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MLR、FAR、PLR联合临床特征对胃癌患者淋巴结转移的预测价值*
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  摘 要:目的 构建单核细胞计数/淋巴细胞计数比值(MLR)、纤维蛋白原/清蛋白比值(FAR)与血小板/
淋巴细胞比值(PLR)联合临床特征对胃癌患者淋巴结转移的预测模型,并验证其预测价值。方法 选取2020
年6月至2023年10月广西医科大学第一附属医院收治的600例胃癌患者作为研究对象。根据是否存在淋巴

结转移将患者分为转移组与非转移组。收集所有研究对象临床资料,包括性别、年龄、民族、血型、肿瘤位置、分

化程度、肿瘤最大径、T分期、M分期和美国癌症联合委员会癌症分期系统(AJCC)分级、血液学指标[中性粒细

胞/淋巴细胞比值(NLR)、PLR、MLR、FAR、营养指数(PNI)]。采用多因素Logistic回归分析胃癌患者发生淋

巴结转移的影响因素。绘制受试者工作特征(ROC)曲线分析NLR、PLR、MLR、FAR、PNI预测胃癌患者淋巴

结转移的价值,并验证回归模型预测胃癌患者淋巴结转移的价值。对回归模型进行Bootstrap内部验证及决策

曲线分析。结果 转移组纳入417例,非转移组纳入183例。转移组与非转移组肿瘤位置、分化程度、肿瘤最

大径、T分期、M分期、AJCC分级、NLR、PLR、MLR、FAR、PNI比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。ROC
曲线分析结果显示,NLR、PLR、MLR、FAR和PNI诊断胃癌淋巴结转移的最佳截断值分别为2.11、144.38、
0.27、0.10和45.08。多因素Logistic回归分析结果显示,PLR、MLR、FAR、T分期升高是胃癌患者发生淋巴

结转移的独立危险因素(P<0.05)。ROC曲线验证结果显示,回归模型预测胃癌淋巴结转移的曲线下面积为

0.809。Bootstrap验 证 显 示 模 型 具 有 良 好 的 稳 健 性,决 策 曲 线 提 示 联 合 模 型 在 临 床 应 用 中 获 益 最 高。
结论 MLR、FAR和PLR均为胃癌患者淋巴结转移的独立预测指标,其联合使用能提高预测效能。进一步结

合T分期构建的联合模型具有较高的区分度和临床应用价值,有望作为简便、经济的术前风险评估工具,为临

床决策提供参考。
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Abstract:Objective To

 

construct
 

a
 

predictive
 

model
 

of
 

monocyte/lymphocyte
 

ratio
 

(MLR),fibrinogen/
albumin

 

ratio
 

(FAR)
 

and
 

platelet/lymphocyte
 

ratio
 

(PLR)
 

combined
 

with
 

clinical
 

features
 

for
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

in
 

gastric
 

cancer
 

patients,and
 

verify
 

its
 

predictive
 

value.Methods A
 

total
 

of
 

600
 

patients
 

with
 

gas-
tric

 

cancer
 

admitted
 

to
 

the
 

First
 

Affiliated
 

Hospital
 

of
 

Guangxi
 

Medical
 

University
 

from
 

June
 

2020
 

to
 

October
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.According
 

to
 

the
 

presence
 

or
 

absence
 

of
 

lymph
 

node
 

metastasis,the
 

patients
 

were
 

divided
 

into
 

metastatic
 

group
 

and
 

non-metastatic
 

group.Clinical
 

data
 

of
 

all
 

subjects
 

were
 

collect-
ed.Gender,age,ethnic

 

group,blood
 

type,tumor
 

location,degree
 

of
 

differentiation,maximum
 

tumor
 

diameter,
T

 

stage,M
 

stage,American
 

Joint
 

Committee
 

on
 

Cancer
 

(AJCC)
 

staging
 

system
 

(grade),hematological
 

inde-
xes

 

[neutrophil/lymphocyte
 

ratio
 

(NLR),PLR,MLR,FAR,nutritional
 

index
 

(PNI)]
 

were
 

included.Multiva-
riate

 

