
Advances in Clinical Medicine 临床医学进展, 2026, 16(6), 122-131 
Published Online June 2026 in Hans. https://www.hanspub.org/journal/acm 
https://doi.org/10.12677/acm.2026.1662201  

文章引用: 覃诗雨, 陈娴, 张昀源. SLC7A1 在多发性骨髓瘤中的表达特征、预后价值及潜在机制分析[J]. 临床医学进

展, 2026, 16(6): 122-131. DOI: 10.12677/acm.2026.1662201 

 
 

SLC7A1在多发性骨髓瘤中的表达特征、 
预后价值及潜在机制分析 
覃诗雨，张昀源*，陈  娴* 

青岛大学青岛医学院，山东 青岛 
 
收稿日期：2026年4月29日；录用日期：2026年5月23日；发布日期：2026年6月3日 

 
 

 
摘  要 

本研究旨在探讨SLC7A1在多发性骨髓瘤中的表达特征、预后价值及潜在机制。通过TIMER、GEO、Kaplan-
Meier plotter等公共数据库分析SLC7A1的泛癌表达、MM中表达水平及其与患者总体生存期的关系，并

结合临床样本进行验证，同时分析SLC7A1与患者临床特征的相关性。结果显示，SLC7A1在多种肿瘤中

呈高表达趋势，在MM数据库及临床样本中均显著高表达；SLC7A1高表达患者总体生存期缩短，并与Scr、
LDH、β2-微球蛋白水平升高及DS、ISS分期升高相关。功能富集分析显示，SLC7A1相关基因主要富集于

氨基酸转运、精氨酸代谢、mTOR、HIF-1和AMPK等代谢相关通路。综上，SLC7A1可能与MM疾病进展

和代谢相关通路改变有关，有望成为MM预后评估的潜在分子标志物。 
 
关键词 

多发性骨髓瘤，SLC7A1，代谢重编程 
 

 

Expression Characteristics, Prognostic 
Value, and Potential Mechanisms of  
SLC7A1 in Multiple Myeloma 
Shiyu Qin, Yunyuan Zhang*, Xian Chen* 
Qingdao Medical College of Qingdao University, Qingdao Shandong 
 
Received: April 29, 2026; accepted: May 23, 2026; published: June 3, 2026 

 
 

 
Abstract 
This study aimed to investigate the expression profile, prognostic value, and potential mechanisms 
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of SLC7A1 in multiple myeloma (MM). Public databases, including TIMER, GEO, and Kaplan-Meier plot-
ter, were used to analyze the pan-cancer expression of SLC7A1, its expression level in MM, and its as-
sociation with overall survival. Clinical samples were further used for validation, and the correlation 
between SLC7A1 expression and clinicopathological characteristics was analyzed. The results showed 
that SLC7A1 tended to be highly expressed in multiple tumor types and was significantly upregulated 
in both MM database samples and clinical MM specimens. High SLC7A1 expression was associated 
with shorter overall survival, elevated Scr, LDH, and β2-microglobulin levels, as well as advanced DS 
and ISS stages. Functional enrichment analysis showed that SLC7A1-related genes were mainly en-
riched in metabolic pathways, including amino acid transport, arginine metabolism, mTOR, HIF-1, and 
AMPK signaling pathways. In conclusion, high SLC7A1 expression may be associated with MM progres-
sion and metabolic pathway alterations, and SLC7A1 may serve as a potential molecular biomarker 
for prognostic assessment in MM. 
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1. 引言 

多发性骨髓瘤(multiple myeloma, MM)是一种以浆细胞异常增殖为特征的血液系统恶性肿瘤。近年来，

蛋白酶体抑制剂、免疫调节剂和单克隆抗体等治疗手段显著改善了 MM 患者预后，但复发、耐药和预后

异质性仍然是临床治疗中的重要问题。因此，寻找新的分子标志物，对于评估疾病进展、判断患者预后

及探索潜在治疗靶点具有重要意义[1]-[4]。 
代谢重编程是肿瘤发生发展的重要特征之一。肿瘤细胞为了满足快速增殖需求，常表现出增强的营

养物质摄取和代谢适应能力。除糖代谢异常外，氨基酸转运和代谢重塑也在肿瘤细胞增殖、信号通路激

活和治疗抵抗中发挥重要作用。SLC 家族转运蛋白是细胞营养物质跨膜转运的重要调控分子，其中部分

成员已被证实与多种肿瘤的发生发展和不良预后相关[5]-[9]。 
SLC7A1 又称阳离子氨基酸转运体 1 (cationic amino acid transporter 1, CAT1)，主要参与精氨酸、赖氨

