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　　[摘要]　目的:构建胃癌患者肿瘤浸润淋巴细胞(TIL)评分,并探讨其与患者预后的关系。方法:选取2015
年3月—2016年3月进行胃切除手术的患者523例,收集胃癌组织标本,采用免疫组化方法对胃癌组织标本的组

织芯片中的6种淋巴细胞的特征进行分析,依据淋巴细胞特征及其比值分为高表达组和低表达组,通过 ROC曲

线分析不同 TIL浸润情况患者的生存状态。使用6种淋巴细胞的特征及其比值,根据淋巴因子的表达水平构建

TIL评分,并对其一致性和可靠性进行评估。523例患者采用计算机产生随机数法以3∶1的比例分为训练集

(n=393)和测试集(n=130),将训练集患者 TIL评分分为高、低2组,探究 TIL评分与胃癌患者临床病理特征的

相关性。对患者进行5年随访,通过Logistic回归法对训练集患者的独立预后因素进行探讨,构建列线图预测模

型,并对模型进行验证。结果:CD3+ 、CD4+ 、CD8+ 、CD20+ 、CD57+ 、FOXP3+ 浸润免疫细胞和部分临床病理特征

之间呈显著负相关性,浸润程度越大,患者的生存率越高。构建的 TIL评分与胃癌患者临床病理特征之间存在

相关性,高 TIL评分的患者肿瘤相对较小,肿瘤浸润深度相对较浅,淋巴结转移相对较少以及 TNM 分期相对更

早,差异有统计学意义(P<0.05)。单因素和多因素Logistic回归分析结果显示,肿瘤大小、TNM 分期、肿瘤分化

程度和 TIL评分均为胃癌患者预后的影响因素(P<0.05),基于训练集独立预后因素构建的列线图模型具有良

好的预测准确性。结论:CD3+ 、CD4+ 、CD8+ 、CD20+ 、CD57+ 、FOXP3+ 浸润免疫细胞和部分临床病理特征之间

呈显著负相关性,通过单一的 TIL的特征及其比值建立的综合性指标 TIL评分可用于预测胃癌患者的预后,整
合 TIL评分和临床危险因素构建的列线图预测模型对于胃癌患者的预后具有较高的预测价值。
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Abstract　Objective:Toconstructtumorinfiltratinglymphocyte(TIL)scoreinpatientswithgastriccancer
andexploreitsrelationshipwithprognosis.Methods:Weselected523patientswhounderwentgastrectomyfrom
March2015toMarch2016,collectedgastriccancertissuesamples,andanalyzedthecharacteristicsof6typesof
lymphocytesinthetissuemicroarrayofgastriccancertissuesamplesusingimmunohistochemicalmethods.The
characteristicsoflymphocytesandtheirratiosweredividedintohighexpressiongroupandlowexpressiongroup,