Logistic
 

regression
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

influencing
 

factors
 

of
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

in
 

patients
 

with
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gastric
 

cancer.The
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

drawn
 

to
 

analyze
 

the
 

value
 

of
 

NLR,
PLR,MLR,FAR

 

and
 

PNI
 

in
 

predicting
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

of
 

gastric
 

cancer
 

patients,and
 

to
 

verify
 

the
 

val-
ue

 

of
 

regression
 

model
 

in
 

predicting
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

of
 

gastric
 

cancer
 

patients.Bootstrap
 

internal
 

vali-
dation

 

and
 

decision
 

curve
 

analysis
 

were
 

performed
 

on
 

the
 

regression
 

model.Results There
 

were
 

417
 

patients
 

in
 

the
 

metastasis
 

group
 

and
 

183
 

patients
 

in
 

the
 

non-metastasis
 

group.There
 

were
 

significant
 

differences
 

in
 

tumor
 

location,differentiation
 

degree,tumor
 

maximum
 

diameter,T
 

stage,M
 

stage,AJCC
 

grade,NLR,PLR,
MLR,FAR,and

 

PNI
 

between
 

the
 

metastasis
 

group
 

and
 

the
 

non-metastasis
 

group
 

(P<0.05).ROC
 

curve
 

anal-
ysis

 

showed
 

that
 

the
 

best
 

cut-off
 

values
 

of
 

NLR,PLR,MLR,FAR
 

and
 

PNI
 

in
 

the
 

diagnosis
 

of
 

lymph
 

node
 

me-
tastasis

 

of
 

gastric
 

cancer
 

were
 

2.11,144.38,0.27,0.10
 

and
 

45.08,respectively.Multivariate
 

Logistic
 

regres-
sion

 

analysis
 

showed
 

that
 

PLR,MLR,FAR
 

and
 

elevated
 

T
 

stage
 

were
 

independent
 

risk
 

factors
 

for
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

in
 

patients
 

with
 

gastric
 

cancer
 

(P<0.05).ROC
 

curve
 

verification
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

area
 

un-
der

 

the
 

curve
 

of
 

the
 

regression
 

model
 

for
 

predicting
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

of
 

gastric
 

cancer
 

was
 

0.809.The
 

Bootstrap
 

validation
 

showed
 

that
 

the
 

model
 

had
 

good
 

robustness,and
 

the
 

decision
 

curve
 

suggested
 

that
 

the
 

combined
 

model
 

had
 

the
 

highest
 

benefit
 

in
 

clinical
 

application.Conclusion MLR,FAR
 

and
 

PLR
 

are
 

all
 

inde-
pendent

 

predictors
 

of
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

in
 

patients
 

with
 

gastric
 

cancer,and
 

their
 

combination
 

can
 

improve
 

the
 

predictive
 

efficiency.The
 

combined
 

model
 

constructed
 

by
 

further
 

combining
 

T
 

stage
 

has
 

high
 

discrimina-
tion

 

and
 

clinical
 

application
 

value,which
 

is
 

expected
 

to
 

be
 

a
 

simple
 

and
 

economical
 

preoperative
 

risk
 

assess-
ment

 

tool
 

to
 

provide
 

reference
 

for
 

clinical
 

decision-making.
Key

 

words:gastric
 

cancer; lymph
 

node
 

metastasis; monocyte/lymphocyte
 

ratio; fibrinogen/albumin
 

ratio; platelet/lymphocyte
 

ratio

  胃癌作为全球高发恶性肿瘤,在亚洲地区的发病

率较高,目前仍为世界肿瘤死亡的主要原因之一[1]。
淋巴结转移显著影响胃癌患者的生存结局,准确预测

淋巴结转移对指导临床决策(如手术方案制订和术后

辅助治疗)至关重要[2]。尽管已有多种临床和病理指

标被用于预测淋巴结转移,但仍需更可靠、易获取且

无创的生物标志物以提高预测模型的准确性[3-5]。然

而,目前临床常用的传统肿瘤标志物如癌胚抗原

(CEA)、糖类抗原19-9(CA19-9)等虽在胃癌患者总

体预后判断中有一定价值[6-8],但其用于预测淋巴结

转移的特异度与灵敏度均有限,无法独立支持术前治

疗决策制订[9-10]。因此,寻找灵敏度更高、获取便捷、
成本低廉的预测指标,已成为当前精准外科路径管理

中亟待解决的问题。故本研究基于临床特征、血液学

指标分析胃癌患者发生淋巴结转移的影响因素,并构

建预测模型,旨在筛查发生淋巴结转移风险较高的患

者,并尽早采取干预措施,改善胃癌患者的预后。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2020年6月至2023年10月广

