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摘  要 

本研究旨在系统解析膀胱癌组织中基质细胞的异质性，探索其与正常组织的差异，并评估其在患者分型

及预后中的潜在价值。利用从基因表达综合(GEO)数据库获取的单细胞RNA测序(scRNA-seq)数据，系统

解析了膀胱癌组织与正常膀胱组织间的差异，并基于所鉴定的细胞亚群，通过样本一致性聚类方法对

TCGA患者的膀胱癌样本进行了分型研究，批量RNA-seq数据来源于TCGA数据库。结果发现，与正常组

织相比，膀胱癌组织中的成纤维细胞数量显著减少；膀胱癌组织中的成纤维细胞亚群高表达ECM受体相

互作用通路相关基因，而内皮细胞亚群则高表达包括DLL4和NOTCH4在内的NOTCH信号通路基因。基于

细胞亚群评分，我们将TCGA膀胱癌患者分为三种亚型，其中G3亚型的亚群评分最低且预后最佳。综上

所述，膀胱癌组织中的成纤维细胞和内皮细胞亚群可能促进肿瘤发生，为进一步探索膀胱癌的具体机制

提供了理论基础；同时，通过对TCGA膀胱癌患者进行分子分型，本研究可能为膀胱癌的分期诊断提供新

思路。这些结果增进了对膀胱尿路上皮癌患者间异质性的理解，并为个体化治疗奠定了基础。 
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Abstract 
This study aimed to systematically characterize the heterogeneity of stromal cells in bladder cancer 
tissues, explore their differences from normal tissues, and evaluate their potential value in patient 
subtyping and prognosis. Using single-cell RNA sequencing (scRNA‑seq) data obtained from the Gene 
Expression Omnibus (GEO) database, we systematically analyzed the differences between bladder 
cancer tissues and normal bladder tissues. Based on the identified cell subpopulations, we performed 
consensus clustering to classify bladder cancer samples from TCGA patients, with bulk RNA‑seq 
data obtained from the TCGA database. The results showed that, compared with normal tissues, the 
number of fibroblasts was significantly reduced in bladder cancer tissues. Fibroblast subpopula-
tions in bladder cancer tissues highly expressed genes related to the ECM‑receptor interaction path-
way, while endothelial subpopulations highly expressed NOTCH signaling pathway genes including 
DLL4 and NOTCH4. Based on cell subpopulation scores, we classified TCGA bladder cancer patients 
into three subtypes, among which the G3 subtype had the lowest subpopulation score and the best 
prognosis. In conclusion, fibroblast and endothelial cell subpopulations in bladder cancer tissues 
may promote tumorigenesis, providing a theoretical basis for further exploration of the specific 
mechanisms underlying bladder cancer. Furthermore, the molecular subtyping of TCGA bladder 
cancer patients in this study may offer new insights for staging diagnosis of bladder cancer. These 
findings enhance our understanding of interpatient heterogeneity in bladder urothelial carcinoma 
and lay a foundation for personalized treatment. 
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1. 引言 

膀胱癌(Bladder cancer, BLCA)作为最常见的泌尿系统恶性肿瘤之一，超过 90%的病例起源于尿路上

皮细胞[1]。全球每年新增确诊病例约 54.9 万例，死亡病例约 20 万例[2]。病理学上主要分为非肌层浸润

性膀胱癌(non-muscle invasive bladder cancer, NMIBC)和肌层浸润性膀胱癌(muscle invasive bladder cancer, 
MIBC)两种类型，其中初诊患者中约 75%为 NMIBC，25%为 MIBC [3]。肌层浸润性尿路上皮膀胱癌具有

高度侵袭性和致命性，其 5 年相对生存率仅为 5% [4]。目前公认的预后评估因素包括病理分期、分级、

淋巴血管浸润、病变范围及前列腺原位癌扩散程度，这些指标对不同治疗方案的选择具有重要指导意义

[5]。过去三十至四十年来，膀胱癌患者的生存预后改善有限：根治性膀胱切除术或放疗后的 5 年生存率

约为 50%。因此，深入解析膀胱癌的生物学机制对于开发更有效的治疗方法具有重要意义。 
膀胱癌是具有显著组织学、分子学和临床表型异质性的疾病。研究显示 BLCA 的分子亚型呈现出不

