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基于常规 ＭＲＩ的影像组学预测脑胶质瘤 ＩＤＨ突变的效果分析
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［摘　要］　目的　探讨基于常规ＭＲＩ的影像组学分析预测脑胶质瘤ＩＤＨ突变的效果。方法　回顾性分析经术后病理证实的
１７２例脑胶质瘤患者（８２例突变型和９０例野生型）的临床资料。所有患者术前均行增强 ＭＲＩ检查，术后病理对 ＩＤＨ进行分子检
测。由２名神经影像医师在ＦＬＡＩＲ和Ｔ１加权对比增强（ＣＥＴ１ＷＩ）序列上逐层勾画肿瘤实体及周围水肿病灶，采用组内相关系数
（ＩＣＣ）评价２名医师分别勾画的感兴趣区域组学特征一致性，然后提取影像特征。分别使用方差阈值法、单变量特征选择法、最小
绝对收缩和选择算子（ＬＡＳＳＯ）对组学特征进行筛选和降维。采用χ２检验或Ｆｉｓｈｅｒ精确检验评价２组胶质瘤影像学特征的统计学
差异。采用五折交叉验证法的分类方式，通过Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析建立放射组学模型，采用诺莫图展示模型结果，采用校准曲线验证
模型的可靠性。结果　在ＣＥＴ１ＷＩ序列筛选出１３个组学特征，在ＦＬＡＩＲ序列筛选出７个组学特征。癫痫、ＷＨＯ分级、影像所见强
化和水肿对于ＩＤＨ突变状态预测具有统计学意义（Ｐ＜０．０５）。影像组学模型在训练集中的ＡＵＣ为０．８３３（９５％ＣＩ：０．７７８～０．８８９），
在测试集中的ＡＵＣ为０．７５３（９５％ＣＩ：０．６２８～０．８９５）。结论　影像组学在预测脑胶质瘤ＩＤＨ突变方面具有较好的性能。
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　　脑胶质瘤是最常见的原发性颅内肿瘤，占成人恶
性原发性脑肿瘤的 ７５％，发病率及病死率较高［１３］。

２０１６年ＷＨＯ中枢神经系统指南表明，胶质瘤的诊断
应主要基于分子生物标志物［４］。ＩＤＨ突变在脑胶质瘤

的分型中尤为重要，２０２１版 ＷＨＯ分型更强调了 ＩＤＨ
突变在分型中的重要性［５］。有研究表明，ＩＤＨ突变型
脑胶质瘤患者的预后优于 ＩＤＨ野生型患者［６７］。因

此，研究ＩＤＨ突变对于临床具有重要意义，术前准确
识别脑胶质瘤患者的 ＩＤＨ突变状态对于预测其预后
和设计个性化治疗策略至关重要。
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免疫组织化学和基因组序列分析可以检测术后 ＩＤＨ
突变状态［８］，但目前尚无术前检测ＩＤＨ突变状态的标
准。多种常规和定量 ＭＲＩ方法已被纳入放射组学用
于预测ＩＤＨ突变状态［９１０］，这类方法具有较高的可靠

性，但需要先进的成像技术、复杂的操作方法和后处理

技术，不利于临床应用。因此，本研究提取常规 ＭＲＩ
特征，利用影像组学建立术前预测模型，评估基于常规

ＭＲＩ的影像组学分析预测脑胶质瘤 ＩＤＨ突变的效果，
以期实现术前准确、无创地预测ＩＤＨ突变状态。

１　资料与方法

１．１　临床资料
回顾性分析２０１６年１月至２０１９年１２月陆军军

医大学第一附属医院２５９例脑胶质瘤患者的临床资
料。纳入标准：①经术后病理证实为脑胶质瘤；②术前
１周行增强ＭＲＩ扫描；③患者病理报告包含 ＩＤＨ基因
型信息，ＩＤＨ基因突变信息由分子检测确定。排除标
准：①伴有其他全身性疾病；②ＭＲＩ序列中缺少ＦＬＡＩＲ
或ＣＥＴ１ＷＩ序列；③图像质量欠佳，影响观察及勾画。
最终共１７２例患者纳入本研究（８２例 ＩＤＨ突变型和
９０例ＩＤＨ野生型）。本研究获得了陆军军医大学第一
附属医院伦理委员会的批准（批准号：ＫＹ２０２００３８），并
免除了患者知情同意要求。

