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［摘　 要］　 目的　 分析微滴式数字ＰＣＲ（ｄｄＰＣＲ）技术用于人类表皮生长因子受体２（ＨＥＲ２）基因扩增的价值及在评估乳腺癌
ＴＮＭ分期中的应用。方法　 选取临床资料及随访资料完整的１００例乳腺癌患者，其组织标本作为观察组，其中ＴＮＭⅠ ～Ⅱ期７１例，
Ⅲ ～Ⅳ期２９例；另选择８０例乳腺增生患者的组织标本作为对照组。构建ＨＥＲ２基因扩增ｄｄＰＣＲ方法，分析２组ＨＥＲ２基因相对扩
增倍数；采用Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性分析ＨＥＲ２基因相对扩增倍数与ＴＮＭ分期的相关性；绘制受试者工作特征（ＲＯＣ）曲线，分析ｄｄＰＣＲ
技术用于ＨＥＲ２基因扩增在评估乳腺癌ＴＮＭ分期的价值。结果　 观察组ＨＥＲ２基因相对扩增倍数显著高于对照组（Ｐ ＜ ０． ０５）；且
观察组ＴＮＭ Ⅲ ～Ⅳ期乳腺癌患者ＨＥＲ２基因相对扩增倍数高于ＴＮＭ Ⅰ ～Ⅱ期乳腺癌患者（Ｐ ＜ ０． ０５）。Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性分析结果
显示，ＨＥＲ２基因相对扩增倍数与ＴＮＭ分期呈正相关（ｒ ＝ ０． ６３２，Ｐ ＜ ０． ０５）；使用ｄｄＰＣＲ技术检测乳腺癌患者ＨＥＲ２基因分析ＴＮＭ
分期的敏感度和特异度均大于９０％，曲线下面积（ＡＵＣ）＞ ０． ９５。结论　 ｄｄＰＣＲ技术检测的ＨＥＲ２基因相对扩增倍数与乳腺癌ＴＮＭ
分期呈正相关，该方法敏感度和特异度均较高，可用于预测ＴＮＭ的分期。
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　 　 乳腺癌是威胁女性健康的恶性肿瘤之一，每年乳
腺癌新发１００多万例，死亡４０多万例［１］。乳腺癌类型
较多，因而明确乳腺癌类型，制定合适的治疗方案，准

确评估预后，才能取得最佳的治疗效果［２］。有研究显
示，人类表皮生长因子受体２（ｈｕｍａｎ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｇｒｏｗｔｈ
ｆａｃｔｏｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ２，ＨＥＲ２）作为多变量分析中的一个独立
预后指标，可判断乳腺癌的恶性程度［３］。ＨＥＲ２的标
准化检测、乳腺癌患者ＨＥＲ２基因表达的规律及ＴＮＭ
分期等在临床实践中对于预测患者的预后、提高乳腺
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癌诊治水平有着积极的意义［４］。目前，可通过免疫组
织化学（ｉｍｍｕｎｏｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，ＩＨＣ）检测ＨＥＲ２蛋白的
表达，通过荧光原位杂交方法（ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ
ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＦＩＳＨ）检测ＨＥＲ２基因扩增的水平［５］。
然而现有的ＨＥＲ２检测方法，结果判读具有主观性，也
易受到取样及处理方法的影响，且ＨＥＲ２存在基因融
合、断裂等现象，ＦＩＳＨ检测结果存在假阴性的可能［６］。
微滴式数字ＰＣＲ（ｄｒｏｐｌｅｔ ｄｉｇｉｔａｌ ＰＣＲ，ｄｄＰＣＲ）技术是
一种新型的绝对定量ＰＣＲ方法，与实时荧光定量ＰＣＲ
技术相比，其具有灵敏度高、定量准确、检测的线性范
围宽、特异度高、成本低等优点，极具发展潜力［７］，但
其结果的可靠性有待进一步证实。因此，本研究选择
我院收治的乳腺癌患者的标本进行研究，分析ｄｄＰＣＲ
技术用于ＨＥＲ２基因扩增的价值及在评估乳腺癌
ＴＮＭ分期中的应用。
１　 资料与方法
１． １　 临床资料

