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摘要： 乙型肝炎病毒（HBV）慢性感染是肝细胞癌（HCC）的主要原因，其对全球HCC的人群归因分数为 57.1%，对中国HCC
的人群归因分数为 76.1%。阐明HBV致癌的早期分子机制，有助于HCC的精准预防。HBV持续复制、变异、整合及其协同

驱动是HBV致癌的主要机制。HBV复制可激活并维持肝脏慢性炎症微环境，为病毒变异累积提供条件；在慢性炎症条件

下，炎症因子使载脂蛋白B mRNA编辑酶催化多肽样 3B（变异酶）-尿嘧啶-DNA糖基化酶（修复酶）失衡，促进HBV变异和人

基因组突变，HBV变异致癌能力增强，炎症微环境可促进变异细胞去分化并获得干性特征；HBV基因组整合可导致端粒酶

逆转录酶启动子等“守门人”变异，引发染色体不稳定与表观遗传重编程。HBV复制、变异和整合三大环节在“变异-选择-适

应”的进化规律下协同作用，共同推动HCC的发生和发展。HBV高危变异谱、外周血整合片段及端粒酶逆转录酶启动子突

变等分子标志物，可指导 HCC 的抗病毒精准预防、辅助早期筛查与术后复发监测，为完善 HCC 分层防控策略提供科学

依据。
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Abstract： Chronic hepatitis B virus （HBV） infection is a major cause of hepatocellular carcinoma （HCC）， with a population-

attributable fraction of 57.1% for HCC globally and 76.1% for HCC in China. Identifying the early molecular mechanisms of HBV-

driven hepatocarcinogenesis can facilitate precise HCC prevention. Persistent HBV replication， HBV mutation， HBV integration， 
and the synergistic interplay among them are the main mechanisms of HBV-driven hepatocarcinogenesis. HBV replication activates 
and sustains a chronic hepatic inflammatory microenvironment， providing conditions for accumulation of viral mutations； under the 
conditions of chronic inflammation， inflammatory factors cause the imbalance between apolipoprotein B messenger RNA editing 
enzyme catalytic polypeptide-like 3B and uracil-DNA glycosylase， which promotes HBV mutations and human genomic mutations 
and enhances the carcinogenic effect of HBV mutations， and the inflammatory microenvironment can promote dedifferentiation of 
mutated cells and acquisition of stemness； HBV genome integration can cause “gate-keeper” mutations including telomerase 
reverse transcriptase （TERT） promoter mutation， thereby triggering chromosomal instability and epigenetic reprogramming. The 
three events of HBV replication， mutation， and integration work synergistically under the evolutionary principle of “variation-

selection-adaptation” and jointly drive the development and progression of HCC. The high-risk HBV mutation profile， circulating 
HBV integration fragments， and the TERT promoter mutations can be used to guide precision HCC prevention via antiviral 
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prophylaxis and assist in early screening and monitoring of postoperative recurrence， which provides a scientific basis for refining 
stratified prevention and control strategies against HCC.
Key words： Hepatitis B Virus； Carcinoma， Hepatocellular； Pathologic Processes； Disease Prevention
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原发性肝癌是全球第 6大常见恶性肿瘤，也是癌症

相关死亡的第 3 大原因，其中肝细胞癌（hepatocellular 
carcinoma，HCC）占全球原发性肝癌发病总数的 75%～

85%［1］。在中国，原发性肝癌长期居于恶性肿瘤死亡原

因的第 2位，40～65岁人群死亡率显著高于≥65岁人群，

HCC 占比则高达 93%［2］。由于 HCC 被发现时多数已处

于中晚期，且手术切除易复发，术后 5 年复发率约为

70%，过去 40年其生存率未获明显改善［3-5］。因此，明确

HCC 的主要病因并开展针对性预防是降低其死亡率的

关键。在 HCC 的多种已知病因中，乙型肝炎病毒

（hepatitis B virus，HBV）感染是最主要的病因，其对全球

HCC 人群归因分数为 57.1%［95% 置信区间（confidence 
interval，CI）：50.6%～63.3%］，对中国大陆地区 HCC 的

人群归因分数达 76.1%（95%CI：69.5%～81.6%），均居已

知风险因素之首［6］。与其他病因所致的HCC相比，HBV
相关HCC发病时间平均提前 8～12年，且预后更差［7-8］。
随着乙型肝炎疫苗被纳入计划免疫管理，中国慢性HBV
感染人数已显著下降［9］，但现存慢性HBV感染者仍多达

