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摘  要 

目的：探讨初始腋窝淋巴结阳性(clinically Node-positive, cN+)乳腺癌患者对新辅助治疗(Neoadjuvant 
Therapy, NAT)的病理反应差异，分析影响腋窝病理完全缓解(axillary pathological Complete Response, 
apCR)的相关因素，并构建ROC预测模型，为NAT后腋窝手术降级决策提供参考。方法：回顾性分析2018
年10月至2025年4月于烟台毓璜顶医院乳腺外科接受NAT的481例乳腺癌患者，其中初始cN+患者237例。

收集临床病理资料，对NAT后的乳腺及腋窝病理完全缓解率(breast pCR, bpCR; axillary pCR, apCR)的
影响因素进行单因素及二元多因素Logistic回归分析。并基于独立预测因素构建apCR的受试者工作特征

(ROC)曲线预测模型。结果：初始临床淋巴结阳性(clinically Node-positive, cN+)患者中，bpCR率为30.8% 
(73/237)，apCR率为46.0% (109/237)。不同分子分型间bpCR和apCR率差异显著：HER2过表达型bpCR
率最高(75.5%)，Luminal A型最低(0.0%)；apCR率以HER2过表达型(79.2%)和Luminal B HER2+型
(70.2%)最高，Luminal B HER2−型(19.0%)和Luminal A型(18.2%)最低。多因素分析显示，PR阴性(OR 
= 0.227, 95% CI: 0.086~0.603)是bpCR的独立预测因素；bpCR (OR = 9.997, 95% CI: 3.891~25.688)是
apCR的独立预测因素。基于bpCR、HER2表达及ER状态构建的apCR预测模型，曲线下面积(AUC)为0.824 
(95% CI: 0.796~0.899)，敏感度78.0%，特异度82.0%。结论：初始cN+乳腺癌患者中，分子分型与NAT
病理反应密切相关，HER2过表达型apCR率最高。bpCR是apCR最强有力的独立预测因素。基于bpCR、
HER2表达及ER状态构建的预测模型对apCR具有较好的预测能力。但bpCR状态需通过乳腺手术后的病

理结果才能确定，该模型在严格意义上难以用于术前腋窝评估，仅可作为术中或术后评估腋窝手术降级

策略可行性的辅助工具。其临床应用仍需在结合靶向腋窝清扫(TAD)等技术的前提下，通过前瞻性研究

进一步验证。 
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Abstract 
Objective: To investigate pathological response heterogeneity in breast cancer patients with clini-
cally Node-positive (cN+) after neoadjuvant therapy (NAT), identify factors influencing axillary patho-
logical complete response (apCR), and construct a receiver operating characteristic (ROC) prediction 
model to inform axillary surgery de-escalation decisions. Methods: A retrospective cohort study was 
conducted on 481 breast cancer patients who received NAT at the Department of Breast Surgery, 
Yantai Yuhuangding Hospital, from October 2018 to April 2025. Among these, 237 patients with base-
line cN+ status were included. Clinical and pathological data were collected. Univariate and binary 
multivariate Logistic regression analyses were performed to explore predictors of breast patholog-
ical complete response (bpCR) and apCR post-NAT. A ROC curve model for apCR was constructed using 
independent predictive factors. Results: In the cN+ cohort, the bpCR rate was 30.8% (73/237) and the 
apCR rate was 46.0% (109/237). Significant differences in bpCR and apCR rates were observed across 
molecular subtypes: The HER2-overexpressing subtype had the highest bpCR rate (75.5%), while 
the Luminal A subtype had the lowest (0.0%). apCR rates were highest in the HER2-overexpressing 
(79.2%) and Luminal B HER2-positive (70.2%) subtypes, and lowest in the Luminal B HER2-nega-
tive (19.0%) and Luminal A (18.2%) subtypes. Multivariate regression revealed: Negative proges-
terone receptor (PR) status (OR = 0.227, 95% CI: 0.086~0.603) was an independent predictor of 
bpCR. bpCR (OR = 9.997, 95% CI: 3.891~25.688) was the strongest independent predictor of apCR. 
The apCR prediction model, incorporating bpCR, HER2 expression, and estrogen receptor (ER) sta-
tus, had an area under the curve (AUC) of 0.824 (95% CI: 0.796~0.899), with a sensitivity of 78.0% 
and specificity of 82.0%. Conclusion: Molecular subtype is closely associated with NAT-induced patho-
logical response in initially cN+ breast cancer patients, with the HER2-overexpressing subtype ex-
hibiting the highest apCR rate. bpCR is the most robust independent predictor of apCR. The model 
integrating bpCR, HER2 expression, and ER status shows good apCR predictive performance, provid-
ing a reference for axillary surgery de-escalation in post-NAT cN+ patients. However, the status of 
bpCR can only be confirmed based on postoperative pathological findings of breast tissue. Strictly 
speaking, this model is not applicable to preoperative axillary assessment; instead, it can only serve 
as an auxiliary tool for evaluating the feasibility of axillary surgery downgrading strategies during 
or after the operation. Its clinical application requires further validation through prospective stud-
ies combined with techniques, such as targeted axillary dissection (TAD). 
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1. 引言 