西医科大学第一附属医院收治的600例胃癌患者作

为研究对象。纳入标准:(1)符合文献[11]中胃癌相

关诊断标准;(2)经影像学(CT/MRI)或术后病理检

查证实存在/不存在淋巴结转移;(3)年龄18~75岁。
排除标准:(1)合并其他恶性肿瘤;(2)既往接受过胃

癌相关手术、放疗或化疗;(3)合并严重心脑血管疾病

[美国纽约心脏病协会(NYHA)Ⅲ~Ⅳ级心力衰竭、
心肌梗死];(4)合并严重感染或免疫缺陷性疾病(如
HIV感染);(5)长期使用免疫抑制剂;(6)合并血液系

统疾病(如白血病、淋巴瘤)。本研究为回顾性分析,
数据均经匿名化处理,经伦理委员会审议后豁免知情

同意要求。本研究经广西医科大学第一附属医院医

学伦理委员会审核批准(2025-E0647)。
1.2 方法

1.2.1 分组 根据影像学(CT/MRI)或术后病理检

查结果,将发生淋巴结转移的胃癌患者纳入转移组,
其余纳入非转移组。
1.2.2 临床资料收集 收集所有研究对象临床资

料,包括性别、年龄(<60岁、≥60岁)、民族(汉族、壮
族、其他)、血型(A、B、O、AB)、肿瘤位置(胃窦、胃体、
贲门、重叠)、分化程度(印戒细胞癌、低分化、中分化、
高分化)、肿瘤最大径(<5

 

cm、≥5
 

cm)、T分期(T1~
T4)、M分期(M0、M1)和美国癌症联合委员会癌症分

期系统(AJCC)分级(Ⅰ期、Ⅱ期、Ⅲ期、Ⅳ期)、血液学

指标[中性粒细胞计数/淋巴细胞计数比值(NLR)、血
小板/淋巴细胞比值(PLR)、单核细胞计数/淋巴细胞

计数比值(MLR)、纤维蛋白原/清蛋白比值(FAR)、
营养指数(PNI)]。
1.3 统 计 学 处 理 采 用 SPSS25.0和 GraphPad

 

Prism
 

9统计软件进行数据处理与统计分析。不符合

正态分布的计量资料以 M(P25,P75)表示,2组间比

较采用 Mann-Whitney
 

U 检验。等级资料比较采用

Wilcoxon秩和检验。计数资料以例数或百分率表示,
2组间比较采用χ2 检验。采用多因素Logistic回归

分析胃癌患者发生淋巴结转移的影响因素。绘制受

试者工作特征(ROC)曲线分析 NLR、PLR、MLR、
FAR、PNI对胃癌患者发生淋巴结转移的预测价值,
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并验证联合模型对胃癌患者淋巴结转移的预测价值。
采用R语言4.4.3进行Bootstrap法内部验证(1

 

000
次抽样),计算校正后的曲线下面积(AUC)及Brier分

数,并绘制校准曲线评价预测值与实际值的一致性。
采用rmda包(Version

 

1.6)进行决策曲线分析,阈值

概率范围设为0.10~0.80,比较联合模型、临床特征

模型、血液学指标模型及全治/不治策略的净获益率。
以P<0.05为差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 转移组与非转移组临床资料比较 转移组纳入

417例,非转移组纳入183例。转移组与非转移组性

别、年龄、民族、血型比较,差异均无统计学意义(P>
0.05)。转移组与非转移组肿瘤位置、分化程度、肿瘤

最大径、T 分期、M 分 期、AJCC 分 级、NLR、PLR、
MLR、FAR、PNI比较,差异均有统计学意义(P<
0.05)。见表1。

表1  患者中淋巴结转移组与淋巴结未转移组的临床资料比较[n(%)或M(P25,P75)]

组别 n
性别

男 女

年龄
 

(岁)

<60 ≥60

民族

汉族 壮族 其他

非转移组
 

183 120(65.57) 63(34.43) 101(55.19) 82(44.81) 97(53.00) 82(44.81) 4(2.19)

转移组
 

417 283(67.87) 134(32.13) 222(53.24) 195(46.76) 221(53.00) 177(42.44) 19(4.56)

