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摘要 ：目的   基于美国癌症基因组图谱（The Cancer Genome Atlas，TCGA）数据库分析影响三阴性乳腺癌（triple-negative 

breast cancer，TNBC）预后的铁死亡相关长链非编码 RNA（long non-coding RNA，lncRNA），并建立 TNBC 预后预测模型。方

法   从 TCGA 下载 TNBC 样本的转录组数据及临床信息数据。用 R 语言 limma 包筛选乳腺癌差异表达基因，survival 包筛选

TNBC 生存时间相关基因，并与搜集到的 382 个铁死亡基因取交集，获得与 TNBC 预后相关的铁死亡基因。采用 Pearson 法进

行共表达分析以确定与铁死亡相关的 lncRNA。采用 Cox 回归分析来确定生存相关的 lncRNA 和预后因素。LASSO 回归分析构

建 TNBC 预后回归模型，受试者工作特征（receiver operating characteristic，ROC）曲线分析该模型对预后的预测价值。结果   

单因素 Cox 回归分析显示，17 个差异表达的 lncRNA 与 TNBC 患者生存时间相关（均 P<0.05）。采用 LASSO 回归分析成功构

建 由 6 个 铁 死 亡 相 关 lncRNA（SGMS1-AS1、AC015908.2、LINC01014、AC083967.1、TTC39A-AS1 和 AL353708.3） 构 成 的

TNBC 风险预测模型。计算每个样本的风险评分。Kaplan-Meier 法分析显示，风险评分可以有效区分低风险患者和高风险患者

（P<0.05）。该模型预测 TNBC 患者 1、2 和 3 年总生存率的 ROC 曲线下面积分别为 0.808、0.840 和 0.807。结论   基于 TCGA

数据库共筛选出 17 个铁死亡相关 lncRNA 与 TNBC 预后相关。基于 SGMS1-AS1、AC015908.2、LINC01014、AC083967.1、

TTC39A-AS1 和 AL353708.3 这 6 个铁死亡相关 lncRNA 构建的模型可较好地预测 TNBC 患者预后，提示铁死亡相关 lncRNA

与患者预后具有一定的相关性。
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Abstract:   Objective   To analyze ferroptosis-related long non-coding RNAs (lncRNAs) affecting the prognosis of triple-negative breast 

cancer (TNBC) patients based on The Cancer Genome Atlas (TCGA) database, and to develop a prognostic model for TNBC. Methods    

Transcriptome data and clinical information data of TNBC samples were downloaded from TCGA. The limma package of R language was 

used to screen the differentially expressed genes in breast cancer, and the survival package was used to screen for TNBC survival related 

genes, and intersected with the 382 ferroptosis-related genes collected to obtain ferroptosis-related genes associated with TNBC prognosis. 
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乳腺癌是来源于乳腺腺体上皮组织中的恶性