同的细胞类型特异性表达模式，提示其异质性可能源于不同的细胞[6]。肿瘤微环境(The tumor microenvi-
ronment, TME)作为肿瘤细胞生存的复杂生态系统，包含浸润免疫细胞、基质细胞、血管结构和细胞外基

质等组分[7]。越来越多证据表明 TME 中的细胞与非细胞成分共同参与肿瘤发生、进展、侵袭及治疗应答

的过程[8]。深入理解肿瘤微环境将有助于揭示肿瘤作用机制。在 TME 中，癌症相关成纤维细胞(cancer-
associated fibroblasts, CAFs)被证实通过多种途径促进肿瘤发展[9]。从病理学角度，CAFs 可通过沉积和改

造细胞外基质(extracellular matrix, ECM)纤维网络、调控肿瘤信号传导等方式直接影响膀胱癌细胞的增殖

与侵袭能力[10]。 
本研究利用单细胞转录组数据分析，构建了膀胱癌的膀胱癌组织与正常组织图谱，旨在揭示疾病进

程中不同细胞亚群的变化规律。通过信号通路分析识别潜在的关键信号转导途径，并整合单细胞 RNA 测

序(single-cell RNA sequencing, scRNA-seq)与多组学数据，基于细胞亚群特征将膀胱癌患者划分为三种分

子亚型，从而揭示 BLCA 的肿瘤异质性。这些发现不仅有助于阐明疾病发生机制，也为开发有效治疗策

略提供了新方向。 

2. 材料与方法 

2.1. 数据来源 

本研究从基因表达综合数据库(GEO，网址：https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)获取四个 scRNA-seq 数

据集：GSE192575 包含 2 例膀胱癌组织样本[11]；GSE130001 包含 2 例膀胱癌组织样本[12]；GSE135337
包含 7 例膀胱癌组织及 1 例癌旁正常组织；GSE129845 包含 3 例正常膀胱组织样本[13]。同时从 TCGA
数据库(https://portal.gdc.cancer.gov/projects/TCGA-BLCA)获取 416 例膀胱癌样本的 RNA 测序数据及对应

临床信息。 

2.2. scRNA-seq 数据处理 

对 scRNA-seq 数据进行质量控制，滤除基因数处于最高和最低 1%的细胞以及线粒体基因含量超过

10%的细胞。经质量控制后，采用 Seurat R 软件包中的 SCTransform 方法进行数据标准化与整合[14]。通

过 FindNeighbors 和 FindClusters 函数识别细胞簇，并基于 UMAP 算法进行可视化呈现[15]。利用
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FindAllMarkers 函数鉴定各细胞簇的特异性标记基因，结合经典细胞标记物表达谱确定细胞类型。各细胞

簇特异性高表达以下标记基因(图 1(A))：膀胱癌细胞-KRT7；成纤维细胞-COL1A1；内皮细胞-VWF；平

滑肌细胞-DES；T 细胞-CD3D/CD3G；树突状细胞-CD14；B 细胞-CD79A/CD79B；巨噬细胞-CD68/CD163。 

2.3. 细胞亚群分析 

使用 Seurat 软件包对已识别的细胞进行亚群分析，通过 FindAllMarkers 函数鉴定各细胞亚群表达的

标记基因。根据高表达标记基因的特征对细胞亚群进行功能分类。 

2.4. 基因集富集分析与信号通路分析 

采用 R 软件包 clusterProfiler 进行基因本体论(Gene Ontology, GO)和京都基因与基因组百科全书

(Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes, KEGG)通路富集分析，以确定各细胞亚群中分子通路的潜在

功能。同时使用 clusterProfiler 进行基因集富集分析(Gene Set Enrichment Analysis, GSEA)，以 P < 0.05 作

为统计学显著性的阈值。通过 pathview 软件包实现功能可视化。 

2.5. 细胞间通讯分析 

运用 iTALK R 软件包研究 BLCA 微环境中的细胞间相互作用。该分析方法通过识别细胞簇中高表达

或差异表达的基因，并将其与内置的配体–受体数据库进行匹配，从而确定细胞间高可信度的配体-受体

相互作用关系。 

2.6. 基因集变异分析(Gene Set Enrichment Analysis, GSVA) 