χ2/Z 0.303 0.195 2.029

P 0.582 0.658 0.363

组别 n
血型

A B O AB

肿瘤位置

胃窦 胃体 贲门 重叠

非转移组
 

183 43(23.50) 46(25.14) 84(45.90) 10(5.46) 48(26.23) 81(44.26) 9(4.92) 45(24.59)

转移组
 

417 121(29.01) 106(25.42) 171(41.01) 19(4.56) 144(34.53) 191(45.80) 15(3.60) 67(16.07)

χ2/Z 2.335 8.311

P 0.502 0.040

组别 n

分化程度

印戒细胞

癌、低分化
中、高分化

肿瘤最大径(cm)

<5 ≥5

T分期

T1 T2 T3 T4

M分期

M0 M1

非转移组
 

183 126(68.85) 57(31.15) 137(74.86) 46(25.14) 77(42.08) 38(20.76) 53(28.96) 15(8.20) 183(100.00)0(0.00)

转移组
 

417 331(79.38) 86(20.62) 239(57.31)178(42.69) 23(5.51) 51(12.23)224(53.72)119(28.54) 371(88.97)46(11.03)

χ2/Z 7.760 16.742 148.695 21.863

P 0.005 <0.001 <0.001 <0.001

组别 n
AJCC分期

Ⅰ~Ⅱ Ⅲ~Ⅳ
NLR PLR MLR FAR PNI

非转移组
 

183 179(97.81) 4(2.19) 1.92(1.40,2.61) 139.13(109.34,201.06) 0.27(0.21,0.34) 0.08(0.07,0.10) 46.35(42.75,50.15)

转移组
 

417 121(29.02)296(70.98) 2.34(1.78,3.20) 177.01(133.51,241.65) 0.34(0.27,0.44) 0.09(0.08,0.11) 43.85(40.70,47.40)

χ2/Z 240.791 —5.576 —5.642 —7.962 —5.060 —5.202

P <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001

2.2 ROC曲线分析 NLR、PLR、MLR、FAR和PNI
预测胃癌患者发生淋巴结转移的最佳截断值 将表1
中差异有统计学意义的连续型变量(NLR、PLR、MLR、
FAR、PNI)进行ROC曲线分析,结果显示,NLR、PLR、
MLR、FAR和PNI诊断胃癌患者发生淋巴结转移的最

佳截断值分别为2.11、144.38、0.27、0.10和45.08。见

表2。
2.3 多因素Logistic回归分析胃癌患者发生淋巴结

转移的影响因素 由于AJCC的TNM分期系统与淋

巴结转移有直接关系,因此回归分析中不再纳入

AJCC分级。将肿瘤位置、分化程度、肿瘤最大径、T

分期、M分期、NLR、PLR、MLR、FAR、PNI作为自变

量(赋值见表3),将胃癌患者是否发生淋巴结转移作

为因变量(转移=1,非转移=0)进行多因素Logistic
回归分析。肿瘤位置的四分类不存在有序递增关系,
因此将其定义为无序分类变量,其余为有序分类变

量。计算方差膨胀因子(VIF)检验多重共线性,所有

自变量的VIF值均<5,表示模型不存在显著共线性

问题。初步分析结果显示,M 分期变量在Logistic回

归中存在完全分离现象,导致其参数估计及标准误失

效(表现为 OR值异常且置信区间无限宽)。为确保

模型估计的稳健性与可靠性,最终在多因素Logistic
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回归模型中剔除了 M 分期变量。结果显示,PLR、
MLR、FAR、T分期升高均为胃癌患者发生淋巴结转

移的独立危险因素(P<0.05)。最终建立Logistic回

归模型得到回归方程Logit(P)=—4.58+XT分期+
0.57XPLR+

 