酸和鸟氨酸等阳离子氨基酸的跨膜转运，可能影响肿瘤细胞的营养摄取和代谢调控[10] [11]。然而，目前

关于 SLC7A1 在 MM 中的表达特征及临床意义仍缺乏系统研究。因此，本研究拟结合公共数据库和临床

样本，分析 SLC7A1 在 MM 中的表达水平、预后价值及潜在作用机制，为 MM 分子标志物筛选和代谢相

关机制研究提供新的思路。 

2. 材料与方法 

2.1. 公共数据库中 SLC7A1 表达及预后分析 

利用 TIMER 数据库(https://compbio.cn/timer2/)分析 SLC7A1 在泛癌中的表达差异，比较不同癌种肿

瘤组织与相应正常组织中 SLC7A1 的表达水平。进一步从 GEO 数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)
获取多发性骨髓瘤数据集 GSE24080，提取 SLC7A1 表达信息，并结合正常参考数据比较 SLC7A1 在 MM
患者与正常参考样本中的表达差异。利用 Kaplan-Meier plotter 数据库(https://kmplot.com/analysis/)分析

SLC7A1 表达水平与 MM 患者总体生存期(overall survival, OS)的关系，根据数据库推荐截断值将患者分
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为高表达组和低表达组，采用 Kaplan-Meier 法绘制生存曲线。 

2.2. 临床样本收集与实时荧光定量聚合酶链反应(Real-Time Quantitative Polymerase Chain 
Reaction, RT-qPCR)检测 

收集 60 例多发性骨髓瘤患者骨髓样本。根据国际骨髓瘤工作组指南确诊为 MM；年龄在 18 岁及以

上；既往无化疗、放疗或干细胞移植史；人类免疫缺陷病毒(HIV)血清阴性。同时排除其他血液系统恶性

肿瘤或实体瘤患者以及孕妇或哺乳期妇女。此外，收集 13 例非血液系统疾病者骨髓样本。用于验证

SLC7A1 在临床样本中的表达水平。并收集其性别、年龄、骨病变、肾功能损害、血红蛋白、血钙、血清

肌酐、乳酸脱氢酶、白蛋白、β2-微球蛋白、免疫球蛋白亚型、DS 分期和 ISS 分期等临床资料。采用 TRIzol
法提取样本总 RNA，经反转录获得 cDNA 后，使用实时荧光定量 RT-qPCR 检测 SLC7A1 的相对表达水

平，以 GAPDH 作为内参基因进行归一化，并采用 2^-ΔΔCt法计算相对表达量。 

2.3. SLC7A1 表达与临床特征的相关性分析 

根据 SLC7A1 表达中位数，将具有完整临床资料的 MM 患者分为 SLC7A1 高表达组和低表达组。比

较两组患者在性别、年龄、骨病变、肾功能损害、血红蛋白、血钙、血清肌酐、乳酸脱氢酶、白蛋白、β2-
微球蛋白、免疫球蛋白亚型、DS 分期和 ISS 分期等指标中的差异，以评估 SLC7A1 表达水平与 MM 疾

病进展相关临床参数之间的关系。 

2.4. SLC7A1 相关基因功能富集、通路及蛋白结构分析 

为探讨 SLC7A1 的潜在生物学功能，基于转录组数据筛选 SLC7A1 相关基因，进行功能富集分析

(Gene Ontology, GO)和基因集富集分析(gene set enrichment analysis, GSEA)。GO 分析包括生物学过程、分

子功能和细胞组分三个部分；KEGG 通路分析用于评估 SLC7A1 相关基因可能涉及的信号通路。进一步

利用 Human Protein Atlas (HPA)数据库(https://www.proteinatlas.org/)获取 SLC7A1 蛋白结构预测图及潜在

蛋白互作网络，用于分析其蛋白结构特征及潜在分子功能。 

2.5. 统计学分析 

本研究所有统计学分析均使用 SPSS 26.0 软件完成，相关图表由 GraphPad Prism 7.0 软件及 R 软件绘

制。计量资料首先采用 Shapiro-Wilk 检验进行正态性检验，符合正态分布的数据以均数 ± 标准差( x s± )
表示，两组独立样本间比较采用独立样本 t 检验；不符合正态分布的数据以中位数(四分位数间距)表示，