从我科乳腺癌标本库中选择２０１５ ～ ２０１７年行手
术治疗的１００例乳腺癌患者的标本作为观察组，其中
ＴＮＭⅠ ～Ⅱ期７１例，Ⅲ ～Ⅳ期２９例。纳入标准：经病
理学检查确诊为乳腺癌；ＩＨＣ ３ ＋或ＦＩＳＨ法检测
ＨＥＲ２阳性；年龄≥１８岁。排除标准：肝肾功能不全；
合并其他肿瘤；严重精神病史；存在其他重大器官疾
病；临床资料缺失。同期选择８０例乳腺增生患者的组
织标本作为对照组。２组患者的年龄、绝经比例比较，
差异无统计学意义（Ｐ ＞ ０． ０５），见表１。本研究经我院
医学伦理委员会批准。

表１　 患者临床资料比较
组别 ｎ 年龄／岁 绝经／例（％）
观察组 １００ ４８． ５９ ± ５． ９７ ３２（３２． ００）
对照组 ０８０ ４９． ０１ ± ６． ４９ ２６（３２． ５０）
ｔ ／ χ２ ０． ４５１ ０． ００５
Ｐ ０． ６５２ ０． ９４３

１． ２　 方法
构建ＨＥＲ２基因扩增ｄｄＰＣＲ方法：采用ＱＸ２００

ｄｄＰＣＲ系统检测ＨＥＲ２基因扩增，将ＭｉｘＤＮＡ样品按
１６∶ ４的比例混合，制备反应混合物。取２０ μＬ反应体
系置于微滴发生器的样品孔中，每孔加入７０ μＬ微滴
生成油，合上微滴生成仪，覆盖垫圈墨盒，启动生成仪，
形成２０ ０００个纳米级的油包水微滴。每孔取４０ μＬ
油包水微滴加入９６孔板。铝箔热封膜密封，置于
ＢｉｏＲａｄ Ｃ１０００热封膜仪上，９５ ℃ ５ ｓ，６０ ℃ ３０ ｓ进行

４０个常规的ＰＣＲ扩增反应循环。将９６孔板放入
ＱＸ２００微滴检测仪中，利用检测仪自带的控制分析软
件设置样本孔条件，启动检测仪，根据泊松分布原理获
得标本起始分子的绝对拷贝数，将结果导出并保存。
检测ＨＥＲ２基因相对扩增倍数，相对扩增倍数（ｎ）＝
目标基因拷贝数／内参基因拷贝数，当ｎ≤１． ２时为阴
性，当ｎ ＞ １． ２时为阳性。
１． ３　 统计学方法

使用ＳＰＳＳ ２０． ０软件进行统计学分析，计数资料
以率（％）表示，行χ２检验；计量资料以均数±标准差
（ｘ ± ｓ）表示，行ＬＳＤｔ检验；采用Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性分析
ＨＥＲ２基因相对扩增倍数与ＴＮＭ分期的相关性；以常
规病理检测结果作为金标准，绘制受试者工作特征
（ｒｅｃｅｉｖｅｒ ｏｐｅｒａｔｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ，ＲＯＣ）曲线，分析
ｄｄＰＣＲ技术用于ＨＥＲ２基因扩增在乳腺癌ＴＮＭ分期
的价值。Ｐ ＜ ０． ０５表示差异有统计学意义。
２　 结果
２． １　 ＨＥＲ２基因相对扩增倍数检测

观察组患者ＨＥＲ２基因相对扩增倍数高于对照
组，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０． ０５）；观察组中ＴＮＭ
Ⅲ ～Ⅳ期乳腺癌患者ＨＥＲ２基因相对扩增倍数高于
ＴＮＭ Ⅰ ～ Ⅱ期乳腺癌患者，差异有统计学意义
（Ｐ ＜ ０． ０５），见图１。Ｓｐｅａｒｍａｎ相关性分析结果显示，
ＨＥＲ２基因相对扩增倍数与ＴＮＭ 分期呈正相关
（ｒ ＝ ０． ６３２，Ｐ ＜ ０． ０５）。

图１　 ＨＥＲ２基因相对扩增倍数检测结果

２． ２　 ｄｄＰＣＲ检测分析乳腺癌患者ＴＮＭ分期的价值
使用ｄｄＰＣＲ技术检测乳腺癌患者ＨＥＲ２基因分

析ＴＮＭ分期的敏感度和特异度均大于９０％，且曲线
下面积（ａｒｅａ ｕｎｄｅｒ ｃｕｒｖｅ，ＡＵＣ）＞ ０． ９５（图２），相关性
分析有统计学意义，说明基于ｄｄＰＣＲ技术的ＨＥＲ２基
因相对扩增倍数可作为评估乳腺癌患者ＴＮＭ分期的
参考依据。
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图２　 ＲＯＣ曲线图

