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摘要：细菌 <O1C是一类长度在 ". P &.. )7之间的非编码 O1C，主要以不完全碱基配对方式与靶标 ?O1C&Q
端相互作用进而发挥其生物学功能。鉴于预测方法可以为细菌 <O1C及其靶标的实验发现提供指导，因此，
细菌 <O1C与靶标预测研究受到了广泛重视。文章首先将 <O1C预测方法分为 B类，分别是基于比较基因组
学的预测方法、基于转录单元的预测方法和基于机器学习的预测方法；其次，将 <O1C靶标预测方法分为 -
类，分别是序列比较方法与基于 O1C二级结构的预测方法；最后对各类方法的原理、核心思想、优点和局限
性进行了分析，并探讨了进一步的发展方向。
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细菌 <O1C（ <?(;; O1C）是一类长度在 ". P
&.. )7之间，以 O1C形式发挥作用的一类分子，主要
位于基因间［$］，但也有位于编码基因 &Q和 BQRFO区
的报道［-］，由 <O1C基因转录而来［B］。<O1C与动植
物中具有广泛调控功能的 ?>@+:O1C（?>O1C）不同，
?>@+:O1C的显著特点是其前体折叠形成茎环或类
似茎环的二级结构，其成熟体的长度约为 -$ )7，而
细菌 <O1C却不具有保守的二级结构特征，其长度
变化也比较大，有关 ?>@+:O1C特征及预测研究，请
参见我们最近发表的一篇综述［"］。另外，反义 O1C
（()7><G)<G O1C）是一种人为设计的用于沉默某个特
定靶基因的 O1C片段，其长度在 $. P B. )7之间［&］，
这 B类 O1C的共同特点是均可以抑制靶基因的表
达。现有研究表明，细菌 <O1C功能多样，在细菌的
转录调节、O1C 加工与修饰、?O1C 稳定性与翻译、
以及蛋白质降解、质粒复制和细菌感染等方面发挥

重要功能［2 % A］。其中一种主要作用方式是通过不完

全碱基互补配对形式与靶标 ?O1C的 &Q端结合来调

控靶基因的表达［# % $.］，进而在细菌与环境的相互作

用中发挥重要功能。例如，S>@I是大肠杆菌中长度
为 #B )7 的 <O1C，可以抑制外膜蛋白 :?8I 的表
达［$$］；长度为 #. )7的 O,6T可以调控细胞中铁离子
的使用，对若干功能为铁离子存储或铁离子使用的

蛋白起着调控作用［$- % $B］。

但是，由于 <O1C基因较小，且不受移码或无义
突变的影响，很难用遗传筛选方法来识别。因此，为

实验发现细菌 <O1C开发基因组水平的生物信息学
预测方法非常重要，而大量物种的全基因组测序工

作的完成也为 <O1C基因的理论预测提供了数据基
础。迄今为止，已提出了许多 <O1C 基因预测算法，
虽然它们一般都是为某个特定的基因组而设计，且

可靠性和效率远低于蛋白编码基因的识别算法，但

是它们在 <O1C基因的发现方面发挥越来越重要的
作用。在 ’:)(76() 等的关于细菌 <O1C识别的综述
中［E］，列出了从 $#22 P -..2年用实验和生物信息学
方法所发现的 <O1C各自所占的比重，可以发现生



物信息学方法在 !"#$发现过程中起着重要作用，
在 %&&&年以前仅有 ’(条大肠杆菌 !"#$在实验中
被偶然发现［’)］，而从 %&&’年开始，随着生物信息学
预测方法的应用，仅大肠杆菌中就至少有 *& 条
!"#$被发现。
随着越来越多的 !"#$被证实，接下来急需解

决的问题是研究这些 !"#$ 的功能。到目前为止，
尽管有一些 !"#$的功能得到证实，但还是有相当
一部分 !"#$的功能是未知的，因此识别 !"#$的靶
标对研究 !"#$ 的功能具有重要意义。目前的
!"#$靶标预测研究还处于起步阶段，预测方法主要
有基于序列比较方法和基于 "#$二级结构的预测
方法。鉴于开展细菌 !"#$基因及其靶标预测研究
具有重要意义，为此，本文就其相关研究进展进行