andthesurvivalstatusofpatientswithdifferentTILinfiltrationconditionswasanalyzedbyROCcurve.Usingthe
characteristicsofthe6lymphocytesandtheirratios,theTIL-scorewasconstructedbasedontheexpressionlevels
oflymphokines,anditsconsistencyandreliabilitywereevaluated.Fivehundredtwenty-threepatientsweredivid-
edintotrainingset(n=393)andtestset(n=130)ataratioof3∶ 1usingcomputer-generatedrandomnumber
method.TheTIL-scorewasdividedintohighandlowtwogroups,andtheTIL-scoreandThecorrelationofclini-
copathologicalcharacteristicsinpatientswithgastriccancer.Thepatientswerefollowedupfor5years,theinde-
pendentprognosticfactorsofthetrainingsetpatientswereexploredbyLogisticregressionmethod,thenomogram
predictionmodelwasconstructed,andthemodelwasvalidated.Results:Thereisasignificantnegativecorrelation
betweenCD3+ ,CD4+ ,CD8+ ,CD20+ ,CD57+ ,FOXP3+infiltratingimmunecellsandsomeclinicopathological
characteristics.Thegreaterthedegreeofinfiltration,thehigherthesurvivalrateofpatients.Thereisacorrela-
tionbetweentheconstructedTIL-scoreandtheclinicopathologicalcharacteristicsofgastriccancerpatients.Pa-
tientswithhighTIL-scorehaverelativelysmalltumors,relativelyshallowdepthoftumorinvasion,relativelyfew
lymphnodemetastases,andrelativelyearlierTNMstaging.Statisticallysignificant(P<0.05).After5yearsof
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follow-up,thelogisticregressionmethodwasusedtoexploretheprognosticfactorsaffectingthefive-yearsurvival
rateofthepatientsinthetrainingset.Theresultsofunivariateandmultivariateanalysisshowedthatthetumor
size,TNMstage,tumordifferentiationdegreeandTIL-scorewereallIndependentprognosticfactors(P<0.05).
Thenomogram modelconstructedbasedontheindependentprognosticfactorsofthetrainingsethasgoodpredic-
tionaccuracy.Conclusion:ThereisasignificantnegativecorrelationbetweenCD3+ ,CD4+ ,CD8+ ,CD20+ ,

CD57+ ,FOXP3+infiltratingimmunecellsandsomeclinicopathologicalcharacteristics.Thecomprehensiveindex
TIL-scoreestablishedbyseveralsingleTILcharacteristicsandtheirratioscanbeusedtopredictgastriccancerFor
theprognosisofpatients,thenomogrampredictionmodelconstructedbyintegratingTIL-scoreandclinicalrisk
factorshashighpredictivevaluefortheprognosisofpatientswithgastriccancer.

Keywords　tumorinfiltratinglymphocyte;stomachcancer;prognosis;five-yearsurvivalrate

　　胃癌是一种预后不良的恶性肿瘤,致死率较

高。由于该病预后不良,且影响预后的因素较多,
因此寻找准确的胃癌预后指标至关重要[1-2]。大量

研究显示,肿瘤浸润淋巴细胞(tumorinfiltrating
lymphocyte,TIL)与 胃 癌 的 预 后 有 着 密 切 的 关

系[3-5],但是单一的 TIL预测准确性不高[6],为准确

评估胃癌患者预后,本研究对多重标志物进行了综

合分析,构建了一套便于临床使用的评估系统,并
通过列线图模型分析其对胃癌预后的预测价值。
1　资料与方法

1.1　一般资料

选取2015年3月—2016年3月在我院进行胃

切除手术的患者523例,收集胃癌组织标本。纳入

标准:①胃癌患者;②临床资料完整;③年龄≥18
岁。排除标准:①患者术前接受过放疗或化疗;②
伴其他肿瘤;③伴消化系统疾病;④伴自身免疫性

疾病;⑤妊娠期或哺乳期女性。
1.2　方法

1.2.1　组织芯片的构建方法　收集到的组织在

30min内固定在甲醛溶液中,用石蜡包埋,使用苏

木精-伊 红 染 色 确 定 病 理 类 型。 使 用 直 径 为

0.6mm 的针于每个组织中收集1个目标区域,将
其嵌入载玻片。
1.2.2　免疫组化方法　将组织芯片在60℃的烤

箱中放置2h,取出后用二甲苯浸泡。脱蜡处理后

使用不同浓度的乙醇进行梯度水化处理。后将组

织芯片置于枸橼酸修复溶液进行抗原修复,冷却到

室温后 将 组 织 芯 片 置 于 过 氧 化 氢 溶 液 中 浸 泡

10min,用磷酸盐缓冲液清洗后放在山羊血清中密

封。脱 水 后 自 然 风 干,用 中 性 树 胶 脂 封 固。用

AperioScanScopeAT 扫描染色组织芯片,选择3个

不同区域与有核染色细胞与阳性免疫细胞进行

对照。
1.3　训练集与测试集分组

对523例患者采用计算机产生随机数法以

3：1的比例分为训练集(393例)和测试集(130
例),分别用于构建胃癌患者预后预测模型和验证

模型预测效能,2组患者性别、年龄、BMI比较,差
异无统计学意义(P>0.05),见表1。

表1　训练集与测试集患者一般资料比较

组别 例数 男 年龄/岁 BMI
训练集 393 183(46.56)51.39±6.99 23.40±3.10
测试集 130 64(49.23)40.83±6.84 22.90±3.64