肿 瘤。2018 年， 美 国 预 计 乳 腺 癌 发 病 例 数 将 达

到 268 670 例，死亡将达到 41 400 例，发病率位

居女性恶性肿瘤的首位 [1]。根据我国肿瘤登记中

心 2018 年的数据，2014 年中国女性乳腺癌发病率

为 41.82/10 万，死亡率为 9.90/10 万 [2]。近 10 年

来，乳腺癌的发病率与死亡率均呈上升趋势 [3]。

尽管我国乳腺癌的发病率低于西方发达国家，但

患者例数急剧增加。虽然随着医疗手段的逐步完

善，乳腺癌的病死率有所下降，但仍是女性高危性

恶性肿瘤 [4-5]。目前，研究中将乳腺癌细胞分为 4

种分子亚型 ；三阴性乳腺癌 (triple-negative breast 

cancer，TNBC) 作为一种特殊的病理分子亚型，占

所有乳腺癌病理类型的 10.0%~20.8％，具有较高

的恶性生物学特征，且无法使用内分泌治疗药物

并缺少靶向药物，5 年内发生术后进展的概率高于

其他基因亚型 [6], 由于没有靶向治疗指标，化疗仍

是这类乳腺癌最重要治疗方式，此种类型乳腺癌

是临床治疗中的难点 [7]。

铁是正常细胞复制、代谢和生长的必需元素，

参与许多生物过程，例如细胞呼吸、氧代谢和能

量代谢等。由于癌细胞具有较高增殖率，癌细胞

（包括乳腺癌细胞）表现出铁吸收增加和铁流出

减少的趋势 [8]。另外铁死亡可触发肿瘤微环境中

炎性反应相关的免疫抑制，从而有利于肿瘤生长
[9], 因此铁代谢在癌症中发挥重要作用。最近有研

究发现，不同表型的乳腺癌细胞对铁死亡的敏感

性不同，TNBC 对铁死亡比雌激素受体（estrogen 

receptor，ER）阳性乳腺癌更敏感 [10]，触发乳腺

癌的铁死亡细胞死亡似乎是一种有效的治疗策略。

谷氨酰胺在铁死亡中起关键作用，是谷氨酸的重

要来源，胱氨酸 / 谷氨酸反向转运体可摄取胱氨

酸，排出谷氨酸，为谷胱甘肽合成提供原料 [11]。

限制谷氨酰胺摄入或抑制胱氨酸 / 谷氨酸反向转

运 体 活 性 会 增 加 细 胞 内 活 性 氧（reactive oxygen 

species，ROS） 水 平 并 减 缓 TNBC 的 生 长 [8]。 胱

氨酸通过激活 GCN2-eIF2α-ATF4-CHAC1 通路诱

导 TNBC 细胞铁死亡 [12]。目前已有证据证明，铁

死亡途径有助于增强化疗药物疗效（顺铂和多柔

比星），增强化疗耐药癌症的细胞毒性，致敏癌症

放疗，并放大光热和光动力学治疗的功效 [13]。有

研究采用叶酸标记外泌体，开发了靶向外泌体包

裹的 erastin(erastin@FA-exo)，与游离 erastin 比较，

erastin@FA-exo 通过细胞内谷胱甘肽耗竭和 ROS

过度生成促进铁死亡，对 MDA-MB-231 细胞的增

殖和迁移表现出更好的抑制作用 [14]。铁死亡细胞

死亡会抑制肿瘤生长，因此，更好地了解铁死亡

有助于发现新的治疗策略以改善癌症治疗。

长 链 非 编 码 RNA（long non-coding RNA，

lncRNA）是包含 >200 个核苷酸的 RNA，不参与

蛋白质翻译，但在基因调控中起关键作用，可调

节染色质功能、调节无膜核小体的组装和功能、

改变细胞质 mRNA 的稳定性和翻译以及干扰信号

通路来影响基因表达 [15]，并调节 DNA、RNA 和

蛋白质相互作用 [16]，影响癌症发生、进展和转

移 , 因此，lncRNA 可以发挥致癌或抑制肿瘤的作

用 [17]。lncRNA 的异常表达和铁死亡的异常改变

都是肿瘤细胞中的常见现象，并且均与肿瘤进展

有关 [9]，有望成为癌症精确治疗的新靶点。然而，

lncRNA 和铁死亡之间的联系以及在 TNBC 中的作

Co-expression analysis was performed using the Pearson method to identify lncRNAs associated with ferroptosis. Cox regression analysis 

was used to identify survival-associated lncRNAs and prognostic factors. LASSO regression model was constructed for TNBC prognosis by 

regression analysis, and the receiver operating characteristic (ROC) curve was used to analyze the prognostic value of the model. Results   

Seventeen differentially expressed lncRNAs were associated with prognostic survival of TNBC patients in univariate Cox regression analy-

sis (all P<0.05). The TNBC risk prediction model consisting of six ferroptosis-related lncRNAs (SGMS1-AS1, AC015908.2, LINC01014, 

AC083967.1, TTC39A-AS1 and AL353708.3) was successfully constructed using LASSO regression analysis. The risk score of each sam-

ple was calculated, and Kaplan-Meier analysis showed that the risk scores could effectively distinguish low-risk patients from high-risk 

patients (P<0.05). The area under the ROC curves for the model to predict the 1-, 2- and 3-year overall survival rates of TNBC patients 

were 0.808, 0.840 and 0.807, respectively. Conclusions   A total of 17 ferroptosis-related lncRNAs were screened to be associated with 

TNBC prognosis based on TCGA database. The model constructed based on six ferroptosis-related lncRNAs, SGMS1-AS1, AC015908.2, 

LINC01014, AC083967.1, TTC39A-AS1 and AL353708.3, can predict the prognosis of TNBC patients, indicating that ferroptosis-related 

lncRNAs are correlated with the prognosis of TNBC patients.

