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导读：

肾癌是临床常见的肿瘤类型之一。既往研究表明，缺氧在多种癌症的发生和发展过程中均起到了很重

要的作用，但在肾癌领域，缺氧及其导致的病理生理反应对疾病转归的意义尚不明了。本文作者利用肿瘤数

据库进行研究，识别肾癌中差异表达的缺氧相关基因，开发基于缺氧相关基因的预后指数，提示缺氧可能是

肾癌预后的危险因素，缺氧相关环节可能是肾癌的潜在治疗靶点，对临床上肾癌的诊治有着一定指导意义。

张石川

四川省肿瘤医院　放疗中心

ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａＰｒｏｇｎｏｓｔｉｃＩｎｄｅｘｆｏｒＫｉｄｎｅｙＣａｎｃｅｒＢａｓｅｄｏｎＨｙｐｏｘｉａＬａｎｄｓｃａｐｅ

ＷａｎｇＨｅｓｏｎｇ，ＦｅｎｇＹａｎｙａｎ，ＷａｎｇＴｉｎｇ，ＦｅｎｇＹｕｙｉｎ，ＪｉａｎｇＨａｉｘｕ，ＷａｎｇＴｉｎｇｊｉａｎ，ＨｕａｎｇＧｕａｎｇｒｕｉ
ＳｃｈｏｏｌｏｆＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＢｅｉｊｉｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｎｅｓｅＭｅｄｉｃｉｎｅ，Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００２９，Ｃｈｉｎａ（ＷａｎｇＨｅｓｏｎｇ，ＦｅｎｇＹａｎ
ｙａｎ，ＷａｎｇＴｉｎｇ，ＦｅｎｇＹｕｙｉｎ，ＪｉａｎｇＨａｉｘｕ，ＨｕａｎｇＧｕａｎｇｒｕｉ）；ＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＣａｎｃｅｒＢｉｏｌｏｇｙ，ＤａｎａＦａｒｂｅｒ
ＣａｎｃｅｒＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＨａｒｖａｒｄＭｅｄｉｃａｌＳｃｈｏｏｌ，Ｂｏｓｔｏｎ，ＭＡ，０２２１５，ＵＳＡ（ＷａｎｇＴｉｎｇｊｉａｎ）
Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇａｕｔｈｏｒ：ＨｕａｎｇＧｕａｎｇｒｕｉ，Ｅｍａｉｌ：ｈｇｒ＠ｂｕｃｍ．ｅｄｕ．ｃｎ；ＷａｎｇＴｉｎｇｊｉａｎ，Ｅｍａｉｌ：Ｔｉｎｇｊｉａｎ＿ｗａｎｇ＠
ｄｆｃｉ．ｈａｒｖａｒｄ．ｅｄｕ
ＴｈｉｓｓｔｕｄｙｗａｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄｂｙＮａｔｉｏｎａｌＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅＦｏｕｎｄａｔｉｏｎｏｆＣｈｉｎａ（Ｎｏ．８１４３００９９），ａｎｄｂｙｇｒａｎｔｓｆｒｏｍ
ＢｅｉｊｉｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｎｅｓｅＭｅｄｉｃｉｎｅ（Ｎｏ．ＢＵＣＭ２０１９ＪＣＲＣ００６，Ｎｏ．２０１９ＪＹＢＴＤ０１３）．

［Ａｂｓｔｒａｃｔ］　Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ：Ｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｉｓａｇｒｏｕｐｏｆｃａｎｃｅｒｓｏｃｃｕｒｒｅｄｉｎｔｈｅｋｉｄｎｅｙ．Ｈｙｐｏｘｉａｉｓａｃｏｎｄｉｔｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄｂｙｉｎｓｕｆｆｉ
ｃｉｅｎｔｏｘｙｇｅｎｓｕｐｐｌｙｉｎｔｈｅｂｏｄｙｏｒｓｐｅｃｉｆｉｃｏｒｇａｎｓ．Ｉｔｈａｓｂｅｅｎｐｒｏｖｅｎｔｏｐｌａｙａｎｅｓｓｅｎｔｉａｌｒｏｌｅｉｎｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ
ｖａｒｉｏｕｓｃａｎｃｅｒ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｒｏｌｅｓａｎｄｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｈａｖｅｎｏｔｂｅｅｎｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｃｌｅａｒｌｙ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅ
ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｌｙａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｒｏｌｅｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｍｅｔｈｏｄｓ：ＴｈｅＲＮＡＳｅｑｄａｔａｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｗｅｒｅｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍ
ＴＣＧＡｄａｔａｓｅｔ．Ｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗａｓａｎａｌｙｚｅｄｗｉｔｈｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｐａｃｋａｇｅ．Ｔｈｅ
ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｖａｌｕｅｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗａｓｅｖａｌｕａｔｅｄｗｉｔｈｕｎｉｖａｒｉａｔｅＣｏｘｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ
ｔｏｉｍｍｕｎｅｃｅｌｌｓｉｎｆｉｌｔｒａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｍｕｔａｔｉｏｎｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｗａｓａｓｓｅｓｓｅｄ．Ｗｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ７ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ，
ｗｉｔｈｗｈｉｃｈｗｅｄｅｖｅｌｏｐｅｄａｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｂａｓｅｄｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘｕｓｉｎｇｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅＣｏｘｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｔｏｅｓｔａｂｌｉｓｈｔｈｅｐｒｏｇ
ｎｏｓｔｉｃｍｏｄｅｌ．Ｒｅｓｕｌｔｓ：Ｔｈｅｈｉｇｈｒｉｓｋｇｒｏｕｐｓｈｏｗｅｄｌｏｗｅｒｓｕｒｖｉｖａｌｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐ．ＨＲＧＰＩｗａｓａｎｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｅ
ｄｉｃｔｏｒｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ，ａｎｄｉｔｗａｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｍａｌｉｇｎａｎｔｓｔａｇｅｓ．Ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ
ｐａｔｈｗａｙｓ，ｉｎｆｉｌｔｒａｔｉｏｎｏｆｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｃｅｌｌｓ，ａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｉｍｍｕｎｅｃｈｅｃｋｐｏｉｎｔｓ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｈｙｐｏｘｉａｗａｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｉｍ
ｍｕｎｅｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｌａｓｔｌｙ，ｗｅｆｏｕｎｄｔｈａｔｈｙｐｏｘｉａｗａｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｍｉｓｓｅｎｓｅｍｕｔａｔｉｏｎｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ：Ｈｙ
ｐｏｘｉａｉｓａｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｉｔｃａｎｂｅｒｅｇａｒｄｅｄａｓｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｉｃａｔｏｒａｎｄｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｔａｒｇｅｔｆｏｒｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒｉｎｔｈｅｆｕｔｕｒｅ．
［Ｋｅｙｗｏｒｄｓ］　Ｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ；Ｈｙｐｏｘｉａ；Ｒｉｓｋｓｃｏｒｅ；Ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ；Ｍｕｔａｔｉｏｎ
ＲｅｃｅｉｖｅｄＡｐｒｉｌ２，２０２１
ＡｃｃｅｐｔｅｄＭａｙ２６，２０２１
ｄｏｉ：１０３９６９／ｊｉｓｓｎ１６７４０９０４２０２１１１００２