χ2/t 0.279 0.796 1.179
P >0.05 >0.05 >0.05

1.4　随访

采用电话查询、门诊复查、病历查询等方式对

患者随访5年,每3个月一次,随访终点为患者死

亡,无失访病例,随访率为100%。
1.5　统计学分析

利用SPSS23.0统计软件进行数据统计,计量

资料均以■x±s表示,2组间比较采用t检验;计数

资料使用例(%)表示,组间比较采用χ2 检验;采用

多因素Logistic回归模型分析预后的影响因素,以
P<0.05为差异有统计学意义。
2　结果

2.1　胃癌患者的临床病理特征

采用免疫组化方法对523个胃癌组织标本的

组织芯片中的6种淋巴细胞的特征(CD3+ 、CD4+ 、
CD8+ 、CD20+ 、CD57+ 、FOXP3+ )进行分析,将淋

巴细胞特征及其比值分为高表达组和低表达组,见
图1。通过ROC曲线分析不同 TIL浸润情况患者

的生存状态,采用最大约登指数作为指标截断值,
见表2。
2.2　TIL和临床病理特征之间的相关性

CD3+ 的浸润程度与肿瘤大小、肿瘤浸润深度、
淋巴结转移以及 TNM 分期呈负相关;CD4+ 的浸

润程 度 与 淋 巴 结 转 移 和 TNM 分 期 呈 负 相 关;
CD8+ 的浸润程度与肿瘤浸润深度和 TNM 分期呈

负相关;CD20+ 的浸润程度与肿瘤大小、肿瘤浸润

深度、淋 巴 结 转 移 以 及 TNM 分 期 呈 负 相 关;
CD57+ 的浸润程度与肿瘤大小、肿瘤浸润深度、淋
巴结转移以及 TNM 分期呈负相关;FOXP3+ 的浸

润程度与肿瘤大小呈负相关,见表3。
2.3　TIL评分的构建

使用6种淋巴细胞的特征及其比值,根据建模
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组数据建立了 LASSO 逻辑回归模型。选择的惩

罚因子λ为0.0251,log(λ)=-3.6848,根据淋巴

因子 的 表 达 水 平 构 建 评 分 公 式:TIL 评 分 =
-0.08364+0.40752(CD8+ )+ 0.37895(CD3+ )-
0.89461(FOXP3+ )+0.62874(CD57+ )+0.8139
(CD4+ ∶ CD3+ )+ 0.65063(CD20+ )-1.6078
(CD8+ ∶ CD20+ )+1.24724(CD8+ ∶ CD57+ )+

