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摘  要 

本综述将深入探讨了TLR3基因变异在乳腺癌研究和治疗中的潜在作用机制和重要性。从乳腺癌的定义、

分类和流行病学数据入手，突出了乳腺癌作为一种重要的癌症在全球范围内的危害和不断增加的趋势，

详细分析了TLR3基因的功能、表达和与乳腺癌的关联，强调了其在乳腺癌免疫反应中的关键作用。在此

技术上将进一步探讨TLR3基因变异与乳腺癌的关系，从多个角度分析了其潜在作用机制，强调TLR3基
因变异可能通过影响TLR3通路的激活和抑制、对乳腺癌细胞生长、侵袭和转移的影响，以及其他可能的

作用机制，对乳腺癌的发展产生影响。此外，本文还将进一步强调TLR3基因变异与患者临床特征之间的

关系，包括基因型与表型的关联、临床病理特征与TLR3基因变异的相关性，以及患者预后与TLR3基因

变异的关联。 
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Abstract 
This review will delve into the potential mechanism and importance of TLR3 gene mutations in 
breast cancer research and treatment. Starting with the definition, classification and epidemio-
logical data of breast cancer, it highlights the harm and increasing trend of breast cancer, which is 
a crucial cancer worldwide. It analyzes in detail the function, expression and association of TLR3 
gene with breast cancer, emphasizing its key role in the immune response of breast cancer. Based 
on this, the review will further explore the relationship between TLR3 gene mutations and breast 
cancer, analyzing its potential mechanism from multiple perspectives. It emphasizes that TLR3 
gene mutations may affect the development of breast cancer by influencing the activation and in-
hibition of TLR3 pathway, the growth, invasion and metastasis of breast cancer cells, and other 
possible mechanisms. In addition, this article will further emphasize the relationship between 
TLR3 gene mutations and patients’ clinical characteristics, including the correlation between ge-
notype and phenotype, the correlation between clinical pathological features and TLR3 gene mu-
tations, and the correlation between patient prognosis and TLR3 gene mutations. 
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1. 引言 

乳腺癌是一种世界范围内广泛发病的恶性疾病，对患者和社会产生了巨大的健康和经济负担，根据

世界卫生组织(WHO)的数据，乳腺癌已成为全球最常见的女性癌症之一，也危及男性[1]。虽然在乳腺癌

的诊断和治疗方面取得了显著的进展，但我们仍然迫切需要深入了解乳腺癌的发生和发展机制，以改进

患者的临床管理和治疗策略。乳腺癌病因的多样性一直是研究的重要焦点，包括遗传、环境和免疫等多

种因素的相互作用，约百分之六十的乳腺癌患者存在家族乳腺癌病史[2]。在这个背景下，越来越多的研

究关注免疫系统在乳腺癌中的作用，免疫系统不仅能够识别和清除异常细胞，还对肿瘤微环境的形成和

肿瘤发展起到关键作用[3]。在这方面，Toll 样受体 3 (TLR3)是一个备受关注的免疫调节因子，其在乳腺

癌发展中的角色引起了广泛的研究兴趣。本文将深入了解乳腺癌的背景和流行病学，以提供乳腺癌问题

的全面认识，详细介绍 TLR3 基因与乳腺癌之间的关系，探讨 TLR3 基因变异在乳腺癌发展中的作用机

制，包括与乳腺癌细胞生长、侵袭和转移的相关性。 

2. 乳腺癌的背景和流行病学 

乳腺癌是一种源于乳腺组织的恶性肿瘤，它是女性最常见的癌症之一，然而，也需要强调的是，男

性也能罹患乳腺癌，尽管其发病率远远低于女性。乳腺癌的分类通常涵盖了多个不同的亚型，这些亚型

可以基于肿瘤组织学特征、分子生物学标志物和临床病理特征来区分。最常见的亚型包括原位癌、浸润

性导管癌、浸润性小叶癌、三阴性乳腺癌、雌激素受体阳性乳腺癌和 HER2 阳性乳腺癌[4]。 
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乳腺癌的发病率在全球范围内呈现上升趋势，尤其是在发达国家，这一趋势的原因是多方面的，包