综述。

! 细菌 !"#$的预测方法
随着大规模细菌基因组测序的完成，目前已发

展了多种细菌 !"#$预测方法，主要分为 (类，分别
是比较基因组学方法、转录单元预测方法和机器学

习方法。

!"! 比较基因组学方法
基于比较基因组学方法来识别 !"#$的主要原

理是，作为一个 !"#$基因，其在相近物种的基因组
中具有较高的序列保守性和结构保守性。为此，

"+,-!等开发了一个用于 !"#$ 预测的概率模型
."#$［’/0’1］，首先基于序列比较，找出相近物种基因
组序列中保守的基因间区，然后，运用概率模型

."#$判断该基因间区的类型：蛋白编码区、!"#$
或者是其它类型。通过分析大肠杆菌 %(&&&个保守
的基因间区，找出了 %2/个可能的 !"#$，而用作实
验验证的 )3个片段中至少有 ’’个被证实是 !"#$。
该方法的主要缺点是必须有用于比较的相近物种的

基因组序列；其次，相关的 !"#$序列必须有保守的
二级结构；再次，识别出的候选 !"#$序列还可能包
含其它类型的 "#$序列；最后，该方法不能识别出
一个物种特有的 !"#$［’2］。
!"# 转录单元预测方法
转录单元预测方法是在比较基因组学方法的基

础上，通过基因间区预测和转录单元的识别来进行

!"#$预测，即通过在基因间区寻找启动子或是终止
子或是完整的转录本来寻找 !"#$。

$45-6-7等［’*］在大肠杆菌中运用转录单元预测
方法取得了很好的结果，首先，他们在大肠杆菌的基

因间区通过寻找 8 ’&区，8 (/区的保守序列来预测
启动子，然后，通过终止子的发夹结构特征和自由能

特征来预测!0非依赖型终止子，并在去冗余基础上
预测出具有完整转录单元的基因间区，最后，通过与

相近的基因组比对，找出保守的基因间区作为候选

的 !"#$序列，在预测的 %)个候选片段中，有 ’)条
被证实为 !"#$。虽然假阳性检出率比较低，但是由
于所用的限制条件非常严格而漏检了许多 !"#$。

9:;7等提出的细菌 !"#$预测方法［%&］，基本思
想和 $45-6-7等提出的算法类似，首先，在大肠杆菌
的基因间区用谱检索算法来预测启动子（:<<=：>>
???@ +!4;A @ +!B0!+B @ A:>C<=0!;4,;4>=C<DDE!>）［%%］，然后，用
"#$ 6D<+C 算法在基因间区预测!0非依赖型终止
子［%(］，再由启动子和终止子所确定并满足一定长度

的序列作为候选的 !"#$，共获得 %%2个 !"#$候选
基因，然后去掉已知的基因和包含较长的 F"G! 基
因，最终获得 ’)) 个 !"#$ 候选基因。由于长度的
限制，这种方法对预测较长的 !"#$显得无能为力。

H+,7I等［%)］构建了称为 !"#$J4;K+A< 的算法，这
个算法主要是通过相近物种的保守性和预测!0非依
赖型终止子来快速预测 !"#$，结果 3个候选基因中
1个被实验证实。这个算法可以根据使用者的不同
情况灵活地改变一些输入参数，另外一个特点是它

的预测速度比较快。主要缺点是被预测的片段要在

相近物种间有保守性，具有物种特异性的 !"#$则
很难被预测出来。

虽然转录单元预测方法在预测细菌 !"#$方面
取得了很好的结果，但是它也有自身缺点。首先，它

只能预测!0非依赖型终止子的 !"#$，而对!0依赖型
终止子却无能为力；其次，这些算法都是通过预测启

动子和终止子来预测 !"#$的，只是在启动子和终
止子预测算法上有不同，但它们所得到的候选集的

彼此覆盖性却非常差；最后，在基因间区预测 !"#$
必将遗漏位于 LM"等区域的 !"#$。
!"$ 机器学习方法
利用机器学习方法进行 !"#$预测主要包含 (

