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摘  要 

本综述旨在全面探讨术前肿瘤标记物及血常规参数在乳腺癌预后预测模型中的应用现状与研究进展。通

过对相关文献的系统梳理，详细分析了常见肿瘤标记物如癌胚抗原(CEA)、糖类抗原15-3 (CA15-3)、人

表皮生长因子受体2 (HER-2)等，以及血常规参数如中性粒细胞与淋巴细胞比值(NLR)、血小板与淋巴细

胞比值(PLR)、淋巴细胞与单核细胞比值(LMR)等与乳腺癌预后的关系，并总结了基于这些参数构建的预

后预测模型的特点、优势及局限性。同时，对未来的研究方向进行了展望，以期为乳腺癌的精准预后评

估提供理论依据和实践指导。 
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Abstract 
This review aims to comprehensively explore the current application status and research progress 
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of preoperative tumor markers and blood routine parameters in the prognosis prediction model of 
breast cancer. Through a systematic review of relevant literature, the relationship between common 
tumor markers such as carcinoembryonic antigen (CEA), carbohydrate antigen 15-3 (CA15-3), human 
epidermal growth factor receptor 2 (HER-2), etc., as well as blood routine parameters such as the neu-
trophil-to-lymphocyte ratio (NLR), platelet-to-lymphocyte ratio (PLR), lymphocyte-to-monocyte ratio 
(LMR), etc. was analyzed in detail with the prognosis of breast cancer, and summarized the character-
istics, advantages and limitations of the prognosis prediction model constructed based on these pa-
rameters. Meanwhile, the future research directions were prospected, with the expectation of provid-
ing a theoretical basis and practical guidance for the precise prognosis assessment of breast cancer. 
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1. 引言 

乳腺癌是全球女性最常见的恶性肿瘤之一，严重威胁女性的健康和生命。据世界卫生组织国际癌症

研究机构(IARC)发布的 2020 年全球癌症负担数据显示，乳腺癌新发病例数已超过肺癌，成为全球第一大

癌[1]。尽管近年来乳腺癌的诊断和治疗技术取得了显著进展，患者的生存率有所提高，但不同患者的预

后仍存在较大差异。准确预测乳腺癌患者的预后，对于制定个性化的治疗方案、提高患者的生存质量和

生存率具有重要意义。 
肿瘤标记物是由肿瘤细胞产生或机体对肿瘤细胞反应而产生的物质，其在血液、体液或组织中的水

平可反映肿瘤的存在、发展及生物学行为[2]。血常规参数则是反映机体全身炎症反应和免疫状态的重要

指标，与肿瘤的发生、发展及预后密切相关[3]。术前检测肿瘤标记物和血常规参数具有操作简便、成本

较低、可重复性强等优点，基于这些参数构建的预后预测模型能够为临床医生提供有价值的参考信息。

因此，深入研究术前肿瘤标记物及血常规参数对乳腺癌预后的预测价值具有重要的临床意义。 

2. 术前肿瘤标记物与乳腺癌预后 

2.1. 癌胚抗原(CEA) 

癌胚抗原是一种具有人类胚胎抗原特性的酸性糖蛋白，最初在胎儿胃肠道上皮细胞及某些组织中发

现[4]。在正常成年人血清中，CEA 含量极低，但在多种恶性肿瘤患者血清中，CEA 水平可显著升高，包

括乳腺癌。多项研究表明，术前血清 CEA 水平升高与乳腺癌患者的不良预后相关[5]。CEA 水平升高可

能提示肿瘤细胞具有更高的侵袭性和转移潜能，其机制可能与 CEA 参与肿瘤细胞的黏附、迁移和血管生

成等过程有关[6]。然而，CEA 并非乳腺癌特异性肿瘤标记物，在其他一些良性疾病如胃肠道炎症、肝硬

化等也可出现升高，这在一定程度上限制了其在乳腺癌预后预测中的特异性。 

2.2. 糖类抗原 15-3 (CA15-3) 