括人口老龄化、乳腺癌筛查的增加、生活方式因素的变化以及遗传因素[5]。根据世界卫生组织的数据，

乳腺癌是全球女性恶性肿瘤中最常见的一种，预计每年有数百万新病例的确诊，不同地区的乳腺癌发病

率存在显著的差异[6]。高发区域通常包括北美、欧洲、澳大利亚和新西兰，而低发区域包括亚洲和非洲

的一些地区。这些差异部分归因于遗传差异、生活方式差异以及不同地区的乳腺癌筛查和诊断水平。乳

腺癌的发病年龄也有一定的特点，尽管乳腺癌可以在任何年龄段发生，但它在 40 岁到 60 岁之间的女性

中最为常见[7]。然而，近年来也有报道指出，年轻女性乳腺癌的发病率在上升，这引发了对乳腺癌的更

早筛查和预防的关注。乳腺癌的流行病学研究还强调了一系列危险因素，包括遗传因素(家族史)、性激素

暴露(早初潮、晚绝经等)、肥胖、饮食、饮酒、乳腺癌患者家族史、放射线暴露和雌激素替代疗法等，这

些因素与乳腺癌的发病风险密切相关[8]。乳腺癌作为一种广泛分布的癌症，其背景和流行病学具有复杂

性和多样性，理解乳腺癌的定义、分类和流行病学特征是为了更好地应对这一疾病，并开展更有效的预

防、早期诊断和治疗而至关重要的步骤。 

3. TLR3 基因与乳腺癌的关系 

Toll 样受体 3 (TLR3)是一种免疫系统中的重要受体，其主要功能是识别并应对病毒感染，TLR3 位于

人体各种组织和细胞中，包括乳腺组织[9]。它的主要功能是感知双链 RNA (dsRNA)，这是病毒感染产生

的一种常见分子模式，用于识别病原体。当 TLR3 受到 dsRNA 的激活时，它启动了一系列的信号传导途

径，最终导致免疫细胞产生干扰素(interferon)和其他抗病毒细胞因子[7]。这些分子的产生加强了机体的

免疫应答，有助于清除感染，抑制病毒复制，以及保护宿主免受病毒感染的危害。除了其抗病毒功能，

TLR3 还参与了一系列免疫反应和炎症过程，包括抗肿瘤免疫应答[10]。最近的研究发现，TLR3 在乳腺

组织中的表达也与乳腺癌的发展有关，它在正常乳腺组织和乳腺癌组织中的表达水平可能存在差异，这

引发了科学家们对 TLR3 在乳腺癌发生和发展中的作用的探究[11]。 
过去的研究已经提供了一些线索，表明 TLR3 基因可能与乳腺癌的发展和患者的临床特征有关。研

究发现，在乳腺癌患者中，与正常组织相比，乳腺癌组织中的 TLR3 表达水平可能显著升高，这表明 TLR3
可能参与了乳腺癌细胞的发展和增殖[12]。研究还发现，TLR3 的功能异常可能导致免疫反应的减弱，从

而影响机体对乳腺癌细胞的识别和清除，这可能有助于乳腺癌的逃避免疫监测[13]。有学者尝试探究TLR3
的表达水平与乳腺癌患者的生存率之间的关系[14]。 

除了 TLR3 的表达水平，科学家们也开始关注 TLR3 基因的变异与乳腺癌的关系。TLR3 基因的变异

可以影响其结构和功能，进而影响免疫反应和细胞信号传导。TLR3 基因中的多态性位点已被发现与乳腺

癌的发病风险有关。这些多态性位点包括单核苷酸多态性(SNP)和插入/缺失变异，它们可能会影响 TLR3
的功能或表达水平，从而影响免疫反应。研究还试图探讨不同亚型的乳腺癌是否与特定的 TLR3 基因变