Ｃｉｔｅｔｈｉｓａｒｔｉｃｌｅａｓ：ＷａｎｇＨＳ，ＦｅｎｇＹＹ，ＷａｎｇＴ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘｆｏｒｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｂａｓｅｄｏｎｈｙｐｏｘｉａｌａｎｄｓｃａｐｅ［Ｊ］．ＪＣａｎｃｅｒ

ＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，２０２１，３４（１１）９９２－１００４．

ＩＮＴＲＯＤＵＣＴＩＯＮ

Ａｓｅｒｉｅｓｏｆｃａｎｃｅｒｓｏｃｃｕｒｒｅｄｉｎｔｈｅｋｉｄｎｅｙｃａｎｂｅ

ｃａｌｌｅｄｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ［１］．Ａｌｍｏｓｔ３５０，０００ｎｅｗｃａｓｅｓｏｆ
ｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒａｒｅｄｉａｇｎｏｓｅｄｅｖｅｒｙｙｅａｒｉｎｔｈｅｗｏｒｌｄ．
Ｔｈｉｓｃａｎｃｅｒｉｓｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒｔｈｅ７ｔｈ ｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎ

·２９９· 肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



ｃａｎｃｅｒ，ｌｅａｄｉｎｇｔｏ１４０，０００ｄｅａｔｈｓｅｖｅｒｙｙｅａｒ［２］．Ｔｈｅ
ｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｉｎｃｌｕｄｅｏｂｅｓｉｔｙ，ｈｙｐｅｒｔｅｎ
ｓｉｏｎ，ｓｍｏｋｉｎｇ，ｅｔｃ．Ｈｅｍａｔｕｒｉａ，ｌｕｍｂｏｄｙｎｉａ，ａｎｄ
ｗｅｉｇｈｔｌｏｓｓａｒｅｔｙｐｉｃａｌｓｙｍｐｔｏｍｓｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ａｃ
ｃｏｒｄｉｎｇｔｏｈｉｓｔｏｌｏｇｉｃａｌｆｅａｔｕｒｅｓａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒａｌｔｅｒａ
ｔｉｏｎｓ，ｔｈｅｓｕｂｔｙｐｅｓｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｉｎｖｏｌｖｅｃｌｅａｒｃｅｌｌ
ｒｅｎａｌｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ（ｃｃＲＣＣ），ｐａｐｉｌｌａｒｙｒｅｎａｌｃｅｌｌ
ｃａｒｃｉｎｏｍａ（ＰＲＣＣ），ｃｈｒｏｍｏｐｈｏｂｅｒｅｎａｌｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏ
ｍａ（ｃｈＲＣＣ），ｅｔｃ．Ｔｈｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｄｅ
ｐｅｎｄｓｏｎｉｔｓｓｕｂｔｙｐｅａｎｄｓｔａｇｅ［３］．Ｓｕｒｇｅｒｙ，ｃｈｅｍｏ
ｔｈｅｒａｐｙａｎｄｒａｄｉｏｔｈｅｒａｐｙａｒｅｃｏｍｍｏｎｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ．Ｉｎｒｅ
ｃｅｎｔｄｅｃａｄｅｓ，ｇｅｎｅａｂｎｏｒｍａｌｉｔｉｅｓｈａｖｅｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙｂｅｅｎ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｅｗｉｔｈｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｐｒｅｖｉｏｕｓ
ｓｔｕｄｉｅｓｈａｖｅｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄｔｈａｔｔｈｅＶｏｎＨｉｐｐｅｌ

!

Ｌｉｎｄａｕ
（ＶＨＬ）ｇｅｎｅｍｕｔａｔｉｏｎｏｃｃｕｒｒｅｄｉｎｍｏｓｔｃｃＲＣＣｐａ
ｔｉｅｎｔｓ［４］．ＶＨＬｍｕｔａｔｉｏｎｃａｎｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｈｙｐｏｘｉａｉｎｄｕｃ
ｉｂｌｅｆａｃｔｏｒｓ（ＨＩＦｓ）．ＶＨＬｔｕｍｏｒｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｐｒｏｔｅｉｎｉｓ
ｃｒｉｔｉｃａｌｉｎｔｈｅｏｘｙｇｅｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｍｕ
ｔａｔｉｏｎｏｆｏｔｈｅｒｇｅｎｅｓｏｔｈｅｒｔｈａｎ ＶＨＬ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
ＴＣＥＢ１，ＳＥＴＤ２ａｎｄＰＢＲＭ１，ｗｅｒｅａｌｓｏｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ
ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇａｎｄｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎｇｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ［５］．Ｔｈｕｓ，
ｇｅｎｅａｌｔｅｒａｔｉｏｎｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｏｆｆｅｒｎｏｖｅｌｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｔａｒ
ｇｅｔｓｓｈｏｕｌｄｂｅｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｉｎｔｈｅｆｕｔｕｒｅ．

Ｈｙｐｏｘｉａｉｓａｃｏｎｄｉｔｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄｂｙｉｎｓｕｆｆｉ
ｃｉｅｎｔｏｘｙｇｅｎｓｕｐｐｌｙｉｎｔｈｅｂｏｄｙｏｒｓｐｅｃｉｆｉｃｏｒｇａｎｓ．Ｉｔ
ｈａｓｂｅｅｎｐｒｏｖｅｎｔｈａｔｈｙｐｏｘｉａｐｌａｙｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎ
ｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｃａｎｃｅｒ［６］．Ｉｎｔｈｅ
ｔｕｍｏｒｍｉｃｒｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ（ＴＭＥ）ｏｆｈｙｐｏｘｉａ，ｔｈｅｏｘｙ
ｇｅｎｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｉｓｏｆｔｅｎｌｏｗｅｒｉｎｔｕｍｏｒｔｉｓｓｕｅｔｈａｎｉｎ
ｈｅａｌｔｈｙｔｉｓｓｕｅ．Ｈｙｐｏｘｉａａｌｓｏｉｎｖｏｌｖｅｓｉｎｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ
ｍａｔｒｉｘｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇａｎｄｔｈｅｍｅｔａｓｔａｓｉｓｏｆｔｕｍｏｒ［７］．Ｈｙ
ｐｏｘｉａｃｏｕｌｄｉｎｆｌｕｅｎｃｅｔｈｅａｐｏｐｔｏｓｉｓａｎｄａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓｏｆ
ｔｕｍｏｒｓｂｙａｌｔｅｒｉｎｇＴＭＥ［８］，ａｌｓｏｉｎｄｕｃｅｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ
ｔｉｏｎａｎｄｍａｔｕｒａｔｉｏｎｏｆｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｃｅｌｌｓｓｕｃｈａｓｍａｃ
ｒｏｐｈａｇｅｓ，ｄｅｎｄｒｉｔｉｃｃｅｌｌｓｉｎｔｕｍｏｒｔｉｓｓｕｅ［９］．Ｈｙｐｏｘｉａ
ｉｎＴＭＥｉｎｃｌｕｄｅｓ４ｔｙｐｅｓ，ｃｈｒｏｎｉｃ，ａｃｕｔｅ，ａｎｅｍｉｃａｎｄ
ｔｏｘｉｃｈｙｐｏｘｉａ，ｗｈｉｃｈｌｅａｄｓｔｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ
ｔｕｍｏｒｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ．Ｖａｒｉｏｕｓｐｒｏｔｅｉｎｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｇｌｕｃｏｓｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ，ｂａｓｉｃｆｉｂｒｏｂｌａｓｔｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ，ｈｙｐｏｘｉａｉｎ
ｄｕｃｉｂｌｅｆａｃｔｏｒ１（ＨＩＦ１），ａｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｅｆｆｅｃｔｓｏｆ
ｈｙｐｏｘｉａ［１０］．Ａｐａｒｔｆｒｏｍｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｃａｒｃｉｎｏｇｅｎｅ
ｓｉｓ，ｈｙｐｏｘｉａｉｓａｌｓｏｃｏｎｄｕｃｉｖｅｔｏｃａｎｃｅｒｔｈｅｒａｐｙｒｅｓｉｓｔ
ａｎｃｅ．Ｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙ，ｈｙｐｏｘｉａｉｓｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒｃｈｅｍｏｒｅ
ｓｉｓｔａｎｃｅｂｙｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｔｈｅｌｅｖｅｌｏｆＨＩＦ１［１１］．Ｉｔａｌｓｏｉｎ