基于单细胞 RNA 测序数据中肿瘤细胞、成纤维细胞和内皮细胞等亚群的特征基因，选取各亚群表达

量前十的基因构成特征基因集。采用 R 软件包 GSVA 中的基因集变异分析方法，对 TCGA 膀胱癌数据集

中的每个样本进行亚群评分评估[16]。 

2.7. 轨迹分析 

使用 Monocle3 R 软件包默认参数对肿瘤细胞进行单细胞轨迹分析，识别与时序进程相关的基因，并

构建细胞簇拟时序轨迹的单细胞图谱[17]。 

2.8. 基因调控网络构建(Gene Regulatory Networks, GRNs) 

基因调控网络决定并维持细胞类型特异性的转录状态，活性转录因子及其靶基因共同构成基因调控

网络。为探索膀胱癌中的关键调控因子，我们构建以转录因子为核心的调控网络，基于 SCENIC 方法进

行共表达模块划分。转录因子结合模式数据来源于 JASPAR 数据库(https://jaspar.genereg.net)。 

2.9. 一致性聚类与预后分析 

基于细胞亚群评分，采用 R 包 ConsensusClusterPlus 中的无监督一致性聚类算法评估患者分型的变异

度与稳定性。利用 survminer 软件包绘制 Kaplan-Meier 生存曲线，可视化不同亚群评分患者的总生存期差

异，并通过 log-rank 检验进行统计学比较[18]。 

3. 结果 

3.1. 膀胱癌单细胞图谱 

为解析膀胱癌的发病机制，我们对公共数据库中的 3 例健康膀胱组织、1 例癌旁组织及 10 例膀胱癌
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组织开展 10X Genomics 单细胞 RNA 测序分析。经质控后共获得 61,596 个细胞，构建包含 33 个细胞簇

的单细胞图谱(图 1(B)，图 1(C))。将样本分为对照组(健康膀胱组织与癌旁组织)和 BLCA 组(膀胱癌组织)，
鉴定出 8 种主要细胞类型(图 1(D))：膀胱癌细胞(BLCA)、成纤维细胞、内皮细胞(EN)、巨噬细胞(Mac)、
平滑肌细胞、T 细胞、B 细胞和树突状细胞。 
 

 
A：细胞注释标记基因表达图谱；B：UMAP 图谱显示各细胞簇的样本分布情况；C：膀胱癌单细胞图谱经降维聚类

后获得的 33 个细胞簇；D：标注不同细胞类型的膀胱肿瘤细胞图谱；E：条形图显示对照组与 BLCA 组九种细胞类

型组成的差异，以及从正常膀胱组织到膀胱癌组织过程中各细胞类型百分比的变化。 

Figure 1. Single‑cell transcriptional landscape of bladder cancer 
图 1. 膀胱癌单细胞转录组图谱 

https://doi.org/10.12677/acm.2026.1651933


袁婷 等 
 

 

DOI: 10.12677/acm.2026.1651933 1323 临床医学进展 
 

图 1(E)展示了各样本中细胞类型的比例分布及从正常组织到癌组织的细胞比例动态变化。分析显示，

与对照组相比，BLCA 组的成纤维细胞比例显著下降(P < 0.001)，而恶性细胞比例呈现明显上升趋势。值

得注意的是，我们后续发现膀胱癌细胞表现出显著的转录组异质性。通过构建膀胱癌生态系统的单细胞

图谱，本研究揭示了膀胱癌发生过程中的生态系统重塑特征，包括免疫细胞浸润模式的改变和基质细胞

组成的重构。这些发现为深入理解膀胱癌的发展机制提供了重要的细胞生物学基础。 

3.2. 成纤维细胞与膀胱癌发生发展的关联性研究 

研究显示，成纤维细胞在膀胱癌变过程中可能发挥重要作用[9]。通过聚类分析，我们在成纤维细胞

中鉴定出 8 个亚群，并构建了单细胞图谱(图 2(A))。细胞亚群分析确定了各成纤维细胞亚群的特异性标

记基因表达谱(图 2(B))。柱状图显示成纤维细胞在对照组与肿瘤组中的比例分布(图 2(C))。 
研究发现，CLEC3B 阳性成纤维细胞亚群(图 2(D))在 BLCA 组中的比例显著低于对照组(图 2(C))。