异相关[15]。某些基因型可能更容易导致某些亚型的乳腺癌，这有助于更好地了解乳腺癌的发病机制。一

些研究关注了 TLR3 基因变异是否会影响乳腺癌患者对治疗的反应，特别是对免疫治疗的反应，了解这

方面的信息有助于制定更加个体化的治疗策略[16]。 

4. TLR3 基因变异在乳腺癌发展中的作用机制 

乳腺癌作为一种复杂的癌症，其发展涉及多种细胞和分子事件，TLR3 基因变异作为一个潜在的影响

因素，引发了科学家们的广泛兴趣。TLR3 通路的激活是通过感知双链 RNA (dsRNA)来启动的，这是许

多病毒的常见组成部分，激活后，TLR3 激发了一系列信号传导途径，包括 NF-κB 和 IRF3 等，以引发干

扰素和其他抗病毒细胞因子的产生[17]。然而，TLR3 基因变异可能会影响这一过，一些 TLR3 基因多态
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性位点与 TLR3 通路的激活能力有关[18]。具体而言，一些变异可能导致 TLR3 功能异常或降低其受体亲

和力，从而影响信号传导的效率。这可能会影响乳腺癌细胞对病毒感染的抵抗能力以及免疫反应。研究

发现，TLR3 通路的异常激活也可能引发慢性炎症反应，这与癌症发展密切相关[19]。因此，TLR3 基因

变异对通路的激活和抑制可能是其在乳腺癌发展中的一个关键机制。 
TLR3 基因变异可能影响乳腺癌细胞的生物学行为，具有特定 TLR3 基因变异的乳腺癌细胞可能表现

出不同的增殖和侵袭能力[19]。这可能与 TLR3 通路的异常激活有关，从而改变了细胞的信号传导和基因

表达，TLR3 基因变异还可能影响乳腺癌细胞的耐药性，特别是对于免疫治疗的耐受性[20]。一些基因型

可能导致肿瘤细胞逃避免疫系统的监测和清除，从而促进肿瘤的生长和侵袭。此外，通过影响细胞内炎

症途径的激活，TLR3 基因变异也可能导致乳腺癌细胞的转移和侵袭性增强[21]。这一机制与癌症的微环

境有关，包括肿瘤相关的炎症和免疫细胞的浸润。 
TLR3 基因变异还可能通过其他途径影响乳腺癌的发展。例如，它可能影响肿瘤的血管生成，因为

TLR3 通路的异常激活可以引发血管生成相关因子的释放。此外，TLR3 基因变异也可能与肿瘤的基因突

变和表观遗传学变化相互作用，从而调节肿瘤的致病机制[22]。综合来看，TLR3 基因变异在乳腺癌的发展

中可能通过多个复杂的作用机制影响肿瘤的生物学行为和病理特征。TLR3 基因变异在乳腺癌发展中可能

通过多个途径发挥作用，包括对 TLR3 通路的激活和抑制的影响，以及对乳腺癌细胞生长、侵袭和转移的

影响。这些机制的解析有助于更好地理解乳腺癌的发展和进展，为未来的研究和临床治疗提供有益的指导。 

5. TLR3 基因变异与患者临床特征的关系 

乳腺癌的遗传因素在发病和疾病表现中发挥着关键作用，TLR3 基因变异可以影响乳腺癌患者的基因

型，并与一系列表型特征相关，某些 TLR3 多态性位点与特定的基因型相关，这些基因型可能影响 TLR3
的功能和表达水平[23]。这些基因型的不同组合可能导致患者对乳腺癌的风险有所不同，TLR3 基因变异

与乳腺癌的分子亚型之间的关联，这对于个体化治疗策略的制定具有重要意义。乳腺癌的临床病理特征

包括肿瘤的大小、淋巴结转移、组织学类型、分级、免疫组织化学标志物等。一些研究已经探讨了这些

特征与 TLR3 基因变异之间的关系，某些基因型可能与乳腺癌的浸润性程度相关，从而影响肿瘤的生物

学行为[24]。此外，TLR3 基因变异也可能与乳腺癌的免疫病理特征有关，包括 T 淋巴细胞浸润和炎症反

应，这些发现强调了 TLR3 基因变异与乳腺癌的病理特征之间的潜在关联。 
患者预后是乳腺癌治疗和管理的一个关键方面，TLR3 基因变异可能影响乳腺癌患者的生存和疾病进