个基本步骤，首先是构建包含阳性和阴性数据的训

练集，然后是基于样本数据提取特征变量，最后是利

用机器学习方法构建分类模型，进而预测新的

!"#$。目前主要有两篇文献论述了机器学习方法
在 !"#$预测中的应用研究。

9-4<;4等［’3］用神经网络方法来预测细菌和古菌
的 !"#$，他们首先构建由 *1条 <"#$、%%条 4"#$和
’’条 !"#$组成的阳性数据集，然后由注释好的基

% H+5N+ O-75 ;< -E @ >!"#$ %&"’()&(*(+&"$ ,&-&"$（%&&3）)3（’）



因组提取相应的基因间区作为阴性数据集，再次对

阳性数据和阴性数据进行步长为 !" #$重叠 %" #$进
行滑窗并提取 &’个特征变量，其中 %个是一联碱基
组分，(’个是二联碱基组分，’个是“结构模体”，最
后基于这些特征，利用神经网络构建的分类器在基

因间区扫描，结果在细菌中的交叉检验精度达到

!") * +")，在嗜热古细菌中的交叉检验精度达到
了 +") * ++)。虽然没有用实验验证其候选集，但
是利用文献报道的新发现 (+ 条大肠杆菌 ,-./ 作
为独立测试集，有 (0条被正确预测，同时有些候选
集与相近物种有高度保守性，都说明了这个算法的

合理性。

123$456等［&(］则用基于遗传算法的机器学习方
法来预测大肠杆菌的 ,-./，基本思想和 724$34等［(%］

类似，他们首先构建由 !’条 $-./、&&条 4-./和 %’
条 ,-./组成的阳性数据集，然后由注释好的基因
组提取相应的基因间区作为阴性数据集，再次对阳

性数据和阴性数据进行步长为 8" #$重叠 &8 #$进行
滑窗，以模体为特征构建细菌 ,-./预测模型，最后
利用此模型预测基因间区，最终获得了 9"’ 条可能
的 ,-./序列。此外，利用 .54$:34#方法，作者从中
随机选择 (’条序列进行验证，证实其中 (& 条序列
具有杂交信号。

机器学习方法虽然在一定程度上克服了前两类

预测方法的一些缺点，如可以预测出细菌特异性的

,-./，对!;非依赖型终止子或对!;依赖型终止子的
,-./均可以预测等，但是机器学习方法也有自身的
缺点。目前的主要缺点是阳性数据较少，以目前研

究较多的大肠杆菌来说，也只有 !"多条 ,-./被证
实，而对于其它细菌来说，实验证实的 ,-./ 则更
少；其次是特征变量的选择问题，如何选择较好的特

征变量来描述 ,-./也是一个难点。随着数据的积
累和研究的深入，这些困难有望被逐渐克服，可以预

期基于机器学习的 ,-./预测方法将越来越重要。

! 细菌 "#$%的靶标预测方法
在 <5=3>等［&0］最近发表的一篇综述中，系统地

论述了目前关于识别 ,-./靶标的实验及生物信息
学方法。尽管 ,-./靶标的最终识别需要经过实验
来证实，但生物信息学方法仍然为实验验证提供了

一种快捷的方式。到目前为止，主要发展了 & 类
,-./靶标预测方法，分别是序列比较方法与基于
-./二级结构的靶标预测方法。

!&’ 基于序列比较的 "#$%靶标预测方法
在 ,6?$:;@2$3462# 局部序列比对算法基础上，

A:2#=等［&8］构建了细菌 ,-./靶标预测模型，并在模
型中融合了下列信息：,-./的二级结构特征、伴侣
蛋白 BCD 在 -./ 序列上的结合位点、候选靶标
6-./的起始密码子上游 E 98 #$到下游 &8 #$间的
序列片段、以环区为中心的扩展序列比对和 ,-./
与候选 6-./靶标在大肠杆菌 F;(&及相邻 !个菌
株中的保守谱等。对每一个 ,-./，该模型考虑基因
组中每一个候选的 6-./与之比对情况并打分，然
后将所有的 6-./按分数排序，分数高的 6-./被
认为是 ,-./可能靶标。在已知的经实验证实的 ("
对 ,-./与 6-./相互作用中，有 0 对的打分分数
位于前 8"名中，由此可见，对于训练集来说，该预测
模型的精度为 0"G"")。由于该模型加入了保守谱
这一因素，所以不适用于某些大肠杆菌中不保守的

