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【摘要】 　 目的　 探究１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学在预测滤泡性淋巴瘤（ＦＬ）患者 Ｂ 细胞淋巴瘤⁃２
（ＢＣＬ⁃２） ／免疫球蛋白重链（ＩｇＨ）融合基因表达状态的临床应用价值。 方法　 回顾性分析河南省肿

瘤医院 ２０１６ 年 １ 月至 ２０２３ 年 ８ 月接受１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ 检查的 ９０ 例 ＦＬ 患者［男 ４６ 例、女 ４４ 例，年
龄（４８．７±１０．５）岁］的临床和影像学资料。 根据 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态分为阳性组和阴性组。 将患者

以 ７ ∶３ 的比例随机分为训练集（ｎ＝ ６２）和验证集（ｎ＝ ２８），使用 ＬＩＦＥｘ ７．３．１１ 软件提取 ＰＥＴ 和 ＣＴ 影

像组学特征，采用最小绝对收缩和选择算子（ＬＡＳＳＯ）算法和十折交叉验证进行特征筛选，并构建

ＰＥＴ 组学模型、ＣＴ 组学模型。 通过单因素和多因素分析筛选临床特征，构建临床模型。 最后将影像

组学特征与临床特征结合建立联合模型。 使用 ＲＯＣ 曲线及 ＡＵＣ 评估模型的预测性能，采用 Ｄｅｌｏｎｇ
检验比较 ＡＵＣ 的差异。 结果　 经特征选择，共选出 ３ 个 ＰＥＴ 组学特征、３ 个 ＣＴ 组学特征及 ２ 个临床

特征，分别进行模型的构建。 临床资料多因素分析显示，病理分级［比值比（ＯＲ） ＝ ０．２０１，９５％ ＣＩ：
０ ０５２～０．６９９，Ｐ＝ ０．０１４］和最大病灶最大径（Ｄｍａｘ） （ＯＲ ＝ １．０３３，９５％ ＣＩ：１．００９ ～ １．０６５，Ｐ ＝ ０．０１７）与

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态有关。 在训练集中，临床模型、ＰＥＴ 组学模型、ＣＴ 组学模型和联合模型的 ＡＵＣ
分别为 ０．８４、０．８０、０．８０ 和 ０．９１；在验证集中，４ 种模型的 ＡＵＣ 分别为 ０．５５、０．６１、０．６６ 和 ０．７１。 联合模

型在训练集、验证集中的 ＡＵＣ 有高于其他 ３ 种模型的趋势（ ｚ 值：０．５０～１．７１，Ｐ 值：０．０８７～ ０．６２０）。 结

论　 基于 ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学联合临床特征预测 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 融合基因表达状态具有一定的价值。
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　 　 滤泡性淋巴瘤（ｆｏｌｌｉｃｕｌａｒ ｌｙｍｐｈｏｍａ， ＦＬ）是惰性

非霍奇金淋巴瘤中最常见的亚型［１］，起源于滤泡生

发中心，属于恶性 Ｂ 淋巴细胞增殖性疾病［２⁃３］。 ＦＬ
在分子水平上具有多种遗传异质性，Ｂ 细胞淋巴瘤⁃
２（Ｂ⁃ｃｅｌｌ ｌｙｍｐｈｏｍａ⁃２， ＢＣＬ⁃２） ／免疫球蛋白重链（ｉｍ⁃
ｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎ ｈｅａｖｙ ｃｈａｉｎ， ＩｇＨ）融合基因是其重要

的遗传异常之一，特征性分子改变为 ｔ （ １４；１８）
（ｑ３２；２１）染色体易位［４］。 该融合基因在 ＦＬ 中高频

率表达［５］，对肿瘤细胞的不受控制增殖和治疗反应

具有重要影响。
目前，常采用荧光原位杂交（ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ

ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ， ＦＩＳＨ）确定 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 的表达状态，
但该方法存在假阴性和有创性检查等问题。 ＰＥＴ ／
ＣＴ 作为功能性、多模态无创的显像方式，能准确反

