (enhancer RNA) 和假基因 RNA 
(pseudogene RNA) 等 [54]。有研究表明，基因组中内

源性病毒也是 lncRNA 的一个重要来源 [55-56]。近年

来，人们发现内源性反转录病毒可产生或者诱导产

生长链非编码 RNA[5,55,57-58]。大约 10% 由人内源性

反转录病毒 H 亚科 (human endogenous retrovirus subfamily 
H, HERVH)衍生的转录物变为 lncRNA[55,57]。据报道，

HERVH 作为一种核内长非编码 RNA，可通过与

OCT4 和共激活因子作用以及激活长非编码 RNA
影响胚胎干细胞发育 [5,57]。内源性反转录病毒相关

长链非编码RNA (endogenous retrovirus-associated long 
non-coding RNA, ERV-lncRNAs) 则在肿瘤中被激

活 [59]。在鸡长非编码 RNA 数据库 (domestic-animal 
lncRNA database, ALDB) 中，发现 2 条来自鸡 1 号

染色体负链上由内源性反转录病毒 ALVE1 衍生的

长链非编码 RNA  ALDBGALT0000000876 和 ALDB- 
GALT-0000000877，其长度分别为 1 404 nt 和 1 655 nt[60]。

另外，源自内源性反转录病毒序列的转座

子 (transposable elements, TEs) 则可能与脊椎动物

lncRNA 的起源、多样化及其调节功能密切相关。

据报道，TE 普遍存在于脊椎动物的 lncRNA 序列

中 [61]。这些插入的 TE 可能是 lncRNA 的关键功能

区域，如参与 RNA、DNA 和蛋白质结合 [62]。在进

化过程中，一部分 TE 插入是 lncRNAs 多样化的重

要来源，而其他一些 TE 插入可能导致全新 lncRNAs
的出现。究竟先有 lncRNA，还是先有 TE ？目前，

暂无确知答案。

所以认为，内源性反转录病毒是宿主长非编码

RNA 的重要来源之一，不仅可以在多种层面上 ( 如
表观遗传学、转录调控及转录后调控等 ) 调控基因

的表达水平，而且也具备抵抗外源性病毒的分子基

础。在内源性与外源性病毒相互作用研究中，人们

发现内源性反转录病毒可能会阻断外源性病毒的感

染和复制 [63-64]。尽管目前还没有直接证据显示内源

性反转录病毒产生的 lncRNA 可以抵抗外源性病毒

感染，但这一推测在外源性病毒研究中得到证实。

外源性反转录病毒 HIV 能够编码反义 lncRNA，并

且通过表观遗传学机制调控 HIV 病毒转录 [65]。这

增加了人们对内源性反转录病毒产生的 lncRNA 的
功能及其作用机制的关注。内源性病毒产生的

lncRNA 功能研究将是一个全新的领域，很可能帮

助揭示内源性病毒抗病机制的神秘面纱。

4　内源性反转录病毒衍生的长非编码RNA的

功能

4.1　天然免疫

近年来，lncRNA 在天然免疫中的作用也逐渐

被认识 [66-67]。起初，人们发现脂多糖 (lipopolysaccharides, 
LPS) 刺激小鼠骨髓树突状细胞后引起 lncRNA 异常

表达，随后证实这些 lncRNA 与小鼠肺部的病毒感

染、单核细胞和巨噬细胞的激活密切相关 [68]。在人

和鼠巨噬细胞中，lincRNA-Cox2 和 THRIL 对调节

TLR2 信号起着关键作用。最新研究表明，TLR3 配

体刺激导致大量 lncRNA 异常表达，暗示 lncRNA