0.83XMLR+0.68XFAR,预测风险概率方

程:P=1/{1+exp[—Logit(P)]}。见表3、4、5、6。

表2  ROC曲线分析NLR、PLR、MLR、FAR和PNI预测淋巴结转移的最佳截断值

变量 AUC(95%CI) P 最佳截断值 灵敏度 特异度 约登指数

NLR 0.643(0.595
 

~
 

0.691) <0.001 2.11
 

0.61
 

0.61
 

0.22
 

PLR 0.645(0.595
 

~
 

0.694) <0.001 144.38
 

0.71
 

0.57
 

0.28
 

MLR 0.704(0.657
 

~
 

0.751) <0.001 0.27
 

0.78
 

0.52
 

0.30
 

FAR 0.632(0.585
 

~
 

0.679) <0.001 0.10
 

0.34
 

0.86
 

0.20
 

PNI 0.633(0.585
 

~
 

0.682) <0.001 45.08
 

0.59
 

0.62
 

0.21
 

表3  变量赋值

变量 赋值

肿瘤最大径 ≤5
 

cm=1;>5
 

cm=2
分化程度 印戒细胞癌、低分化=1;中、高分化=2
肿瘤位置 胃窦=1;胃体=2;贲门=3;重叠=4

T分期 T1=1;T2=2;T3=3;T4=4

M分期 M0=1;M1=2

NLR ≤2.11=1;>2.11=2

PLR ≤144.38=1;>144.38=2

MLR ≤0.27=1;>0.27=2

FAR ≤0.10=1;>0.10=2

PNI ≤45.08=1;>45.08=2

  注:肿瘤位置为无序分类变量,其余变量均为有序分类变量。

表4  VIF检验

变量 NLR PLR MLR FAR PNI

VIF值 1.29 1.33 1.19 1.10 1.27

表5  多因素Logistic回归分析胃癌患者发生淋巴结

   转移的影响因素(初步模型)

因素 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)
肿瘤最大径 0.13 0.24 0.28 0.59 1.14(0.71~1.81)
分化程度 —0.35 0.24 2.03 0.15 0.70(0.44~1.14)
肿瘤位置(胃体)—0.06 0.26 0.05 0.82 0.94(0.57~1.56)
肿瘤位置(贲门)—0.39 0.54 0.51 0.47 0.68(0.24~1.96)
肿瘤位置(重叠)—0.56 0.31 3.28 0.07 0.57(0.31~1.05)

T分期 0.93 0.12 58.98 <0.01 2.53(2.00~3.23)

M分期 15.58 550.35 0.000
 

80.98 —

NLR 0.07 0.24 0.09 0.76 1.07(0.67~1.73)

PLR 0.58 0.25 5.31 0.02 1.79(1.09~2.90)

MLR 0.82 0.24 11.56 <0.01 2.27(1.42~3.65)

FAR 0.63 0.25 6.41 0.01 1.88(1.15~3.05)

PNI 0.14 0.25 0.32 0.57 1.15(0.71~1.86)
常数项 —20.23 550.36 0.001 0.97 —

  注:—表示无数据;肿瘤位置以胃窦为基准,胃体、贲门、重叠部分

别与其比较。

2.4 胃癌患者发生淋巴结转移的回归模型预测效果

验证 根据多因素Logistic回归模型所得回归方程,
将其计算得到预测概率作为检验变量,将胃癌患者淋

巴结转移情况作为状态变量(1=转移,0=非转移),
绘制ROC曲线进行验证,结果显示,回归模型预测胃

癌淋巴结转移的曲线下面积(AUC)为0.809(95%

CI:0.770~0.849,P<0.05),灵敏度为66.7%、特异

度为82.3%,约登指数为0.490,标准误为0.021。
表6  多因素Logistic回归分析胃癌患者发生淋巴结

   转移的影响因素(最终模型)

因素 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)

肿瘤最大径 0.07
 

0.24
 

0.08
 

0.78
 

1.07(0.67~1.70)

分化程度 —0.40
 

0.24
 

2.72
 

0.10
 

0.67(0.42~1.08)

肿瘤位置(胃体)—0.08
 

0.25
 

0.09
 

0.76
 

0.92(0.56~1.52)

肿瘤位置(贲门)—0.47
 

0.54
 

0.76
 

0.38
 

0.63(0.21~1.81)

肿瘤位置(重叠)—0.58
 

0.31
 

3.55
 

0.06
 

0.56(0.31~1.02)

T分期 1.00
 

0.12
 

70.46
 

<0.01 2.72(2.16~3.45)

NLR 0.06
 

0.24
 

0.07
 

0.80
 

1.06(0.66~1.71)

PLR 0.57
 

0.25
 

5.27
 

0.02
 

1.77(1.09~2.87)

MLR 0.83
 

0.24
 

11.88
 

<0.01 2.29(1.43~3.66)