１．２　ＭＲＩ图像采集
所有患者都经３ＴＴｒｉｏＴｉｍ磁共振成像系统（德国，

西门子）８通道头矩阵线圈扫描，磁共振成像包括以下
序列：Ｔ１ＷＩ、Ｔ２ＷＩ、ＦＬＡＩＲ和 ＣＥＴ１ＷＩ。分割或标记
的顺序如下：轴向 ＦＬＡＩＲ（ＴＥ＝７６ｍｓ／２６８０ｍｓ，ＴＲ＝
７８００ｍｓ，采集矩阵 ＝２５６×１９２，视场 ＝２４０×２４０，切片
厚度５ｍｍ）；ＣＥＴ１ＷＩ（ＴＥ＝３ｍｓ，ＴＲ＝４５９ｍｓ，采集
矩阵＝３２０×２１８，视场＝２１６×２１８，切片厚度２ｍｍ）。
１．３　图像分割和特征提取

所有ＭＲＩ数据均上传至 ＲａｄＣｌｏｕｄ平台［慧影医
疗科技（北京）股份有限公司］进行感兴趣区域勾画，

选择 ＦＬＡＩＲ和 ＣＥＴ１ＷＩ图像进行图像分割。ＦＬＡＩＲ
可显示肿瘤水肿及病灶范围［１１］，ＣＥＴ１ＷＩ可显示肿瘤
实质及坏死改变［１２］。根据勾画标准［１３］并结合实际操

作可能性，本研究选择对脑胶质瘤整个病灶（包括水

肿）进行勾画。由２名神经影像医师采用盲法（不知
道患者临床信息及病理结果）对病灶进行半自动勾

画，并直观比较勾画结果，如果有差异则由这２名医师
讨论后得出最终感兴趣区域勾画结果。采用组内相关

系数（ｉｎｔｒａｇｒｏｕｐｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＩＣＣ）评价２名
医师分别勾画的感兴趣区域组学特征的一致性，将比

较讨论后得出的最终勾画数据进行特征提取及组学分

析。感兴趣区域勾画的示例见图１。

ａ：原始ＦＬＡＩＲ图像；ｂ：原始ＣＥＴ１ＷＩ图像；ｃ：在ＦＬＡＩＲ上勾画病灶；ｄ：在ＣＥＴ１Ｗ上勾画病灶；ｅ～ｈ：将勾画的图像进行三维重建，
证明最终勾画的是感兴趣区域的三维立体图像

图１　ＦＬＡＩＲ和ＣＥＴ１ＷＩ中的感兴趣区域勾画示例
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１．４　放射特征选择和模型构建
为了避免模型过拟合和多重共线性的问题，采用

以下三种方法对提取的 ＭＲＩ特征进行降维：首先，采
用方差阈值法进行特征降维，留下阈值大于０．８的特
征；其次，利用单变量特征选择法，筛选不显著的特征

（Ｐ＞０．０５则删除）；最后，通过最小绝对收缩和选择
算子（ｌｅａｓｔａｂｓｏｌｕｔｅｓｈｒｉｎｋａｇｅａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｐｅｒａｔｏｒ，
ＬＡＳＳＯ）选出与 ＩＤＨ突变状态最相关的指标，并得到
这些指标的权重。上述降维方法集中执行５次，采用
五折交叉验证法进行统计分析。使用以下公式计算每

例患者的放射评分，放射评分作为影像组学特征的综

合体现，纳入后续模型构建。放射评分的计算公式为：

放射评分＝截距＋特征１×相关系数１＋…＋特征ｎ×
相关系数ｎ。

诺莫图可以反映各影响因素在脑胶质瘤 ＩＤＨ突
变预测中的价值，根据诺莫图结果可以证明放射组学

特征在预测脑胶质瘤 ＩＤＨ突变上起最主要作用。在
模型验证过程中，构建模型的诺莫图，并通过接收机工

作特性分析评估每个模型的预测能力。此外，绘制校

准曲线以评估模型预测的 ＩＤＨ突变状态和实际的
ＩＤＨ突变状态之间的一致性。
１．５　统计学分析

用Ｒ软件３．６．５对放射组学特征进行统计分析。
年龄经正态分布检验为非正态分布数据，采用 ＫＷ检
验，其余分类变量采用 χ２检验或 Ｆｉｓｈｅｒ精确检验。采
用受试者工作特征（ｒｅｃｅｉｖｅｒｏｐｅｒａｔｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ，
ＲＯＣ）曲线分析计算曲线下面积（ａｒｅａｕｎｄｅｒｔｈｅｃｕｒｖｅ，
ＡＵＣ）、精确度、灵敏度、特异度、Ｆ１评分等指标，评价
模型的预测效果。Ｐ＜０．０５为差异有统计学意义。