３　 讨论
２０１８年２月，国家癌症中心发布了最新的全国癌

症统计数据，乳腺癌发病率居女性恶性肿瘤的首位，约
占１６． ５１％，乳腺癌的防控形势非常严峻［８］。根据基
因不同，可将乳腺癌分为Ｌｕｍｉｎａｌ Ａ型、Ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ型
（其中Ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ型又细分为Ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ ＨＥＲ２阴性型
和Ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ ＨＥＲ２阳性型）、ＨＥＲ２过表达型、三阴
型［９］。不同类型乳腺癌治疗方法也不同，Ｌｕｍｉｎａｌ Ａ型
乳腺癌以内分泌治疗为主；Ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ型乳腺癌要考虑
多种辅助治疗相结合；三阴型乳腺癌尚无针对性治疗
方法，以化疗为主；２０％ ～ ３０％的乳腺癌患者为
Ｌｕｍｉｎａｌ Ｂ ＨＥＲ２阳性型，是各种分型中较为凶险的一
个亚型，相比其他类型乳腺癌其恶性程度更高，疾病进
展更快，更容易复发和转移，严重威胁患者的生命［１０］。

ＨＥＲ２ ／ ｎｅｕ基因是乳腺癌细胞中重要的表皮生长因
子受体家族成员，也是目前乳腺癌治疗的药物靶点之一。
有研究显示，若乳腺癌患者ＨＥＲ２过表达，则其生存期极
易缩短，导致不良结局［１１］。现阶段临床应用过程中参考
《乳腺癌ＨＥＲ２检测指南》，而该指南中推荐使用ＩＨＣ与
ＦＩＳＨ和／或显色原位杂交结合方案检测ＨＥＲ２的表达，但
均存在分析结果主观性、检测耗时长、操作繁琐等缺点，
导致其临床应用存在一定的局限性［１２１３］。

ｄｄＰＣＲ技术是近年来临床逐渐推广应用的新型
检测技术，可有效分析ＨＥＲ２基因拷贝数，定量分析
ＨＥＲ２的ＤＮＡ以及ＲＮＡ水平［１４］。ｄｄＰＣＲ技术在使用
过程中通过将反应体系均分到大量反应单元中，独立
进行ＰＣＲ扩增，检测每个反应单元的荧光信号（荧光
信号产生过程参考ｑＰＣＲ），根据泊松分布和阳性比例
计算核酸数量［１５］。本研究采用ｄｄＰＣＲ技术检测乳腺
癌患者的标本，结果显示，ＴＮＭ Ⅲ ～Ⅳ期的患者ＨＥＲ２
基因相对扩增倍数高于ＴＮＭ Ⅰ ～Ⅱ期的患者；相关性

分析结果显示，ｄｄＰＣＲ技术检测的ＨＥＲ２基因相对扩
增倍数与ＴＮＭ分期呈正相关；进一步分析发现，
ｄｄＰＣＲ技术检测乳腺癌患者ＨＥＲ２基因分析ＴＮＭ分
期的敏感度和特异度均大于９０％，且ＡＵＣ ＞ ０． ９５，具
有较高的应用价值。ｄｄＰＣＲ技术可对基因序列进行
高灵敏度的检测，在检测过程中无需采用标准品即可
实现ＤＮＡ的绝对定量；此外，ｄｄＰＣＲ技术检测ＨＥＲ２
基因时，不依赖扩增效率和Ｃｔ值，可有效避免ＰＣＲ抑
制剂的影响，对样本容忍度较高。结合本研究进一步
分析认为，ｄｄＰＣＲ技术可有效分析ＨＥＲ２表达水平和
拷贝数，通过精准定量分析为乳腺癌分子分型提供数
据支持，ｄｄＰＣＲ计数可有效筛选出低丰度的基因表达
并开展鉴定分析，对于乳腺癌患者病情的评估具有重
要作用。