Key words: triple-negative breast cancer; ferroptosis; lncRNA; prognostic model; TCGA
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用尚不清楚，需要进一步研究。本研究旨在使用

生物信息学方法初步探讨铁死亡相关 lncRNA 在

TNBC 患者中预后的意义，试图寻找具有潜在利用

价值的生物标志物。利用美国癌症基因组图谱（The 

Cancer Genome Atlas，TCGA）数据库鉴定出 17 个

与 TNBC 预后密切相关的 lncRNA，成功构建的风

险预测模型可较好地预测 TNBC 患者预后，间接说

明铁死亡相关 lncRNA 与患者的预后具有相关性。

1　资料与方法

1.1　临床资料

选 取 TCGA 数 据 库 (https://portal.gdc.cancer.

gov/repository) 中 2000 年 1 月至 2020 年 12 月收录

并具有完整随访信息的 TNBC 样本 155 例，均经病

理检查确诊。患者均为女性。年龄 29~85 岁，中

位 年 龄 52 岁 ；20~40 岁 20 例，>40~60 岁 83 例，

>60 岁 52 例。 肿 瘤 分 期Ⅰ期 20 例，Ⅱ期 113 例，

Ⅲ期 19 例，Ⅳ期 3 例。原发肿瘤浸润 T1 期 30 例，

T2 期 109 例，T3 期 12 例，T4 期 4 例。淋巴结转

移 M0 期 136 例，未转移 19 例；N0 期 60 例，N0 (i-)

期 31 例，N0 (i+) 期 3 例，N1 期 17 例，N1a 期 19 例，

N1b 期 5 例，N1c 期 1 例，N1mi 期 3 例，N2 期 6 例，

N2a 期 5 例，N3 期 1 例，N3a 期 2 例，N3b 期 1 例，

N3c 期 1 例。下载该乳腺癌数据集相关转录组测

序 RNAseq 数据及样本相关临床数据，用于后续

分析。

1.2　TNBC 差异铁死亡基因筛选 
基于美国国家生物信息中心数据库（National 

Center of Biotechnology Information，NCBI）挖掘能

够调控肿瘤发生和发展的铁死亡基因 382 个，用

于后续对照分析。提取 155 例 TNBC 样本中铁死亡

基因，通过 R 包 limma 对肿瘤组织和癌旁组织作

基因的差异表达分析。对获取的差异铁死亡基因采

用 Pearson 相关性分析法进行共表达分析，以确定

差异铁死亡相关的 lncRNA，筛选的条件为 Pearson

相关系数 >0.4，P<0.05。

1.3　与 TNBC 预后有关的铁死亡 lncRNA 
用 R 语言 limma 包提取 TNBC 样本的生存期

及生存状态（155 例患者生存 136 例，死亡 19 例），

随 访 时 间 2000 年 1 月 至 2020 年 12 月， 用 R 语

言 Survival 包对基因与 TNBC 预后时间的关系进行

Cox 单因素回归分析。以 P<0.05 为差异具有统计

学意义。HR>1 代表该 lncRNA 是高危因素，反之

为保护因素。

1.4　预后模型的构建与验证

通过单变量 Cox 回归分析筛选出与生存期密切

相关的 lncRNA（P<0.05），为了达到最大化减小过

度拟合风险的目的，采用 LASSO Cox 回归分析构

建预后模型。回归分析中的自变量为交集 lncRNA

表达量，因变量是 TNBC 患者的总体生存率和状态，

得出最优模型的 lncRNA 及对应的回归系数。根据

每个 lncRNA 标准化表达水平及其相应的回归系数

计算每例患者的风险评分（风险评分 =lncRNA1 表

达 量 × 相 应 的 回 归 系 数 +…+lncRNAn 表 达 量 ×

相应的回归系数）。根据风险评分中位数，将患者

分为高风险组和低风险组，运用 R 包“Survminer”