,-./的靶标预测或其它细菌中 ,-./靶标的预测。
另外，由于该算法只考虑了 ,-./的二级结构特征，
而忽略了 ,-./ 与 6-./ 相结合后的二级结构特
征，这使得预测的结果可能会有偏差。

!&! 基于 #$% 二级结构的细菌 "#$% 靶标预测
方法

在预测模型 H24=3$-./ 中［("］，HI2J3# 等建立了
两个 ,-./靶标预测模型，分别命名为单碱基模型
和碱基堆积模型。单碱基模型是通过为 16?$:;
K2$3462#算法引进新的比较积分系统来实现的，适
用于 ,-./与 6-./序列间相互作用区域较短的情
况；碱基堆积模型是运用 -./二级结构自由能的计
算规则来实现的，所采用的方法是动态规划算法，适

用于 ,-./与 6-./序列间相互作用区域较长的序
列。在进行靶标预测时，首先根据情况选择一种模

型对候选的 ,-./和 6-./序列进行打分，并假定
分数遵从极值分布，于是每一个候选靶标得到一个

L值，L值越小，相应的 6-./ 越可能是靶标；然后
利用训练集对翻译起始区的大小及核心匹配片段的

长度进行优化，获得的最优值分别为：翻译起始区的

取值范围从起始密码子上游 E 9" #$到下游 &" #$，核
心匹配片段的长度为 + #$；最后利用此模型对训练
集进行判别时，(& 对数据中有 ! 对正确，预测精度
为 ’’G’0)。
在由 75,,24$等［&’］提出的预测模型中，利用 %对

属于不同细菌基因组且经实验证实相互作用的

,-./及其 6-./靶标，对相关的热动力学参数进行
优化，包括碱基堆积作用、凸环和内部环的罚分。然
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后利用这些参数给 !"#$与 %"#$相互作用形成的
双链区打分。在预测 !"#$ 的靶标时，该模型同时
考虑了两个区间片段，一个是序列 &’端的起始密码
子上游 ( )*+ ,-到下游 .+ ,-区间的序列片段，一个
是序列 /’端的终止子上游 ( 0+ ,-到下游 .+ ,-区间
的序列片段。最后，应用该模型对新发现的 . 条
!"#$进行靶标预测，并对某些结果进行了实验证
实。

最近，基于实验证实的 *0对 !"#$与靶标相互
作用与 10对 !"#$与靶标不发生相互作用数据集，
我们利用机器学习方法构建了 2个 !"#$靶标预测
模型 !"#$34567-#8 和 !"#$34567-9:;，其在训练集
上的 <==>:预测精度分别为 .)?0@A和 )++?++A。
为了评价模型的泛化能力，我们构建了一个独立的

包含 22个阳性样本和 )@++个随机生成的阴性样本
的测试集［21］，其 预测精度分别为 ./?+/A 和
1+?&&A，最终为 !"#$靶标的实验发现提供了生物
信息学支持。

! 总结和展望
本文系统地总结了细菌 !"#$及其靶标的预测

方法，在 /类细菌 !"#$预测方法中，由于机器学习
方法具有许多优点，如不需要考虑细菌 !"#$在不
同基因组中的保守性和终止子是否为!B非依赖型
等，因此，随着实验数据的积累，基于机器学习的

!"#$预测将会发挥越来越重要的作用。在细菌
!"#$靶标预测方面，目前还刚刚起步，据我们所知，
目前只发展了 * 个细菌 !"#$靶标预测模型，如何
提高敏感性与特异性是以后开展 !"#$靶标预测的
一个重要方向。随着研究的深入，我们相信将会有

愈来愈多的 !"#$ 及其靶标被证实，进而为细菌
!"#$及其靶标预测提供很好的数据资源，拓展人们
对细菌生命活动的理解，最终造福于人类。
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［ /］U4!!45%4, P;J 9%4FF "#$! I, E4N-75I4：OIH75!7 576GF4-L5!
LM 67,7 7VW57!!IL, I, 57!WL,!7 -L 7,HI5L,%7,-4F ND4,67!J
0%**，2++2，)+.（2）：)*) ( )**?