２　结果

２．１　临床特征
ＩＤＨ突变型患者和 ＩＤＨ野生型患者癫痫、ＷＨＯ

分级、影像所见强化及水肿比较差异有统计学意义

（Ｐ＜０．０５），而其他临床变量差异无统计学意义
（Ｐ＞０．０５），见表１。将具有统计学意义的４个临床因
素纳入临床高危因素，进入后续模型构建。感兴趣区

域组学特征的一致性结果显示，ＣＥＴ１ＷＩ的 ＩＣＣ为
０．７８～１．００，ＦＬＡＩＲ的 ＩＣＣ为０．６３～１．００，一致性较
高，勾画结果可以用于后续特征选择分析。

表１　ＩＤＨ野生型与ＩＤＨ突变型患者的临床特征

临床特征
ＩＤＨ野生型

（ｎ＝９０）

ＩＤＨ突变型

（ｎ＝８２）
Ｐ ＳＭＤ

年龄／岁 ４１．０

（１８．３，５５．０）

３６．５

（２４．０，４４．０）

０．１８４ ０．２５４

性别／例（％） 女 ４０（４４．４） ２３（２８．０） ０．０５８ ０．３４６

男 ５０（５５．６） ５９（７２．０）

ＷＨＯ分级／例（％） Ⅰ级 ３（３．３） ０（０） ＜０．００１ １．１６２

Ⅱ级 １６（１７．８） ４１（５０．０）

Ⅲ级 １９（２１．１） ３０（３６．６）

Ⅳ级 ５２（５７．８） １１（１３．４）

癫痫／例（％） 无 ７８（８６．７） ５７（６９．５） ０．０１１ ０．４２４

有 １２（１３．３） ２５（３０．５）

头痛头晕／例（％） 无 ２６（２８．９） ３３（４０．２） ０．１６０ ０．２４０

有 ６４（７１．１） ４９（５９．８）

呕吐／例（％） 无 ７３（８１．１） ７４（９０．２） ０．１３９ ０．２６３

有 １７（１８．９） ８（９．８）

认知障碍／例（％） 无 ７８（８６．７） ６３（７６．８） ０．１３９ ０．２５７

有 １２（１３．３） １９（２３．２）

视力障碍／例（％） 无 ７９（８７．８） ７３（８９．０） ０．９８７ ０．０３９

有 １１（１２．２） ９（１１．０）

嗅觉障碍／例（％） 无 ８２（９１．１） ８０（９７．６） ０．１３９ ０．２８２

有 ８（８．９） ２（２．４）

运动障碍／例（％） 无 ７０（７７．８） ６７（８１．７） ０．６５３ ０．０９８

有 ２０（２２．２） １５（１８．３）

语言障碍／例（％） 无 ７８（８６．７） ７６（９２．７） ０．２９９ ０．１９９

有 １２（１３．３） ６（７．３）

水肿／例（％） 无 ２０（２２．２） ３３（４０．２） ０．０１７ ０．３９６

有 ７０（７７．８） ４９（５９．８）

占位效应／例（％） 无 １５（１６．７） ２３（２８．０） ０．１０７ ０．２７６

有 ７５（８３．３） ５９（７２．０）

强化／例（％） 无 ９（１０．０） ４９（５９．８） ＜０．００１ １．２２４

有 ８１（９０．０） ３３（４０．２）

２．２　特征提取结果
在特征提取中，从每例患者的 ＦＬＡＩＲ和 ＣＥＴ１ＷＩ

序列上各提取 １４０９个定量放射组学特征，包括
２７０个一阶特征、１４个形状特征、３６０个灰度共生矩阵
特征、２１０个灰度相关矩阵（ＧＬＤＭ）特征、２４０个灰度
游程矩阵 （ＧＬＲＬＭ）特征、７５个邻域灰度差矩
阵（ＮＧＴＤＭ）特征和 ２４０个灰度大小区域矩阵
（ＧＬＳＺＭ）特征。采用方差阈值法、单变量特征选择法
和ＬＡＳＳＯ对图像特征进行降维，最终共选出２０个最
显著特征。最终选出的２０个特征见表２，特征选择采
用的ＬＡＳＳＯ方法见图２。
２．３　模型的建立及评估