映肿瘤的生物学特性，将 ＰＥＴ ／ ＣＴ 与影像组学结合，
可以提取丰富的特征，量化疾病并提供更准确的分

子信息［６］。 近年来，ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学已在其他肿

瘤特异性分子的突变靶点预测中取得了较好的准确

性［７⁃８］，但在 ＦＬ 的 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 融合基因表达还研究

甚少。 本研究拟采用 ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学方法对 ＦＬ
的 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 融合基因表达的预测价值进行初步

探讨。

资料与方法

１．研究对象。 回顾性分析河南省肿瘤医院 ２０１６ 年

１ 月至 ２０２３ 年 ８ 月接受１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ 检查的 ＦＬ
患者 ９０ 例［男 ４６ 例、女 ４４ 例，年龄 ２９ ～ ７４（４８．７±
１０．５） 岁］，均接受 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 基因检测。 纳入标

准：（１）经病理组织学证实为 ＦＬ；（２） ＰＥＴ ／ ＣＴ 图像

上具有可测量的病灶（最大径≥１ ｃｍ）；（３）临床资

料完整；（４）年龄≥１８ 岁。 排除标准：（１）有其他恶

性肿瘤病史；（２） ＰＥＴ ／ ＣＴ 检查前接受淋巴瘤相关

治疗；（３）临床资料不完整，图像质量不清晰；（４）合
并有严重心、肝肾功能不全。 ９０ 例患者中，ＢＣＬ⁃２ ／

ＩｇＨ 阴性者 ３５ 例，阳性者 ５５ 例，将患者以 ７ ∶３ 随机

分为训练集（６２ 例）和验证集（２８ 例）。 本研究经河

南省肿瘤医院医学伦理委员会批准［批件号：２０２３⁃
ＫＹ⁃０１５０⁃００１］。

２．显像方法。 所有患者遵循标准的临床方案。 采

用德国 Ｓｉｅｍｅｎｓ Ｂｉｏｇｒａｐｈ Ｖｉｓｉｏｎ 型和美国 ＧＥ Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ
ＭＩ 型 ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪进行扫描，范围从颅顶至大腿中

部。１８Ｆ⁃ＦＤＧ 由北京派特生物技术有限公司提供，放
化纯＞９５％。 显像前禁食 ４～６ ｈ，血糖＜１１．１ ｍｍｏｌ ／ Ｌ，
按照患者体质量注射 ３．７５ ～ ５．５０ ＭＢｑ ／ ｋｇ １８Ｆ⁃ＦＤＧ。
注射后安静休息 ６０ ｍｉｎ 后进行显像。 ＣＴ 扫描参

数：ＰＥＴ ／ ＣＴ 仪管电压为 １２０ ～ １４０ ｋＶ，自动毫安秒，
层厚 ３．７５ ｍｍ，层间距 ３． ２５ ｍｍ，螺距 ０． ８，矩阵为

５１２×５１２。 使用相同的扫描范围进行 ＰＥＴ 扫描，采
集 ６～７ 个床位，每个床位采集 ３ ｍｉｎ。 采用 ＣＴ 数据

对 ＰＥＴ 图像进行衰减校正。
３．基因融合的检测。 本研究采用 ＦＩＳＨ 法检测

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 的表达状态。 通过手术切除或穿刺活组

织检查获得用于检测 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 的组织学样本。
在荧光显微镜下观察细胞核中的荧光信号，如果观

察到超过 ５％以上的细胞核携带融合信号，即发生

基因重排，判断为阳性。
４．图像处理、病灶分割与影像组学特征提取。

进行图像预处理：ＰＥＴ 图像 ＳＵＶ 的转换，ＰＥＴ、ＣＴ 图

像的重采样和强度离散化。 图像以医学数字成像和

通信 （ ｄｉｇｉｔａｌ ｉｍａｇｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｍｅｄｉ⁃
ｃｉｎｅ， ＤＩＣＯＭ）格式导入 ＬＩＦＥｘ 软件，使用三维绘图

工具在图像横断面上逐层勾画 ＲＯＩ，以 ４１％ＳＵＶｍａｘ

作为优化阈值，通过软件程序自动进行计算和提取

特征。 最终提取 １７９ 个影像组学特征，包括 ９９ 个

ＰＥＴ 特征和 ８０ 个 ＣＴ 特征，均符合图像生物标志物

标准化倡议 （ ｉｍａｇｅ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａ⁃
ｔｉｖｅ， ＩＢＳＩ）所描述的特征定义。