ｄｕｃｅｓｒａｄｉｏｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｂｙａｃｔｉｖａｔｉｎｇＨＩＦ１ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｐａｔｈｗａｙ．ＨＩＦ１ ｃｏｕｌｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｒａｄｉｏｔｈｅｒａｐｙａｎｄ
ｃｈｅｍｏｔｈｅｒａｐｙｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｉｎｓｏｌｉｄｔｕｍｏｒｓｂｙｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ
ｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ，ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，ａｎｄａｐｏｐｔｏｓｉｓ．Ｈｏｗｅｖ
ｅｒ，ｔｈｅｒｏｌｅｓａｎｄｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｉｎｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒｈａｖｅｎｏｔｂｅｅｎｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｃｌｅａｒｌｙ．

Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｈａｖｅｃｒｅａｔｅｄａｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅｓ

!

ｂａｓｅｄｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘ（ＨＲＧＰＩ）ｆｏｒｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒｂａｓｅｄｏｎａｈｙｐｏｘｉａｌａｎｄｓｃａｐｅａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅ
ｓｕｒｖｉｖａｌｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｉｓａｎａ
ｌｙｚｅｄ，ａｎｄｔｈｅＨＲＧＰＩｉｓｆｕｒｔｈｅｒｄｅｖｅｌｏｐｅｄ．Ｗｅｈａｖｅ
ａｌｓｏｃａｌｃｕｌａｔｅｄｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ
ｔｏｉｍｍｕｎｅｃｅｌｌｓｉｎｆｉｌｔｒａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｍｕｔａｔｉｏｎｉｎｋｉｄ
ｎｅｙｃａｎｃｅｒ，ａｎｄｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ
ｏｆｈｙｐｏｘｉａ，ａｓａｎｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｂｉｏｍａｒｋｅｒ，ｉｎｔｈｅｐｒｏｇ
ｎｏｓｉｓｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓ．

ＭＥＴＨＯＤＳ

Ｃｌｉｎｉｃａｌｓａｍｐｌｅｓａｎｄｄａｔａａｃｑｕｉｒｅｍｅｎｔ
ＲＮＡＳｅｑａｎｄｓｏｍａｔｉｃｍｕｔａｔｉｏｎｄａｔａｏｆｋｉｄｎｅｙ

ｃａｎｃｅｒ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｃｃＲＣＣ，ＰＲＣＣ，ａｎｄｃｈＲＣＣ，ａｓ
ｗｅｌｌａｓｃｌｉｎｉｃａｌｄａｔａｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｅｒｅａｃｑｕｉｒｅｄｆｒｏｍＴＣ
ＧＡｄａｔａｓｅｔ，ｃｏｍｐｒｉｓｉｎｇ８９３ｔｕｍｏｒｓａｍｐｌｅｓａｎｄ１２８
ａｄｊａｃｅｎｔｎｏｒｍａｌｓａｍｐｌｅｓ．Ａｔｏｔａｌｏｆ８２０ｔｕｍｏｒｓａｍｐｌｅｓ
ｗｅｒｅｆｉｎａｌｌｙｅｎｒｏｌｌｅｄａｆｔｅｒｄｅｌｅｔｉｎｇｃａｓｅｓｗｉｔｈｓｕｒｖｉｖａｌ
ｌｅｓｓｔｈａｎ９０ ｄａｙｓ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓ
（ＤＥＧｓ）ｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄｗｉｔｈｔｈｅ
Ｄｅｓｅｑ２ｐａｃｋａｇｅ．Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｅｓｗｅｒｅｄｅｆｉｎｅｄａｓａｂｓ
（ｌｏｇＦＣ）＞１ａｎｄＦＤＲ＜０．００１．Ｔｈｅｄａｔａｗｅｒｅｔｈｅｎ
ａｎａｌｙｚｅｄｗｉｔｈｎｏｒｍａｌｉｚｅｄＦＰＫＭ（ＦｒａｇｍｅｎｔｓＰｅｒＫｉｌｏ
ｂａｓｅｏｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ，ｐｅｒＭｉｌｌｉｏｎｍａｐｐｅｄｒｅａｄｓ）ｖａｌｕｅｓ，
ａｎｄｔｈｅｂａｔｃｈｅｆｆｅｃｔｗａｓｒｅｍｏｖｅｄｗｉｔｈｔｈｅＳＶＡｐａｃｋ
ａｇｅ．ＨｅａｔｍａｐｓａｎｄｖｏｌｃａｎｏｐｌｏｔｓｏｆＤＥＧｓｗｅｒｅｐｒｏ
ｄｕｃｅｄｗｉｔｈｔｈｅＲｐａｃｋａｇｅ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｆａｃｔｏｒｓｗａｓｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍＣｉｓｔｒｏｍｅ（ｈｔ
ｔｐ：／／ｃｉｓｔｒｏｍｅ．ｏｒｇ／），ａｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｐｌａｔｆｏｒｍ ｆｏｒ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘ
ｐｒｅｓｓｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ（ＤＥＴＦｓ）ｗｅｒｅｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄ
ｆｒｏｍＤＥＧｓ．Ｓｐｅａｒｍａｎ’ｓｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｕｓｅｄ
ｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＤＥＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａ
ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ，ｗｉｔｈｔｈｅＳｐｅａｒｍａｎ’ｓｒａｎｋｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ＞０．５ａｎｄＰ＜０．０５ｆｏｒｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｓｉｇｎｉｆｉ
ｃａｎｃｅ．
Ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ

Ｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｉｓｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘ

·３９９·肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



ｐｒｅｓｓｅｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗａｓａｎａｌｙｚｅｄｗｉｔｈｔｈｅ
ｓｕｒｖｉｖａｌｐａｃｋａｇｅ．Ｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｖａｌｕｅｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅ
ｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗａｓｅｖａｌｕａｔｅｄｗｉｔｈｕｎｉｖａｒｉａｔｅＣｏｘａｎａｌｙｓｉｓ．
Ｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｄｅｓｃｒｉｂｅｄ
ｗｉｔｈｈａｚａｒｄｒａｔｉｏ（ＨＲ）．
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓ

Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇＧＯ
（ａｎａｌｙｓｅｓｏｎｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ，ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ，
ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ），ＫＥＧＧ，
ａｎｄＧＳＥＡａｎａｌｙｓｅｓ，ｗｅｒｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．Ａｌｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔＫＥＧＧｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｓｗｅｒｅｖｉｓｕａｌｉｚｅｄ
ｗｉｔｈａｂｕｂｂｌｅｃｈａｒｔ．ＧＳＥＡａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｕｓｅｄｔｏｅｖａｌｕ
ａｔｅｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｏｆｔｈｅｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｔａｔｅｓｏｆｔｈｅｓｐｅ
ｃｉｆｉｃｇｅｎｅｓｏｒｐａｔｈｗａｙｓ．
ＨＲＧＰＩ

ＭｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓｂｙｔｈｅＣｏｘｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌｈａｚ
ａｒｄｍｏｄｅｌｗａｓｕｓｅｄｔｏｄｅｖｅｌｏｐＨＲＧＰＩｗｈｉｃｈｗａｓｃｏｎ
ｓｉｄｅｒｅｄａｓａｎｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｆａｃｔｏｒｏｆｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒ．ＴｈｅｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘｗａｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｗｉｔｈＣｏｘ
ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｄｉｖｉｄｅｄｔｈｅ
ｐａｔｉｅｎｔｓｉｎｔｏｔｗｏｇｒｏｕｐｓ，ｔｈｅｈｉｇｈｒｉｓｋｇｒｏｕｐａｎｄｔｈｅ
ｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐ，ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｍｅｄｉａｎｏｆＨＲＧＰＩ．
ＫａｐｌａｎＭｅｉｅｒｓｕｒｖｉｖａｌｃｕｒｖｅｓｗｅｒｅｄｒａｗｎｔｏｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ
ｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｏｆｔｗｏｇｒｏｕｐｓ，ａｎｄｔｈｅｒｅｃｅｉｖｅｒｏｐｅｒａｔｉｎｇ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ（ＲＯＣ）ｃｕｒｖｅｗａｓｕｓｅｄｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅ
ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙａｎｄｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｏｆｔｈｉｓｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘ．Ｆｕｒ
ｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｕｎｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄｔｏｅｖａｌｕａｔｅ
ｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｖａｌｕｅｏｆＨＲＧＰＩａｎｄｏｔｈｅｒｃｌｉｎｉｃｏｐａｔｈｏ
ｌｏｇｉｃｆａｃｔｏｒｓ，ｓｕｃｈａｓａｇｅ，ｇｅｎｄｅｒ，ｇｒａｄｅｓａｎｄｓｔａｇｅｓ．
Ｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｐａｃｋａｇｅｗａｓｕｓｅｄｔｏｅｘｐｌｏｒｅｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌ
ｐｒｏｇｎｏｓｉｓｏｆｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘ．
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｎｄ
ｉｍｍｕｎｅｓｔａｔｕｓ
　　Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｅｖａｌｕａｔｅｄｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅ
ｔｗｅｅｎｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｎｄｔｈｅｉｎｆｉｌｔｒａｔｉｏｎｏｆｉｍ
ｍｕｎｅｃｅｌｌｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｔｙｐｅ２Ｔｈｅｌｐｅｒｃｅｌｌｓ，ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ
Ｔｃｅｌｌｓ，ａｃｔｉｖａｔｅｄＣＤ４＋ Ｔｃｅｌｌｓ，ｎａｔｕｒａｌｋｉｌｌｅｒｃｅｌｌｓ，
ｅｔｃ．，ｂｙｕｓｉｎｇｓｓＧＳＥＡｉｎｔｈｅＲｐａｃｋａｇｅ［１２－１３］．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，
ｗｅｅｖａｌｕａｔｅｄｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅｓａｎｄｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｉｍｍｕｎｅｃｈｅｃｋｐｏｉｎｔｓｓｕｃｈａｓＰＤ
ＣＤ１，ＣＴＬＡ４，ＴＧＦβ１，ＬＡＧ３ａｎｄＴＩＧＩＴ．
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓ

ＴｈｅＲｐａｃｋａｇｅ（ｖｅｒｓｉｏｎ３．５．３）ｗａｓｕｓｅｄｔｏｃｏｎ
ｄｕｃｔｔｈｅａｎａｌｙｓｅｓｉｎｏｕｒｓｔｕｄｙ．Ｔｈｅａｒｅａｕｎｄｅｒｔｈｅ

ｃｕｒｖｅ（ＡＵＣ）ｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌＲＯＣ
ｐａｃｋａｇｅ．Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｔｔｅｓｔｗａｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＨＲＧＰＩａｎｄｃｌｉｎｉｃａｌｆａｃｔｏｒｓ，ａｓ
ｗｅｌｌａｓｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＨＲＧＰＩａｎｄｍｕｔａｎｔ
ｇｅｎｅｓ．Ｗｉｌｃｏｘｏｎｔｅｓｔｗａｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
ｉｎＨＲＧＰＩｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｕｐｓ．Ｐ＜０．０５ｗａｓｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄａｓ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ．

ＲＥＳＵＬＴＳ

ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＤＥＧｓ
Ｉｎｏｕｒｓｔｕｄｙ，ＤＥＧｓｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄ

ｗｉｔｈｔｈｅＤＥＳｅｑ２ｐａｃｋａｇｅ．８９３ｔｕｍｏｒｓａｍｐｌｅｓａｎｄ１２８
ａｄｊａｃｅｎｔｎｏｒｍａｌｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔａｔｏｔａｌｏｆ４，８７９ｇｅｎｅｓｗｅｒｅｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄ，
ｗｈｉｌｅ１，５６３ｇｅｎｅｓｗｅｒｅｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ
（Ｆｉｇｕｒｅ１Ａａｎｄ１Ｃ）．２８ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄａｎｄ８ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａ
ｔｅｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｆｒｏｍａｌｉｓｔｏｆ９９
ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ（Ｆｉｇｕｒｅ１Ｂａｎｄ１Ｄ）．Ｔｈｅｒｏｌｅｔｈｅ
３６ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｐｌａｙｉｎｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｉｓｏｆｐａｔｉｅｎｔｓ
ｗａｓａｌｓｏｅｖａｌｕａｔｅｄ．ＡｓｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ２，２８ｈｙｐｏｘｉａ
ｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｗｅｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｐｒｏｇｎｏｓｉｓｏｆｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓ，ｉｎｗｈｉｃｈ２４ｗｅｒｅｈｉｇｈｒｉｓｋｇｅｎｅｓｆｏｒ
ｄｅａｔｈ，ｗｈｅｒｅａｓ４ｗｅｒｅｌｏｗｒｉｓｋｇｅｎｅｓ．
ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＤＥＴＦｓ

Ａｔｏｔａｌｏｆ３１８ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｗｅｒｅｄｏｗｎｌｏａｄ
ｅｄｆｒｏｍｔｈｅＣｉｓｔｒｏｍｅｄａｔａｓｅｔ．Ａｆｔｅｒａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅ
ｔｗｅｅｎｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｏｒｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｉｎｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒｗａｓｍａｄｅ，４８ＤＥＴＦｓｗｅｒｅｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄｉｎｋｉｄｎｅｙ
ｃａｎｃｅｒ（Ｆｉｇｕｒｅ３）．Ｓｐｅａｒｍａｎ’ｓｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ
ｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄｔｏｄｉｓｃｏｖｅｒｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＤＥ
ＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ（Ｆｉｇｕｒｅ４Ａ）．ＧＯａｎｄ
ＫＥＧＧａｎａｌｙｓｅｓｗｅｒｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｔｏｄｉｓｃｏｖｅｒｔｈｅｆｕｎｃ
ｔｉｏｎａｌｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｏｆｔｈｅ７５ＤＥＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅｓ．ＫＥＧＧｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ
ｔｈｏｓｅｇｅｎｅｓｗｅｒｅｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏＨＩＦ１ｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈ
ｗａｙ，ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｍｉｓｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｉｎｃａｎｃｅｒ，ａｃｕｔｅｍｙ
ｅｌｏｉｄｌｅｕｋｅｍｉａ，ｃｅｎｔｒａｌｃａｒｂｏｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎｃａｎｃｅｒ，
ａｎｄｂｌａｄｄｅｒｃａｎｃｅｒ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｆｉｇｕｒｅ４Ｂ）．ＧＯａ
ｎａｌｙｓｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓｗａｓｅｎ
ｒｉｃｈｅｄｉｎ４ｃｌｕｓｔｅｒｓ：ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｐａｔｈｗａｙ，ｉｍｍｕｎｅａｓ
ｓｏｃｉａｔｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎｓ，ｋｉｄｎｅｙｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｓｗｅｌｌａｓａｎ
ｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ，ｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎａｎｄｃｅｌｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
（Ｆｉｇｕｒｅ４Ｃ）．１７ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ
ｔｏＤＥＴＦｓ（ｒｓ＞０．５，Ｐ＜０．０５），ｉｎｃｌｕｄｉｎｇＬＤＬＲ，

·４９９· 肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



　　

Ｆｉｇｕｒｅ１．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＤＥＧｓ
Ａ．ＴｈｅｈｅａｔｍａｐｏｆＤＥＧｓｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｔｉｓｓｕｅａｎｄａｄｊａｃｅｎｔｎｏｒｍａｌｔｉｓｓｕｅ；Ｂ．ＴｈｅｈｅａｔｍａｐｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃ
ｅｒ；Ｃ．ＴｈｅｖｏｌｃａｎｏｐｌｏｔｏｆＤＥＧｓｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｔｉｓｓｕｅａｎｄａｄｊａｃｅｎｔｎｏｒｍａｌｔｉｓｓｕｅ（ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｒｅｄｄｏｔｓ，
ｗｈｉｌｅｔｈｅｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｔｈｅｇｒｅｅｎｄｏｔｓ）；Ｄ．ＴｈｅｖｏｌｃａｎｏｐｌｏｔｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｉｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｔｉｓｓｕｅａｎｄａｄｊａｃｅｎｔｎｏｒｍａｌ
ｔｉｓｓｕｅ（ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｒｅｄｄｏｔｓ，ｗｈｉｌｅｔｈｅｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｔｈｅｇｒｅｅｎｄｏｔｓ）．
ＤＥＧｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓ．

Ｆｉｇｕｒｅ２．ＰｒｏｇｎｏｓｔｉｃＶａｌｕｅｓｏｆＨｙｐｏｘｉａＲｅｌａｔｅｄＤＥＧｓ
Ｉｎ２８ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｒｅｌｅｖａｎｔｔｏｓｕｒｖｉｖａｌ，２４ｇｅｎｅｓｗｅｒｅｈｉｇｈｒｉｓｋｇｅｎｅｓａｎｄ４ｇｅｎｅｓｗｅｒｅｌｏｗｒｉｓｋｇｅｎｅｓ（ＨＲ＞１ｗａｓｃｏｎｓｉｄ
ｅｒｅｄａｓｈｉｇｈｒｉｓｋ，ａｎｄＨＲ＜１ｗａｓｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄａｓｌｏｗｒｉｓｋ）．
ＡｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｉｎＦｉｇｕｒｅ１．

·５９９·肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



Ｆｉｇｕｒｅ３．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＤＥＴＦｓ
Ａ．ＴｈｅｈｅａｔｍａｐｏｆＤＥＴＦｓ；Ｂ．ＴｈｅｖｏｌｃａｎｏｐｌｏｔｏｆＤＥＴＦｓ．
Ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｇｅｎｅｓａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｒｅｄｄｏｔｓ，ｗｈｉｌｅｔｈｅｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｔｈｅｇｒｅｅｎｄｏｔｓ．
ＤＥＴＦｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ．

ＡＤＭ，ＡＮＬＮ，ＣＤＫＮ３，ＫＩＦ２０Ａ，ＫＩＦ４Ａ，ＶＥＧＦＡ，
ＡＮＧＰＴＬ４，ＰＦＫＦＢ４，ＤＤＩＴ４，ＰＹＧＬ，ＴＦＡＰ２Ｃ，ＣＡ９，
ＴＭＥＭ３０Ｂ，ＳＬＣ１６Ａ１，Ｐ４ＨＡ１，ａｎｄＬＤＨＡ．Ａｆｔｅｒｆｉｌ
ｔｅｒｉｎｇｔｈｅｈｉｇｈｌｙｉｎｔｅｒｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ，７ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇＳＬＣ１６Ａ１，ＶＥＧＦＡ，ＫＩＦ２０Ａ，ＣＡ９，
ＰＦＫＦＢ４，ＰＹＧＬａｎｄＴＭＥＭ３０Ｂ，ｗｅｒｅｍａｉｎｔａｉｎｅｄｆｏｒ
ｆｕｒｔｈｅｒａｎａｌｙｓｉｓ．
ＣａｌｃｕｌａｔｉｏｎｏｆＨＲＧＰＩ

ＨＲＧＰＩｗａｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｗｉｔｈｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅＣｏｘｒｅ
ｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ．Ｗｅｂｕｉｌｔａｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｓｉｇｎａｔｕｒｅｔｏｄｉ
ｖｉｄｅｔｈｅｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓｉｎｔｏｔｗｏｇｒｏｕｐｓ，ｔｈｅ
ｈｉｇｈｒｉｓｋｇｒｏｕｐ（ＨＲＧＰＩ＞ｔｈｅｍｅｄｉａｎｌｅｖｅｌ）ａｎｄｔｈｅ
ｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐ（ＨＲＧＰＩ＜ｔｈｅｍｅｄｉａｎｌｅｖｅｌ）．Ｔｈｅｆｏｒ
ｍｕｌａｆｏｒｅｖａｌｕａｔｉｎｇｔｈｅｒｉｓｋｌｅｖｅｌｗａｓａｓｆｏｌｌｏｗｓ：ＨＲＧ
ＰＩ＝［ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＳＬＣ１６Ａ１×０．０１５７６８１］
＋［ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＶＥＧＦＡ×０．００３００１４］＋
［ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＫＩＦ２０Ａ×０．２１３３５２１］＋［ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＣＡ９×（－０．００１５７６）］＋［ｔｈｅｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＰＦＫＦＢ４×０．０７００７８６］＋［ｔｈｅｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＰＹＧＬ×（－０．０５０１９５）］＋［ｔｈｅｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｏｆＴＭＥＭ３０Ｂ×（－０．０４３５６９）］．Ｆｉｇｕｒｅ
５Ａｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｉｎｔｈｅｈｉｇｈｒｉｓｋｇｒｏｕｐ
ｗａｓｌｏｗｅｒｔｈａｎｔｈａｔｉｎｔｈｅｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐ（Ｐ＜０．００１）．
ＴｈｅｒｅａｒｅｓｉｍｉｌａｒｒｅｓｕｌｔｓｉｎｃｃＲＣＣ，ＰＲＣＣ，ａｎｄ
ｃｈＲＣＣ（Ｆｉｇｕｒｅ５Ｃ，５Ｄａｎｄ５Ｅ）．ＴｈｅＡＵＣｗａｓ０．７５４

（Ｆｉｇｕｒｅ５Ｂ）．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，Ｆｉｇｕｒｅ６ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅ
ｓｕｒｖｉｖａｌｔｉｍｅｓｈｏｒｔｅｎｓａｓＨＲＧＰＩｉｎｃｒｅａｓｅｓ．Ａｎｄｔｈｅ
ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ７ ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
ＳＬＣ１６Ａ１，ＶＥＧＦＡ，ＫＩＦ２０Ａ，ＣＡ９，ＰＦＫＦＢ４，ＰＹＧＬ
ａｎｄＴＭＥＭ３０ＢｗａｓａｌｓｏｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ６Ｃ．

Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｗｅｕｓｅｄｕｎｉｖａｒｉａｔｅａｎｄｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ
ＣｏｘｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅＨＲＧＰＩａｓａｎ
ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｅｄｉｃｔｏｒｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓ
ｗａｓｐｒｏｖｅｄｔｏｂｅａｆｆｉｒｍａｔｉｖｅｗｈｅｎｏｔｈｅｒｃｌｉｎｉｃａｌｆａｃｔｏｒｓ
（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇａｇｅ，ｇｅｎｄｅｒ，ｇｒａｄｅ，ｃｌｉｎｉｃａｌｓｔａｇｅ，ｓｔａｇｅ
Ｔ，ｓｔａｇｅＮａｎｄｓｔａｇｅＭ）ｗｅｒｅａｌｓｏｉｎｃｌｕｄｅｄｉｎｔｈｅ
ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｆｏｒｍｕｌａ（Ｆｉｇｕｒｅ７）．Ｔａｂｌｅ１ｓｈｏｗｅｄｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｃｌｉｎｉｃａｌｆａｃｔｏｒｓｔｏＨＲＧＰＩａｎｄ７ｈｙｐｏｘｉａ
ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ；ＨＲＧＰＩｗａｓｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｔｏｇｒａｄｅ，
ｃｌｉｎｉｃａｌｓｔａｇｅａｎｄｓｔａｇｅＴ．ＡｓｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ８，ａ
ｈｉｇｈＨＲＧＰＩｗａｓｕｓｕａｌｌｙｒｅｌａｔｅｄｔｏａｄｖａｎｃｅｄｓｔａｇｅｓｏｆ
ｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｇｒａｄｅ３＆４，ｃｌｉｎｉｃａｌｓｔａｇｅ
ＩＩＩ＆ＩＶ，ａｎｄｓｔａｇｅＴ３＆Ｔ４．
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅｓ
　　Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎ
ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｎｄｉｍｍｕｎｅｃｅｌｌｓａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｎｄｉｎｈｉｂｉｔｏ
ｒｙｉｍｍｕｎｅｃｈｅｃｋｐｏｉｎｔｓ．ＡｓｉｓｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇｕｒｅ９Ａ，ｈｙ
ｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏｔｙｐｅ２

·６９９· 肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



　　

Ｆｉｇｕｒｅ４．ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎａｎｄＦｕｎｃｔｉｏｎａｌＥｎｒｉｃｈｍｅｎｔＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＥＴＦｓａｎｄＨｙｐｏｘｉａＲｅｌａｔｅｄＧｅｎｅｓ

Ａ．ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＤＥＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｂｙＳｐｅａｒｍａｎ’ｓｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ（ＤＥＴＦｓａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｂｌｕｅｄｏｔｓ，

ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｂｙｔｈｅｒｅｄｄｏｔｓ，ａｎｄｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄＤＥＧｓｂｙｔｈｅｇｒｅｅｎｄｏｔｓ；ｔｈｅｇｅｎｅｓｗｅｒｅｌｉｎｋｅｄ

ｂｙｌｉｎｅｓｏｎｌｙｗｈｅｎＳｐｅａｒｍａｎ’ｓｒａｎｋｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ＞０．３（ａｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｒｅｄｌｉｎｅｓ，ｗｈｉｌｅａｎｅｇａｔｉｖｅ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｙｇｒｅｙｌｉｎｅｓ）；Ｂ．ＫＥＧＧａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＥＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＤＥＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅ

ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏＨＩＦ１ｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ，ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｍｉｓｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｉｎｃａｎｃｅｒ，ａｃｕｔｅｍｙｅｌｏｉｄｌｅｕｋｅｍｉａ，ｃｅｎｔｒａｌｃａｒｂｏｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎ

ｃａｎｃｅｒ，ａｎｄｂｌａｄｄｅｒｃａｎｃｅｒ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；Ｃ．ＧＯａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＥＴＦｓａｎｄｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓｗａｓ

ｅｎｒｉｃｈｅｄｉｎ４ｃｌｕｓｔｅｒｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｐａｔｈｗａｙ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｐｉｎｋｃｌｕｓｔｅｒ），ｉｍｍｕｎｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎｓ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙ

ｔｈｅｇｒｅｅｎｃｌｕｓｔｅｒ），ｋｉｄｎｅｙｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｙｅｌｌｏｗｃｌｕｓｔｅｒ）ａｓｗｅｌｌａｓａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ，ｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎａｎｄｃｅｌｌｄｉｆｆｅｒ

ｅｎｔｉａｔｉｏｎ（ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｂｌｕｅｃｌｕｓｔｅｒ）．

ＤＥＴＦｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ；ＤＥＧｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓ；ＨＩＦ１：Ｈｙｐｏｘｉａｉｎｄｕｃｉｂｌｅｆａｃｔｏｒｓ１．