0.53658(CD3+ ∶ FOXP3+ ),各淋巴因子的低浸

润水平赋值为0,高浸润水平赋值为1。
2.4　TIL评分一致性和可靠性评估

按照 TIL评分系统对326例胃癌患者进行评

分,TIL 评分系统的评分组内相关系数(ICC)和

Kappa值分别为0.989和0.974,提示该评分系统

有良好的一致性和可靠性,见表4。

图1　CD3+ 、CD4+ 、CD8+ 、CD20+ 、CD57+ 、FOXP3+ 免疫染色的代表性图片

表2　6种淋巴细胞特征及其比值进行的ROC分析

因素 死亡 存活 AUC 截断值 特异度 敏感度 约登指数

CD3+ 浸润程度(平方毫米细胞数) 247 276 0.601 183.246 0.617 0.623 0.214

CD4+ 浸润程度(平方毫米细胞数) 247 276 0.439 98.135 0.522 0.385 0.124

CD8+ 浸润程度(平方毫米细胞数) 247 276 0.463 197.796 0.277 0.608 0.138

CD20+ 浸润程度(平方毫米细胞数) 247 276 0.573 243.093 0.543 0.585 0.119

CD57+ 浸润程度(平方毫米细胞数) 247 276 0.527 67.500 0.735 0.391 0.107

FOXP3+ 浸润程度(平方毫米细胞数) 247 276 0.532 21.535 0.716 0.375 0.063

CD4+ ∶ CD3+ 247 276 0.540 1.080 0.228 0.853 0.077

CD4+ ∶ CD8+ 247 276 0.548 0.280 0.550 0.579 0.132

CD4+ ∶ CD20+ 247 276 0.513 0.178 0.347 0.723 0.070

CD4+ ∶ CD57+ 247 276 0.564 0.793 0.563 0.570 0.120

CD4+ ∶ FOXP3+ 247 276 0.543 0.684 0.857 0.253 0.092

CD3+ ∶ CD20+ 247 276 0.530 0.613 0.404 0.681 0.075

CD3+ ∶ CD57+ 247 276 0.527 1.134 0.706 0.399 0.103

CD3+ ∶ FOXP3+ 247 276 0.634 0.214 0.667 0.546 0.215

CD8+ ∶ CD3+ 247 276 0.516 3.948 0.924 0.159 0.055

CD8+ ∶ CD20+ 247 276 0.536 0.269 0.213 0.887 0.109

CD8+ ∶ CD57+ 247 276 0.523 1.349 0.749 0.361 0.095

CD8+ ∶ FOXP3+ 247 276 0.494 2.905 0.193 0.863 0.048

CD20+ ∶ CD57+ 247 276 0.552 0.579 0.864 0.349 0.102

CD20+ ∶ FOXP3+ 247 276 0.542 0.870 0.891 0.191 0.072

FOXP3+ ∶ CD57+ 247 276 0.518 0.125 0.801 0.282 0.063
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表3　TIL和临床病理特征之间的相关性 例