５ ．特征筛选、模型构建及评估。特征选择在训
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表 １　 训练集和验证集 ＦＬ 患者不同 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态临床资料的比较［ｘ±ｓ 或 Ｍ（Ｑ１，Ｑ３）］

组别 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达 例数 年龄（岁）
性别（例）

男 女

病理分级（例）

Ⅰ～Ⅱ级 Ⅲ级

Ａｎｎ Ａｒｂｏｒ 分期（例）

Ⅰ～Ⅱ期 Ⅲ～Ⅳ期

Ｋｉ⁃６７（例）

≥３０％ ＜３０％

ＢＣＬ⁃２（例）

＋ －

ＦＬＩＰＩ 评分（例）

０～１分 ２分 ３～５分

训练集 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（－） ２５ ５１．１±１０．３ １５ １０ ６ １９ ７ １８ ２０ ５ ２０ ５ ７ ８ １０
ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（＋） ３７ ４８．４±１０．０ １７ ２０ ２４ １３ ２ ３５ ２３ １４ ３５ ２ ４ １４ １９

检验值 １．０５ａ ０．６８ ８．４１ ８．３５ １．４７ １．８８ ６．７１
Ｐ 值 ０．２９８ ０．４０８ ０．００４ ０．０１５ ０．２２５ ０．１７０ ０．２４３

验证集 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（－） １０ ４４．７±８．８　 ６ ４ ５ ５ ３ ７ ７ ３ ８ ２ ４ ４ ２
ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（＋） １８ ４８．２±１２．４ ８ １０ １２ ６ ０ １８ １３ ５ １６ ２ １ ６ １１

检验值 －０．８８ａ ０．１６ ０．２１ ９．１１ ３．３３ ０．０１ ９．５６
Ｐ 值 ０．３９０ ０．６９３ ０．６４４ ０．０２８ ０．９２７ ０．９３６ ０．０８９

组别 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达 例数 ＳＵＶｍａｘ ＳＵＶｍｅａｎ ＳＵＶｐｅａｋ

训练集 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（－） ２５ １１．８２（９．４１，１５．７４） ７．２６（５．５１，１０．０６） ９．１１（６．２７，１２．４７）
ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（＋） ３７ １１．５１（８．８５，１５．５８） ６．８０（５．３５，９．００） ８．６２（５．９１，１０．６８）

检验值 ０．４０ｂ ０．６７ｂ ０．６７ｂ

Ｐ 值 ０．６８９ ０．５０９ ０．５０９
验证集 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（－） １０ １０．５７（８．０７，１３．０８） ６．３０（５．３１，７．８５） ８．４２（６．２１，１０．３１）

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（＋） １８ ９．６０（７．８７，１２．７８） ６．０２（４．６５，７．８０） ７．８４（６．１８，９．７９）
检验值 ０．５２ｂ ０．４８ｂ ０．３８ｂ

Ｐ 值 ０．６１０ ０．６３９ ０．７０７

组别 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达 例数 ＭＴＶ（ｃｍ３） ＴＬＧ（ｇ） Ｄｍａｘ（ｃｍ）

训练集 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（－） ２５ ５．２８（２．９３，１４．８９） ５３．１５（１６．１４，１３５．０７） ３２．９７（２２．２４，３８．１６）
ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（＋） ３７ １０．０７（３．２２，４６．８９） ７０．８７（１９．１０，３４１．５９） ６０．１９（３９．６２，８８．２２）

检验值 －１．２８ｂ －１．０７ｂ －３．９０ｂ

Ｐ 值 ０．２０４ ０．２８８ ＜０．００１
验证集 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（－） １０ ４．４５（２．３０，２８．８２） ４１．３３（１７．２５，１２７．５８） ５０．４４（４６．０９，９０．４９）

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ（＋） １８ ６．１６（３．２８，１１．１７） ４１．０３（１９．９４，８７．４０） ４４．９１（３３．９６，８３．１０）
检验值 －０．２９ｂ ０．００ｂ ０．２４ｂ

