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宫颈癌组织FMNL３、ASAP１表达与患者
临床病理特征、预后的关系

樊　雷１,刘　婧１,王　婕２

(铜川市人民医院１．肿瘤科;２．妇产科,陕西 铜川７２７０００)

[摘　要]目的　探究宫颈癌(CCA)组织成蛋白样３型蛋白(FMNL３)、ADP核糖基化因子的 GTP酶激活蛋白１(ASAP１)的

表达及其与患者临床病理特征、预后的关系.方法　选择２０１６年９月至２０１９年８月在铜川市人民医院诊治的８５例 CCA 患者,

取术中保存完好的 CCA组织和癌旁组织.免疫组织化学染色法(IHC)检测 FMNL３、ASAP１表达情况;χ２ 检验分析 FMNL３、

ASAP１表达与临床病理特征的关系;Spearman相关分析FMNL３、ASAP１的相关性;COX多因素回归分析CCA患者术后生存预

后的影响因素;KaplanＧMeier法进行生存分析,组间生存曲线差异用对数秩检验(logranktest).结果　FMNL３、ASAP１在 CCA

组织中阳性表达率高于在癌旁组织中的阳性表达率(χ２＝２７．２３４、２８．８８８,P＜０．００１);FMNL３和 ASAP１在 CCA组织中的表达呈

正相关性(r＝０．４９５,P＜０．００１);FMNL３、ASAP１表达情况与浸润深度、淋巴结转移、TNM 分期、组织分化程度、远处转移有关

(χ２ 介于 ４．２８４ 到 １０．９８３ 之 间,P ＜０．０５);FMNL３ 阳 性 表 达 患 者 ５ 年 生 存 率 (４３．１０％)低 于 阴 性 表 达 患 者 (８４．４８％)

(logrankχ２＝１２．１１８,P＜０．００１),ASAP１阳性表达患者５年生存率(４５．１６％)低于阴性表达患者(８２．６１％)(Logrankχ２＝９．６９４,

P＝０．００２);浸润深度(＞１/２)、TNM 分期(Ⅱ期)、组织分化程度(中低分化)、远处转移(有)及 FMNL３、ASAP１阳性表达是 CCA

患者术后５年内死亡的独立危险因素(HR 介于１．２８６到１．９８６之间,P＜０．０５).结论　FMNL３、ASAP１在 CCA 组织中阳性表

达,并呈正相关.两者表达与部分临床病理特征有关,阳性表达患者５年生存率较低,是患者死亡的独立危险因素.

[关键词]宫颈癌;临床病理特征;成蛋白样３型蛋白;ADP核糖基化因子的 GTP酶激活蛋白１;预后

Doi:１０．３９６９/j．issn．１６７３－５２９３．２０２５．１０．００３

[中图分类号]R１７３　　　　[文献标识码]A　　　　[文章编号]１６７３－５２９３(２０２５)１０－００１４－０７

ExpressionofFMNL３andASAP１incervicalcancertissuesandtherelationship

withclinicopathologicalcharacteristicsandprognosis
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[Abstract]ObjectiveToinvestigatetheexpressionofforminlikeＧ３ (FMNL３)andADPribosylationfactorGTPaseactivating

protein１(ASAP１)incervicalcancer(CCA)tissues,andtoanalyzetheirassociationswithclinicopathologicalcharacteristicsand

patientprognosis．MethodsAtotalof８５patientswithCCAtreatedatTongchuanPeople􀆳sHospitalfrom September２０１６to

August２０１９wereincluded．WellＧpreservedCCAtissuesandadjacentnonＧcanceroustissuesobtainedduringsurgerywerecollected．