基于筛选得到的２个序列的组学特征以及４个临
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床高危因素建立多因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型，基于２个序
列筛选得到的组学特征建立单因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型，
分别是单因素（ＦＬＡＩＲ）组学特征 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型、单
因素（ＣＥＴ１ＷＩ）组学特征 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型。结果显
示影像组学特征联合临床高危因素的多因素 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ
回归模型拥有更好的诊断效能。多因素 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归
模型的诺莫图见图３，模型的具体参数见表３。多因素
Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型在训练集中的 ＡＵＣ为 ０．８３３（９５％
ＣＩ：０．７７８～０．８８９），在测试集中的ＡＵＣ为０．７５３（９５％
ＣＩ：０．６２８～０．８９５），见图４、表４。结果表明，放射评
分、ＷＨＯ分级、影像所见强化及水肿皆与 ＩＤＨ突变相
关，从训练集与测试集的诺莫图可以看出，放射评分与

ＩＤＨ突变密切相关；基于 ＦＬＡＩＲ与 Ｔ１增强的多因素
Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归结果优于单因素 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型，同时
也表明基于常规 ＭＲＩ序列的影像组学模型对 ＩＤＨ突
变状态的预测效果较好。

表２　最终选出的最显著特征

特征名称 系数

１ ｗａｖｅｌｅｔＬＨＨ＿ｇｌｄｍ＿ＤｅｐｅｎｄｅｎｃｅＶａｒｉａｎｃｅ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ －０．０３１８０４５１２
２ ｗａｖｅｌｅｔＨＬＬ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｋｕｒｔｏｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０１００６７６３３
３ ｇｒａｄｉｅｎｔ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｓｋｅｗｎｅｓｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０２２３９２５１９
４ ｗａｖｅｌｅｔＬＬＨ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｋｕｒｔｏｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ －０．０３９６９０５１７
５ ｗａｖｅｌｅｔＬＨＬ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｍｅｄｉａｎ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ －０．０４１５２６５８４
６ ｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ＿ｇｌｄｍ＿ＬｏｗＧｒａｙＬｅｖｅｌＥｍｐｈａｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０４５３６４９９２
７ ｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ＿ｇｌｃｍ＿ＩｎｖｅｒｓｅＶａｒｉａｎｃｅ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ －０．０３４７３６８１４
８ ｏｒｉｇｉｎａｌ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｓｋｅｗｎｅｓｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ －０．０４４５１１８１８
９ ｗａｖｅｌｅｔＬＨＨ＿ｇｌｒｌｍ＿ＲｕｎＥｎｔｒｏｐｙ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０１７１２１６２３
１０ ｗａｖｅｌｅｔＨＬＨ＿ｇｌｃｍ＿Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ －０．００７９２０６２２
１１ ｗａｖｅｌｅｔＬＨＬ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｓｋｅｗｎｅｓｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ ０．０３６４１６４７７
１２ ｗａｖｅｌｅｔＨＨＨ＿ｇｌｃｍ＿Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ －０．０２００１０３７０
１３ ｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ＿ｇｌｒｌｍ＿ＬｏｗＧｒａｙＬｅｖｅｌＲｕｎＥｍｐｈａｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０２１９０２９０１
１４ ｌｂｐ２Ｄ＿ｇｌｒｌｍ＿ＲｕｎＬｅｎｇｔｈＮｏｎＵｎｉｆｏｒｍｉｔｙ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０３７７３７７８８
１５ ｌｂｐ２Ｄ＿ｇｌｒｌｍ＿ＳｈｏｒｔＲｕｎＬｏｗＧｒａｙＬｅｖｅｌＥｍｐｈａｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ ０．０３７１０６６７３
１６ ｌｂｐ２Ｄ＿ｇｌｒｌｍ＿ＳｈｏｒｔＲｕｎＨｉｇｈＧｒａｙＬｅｖｅｌＥｍｐｈａｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ ０．００００００００１
１７ ｌｂｐ２Ｄ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿ＲｏｂｕｓｔＭｅａｎＡｂｓｏｌｕｔｅＤｅｖｉａｔｉｏｎ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ －０．００１３９０９２３
１８ ｗａｖｅｌｅｔＬＨＬ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｋｕｒｔｏｓｉｓ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０３７２６０２００
１９ ｏｒｉｇｉｎａｌ＿ｇｌｄｍ＿ＤｅｐｅｎｄｅｎｃｅＶａｒｉａｎｃｅ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｔ１ ０．０５０３９５０１６
２０ ｗａｖｅｌｅｔＨＬＬ＿ｆｉｒｓｔｏｒｄｅｒ＿Ｍｅｄｉａｎ＿ｔｕｍｏｒ＿Ｆｌａｉｒ －０．００９８９５３０３