可能作为 TLR3 信号转导的一部分参与天然免疫调

节 [69]。长非编码 RNA linc-MAF-4 可以调节 T 淋巴

细胞分化 [70]，而 lnc-DC 通过转录因子 STAT3 控制

人类树突状细胞分化 [71]。NEAT1、NeST 和 THRIL
这 三 种 lncRNA 分 别 通 过 调 控 IL-8、IFN-γ 和

TNF-α 的转录来调节细胞天然免疫反应 [72-74]。一种

新发现的长非编码 RNA NRAV 可通过影响干扰素

刺激关键基因，如 IFITM3 和 MXA 的起始转录参

与宿主抗病毒天然免疫反应 [75]。因此，lncRNA 可

作为 Toll 样受体信号和天然免疫的调节因子 [76]。

那么，源于内源性反转录病毒的 lncRNA 是

否在天然免疫中发挥作用呢？研究表明，天然免

疫相关的转录因子能反式激活内源性反转录病毒表

达 [6] ；相反，内源性反转录病毒也可能通过病原模

式识别受体 ( 如 Toll 样受体 ) 激活天然免疫 [4,77]。

内源性反转录病毒的激活表达可能会产生一些具有

病毒特征的 RNA ( 如 dsRNA、lncRNAs) 或蛋白质，

因而可以像外源性病毒的病原相关分子模式一样被

宿主天然免疫系统识别 [78]。已有证据表明，人内源

性反转录病毒 HERV 可以与 Toll 样受体相互作用，

并且其核酸产物可以激活细胞病原模式识别受体。
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另外，有研究表明，去甲基化试剂 AZA 处理可以

激活内源性反转录病毒的双向转录，从而形成

dsRNA 二级结构诱导干扰素应答反应 [79]。因此，

完全有理由相信，内源性反转录病毒衍生的 lncRNAs
是宿主天然免疫系统的组成部分，并参与调节宿主

免疫应答反应。

4.2　抗病毒作用

lncRNAs 作为一类重要的 RNA 调节分子，已

被证明参与抗病毒天然免疫反应 [80]。高通量测序分

析揭示，病毒感染引起一系列的宿主 lncRNAs 的异

常表达。功能获得或缺失实验证实，一些 lncRNAs 
( 如 NeST、Lethe、lncRNA-CMPK2、VIN 和 NRON)
被病毒所控制以利于病毒感染，而其他一些 lncRNAs 
( 如 lincRNACox2、NRAV、NEAT1、7SL 和 lnc-DC)
在抗病毒反应中具有非常关键的作用 [80]。并且，在

病毒感染过程中，宿主 lncRNAs 的表达可以被病毒

编码的组分或者病毒诱导细胞因子、干扰素和趋化

因子等所调节。这些差异表达的 lncRNAs 可能正向

或负向调节抗病毒反应的诸多关键环节。关键的天

然免疫分子的表达变化显著影响了宿主抗病毒反

应，因此影响病毒感染和复制。

值得注意的是，一些在天然免疫中具有负调控

作用的 lncRNAs 被病毒所控制以抑制抗病毒反应，

具有正调控作用的 lncRNAs则被病毒所抑制。例如，

NRAV 是一种新发现的长非编码 RNA，主要通过影

响干扰素刺激关键基因，如 IFITM3 和 MXA 的起

始转录参与宿主抗病毒天然免疫反应 [75]。一些病毒，

如甲型流感病毒 (influenza A virus)、简单疱疹病毒

(herpes simplex virus)、番鸭呼肠孤病毒 (muscovy 
duck reovirus)和仙台病毒 (sendai virus)显著下调NRAV
表达。NRAV 的下调导致一些干扰素刺激基因，如