乳腺癌居于全球女性恶性肿瘤发病首位[1]。针对乳腺癌患者的治疗方案不断优化，新辅助治疗

(Neoadjuvant Therapy, NAT)已广泛应用于局部晚期乳腺癌、HER2 过表达型乳腺癌以及三阴型乳腺癌(Tri-
ple Negative Breast Cancer, TNBC)患者，不仅可缩小肿瘤体积，提高手术可行性，还能通过病理反应评估

肿瘤对治疗的敏感性，为后续的综合治疗提供参考[2]-[4]。 
病理完全缓解(pathological Complete Response, pCR)，特别是乳腺原发病灶和腋窝淋巴结同时达到

pCR，与良好的预后密切相关[5]。随着靶向药和化疗药物的应用，初始腋窝淋巴结阳性(clinically Node-
positive, cN+)的患者经 NAT 后腋窝淋巴结降期效果显著提高[6]。基于此，临床关于以前哨淋巴结活检

(Sentinel Lymph Node Biopsy, SLNB)安全替代腋窝淋巴结清扫(Axillary Lymph Node Dissection, ALND)的
可行性的研究层出不穷。然而，如何在 NAT 前或术后早期精准识别可实现 apCR 的患者，仍是当前的研

究热点与难点。 
多数研究主要聚焦于乳腺原发灶的病理反应，对腋窝淋巴结的 NAT 反应特征等方面研究较少。深入

分析 cN+患者各亚型 NAT 后乳腺及腋窝的病理反应特征，构建有效的 apCR 预测模型，对于辅助筛选能

够安全豁免 ALND 的人群、实现腋窝手术的个体化降级具有重要意义。本研究旨在通过单中心临床数据，

聚焦于初始 cN+乳腺癌患者，分析乳腺癌 NAT 后的乳腺和腋窝淋巴结的病理反应的影响因素，并构建

apCR 预测模型，旨在评估 NAT 后腋窝降期的可能性及其相关影响因素，为术中或术后腋窝处理策略提

供参考。 

2. 材料与方法 

2.1. 研究人群 

回顾性分析 2018年 10月至 2025年 4月在烟台毓璜顶医院乳腺外科接受NAT的乳腺癌患者 535例。

所有患者均根据《中国临床肿瘤学会(CSCO)乳腺癌诊疗指南(2026)》及分子分型接受标准化 NAT 方案。

NAT 结束后 4~6 周内进行手术评估。纳入标准：1) 经空芯针穿刺活检证实为乳腺癌；2) 单侧乳腺癌患

者；3) 临床病理资料完整；4) NAT 前未接受任何相关治疗。排除标准：1) 原发性双侧乳腺癌；2) 合并

其他原发性恶性肿瘤；3) 隐匿性乳腺癌；4) 已有远处转移；5) 临床分期不明。最终纳入 481 例非转移

性乳腺癌患者进行分析，入组流程详见图 1。 

2.2. 患者基本资料 

最终纳入非转移性乳腺癌患者 481 例。年龄：范围 27~83 岁，平均年龄 52.5 岁。肿瘤部位：外上象

限 253 例、外下象限 70 例、内上象限 89 例、内下象限 30 例、中央区 19 例、多发部位 20 例。初始淋巴

结阳性(clinically Node-positive, cN+)患者 237 例，初始 cN-患者 244 例。分子分型：Luminal A 型 19 例、

Luminal B HER2−型 173 例、Luminal B HER2+型 105 例、HER2 过表达型 93 例、TNBC 型 91 例。临床

分期：I 期 15 例、IIA 期 244 例、IIB 期 151 例、IIIA 期 33 例、IIIB 期 29 例、IIIC 期 19 例。 

 