7 500万，基数依然庞大；加之抗病毒治疗后共价闭合环

状 DNA（covalently closed circular DNA，cccDNA）持续存

在［10］，停药后病毒可迅速恢复复制［11］。
因此，HBV 相关 HCC 的防控仍面临重大公共卫生

挑战。深入阐明HBV致癌的关键分子机制、筛选早期干

预靶点，是实现从庞大的慢性 HBV 感染者中精准识别

HCC 高危人群和针对性预防的前提。本文从病毒持续

复制与炎症微环境、基因组变异与进化、宿主基因组整

合 3个维度，系统阐述HBV致癌的关键环节（图 1），并提

出相应的HBV相关HCC防控策略。

1、HBV持续复制与炎症微环境
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图1　HBV致癌的关键机制
Figure 1　Key mechanisms of HBV-induced carcinogenesis
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1　HBV致癌的关键机制

1.1　HBV 持续复制与炎症微环境　乙型肝炎病毒 e 抗

原（HBV e antigen，HBeAg）阳性与高水平 HBV DNA 是

HCC的独立危险因素，也是HBV促进HCC发生及预后不

良的主要驱动因素。REVEAL-HBV队列研究为此提供了

直接证据：随访 11.4年结果显示，血清HBV DNA水平与

HCC 风险呈显著剂量-效应关系，以未检出者为参照，

HBV DNA≥104 copies/mL、≥105 copies/mL、≥106 copies/mL
者的HCC风险分别升高至2.7、8.9和10.7倍［12］。HBV持

续复制可激活并维持慢性炎症微环境，为病毒变异累积

提供免疫选择压力［8］。炎症通路功能基因的功能多态

性在HBV致癌过程中发挥重要作用，此类多态性若发挥

功能，通常位于基因启动子或增强子区域［13］。
基于中国大陆地区 160个疾病监测点、4 150例HBV

表面抗原阳性者的研究显示，HBV基因型与感染结局密

切相关［14］。B 型（主要为 B2 亚型）在年轻感染者中的

HBeAg阳性率和血清病毒载量均高于 C型，但 B型感染

者更易发生HBeAg血清学转换并被早期清除，其临床表

现多倾向于急性或自限性感染；相比之下，C型感染者因

HBeAg 血清学转换延迟，病毒得以持续复制，更易形成

慢性持续性感染，这一持续复制为前 S区（PreS）缺失突

变等HCC相关变异的积累提供了条件［15-17］。
中国大陆HBV感染者以C2亚型为主，且C2亚型中

PreS 缺失、T1753V、A1762T/G1764A 等 HCC 相关突变频

率显著高于 B2亚型［14］，这可能是 C型 HBV流行区 HCC
高发的重要原因之一。与此同时，HBV感染的慢性化与

慢性炎症微环境的形成相互促进，通过长期反复的肝细

胞损伤-再生循环，驱动基因组不稳定性和表观遗传改

变，进一步推动HCC的发生发展。

从宿主遗传角度分析，炎症通路中功能基因的多态

性在HBV致癌过程中发挥重要作用，且这些功能多态性

大多位于基因启动子或增强子区域。核因子 κB
（nuclear factor κB，NF-κB）炎症信号通路是 HBV 致癌的

关键环节。NF-κB1和NF-κB抑制蛋白基因启动子的单

核苷酸多态性及其单倍型是HBV C2型感染者发生HCC
的主要危险因素，其中 NF-κB 抑制蛋白基因 NFKBIA-

826（rs2233406，C>T）变异基因型在HBV C2型感染者中

显著增加 HCC 风险［18］。除 NF-κB 通路外，人类白细胞

抗原（human leucocyte antigen，HLA）基因多态性也参与

调控HBV慢性化的遗传易感性，且存在人群差异。中国

人群与欧洲人群在促进HBV慢性化的遗传位点上呈“互

换”现象。部分 HLA-DP、HLA-DQ 和 HLA-DR 等位基因

型可增加HBV慢性化及其进展为肝硬化、HCC的风险，

且这些等位基因在我国人群中的携带比例显著高于欧

洲人群［19-21］。这可能是中国人群HBV感染后更易慢性

化且HCC风险更高的重要遗传基础。

上述遗传因素共同塑造了肝脏免疫微环境，其中免

疫细胞的极化状态对炎-癌转化具有双向调控作用。M1
型巨噬细胞通过分泌促炎因子和活性氧参与病原体清

除；M2 型巨噬细胞通过分泌抗炎因子和血管内皮生长

因子促进免疫耐受和组织修复［22］。在HBV相关慢性肝

炎中，M1/M2极化失衡表现为M2型优势分化，导致免疫

监视功能下降，为携带突变基因的肝细胞逃逸免疫清除

创造了“免疫适宜”的微环境。此外，全身低强度慢性炎

症以白细胞介素 6（interleukin-6，IL-6）、肿瘤坏死因子 α
等促炎因子及C反应蛋白水平升高、抗炎通路功能下降

为特征，是包括肝癌在内的多种恶性肿瘤的重要风险因

素［23］。慢性HBV感染可从肝脏局部炎症逐步扩展为全

身低强度慢性炎症，二者相互加剧，进一步削弱免疫监

视，加速炎-癌转化。

1.2　HBV 变异与进化　慢性炎症微环境不仅维持病毒

的持续复制，也加速了病毒变异的累积。病毒变异是

HBV致癌过程中最具代表性的分子事件，经炎症微环境

选择的变异病毒与变异细胞通过共进化获得更强的促

癌活性［24］。不同基因型感染者在临床表现及长期预后

方面的显著差异，凸显了病毒基因组变异对疾病进程的

重要影响［25］。HBV致癌遵循“慢性乙型肝炎-肝硬化-肝

癌”三部曲模式，促癌变异在此过程中逐步累积，通过激

活致癌通路、诱导体细胞突变及重塑代谢模式，驱动

HCC 的发生［26］。HBV 聚合酶缺乏校正活性，但单纯碱

基错配率不足以支撑HCC发生所需的大量变异积累，提

示存在其他更为高效的变异来源［27］。
在慢性炎症微环境中，IL-6 驱动载脂蛋白 B mRNA

编辑酶催化多肽样 3B（apolipoprotein B mRNA editing 
enzyme catalytic polypeptide-like 3B，APOBEC3B）与尿嘧

啶-DNA 糖基化酶（uracil-DNA glycosylase，UNG）之间的失

衡，是 HBV高效变异来源的核心机制之一。APOBEC3B
通过胞嘧啶脱氨产生以C>T和G>A为特征的HBV突变，

UNG 则切除脱氨产物并启动修复，以维持基因组稳定

性。IL-6一方面增强APOBEC3B启动子活性，另一方面

抑制 UNG 增强子活性，使二者平衡向促突变方向偏

移［28］。核内不均一核糖核蛋白 A2B1 可将 APOBEC3B
招募至 cccDNA，通过脱氨作用降解 cccDNA以降低病毒
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载量［29］。然而，APOBEC3B同时也会在残留的病毒基因