综上所述，使用ｄｄＰＣＲ技术检测乳腺癌患者
ＨＥＲ２基因相对扩增倍数与乳腺癌ＴＮＭ分期呈正相
关，该方法预测ＴＮＭ分期的敏感度和特异度均较高。
但本研究并未详细分析ｄｄＰＣＲ技术检测ＨＥＲ２基因
相对扩增倍数与乳腺癌患者预后质量的关系，有待后
续进一步研究。
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ｄｏｉ：１０． １１６５９ ／ ｊｊｓｓｘ． ０３Ｅ０２１００７ ·临床研究·
腹腔镜下Ｃ１型子宫切除术治疗宫颈癌的临床价值
吴学明，陈燕娥，陈　 绵　 （海口市妇幼保健院妇科，海南海口５７０２０３）

［摘　 要］　 目的　 探讨腹腔镜下保留盆腔自主神经（ＰＡＮ）的子宫切除术治疗宫颈癌的临床应用效果。方法　 纳入我院收治
的１０６例宫颈癌患者进行前瞻性研究，采用随机数字表法将患者分为对照组和观察组，每组５３例。观察组患者行腹腔镜下Ｃ１型
子宫切除术（保留ＰＡＮ），对照组行腹腔镜下Ｃ２型子宫切除术（不保留ＰＡＮ）。记录并比较２组患者围术期相关指标、术后性功能、
膀胱功能及生存情况。结果　 ２组患者术中出血量及淋巴结切除数目比较，差异无统计学意义（Ｐ ＞ ０． ０５）；观察组患者手术时间长
于对照组（Ｐ ＜ ０． ０５），但尿管留置时间、术后排气时间、术后排便时间及术后住院时间短于对照组（Ｐ ＜ ０． ０５）。观察组患者术后３个
月女性性功能指数（ＦＳＦＩ）各项评分均高于对照组（Ｐ ＜ ０． ０５），术后膀胱功能障碍总发生率较对照组低（Ｐ ＜ ０． ０５）。随访期间，
ＫａｐｌａｎＭｅｉｅｒ分析显示，２组患者累积总生存率、累积无病生存率比较，差异无统计学意义（Ｌｏｇｒａｎｋ χ２ ＝ ０． ０６２、０． ３０６，Ｐ ＝ ０． ８０３、
０． ５８０）。结论　 腹腔镜下Ｃ１型子宫切除术不仅可以促进宫颈癌患者术后康复，而且对患者直肠、膀胱及性功能具有较好的保护作用。

［关键词］腹腔镜；保留盆腔自主神经；Ｃ１型子宫切除术；宫颈癌；下腹下神经丛；盆腔内脏神经；腹下神经
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ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｂｙ ｒａｎｄｏｍ ｎｕｍｂｅｒ ｔａｂｌｅ ｍｅｔｈｏｄ，ｗｉｔｈ ５３ ｃａｓｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ． Ｌａｐａｒｏｓｃｏｐｉｃ
ｔｙｐｅ Ｃ１ ｈｙｓｔｅｒｅｃｔｏｍｙ （ＰＡＮ ｓｐａｒｉｎｇ）ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ，ａｎｄ ｌａｐａｒｏｓｃｏｐｉｃ ｔｙｐｅ Ｃ２ ｈｙｓｔｅｒｅｃｔｏｍｙ （ｗｉｔｈｏｕｔ ＰＡＮ ｓｐａｒｉｎｇ）
ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ． Ｐｅｒｉｏｐｅｒａｔｉｖｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｉｎｄｅｘｅｓ，ｐｏｓｔｏｐｅｒａｔｉｖｅ ｓｅｘｕａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ，ｂｌａｄｄｅｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｏｆ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ． Ｒｅｓｕｌｔｓ 　 Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｉｎｔｒａｏｐｅｒａｔｉｖｅ ｂｌｏｏｄ ｌｏｓｓ ｏｒ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｌｙｍｐｈ ｎｏｄｅ ｒｅｓｅｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ （Ｐ ＞ ０． ０５），ｔｈｅ ｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ

　 ［基金项目］海南省重点研发计划项目（ＺＤＹＦ２０１９１０２）
　 ［通信作者］吴学明，Ｅｍａｉｌ：


ｈｖｄ７５８９９６２２＠ １６３． ｃｏｍ

［８］宋亚波． ２０１８年全国癌症统计数据公布［Ｊ］．中华医学信息导报，
２０１８，３３（７）：６．

［９］Ｙａｍａｓｈｉｔａ Ｈ，Ｉｓｈｉｄａ Ｎ，Ｈａｔａｎａｋａ Ｙ，ｅｔ ａｌ． ＨＥＲ２ ｇｅｎｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ
ＥＲｐｏｓｉｔｉｖｅ ＨＥＲ２ Ｉｍｍｕｎｏｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ０ ｏｒ １ ＋ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ ｗｉｔｈ