临床病理特征

TIL
CD3+

低 高

CD4+

低 高

CD8+

低 高

CD20+

低 高

CD57+

低 高

FOXP3+

低 高

性别

　男 129 131 119 123 126 139 136 143 130 127 128 133

　女 114 149 134 147 136 122 141 103 151 115 142 120

　P 0.277 0.493 0.856 0.906 0.150 0.587

　r - - - - - -
年龄/岁

　<60 123 139 127 133 137 128 125 134 144 122 133 148

　≥60 121 140 134 129 132 126 152 112 151 115 118 124

　P 0.264 0.951 0.804 0.287 0.079 0.066

　r - - - - - -
肿瘤大小/cm

　<4 91 122 117 142 153 115 105 158 56 244 63 213

　≥4 225 85 136 127 145 110 98 162 99 124 87 160

　P 0.010 0.675 0.063 <0.001 <0.001 <0.001

　r -3.169 - - -4.124 -2.145 -1.927
肿瘤浸润深度

　T1+T2 67 177 121 144 57 207 79 173 88 234 158 121

　T3+T4 93 186 126 132 45 214 87 184 71 130 116 128

　P <0.001 0.273 <0.001 <0.001 <0.001 0.745

　r -2.014 - -2.336 -1.387 -1.964 -
淋巴结转移

　N0 78 162 92 165 151 123 81 162 90 200 127 133

　N1+N2+N3 99 184 96 170 145 104 106 174 102 131 139 124

　P <0.001 <0.001 0.179 0.001 0.001 0.716

　r -1.237 -1.335 - -2.936 -3.673 -
远处转移

　M0 138 129 142 123 133 154 118 139 178 122 125 135

　M1 130 126 137 121 123 113 147 119 110 113 138 125

　P 0.950 0.385 0.063 0.636 0.431 0.856

　r - - - - - -

TNM 分期

　Ⅰ+Ⅱ 97 169 101 162 61 244 101 195 83 192 136 128

　Ⅲ+Ⅳ 94 163 97 163 92 126 108 119 115 133 127 132

　P <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.950

　r -2.169 -3.861 -1.693 -1.305 -1.067 -
肿瘤分化程度

　高中分化 125 129 131 142 141 147 137 136 162 121 139 131

　低未分化 123 146 127 123 132 103 129 121 109 131 122 131

　P 0.705 0.360 0.369 0.667 0.429 0.572

　r - - - - - -
癌胚抗原/(ng·mL-1)

　<5 118 123 125 133 135 142 134 124 137 131 118 134

　≥5 134 148 139 126 140 106 148 117 129 126 131 140

　P 0.493 0.716 0.905 0.146 0.901 0.854

　r - - - - - -
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表4　患者TIL评分及各变量ICC和Kappa值

变量 ICC 95%CI Kappa 95%CI

CD8+ 0.934 0.912~0.963 0.913 0.863~0.933

CD3+ 0.921 0.901~0.954 0.924 0.892~0.947

FOXP3+ 0.933 0.893~0.956 0.927 0.903~0.951

CD57+ 0.956 0.903~0.973 0.943 0.911~0.969

CD20+ 0.939 0.914~0.964 0.936 0.908~0.959

CD4+ ∶ CD3+ 0.927 0.896~0.957 0.945 0.921~0.961

CD8+ ∶ CD20+ 0.914 0.882~0.943 0.919 0.872~0.936

CD8+ ∶ CD57+ 0.942 0.902~0.955 0.889 0.843~0.924

CD3+ ∶ FOXP3+ 0.967 0.931~0.987 0.937 0.902~0.977

TIL评分 0.989 0.944~0.998 0.974 0.932~0.989

2.5　TIL评分与胃癌患者临床病理特征的相关性

研究

以ROC曲线最大约登指数为截断值(TIL评

分=0.3657,约登指数=0.4831),将 TIL评分分

为高、低2组。在训练集393例患者中,高 TIL评

分的患者肿瘤相对较小,肿瘤浸润深度相对较浅,
淋巴结转移相对较少以及 TNM 分期相对更早,差
异有统计学意义(P<0.05),见表5。

表5　训练集胃癌患者TIL评分与临床病理特征的相关性 例(%)

临床病理特征
训练集(n=393)

低-TIL(n=204) 高-TIL(n=189) χ2 P

性别 0.673 0.412

　男 118(57.84) 117(61.90)

　女 86(42.16) 72(38.10)

年龄/岁 0.040 0.841

　<60 94(46.08) 89(47.24)

　≥60 110(53.92) 100(52.76)

肿瘤大小/cm 60.982 <0.001

　<4 61(30.37) 131(69.29)

　≥4 143(69.63) 58(30.71)

肿瘤浸润深度 63.118 <0.001

　T1+T2 42(20.75) 113(59.84)

　T3+T4 162(79.25) 76(40.16)

淋巴结转移 70.513 <0.001

　N0 53(25.93) 129(68.25)

　N1+N2+N3 151(74.07) 60(31.75)

远处转移 0.782 0.377

　M0 166(81.48) 147(77.78)

　M1 38(18.52) 42(22.22)

TNM 分期 68.280 <0.001

　Ⅰ+Ⅱ 65(31.85) 125(66.14)

　Ⅲ+Ⅳ 139(65.15) 64(33.86)

肿瘤分化程度 0.931 0.851

　高中分化 98(48.15) 100(52.76)

　低未分化 106(51.85) 89(47.24)

癌胚抗原/(ng·mL-1) 59.293 0.080

　<5 144(70.37) 148(78.74)