Ｐ 值 ０．７９２ １．０００ ０．８２９

　 　 注：ＢＣＬ⁃２ 为 Ｂ 细胞淋巴瘤⁃２，Ｄｍａｘ为最大病灶最大径，ＦＬ 为滤泡性淋巴瘤，ＦＬＩＰＩ 为 ＦＬ 国际预后指数，ＩｇＨ 为免疫球蛋白重链，Ｋｉ⁃６７ 为细

胞增殖核抗原，ＭＴＶ 为肿瘤代谢体积，ＳＵＶｐｅａｋ为 ＳＵＶ 峰值，ＴＬＧ 为病灶糖酵解总量；ａ为 ｔ 值，ｂ为 ｚ 值，余为 χ２ 值

练集中进行。 首先对临床特征进行单因素分析，筛
选出差异有统计学意义的特征后进行多因素分析，
最终构建临床 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归模型。 再进行影像组学

特征筛选及模型构建，首先使用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验

筛选出差异有统计学意义的特征，然后使用最小绝

对收缩和选择算子（ ｌｅａｓｔ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｓｈｒｉｎｋａｇｅ ａｎｄ ｓｅ⁃
ｌｅｃｔｉｏｎ ｏｐｅｒａｔｏｒ， ＬＡＳＳＯ）和十折交叉验证对特征进

一步筛选，并建立影像组学 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归模型。 最后

将临床特征与影像组学特征结合，构建联合模型。
采用 ＲＯＣ 曲线及 ＡＵＣ 评价不同模型在训练集和验

证集中的预测性能。
６．统计学处理。 采用 Ｒ 软件（４．３．２）进行数据

分析。 符合正态分布的定量资料以 ｘ±ｓ 表示，并通

过两独立样本 ｔ 检验分析数据；不符合正态分布的

定量资料以 Ｍ（Ｑ１，Ｑ３）表示，采用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检

验分析 ＰＥＴ ／ ＣＴ 参数在 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 不同表达组之间

的分布是否存在差异。 定性资料以频数表示，并采

用 χ２ 检验比较。 ＡＵＣ 的比较采用 Ｄｅｌｏｎｇ 检验。 Ｐ＜

０．０５ 为差异有统计学意义。

结　 　 果

１．患者临床资料（表 １）。 ９０ 例 ＦＬ 患者中，训练

集 ６２ 例（ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 阴性 ２５ 例，阳性 ３７ 例），验证

集 ２８ 例（ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 阴性 １０ 例，阳性 １８ 例）。 训练

集中，患者 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态间病理分级、Ａｎｎ
Ａｒｂｏｒ 分期、最大病灶最大径（ｍａｘｉｍｕｍ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ
ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｅｓｉｏｎ， Ｄｍａｘ）以及验证集 Ａｎｎ Ａｒｂｏｒ 分
期间的差异有统计学意义（χ２ 值：８．３５～９．１１，ｚ ＝－３．９０；
均 Ｐ＜０．０５），余指标间差异均无统计学意义（ｔ 值：－０．８８、
１．０５， ｚ 值：－１．２８～０．６７， χ２ 值：０．０１～９．５６；均 Ｐ＞０．０５）。

２．临床特征筛选。 共收集 １９ 个相关的临床特

征。 临床资料单因素分析结果见表 ２。 进一步多因

素分析显示，病理分级、Ｄｍａｘ 与 ＦＬ 患者 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ
表达状态有关［比值比（ ｏｄｄｓ ｒａｔｉｏ， ＯＲ； ９５％ ＣＩ）：
０．２０１（０．０５２ ～ ０．６９９），１．０３３（１．００９ ～ １．０６５），Ｐ 值：
００１４ 和 ０．０１７］。
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图 １　 ３ 种模型预测滤泡性淋巴瘤患者 Ｂ 细胞淋巴瘤⁃２（ＢＣＬ⁃２） ／ 免疫球蛋白重链（ＩｇＨ）表达状态的 ＲＯＣ 曲线。 Ａ．训练集（６２ 例）；Ｂ．验证