ｅａｒｌｙ ｒｅｃｕｒｒｅｎｃｅ［Ｊ］． Ａｎｔｉｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓ，２０２０，４０（２）：６４５ － ６５２． ｄｏｉ：１０．
２１８７３ ／ ａｎｔｉｃａｎｒｅｓ． １３９９４．

［１０］Ｓｔｅｅｎｈｏｖｅｎ ＪＥＣＶ，Ｄａｌｅｎ ＴＶ． ＡＳＯ ａｕｔｈｏｒ ｒｅｆｌｅｃｔｉｏｎｓ：ｔｈｅ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｒｏｌｅ
ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｉｎ ＥＲ ＋ ／ ＨＥＲ２ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ［Ｊ］． Ａｎｎ
Ｓｕｒｇ Ｏｎｃｏｌ，２０１９，２６（Ｓ３）：８００ － ８０１． ｄｏｉ：１０． １２４５ ／ ｓ１０４３４ － ０１９ －
０７９５５ － ｙ．

［１１］Ｙｅｏｎｇ ＫＹ，Ｊｅｏｎｇ ＯＳ，Ｓｏｏｎ ＣＹ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｓｓａｙ ａｎｄ Ｗａｔ
ｓｏｎ ｆｏｒ ｏｎｃｏｌｏｇｙ ｆｏｒ ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎ ＥＲｐｏｓｉｔｉｖｅ，ＨＥＲ２
ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，２０１８，１３（７）：１００． ｄｏｉ：１０．
１３７１ ／ ｊｏｕｒｎａｌ． ｐｏｎｅ． ０２００１００．

［１２］Ｒａｎ Ｒ，Ｈｕａｎｇ Ｗ，Ｌｉｎ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃ ｒｏｌｅ ｏｆ ｐｌａｓｍａ ＨＥＲ２ ｇｅｎｅ
ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ＨＥＲ２ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｍｅｔａｓｔａｔｉｃ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ

［Ｊ］． Ｊ Ｃｌｉｎ Ｏｎｃｏｌ，２０１８，３６（１５）：ｅ１３０１８． ｄｏｉ：１０． １２００ ／ ＪＣＯ． ２０１８．
３６． １５＿ｓｕｐｐｌ． ｅ１３０１８．

［１３］徐巧萍，朱洁瑾，刘　 坚，等． ＨＥＲ２阳性乳腺癌患者２种新辅助
化疗方案的药物经济学评价［Ｊ］．中国现代应用药学，２０１９，
３６（８）：８９ － ９６． ｄｏｉ：１０． １３７４８ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｉｓｓｎ１００７ － ７６９３． ２０１９． ０８．
０１８．

［１４］Ｍｅｎｏｎ Ｍ，Ｏｒｅｍ Ｊ，Ａｄａｍｓ Ｓ，ｅｔ ａｌ． ＥＲ，ＰＲ，ａｎｄ ＨＥＲ２ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ
Ｕｇａｎｄａｎ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ ｐａｔｉｅｎｔｓ：ａｎ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｃｏｕｎｔｒｙ ＲＴＰＣＲ
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ＩＨＣ［Ｊ］． Ｊ Ｃｌｉｎ Ｏｎｃｏｌ，２０２０，３８（１５）：ｅ１９００９． ｄｏｉ：１０．
１２００ ／ ＪＣＯ． ２０２０． ３８． １５＿ｓｕｐｐｌ． ｅ１９００９．

［１５］Ｗｕ ＶＴ，Ｋｉｒｉａｚｏｖ Ｂ，Ｋｏｃｈ ＫＥ，ｅｔ ａｌ． Ａ ＴＦＡＰ２Ｃ ｇｅｎｅ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ ｉｓ ｐｒｅ
ｄｉｃｔｉｖｅ ｏｆ ｏｕｔｃｏｍｅ ｉｎ ＨＥＲ２ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｃａｎｃｅｒ
Ｒｅｓ，２０１９，１８（１）：３５９． ｄｏｉ：１０． １１５８ ／ １５４１ － ７７８６． ＭＣＲ － １９ －
０３５９．

（编辑：龙小芬）
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