1I 期患者接受 NAT 主要因为分子分型提示对 NAT 治疗敏感(TNBC 型 2 例)，部分患者有新发脑梗或心律失常等手术相对禁忌症(2
例)不宜立即手术，或基于有保乳需求。 
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Figure 1. Flowchart of patient enrolment in the study 
图 1. 研究患者入组流程图 

2.3. 患者分组 

根据腋窝最终手术方式分为 3 组：仅行 SLNB (SLNB 组) 284 例，SLNB + ALND 组 78 例，仅行 ALND 
(ALND 组) 119 例。乳房 pCR (breast pathological complete response pCR，bpCR 定义为乳腺原发灶在 NAT
后无浸润性癌残留)，腋窝 pCR (axillary pCR, apCR)定义为腋窝淋巴结清扫组织没有阳性残留淋巴结，微

转移及孤立的肿瘤细胞均可认为是阳性残留淋巴结[7]。参照指南，HER2 过表达的患者多采用化疗联合

单靶(曲妥珠单抗或帕妥珠单抗)或双靶(曲妥珠单抗联合帕妥珠单抗)的治疗方案，非 HER 过表达型患者

则采用多药联合治疗。 
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2.4. 分子分型 

按照《中国临床肿瘤学会(CSCO)乳腺癌诊疗指南(2026)》分为 Luminal A 型、Luminal B HER2−型、

Luminal B HER2+型、HER2 过表达型(hormonal receptor negative/HER2+ HR-/HER2+)、TNBC 型(HR-/HER2−)。
根据 ASCO-CAP 指南等[8] [9]，Ki67 细胞核着色判定为阳性，计数并报告百分比，并以≤14%为临界值，

雌激素受体(Estrogen Receptor, ER)、孕激素受体(Progesterone Receptor, PR)阳性定义均为免疫组化(Im-
munohistochemistry, IHC) ≥ 1%。HER2表达水平通过 IHC和原位杂交(In Situ Hybridization, ISH)进行评估，

IHC 检测 HER2 (+++)或 HER2 (++)但 FISH 结果显示 HER2 基因扩增被定义为 HER2 过表达型。 

2.5. 统计学分析 

采用 SPSS 26.0 软件。计数资料以例(%)表示，单因素分析采用 χ²检验或 Fisher 确切概率法(必要时使

用 Monte Carlo 模拟)。采用单因素分析筛选出初始 cN+患者中对 bpCR 及 apCR 影响有统计意义的变量纳

入二元多因素 Logistic 回归进一步分析。以 P < 0.05 为差异有统计学意义。 

3. 结果 

根据标准共纳入接受 NAT 的非转移性乳腺癌患者 481 例。其中初始 cN+患者 237 例，总体 pCR 率

27.4% (65/237)，bpCR 率 30.8% (73/237)，apCR 率 46.0% (109/237)。HER2 过表达型 bpCR 率最高(75.5%)，
Luminal A 型最低(0.0%)。apCR 率趋势相似：HER2 过表达型(79.2%) > Luminal B HER2+型(70.2%) > TNBC
型(50.0%) > Luminal B HER2−型(19.0%) > Luminal A 型(18.2%)。 