CA15-3 是一种由乳腺上皮细胞分泌的糖蛋白，在乳腺癌患者血清中常呈高表达[7]。它主要用于监测

乳腺癌的复发和转移，术前 CA15-3 水平升高也被认为是乳腺癌不良预后的指标之一[8]。研究发现，CA15-
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3 水平与肿瘤的大小、淋巴结转移情况以及临床分期密切相关。当 CA15-3 水平持续升高时，提示肿瘤可

能处于进展期或存在复发转移的风险。但其灵敏度和特异性相对较低，单独使用 CA15-3 进行乳腺癌预后

预测存在一定的局限性，常需与其他肿瘤标记物联合检测以提高预测的准确性。 

2.3. 人表皮生长因子受体 2 (HER-2) 

HER-2 是一种原癌基因编码的跨膜蛋白，具有酪氨酸激酶活性[9]。约 20%~30%的乳腺癌患者存在

HER-2 基因的过表达或扩增[10]。HER-2 阳性乳腺癌具有肿瘤细胞增殖活跃、侵袭性强、预后差等特点。

术前通过免疫组织化学(IHC)或荧光原位杂交(FISH)检测 HER-2 状态，对于评估乳腺癌患者的预后和指导

治疗方案的选择具有重要意义。抗 HER-2 靶向治疗药物如曲妥珠单抗的问世，显著改善了 HER-2 阳性乳

腺癌患者的预后[11]。因此，准确检测 HER-2 状态并将其纳入预后预测模型，能够为 HER-2 阳性乳腺癌

患者提供更精准的预后评估和个性化治疗策略。 

2.4. 其他肿瘤标记物 

除上述肿瘤标记物外，还有一些肿瘤标记物如糖类抗原 125 (CA125)、糖类抗原 19-9 (CA19-9)、细胞

角蛋白 19 片段(CYFRA21-1)等也在乳腺癌预后预测中受到关注[12]。CA125 在部分乳腺癌患者血清中可

升高，尤其在伴有卵巢转移或胸腔积液的患者中更为明显，其水平与疾病的进展和预后相关[13]。CA19-
9 在乳腺癌患者中的升高相对较少见，但有研究表明其可能与肿瘤的恶性程度和远处转移有关。

CYFRA21-1 是一种细胞角蛋白，在乳腺癌患者血清中也有一定的表达，可作为评估肿瘤预后的辅助指标。

然而，这些肿瘤标记物同样存在特异性不高的问题，多需与其他指标联合应用以提高预后预测的准确性。 

3. 术前血常规参数与乳腺癌预后 

3.1. 中性粒细胞与淋巴细胞比值(NLR) 

NLR 是反映机体炎症反应和免疫状态的重要指标，其计算公式为中性粒细胞计数与淋巴细胞计数之

比[14]。多项研究表明，术前高 NLR 与乳腺癌患者的不良预后密切相关。中性粒细胞可通过释放多种细

胞因子和活性氧等物质，促进肿瘤细胞的增殖、迁移和血管生成，同时抑制机体的抗肿瘤免疫反应[15]。
而淋巴细胞在抗肿瘤免疫中发挥重要作用，淋巴细胞数量减少或功能异常会削弱机体对肿瘤细胞的免疫

监视和杀伤能力[16]。因此，NLR 升高可能提示肿瘤患者体内存在炎症反应和免疫失衡，预示着更差的

预后。此外，NLR 还与乳腺癌的临床分期、淋巴结转移情况等密切相关，可作为评估乳腺癌患者预后的

独立危险因素。 

3.2. 血小板与淋巴细胞比值(PLR) 

PLR 是另一个反映机体炎症和免疫状态的血常规参数，其计算方法为血小板计数与淋巴细胞计数之

比[17]。研究发现，术前高 PLR 与乳腺癌患者的不良预后相关。血小板在肿瘤的发生、发展过程中具有

重要作用，它可通过释放血管内皮生长因子(VEGF)、血小板衍生生长因子(PDGF)等促进肿瘤血管生成，

还可与肿瘤细胞相互作用，增强肿瘤细胞的黏附、迁移和侵袭能力。同时，血小板还可抑制淋巴细胞的

功能，降低机体的抗肿瘤免疫。因此，PLR 升高可能提示肿瘤患者的病情进展和预后不良，且 PLR 在预

测乳腺癌患者远处转移和复发方面具有一定的价值[18]。 

3.3. 淋巴细胞与单核细胞比值(LMR) 