ａ：ＬＡＳＳＯ回归模型中采用１０倍交叉验证选择最佳调优参数（λ）；ｂ：利用λ获得２０个非零系数影像组学特征（每条彩线代表其系数

的变化情况）

图２　特征提取ＬＡＳＳＯ回归图

ａ：训练集；ｂ：测试集
图３　多因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型的诺莫图
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表３　多因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型的具体参数

数据集 变量 相关系数 标准误 Ｚ Ｐ
训练集 截距 １．７８３ ０．９３５ １．９１０ ０．０５６

放射评分 ７．５５８ １．９２８ ３．９２０ ＜０．００１
癫痫 ０．５９４ ０．５６６ １．０５０ ０．２９４
ＷＨＯ分级 －０．３４０ ０．２９２ －１．１６０ ０．２４４
水肿 ０．８３５ ０．６２８ １．３２０ ０．１８６
强化 －２．３７５ ０．５９３ －４．０１０ ＜０．００１

测试集 截距 ２．１９６ １．６１６ １．３６０ ０．１７４
放射评分 ４．０８４ ３．１６４ １．２９０ ＜０．００１
癫痫 ０．８７１ １．４７１ ０．５９０ ０．５５４
ＷＨＯ分级 ０．０９８ ０．６４１ ０．１５０ ０．８７９
水肿 －１．４４５ １．０１６ －１．４２０ ０．１５５
强化 －２．８１１ １．２３０ －２．２９０ ０．０２２

２．４　模型的验证
本研究中，校准曲线显示模型在训练集和测试集

中的预测情况与实际情况的吻合度高，说明模型预测

的脑胶质瘤ＩＤＨ突变与临床实际符合度高，本模型的
准确性及可靠性较高。校准曲线见图５。

３　讨论

本研究成功构建了基于常规 ＭＲＩ影像组学特征
的高性能模型，以预测胶质瘤 ＩＤＨ突变状态，达到术
前准确、无创预测的目的。在感兴趣区域勾画时，本研

究为证明不同医师勾画结果的一致性，采用ＩＣＣ检验

ａ：训练集；ｂ：测试集

图４　多因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型的ＲＯＣ曲线

表４　模型结果

数据集 模型 ＡＵＣ ９５％ＣＩ ＡＣＣ 精确度 灵敏度 特异度 Ｆ
训练集 ＦＬＡＩＲ ０．７８１ ０．７１２～０．８５４ ０．７２０ ０．７１１ ０．７１３ ０．７２６ ０．７１２
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图５　预测模型的校准曲线
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评估了不同医师的勾画结果，结果显示一致性良好。

在模型构建时，本研究设计了３个模型进行对比分析。
以上结果表明，影像组学模型在预测脑胶质瘤ＩＤＨ突变
状态方面具有较好的诊断效能，通过构建诺莫图发现，

影像组学特征在脑胶质瘤ＩＤＨ突变预测中具有重要价
值。同时，本研究采用校准曲线来验证模型预测结果与

实际结果的吻合程度，结果显示该模型在脑胶质瘤ＩＤＨ
预测中的准确性、可靠性较高。

影像组学通过高通量提取图像特征，并使用生物

信息学工具将数字图像转换为可挖掘的数据进行分

析［１４］。有研究显示，放射组学在识别预后、预测生物

标志物以及预测分子亚群和通路活动方面具有较大潜

力［１５１６］。已有许多影像组学方面的研究集中于预测

胶质瘤中的ＩＤＨ突变状态。一项荟萃分析显示，在训
练集中预测 ＩＤＨ突变的敏感性和特异性分别为０．８８
和０．８６，在验证集中则分别为０．８３和０．８５［１７］，结果
表明影像组学在术前预测胶质瘤 ＩＤＨ突变方面具有
较高的诊断准确性，证明构建胶质瘤术前预测模型具

有可行性。同时，有研究采用２ＨＧ磁共振波谱进行建
模，因为其具有更高的综合灵敏度［１８１９］。因 ＩＤＨ突变
与２ＨＧ直接相关，突变的ＩＤＨ蛋白会产生假定的肿瘤
代谢物Ｄ２ＨＧ［２０］。磁共振波谱作为一种预测 ＩＤＨ突
变的无创方法，因其诊断准确性高而引起了放射科医