·７９９·肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



Ｆｉｇｕｒｅ５．ＥｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆＨＲＧＰＩ
Ａ．ＴｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｉｎｔｈｅｈｉｇｈｒｉｓｋｇｒｏｕｐｗａｓｌｏｗｅｒｔｈａｎｔｈａｔｉｎｔｈｅｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＨＲＧＰＩ（Ｐ＜０．００１）；Ｂ．Ｔｈｅｖａｌｕｅｏｆ
ＡＵＣ（０．７５４）ｗａｓｕｓｅｄｔｏｖａｌｉｄａｔｅｔｈｅｍｏｄｅｌｏｆＨＲＧＰＩ；Ｃ．ＴｈｅｈｉｇｈｃｃＲＣＣｒｉｓｋｇｒｏｕｐｓｈｏｗｅｄｌｏｗｅｒｓｕｒｖｉｖａｌｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｌｏｗ
ｃｃＲＣＣｒｉｓｋｇｒｏｕｐ（Ｐ＜０．００１）；Ｄ．ＴｈｅｈｉｇｈＰＲＣＣｒｉｓｋｇｒｏｕｐｓｈｏｗｅｄｌｏｗｅｒｓｕｒｖｉｖａｌｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｌｏｗＰＲＣＣｒｉｓｋｇｒｏｕｐ（Ｐ＜
０．００１）；Ｅ．ＴｈｅｈｉｇｈｃｈＲＣＣｒｉｓｋｇｒｏｕｐｓｈｏｗｅｄｌｏｗｅｒｓｕｒｖｉｖａｌｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｌｏｗｃｈＲＣＣｒｉｓｋｇｒｏｕｐ（Ｐ＝０．０３６）．
ＨＲＧＰＩ：Ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｂａｓｅｄｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘ；ＡＵＣ：Ａｒｅａｕｎｄｅｒｔｈｅｃｕｒｖｅ；ｃｃＲＣＣ：Ｃｌｅａｒｃｅｌｌｒｅｎａｌｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ；ＰＲＣＣ：
Ｐａｐｉｌｌａｒｙｒｅｎａｌｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ；ｃｈＲＣＣ：Ｃｈｒｏｍｏｐｈｏｂｅｒｅｎａｌｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ．

Ｆｉｇｕｒｅ６．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＨＲＧＰＩ
Ａ．ＨＲＧＰＩｉｎｈｉｇｈａｎｄｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐｓ；Ｂ．Ｓｕｒｖｉｖａｌｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓｉｎｈｉｇｈａｎｄｌｏｗｒｉｓｋｇｒｏｕｐ；Ｃ．Ｈｅａｔｍａｐｏｆ７ｈｙｐｏｘｉａ
ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇＳＬＣ１６Ａ１，ＶＥＧＦＡ，ＫＩＦ２０Ａ，ＣＡ９，ＰＦＫＦＢ４，ＰＹＧＬａｎｄＴＭＥＭ３０Ｂ．
ＨＲＧＰＩ：Ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ

!

ｂａｓｅｄｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｉｎｄｅｘ．

·８９９· 肿瘤预防与治疗２０２１年１１月第３４卷第１１期 ＪＣａｎｃｅｒＣｏｎｔｒｏｌＴｒｅａｔ，Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２１，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１１



Ｆｉｇｕｒｅ７．ＵｎｉｖａｒｉａｔｅａｎｄＭｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅＡｎａｌｙｓｅｓｏｆＫｉｄｎｅｙＣａｎｃｅｒ
Ａ．ＨＲＧＰＩｉｓａｎｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｅｄｉｃｔｏｒｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｂｙｕｎｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓ；Ｂ．ＨＲＧＰＩｉｓａｎｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｅｄｉｃｔｏｒｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ
ｂｙｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓ．

Ｔａｂｌｅ１．ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆＣｌｉｎｉｃａｌＦａｃｔｏｒｓｔｏＨＲＧＰＩａｎｄ７ＨｙｐｏｘｉａＲｅｌａｔｅｄＧｅｎｅｓ［ｔｔｅｓｔ（Ｐ）］
Ｖａｒｉａｂｌｅ Ａｇｅ（≥６０／＜６０） Ｇｅｎｄｅｒ

（ｍａｌｅ／ｆｅｍａｌｅ）
Ｇｒａｄｅ
（Ｇ４／Ｇ２Ｇ３）

Ｓｔａｇｅ
（ⅢⅥ／ⅠⅡ）

Ｔ
（Ｔ３Ｔ４／Ｔ１Ｔ２）

Ｍ（Ｍ１／Ｍ０） Ｎ（Ｎ１／Ｎ０）

ＳＬＣ１６Ａ１ －１．２５８（０．２１０） ０．７９（０．４３１） ０．０８７（０．９３０） －１．８４２（０．０６７） －２．２５１（０．０２６） －０．９６２（０．３４０） －０．０５７（０．９５５）

ＶＥＧＦＡ ０．４６８（０．６４０） ２．１４９（０．０３３） １．９８３（０．０４９） １．０７１（０．２８６） ０．３２６（０．７４５） １．１４２（０．２５８） ３．２１４（０．００６）

ＫＩＦ２０Ａ １．６９（０．０９３） －２．５２６（０．０１２） －３．６６１（＜０．００１） －４．１７４（＜０．００１） －３．７５４（＜０．００１） －２．３３６（０．０２４） －２．４５１（０．０３０）

ＣＡ９ ０．２４８（０．８０４） －０．３６（０．７２０） ０．４８４（０．６２９） ０．０７２（０．９４３） １．１４２（０．２５５） ０．１８７（０．８５２） －０．３３９（０．７４０）

ＰＦＫＦＢ４ －１．１３２（０．２５９） １．６３５（０．１０４） －１．２０６（０．２２９） －１．４１（０．１６０） －１．２５９（０．２１０） －０．３９９（０．６９２） －０．３４４（０．７３７）

ＰＹＧＬ －０．３５１（０．７２６） －０．３１４（０．７５４） ０．４７８（０．６３３） －０．３９５（０．６９３） －１．０８６（０．２７９） ０．５０１（０．６１８） ０．１８８（０．８５４）

ＴＭＥＭ３０Ｂ －０．５６５（０．５７３） －１．２２２（０．２２３） ０．５４６（０．５８６） ０．７０１（０．４８４） ０．４１９（０．６７６） ０．４２２（０．６７４） ２．３５５（０．０１９）

ＨＲＧＰＩ １．４３８（０．１５３） －１．１７３（０．２４２） －２．７６３（０．００６） －３．１３９（０．００２） －３．０２（０．００３） －１．８７７（０．０６８） －１．５６８（０．１４３）

Ｆｉｇｕｒｅ８．ＲｅｌａｔｉｏｎｏｆＨＲＧＰＩｔｏＧｒａｄｅ，ＣｌｉｎｉｃａｌＳｔａｇｅａｎｄＳｔａｇｅＴｉｎＫｉｄｎｅｙＣａｎｃｅｒ
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ｃｅｌｌｓ，ｎａｔｕｒａｌｋｉｌｌｅｒｃｅｌｌｓ，ｅｆｆｅｃｔｏｒｍｅｍｏｒｙＣＤ８＋ Ｔ
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ｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏＴＧＦβ１，ＴＩＧＩＴ，ＬＡＧ３，ＣＴＬＡ４ａｎｄ