构建生存曲线，采用 SPSS 20.0 软件进行受试者工

作特征（receiver operating characteristic，ROC）曲

线分析。预后危险因素的分析采用单因素和多因

素 Cox 回归分析。为了评估模型的独立预后价值，

进一步对年龄、TNM 分期和分级等单变量进行多

变量分析，同时使用 SPSS 20.0 软件进行 ROC 曲

线分析，对多变量独立预后的价值进行比较。

1.5　功能富集分析

通过 R 软件“ClusterProfiler”对高和低风险

组 中 的 差 异 基 因 进 行 基 因 本 体（Gene Ontology， 

GO） 和 京 都 基 因 和 基 因 组 百 科 全 书（Kyoto 

Encyclopedia of Genes and Genomics，KEGG）分析。

1.6　统计学分析

所 有 数 据 分 析 均 基 于 R 平 台（Version4.0.2）

和 SPSS 20.0 软件。在肿瘤组织和癌旁组织差异

分析时采用 t 检验。高和低风险组组间总生存率

比较采用 Kaplan-Meier 法。对获取的铁死亡基因

采用 Pearson 相关性分析进行共表达分析，以确

定与铁死亡相关的 lncRNA。采用单因素和多因素

Cox 回归分析来确定总生存期的独立预后因素。以

P<0.05 为差异具有统计学意义。

2　结　果

2.1　差异基因及 lncRNA
基于 TCGA 数据库下载 TNBC 数据集相关转

录组测序 RNAseq 数据，收集铁死亡基因 382 个，

提取各铁死亡基因表达量，对肿瘤组织和正常组

织进行差异分析，共得出 42 个差异铁死亡基因

（Pearson 相关系数 >0.4，P<0.05），与差异基因集

共表达的 lncRNA 共计 310 个。

2.2　铁死亡预后相关 lncRNA
取与差异铁死亡基因共表达的 310 个 lncRNA
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进行 Cox 单因素回归分析显示，17 个 lncRNA 表达