LMR 反映了机体的免疫状态，其计算公式为淋巴细胞计数与单核细胞计数之比。研究表明，术前低

LMR 与乳腺癌患者的不良预后相关[19]。淋巴细胞是机体抗肿瘤免疫的重要细胞成分，而单核细胞在肿
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瘤微环境中可分化为肿瘤相关巨噬细胞(TAMs)，TAMs 可通过分泌多种细胞因子和生长因子，促进肿瘤

细胞的增殖、血管生成和转移，同时抑制机体的抗肿瘤免疫。因此，LMR 降低可能提示机体抗肿瘤免疫

功能减弱，肿瘤微环境有利于肿瘤的进展，从而导致患者预后不良。LMR 还可作为评估乳腺癌患者对化

疗和内分泌治疗反应的指标之一。 

3.4. 其他血常规参数 

除上述血常规参数外，红细胞分布宽度(RDW)、血小板平均体积(MPV)等参数也与乳腺癌预后相关

[20]。RDW 是反映外周血红细胞体积异质性的参数，研究发现 RDW 升高与乳腺癌患者的不良预后相关，

其机制可能与 RDW 升高所反映的机体慢性炎症状态和营养缺乏有关。MPV 反映了血小板的平均体积，

MPV 升高提示血小板功能活跃，可能与肿瘤的进展和转移相关。这些血常规参数从不同角度反映了机体

的生理和病理状态，为乳腺癌预后预测提供了更多的信息。 

4. 基于术前肿瘤标记物及血常规参数的乳腺癌预后预测模型 

4.1. 模型构建方法 

基于术前肿瘤标记物及血常规参数构建乳腺癌预后预测模型的方法主要包括传统的统计分析方法和

机器学习算法。传统的统计分析方法如 Cox 比例风险模型、Logistic 回归模型等，通过对多个变量进行单

因素和多因素分析，筛选出与预后相关的独立危险因素，进而构建预测模型[21]。这些模型具有原理清晰、

可解释性强等优点，但在处理复杂非线性关系时存在一定的局限性。 
机器学习算法如支持向量机(SVM)、随机森林(RF)、神经网络(NN)等，具有强大的非线性拟合能力和

模式识别能力，能够自动从大量数据中提取特征，构建复杂的预测模型。例如，随机森林算法通过构建

多个决策树并综合其结果进行预测，具有较好的稳定性和泛化能力；神经网络算法则能够模拟人脑的神

经网络结构，对数据进行深层次的学习和分析。机器学习算法在乳腺癌预后预测模型构建中展现出了较

高的预测准确性，但存在模型可解释性较差、需要大量数据支持等问题。 

4.2. 常见预测模型 

目前，已有许多基于术前肿瘤标记物及血常规参数的乳腺癌预后预测模型被报道。例如，有研究将

CEA、CA15-3、NLR、PLR 等指标纳入 Cox 比例风险模型，构建了预测乳腺癌患者无病生存期(DFS)和
总生存期(OS)的模型，该模型在内部验证和外部验证中均表现出较好的预测性能[22]。还有研究利用机器

学习算法，将 HER-2 状态、肿瘤大小、淋巴结转移情况以及多种血常规参数作为输入变量，构建了预测

乳腺癌患者复发风险的模型，其预测准确性高于传统的临床病理分期系统。 
此外，一些研究还尝试将肿瘤标记物、血常规参数与临床病理特征相结合，构建更加全面的预后预

测模型。例如，将年龄、肿瘤分期、组织学分级等临床病理指标与 CEA、CA15-3、LMR 等参数联合，通

过 Logistic 回归模型构建了预测乳腺癌患者远处转移风险的模型，该模型能够为临床医生制定治疗方案

提供更有价值的参考[23]。 

4.3. 模型的评估与验证 

对于构建的乳腺癌预后预测模型，需要进行严格的评估与验证，以确保其准确性和可靠性。常用的

评估指标包括准确性、敏感性、特异性、阳性预测值、阴性预测值、曲线下面积(AUC)等[24]。准确性反

映了模型预测正确的比例；敏感性表示模型正确识别阳性病例的能力；特异性表示模型正确识别阴性病

例的能力；AUC 则是评估模型区分能力的重要指标，AUC 越接近 1，说明模型的预测性能越好。 
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模型的验证方法主要包括内部验证和外部验证。内部验证是在构建模型的同一数据集上进行验证，