对 bpCR 的影响因素进行单因素分析(表 1)，可以发现 ER、PR、Ki67、HER2 表达(IHC)、肿瘤分子

分型及 NAT 方案均与 bpCR 有关(P < 0.05)，而年龄、肿瘤部位、T 分期与 bpCR 无明显相关性(P > 0.05)。
进一步将单因素分析中有统计学意义的变量纳入二元多因素 Logistic 回归分析(表 2)，可发现 PR 对 bpCR
的影响具有统计学意义(P < 0.05)。即 PR 阴性较 PR 阳性患者更易达到 bpCR。 
 
Table 1. Univariate analysis of factors related to bpCR 
表 1. bpCR 相关因素的单因素分析 

组别 总例数 bpCR/例(%) non-bpCR/例(%) χ2 P 

年龄    0.110 0.770 

≤50 84 27 (32.1) 57 (67.9)   

>50 153 46 (30.1) 107 (69.9)   

T 分期    1.801 0.619 

1 34 13 (38.2) 21 (61.8)   

2 155 47 (30.3) 108 (69.7)   

3 25 8 (32.0) 17 (68.0)   

4 23 5 (21.7) 18 (78.3)   

肿瘤部位    4.467 0.494 

外上象限 126 42 (33.3) 84 (66.7)   

外下象限 34 8 (23.5) 26 (76.5)   
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续表 

内上象限 39 13 (33.3) 26 (66.7)   

内下象限 13 3 (23.1) 10 (76.9)   

中央区 8 4 (50.0) 4 (50.0)   

多象限 17 3 (17.6) 14 (82.4)   

ER    51.534 <0.001 

− 78 48 (61.5) 30 (38.5)   

+ 159 25 (15.7) 134 (84.3)   

PR    55.599 <0.001 

− 106 59 (55.7) 47 (44.3)   

+ 131 14 (10.7) 117 (89.3)   

分子分型    82.333 <0.001 

Luminal A 型  0 (0.0) 11 (100.0)   

Luminal B HER2−型 100 7 (7.0) 93 (93.0)   

Luminal B HER2+型 47 18 (38.3) 29 (61.7)   

HER2 过表达型 53 40 (75.5) 13 (24.5)   

TNBC 型 26 8 (30.8) 18 (69.2)   

Ki67 表达(%)    12.786 0.002 

0~14 16 2 (12.5) 14 (87.5)   

15~39 86 17 (19.8) 69 (80.2)   

40~100 135 54 (40.0) 81 (60.0)   

HER2 表达(IHC)    69.053 <0.001 

0 41 5 (12.2) 36 (87.8)   

1+ 54 4 (7.4) 50 (92.6)   

2+/FISH− 42 6 (14.3) 36 (85.7)   

2+/FISH+ 8 1 (12.5) 7 (87.5)   

3+ 92 57 (62.0) 35 (38.0)   

治疗方案    57.183 <0.001 

化疗联合靶向方案 99 57 (57.6) 42 (42.4)   

多药化疗方案 138 16 (11.6) 122 (88.4)   

注：ER/PR 表达以<1%为阴性(−)，以≥1%为阳性(+) (下同)。bpCR：乳腺 pCR，乳腺原发灶在 NAT 后无浸润性癌残

留。apCR：腋窝 pCR，腋窝淋巴结清扫组织没有阳性残留淋巴结，微转移及孤立的肿瘤细胞均可认为是阳性残留淋

巴结(下同)。采用 Pearson 卡方检验(下同)。 

https://doi.org/10.12677/acm.2026.1641258


周天舒 等 
 

 

DOI: 10.12677/acm.2026.1641258 363 临床医学进展 
 

Table 2. Logistic regression results of factors affecting bpCR 
表 2. bpCR 的影响因素的 Logistic 回归结果 

因素 回归系数 标准误 Wald χ2 P OR (95% CI) 

PR      

−     1.00 

+ −1.481 0.498 8.859 0.003 0.227 (0.086~0.603) 

Ki67 表达(%)      

0~14     1.00 

15~39 0.132 1.095 0.014 0.904 1.141 (0.133~9.751) 

40~100 0.630 1.076 0.343 0.558 1.877 (0.228~15.455) 