展。TLR3 基因变异与患者预后之间的关系，尽管研究结果不一致，但有些研究发现，具有特定 TLR3 基

因型的患者可能具有更好的生存前景，特定基因型可能与不利的临床结局相关[25]。这可能与 TLR3 在乳

腺癌免疫反应中的作用有关，以及对治疗反应的影响，了解这些关联有助于更好地识别高风险患者并制

定更有效的治疗策略。综合来看，TLR3 基因变异与乳腺癌患者的基因型与表型关联、临床病理特征的相

关性以及患者预后的关联是一个复杂而多面的研究领域。未来的研究需要更大的样本和更全面的分子分

析来更好地理解 TLR3 基因变异在乳腺癌患者中的作用，以便更好地应对这一复杂的疾病。 

6. TLR3 基因变异在乳腺癌临床治疗中的研究进展 

随着乳腺癌的治疗进步和精准医学的发展，越来越多的研究关注基因变异在乳腺癌的临床治疗中的

作用。其中，TLR3 基因变异作为一个备受关注的研究对象，对于乳腺癌患者的治疗策略和预后有着潜在

的重要性。个体化治疗策略是一种根据患者的遗传、分子和免疫特征来制定最佳治疗方案的方法。TLR3
基因变异在这一领域中引起了广泛的兴趣。研究表明，不同的 TLR3 基因型可能导致不同的免疫反应和

治疗反应，患者的 TLR3 基因型可以帮助医生更好地预测患者对特定治疗方法的反应，从而实现个体化
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治疗[26]。某些 TLR3 基因型可能使患者对免疫治疗更为敏感，而另一些基因型可能影响患者对放射疗法

或靶向药物的反应。这种精确的治疗策略有望提高治疗效果，减少不必要的治疗和副作用。 
靶向治疗是一种基于肿瘤细胞特定分子标志物的治疗方法，具有更高的选择性，能够减少对正常细

胞的损害。TLR3 基因变异与靶向治疗的关联引发了研究人员的浓厚兴趣，研究表明，具有特定 TLR3 基

因型的患者可能对靶向治疗更为敏感[27]。这意味着通过了解患者的 TLR3 基因型，医生可以更好地预测

患者对靶向治疗的反应，从而更好地制定治疗方案[28]。某些基因型可能使患者对免疫检查点抑制剂的治

疗反应更好，这种精准的治疗方法有望提高患者的生存率和生活质量。 
随着对 TLR3 基因变异作用机制的深入了解，越来越多的临床试验正在进行，以评估针对 TLR3 的

治疗策略的有效性，这些试验的目标包括验证TLR3基因变异在预测治疗反应方面的价值，以及针对TLR3
的靶向治疗的潜在效果。 

7. 总结 

TLR3 基因变异在乳腺癌的发生和发展中起着关键作用，它不仅影响了乳腺癌细胞的生物学行为，还

与患者的临床特征和治疗反应相关。了解患者的 TLR3 基因型可以帮助医生预测治疗反应、个体化治疗

策略，从而提高治疗效果，减少不必要的治疗和治疗相关的副作用。TLR3 基因变异也为靶向治疗策略提

供了潜在的方向，为乳腺癌患者提供更多治疗选择，TLR3 基因变异在乳腺癌研究和治疗中具有潜在的重

要性，值得更多深入研究和关注。 
TLR3 基因变异在乳腺癌中的作用机制的重要进展，但仍有许多未知领域需要进一步研究，需要进一

步深入了解不同 TLR3 基因型与乳腺癌的分子亚型之间的关系，以帮助医生更好地预测治疗反应。临床

试验是验证 TLR3 基因变异在乳腺癌治疗中的实际效果的关键，需要进行更多的大规模、多中心的临床

试验，以验证个体化治疗策略的有效性。未来的研究应该着重于发展与 TLR3 基因变异相关的生物标志

物，以帮助医生更准确地预测患者的治疗反应和预后。 
综合而言，TLR3 基因变异在乳腺癌研究和治疗中具有重要潜力，可以为乳腺癌患者提供更个体化的

治疗策略。未来的研究应该继续深入探讨其作用机制，进行更多的临床试验，发展相关的生物标志物，

并将这一知识转化为临床实践中的实际治疗策略，以改善乳腺癌患者的治疗效果和生存率。 
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