集（２８ 例）

表 ２　 ＦＬ 患者 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态的临床资料

单因素分析结果

临床特征　 　
单因素分析

ＯＲ ９５％ ＣＩ Ｐ 值

Ａｎｎ Ａｒｂｏｒ 分期 ３．８８９ ０．７１４～３０．９６０ ０．１４２
病理分级 ０．１７１ ０．０５１～０．５１１ ０．００２
ＬＭＲ １．１１４ １．０１５～１．３０８ ０．０９４
ＭＴＶ １．０１２ ０．９９９～１．０３４ ０．１２５
ＴＬＧ １．００２ ０．９９９～１．００４ ０．１７１
Ｄｍａｘ １．０３９ １．０１７～１．０６９ ０．００２

　 　 注： ＢＣＬ⁃２ 为 Ｂ 细胞淋巴瘤⁃２，Ｄｍａｘ为最大病灶最大径，ＦＬ 为滤

泡性淋巴瘤，ＩｇＨ 为免疫球蛋白重链，ＬＭＲ 为淋巴细胞 ／ 单核细胞比

值，ＭＴＶ 为肿瘤代谢体积，ＯＲ 为比值比，ＴＬＧ 为病灶糖酵解总量

３．影像组学特征选择。 在训练集中，筛选出 ２４ 个

ＣＴ 候选组学特征和 ７ 个 ＰＥＴ 候选组学特征，最终

选中贡献最大的 ６ 个特征（３ 个 ＣＴ 组学特征和 ３ 个

ＰＥＴ 组学特征）作为构建影像组学模型的最佳子

集。 最终选择的 ＣＴ 组学特征分别为强度直方图范

围（ ＩｎｔｅｎｓｉｔｙＨｉｓｔｏｇｒａｍＲａｎｇｅ，ＩＢＳＩ：５Ｚ３Ｗ）、强度方差

（ＩｎｔｅｎｓｉｔｙＶａｒｉａｎｃｅ，ＩＢＳＩ：ＥＣＴ３）、强度峰度（ Ｉｎｔｅｎｓｉ⁃
ｔｙＫｕｒｔｏｓｉｓ，ＩＢＳＩ：ＩＰＨ６）；ＰＥＴ 组学特征分别为表面积

（ＳｕｒｆａｃｅＡｒｅａ，ＩＢＳＩ：Ｃ０ＪＫ）、 球形度（Ｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ， ＩＢＳＩ：
ＱＣＦＸ）、 非球面性 （ Ａｓｐｈｅｒｉｃｉｔｙ， ＩＢＳＩ： ２５Ｃ７）。 除

ＥＣＴ３ 为一阶特征外，其余均为形态特征。
４．模型的构建及评估。 利用筛选出的临床特

征、ＰＥＴ 组学特征、ＣＴ 组学特征分别构建临床模型、
ＰＥＴ 组学模型、ＣＴ 组学模型。 ３ 种模型在训练集中

的 ＡＵＣ 分别为 ０．８４、０．８０、０．８０，在验证集中的 ＡＵＣ
分别为 ０．５５、０．６１、０．６６。 ３ 种模型在训练集和验证

集中的 ＲＯＣ 曲线见图 １。 Ｄｅｌｏｎｇ 检验结果显示，在
训练集中，临床模型与 ＣＴ 组学模型（ ｚ ＝ －０．５７，Ｐ ＝
０．５６７）、临床模型与 ＰＥＴ 组学模型（ｚ＝－０．５７，Ｐ＝０．５６６）、
ＰＥＴ 组学模型与 ＣＴ 组学模型（ｚ＝－０．１４，Ｐ＝０．８８７）；在
验证集中，临床模型与 ＣＴ 组学模型（ ｚ ＝ ０．９０，Ｐ ＝

０ ３６７）、临床模型与 ＰＥＴ 组学模型（ｚ＝０．２６，Ｐ＝０．７９８）、
ＰＥＴ 组学模型与 ＣＴ 组学模型（ｚ ＝ ０．２５，Ｐ ＝ ０．８０１）的
ＡＵＣ 差异均无统计学意义。