MxA、IFITM3、IFIT2、IFIT3 和 OASL 被诱导表达，

从而显著破坏病毒的复制 [75]。另外，干扰素诱导的

lncRNA-CMPK2 被发现可作为一系列干扰素刺激基

因，如 ISG15、CXCL10、IFIT3、IFITM1、Viperin、 
CMPK2 等的负调控因子。lncRNA-CMPK2 在丙肝

病毒 (HCV) 感染的肝脏组织中显著上调，这可能有

利于 HCV 复制 [81]。

在病毒感染中，宿主 lncRNAs 可能调节抗病

毒反应的不同过程，包括转录因子的活性和迁移、

干扰素和细胞因子的产生、干扰素刺激基因的转录

及其免疫细胞的发育等等。尽管目前关于内源性反

转录病毒衍生的 lncRNAs 在抗病毒反应中的作用知

之甚少，但基于本实验室的研究结果可以肯定内源

性反转录病毒衍生的 lncRNAs 具有抗病毒功能。另

外，这一观点也在外源性病毒研究中得到证实。外

源性反转录病毒 HIV 能够编码反义 lncRNA，并且

通过表观遗传学机制调控 HIV 病毒转录 [65]。因此，

可以想象，内源性反转录病毒衍生的 lncRNAs 可以

通过调节抗病毒天然免疫反应或反义 lncRNAs，抵

抗外源性病毒的感染和复制。

4.3　抗癌作用

对 lncRNA 研究的极大兴趣还来自其与人类

肿瘤的密切关系，最近许多研究结果表明 lncRNA
与肿瘤的多种致癌因素有关，如肿瘤生长、转移

等 [82-83]。研究表明，内源性反转录病毒及其相关的

lncRNA 在正常组织或细胞中保持沉默，而在肿瘤

组织或细胞中被异常激活 [59]。令人惊讶的是，外源

性病毒核苷酸序列和 lncRNA 在正常细胞中均保持

沉默，而在肿瘤细胞中被转录激活。在这种“特殊”

肿瘤环境中，被激活的内源性反转录病毒可能在抗

肿瘤免疫中具有非常关键的调节作用 [84]。最新研究

指出，抗癌药物去甲基化试剂 AZA 通过内源性反

转录病毒激活了肿瘤细胞的天然免疫反应 [79]，而激

活天然免疫可以提高机体抗癌或抗肿瘤免疫能力。

内源性反转录病毒相关的 lncRNAs 在黑色素瘤中则

被激活，所以内源性反转录病毒衍生的 lncRNAs 可
能具有抗癌作用或者可作为肿瘤标志物，这解释了

内源性反转录病毒及其衍生的 lncRNA 在肿瘤中为

什么异常激活。

4.4　其他

内源性反转录病毒衍生的长非编码 RNA 还可

能与胚胎干细胞发育有关。据报道，HERVH 作为

一种核内长非编码 RNA，可通过与 OCT4 和共激

活因子作用影响胚胎干细胞发育 [5]。科学家已经发

现，数百万年前“入侵”人类基因组的病毒已经改

变了人类胚胎干细胞 (ES 细胞 ) 中的基因开启与关

闭方式 [85]。通过运用新的测序技术对人类和小鼠胚

胎干细胞 (ES 细胞 ) 中三种调节蛋白质 (OCT4、
NANOG 与 CTCF) 的染色体组定位 ( 基因组定位 )
的研究发现，数百万年前自行插入人类基因组的特

定类型病毒已经戏剧性地改变了人类干细胞基因调

控网络 [85]。在胚胎干细胞中，内源性反转录病毒的

转录活性与表观遗传修饰，如 DNA 甲基化和组蛋

白修饰有关 [13-14]，常被 H3K9me3 和 H4K20me3 所

标记 [15]。并且，胚胎干细胞的潜能与内源性反转录

病毒的活性紧密相关 [16]。内源性反转录病毒衍生的

长非编码 RNA 可能作为关键的调节因子参与胚胎
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干细胞的发育，并赋予了其特殊的功能。

5　结语与展望

长非编码 RNA 已成为当代生物学的研究热点，

并且越来越多的研究表明，许多长非编码 RNA 分

子衍生于内源性反转录病毒序列的转录。数百万年

前“入侵”人类基因组的病毒可能极大地参与了细

胞基因调控网络的调节，如调节细胞发育、天然免

疫以及肿瘤发生发展等。研究这些内源性反转录病

毒的 lncRNA 的功能和作用将是一个全新的领域，

不仅可以帮助揭示内源性病毒的真正功能和作用，

也有助于理解内源性反转录病毒参与的复杂的人类

基因组表观遗传学调控机制。
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