Immunohistochemistry(IHC)wasusedtodetectFMNL３andASAP１expression．Theχ２testwasappliedtoanalyzecorrelations

betweenFMNL３/ASAP１expressionandclinicopathologicalfeatures．Spearmancorrelationanalysiswasconductedtoevaluatethe

relationshipbetweenFMNL３andASAP１expression．Coxmultivariateregressionanalysiswasperformedtoidentifyprognostic

factorsinfluencingpostoperativesurvivalinCCApatients．KaplanＧMeiersurvivalanalysiswasusedtoestimatesurvivalrates,and

intergroupdifferencesweretestedusingthelogranktest．ResultsThepositiveexpressionratesofFMNL３and ASAP１ were

significantlyhigherinCCAtissuesthaninadjacenttissues(χ２＝２７．２３４and２８．８８８,respectively,P＜０．００１)．Apositivecorrelation

wasobservedbetweenFMNL３andASAP１expressioninCCAtissues(r＝０．４９５,P＜０．００１)．ExpressionlevelsofFMNL３and

ASAP１weresignificantlyassociatedwithdepthofinvasion,lymphnodemetastasis,TNMstage,histologicaldifferentiation,and
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distantmetastasis(χ２ ＝４．２８４Ｇ１０．９８３,P ＜０．０５)．PatientswithpositiveFMNL３expressionhadalower５Ｇyearsurvivalrate

(４３．１０％)comparedwiththosewithnegativeexpression(８４．４８％)(logrankχ２＝１２．１１８,P＜０．００１)．Similarly,ASAP１Ｇpositive

patientshadreduced５Ｇyearsurvival(４５．１６％)versusASAP１Ｇnegativesubjects(８２．６１％)(logrankχ２＝９．６９４,P＝０．００２)．Depth

ofinvasion(＞１/２),TNMstage(stageⅡ),poor/moderatedifferentiation,presenceofdistantmetastasis,andpositiveexpression

ofFMNL３andASAP１wereidentifiedasindependentriskfactorsformortalitywithin５yearspostＧsurgery(HR＝１．２８６Ｇ１．９８６,

P＜０．０５)．ConclusionFMNL３andASAP１arepositivelyexpressedinCCAtissuesandshowapositivecorrelation．Theirexpression

isassociatedwithspecificclinicopathologicalcharacteristics,andpositiveexpressionpredictspoorer５Ｇyearsurvival,servingas

independentriskfactorsformortalityinCCApatients．

[Keywords]cervicalcancer;clinicopathologicalcharacteristic;forminlikeＧ３;ADPribosylationfactorGTPaseactivatingprotein１;

prognosis

　　宫颈癌(cervicalcancer,CCA)是女性常见生殖

道癌症,高 危 型 人 乳 头 瘤 病 毒 (highＧriskhuman

papillomavirus,HRＧHPV)持续感染是 CCA 发生的

主要危险因素,通常情况下,HPV 感染后会在数月

内被免疫系统清除,但一些高危亚型会持续感染,导

致基因组不稳定性增加、体细胞突变积累及 HPV 整

合到宿主基因组中,从而导致CCA[１].随着CCA进

展,患者可能会出现各种不适,如阴道出血、下腹痛

等,此外,预后不良可能导致患者接受更为复杂的治

疗以及病情的持续恶化或复发,造成尿失禁、性功能

障碍及淋巴水肿等治疗并发症,生存时间也大幅下

降[２].因此,预测患者预后情况对延长患者生存时

间具有重要意义.

成蛋白样３型蛋白(forminlikeＧ３,FMNL３)是

一种最近发现的透明相关formin家族成员,可能参

与细胞迁移和黏附等肿瘤扩散和侵袭过程,外源表

达FMNL３能促进结直肠癌细胞的侵袭,并与其转

移潜能呈正相关[３].研究发现,FMNL３阳性表达患

者５年生存率低于阴性患者,在乳腺癌发生、进展和

转移中意义重大,能够影响患者预后[４].ADP核糖基

化因子的 GTP酶激活蛋白１(adenosinediphosphate

ribosylationfactorguanylatekinase１,ASAP１)是

ADPＧ核糖基化因子家族的下游分子,参与膜运输和

细胞运动等多种生物学功能,在多种癌细胞系中发

现 ASAP１的过表达,其可参与肝癌和乳腺癌等多种

癌症侵袭和转移,并与不良预后和侵袭性临床特征

相关[５Ｇ６].然而,FMNL３、ASAP１在 CCA 组织中表

达及与患者临床病理特征及预后的关系尚不明确,

因此,本研究探究 CCA 组织中 FMNL３、ASAP１表

达与患者临床病理特征及预后的关系,以期为 CCA

临床诊疗提供新思路.