 
对 apCR 的相关影响因素进行单因素分析(表 3)，结果提示 ER、PR、Ki67、HER2 表达(IHC)、肿瘤

分子分型、NAT 方案以及 bpCR 与 apCR 有关(P < 0.05)。年龄、T 分期、肿瘤部位同 apCR 的相关性无统

计学意义(P > 0.05)。将单因素分析中 P < 0.05 的变量纳入二元多因素 Logistic 回归分析(表 4)。结果显示

bpCR 对 apCR 的影响有统计学意义。这意味着达到 bpCR 的患者相较于未达到 bpCR 的患者更容易达到

apCR。 
 
Table 3. Univariate analysis of factors related to apCR 
表 3. apCR 相关因素的单因素分析 

组别 总例数 apCR/例(%) non-apCR/例(%) χ2 P 

年龄    2.356 0.136 

≤50 84 33 (39.3) 51 (60.7)   

>50 153 76 (49.7) 77 (50.3)   

T 分期    7.505 0.057 

1 34 19 (55.9) 15 (44.1)   

2 155 75 (48.4) 80 (51.6)   

3 25 10 (40.0) 15 (60.0)   

4 23 5 (21.7) 18 (78.3)   

肿瘤部位    9.568 0.086 

外上象限 126 65 (51.6) 61 (48.4)   

外下象限 34 14 (41.2) 20 (58.8)   

内上象限 39 18 (46.2) 21 (53.8)   

内下象限 13 2 (15.4) 11 (84.6)   

中央区 8 5 (62.5) 3 (37.5)   

多象限 17 5 (29.4) 12 (70.6)   

ER    28.144 <0.001 

− 78 55 (70.5) 23 (29.5)   

+ 159 54 (34.0) 105 (66.0)   
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续表 

PR    34.013 <0.001 

− 106 71 (67.0) 35 (33.0)   

+ 131 38 (29.0) 93 (71.0)   

分子分型    67.619 <0.001 

Luminal A 型 11 2 (18.2) 9 (81.8)   

Luminal B HER2−型 100 19 (19.0) 81 (81.0)   

Luminal B HER2+型 47 33 (70.2) 14 (29.8)   

HER2 过表达型 53 42 (79.2) 11 (20.8)   

TNBC 型 26 13 (50.0) 13 (50.0)   

Ki67 表达(%)    16.624 <0.001 

0~14 16 3 (18.8) 13 (81.3)   

15~39 86 29 (33.7) 57 (66.3)   

40~100 135 77 (57.0) 58 (43.0)   

HER2 表达(IHC)    64.019 <0.001 

0 41 12 (29.3) 29 (70.7)   

1+ 54 12 (22.2) 42 (77.8)   

2+/FISH− 42 10 (23.8) 32 (76.2)   

2+/FISH+ 8 3 (37.5) 5 (52.5)   

3+ 92 72 (78.3) 20 (21.7)   

靶向治疗    56.600 <0.001 

化疗联合靶向方案 99 74 (74.7) 25 (25.3)   

多药化疗方案 138 35 (25.4) 103 (74.6)   

bpCR    78.709 <0.001 

达到 73 65 (89.0) 8 (11.0)   

未达到 164 44 (26.8) 120 (73.2)   

 
Table 4. Logistic regression results of factors affecting apCR 
表 4. apCR 的影响因素的 Logistic 回归结果 

因素 回归系数 标准误 Waldχ2 P OR (95% CI) 

PR      

−     1.000 

+ −0.529 0.504 1.101 0.294 0.589 (0.219~1.583) 

Ki67 表达(%)      

0~14     1.000 

15~39 0.524 0.880 0.354 0.552 1.688 (0.301~9.478) 

40~100 0.834 0.876 0.907 0.341 2.304 (0.413~12.836) 
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续表 

bpCR      

未达到     1.000 

达到 2.302 0.481 22.864 <0.001 9.997 (3.891~25.688) 