［ *］侯妍妍，应晓敏，李伍举 J %IN5L"#$计算发现方法研
究进展 J 遗传（1%&%.’2("），2++1，/+（0）：01@ ( 0.0?

［ &］ >4%W!B:4FF! X，>D4FY $;， 97554,LB<ZW7[ $R， 7- 4F J
\5LMIF7O !GWWL5- H7N-L5 %4NDI,7! ML5 4,-I!7,!7 LFI6L,GNF7L-IO7
7MMIN4NK W57OIN-IL,J 340 3’)’56)&7(2’#"，2++*，&：)/& (
)**?

［ 0］ XI!7F4 9J $, ]VW4,OI,6 T,IH75!7 LM #L,NLOI,6 "#$!J
8#’%5#%，2++2，2.0（&&@)）：)20+ ( )20/?

［ @］ RL,4-D4, <，;4--D7Q PUJ ^O7,-IMIN4-IL, LM !%4FF "#$! I,
OIH75!7 E4N-75I4F !W7NI7!J 0,&&%52 9:’5’)5 ’5 4’#&);’)*)<=，
2++@，)+（2）：.0 ( )+)?

［ 1］ :L67F R，9D45%4 >;J CLQ -L MI,O !%4FF ,L,BNLOI,6 "#$!
I, E4N-75I4J 3’)*)<’#(* 0$%7’"2&=，2++&，/10：)2). ( )2/1?

［ .］ XL--7!%4, 9J 3D7 !%4FF "#$ 576GF4-L5! LM !"#$%&’#$’( #)*’：
5LF7! 4,O %7ND4,I!%!J -55,(* /%>’%? )6 4’#&);’)*)<=，
2++*，&1：/+/ ( /21?

［)+］ 3_4O7, 8，XLLOQI, 99，9-L5[ X，7- 4F J 34567- W57OIN-IL, ML5
!%4FF，,L,NLOI,6 "#$! I, E4N-75I4J +,#*%’# -#’." /%"%(&#$，
2++0，/*（.）：2@.) ( 21+2?

［))］ S7FID4! #，‘L5!- 9J ;IN‘J 4, 4,-I!7,!7 "#$ 67,7 I,HLFH7O
I, 57!WL,!7 LM !"#$%&’#$’( #)*’ -L 6FLE4F !-57!! M4N-L5!J
@),&5(* )6 4)*%#,*(& 3’)*)<=，2++)，/)/（)）：) ( )2?

［)2］ ;4!!7 ]， XL--7!%4, 9J $ !%4FF "#$ 576GF4-7! -D7
7VW57!!IL, LM 67,7! I,HLFH7O I, I5L, %7-4ELFI!% I,
!"#$%&’#$’( #)*’ J A&)#%%.’5<" )6 2$% +(2’)5(* -#(.%7= )6
8#’%5#%" )6 2$% B5’2%. 82(2%" )6 -7%&’#(，2++2，..（@）：*02+
( *02&?

［)/］ ;4!!7 ]，:4,O75WLLF >P，XL--7!%4, 9J ]MM7N- LM "KD8
!%4FF "#$ L, 6FLE4F I5L, G!7 I, !"#$%&’#$’( #)*’ J @),&5(* )6
3(#2%&’)*)<=，2++&，)1@（2+）：0.02 ( 0.@)?

［)*］ ;4!!7 ]，;4_O4F4,I #，XL--7!%4, 9J "76GF4-L5K 5LF7! LM
!%4FF "#$! I, E4N-75I4J 0,&&%52 9:’5’)5 ’5 4’#&);’)*)<=，
2++/，0（2）：)2+ ( )2*?