１研究对象与方法

１．１研究对象

本研究选择２０１６年９月至２０１９年８月在铜川

市人民医院诊治的８５例 CCA 患者为研究对象,患

者年龄４５~６５岁,平均(５５．６８±７．２４)岁,病理类型:

鳞癌６１例,腺癌２４例.纳入标准:①患者经影像学

检测及术后病理学检查确诊为CCA;②术中CCA组

织及癌旁组织(距离癌组织＞２cm)保存完好;③临床

资料及术后随访资料完整.排除标准:①合并其他

肿瘤;②入组前进行过抗癌治疗;③存在手术禁忌

症;④重要脏器功能不全.本研究经医院伦理委员

会批准认可(伦理批号:伦２０１６２３).

１．２研究方法

术中收集完好的CCA 组织及癌旁组织,免疫组

织化 学 染 色 法 (Immunohistochemical,IHC)检 测

FMNL３、ASAP１表达情况,首先进行包埋,切片后

(切片机购自广州万淋潍生物科技有限公司)脱蜡,

再加入相应抗体后进行孵育(FMNL３、ASAP１抗体

均购自武汉三鹰生物技术有限公司),最后使用二氨基

联苯胺(购自默克生物)进行显色封片.由两位经验丰

富的主任医师通过显微镜(购自奥林巴斯)对阳性细胞

百分比和显色强度评分,总评分＜３为阴性,≥３为

阳性[７],总评分＝显色百分比×显色强度.

１．３随访观察

对所有CCA 患者进行为期５年的随访,随访方

法为电话随访,随访周期为每半年一次.当患者死

亡或随访期满则随访结束,截止时间为２０２４年８月,
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随访率１００％.期间患者共生存４７例,死亡３８例.

１．４统计分析

采用SPSS２５．０软件进行数据分析.计数资料

以例数(n)和百分比(％)表示,χ２ 检验进行组间比较

及分析 FMNL３、ASAP１表达情况与临床病理特征

的关系;Spearman相关分析 FMNL３、ASAP１的关

系;KaplanＧMeier法进行生存分析,组间生存曲线差

异用对数秩检验(logranktest);COX多因素回归分

析CCA患者生存预后的影响因素.P＜０．０５时,差

异有统计学意义.

２结果

２．１CCA 组织和癌旁组织中 FMNL３、ASAP１
表达情况比较

如表１、图１所示,FMNL３、ASAP１在 CCA 组

织中阳性表达率分别为６８．２４％和７２．９４％,在癌旁

组织中的阳性表达率分别为２８．２４％和３１．７６％,两

者在CCA 组织中的阳性表达率均高于癌旁组织

(χ２＝２７．２３４、２８．８８８,P＜０．００１).

２．２CCA 组织中 FMNL３、ASAP１表达的相关

性分析

如 表 ２ 所 示,相 关 性 分 析 发 现,FMNL３ 和

ASAP１在 CCA 组 织 中 的 表 达 呈 正 相 关 性 (r＝

０．４９５,P＜０．００１).

２．３CCA 组织中 FMNL３、ASAP１表达与患者

临床病理特征的关系

如表３所示,FMNL３、ASAP１表达情况与患者

年龄、糖尿病、病理类型、肿瘤直径无关(P＞０．０５),

但与浸润深度、淋巴结转移、TNM 分期、组织分化程

度、远处转移有关(χ２ 介于４．２８４到１０．９８３之间,

P＜０．０５).