FAR 0.68
 

0.25
 

7.57
 

0.01
 

1.97(1.21~3.19)

PNI 0.10
 

0.24
 

0.15
 

0.69
 

1.11(0.68~1.78)

常数项 —4.58 0.96 22.87 <0.001 0.01(0.002~0.070)

  注:肿瘤位置以胃窦为基准,胃体、贲门、重叠部分别与其比较。

2.5 联合预测模型性能评估 利用Bootstrap重抽

样这一内部验证方法进行了1
 

000次重复验证,校准

曲线显示模型拟合度好。仅血液指标(PLR、MLR、

FAR)模 型 回 归 方 程 为 Logit(P)= -2.10—

0.80XPLR+1.03XMLR+0.57XFAR,仅临床特征(T分

期)模 型 回 归 方 程 为 Logit(P)
 

=—2.16+
1.16XT分期,bootstrap重抽样后的预测模型(T分期、

PLR、MLR、FAR)回归方程为Logit(P)=—4.56+
1.05XT分期+0.58XPLR+0.86XMLR+0.29XFAR。计

算重抽样的内部数据集AUC,其原始AUC为0.805
(95%CI:

 

0.769~0.850),经过偏差校正后为0.797
(95%CI:0.758~0.838),乐观度仅为0.008,模型过

拟合程度小。Brier
 

Score从0.150校正为0.154,乐
观度为0.004,模型具有良好的校准性能。进一步进

行决策曲线分析,以高风险阈值(0,1)为横坐标,胃癌

患者净获益率为纵坐标,绘制决策曲线。结果显示,
联合预测模型曲线高于仅临床特征模型曲线和仅血

液学指标模型,联合预测模型曲线净获益率>0。见

图1、2,表7~10。
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图1  预测模型的校准曲线

图2  预测模型的决策曲线分析

表7  仅T分期模型的Bootstrap内部验证结果

因素 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)

T分期 1.16
 

0.11
 

108.55
 

<0.001 3.19(2.62~4.06)
常数项 —2.16 0.29 57.14 <0.001 —

  注:—表示无数据。

表8  仅血液指标模型的Bootstrap内部验证结果

因素 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)

PLR 0.80
 

0.19
 

17.44
 

<0.001 2.23(1.51~3.21)

MLR 1.03 0.20
 

25.78
 

<0.001 2.80(1.87~4.19)

FAR 0.57 0.23
 

6.29
 

0.01
 

1.77(1.13~2.76)
常数项 —2.10

 

0.44 42.59 <0.001 —

  注:—表示无数据。

表9  联合模型的Bootstrap内部验证结果

因素 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)

T分期 1.05
 

0.12
 

81.74
 

<0.001 2.86(2.29~3.58)

PLR 0.58
 

0.22
 

6.72
 

0.01 1.79(1.17~2.74)

MLR 0.86
 

0.23
 

14.18
 

<0.001 2.36(1.50~3.65)

FAR 0.29
 

0.25
 

1.39
 

0.01
 

1.34(0.82~2.22)
常数项 —4.56

 

0.53 74.71 <0.001 —

  注:—表示无数据。

表10  决策曲线分析的净获益值

模型 阈值=0.2 阈值=0.3 阈值=0.4
联合模型 0.629 0.585 0.541
仅临床特征模型 0.619 0.581 0.539
仅血液指标模型 0.619 0.564 0.497
Treat

 

All策略 0.619 0.564 0.492
Treat

 