 
将针对 apCR 的多因素 Logistic 回归分析结果中的预测因素(bpCR、HER2 表达、ER)进行建模 ROC

曲线分析，该预测模型的 AUC 为 0.824 (95% CI: 0.796~0.899)，敏感度为 78.0%，特异度为 82.0%，具有

较好的预测能力(图 2)。 
 

 
注：ROC 为受试者工作特征曲线；AUC 为曲线下面积。 

Figure 2. A predictive model for pathological complete response in the axilla after 
neoadjuvant therapy in clinically node-positive breast cancer 
图 2. 初始腋窝淋巴结阳性乳腺癌新辅助治疗后腋窝病理完全缓解的预测模型 

4. 讨论 

本研究基于烟台毓璜顶医院乳腺外科 535 例接受 NAT 的乳腺癌患者资料，筛选出 481 例非转移性乳

腺癌患者，对其中 237 例初始 cN+患者进行回顾性分析，揭示了不同分子分型对 NAT 病理反应的显著异

质性，系统评估了影响 bpCR 及 apCR 的独立预测因素，并构建了具有良好预测能力的 apCR 预测模型。

研究结果为初始 cN+患者 NAT 后基于分子分型和治疗反应进行腋窝手术降级提供了重要的理论依据和

数据支持。 
研究结果显示，在初始 cN+的乳腺癌患者中，ER、PR、Ki67、HER2 表达(IHC)、肿瘤分子分型及 NAT

方案对 NAT 的病理反应存在显著差异。分子分型的差异尤为显著：HER2 过表达型(75.5%)和 Luminal B 
HER2+型(38.3%)的 bpCR 率显著高于 Luminal B HER2−型(7.0%)和 Luminal A 型(0.0%)，TNBC 型则以
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30.8%的 bpCR 率居中。apCR 率的趋势与此高度一致，HER2 过表达型(79.2%)和 Luminal B HER2+型
(70.2%)同样表现出最佳的腋窝淋巴结清除能力，而 Luminal B HER2−型(19.0%)和 Luminal A 型(18.2%) 
apCR率不足 20%。该结果与既往研究报道的分子分型与NAT敏感性差异基本一致[10]-[15]。体现了HER2
靶向治疗在 HER2 表达阳性乳腺癌中的高效性，以及高增殖活性肿瘤对化疗的敏感性，这同既往的研究

结论相符[16]。而 Luminal 型特别是 LuminalA 型 pCR 率低可能与其细胞增殖较慢的生物学行为有关，而

NAT 是通过快速杀死增殖的癌细胞来降低肿瘤分期[17]，这种机制导致 NAT 在 Luminal 型肿瘤中疗效受

限。这提示着肿瘤生物学特征在预测治疗反应中具有重要作用[18]。 
通过二元多因素 Logistic 回归分析进一步明确 bpCR 和 apCR 的独立预测因子。对于 bpCR，PR 阴性

(OR = 0.227)是唯一的独立有利因素，这反映了激素受体阴性肿瘤对 NAT 的内在敏感性。对于 apCR，多

因素分析显示，bpCR (OR = 9.997)是其独立预测因素。既往研究中 HER2 表达以及 ER 状态亦是 apCR 的

独立预测因素[19] [20]，基于此，本研究将 bpCR、HER2 表达和 ER 状态纳入构建了 apCR 的 Logistic 回

归预测模型。该模型的 ROC 曲线下面积(AUC)达到 0.824，敏感度 78.0%，特异度 82.0%，显示出良好的

预测能力和区分度。 
目前根据 NCCN 指南、ASCO 指南等，关于 NAT 后的腋窝手术策略主要基于初始腋窝状态和治疗

后反应[13] [21]。初始 cN-患者，NAT 后行前哨淋巴结活检(Sentinel Lymph Node Biopsy, SLNB)是标准方

案，SLN 阴性者可安全豁免腋窝淋巴结清扫(Axillary Lymph Node Dissection, ALND) [1] [3] [10]。而初始

cN+患者的腋窝管理方式尚无临床共识。根据指南，NAT 后临床腋窝转为阴性(ycN0)，可考虑行 SLNB 进

行腋窝再分期。但 SLNB 需满足严格技术条件：使用双示踪剂、检出≥3 枚前哨淋巴结以降低假阴性率[9] 
[10]。SLNB 证实淋巴结阴性(ypN0)，则可豁免 ALND[3]。靶向腋窝清扫(即 NAT 前在阳性淋巴结内放置