图１　IHC检测FMNL３和 ASAP１在CCA组织及癌旁组织中表达情况(SP染色,×１００)

Fig．１　ExpressionofFMNL３andASAP１inCCAtissuesandadjacenttissuesdetectedbyIHC(SPstaining,×１００)

表１　FMNL３和 ASAP１在CCA组织及癌旁组织中表达情况[n(％)]

Table１　ExpressionofFMNL３andASAP１inCCAtissuesandadjacenttissues[n(％)]

组别 例数
FMNL３

阳性表达 阴性表达

ASAP１

阳性表达 阴性表达

CCA组织 ８５ ５８(６８．２４) ２７(３１．７６) ６２(７２．９４) ２３(２７．０６)

癌旁组织 ８５ ２４(２８．２４) ６１(７１．７６) ２７(３１．７６) ５８(６８．２４)

χ２ － ２７．２３４ ２８．８８８

P － ＜０．００１ ＜０．００１

表２　FMNL３和 ASAP１在CCA组织中表达的相关性分析[n(％)]

Table２　CorrelationanalysisoftheexpressionofFMNL３andASAP１inCCAtissues[n(％)]

ASAP１
FMNL３

阳性表达(n＝５８) 阴性表达(n＝２７)
r χ２ P

阳性表达(n＝６２) ５１(８７．９３) １１(１７．７４)
０．４９５ ２０．７８７ ＜０．００１

阴性表达(n＝２３) ７(１２．０７) １６(６９．５７)
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表３　CCA组织中FMNL３和 ASAP１表达与患者临床病理特征的关系[n(％)]

Table３　RelationshipbetweentheexpressionsofFMNL３andASAP１inCCAtissuesand

theclinicopathologicalcharacteristicsofpatients[n(％)]

病理特征 例数
FMNL３

阳性表达(n＝５８) 阴性表达(n＝２７) χ２ P

ASAP１

阳性表达(n＝６２) 阴性表达(n＝２３) χ２ P

年龄(岁) ０．５９８ ０．４４０ １．６５６ ０．１９８

　＜５５ ４２ ２７(４６．５５) １５(５５．５６) ２８(４５．１６) １４(６０．８７)

　≥５５ ４３ ３１(５３．４５) １２(４４．４４) ３４(５４．８４) ９(３９．１３)

糖尿病 １．００５ ０．３１６ ０．５３２ ０．４６６

　有 ３５ ２６(４４．８３) ９(３３．３３) ２７(４３．５５) ８(３４．７８)

　无 ５０ ３２(５５．１７) １８(６６．６７) ３５(５６．４５) １５(６５．２２)

病理类型 ０．７０６ ０．４０１ ０．６５７ ０．４１８

　鳞癌 ６１ ４０(６８．９７) ２１(７７．７８) ４３(６９．３５) １８(７８．２６)

　腺癌 ２４ １８(３１．０３) ６(２２．２２) １９(３０．６５) ５(２１．７４)

浸润深度 １０．９８３ ０．００１ ４．９５４ ０．０２６

　＞１/２ ３１ ２８(４８．２８) ３(１１．１１) ２７(４３．５５) ４(１７．３９)

　≤１/２ ５４ ３０(５１．７２) ２４(８８．８９) ３５(５６．４５) １９(８２．６１)

淋巴结转移 ７．３０８ ０．００７ ６．０９１ ０．０１４

　有 ３７ ３１(５３．４５) ６(２２．２２) ３２(５１．６１) ５(２１．７４)

　无 ４８ ２７(４６．５５) ２１(７７．７８) ３０(４８．３９) １８(７８．２６)

TNM 分期 ４．２８４ ０．０３８ ９．０６６ ０．００３

　Ⅰ期 ５６ ３４(５８．６２) ２２(８１．４８) ３５(５６．４５) ２１(９１．３０)

　Ⅱ期 ２９ ２４(４１．３８) ５(１８．５２) ２７(４３．５５) ２(８．７０)