既往研究表明，C 型凝集素结构域家族 3 成员 B 基因(CLEC3B)在多种癌症的血清和肿瘤组织中表达下

调。GSEA 分析显示，该亚群高表达 ECM 受体相互作用通路相关基因(图 2(E)，图 2(F))，提示其可能通

过调控细胞外基质影响肿瘤发生。 
值得注意的是，MCAM 阳性成纤维细胞亚群(图 3(A))在肿瘤组中显著增加且占比最高(图 3(B))。为

探究该亚群与预后的关联，我们选取其前 10 个高表达标记基因，通过 GSVA 方法计算 TCGA 膀胱癌样

本的亚群评分并进行预后分析。生存曲线显示，MCAM 阳性成纤维细胞评分高的患者组预后显著较差(图
3(C))。GSEA 分析表明该亚群显著富集于 WNT 信号通路(图 3(D))，提示可能存在自分泌或旁分泌的 WNT
信号激活模式，我们推测 MCAM 可能通过调控 WNT 通路影响肿瘤微环境。在膀胱癌 TME 重塑中，WNT
通路的持续激活可诱导成纤维细胞向癌相关成纤维细胞(CAF)表型转化，促进细胞外基质重塑、血管生成

及免疫抑制细胞募集。这些发现提示，MCAM 阳性成纤维细胞通过激活 WNT 通路驱动 TME 重塑，进

而促进膀胱癌进展，靶向该亚群或其上游 WNT 信号成分可能成为新的治疗策略。 
细胞通讯分析发现，CLEC3B 阳性成纤维细胞与肿瘤细胞存在显著相互作用，主要通过

COL1A1/ITGA2、B2M/EGFR 等配体–受体对实现。而 MCAM 阳性成纤维细胞则可通过 IL8、CCL5 等

细胞因子作用于肿瘤细胞(图 3(E))。这些发现揭示了不同成纤维细胞亚群通过特异性分子机制参与肿瘤

微环境调控。 
为进一步阐明成纤维细胞亚群的调控机制，我们构建了成纤维细胞的基因调控网络(GRN)。该网络可

划分为八个共表达模块(图 3(F))，分别调控成纤维细胞中特定基因的表达。特别发现，MCAM 阳性亚群

伴随转录因子 ASCL2 上调，而 CLEC3B 阳性亚群则伴随 KLF13 转录因子上调。这一发现从表观遗传层

面揭示了成纤维细胞异质性的调控基础。 

3.3. DLL4_NOTCH4 阳性内皮细胞亚群在膀胱癌中的关键作用 

为探究内皮细胞在膀胱癌中的作用，我们将其进一步划分为 10 个亚群并构建单细胞图谱(图 4(A))。
通过细胞亚群分析鉴定了各内皮细胞亚群的特征标记基因 (图 4(B))。研究发现在 BLCA 组中

DLL4_NOTCH4阳性内皮细胞亚群占比最高(图4(C))。信号通路分析显示，该亚群高表达DLL4、NOTCH4、
HEY1 等 NOTCH 信号通路基因及其他肿瘤相关通路基因(图 4(D))，提示其可能通过 NOTCH 信号通路参

与肿瘤新生血管形成等过程。 
拟时序轨迹分析重构了内皮细胞的分化路径，结果显示 EN_DLL4_NOTCH4 亚群由起始亚群

EN_SELE 分化而来，并位于轨迹分支的末端(图 4(E)，图 4(F))。这一发现揭示了该亚群在内皮细胞分化

过程中的特殊地位，表明其可能是内皮细胞在肿瘤微环境中终末分化的关键状态。 
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A：本研究鉴定的成纤维细胞亚群 UMAP 可视化；B：CLEC3B 与 MCAM 在成纤维细胞各亚群中表达水平的小提琴

图；C：对照组与 BLCA 组八种成纤维细胞亚群比例构成的差异；D：CLEC3B 在成纤维细胞亚群中表达分布的降维

图谱；E~F：CLEC3B 阳性成纤维细胞亚群通路富集分析(E)与 GSEA 分析(F)结果。 

Figure 2. Identification, key marker expression, and functional enrichment analysis of bladder cancer-associated fibroblast 
subpopulations 
图 2. 膀胱癌相关成纤维细胞亚群的分群、关键标志物表达及功能富集分析 

https://doi.org/10.12677/acm.2026.1651933


袁婷 等 
 

 

