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全世界范围内检索 web of science 数据库，对乳腺癌

进行统计学分析之后我们发现：乳腺癌，这是一种广为

传播的疾病，并且也是常见的恶性肿瘤疾病，并且还是

全世界上的女性中，最常见的恶性肿瘤之一，当前根据

检索结果发现：女性恶性肿瘤（癌症）发病之首就是乳

腺癌，乳腺癌也是致死率最高的肿瘤疾病之一。相关的

数据显示，全世界每年约有 140 万女性新发生乳腺癌。

而且每年约有 46 万女性因乳腺癌而死亡，且发病年龄上

越来越小，我们当前可以发现：乳腺癌是一种在逐渐变

得年轻化的一种疾病，目前正在严重威胁着女性的生命

健康。在我们可以进行检索的文献里我们发现，俄罗斯

与中国和欧洲国家中，乳腺癌发病率实际上是居高不下

的，在过去发生的疾病中，我们通过检索数据发现：所

谓低发地区也日益升高，诸如马来西亚和泰国等的发展

中国家。当前，据最近的统计表明，乳腺癌将超过肺癌

成为女性的第一大癌症，并且我们认为现在的乳腺癌的

防治形势十分严峻。[1][2][3]
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摘　要：乳腺癌是发生在乳腺癌部位的肿瘤，往往都是恶性的，肿瘤的发生机制中，最重要的就是肿瘤的免疫逃逸，

肿瘤发生免疫逃逸后，人类的免疫系统往往无法对其进行监视，这就会导致肿瘤的扩散，细胞遗传学是研究肿瘤细

胞DNA与细胞增殖的基础，我们尝试对肿瘤细胞的DNA突变进行分析并得出结论，笔者结合卫生经济学进行讨论。
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（Immune surveillance theory），认为机体的免疫系统可以

对“非己”的突变细胞发挥监视作用，并可通过细胞免

疫机制特异性地清除，以保持机体内环境的稳定。但是

当肿瘤细胞的 DNA 发生突变后，会导致生成的肿瘤细胞

无法被免疫系统的监视功能部门所识别，从而出现免疫

逃逸。[4]

乳腺癌的肿瘤免疫逃逸分为以下几种类型：

1. 肿瘤下调表达肿瘤抗原：肿瘤可以下调肿瘤特异

性抗原或相关抗原的表达。

2. 肿瘤自身的弱免疫原性：肿瘤细胞之间存在免疫

原性的差异，免疫原性较强的肿瘤细胞可以诱导有效的

抗肿瘤免疫应答而易被清除，这一过程主要取决于生成

的细胞的相关的蛋白质的状态与细胞内和细胞间的信息

的传递。

3. 肿瘤抗原的封闭：肿瘤细胞可释放出可溶性抗原

分子，这些游离的肿瘤抗原与抗肿瘤抗体结合形成复合

物，这很明显可以阻止免疫系统发生对于抗原分子的识

别。[5]

4. 肿瘤细胞低表达 MHC 分子：生成的 MHC 不能有

效地被免疫系统的细胞所识别。

5. 肿瘤细胞缺乏共刺激分子：MHC 分子将肿瘤抗原

直接提呈给 T 细胞，但是其他可以刺激免疫反应的信号

会出现问题，这可以导致肿瘤免疫逃逸的出现。

5. 肿瘤凋亡制止：我们在大量的实验中可以发现，

有关于肿瘤细胞的凋亡的细胞内信号和通路往往会出现

变化，这就会导致肿瘤细胞的增殖并出现问题。[6]

6. 免疫细胞能够通过向肿瘤微环境释放多种活性因

子促进癌症的进展，这些因子包括：促进肿瘤增殖的生

长因子、抑制肿瘤凋亡的生存因子、促肿瘤血管生成因

子、促进组织重塑以及肿瘤侵袭转移的基质蛋白酶，促

进上皮间质化的诱导因子等。[7]

乳腺癌的细胞遗传学变化在最新的研究中，我们发

现了如下的几种研究：

1. 乳腺癌相关的药物反应，研究了 CYP1A1 与 mRNA

在乳腺癌细胞系中的表达，这样出现的细胞遗传学变化

与增殖受损和凋亡增加有关，通过这一研究，我们可以

发现发现乳腺组织CYP1A1表达与乳腺癌发生及其分期和

分级之间的联系，这个一项研究与对乳腺癌的用药是有关

系的，可以应用于临床医学工作的具备指导意义的。[8]

2. 我们在相关的大数据的检索中发现，已知的乳腺

癌风险基因达 180 余种，最著名的是 BRCA1 和 BRCA2，

当前已经占据了至少乳腺癌的患者的 15%，据研究报道，

中国人群携带 BRCA1 和 BRCA2 突变携带者在 79 岁患乳

腺癌的风险均高于 35%。除此之外，我们发现了这样的

一个情况，当前的其他的主要的有可能导致乳腺癌发生

的 基 因 还 含 有：TP53、CDH1、PTEN、CHEK2、ATM，

这些基因也会导致乳腺癌的发生。[9][10]

3.Her-2 过表达与否，可以用来制定合理的治疗方

案。与传统的临床病理指标相比，临床上进行更多的多

基因检测，这是有利的，这也可以提供更加个体化的治

疗方案。我们在研究中发现，这样的医学实验室功能，

更加有利于平衡辅助治疗带来的获益及不利，避免过度

治疗，因此多基因检测适用于临床治疗。[11][12][13]

卫生经济学讨论：目前基层的全科医生建设势是必

须得到妥善加强的，国家的分级诊疗质量也必须要提上

议程与迅速落实，笔者结合在三级大型肿瘤专科医院的

共工作情况，在微观经济学上，中国百姓个体许多的医

疗都会涌向省级单位，可是这些都是医疗资源的必然分

布情况。当前的卫生经济学研究，应该是提升全民的健

康素质，提高患者就医服务质量与降低医疗费用。

结论

我们的乳腺癌的治疗，应当是基于循证医学证据并

且可以吸收精准医学最新研究情况的，我们必须在这个

过程中考虑诊疗产品的可及性。而且，基于多媒体传技

术可以在基于专家共识和经验累积并结合我国具体国情

的原则下实现以下两点：1. 我们应该对既往治疗证据进

行更新；2. 不断深化乳腺癌的细胞与分子层面的研究。
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