组织分化程度 ４．５９２ ０．０３２ ６．０９８ ０．０１４

　高分化 ５２ ３１(５３．４５) ２１(７７．７８) ３３(５２．３３) １９(８２．６１)

　中低分化 ３３ ２７(４６．５５) ６(２２．２２) ２９(４５．７７) ４(１７．３９)

远处转移 ７．０７０ ０．００８ ４．５７２ ０．０３３

　有 ２６ ２３(３９．６６) ３(１１．１１) ２３(３７．１０) ３(１３．０４)

　无 ５９ ３５(５９．３２) ２４(８８．８９) ３９(６２．９０) ２０(８６．９６)

肿瘤直径(cm) ０．１２５ ０．７２３ ０．２４８ ０．６１８

　＞２ ３７ ２６(４４．８３) １１(４０．７４) ２８(４５．１６) ９(３９．１３)

　≤２ ４８ ３２(５５．１７) １６(５９．２６) ３４(５４．８４) １４(６０．８７)

　　２．４FMNL３、ASAP１的表达与 CCA 患者术后

５年生存率的关系

对８５例 CCA 患者术后进行５年的随访,共生

存 ４７ 例,死 亡 ３８ 例,５ 年 生 存 率 为 ５５．２９％.

FMNL３阳性表达患者与阴性表达患者５年生存率

分别为４３．１０％(２５/５８)和８４．４８％(２２/２７),FMNL３

阳性表达患者５年生存率低于阴性表达患者(log

rankχ２＝１２．１１８,P＜０．００１).ASAP１阳性表达患

者与阴性表达患者５年生存率分别为４５．１６％(２８/

６２)和８２．６１％(１９/２３),ASAP１阳性表达患者５年

生存率低于阴性表达患者(logrankχ２ ＝９．６９４,

P＝０．００２).阳性表达 FMNL３、ASAP１患者中位

生存时间分别为５１和５２个月(图２和图３).

２．５COX多因素回归分析CCA 患者生存预后

的影响因素

以CCA患者术后５年生存预后为因变量(０＝

生存,１＝死亡),以患者临床病理特征及 FMNL３、

ASAP１表达情况为自变量(赋值情况见表４)行COX

多因素回归,结果如表５所示,浸润深度(＞１/２)、

TNM 分期(Ⅱ期)、组织分化程度(中低分化)、远处
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转移(有)及FMNL３、ASAP１阳性表达是CCA患者

术后５年内死亡的独立危险因素(HR 介于１．２８６到

１．９８６之间,P＜０．０５).

图２　FMNL３不同表达情况CCA患者术后５年生存分析

Fig．２　５ＧyearsurvivalanalysisofCCApatientswith

differentexpressionsofFMNL３aftersurgery

图３　ASAP１不同表达情况CCA患者术后５年生存分析

Fig．３　５ＧyearsurvivalanalysisofCCApatientswith

differentexpressionsofASAP１aftersurgery

表４　COX多因素回归分析CCA患者生存预后影响因素的赋值情况

Table４　AssignmentofvariablesinCoxmultivariateregressionanalysisofprognosticfactorsinCCApatients