［)&］ "IH4! ]， PF7I, "R， ]OOK 9"， 7- 4F J >L%WG-4-IL,4F
IO7,-IMIN4-IL, LM ,L,NLOI,6 "#$! I, ]J NLFI EK NL%W454-IH7
67,L%IN!J 0,&&%52 3’)*)<=，2++)，))（)@）：)/0. ( )/@/?

［)0］ "IH4! ]，]OOK 9"J #L,NLOI,6 "#$ 67,7 O7-7N-IL, G!I,6
NL%W454-IH7 !7aG7,N7 4,4FK!I!J 340 3’)’56)&7(2’#"，2++)，
2：1?

［)@］ ]OOK 9"J >L%WG-4-IL,4F 67,L%IN! LM ,L, ( NLOI,6 "#$
67,7!J 0%**，2++2，)+.（2）：)/@ ( )*+?

［)1］ $564%4, <，C75!DE756 "，:L67F R，7- 4F J #LH7F !%4FF "#$
( 7,NLOI,6 67,7! I, -D7 I,-7567,IN 576IL,! LM !"#$%&’#$’(
#)*’ J 0,&&%52 3’)*)<=，2++)，))（)2）：.*) ( .&+?

［).］ >45-75 "R，SGEND4Y ^，CLFE5LLY 9"J $ NL%WG-4-IL,4F
4WW5L4ND -L IO7,-IMK 67,7! ML5 MG,N-IL,4F "#$! I, 67,L%IN
!7aG7,N7!J +,#*%’# -#’." /%"%(&#$，2++)，2.（).）：/.21 (
/./1?

* <I6GI U4,6 7- 4F J b-#2( 4’#&);’)*)<’#( 8’5’#(（2++.）*.（)）



［!"］ #$%& ’，(%)&*+ ,-，./00 1-，%2 /0 3 - 4*5*&6578/2*9) 4/)%:
/;;75/9$ 25 :*)95<%7 )8/00 =>- ?%&%) *& 2$% !"#$%&’#$’(
#)*’ ?%&58%3 +’)","-%."，!""!，@A（! B C）：DAE B DEEF

［!D］ ’/%2758 G，’&%<% =，H7*)2*/&)%& HI，%2 /0 3 G7%:*92*&? &5&
B 95:*&? =>- ?%&%) *& !"#$%&’#$’( #)*’ J*2$ 455)2%: ?%&%2*9
;75?7/88*&?3 /0#*%’# 1#’2" 3%"%(&#$，!""A，CC（D"）：C!@C
B C!E"F

［!!］ KL9$%7 G，H/7;0L) H，M5%7* >，%2 /0 3 -60%N*40% )%/79$
2%9$&*OL% 4/)%: 5& ?%&%7/0*P%: ;756*0%)3 4).50-%&" 6
4$%.’"-&,，DQQ@，!"（D）：C B !RF

［!C］ (%)&*+ ,-，’/8;/2$ =，(%<%&% .K，%2 /0 3 G7%:*92*5& 56
=$5 B *&:%;%&:%&2 27/&)97*;2*5& 2%78*&/257) *& !"#$%&’#$’(
#)*’ ?%&58%3 /0#*%’# 1#’2" 3%"%(&#$，!""D，!Q（DE）：CASC
B CAQRF

［!R］ (*<&T U，V5?%0 M-，W/<*) KM，%2 /0 3 )=>-G7%:*92：/&
*&2%?7/2*<% 958;L2/2*5&/0 /;;75/9$ 25 *:%&2*6T )=>-) *&
4/92%7*/0 ?%&58%)3 /0#*%’# 1#’2" 3%"%(&#$，!""A，CC（DC）：

R"Q@ B RD"AF
［!A］ X$/&? Y，’L& ’，ZL U1，%2 /0 3 I&:%&2*6T*&? .6O B 4*&:*&?