组间比较采用 Mann-Whitney U 检验。计数资料以例数和构成比或率表示，组间比较采用卡方检验或 Fisher
精确检验。两组间相关性分析根据数据分布情况采用 Pearson 相关分析或 Spearman 秩相关分析。生存分

析采用 Kaplan-Meier 法绘制生存曲线，组间生存差异通过 log-rank 检验进行评估，并以风险比(hazard ratio, 
HR)及其 95%置信区间(confidence interval, CI)表示。本研究以 P < 0.05 为差异具有统计学意义，并在图中

以星号标示显著性水平：*P < 0.05，**P < 0.01，***P < 0.001。 

3. 结果 

3.1. SLC7A1 在泛癌及多发性骨髓瘤中呈高表达 

本研究首先基于 TIMER 数据库对 SLC7A1 进行泛癌表达分析。结果显示，SLC7A1 在多种肿瘤组织

与相应正常组织之间存在明显表达差异，并在多种癌种中呈现高表达趋势，提示 SLC7A1 的异常表达可

能广泛参与肿瘤发生发展过程(图 1(A))。进一步分析 SLC7A1 在多发性骨髓瘤中的表达情况。基于 GEO
数据集，并结合正常参考数据进行比较后发现，MM 患者中 SLC7A1 表达水平明显高于正常参考组(图
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1(B))。为验证数据库分析结果，本研究进一步收集临床样本并检测 SLC7A1 的表达水平。结果显示，与

正常对照组相比，MM 患者样本中 SLC7A1 相对表达水平显著升高(P < 0.001)，与公共数据库分析结果

一致(图 1(C))。上述结果表明，SLC7A1 不仅在多种肿瘤中存在异常表达，而且在 MM 患者中呈显著高

表达状态，提示其可能与 MM 的发生发展有关。 
 

 
(A) TIMER 数据库分析；(B) GSE24080 数据集及正常参考数据分析 SLC7A1 在 MM 患者中的表达水平；(C) 
临床样本中 SLC7A1 表达水平验证(***P < 0.001)。 

Figure 1. Expression characteristics of SLC7A1 in pan-cancer and multiple myeloma 
图 1. SLC7A1 在泛癌及多发性骨髓瘤中的表达特征 

3.2. SLC7A1 高表达与不良预后及 MM 疾病进展相关 

为进一步评估 SLC7A1 的预后价值，本研究利用 Kaplan-Meier plotter 数据库分析 SLC7A1 表达水平

与 MM 患者总体生存期(overall survival, OS)的关系。结果显示，与 SLC7A1 低表达组相比，SLC7A1 高

表达组患者的 OS 明显缩短，且高表达组死亡风险升高，提示 SLC7A1 高表达与 MM 患者不良预后相关

(图 2)。 
为分析 SLC7A1 与 MM 临床特征的关系，本研究将 59 例具有完整临床资料的患者按 SLC7A1 表达

中位数分为高、低表达组。结果显示，SLC7A1 高表达组患者 Scr、LDH 和 β2-微球蛋白水平更高，并与

DS、ISS 分期升高显著相关。上述结果提示，SLC7A1 高表达可能与 MM 疾病负荷增加及疾病进展有关。 
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基于 Kaplan-Meier plotter 数据库分析 SLC7A1 高、低表达组 MM 患者总体生存期差异。 

Figure 2. Association between SLC7A1 expression and overall survival in MM patients 
图 2. SLC7A1 表达水平与 MM 患者总体生存期的关系 

 
Table 1. Association between SLC7A1 expression and clinical characteristics of MM patients 
表 1. SLC7A1 相对表达与患者临床特征的相关性 

Variable Overall 
N = 591 

High 
N = 31 (53%)1 

Low 
N = 28 (47%)1 Statistic P-value2 

Gender    0.11 0.74 

Male 34 (57.63%) 19 (61.29%) 15 (53.57%)   

Female 25 (42.37%) 12 (38.71%) 13 (46.43%)   

Age 66.00 [56.00, 72.00] 67.00 [56.00, 72.00] 66.00 [58.50, 70.50] 0.04 0.84 

Bone lesion     >0.99 

YES 54 (91.53%) 28 (90.32%) 26 (92.86%)   