水平与 TNBC 患者生存时间相关（均 P<0.05，表 1）。

2.3　预后模型的构建与验证

取 TNBC 患者生存时间相关的这 17 个 lncRNA

进行 LASSO 回归分析，构建 TNBC 患者生存风险预

测模型，最终该模型由其中 6 个 lncRNA（SGMS1-

AS1、AC015908.2、LINC01014、AC083967.1、

TTC39A-AS1 和 AL353708.3）构成（图 1）。根据每

个 lncRNA 标准化表达水平及其相应的回归系数计

算每例患者的风险评分。根据得到的风险评分将患

表 1　Cox 单因素分析中与患者生存时间相关的 TNBC 肿瘤

组织 - 正常乳腺组织差异铁死亡基因共表达的 lncRNA

Table 1　Survival-related lncRNAs coexpressed with differential 

ferroptosis-related genes between TNBC tumor and normal breast 

tissues in Cox univariate analysis

lncRNA P 值 HR（95%CI）

SGMS1-AS1 0.039 6.731（1.102~41.098）

AC103760.1 0.008 6.251（1.597~24.475）

AP001505.1 0.006 1.056（1.016~1.097）

AC015908.2 <0.01 3.487（1.792~6.787）

LINC01014 0.004 1.059（1.019~1.100）

AC084125.4 0.010 2.239（1.214~4.129）

AC105219.1 0.002 1.168（1.060~1.287）

AC010329.1 0.002 1.549（1.179~2.035）

LINC01615 0.049 1.140（1.000~1.299）

AC092164.1 0.038 1.438（1.021~2.024）

AC109322.1 0.002 1.194（1.066~1.337）

AC083967.1 0.024 1.034（1.004~1.065）

TTC39A-AS1 0.047 2.187（1.011~4.731）

LINC02568 0.018 1.897（1.118~3.218）

AL353801.3 0.015 1.975（1.140~3.421）

AL353708.3 0.010 2.759（1.275~5.971）

LINC01910 0.046 1.580（1.009~2.474）

图 1　TNBC 患者风险评分预测模型中 lncRNA 表达情况      

Fig.1　LncRNA expression in a risk score prediction model for 

TNBC patients 

图 2　高风险组和低风险组 TNBC 患者的总生存曲线

Fig.2　Overall survival curves for TNBC patients in the high 

and low risk groups

图 3　TNBC 患者生存风险预测模型 ROC 曲线

Fig.3　ROC curve for survival risk prediction model for TNBC 

patients

者分为高风险组和低风险组，Kaplan-Meier 法进行

生存分析表明，两组患者生存时间比较，差异具有

统计学意义（P=0.009，图 2）。该模型预测 TNBC

患者 1、2 和 3 年总生存率的 ROC 曲线下面积（area 

under the curve，AUC）分别为 0.808、0.840 和 0.807

（图 3），表明该模型的敏感度和特异度较高。

将风险评分作为变量，结合其他临床病理特

征（ 年 龄、TNM 分 期、Ragnum Hypoxia 评 分 和

MSIsensor 评分）进行单变量和多变量 Cox 回归分

析来识别与预后相关的危险因素，结果显示风险

评分可作为独立预后指标（P<0.01, 表 2）。对变量

MSIsensor 评分、Ragnum Hypoxia 评分、年龄、分

期和风险评分进行独立预后价值比较，AUC 分别

为 0.617、0.318、0.500、0.676 和 0.824（ 图 4），

表明本风险模型可较好地预测 TNBC 患者预后。
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2.4　GO 和 KEGG 通路富集