项目 分类 赋值 项目 分类 赋值

年龄(岁) ≥５５ １ 组织分化程度 中低分化 １

＜５５ ０ 高分化 ０
病理类型 腺癌 １ 远处转移 有 １

鳞癌 ０ 无 ０
糖尿病 有 １ 肿瘤直径(cm) ＞２ １

无 ０ ≤２ ０
浸润深度 ＞１/２ １ FMNL３ 阳性表达 １

≤１/２ ０ 阴性表达 ０
淋巴结转移 有 １ ASAP１ 阳性表达 １

无 ０ 阴性表达 ０

TNM 分期 Ⅱ期 １

Ⅰ期 ０

表５　COX多因素回归分析CCA患者生存预后的影响因素

Table５　CoxmultivariateregressionanalysisofprognosticfactorsinCCApatients

临床病理特征
单因素

HR(９５％CI) P

多因素

HR(９５％CI) P

年龄(≥５５岁) ２．３５４(０．６８９~８．０４５) ０．１７２ － －

糖尿病(有) ３．３４１(０．６２９~１７．７４７) ０．１５７ － －

病理类型(腺癌) １．５８６(０．３８２~６．５８１) ０．５２５ － －

浸润深度(＞１/２) １．４２３(１．１３１~１．７９０) ０．００３ １．６２４(１．０３９~２．５３９) ０．０３３

淋巴结转移(有) １．６５８(１．０６９~２．５７２) ０．０２４ １．５３４(０．９６４~２．４４１) ０．０７１

TNM 分期(Ⅱ期) １．５６７(１．０１０~２．４３１) ０．０４５ １．２８６(１．００７~１．６４３) ０．０４４

组织分化程度(中低分化) １．６４３(１．０５９~２．５４９) ０．０２７ １．９８６(１．０４６~３．７７０) ０．０３６

远处转移(有) １．５８７(１．１２８~２．２３２) ０．００８ １．６３８(１．０７７~２．４９２) ０．０２１

肿瘤直径(＞２cm) １．５１４(０．９５０~２．４１４) ０．０８１ － －

FMNL３(阳性表达) １．６５２(１．０８６~２．５１３) ０．０１９ １．５８９(１．０２４~２．４６５) ０．０３９

ASAP１(阳性表达) １．６２４(１．０６８~２．４７０) ０．０２３ １．５９３(１．０３１~２．４６１) ０．０３６
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３讨论

３．１CCA研究现状

CCA是一种原发于子宫的恶性肿瘤,主要起源

于子宫颈上皮瘤变,是全球女性死亡的主要原因之

一,中晚期症状较为明显,随着病灶增加可能压迫膀

胱、直肠、输尿管等引起尿频、尿急、下肢肿胀等症

状,晚期可出现贫血、恶病质等全身衰竭症状,严重

影响患者的生活[８].CCA 的生物学病因是 HRＧ

HPV(无包膜的小衣壳病毒,具有双链环状 DNA 基

因组)感染,其中,全球超过７０％的病例是由 HPV１６
和１８持续感染引起的,另外过早开始性生活、多个

性伴侣、经期卫生不良及早婚早育等都会增加 CCA
发生风险[９].手术切除是治疗CCA 的重要方法,但

术后患者复发率高,预后较差.个体化综合治疗、分

子靶向药物是未来临床研究的主要方向,但由于副

作用大、敏感性低、耐药发生快等原因,晚期患者

５年生存率仍不足４０％[１０].尽管在 CCA 预防中进

行了筛查和预防性疫苗接种,但侵袭性癌症仍不断

发生,导致患者整体预后依然很差[１１].因此,寻找

准确评估CCA患者预后不良的有效生物标志物具

有重要意义.

３．２FMNL３对CCA患者临床病理特征及预后

的影响

FMNL３又称 FRL２,是广泛表达的蛋白质,能

够通过重塑肌动蛋白细胞骨架来控制细胞形状、粘

附和运动性,进而调节细胞伸长.还能够促进稳定

微管平行排列,参与血管生成,这与侵袭性伪足的形

成和肿瘤细胞的侵袭有关[１２].研究证明,FMNL３
的FH２结构域可诱导丝状伪足(一种参与细胞运动

的细胞结构)的产生,有助于肌动蛋白细胞骨架重

组,从而在肿瘤细胞侵袭和转移中发挥作用[１３].方

新颜等[１４]研究发现,FMNL３在乳腺癌组织中的表

达高于癌旁组织,FMNL３阳性表达与患者低分化、

病理分期Ⅲ期和Ⅳ期、及淋巴结转移呈正相关.本

研究中,FMNL３在 CCA 中的表达趋势与方新颜

等[１４]研究中一致,患者发生浸润深度＞１/２、淋巴结

转移、TNM 分期(Ⅱ期)、组织分化程度低、远处转移

等临床病理特征 FMNL３阳性表达比例较高.提

示,FMNL３阳性表达可能通过诱导细胞丝状伪足促

进癌细胞扩散,CCA 组织中 FMNL３阳性率越高,

患者临床病理特征越明显.环状 RNA 叉头盒蛋白

１(circRNAforkheadframeproteinP１,circFoxp１)