NO 5 (8.47%) 3 (9.68%) 2 (7.14%)   

Renal impairment    0.47 0.49 

YES 27 (45.76%) 16 (51.61%) 11 (39.29%)   

NO 32 (54.24%) 15 (48.39%) 17 (60.71%)   

Hb (g/L) 94.36 (22.12) 90.74 (22.36) 98.36 (21.54) 1.77 0.19 

Calcium (mg/dL) 7.40 [2.14, 8.96] 7.72 [2.22, 9.64] 2.46 [2.11, 8.70] 2.28 0.13 

Scr (umol/L) 89.60 [65.80, 116.00] 101.70 [84.00, 167.40] 71.95 [57.27, 95.45] 10.26 0.001 

LDH (U/L) 89.60 [65.80, 116.00] 101.70 [84.00, 167.40] 71.95 [57.27, 95.45] 10.26 0.001 

ALB (g/L) 45.00 [34.70, 75.00] 43.00 [36.60, 91.70] 46.80 [34.15, 74.00] 0.01 0.94 
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续表 

β2-Microglobulin (mg/L) 3.96 [2.79, 7.54] 7.50 [4.71, 10.00] 2.80 [2.15, 3.60] 37.80 <0.001 

Immunoglobulin subtype     0.67 

IgG 41 (69.49%) 19 (61.29%) 22 (78.57%)   

Light 8 (13.56%) 5 (16.13%) 3 (10.71%)   

IgA 7 (11.86%) 5 (16.13%) 2 (7.14%)   

Normal 2 (3.39%) 1 (3.23%) 1 (3.57%)   

IgM 1 (1.69%) 1 (3.23%) 0 (0.00%)   

DS Stage     0.018 

IA 3 (5.08%) 0 (0.00%) 3 (10.71%)   

IIA 14 (23.73%) 4 (12.90%) 10 (35.71%)   

IIB 2 (3.39%) 1 (3.23%) 1 (3.57%)   

IIIA 29 (49.15%) 17 (54.84%) 12 (42.86%)   

IIIB 11 (18.64%) 9 (29.03%) 2 (7.14%)   

ISS Stage     <0.001 

I 9 (15.25%) 0 (0.00%) 9 (32.14%)   

II 17 (28.81%) 4 (12.90%) 13 (46.43%)   

III 33 (55.93%) 27 (87.10%) 6 (21.43%)   

3.3. SLC7A1 相关基因富集于氨基酸转运及代谢调控通路 

为探讨 SLC7A1 的潜在生物学功能，本研究对其相关基因进行 GO 富集分析和 GSEA 分析。GO 结

果显示，SLC7A1 相关基因主要富集于 amino acid transport、L-amino acid transport、lysine transport、ornithine 
transport 等氨基酸转运过程；分子功能主要涉及 amino acid transmembrane transporter activity，细胞组分

则主要定位于 membrane、plasma membrane 等膜结构相关区域，提示 SLC7A1 与氨基酸跨膜转运密切相

关(图 3(A))。 
进一步 GSEA 分析显示，SLC7A1 相关基因主要富集于 urea cycle、mTOR signaling pathway、L-arginine 

metabolic process、cell proliferation 等生物学过程(图 3(B))。KEGG 分析显示，其相关通路包括 mTOR 
signaling pathway、HIF-1 signaling pathway、Arginine and proline metabolism、Insulin signaling pathway、
AMPK signaling pathway 等(图 3(C))。上述结果提示，SLC7A1 可能通过参与氨基酸代谢及 mTOR/HIF-
1/AMPK 等代谢调控通路，影响 MM 的发生发展。 

3.4. SLC7A1 蛋白结构及互作网络提示其具有膜转运相关功能特征 

为进一步了解 SLC7A1 的蛋白结构特征及潜在分子功能，本研究基于 HPA 数据库对 SLC7A1 进行

结构预测和蛋白互作网络分析。结构预测结果显示，SLC7A1 蛋白整体以 α 螺旋结构为主，具有明显的

膜蛋白结构特征，提示其可能具备跨膜转运相关功能(图 4(A))。 
蛋白互作网络分析显示，SLC7A1 位于网络中心，并与多种膜相关、胞质相关及信号调控相关蛋白存