通 过 GO 和 KEGG 通 路 富 集 分 析 42 个 差 异

铁死亡基因的生物学功能（图 5）。在生物过程方

面，主要集中在对氧化应激的反应、对金属离子

的反应、对类固醇激素的反应、对活性氧的反应

和细胞对氧化应激的反应。关于分子功能，主要

集中在铁离子结合、氧化作用与烟酰胺腺嘌呤二

核苷酸（磷酸）[nicotinamide adenine diuncleotide 

(phosphate) hydrogen，NAD(P)H] 还 原 酶 活 性、 烟

酰 胺 腺 嘌 呤 二 核 苷 酸 磷 酸（nicotinamide adenine 

dinucleotide phosphate，NADP）活性、作用于供体

CH-OH 基团和类固醇脱氢酶活性。KEGG 通路分

析集中在人类 T 淋巴细胞白血病病毒Ⅰ型（human 

T-lymphotropic virus type 1，HTLV-1) 感 染、 癌

症、核苷酸结合寡聚化结构域（nucleotide-binding 

oligomerization domain，NOD）受体信号通路、肿

瘤坏死因子（tumor necrosis factor，TNF）信号通

路、类固醇激素生物合成、沙门氏菌感染和丝裂

原活化蛋白激酶（mitogen-activated protein kinase，

MAPK）信号通路等。    

3　讨　论

乳腺癌是女性中最常见的癌症，尽管已经应

用手术、放疗、化疗、内分泌治疗和靶向治疗等手

段进行治疗，但乳腺癌患者的预后仍不令人满意。

TNBC 患者无法从内分泌治疗或曲妥珠单抗中获

益 [13]，此外，BRCA1 基因突变在 TNBC 患者中以

高频率存在，导致 TNBC 侵袭性增加，所有这些特

征都导致 TNBC 患者的不良预后 [18]。因此，迫切

需要为这些需要更精确干预的患者开发新的治疗

管理。

肿瘤免疫微环境与体内铁代谢和体内平衡有

关，铁死亡可以暴露肿瘤抗原，从而提高 TIME 的

免疫原性和免疫治疗的效果 [19]，在肿瘤免疫中起

关键作用 [20]。另外铁死亡在肿瘤的治疗中显示出

巨大的潜力，特别是在耐药的情况下增强对化疗药

物的敏感性，如顺铂联合铁死亡诱导剂 erastin 能

改善抗肿瘤活性 [21]。研究显示，TNBC 对铁死亡

较敏感，触发乳腺癌的铁死亡细胞死亡似乎是一种

有效的治疗策略。因此，更好地了解调节铁死亡敏

感性的过程有助于发现新的治疗策略以改善 TNBC

的治疗疗效 [8]。

近年来，随着高通量测序技术的发展，大量的

非编码基因被发现在肿瘤的发生和发展中起重要作

用。lncRNA 作为一种转录因子在多种生物过程中

发挥着至关重要的作用，在肿瘤的发生和发展以及

肿瘤细胞的浸润转移过程中扮演着重要的角色 [15]。

lncRNA 的异常表达和铁死亡的异常改变都是肿瘤

细胞中的常见现象，并且均与肿瘤进展有关 [22]。

本 研 究 探 讨 铁 死 亡 相 关 的 lncRNA 与 TNBC 预 后

之间的关联。研究结果表明，共 17 个 lncRNA 与

TNBC 的预后相关。进一步构建的由 6 个铁死亡相

关 lncRNA 组成的 TNBC 风险预测模型可有效地将

表 2　影响 TNBC 预后的临床病理因素的单因素和多因素 Cox 回归分析

Table 2　Univariate and multivariate Cox regression analysis of clinicopathological factors affecting the prognosis of TNBC patients

变 量
单因素分析 多因素分析

HR（95%CI） P 值 HR（95%CI） P 值

年龄 1.020（0.984~1.057） 0.275 1.028（0.990~1.067） 0.125

Ragnum Hypoxia 评分 0.907（0.831~0.990） 0.028 1.134（0.803~0.986） 0.026

MSIsensor 评分 1.171（0.968~1.419） 0.105 0.890（0.825~1.560） 0.438

分期 1.701（1.071~2.702） 0.024 1.410（0.824~2.363） 0.192

风险评分 1.100（1.066~1.137） <0.01 1.104（1.065~1.146） <0.01

图 4　MSIsensor 评 分、Ragnum Hypoxia 评 分、 年 龄、 分

期和风险评分预测 TNBC 患者生存时间的 ROC 曲线

Fig.4　ROC curves of MSIsensor score, Ragnum Hypoxia 

score, age, stage, and risk score predicting survival time of 

TNBC patients
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患者分为低风险组和高风险组，组间预后存在差

异，说明 6 个铁死亡相关的 lncRNA 可能是 TNBC

的良好预后因素。其中 LINC01014 是新发现的磷

脂酰肌醇 -3- 激酶催化亚基 α（phosphatidylinositol 

3-kinase catalytic subunit alpha，PIK3CA）对应的

lncRNA，PIK3CA 的突变导致肿瘤转化，从而加速

癌症进展。而在乳腺癌患者中 PIK3CA 的突变较为

普遍，PIK3CA 突变在 TNBC、人类表皮生长因子

受 体 2（human epidermal growth factor receptor-2，

HER2）阳性乳腺癌中和 HR+/HER2- 型乳腺癌中

的发生率分别为 16%、31% 和 42%[23]。LINC01014

低 表 达 可 抑 制 PIK3CA， 并 通 过 调 节 PI3K-AKT-

mTOR 信号通路增强癌细胞对铁死亡的敏感性，可

提高食管癌吉非替尼化疗的敏感性，达到增强癌

症的治疗效果 [24-25]。研究显示，SGMS1-AS1 可能

通过调节 miR-106a-5p 抑制肺腺癌的进展 [26]。另

有研究指出，miR-106a-5p 参与调节乳腺癌细胞中

信号传导和转录激活因子 3（signal transducer and 

activator of transcription 3，STAT3）诱导的铁死亡，

被认为是治疗乳腺癌的潜在靶点 [27]。以上结果为

SGMS1-AS1 调节铁死亡抑制肿瘤进展提供潜在可

能。TTC39A-AS1 在细胞核和细胞质中都有分布，

注　A：KEGG 通路富集分析；B：生物进程；C：细胞组分；D：分子功能；HTLV-1：人类 T 淋巴细胞白血病病毒Ⅰ型（human T-lymphotropic 

virus type 1）；NOD ：核 苷 酸 结 合 寡 聚 化 结 构 域（nucleotide-binding oligomerization domain）；TNF ：肿 瘤 坏 死 因 子（tumor necrosis factor）；