　≥5 60(29.63) 41(21.26)
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2.6　胃癌患者预后列线图的构建和验证

通过 Logistic回归法对训练集患者的独立预

后因素进行探讨,单因素和多因素分析结果显示,
肿瘤大小、TNM 分期、肿瘤分化程度和 TIL评分

为独立预后因素,见表6。基于训练集独立预后因

素构建列线图模型,肿瘤 大 小 积 分 为 37.5 分、
TNM 分期积分为56.3分、肿瘤分化程度积分为

55.09分、TIL评分积分为79.65分。4项总分为

228.54分,患者5年生存率为48.65%,见图2。

表6　训练集患者的Logistic回归模型独立预后因素分析

自变量
单因素分析

OR(95%CI) P

多因素分析

OR(95%CI) P
年龄 0.615(0.197~1.381) 0.012 2.985(1.352~6.543) 0.124
肿瘤大小 0.345(0.132~0.868) 0.019 1.005(0.007~1.872) 0.003
肿瘤浸润深度 1.431(1.066~1.951) 0.018 0.673(0.457~0.898) 0.236
TNM 分期 0.886(0.826~0.949) <0.001 0.231(0.084~0.691) 0.036
肿瘤分化程度 0.598(0.315~0.945) 0.023 0.702(0.415~0.948) 0.019
TIL评分 1.047(0.823~1.316) 0.027 0.893(0.618~1.479) <0.001

图2　预测胃癌患者预后的列线图模型

对本研究建立的列线图模型的校准度和有效

性进行评价,训练集的C-index值为0.865(95%CI
0.683~0.973),测试集 C-index值为0.857(95%
CI0.640~0.912)。校准图中实际曲线与理想曲

线较为贴合,见图3。ROC曲线显示训练集 AUC

为0.874,预测准确度为88.96%,测试集 AUC为

0.883,预测准确度为87.94%,2组患者 AUC 比

较,差异无统计学意义(P>0.05),见图4。
3　讨论

胃癌是起源于胃黏膜上皮的恶性肿瘤,发病率

较高且预后不良[7-9]。临床上治疗胃癌的方式主要

有手术治疗、化疗、靶向治疗等,其中手术切除是最

有效的治疗方式[10]。在临床实践中,对胃癌患者

预后的预测主要通过术前 CT 检查和术后病理分

期确定[11]。然而有研究表明,经根治性手术治疗

的胃癌患者预后具有明显差异[12],目前的病理分

期系统不能完全满足准确预测胃癌患者预后的要

求[13]。因此,寻找更准确地预测指标对预测胃癌

患者预后具有重要意义。近年来,宿主肿瘤局部免

疫反应逐渐成为热点研究,该反应主要由肿瘤浸润

免疫细胞参与,而 TIL是肿瘤浸润免疫细胞的主

要组成部分[14]。

3a:训练集列线图模型校准图;3b:测试集列线图模型校准图。
图3　列线图模型校准图
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4a:训练集列线图模型 ROC曲线;4b:测试集列线图模型 ROC曲线。
图4　列线图模型的ROC曲线

　　TIL是从肿瘤组织中分离出的一种异质性的

淋巴细胞群体,由 T细胞、B细胞以及 NK 细胞组

成,多项研究表明 TIL 与胃癌预后相关[15-16]。T
细胞被认为是最主要的免疫效应细胞,T细胞浸润

的程度高的患者相比于浸润程度低的患者有着更

长的生存时间[17-18]。Rosso等[19]的研究结果中显

示,浸润程度高的肿瘤浸润 NK细胞为胃癌的独立

保护因子。Lee等[20]的研究表明,CD20+B细胞与

胃癌患者的预后有着密切的关系。此外,不同 TIL
的比值同样影响着胃癌的预后,以上研究结果提示

单一的 TIL对于胃癌患者预后的预测价值有限。
在本研究中,我们采用免疫组化方法检测了523个

胃癌组 织 标 本 的 组 织 芯 片 中 的 CD3+ 、CD4+ 、
CD8+ 、CD20+ 、CD57+ 、FOXP3+ 细胞的浸润情况,
通过相关性分析可知,CD3+ 细胞浸润程度高的患