DOI: 10.12677/acm.2026.1651933 1325 临床医学进展 
 

 
A：MCAM 在成纤维细胞亚群中表达分布的密度图谱；B：点线图展示 BLCA 组相较于对照组各成纤维细胞亚群的

丰度变化；C：Kaplan-Meier 生存曲线显示 MCAM 高表达膀胱癌患者总生存期显著缩短(log-rank 检验)；D：GSEA
显示 MCAM 阳性成纤维细胞亚群在 Wnt 信号通路中的富集结果；E：环形网络图展示成纤维细胞与肿瘤细胞间的主

要配体–受体相互作用关系；F：成纤维细胞的基因调控网络。 

Figure 3. Functional characteristics and interaction network analysis of fibroblasts in bladder cancer 
图 3. 成纤维细胞在膀胱癌中的功能特征与互作网络解析 
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A：本研究鉴定的内皮细胞亚群 UMAP 可视化；B：小提琴图显示 DLL4 与 NOTCH4 在内皮细胞各亚群中的表达分

布；C：条形图展示对照组与 BLCA 组内皮细胞亚群组成的差异；D：信号通路图展示 DLL4_NOTCH4 阳性内皮细

胞亚群的 NOTCH 信号通路富集结果；E~F：内皮细胞亚群的拟时序分化轨迹(E)及发育路径示意图(F)。 

Figure 4. Heterogeneity, key molecule expression, and differentiation trajectory analysis of endothelial cell subpopulations 
图 4. 内皮细胞亚群的异质性、关键分子表达及分化轨迹分析 
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3.4. 一致性聚类鉴定膀胱癌三种分子亚型 

基于肿瘤细胞各亚群的前 10 个标记基因，结合 TCGA 膀胱癌患者的转录组数据，采用 GSVA 方法

计算每个肿瘤亚群的样本评分。通过生存分析筛选出高评分且预后不良的亚群(图 5(A)，图 5(B))，并对

内皮细胞和成纤维细胞进行相同分析。选择这三种细胞类型作为聚类依据是因为它们共同构成肿瘤微环

境的核心功能单元。 
 

 
A~B：展示不同肿瘤细胞亚群总生存期的 Kaplan-Meier 生存曲线；C：基于一致性聚类分析的样本分群结果；D：各

亚组生存曲线展示不同亚组间的预后差异；E：热图显示各亚组间细胞亚群评分的差异特征。 

Figure 5. Prognostic value of tumor cell subpopulations and consensus clustering analysis in bladder cancer 
图 5. 膀胱癌肿瘤细胞亚群的预后价值与一致性聚类分析 
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基于上述细胞亚群评分，采用一致性聚类方法将膀胱癌样本划分为三个主要亚型(图 5(C))。热图显示

各亚型在不同细胞亚群评分上的特征差异(图 5(E))。生存分析表明 G3 亚型预后显著优于 G1 和 G2 亚型

(图 5(D))。这些结果证实基于细胞亚群的分子分型与肿瘤临床进展及疾病预后密切相关。 

4. 讨论 

本研究利用膀胱癌相关单细胞转录组数据，构建了 BLCA 患者与健康对照样本的单细胞图谱。通过

细胞亚群分析，我们揭示了膀胱癌中不同细胞亚群的比例变化，并探讨了与疾病相关的信号通路。研究

结果表明，膀胱癌组织中的成纤维细胞和内皮细胞亚群在患者中发生显著改变，这些亚群可能通过 ECM
受体相互作用通路、WNT 信号通路及血管生成等途径参与肿瘤进程。同时，基于细胞亚群特征将 TCGA
膀胱癌样本划分为三种分子亚型，证实膀胱癌的异质性与细胞亚群组成密切相关。我们对肿瘤微环境的

解析发现了在 BLCA 微环境中具有潜在特定功能的细胞亚群，为阐明膀胱癌发生机制提供了新的理论基

础。 
CAF 是肿瘤微环境中的主要基质细胞类型，与多种癌症的发病机制相关。本研究发现，成纤维细胞

亚群 CLEC3B 在膀胱癌组织中表达下调。C 型凝集素结构域家族 3 成员 B (CLEC3B)编码的四连蛋白是

一种纤溶酶原 kringle-4 结合蛋白，分布于细胞质、细胞外基质和外泌体中[19]。该蛋白通过诱导纤维蛋

白原激活参与细胞外蛋白水解过程，与肿瘤侵袭和转移密切相关[20]。现有研究表明 CLEC3B 在肝细胞

癌、卵巢癌和口腔鳞状细胞癌等多种癌症中异常表达，但其在癌症进展中的分子机制和具体功能仍需深

入探索[21] [22]。在肺腺癌中，CLEC3B 下调可通过促进上皮–间质转化增强肿瘤细胞的迁移侵袭能力

[23]；而在肝细胞癌中，CLEC3B 低表达提示预后不良，其外泌体可促进肿瘤细胞和内皮细胞的迁移侵袭

及上皮–间质转化进程[19]。本研究提示 CLEC3B 下调可能同样参与膀胱癌的发生发展。 
另一方面，我们发现膀胱癌组织中 MCAM 阳性成纤维细胞亚群表达升高。MCAM (黑色素瘤细胞黏