组中引入特征性突变，在免疫选择压力下推动优势变异

株的累积［28］。在宿主遗传层面，APOBEC3B rs2267401-G
与 UNG rs3890995-C 的相乘交互作用可使 HCC 风险增

加 1.90倍［28］。除APOBEC3B-UNG通路本身的遗传变异

外，HLA-Ⅱ类基因和NF-κB通路的功能多态性也参与调

控HBV变异的免疫选择过程［18-21］。
在慢性感染的自然病程中，HBV 核心启动子区和

PreS的变异呈阶段性累积特征。一项纳入 1 459例不同

疾病阶段 HBV 感染者（无症状携带者 846 例、慢性肝炎

235例、肝硬化 188例、HCC 190例）的研究显示，核心启

动子区的 A1762T/G1764A 双突变、C1653T 和 T1753V 突

变频率从无症状携带状态至 HCC阶段呈逐步升高趋势

（P<0.001）；而 C1673T、A1726C、A1727T 等变异在肝硬

化阶段显著增加，但在 HCC阶段下降，提示其可能为肝

硬化阶段的适应性代偿变异，而非 HCC 的直接致癌因

子［30］。一项针对HBV突变与HCC关联的荟萃分析量化

了这些变异的风险效应，结果显示A1762T/G1764A双突

变［比值比（odds ratio，OR）=3.79，95%CI：2.71～5.29］、

C1653T（OR=2.76，95%CI：2.09～3.64）、T1753V（OR=

2.35，95%CI：1.63～3.40）、PreS 任 意 变 异（OR=3.77，
95%CI：2.57～5.52）均导致 HCC 的发生风险显著增

加［31］。多种高危变异的组合呈剂量依赖性增加HCC风

险，联合A1762T/G1764A、C1653T和T1753V可显著提升

传统临床指标（年龄、性别、肝硬化）对 HCC 的预测

效力［32］。
除调控区外，C 端截短型乙型肝炎病毒 X 蛋白

（carboxyl-terminally truncated HBx，Ct-HBx）同样直接参

与肝细胞的恶性转化。Ct-HBx在 HCC组织中的检出率

显著高于癌旁肝组织［33］，通过沉默生长停滞特异性蛋白2
解除p53依赖性凋亡和衰老［34］，同时通过负调控Wnt/β-联

蛋白通路，下调其下游靶基因 BAMBI，增强肿瘤细胞的

锚定独立生长及致瘤能力［35］。值得注意的是，癌旁肝组

织中表达 Ct-HBx的患者，即使接受抗病毒治疗，其无复

发生存期仍显著缩短［33］，提示该致癌效应不完全依赖于

病毒复制水平，而与 HBx 基因的宿主基因组整合密切

相关。

除 Ct-HBx 外，上述 HBV 核心启动子区与 PreS 变异

组合对 HCC发生风险的预测价值已在多项队列研究中

得到验证。抗病毒治疗可使 A1762T/G1764A 携带者的

HCC发生风险降低 60%（风险比=0.40），使 C1653T携带

者降低 55%（风险比=0.45），但对未携带上述变异者以

及 T1753V 携带者则无显著保护作用［32］。这一差异表

明，抗病毒治疗的保护效果因变异类型而异，并非所有

高危变异携带者均能同等获益。因此，应将HBV高危变

异纳入风险分层体系，作为抗病毒精准预防的生物标

志物。

1.3　HBV 基因组整合　除病毒变异外，HBV 基因组

DNA 整合至宿主基因组是其促进 HCC 发生的重要机

制［36］。HBV DNA整合可通过插入诱变及顺式调控整合

位点侧翼的宿主促癌基因直接参与肝癌发生，这一整合

事件是 HBV 相关 HCC 区别于其他病因 HCC 的显著特

征，在HBV相关HCC中的检出率高达88%［37］。
对 81例 HBV 阳性 HCC 患者的全基因组测序显示，

肿瘤组织中 HBV 整合检出率（86.4%）显著高于癌旁肝

组织（30.7%）［38］。尽管整合断点具有高度异质性，包含

X基因的病毒增强子区仍是最常被整合的片段［38］；多项

研 究 一 致 检 出 端 粒 酶 逆 转 录 酶（telomerase reverse 
transcriptase，TERT）、混合谱系白血病蛋白 4（mixed-

lineage leukemia 4，MLL4）、细胞周期蛋白 E1、纤维连接

蛋白 1 等为高频整合靶基因［38-39］。除直接激活特定靶

基因外，HBV整合还可通过引发大片段拷贝数变异重塑

宿主基因组结构，涉及 chr4q、chr5p（TERT）、chr6q、
chr8q、chr16q、chr9p（细胞周期蛋白依赖性激酶抑制因

子 2A/2B）、chr17p（肿瘤蛋白 p53）、chr13q（视网膜母细

胞瘤基因 1）等多个染色体区带的驱动性拷贝数改变，其

中 chr8q的超早期扩增尤为突出［39］。
TERT是 HBV 整合的关键功能性靶位点，被视为驱

动HCC发生的“守门人”变异。TERT的激活主要有两种

独立方式：（1）HBV整合入 TERT启动子区或增强子区，

进而上调 TERT 表达［40］；（2）TERT 启动子热点突变（如

C228T）［41］。雄激素受体可结合 TERT 启动子区的 HBV
整合片段或点突变位点，以转录因子活性增强 TERT 转

录，这可能是男性 HBV 相关 HCC 高发的机制之一［41］。
大样本队列研究显示，TERT 整合（25.5%）、MLL4 整合

（10.5%）和TERT启动子突变（30.1%）是 3个互斥的分子

特征，据此可将 HBV 相关 HCC分为 4个临床亚组，其中

TERT启动子突变亚组男性及肝硬化比例最高，MLL4整

合亚组发病年龄相对较轻［42］。
基因组不稳定在癌前病变阶段即已启动早期恶性

转化。肝异型增生结节是HCC的关键癌前病变，其恶性

转化遵循多步级联反应［43］。以 TERT 启动子突变和

HBV整合为代表的基因组不稳定性事件，是肝结节恶性

转化的早期易感事件，而拷贝数变异的积累则驱动低度
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异型增生结节向高度异型增生结节的临界转化［44］，表观