生的关注。以往的影像组学模型在肿瘤分级、分类和

侵袭性测定中显示出较高的诊断性能。然而，这些研

究采用的序列复杂，ＭＲＩ采集时间长，对技师的要求
高，导致此类研究在临床大范围推广受限。考虑到以

前研究的局限性，本研究使用ＦＬＡＩＲ和ＣＥＴ１ＷＩ等常
规序列开发了一个多参数磁共振影像组学模型。结果

表明，该影像组学模型的精确度、灵敏度和特异度均较

高，利于临床推广及应用。

近年来，多参数影像组学模型引起了放射医学研

究界的关注。近期的一项研究表明，在１２７例低级别
胶质瘤患者中，多参数磁共振影像组学模型在肿瘤分

级和ＩＤＨ突变状态的诊断性能方面有所提高［２１］。另

一项研究显示，多参数磁共振成像的影像组学特征预

测胶质瘤 ＩＤＨ基因型的准确性为 ０．８２３，ＡＵＣ为
０．７７０［２２］。与单因素模型相比，多因素模型往往更准
确，具有更好的诊断性能。本研究使用常规的磁共振

ＦＬＡＩＲ和ＣＥＴ１ＷＩ两个序列，与其他先进的成像技术
相比，这两种序列很常见，对操作技术要求不高，扫描

时间短，可重复性高，因此更利于临床推广。

本研究也存在局限：首先，本研究为单中心临床数

据，缺乏外部验证，考虑到这一点，在下一步脑胶质瘤

研究中我们将纳入多中心数据；其次，作为一项影像组

学研究，本研究样本量较小。但本研究在这一百多例

患者的基础上就可以达到准确的 ＲＯＣ，校准曲线也验
证了模型的准确性及可靠性，所以还是有一定的参考

价值。在未来的研究中，我们会增加多中心数据，延长

选择研究对象的时间，扩大样本量。
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ｄｏｉ：１０．１１６５９／ｊｊｓｓｘ．０６Ｅ０２１０４５ ·临床研究·

血清胃泌素１７、胃蛋白酶原联合放大色素内镜诊断早期胃癌的效果分析
索日娜，赵丽萍，李　凤，范　华，郭德煊　（呼和浩特市第一医院消化内科，内蒙古 呼和浩特 ０１００３０）

［摘　要］　目的　探讨血清胃泌素１７（Ｇ１７）、胃蛋白酶原（ＰＧ）联合放大色素内镜对早期胃癌（ＥＧＣ）的诊断价值。方法　选取
行ＥＧＣ筛查的４０５例患者为研究对象，所有患者均行病理活检，根据是否患ＥＧＣ将其分为观察组（ｎ＝８８）和对照组（ｎ＝３１７）。记
录所有患者一般资料（年龄、性别、ＢＭＩ）、血清检测结果（Ｇ１７、ＰＧⅠ、ＰＧⅡ）和放大色素内镜检查结果。Ｋａｐｐａ系数检验评估放大色
素内镜对ＥＧＣ的诊断效能。采用Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析判定Ｇ１７、ＰＧⅠ、ＰＧⅡ、放大色素内镜与ＥＧＣ的关联情况，构建列线图模型，绘
制受试者工作特征（ＲＯＣ）曲线评估ＰＧⅠ、Ｇ１７、放大色素内镜及联合３种因素构建的列线图模型的诊断能力。结果　共有８８例
（２１．７３％）患者病理检查诊断为ＥＧＣ，２组Ｇ１７、ＰＧⅠ比较，差异具有统计学意义（Ｐ＜０．０５）；放大色素内镜单独诊断 ＥＧＣ的灵敏
度为９３．２２％，特异度为９１．８０％，诊断效果较好；多因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析显示，ＰＧⅠ＜７０μｇ·Ｌ－１、Ｇ１７≥１２ｐｍｏＬ·Ｌ－１和放大色
素内镜诊断为阳性与ＥＧＣ密切相关；基于３个因素构建的列线图模型拟合效果良好，ＲＯＣ曲线下面积（ＡＵＣ）为０．９９０（９５％ＣＩ：
０．９８８～０．９９３），诊断能力显著较高。结论　放大色素内镜对ＥＧＣ具有更高的诊断能力，联合Ｇ１７、ＰＧⅠ构建的列线图模型对ＥＧＣ
具有更高的诊断能力，可有效提高ＥＧＣ的检出率。