附分子，亦称 CD146 或 MUC18)在骨髓血管周围基质细胞中高表达[24]，同时存在于内皮细胞、黑色素

瘤细胞、周细胞和 CAFs 中[25]。研究显示内皮细胞和黑色素瘤细胞中的 MCAM 可通过促进癌细胞生长、

血管生成和转移来推动癌症进展[26]。值得注意的是，MCAM 可直接与成纤维细胞中的 Wnt1 结合，通

过 Wnt/β-catenin 通路激活成纤维细胞，这种相互作用对 Wnt1 诱导的成纤维细胞增殖和 ECM 生成至关

重要[27]。本研究发现高表达 MCAM 的亚群显著富集于 Wnt1 通路，这与既往研究结果相互印证。 
EN_DLL4_NOTCH4 内皮细胞亚群在膀胱癌中显著富集。NOTCH 信号通路与新生血管形成密切相

关，当 DLL/JAG 激动配体触发 Notch 受体蛋白水解切割后，产生的 NICD 通过 CSL 依赖性转录激活靶

基因 HEY1。研究表明 HEY1 表达与不良预后、总体生存率、肿瘤分级、化疗耐药性、淋巴转移及血管增

殖特征显著相关[28]。这些发现提示Hey蛋白可能通过调控癌细胞行为及重塑肿瘤微环境促进肿瘤进展，

表明 EN_DLL4_NOTCH4 亚群可能通过 Hey 蛋白在膀胱癌中发挥作用。 
本研究分别对 TME 中内皮细胞、CAF 及上皮细胞进行了独立分析，揭示了它们对肿瘤的作用。然

而，这些细胞并非孤立运作，我们推测它们之间存在错综复杂的相互作用，共同驱动肿瘤恶性进展。内

皮细胞不仅对经典促血管生成信号产生应答，更可能受到 CAF 的显著促进，产生结构及功能异常的肿瘤

血管。CAF 在重塑ECM 方面发挥重要作用，可能作用于上皮细胞，促进其增殖、上皮–间质转化(Epithelial-
mesenchymal transition, EMT)及干性特征。内皮细胞通过新生血管，间接支持上皮细胞的恶性增殖与存活。

我们推测内皮细胞、CAF 与上皮细胞可能通过血管生成、ECM 重塑及上皮功能调控等环节相互作用，共

同促进肿瘤进展。 
本研究基于细胞亚群特征将 TCGA 膀胱癌样本划分为三种亚型。既往研究已证实膀胱癌存在多种分

子特征与亚型：非肌层浸润性膀胱癌可分为具有基底样和管状样特征的三大亚类，其临床结局各异；肌
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层浸润性膀胱癌的分子分型则包括管腔乳头状型(LumP)、管腔非特异型(LumNS)、管腔内不稳定型

(LumU)、基质富集型、基底/鳞状型(Ba/Sq)及神经内分泌样型(NE-like)等共识亚型[29]。本研究创新性地

依据单细胞转录组图谱中的细胞亚群特征对 TCGA 膀胱癌患者进行分型，为膀胱癌分型研究提供了新视

角，揭示了异常细胞亚群在膀胱癌异质性中的重要角色。 
需要指出的是，本研究存在一定局限性。基于生物信息学分析和单细胞测序的研究方法缺乏临床实

验验证，同时样本规模有限。在后续研究中，我们将扩大样本量以获取更全面的数据。 
综上所述，本研究表明膀胱癌肿瘤微环境中存在特定功能细胞亚群，其异质性可能与细胞亚群组成

相关。若这些发现能得到进一步证实，将意味着通过早期检测膀胱组织细胞亚群的变化，可能为膀胱癌

患者提供更精准有效的治疗方案。 
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