遗传紊乱与免疫微环境重塑则协同推动高度异型增生

结节向早期 HCC 的不可逆跃迁［43］。值得关注的是，上

述多步转化过程存在性别差异，年轻男性的 TERT 改变

更为明显［45］。
外周血液体活检为HCC的复发监测与早期筛查提供

了新的技术手段。术前外周血中97.7%的HBV相关HCC
患者可检出HBV整合片段，术后该比例降至23.3%，且持

续阳性者中 90% 发生 HCC 复发［46］，提示其可作为术后

复发监测指标。此外，TERT 启动子 C228T 突变亦可通

过外周血检测，具备无创筛查潜力［47］。然而，由于HBV
整合断点缺乏人群共性片段，现阶段仍需先行肝组织测

序，再个性化设计探针，这在一定程度上限制了其在大

规模早期筛查中的应用推广。

2　HBV致癌机制的癌症进化发育学理论框架

在HBV相关慢性肝炎中，宿主遗传易感性与环境因

素交互驱动慢性非可控性炎症，炎症因子持续反式激活

APOBEC3 家族胞苷脱氨酶，诱发大量体细胞突变和病

毒变异。在免疫选择压力下，多数突变细胞和病毒被淘

汰，少数则通过体细胞变异和炎症相关的表观遗传修饰

重塑信号通路，经去分化获得干性特征，从而适应炎症

微环境的选择，最终转化为癌症起始细胞。上述“变异-

选择-适应”的进化规律构成了“癌症进化发育学”的基

础理论框架。在此框架下，HBV 持续复制与炎症微环

境、病毒变异与进化、宿主基因组整合三大环节相互交

织，构成统一的动态过程［48］。
宿主基因组突变与病毒变异均由 APOBEC3B-UNG

失衡驱动，二者与HBV基因组整合共同推动癌症进化发

育。APOBEC3B促突变等位基因相关的HBV变异频率，

从无症状携带者至HCC阶段呈逐渐升高趋势，印证了病

毒变异在进化过程中持续累积的特征［28］。在此突变压

力下，HBV整合可进一步诱导宿主细胞发生大范围基因

组重排［39］；携带 TERT等基因整合的克隆因获得增殖优

势，在微环境选择中被固定［26］。该“变异-整合”过程赋

予克隆干性特征，通过重编程细胞代谢并重塑微环境，

进而获得无限增殖与耐药能力。干性获得常伴随内源

性抑制因子沉默，例如 D-氨基酸氧化酶在 HCC 类器官

及索拉非尼耐药模型中显著下调，恢复其表达可抑制

HCC生长并逆转耐药，提示靶向干性是阻断癌症进化的

潜在策略［49］。
癌症进化发育理论在多种炎症相关肿瘤中具有普

适性。以胆管癌与胆囊癌为例，APOBEC3B功能多态性

通过组织特异性转录因子AP-2α发挥差异效应：该因子

在胆管与胆囊组织中的表达水平存在差异，致使同一

APOBEC3B多态性位点可降低胆管癌风险，却增加胆囊

癌风险；而APOBEC3A过表达则通过诱导高水平细胞凋

亡，削弱了癌症进化过程［50］。在人乳头瘤病毒相关肿瘤

中，人乳头瘤病毒 16 型 E6 蛋白通过降解 p53 上调 TEA
域转录因子，激活 APOBEC3B启动子［51］，从而促进病毒

变异与癌症进化。综上所述，慢性炎症通过 APOBEC3
失衡驱动癌症进化的模式具有跨肿瘤类型的共性，为基

于进化分层的泛癌症防控策略提供了理论依据［52］。

3　HBV相关HCC的防控策略

HBV 相关 HCC 的防控遵循三级预防策略，覆盖病

因阻断、早期筛查和改善预后 3个层面。一级预防的核

心是阻断 HBV感染和降低慢性炎症水平。乙型肝炎疫

苗接种是预防 HBV 慢性感染、肝硬化和 HCC 最经济有

效的手段，但全球新生儿首剂接种覆盖率仅为 42%，距

世界卫生组织 2030年消除目标仍有较大差距［53］。对于

已建立慢性感染的庞大群体，抗病毒治疗可降低病毒载

量和炎症水平，但其效果与HBV变异谱密切相关。携带

高危变异组合者，经抗病毒治疗后 HCC风险显著降低，

而对无高危变异者则无显著保护作用［32］，提示基于高危

变异谱的风险分层是实现精准预防的前提。在抗病毒治

疗降低病毒载量的基础上，宿主全身炎症状态同样是可调

控的预防靶点。规律有氧运动可通过缓解免疫衰老、降低

全身慢性炎症水平，进而减少炎症相关癌症的发病率和死

亡率，其效果呈现剂量依赖性［54］。每周 117～600 min的