［关键词］早期胃癌；胃泌素１７；血清胃蛋白酶原；放大色素内镜；列线图模型
［中图分类号］Ｒ７３５．２　［文献标识码］Ａ　［收稿日期］２０２１０６１０
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ｇａｓｔｒｉｃｃａｒｃｉｎｏｍａ
ＳＵＯＲｉｎａ，ＺＨＡＯＬｉｐｉｎｇ，ＬＩＦｅｎｇ，ＦＡＮＨｕａ，ＧＵＯＤｅｘｕａｎ　（ＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌｏｇｙ，ＨｏｈｈｏｔＦｉｒｓｔＨｏｓｐｉｔａｌ，Ｈｏｈｈｏｔ
ＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａ０１００３０，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ　Ｔｏｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｖａｌｕｅｏｆｓｅｒｕｍｇａｓｔｒｉｎ１７（Ｇ１７）ａｎｄｐｅｐｓｉｎｏｇｅｎ（ＰＧ）ｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈｍａｇｎｉｆｙｉｎｇ
ｃｈｒｏｍｏｅｎｄｏｓｃｏｐｙｆｏｒｅａｒｌｙｇａｓｔｒｉｃｃａｒｃｉｎｏｍａ（ＥＧＣ）．Ｍｅｔｈｏｄｓ　Ａｔｏｔａｌｏｆ４０５ｐａｔｉｅｎｔｓｗｈｏｕｎｄｅｒｗｅｎｔＥＧＣｓｃｒｅｅｎｉｎｇｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄ，ａｎｄａｌｌ
ｏｆｔｈｅｍｃｏｎｄｕｃｔｅｄｔｈｅｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａｌｂｉｏｐｓｙ．Ｐａｔｉｅｎｔｓｗｅｒｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｈｅｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｇｒｏｕｐ（ｎ＝８８）ａｎｄｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ（ｎ＝３１７）
ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｗｈｅｔｈｅｒｔｈｅｙｈａｄＥＧＣ．Ｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ（ａｇｅ，ｇｅｎｄｅｒ，ＢＭＩ），ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｓｅｒｕｍｔｅｓｔ（Ｇ１７，ＰＧⅠ，ＰＧⅡ）ａｎｄｔｈｅ
ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｍａｇｎｉｆｙｉｎｇｃｈｒｏｍｏｅｎｄｏｓｃｏｐｙｏｆａｌｌｔｈｅｐａｔｉｅｎｔｓｗｅｒｅｒｅｃｏｒｄｅｄ．Ｋａｐｐａｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｔｅｓｔｗａｓｕｓｅｄｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ

　［基金项目］呼和浩特市科技计划项目（２０１８社７２）
　［通信作者］索日娜，Ｅｍａｉｌ：


ｃｆｓｍ＠１２６．ｃｏｍ

［１４］ＧｉｌｌｉｅｓＲＪ，ＫｉｎａｈａｎＰＥ，ＨｒｉｃａｋＨ．Ｒａｄｉｏｍｉｃｓ：ｉｍａｇｅｓａｒｅｍｏｒｅｔｈａｎ
ｐｉｃｔｕｒｅｓ，ｔｈｅｙａｒｅｄａｔａ［Ｊ］．Ｒａｄｉｏｌｏｇｙ，２０１６，２７８（２）：５６３－５７７．ｄｏｉ：
１０．１１４８／ｒａｄｉｏｌ．２０１５１５１１６９．

［１５］ＫｉｃｋｉｎｇｅｒｅｄｅｒＰ，ＢｕｒｔｈＳ，ＷｉｃｋＡ，ｅｔａｌ．Ｒａｄｉｏｍｉｃｐｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆｇｌｉｏｂｌａｓｔｏ
ｍａ：ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇａｎｉｍａｇｉｎｇｐｒｅｄｉｃｔｏｒｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｕｒｖｉｖａｌｗｉｔｈｉｍｐｒｏｖｅｄ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｖｅｒｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｃｌｉｎｉｃａｌａｎｄｒａｄｉｏｌｏｇｉｃｒｉｓｋｍｏｄｅｌｓ［Ｊ］．
Ｒａｄｉｏｌｏｇｙ，２０１６，２８０（３）：８８０－８８９．ｄｏｉ：１０．１１４８／ｒａｄｉｏｌ．２０１６１６０８４５．

［１６］ＫｉｃｋｉｎｇｅｒｅｄｅｒＰ，ＮｅｕｂｅｒｇｅｒＵ，ＢｏｎｅｋａｍｐＤ，ｅｔａｌ．Ｒａｄｉｏｍｉｃｓｕｂｔｙｐｉｎｇ
ｉｍｐｒｏｖｅｓｄｉｓｅａｓｅｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｂｅｙｏｎｄｋｅｙｍｏｌｅｃｕｌａｒ，ｃｌｉｎｉｃａｌ，ａｎｄ
ｓｔａｎｄａｒｄｉｍａｇｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａ［Ｊ］．Ｎｅｕｒｏ
Ｏｎｃｏｌ，２０１８，２０（６）：８４８－８５７．ｄｏｉ：１０．１０９３／ｎｅｕｏｎｃ／ｎｏｘ１８８．