标记夹，术中通过 TAD 技术–通过 γ探测仪探测放射性热点、追踪蓝染淋巴管并结合术中超声定位标记

夹定位切除该标记淋巴结，联合双示踪法检出的前哨淋巴结一同送检)被多项研究证实可进一步降低 FNR 
[21] [22]。而 NAT 后腋窝仍有残留阳性淋巴结，则仍推荐行 ALND。尽管 SLNB 及 TAD 技术提高了腋

窝分期的准确性，但如何在 NAT 后精准筛选可安全避免 ALND 的患者仍是当前研究重点。 
研究发现，HER2 阳性和 TNBC 患者 NAT 后 pCR 率高，是腋窝降级的潜在获益人群[6]。本研究数

据与此高度吻合：HER2 过表达型 apCR 率达 79.2%，Luminal B HER2+型达 70.2%，TNBC 型为 50.0%。

这意味着，对于这三类亚型的初始 cN+患者，NAT 后实现腋窝淋巴结转阴的可能性较高，是豁免 ALND
的主要候选人群。相反，Luminal B HER2−型(19.0%)和 Luminal A 型(18.2%) apCR 率不足 20%，ALND 仍

是更稳妥的选择[17]。 
本研究发现，bpCR 是 apCR 的最强独立预测因素(OR = 9.997)。达到 bpCR 的患者中，apCR 率高达

89.0% (65/73)。这一发现具有直接临床指导价值：对于初始 cN+患者，若 NAT 后手术病理证实达到 bpCR，
则其腋窝达到 pCR 的概率接近 90%。这意味着，若在术中通过乳腺标本冰冻切片初步判断原发灶是否达

到 pCR，可能为腋窝处理策略提供一定参考，但这一策略在实际临床工作中仍存在一定局限性，包括病

理冰冻切片的时间成本、技术要求以及诊断准确性等问题。因此，本研究构建的预测模型更适合作为术

中或术后评估腋窝降级可行性的辅助工具。 
对于初始 cN+患者，目前国内外指南仍普遍建议在 SLN 阳性时行腋窝淋巴结清扫手术[23]，提示临

床实践中存在“过度治疗”的可能。研究结果提示，通过整合分子分型和 bpCR 信息，可辅助识别可能

获得 apCR 的患者，从而为进一步采用 SLNB 或 TAD 等腋窝降级策略提供参考。然而，本次回顾性研究

未系统收集患者是否接受 TAD 或标记淋巴结活检的相关信息，因此未能进一步评估预测模型与 TAD 技

术的结合应用。未来研究应在标准化 TAD 技术背景下进一步验证该模型的临床适用性。 
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本次研究依然存在一定局限性，首先，作为单中心回顾性分析，样本量有限，尤其是部分亚组(如
Luminal A 型)例数较少，可能导致统计效能不足。其次，本研究未系统收集 NAT 前阳性淋巴结的标记情

况及靶向腋窝清扫(TAD)的应用信息，而 TAD 已成为当前提高 NAT 后腋窝分期准确性的关键技术之一，

因此本研究结果与当前最前沿腋窝管理策略之间仍存在一定差距。此外，缺乏长期生存随访数据，未能

将 apCR 与远期生存获益直接关联。I 期患者接受 NAT 的少数特殊情况(如合并症、保乳意愿)可能引入选

择偏倚。因此，本研究结论尚需大规模前瞻性研究及长期生存数据的进一步验证。 

5. 结论 

综上所述，初始 cN+乳腺癌患者中，分子分型与 NAT 病理反应密切相关，HER2 过表达型更易获得

apCR。bpCR 是 apCR 的独立预测因素。基于 bpCR、HER2 表达及 ER 状态构建的预测模型对 apCR 具有

较好的预测能力。考虑到 bpCR 需在手术后病理评估中确定，该模型更适合作为术中或术后评估腋窝降

级可行性的参考。因此，未来仍需在结合 TAD 技术的前提下，通过前瞻性研究进一步验证其临床应用价

值。 
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