在潜在互作关系(图 4(B))。结合 GO 和 KEGG 富集结果，提示 SLC7A1 可能通过参与氨基酸跨膜转运、

代谢调控及相关信号通路影响 MM 进展。但该互作网络主要来源于数据库预测，后续仍需进一步实验验

证。 
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(A) GO 富集分析；(B) GSEA 分析；(C) KEGG 分析。 

Figure 3. Functional enrichment and GSEA analysis of SLC7A1-related genes 
图 3. SLC7A1 相关基因功能富集及 GSEA 分析 

 

 
(A) HPA 数据库中 SLC7A1 蛋白结构预测图；(B) HPA 数据库中 SLC7A1 潜在蛋白互作网络图。 

Figure 4. Protein structure and potential interaction network analysis of SLC7A1 
图 4. SLC7A1 蛋白结构及潜在互作网络分析 
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4. 讨论 

多发性骨髓瘤具有明显异质性，尽管近年来治疗方案不断优化，但复发、耐药及预后差异仍是影响

患者长期生存的重要问题，因此寻找新的分子标志物仍具有临床意义[12]-[16]。本研究发现，SLC7A1 在

多种肿瘤中异常表达，并在 MM 数据库及临床样本中均显著高表达，提示其与 MM 的发生发展相关。 
SLC7A1 是阳离子氨基酸转运相关分子，主要参与精氨酸等底物的跨膜转运。肿瘤细胞常通过增强

氨基酸摄取和代谢重编程满足快速增殖需求[17]-[19]。本研究 GO 分析显示，SLC7A1 相关基因主要富集

于氨基酸转运、跨膜转运活性及膜结构相关条目，HPA 结构预测也显示其具有膜蛋白结构特征，提示

SLC7A1 可能参与 MM 细胞营养摄取和代谢适应。临床分析显示，SLC7A1 高表达患者 OS 缩短，且其高

表达与 Scr、LDH、β2-微球蛋白水平升高及 DS、ISS 分期升高相关。近年研究和指南仍认为 β2-微球蛋

白、LDH、ISS 等指标与 MM 肿瘤负荷和预后评估密切相关[20] [21]。因此，SLC7A1 高表达可能提示更

高疾病负荷和更差预后。机制预测结果显示，SLC7A1 相关基因富集于尿素循环、精氨酸代谢、mTOR、
HIF-1、AMPK 及胰岛素信号通路等。已有研究表明，氨基酸信号可调控 mTOR 活性，而 mTOR、HIF-1
和 AMPK 通路均与肿瘤代谢、增殖及应激适应密切相关[22]-[26]。因此，SLC7A1 可能通过影响氨基酸

代谢及相关信号通路参与 MM 进展。 
综上，本研究提示 SLC7A1 在 MM 中高表达，并与不良预后、疾病分期及肿瘤负荷相关，可能是 MM

潜在的预后评估分子。但需要指出的是本研究仍存在一定的局限性。本研究临床验证中使用的对照组不

能完全等同于健康志愿者骨髓样本，因此可能存在来源差异带来的偏倚。后续若条件允许，应进一步补

充健康志愿者骨髓样本或分选正常浆细胞作为对照，以提高表达验证结果的可靠性。其次，本研究主要

基于公共数据库分析、临床样本表达验证及功能富集预测，尚缺乏体内外功能实验支持。后续仍需通过

SLC7A1 敲低或过表达、氨基酸摄取检测及 mTOR/HIF-1/AMPK 通路验证，进一步明确 SLC7A1 与 MM
进展及代谢相关通路之间的关系。 

5. 结论 

本研究发现，SLC7A1 在多种肿瘤中存在异常表达，并在多发性骨髓瘤数据库及临床样本中均呈显

著高表达。SLC7A1 高表达与 MM 患者总体生存期缩短、DS 分期和 ISS 分期升高以及 Scr、LDH、β2-微
球蛋白水平升高相关，提示其可能与MM 疾病进展及不良预后有关。功能富集和GSEA 分析显示，SLC7A1
相关基因主要富集于氨基酸转运、精氨酸代谢、mTOR、HIF-1 和 AMPK 等代谢调控通路。综上，SLC7A1
高表达可能与 MM 预后不良及代谢相关通路改变有关，可作为 MM 预后评估的候选分子标志物，但其具

体生物学作用仍需进一步实验验证。 
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