是上 皮 性 卵 巢 癌 中 的 致 癌 基 因,能 够 通 过 微 小

RNAＧ２２和微小 RNAＧ１５０Ｇ３p正向调节 CCAAT增

强子结合蛋白γ和 FMNL３的表达,使癌细胞产生

耐药性,circFoxp１ 的敲低可减轻这种耐药性[１５].

本研究中,CCA 阳性表达患者５年生存率低于阴性

表达患者,浸润深度(＞１/２)、TNM 分期(Ⅱ期)、组

织分化程度(中低分化)、远处转移(有)皆为患者术

后５年死亡的独立影响因素,这与许立生等[４]研究

结果相似,提示 FMNL３参与 CCA 进展,其水平越

高,患者死亡风险也越高.

３．３ASAP１对CCA 患者临床病理特征及预后

的影响

ASAP１是一种 ArfGTPase活化蛋白,具有多

个结构域,是膜相关肌动蛋白细胞骨架的直接介质,

对调节圆形背褶、粘着斑、侵袭性伪足和足小体至关

重要[１６].ASAP１在促进多种癌症类型的恶性表型

的作用已被发现,与患者预后的相关性表明其具有

潜在的临床价值.ASAP１在胃癌细胞中表达上调,

可作为预后不良的预测因子.此外,ASAP１在体内

外均可促进胃癌细胞的增殖、迁移和侵袭,还可以抑

制泛素介导的含IQ基序 GTPase激活蛋白１降解,

从而增强了细胞分裂周期蛋白４２的活性,进一步增

强了胃癌细胞对化疗的耐药性,为后期治疗提供了

新思路[１７].He等[１８]对２２２个三阴乳腺癌(triple

negativebreastcancer,TNBC)基因组进行转录本定

量分析共发现 １３８ 个上调基因,其中,ASAP１ 在

TNBC中扩增频率更高,其阳性表达与 TNBC患者

较差的生存率显著相关,ASAP１可促进 TNBC细胞

增殖.本研究中,ASAP１在 CCA 组织中的阳性表

达率高于癌旁组织,同时,浸润深度＞１/２、淋巴结转

移、TNM 分期(Ⅱ期)、组织分化程度低、远处转移等

临床病理特征患者FMNL３阳性表达比例较高.提

示,ASAP１阳性表达与较差的临床病理特征相关,

其表达越高,患者临床病理特征越明显.本研究还

发现,FMNL３、ASAP１在 CCA 组织中的表达呈正

相关,提示两者可能共同调控侵袭性伪足形成进而

促进 CCA 进展.有研究发现,胃癌组织中,ASAP１
阳性表达与浸润深度、转移相关,是患者预后不良的

关键预测因子[１９].本研究中,阳性表达 ASAP１患
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者５年生存率较低,ASAP１阳性表达是患者预后不

良的独立影响因素.提示,ASAP１阳性表达患者死

亡风险增加,可通过增强术后管理降低死亡风险.

３．４研究结论及局限性

综上所述,FMNL３、ASAP１在 CCA 组织中表

达均较高,两者呈正相关,并与浸润深度、淋巴结转

移、TNM 分期、组织分化程度、远处转移等临床病理

特征相关,同时,两者阳性表达患者术后５年生存率

较低.本研究不足之处在于:在样本选择过程中,存

在治疗策略不同导致的偏倚,且样本研究方法单一,

对研究结果可能造成一定的影响,后期可增加样本

量控制治疗方法进一步验证本研究结果.
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