中等强度有氧运动在降低癌症死亡率方面的效果，甚至

优于部分免疫疗法组合［55］。由于HBV是HCC的主要促

癌因素，在消除 HBV的基础上，通过运动降低全身慢性

炎症水平，方能获得更优的预防效果。

二级预防的关键是从HBV感染者中识别高危人群，

外周血分子标志物为非侵入性筛查提供了可行路径。

甲胎蛋白联合超声是目前HCC筛查的主要手段，但对小

肝癌的检出能力有限。因此，在肝硬化等高危人群中实

施精准筛查，是提高成本效益的关键。外周血中HBV高

危变异组合（如 A1762T/G1764A、C1653T 和 T1753V 联

合）可显著提升传统临床指标对 HCC的预测效能，对界

定高危人群具有重大价值［32］。前述TERT启动子C228T
突变可通过外周血检测［47］，而 HBV 整合片段虽同样可

检［46］，但由于整合断点的高度个体化，其在大规模筛查
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中的应用仍然受限。目前，基于脱-γ-羧基凝血酶原和甲

胎蛋白的肝癌早期筛查已展现出一定成效［56-57］。未来，

通过多种标志物的联合检测，有望进一步提升筛查的精

准度与效率。

三级预防针对已确诊的HCC患者，其目标在于改善

预后并有效防止肿瘤复发。靶向肿瘤起始细胞的干性

特征，已成为具有前景的治疗方向。D-氨基酸氧化酶作

为内源性干性抑制因子，恢复其表达可重建干性抑制，

逆转耐药［49］。同时，针对病毒根源的 CRISPR/Cas 基因

编辑技术也在迅速发展，为实现精准靶向HBV整合位点

及促进 cccDNA清除提供了从实验室走向临床转化的新

途径，与靶向干性策略形成互补［58］。对晚期 HCC 患者

应用靶向治疗和免疫治疗实施降期后，再行手术切除，

亦是值得深入探索的治疗范式［59］。总体而言，从靶向干

性、基因编辑至降期手术切除，HBV相关HCC的防控正

从传统临床分期模式，逐步迈向基于癌症进化发育学的

分层精准防控体系。

4　总结

在HBV致癌机制的研究过程中提出的“癌症进化发

育学”理论，为上述机制提供了统一的解释框架：病毒持

续复制与慢性炎症微环境共同促进变异产生，炎症驱动

APOBEC3B-UNG失衡进而产生高通量突变，为癌变提供

遗传多样性基础；宿主基因组整合则赋予变异细胞选择

性生长优势。以上 3个环节在“变异-选择-适应”的进化

规律下协同驱动HCC的发生发展。

HBV 致癌关键分子机制的阐明，为 HBV 相关 HCC
的精准防控提供了科学依据。在一级预防层面，基于病

毒变异谱的风险分层可指导抗病毒治疗的精准病因预

防。在二级预防层面，外周血分子标志物的联合检测有

望实现早期发现、早期诊断及早期治疗。在三级预防层

面，靶向干性与病毒整合的新型策略有望克服耐药局

限、降低术后复发并改善长期预后。未来，以 HBV变异

谱、TERT 启动子突变和整合片段为导向的全程分层管

理，有望进一步降低HBV相关HCC的全球疾病负担。
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·消息·

《临床肝胆病杂志》2027年1~3期重点号选题及各期执行主编

为使作者了解本刊的编辑出版计划，及时惠赐稿件，《临床肝胆病杂志》编委会确定了 2027年 1~3期“重点号”选

题及各期执行主编：

1期   脂肪性肝病精准诊疗新进展 ⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅ 南月敏

2期   酒精性肝病研究的突破与挑战 ⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅ 厉有名

3期   严重急性肝损伤新认识与临床优化管理⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅⋅ 陈煜

《临床肝胆病杂志》编辑部
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