None策略 0.000 0.000 0.000

  注:Treat
 

None策略的净获益恒为0。

3 讨  论

  近年来,随着诊疗技术的进步,部分患者的预后

得到了改善,但晚期胃癌患者的5年生存率仍不足

30%[12-13],临床目前尚缺乏有效的早期风险分层工

具,尤其是在术前阶段对淋巴结转移状态的准确判断

仍是一项挑战。术前精准评估淋巴结转移主要依赖

增强CT、超声内镜等影像学检查,但其灵敏度和特异

度均有一定局限[14-15]。因此,开发一种无创、经济、高
效的术前预测模型,用于更精准地识别淋巴结转移高

风险与低风险人群,对于实现胃癌的个体化、精准化

外科治疗具有迫切的临床必要性。
本研究结果显示,转移组与非转移组肿瘤位置、

分化程度、肿瘤最大径、T分期、M 分期、AJCC分期、
NLR、PLR、MLR、FAR、PNI比较,差异均有统计学

意义(P<0.05)。多因素Logistic回归分析结果显

示,PLR、MLR、FAR升高是胃癌患者发生淋巴结转

移的独立危险因素(P<0.05)。有研究表明,MLR升

高与肿瘤最大径、浸润深度、淋巴血管侵犯等临床病

理特征相关,而这些因素均与淋巴结转移风险增加有

关[16-17]。FAR则整合了纤维蛋白原和清蛋白2项指

标,可全面评估癌症患者的身体状况[18-19]。纤维蛋白

原水平升高与胃癌、卵巢癌和肺癌的不良预后相关,
其机制可能是通过促进肿瘤微血栓形成、血管生成及

免疫逃逸等机制加速肿瘤进展和转移[20-22]。低清蛋

白血症则常提示营养不良或系统性炎症反应,进一步

加剧肿瘤患者的恶病质状态[23]。PLR作为反映血小

板活化-系统性炎症/免疫抑制轴的综合指标,在多种

癌症中与预后不良、侵袭性病理特征及转移风险增加

密切相关(如食管癌、子宫内膜癌、前列腺癌、结直肠

癌等)[24-27]。其生物学机制具有合理性:血小板可通

过释放TGF-β、PDGF等因子促进上皮-间质转化与血

管生成,并在循环中包裹肿瘤细胞以协助免疫逃逸;
而淋巴细胞减少提示抗肿瘤免疫受损[28]。在胃癌领

域,既往研究表明PLR、MLR与疾病进展及病理分化

相关[29]。
本研究将PLR、MLR、FAR作为同一组炎症-凝

血-免疫复合表型,与关键临床特征T分期共同建模,
期望在保留可及性的同时提升判别力与临床可解释

性。本研究除了 MLR、FAR、PLR与作为炎症-凝血-
免疫反映的系统性指标外,临床特征(如T分期、肿瘤

最大径、分化程度等)在淋巴结转移风险评估中同样

具有重要作用。本研究结果显示,T分期升高是胃癌

患者发生淋巴结转移的独立危险因素。T分期越高

(如T3、T4),肿瘤细胞穿透胃壁肌层甚至浆膜层,肿
瘤细胞与丰富的浆膜下淋巴管网之间的物理屏障几

乎消失,肿瘤细胞极易脱落后侵入淋巴管[25]。肿瘤生

物学行为越活跃,其转移可能性越大。因此,建立包

括 MLR、FAR、PLR和临床指标的联合预测模型,有
望在术前为患者提供更全面的风险画像,指导外科切

除范围、淋巴清扫策略及术后辅助治疗决策。此外,
未来可将该模型与影像组学、循环肿瘤DNA等新型
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生物标志物结合,构建多模态预测体系,进一步提升

术前 淋 巴 结 转 移 风 险 评 估 的 精 准 度 与 个 体 化

水平[30-32]。
本研究建立的联合回归模型通过了严格的内部

验证与临床效用评估,这为其可靠性与稳健性提供了

多重保障。Bootstrap重抽样验证(1
 

000次)结果显

示,联合模型经过偏差校正后 AUC仅从0.805降至

0.797(乐观度=0.008),且Brier分数校准良好(从
0.150至0.154),表明联合模型过度拟合程度小,具
有较好的区分度。此外,联合模型的净获益始终高于

仅基于临床特征(T分期)或仅基于血液指标的模型,
这表明将炎症血液指标与临床病理因素融合能产生

协同效应,提供优于任何单一类别指标的决策支持。
本研究构建了基于 MLR、FAR、PLR联合临床特

征的胃癌淋巴结转移预测模型,并证实该模型具有良

好的预测效能与临床实用价值。然而,本研究仍存在

一定局限,作为一项单中心回顾性研究,不可避免存

在选择偏倚,且样本量有待进一步扩大。该模型虽在

不增加成本的前提下有效提升了淋巴结转移的术前

识别能力,具备良好临床应用潜力,但仍需多中心前瞻

性研究进一步验证。综上所述,胃癌淋巴结转移可能与

MLR、FAR、PLR及T分期有关,临床应结合上述因素,
采用对应处理措施,以降低淋巴结转移发生率。
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