［１７］ＪｉａｎＡ，ＪａｎｇＫ，ＭａｎｕｇｕｅｒｒａＭ，ｅｔａｌ．Ｍａｃｈｉｎｅｌｅａｒｎｉｎｇｆｏｒｔｈｅｐｒｅｄｉｃ
ｔｉｏｎｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｉｎｇｌｉｏｍａｏｎｍａｇｎｅｔｉｃｒｅｓｏｎａｎｃｅｉｍａｇｉｎｇ：ａ
ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｒｅｖｉｅｗａｎｄｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｎｅｕｒｏｓｕｒｇｅｒｙ，２０２１，８９（１）：
３１－４４．ｄｏｉ：１０．１０９３／ｎｅｕｒｏｓ／ｎｙａｂ１０３．

［１８］ＳｕｈＣＨ，ＫｉｍＨＳ，ＪｕｎｇＳＣ，ｅｔａｌ．２ＨｙｄｒｏｘｙｇｌｕｔａｒａｔｅＭＲｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ
ｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｉｓｏｃｉｔｒａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅｍｕｔａｎｔｇｌｉｏｍａ：ａｓｙｓｔｅｍｉｃ
ｒｅｖｉｅｗａｎｄｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｐａｔｉｅｎｔｄａｔａ［Ｊ］．Ｎｅｕｒｏ

Ｏｎｃｏｌ，２０１８，２０（１２）：１５７３－１５８３．ｄｏｉ：１０．１０９３／ｎｅｕｏｎｃ／ｎｏｙ１１３．
［１９］俞梅美，沈慧聪，常天静，等．２羟基戊二酸联合谷氨酸及谷氨酰胺

无创预测低级别胶质瘤异柠檬酸脱氢酶基因突变状态的磁共振

波谱研究［Ｊ］．中华放射学杂志，２０２１，５５（８）：８２３－８２８．ｄｏｉ：１０．
３７６０／ｃｍａ．ｊ．ｃｎ１１２１４９－２０２００９３０－０１１２９．

［２０］ＷａｉｔｋｕｓＭＳ，ＤｉｐｌａｓＢＨ，ＹａｎＨ．Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｒｏｌｅａｎｄｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｐｏｔｅｎ
ｔｉａｌｏｆＩＤＨｍｕｔａｔｉｏｎｓｉｎｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＣａｎｃｅｒＣｅｌｌ，２０１８，３４（２）：１８６－
１９５．ｄｏｉ：１０．１０１６／ｊ．ｃｃｅｌｌ．２０１８．０４．０１１．

［２１］ＫｉｍＭ，ＪｕｎｇＳＹ，ＰａｒｋＪＥ，ｅｔａｌ．ＤｉｆｆｕｓｉｏｎａｎｄｐｅｒｆｕｓｉｏｎｗｅｉｇｈｔｅｄＭＲＩ
ｒａｄｉｏｍｉｃｓｍｏｄｅｌｍａｙｐｒｅｄｉｃｔｉｓｏｃｉｔｒａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ（ＩＤＨ）ｍｕｔａｔｉｏｎ
ａｎｄｔｕｍｏｒａｇｇｒｅｓｓｉｖｅｎｅｓｓｉｎｄｉｆｆｕｓｅｌｏｗｅｒｇｒａｄｅｇｌｉｏｍａ［Ｊ］．ＥｕｒＲａｄｉｏｌ，
２０２０，３０（４）：２１４２－２１５１．ｄｏｉ：１０．１００７／ｓ００３３０－０１９－０６５４８－３．

［２２］ＰｅｎｇＨ，ＨｕｏＪ，ＬｉＢ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇｉｓｏｃｉｔｒａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ（ＩＤＨ）
ｍｕｔａｔｉｏｎｓｔａｔｕｓｉｎｇｌｉｏｍａｓｕｓｉｎｇｍｕｌｔｉｐａｒａｍｅｔｅｒｍｒｉｒａｄｉｏｍｉｃｓｆｅａｔｕｒｅｓ
［Ｊ］．ＪＭａｇｎＲｅｓｏｎＩｍａｇｉｎｇ，２０２１，５３（５）：１３９９－１４０７．ｄｏｉ：１０．
１００２／ｊｍｒｉ．２７４３４．

（编辑：贺绍梅）

５５１局解手术学杂志　ＪＲＥＧＡＮＡＴＯＰＥＲＳＵＲＧ　２０２２，３１（２）　　　　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｊｊｓｓｘｚｚ．ｃｎ