ＰＤＣＤ１．
ＧＳＥＡａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｔｈｅｎｕｓｅｄｔｏｃｏｎｄｕｃｔｔｈｅｆｕｎｃ

ｔｉｏｎａｌｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ．
Ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏｈｙ
ｐｏｘｉａ，ｔｕｍｏｒｎｅｃｒｏｓｉｓｆａｃｔｏｒ（ＴＮＦ）αｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈ
ｗａｙ，ＩＬ２ＳＴＡＴ５ｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ，ＩＬ６ＪＡＫＳＴＡＴ３
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（Ｆｉｇｕｒｅ９Ｃ）．Ａｌｌｔｈｅｓｅｐａｔｈｗａｙｓｗｅｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｉｎ
ｆｌａｍｍａｔｉｏｎ．
ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＨＲＧＰＩａｎｄｍｕｔａｔｉｏｎｌａｎｄ
ｓｃａｐｅ
　　Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄａｇｅｎｅｔｉｃａｌｔｅｒａｔｉｏｎａ
ｎａｌｙｓｉｓｏｆｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ．Ｔｈｅｔｏｐ１０ｍｕｔａｔｅｄｇｅｎｅｓｉｎ
ｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒｗｅｒｅＶＨＬ，ＰＢＲＭ１，ＴＴＮ，ＳＥＴＤ２，
ＭＵＣ１６，ＢＡＰ１，ＫＭＴ２Ｃ，ＴＰ５３，ＬＲＰ２ａｎｄＰＫＨＤ１．
Ｍｉｓｓｅｎｓｅｍｕｔａｔｉｏｎａｎｄｆｒａｍｅｓｈｉｆｔｍｕｔａｔｉｏｎｗｅｒｅｔｈｅｔｗｏ
ｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｔｙｐｅｓｏｆｍｕｔａｔｉｏｎ（Ｆｉｇｕｒｅ１０）．Ｗｅａｌｓｏ

ａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＨＲＧＰＩａｎｄｔｈｅｍｕ
ｔａｔｅｄｇｅｎｅｓ．ＨＲＧＰＩｗａｓｈｉｇｈｅｒｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｔｏｐ１０
ｍｕｔａｔｅｄｇｅｎｅｓｔｈａｎｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｗｉｌｄｔｙｐｅｇｅｎｅｓ
（Ｆｉｇｕｒｅ１１Ａ），ａｎｄＨＲＧＰＩｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈＶＨＬ，
ＰＢＲＭ１ａｎｄＢＡＰ１ｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｏｓｅ
ｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｗｉｌｄｔｙｐｅｇｅｎｅｓ（Ｆｉｇｕｒｅ１１ＢＤ）．Ｆｕｒ
ｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｗｅａｌｓｏｅｖａｌｕａｔｅｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎ
ＨＲＧＰＩａｎｄｔｕｍｏｒｍｕｔａｔｉｏｎｂｕｒｄｅｎ（ＴＭＢ）ｉｎｐａｎｋｉｄ
ｎｅｙｃａｎｃｅｒ，ｃｃＲＣＣ，ＰＲＣＣａｎｄｃｈＲＣＣ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
ＷｅｆｏｕｎｄｔｈａｔａｈｉｇｈＨＲＧＰＩｗａｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｈｉｇｈＴＭＢ
ｉｎｐａｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒａｎｄｃｃＲＣＣ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｆｉｇｕｒｅ
１１ＥＨ）．

Ｆｉｇｕｒｅ９．ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＨｙｐｏｘｉａＲｅｌａｔｅｄＧｅｎｅｓａｎｄＩｍｍｕｎｅＣｅｌｌｓ／ＩｎｈｉｂｉｔｏｒｙＩｍｍｕｎｅＣｈｅｃｋｐｏｉｎｔＧｅｎｅｓ
Ａ．Ｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏｔｙｐｅ２Ｔｈｅｌｐｅｒｃｅｌｌｓ（ｒｓ＝０．７３，Ｐ＜０．０５），ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙＴｃｅｌｌｓ（ｒｓ＝０．６６，Ｐ＜
０．０５），ａｃｔｉｖａｔｅｄＣＤ４Ｔｃｅｌｌｓ（ｒｓ＝０．６５，Ｐ＜０．０５），ｎａｔｕｒａｌｋｉｌｌｅｒｃｅｌｌｓ（ｒｓ＝０．６４，Ｐ＜０．０５），ｅｆｆｅｃｔｏｒｍｅｍｏｒｙＣＤ８Ｔｃｅｌｌｓ（ｒｓ＝
０．６１，Ｐ＜０．０５），Ｔｙｐｅ１Ｔｈｅｌｐｅｒｃｅｌｌｓ（ｒｓ＝０．６１，Ｐ＜０．０５）；Ｂ．ＨｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏＴＧＦβ１，ＴＩＧＩＴ，
ＬＡＧ３，ＣＴＬＡ４ａｎｄＰＤＣＤ１；Ｃ．ＧＳＥＡａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｈｙｐｏｘｉａｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｗｅｒｅｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｔｏ
ｈｙｐｏｘｉａ，ＩＬ２ＳＴＡＴ５ｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ，ＩＬ６ＪＡＫＳＴＡＴ３ｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ，ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｒｅｓｐｏｎｓｅ，ｉｎｔｅｒｆｅｒｏｎａｌｐｈａｒｅｓｐｏｎｓｅ，ｉｎｔｅｒ
ｆｅｒｏｎｇａｍｍａｒｅｓｐｏｎｓｅ．
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Ｆｉｇｕｒｅ１１．ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＨＲＧＰＩａｎｄＧｅｎｅＭｕｔａｔｉｏｎ
ＴｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｏｆＨＲＧＰＩｔｏｔｏｐ１０ｍｕｔａｔｅｄｇｅｎｅｓ（Ｐ＜０．００１），ＶＨＬ（Ｐ＜０．００１），ＰＢＲＭ１（Ｐ＜０．００１）ａｎｄＢＡＰ１（Ｐ＜０．００１），ｒｅ
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ａｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｆｉｒｓｔｒｏｗ（ＰａｎｅｌＡ，Ｂ，ＣａｎｄＤ）；ａｈｉｇｈＨＲＧＰＩｗａｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｈｉｇｈＴＭＢｉｎｐａｎｋｉｄｎｅｙｃａｎｃｅｒ（Ｐ＝
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·读者·作者·编者·

关于研究生毕业论文投稿版权问题的声明

依照教育部门相关规定，研究生在读期间所撰写的学位论文，版权归属于所就读院校。据此，本刊规定

凡研究生发表的与其学位论文密切相关的学术文章，均应在文章中明确写明版权单位，如作者同时具有其他

单位的，可以一并列出。欢迎广大研究生将学位论文以论著、综述等形式投稿本刊，原则上稿件第一作者与

学位论文完成人一致，稿件与学位论文重复率不能超过２０％。对于优秀研究生稿件，本刊将开通绿色通道，
减免部分版面费，优先发表。

本刊编辑部
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