常用的方法有交叉验证，如 10 折交叉验证，通过多次划分数据集并进行训练和验证，评估模型的稳定性

和泛化能力[25]。外部验证则是将模型应用于独立的外部数据集，以检验模型在不同人群和环境中的适用

性。只有经过充分的评估与验证，预测模型才能在临床实践中得到可靠的应用。 

5. 研究现状与挑战 

5.1. 研究现状 

目前，术前肿瘤标记物及血常规参数在乳腺癌预后预测中的研究取得了一定的进展，许多肿瘤标记

物和血常规参数被证实与乳腺癌预后相关，基于这些参数构建的预后预测模型也在不断发展和完善。这

些研究为乳腺癌的预后评估提供了新的思路和方法，有助于临床医生更准确地判断患者的预后，制定个

性化的治疗方案。 
然而，目前的研究仍存在一些不足之处。一方面，肿瘤标记物和血常规参数的特异性和灵敏度有待

进一步提高，许多指标在多种疾病中均可出现异常，导致单独使用时难以准确预测乳腺癌的预后。另一

方面，不同研究中纳入的参数和构建的模型存在较大差异，缺乏统一的标准和规范，这使得不同研究结

果之间难以进行比较和整合，也限制了预测模型在临床实践中的广泛应用。 
在乳腺癌预后预测模型的研究中，基于术前肿瘤标记物及血常规参数的模型构建取得了新的进展。

以下是一些最新的研究进展： 
新兴肿瘤标记物的发现： 
近年来，研究者们不断探索新的肿瘤标记物，如循环肿瘤细胞(CTCs)、外泌体 miRNA 等，这些新兴

标记物在乳腺癌预后预测中展现出潜力。例如，有研究表明，术前循环肿瘤细胞的数量与乳腺癌患者的

预后密切相关，可作为独立的预后因素。 
外泌体 miRNA 作为新型的生物标志物，其在乳腺癌的发生、发展过程中起着重要作用，其表达水平

能够反映肿瘤的生物学特性和预后情况。 

5.1.1. 血常规参数的拓展应用 
除了传统的中性粒细胞与淋巴细胞比值(NLR)、血小板与淋巴细胞比值(PLR)等血常规参数外，研究

者们还发现了其他与乳腺癌预后相关的血常规指标，如红细胞分布宽度(RDW)、血小板平均体积(MPV)
等。这些指标的异常变化可能反映了机体的慢性炎症状态、营养缺乏或血小板功能活跃等，与乳腺癌的

预后密切相关。 

5.1.2. 模型构建方法的优化 
在模型构建方法上，研究者们不断尝试将传统的统计分析方法与机器学习算法相结合，以提高预测

模型的准确性和可靠性。例如，有研究利用随机森林、神经网络等机器学习算法，结合多种肿瘤标记物

和血常规参数，构建了预测乳腺癌患者复发风险和生存期的模型，取得了良好的预测效果。 

5.1.3. 多组学技术的融合应用 
随着多组学技术的发展，研究者们开始尝试将基因组学、蛋白质组学、代谢组学等多组学数据与肿

瘤标记物和血常规参数相结合，以更全面地揭示乳腺癌的生物学特性和预后机制。这种融合应用有望为

乳腺癌的精准预后评估提供新的思路和方法。 

5.2. 面临的挑战 

在基于术前肿瘤标记物及血常规参数构建乳腺癌预后预测模型的研究中，面临着诸多挑战。首先，

数据的质量和完整性对模型的准确性和可靠性具有重要影响。临床数据往往存在缺失值、噪声等问题，
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需要进行有效的数据预处理和清洗。同时，不同医疗机构的数据格式和标准不统一，给数据的整合和分