)8/00 =>- 2/7?%2) *& !"#$%&’#$’( #)*’ 3 +’)#$%.’#(* (72
+’)5$,"’#(* 3%"%(&#$ 4)..07’#(-’)7"，!""@，CRC（C）：QA"
B QAAF

［!@］ M/&:*& G，=%;5*0/ V，#5))/72 G，%2 /0 3 I:%&2*6*9/2*5& 56
&%J &5&95:*&? =>-) *& (*)2%7*/ 85&59T25?%&%) /&:
;7%:*92*5& 56 8=>- 2/7?%2)3 /0#*%’# 1#’2" 3%"%(&#$，!""E，
CA（C）：Q@! B QERF

［!E］ [5?%0 U， Z/?&%7 ,\3 1/7?%2 *:%&2*6*9/2*5& 56 )8/00
&5&95:*&? =>-) *& 4/92%7*/3 40&&%7- 85’7’)7 ’7
9’#&):’)*);,，!""E，D"（C）：!@! B !E"F

［!S］ X$/5 Y(，(* .，.5L YY，%2 /0 3 #5&)27L92*5& 56 2J5
8/2$%8/2*9/0 85:%0) 657 ;7%:*92*5& 56 4/92%7*/0 )=>-
2/7?%2)3 +’)#$%.’#(* (72 +’)5$,"’#(* 3%"%(&#$
4)..07’#(-’)7"，!""S，CE!（!）：CR@ B CA"F

!"#"$%&’ (%)*%"## )+ (%",-&.-)/ )+ 0$&."%-$1 #!23 *"/"# $/, .’"-% .$%*".# B 3 %"4-"5

(*?L* Z/&?，Y/0*& X$/5，ZL]L (*!

（#%&2%7 56 #58;L2/2*5&/0 K*505?T，K%*]*&? I&)2*2L2% 56 K/)*9 M%:*9/0 ’9*%&9%)，K%*]*&? D""SA"，#$*&/）

30#.%$&.：K/92%7*/0 )=>-) /7% / 90/)) 56 &5&^95:*&? =>-) J*2$ R"^A"" &L90%52*:%) *& 0%&?2$3 M5)2 56 2$%8 6L&92*5& /)
;5)227/&)97*;2*5&/0 7%?L0/2*5& 56 ?%&% %N;7%))*5& 2$75L?$ 4*&:*&? 25 2$% 27/&)0/2*5& *&*2*/2*5& 7%?*5& 56 2$%*7 2/7?%2 8=>-)3 I& <*%J
2$/2 ;7%:*92*5& 56 )=>-) /&: 2$%*7 2/7?%2) ;75<*:%) )L;;572 657 %N;%7*8%&2/0 *:%&2*6*9/2*5&，)58% ;7%:*92*5& 8%2$5:) $/<% 4%%&
:%<%05;%: 657 452$ 56 2$%8 *& 7%9%&2 T%/7) 3 I& 2$*) 7%<*%J，J% 6*7)20T ?/<% /& 5<%7<*%J 56 8%2$5:) 657 ;7%:*92*5& 56 )=>- ?%&%)，
J$*9$ /7% 90/))*6*%: *&25 2$7%% 9/2%?57*%)，&/8%0T，958;/7/2*<% ?%&58*9)^4/)%:，27/&)97*;2*5& L&*2)^4/)%: /&: 8/9$*&% 0%/7&*&?^
4/)%: ;7%:*92*5& 8%2$5:)3 ’%95&:0T，2$% 8%2$5:) 657 )=>- 2/7?%2 ;7%:*92*5& /7% 90/))*6*%: *&25 2J5 2T;%)，J$*9$ /7% )%OL%&9%
/0*?&8%&2̂ 4/)%: 8%2$5: /&: ;7%:*92*5& 56 =>- )%95&:/7T )27L92L7%^4/)%: 8%2$5:， 7%);%92*<%0T 3 V*&/00T， 2$% ;7*&9*;0%)，
/:</&2/?%) /&: 0*8*2/2*5&) 56 %/9$ +*&: 56 8%2$5: /7% :*)9L))%:，/&: ;%7);%92*<%) 657 ;7%:*92*5& 8%2$5:) 56 )=>- /&: 2$%*7
2/7?%2) *) ;5*&2%: 5L2 3
6"75)%,#：)=>-；;7%:*92*5&；2/7?%2；4/92%7*/

（本文责编：张晓丽）
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