者相比于浸润程度低的患者,肿瘤更小、肿瘤浸润

深度更浅,而且不容易出现淋巴结转移,此外,胃癌

晚期患者的 CD3+ 细胞浸润程度明显低于早期患

者,这与之前的报道内容一致[21]。CD4+ 细胞浸润

程度低的患者易出现淋巴结转移,而且 TNM 分期

较晚,CD4+T细胞可分泌多种白细胞介素,参与肿

瘤的细胞及体液免疫[22]。CD8+ 细胞浸润程度高

的患者瘤浸润深度较浅,且 TNM 分期较早,CD8+

细胞在肿瘤微环境中为高度繁殖,毒性 T 细胞从

CD8+ 细胞分化,直接作用于肿瘤细胞,造成肿瘤细

胞的伤害和抑制[23]。CD20+ 和CD57+ 细胞的浸润

程度高的患者,有相对较小的肿瘤,相对较浅的浸

润深度,相对较早的 TNM 分期,淋巴结转移出现

的概率较低,并且CD20+ 细胞作为抗原提呈细胞,
将信息提交给 T 细胞,CD57+ 细胞的作用类似于

CD8+ 细胞,对肿瘤细胞进行直接清除[24]。有研究

显示FOXP3+ 的表达与胃癌的分化程度有关,但关

于其在胃癌中的作用仍不明确[25]。在本研究中,
FOXP3+ 的浸润程度仅与肿瘤大小相关,与患者的

生存率无明显关系。
为了更好地探究 TIL与胃癌预后的关系,本

研究使用6种淋巴细胞的特征及其比值,根据建模

组数据建立了LASSO 逻辑回归模型,根据淋巴因

子的表达水平构建 TIL评分。为了提高该评分系

统的 准 确 性,以 CD3+ 、CD8+ 、CD57+ 细 胞 以 及

CD4+/CD8+ 、 CD4+/CD3+ 、 CD4+/CD20+ 、
CD8+/CD57+ 、CD3+/FOXP3+ 作 为 保 护 因 素,
FOXP3+ 细胞以及 CD4+/CD20+ 、CD8+/CD20+

为危险因素,结果与既往研究相符[26-27],按照 TIL
评分系统对326例胃癌患者进行评分,TIL评分系

统的ICC和 Kappa值分别为0.989和0.974,提示

该评分系统具有良好的一致性和可靠性。本研究

进一步探讨了 TIL评分与胃癌患者临床病理特征

的相关性,结果显示 TIL评分的水平与患者肿瘤

浸润深度、淋巴结转移、肿瘤大小以及 TNM 分期

有关。采用单因素和多因素 Logistic回归分析结

果表明,肿瘤大小、分化状态、TNM 分期和 TIL评

分均为影响胃癌患者预后的因素,据此构建了列线

图预测模型,通过 ROC曲线可知该模型训练集的

AUC 为 0.874,预测准确度为 88.96%,测试集

AUC为0.883,预测准确度为87.94%,提示该模

型具有良好的预测价值,可有效协助临床医师为肺

癌患者制定个体化的治疗方案,以提高其治疗预后

水平。
综 上 所 述,CD3+ 、CD4+ 、CD8+ 、CD20+ 、
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CD57+ 、FOXP3+ 浸润免疫细胞和部分临床病理特

征之间呈显著负相关性,通过单一的 TIL的特征

及其比值建立的综合性指标 TIL评分可用于预测

胃癌患者的预后,通过整合 TIL评分和临床危险

因素构建的列线图预测模型,对于胃癌患者的预后

具有较高的预测价值。
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