析带来了困难。 
其次，模型的可解释性是一个关键问题。机器学习算法虽然在预测准确性上具有优势，但其模型结

构复杂，难以解释预测结果的依据，这使得临床医生在应用模型时存在顾虑。如何提高模型的可解释性，

使其更易于被临床医生理解和接受，是未来研究需要解决的重要问题。 
此外，肿瘤标记物和血常规参数与乳腺癌预后之间的生物学机制尚未完全明确，深入研究其作用机

制，有助于发现更具特异性和敏感性的预后指标，进一步完善预后预测模型。同时，如何将预测模型更

好地融入临床实践，实现对乳腺癌患者的精准预后评估和个性化治疗，也是亟待解决的问题。 

6. 展望 

未来，关于术前肿瘤标记物及血常规参数对乳腺癌预后预测模型的研究可以从以下几个方面展开。

首先，进一步探索新的肿瘤标记物和血常规参数，通过多组学技术如基因组学、蛋白质组学、代谢组学

等，挖掘与乳腺癌预后密切相关的生物标志物，提高预后预测的准确性和特异性。 
其次，优化模型构建方法，结合传统统计分析方法和机器学习算法的优势，开发更加准确、可靠且

具有良好可解释性的预测模型。同时，建立统一的模型构建标准和规范，促进不同研究结果之间的比较

和整合，提高预测模型的临床实用性。 
此外，加强对肿瘤标记物和血常规参数与乳腺癌预后之间生物学机制的研究，深入了解其在肿瘤发

生、发展过程中的作用，为预后预测提供更坚实的理论基础。最后，开展大规模的多中心临床研究，验

证预测模型在不同人群和临床环境中的有效性和适用性，推动预测模型在临床实践中的广泛应用，实现

乳腺癌患者的精准预后评估和个性化治疗，提高患者的生存质量和生存率。 
针对当前研究的不足和面临的挑战，未来在术前肿瘤标记物及血常规参数对乳腺癌预后预测模型的

研究中，可以从以下几个方面展开更具体的探索。 

6.1. 深入挖掘新兴生物标志物 

继续探索新的肿瘤标记物和血常规参数，特别是那些与乳腺癌预后密切相关的生物标志物。通过多

组学技术、生物信息学分析等手段，挖掘潜在的预后指标，为乳腺癌的精准预后评估提供更多选择。 

6.2. 优化模型构建方法和验证策略 

进一步优化模型构建方法，结合传统统计分析方法和机器学习算法的优势，开发更加准确、可靠且

具有良好可解释性的预测模型。同时，建立统一的模型构建标准和规范，促进不同研究结果之间的比较

和整合。在模型验证方面，采用严格的内部验证和外部验证策略，确保预测模型的准确性和可靠性。 

6.3. 加强生物学机制研究 

深入研究肿瘤标记物和血常规参数与乳腺癌预后之间的生物学机制，揭示其在肿瘤发生、发展过程

中的作用。通过分子生物学实验、动物模型等手段，验证这些机制的合理性和可靠性，为预后预测提供

更坚实的理论基础。 

6.4. 推动临床应用和转化研究 

加强预测模型在临床实践中的应用和转化研究，推动其与现有临床诊疗体系的融合。通过大规模的

多中心临床研究，验证预测模型在不同人群和临床环境中的有效性和适用性。同时，结合患者的个体差

异和临床需求，制定个性化的治疗方案和预后评估策略，实现乳腺癌患者的精准医疗。 
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综上所述，通过深入挖掘新兴生物标志物、优化模型构建方法和验证策略、加强生物学机制研究以

及推动临床应用和转化研究等方向的探索，未来在术前肿瘤标记物及血常规参数对乳腺癌预后预测模型

的研究中将取得更加显著的进展。 

7. 结论 

术前肿瘤标记物及血常规参数在乳腺癌预后预测中具有重要的价值。多种肿瘤标记物和血常规参数

与乳腺癌患者的预后密切相关，基于这些参数构建的预后预测模型能够为临床医生提供有价值的参考信

息。然而，目前的研究仍存在一些不足之处，面临着诸多挑战。未来需要进一步深入研究，探索新的生

物标志物，优化模型构建方法，加强机制研究，开展大规模临床研究，以提高乳腺癌预后预测的准确性

和可靠性，实现乳腺癌患者的精准医疗。 
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