MAPK：丝裂原活化蛋白激酶（mitogen-activated protein kinases）；IL-17：白细胞介素 -17（interleukin 17）；NAD(P)H：烟酰胺腺嘌呤二核苷酸 ( 磷酸 )

[nicotinamide adenine diuncleotide (phosphate) hydrogen] ；NADP ：烟酰胺腺嘌呤二核苷酸磷酸 (nicotinamide adenine dinucleotide phosphate）；NAD ：

烟酰胺腺嘌呤二核苷酸（nicotinamide adenine dinucleotide）

图 5　TNBC 肿瘤组织 - 正常乳腺组织差异基因功能富集和 KEGG 通路富集

Fig.5　Functional enrichment of TNBC tumor tissue-normal breast tissue differential gene and KEGG pathway enrichment
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当敲低 TTC39A-AS1 时会使乳腺癌细胞周期阻滞

在 G1 期，并下调雌激素靶基因的表达，促进乳腺

癌细胞的生长增殖和克隆形成 ；因其仅在乳腺癌

中特异性高表达属性，故可作为非常有前景的潜

在的乳腺癌治疗靶点 [28]。

在 肿 瘤 进 展 中，lncRNA 介 导 的 铁 死 亡 有 广

阔的研究前景。本研究只初步探索了铁死亡相关

lncRNA 的预测预后的能力，而 TNBC 中铁死亡相

关 lncRNA 的具体机制及相互联系尚未完全了解。

本 研 究 存 在 不 足 之 处 ：本 研 究 的 预 测 模 型 仅 在

TCGA 数据集上得到验证，未来需评估是否适用于

临床患者 ；本研究基于传统的统计方法，尽管很

多研究已经证明这些方法的可行性，但仍需开发

更多的方法来提高预后模型的准确性。
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乳腺癌患者临床病理及超声特征与同侧腋窝淋巴结
转移的关系
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摘要 ：目的   探讨乳腺癌患者临床病理及超声特征与同侧腋窝淋巴结转移的关系。方法   选取 2019 年 1 月至 7 月在本院就

诊的乳腺癌患者 120 例作为研究对象。所有患者均接受手术治疗，术中行同侧腋窝淋巴结清扫术或前哨淋巴结活检。记录患

者临床病理资料和原发灶超声特征等相关参数，对相关参数进行单因素分析及多因素 Logistic 回归分析。结果   同侧腋窝淋巴

结转移阳性 49 例，阴性 71 例。同侧腋窝淋巴结转移阳性和阴性患者在年龄、雌激素受体（estrogen receptor，ER）水平、孕

激素受体（progesterone receptor，PR）水平、人表皮生长因子受体 2（human epidermal growth factor receptor-2，HER2）水平、

Ki-67 表达及分子分型方面比较，差异均无统计学意义（均 P>0.05）。Logistic 回归分析显示，结节大小及所在象限是同侧腋

窝淋巴结转移与否的独立危险因素（均 P<0.05）。不同结节形态和血流分级患者同侧腋窝转移淋巴结数目比较，差异均具有

统计学意义（均 P<0.05）。结论   乳腺癌患者超声特征可作为同侧腋窝淋巴转移诊断的重要辅助手段，特别是结节大小和所在

象限是乳腺癌同侧腋窝淋巴结转移的重要预测因子，结节血流状态对乳腺癌同侧腋窝淋巴结转移数量有非常重要的预测作用。

关键词 ：乳腺癌 ；超声检查 ；同侧腋窝淋巴结转移 ；临床病理学

Correlation between clinicopathological and ultrasound characteristics and ipsilateral axillary lymph node 
metastasis in breast cancer patients
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Abstract: Objective   To investigate the correlation between the clinicopathological and ultrasound characteristics and ipsilateral axil-

lary lymph node metastasis in breast cancer patients. Methods   A total of 120 breast cancer patients who were treated in our hospital from 

January to July 2019 were selected. All patients underwent surgical treatment, and had ipsilateral axillary lymph node dissection or sentinel 
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