５．联合模型及性能评估。 将临床特征、ＣＴ 组学

特征、ＰＥＴ 组学特征结合，构建临床和影像组学的联

合模型。 该模型在训练集和验证集中的 ＡＵＣ 分别

为 ０．９１ 和 ０．７１。 联合模型在训练集中的准确性、灵
敏度、特异性、Ｆ１ 分数（精确率和召回率的调和平均

数）均最佳，分别为 ０．８２、０．８４、０．８０、０．８２；其在验证集

中的准确性、灵敏度亦最佳，分别为 ０．６４、０．７８，临床、
ＰＥＴ 组学、ＣＴ 组学、联合模型的特异性分别为 ０．５０、
０．２０、０．４６、０．４０，Ｆ１ 分数分别为 ０．５８、０．５６、０．５７、０．５３。
Ｄｅｌｏｎｇ 检验示，在训练集、验证集中，联合模型 ＡＵＣ
有高于以上 ３ 种模型的趋势（ ｚ 值：０．５０～１．７１，Ｐ 值：
０．０８７ ～ ０．６２０）。 联合模型在训练集和验证集中的

ＲＯＣ 曲线见图 ２。

图 ２　 联合模型预测训练集（６２ 例）和验证集（２８ 例）滤泡性

淋巴瘤患者 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态的 ＲＯＣ 曲线

讨　 　 论

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 的异常表达与 ＦＬ 的发病和进展密

切相关［９］，促进 ＦＬ 细胞的存活和增殖，有助于肿瘤

的发展和持续，因此，对 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态的检
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测尤为重要。 本研究采用 ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学对预测

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态进行了初步探讨，结果显示：联
合模型在预测 ＦＬ 患者 ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 融合基因表达状

态中具有较好的预测效能，该模型结果也在验证集

中得到了验证，表明该模型具有一定的可靠性和重

复性。
本研究使用多种特征选择方法，以保证特征选

择的稳定性，最终选出了 ３ 个 ＣＴ 组学特征和 ３ 个

ＰＥＴ 组学特征。 ３ 个 ＣＴ 组学特征均与强度有关，反
映肿瘤内不同区域的强度变化［１０］。 ３ 个 ＰＥＴ 组学

特征均为形态特征［１１］，可帮助了解肿瘤的形态学特

性。 以上组学特征对图像进行分析，提取了与肿瘤

组织学、异质性和内部结构相关的信息，有助于评估

肿瘤的形态学特点、生物学行为以及可能对临床结

果产生的影响［１２］。 需注意的是，在本研究中未证实

ＰＥＴ ／ ＣＴ 常规代谢参数［ＳＵＶｍａｘ、肿瘤代谢体积（ｍｅｔ⁃
ａｂｏｌｉｃ ｔｕｍｏｒ ｖｏｌｕｍｅ， ＭＴＶ）、病灶糖酵解总量等］与
ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 基因表达的关系，这可能因为 ＳＵＶ 为半

定量分析参数，测量易受多种因素影响［１３］，如检测

时间、血糖水平等；ＭＴＶ 的测量方法多种多样［１４］，
且目前尚无统一标准，因此，测量结果可能不统一；
同时，作为常规代谢参数，不能充分反映疾病内部异

质性方面的信息。 后期会通过继续增加样本量及多

中心的合作进行该方面的深入研究。
本研究发现，病理分级和 Ｄｍａｘ与预测 ＦＬ 患者

ＢＣＬ⁃２ ／ ＩｇＨ 表达状态有关。 高级别的 ＦＬ 通常预后

较差且疾病进展较迅速［１５］，对常规治疗方案的反应

较差。 Ⅲ级及以上 ＦＬ 具有明显的侵袭性［１６］，临床

预后欠佳。 Ｄｍａｘ 与肿瘤的扩散有关［１７］。 存在较大

病灶的患者扩散程度较大，肿瘤负荷重且治疗难度

大，易发生进展［１８］。 本研究对临床特征分析中，尚
未发现 Ｃ 反应蛋白、淋巴细胞 ／单核细胞比值（ ｌｙｍ⁃
ｐｈｏｃｙｔｅ ｔｏ ｍｏｎｏｃｙｔｅ ｒａｔｉｏ， ＬＭＲ）、中性粒细胞 ／淋巴

细胞比值（ｎｅｕｔｒｏｐｈｉｌ ｔｏ ｌｙｍｐｈｏｃｙｔｅ ｒａｔｉｏ， ＮＬＲ）等与

该融合基因表达有关，可能由于患者个体差异、检测

时间、肿瘤微环境等多种因素的影响。
本研究共构建了 ４ 种模型，尽管一些模型在验

证集中的 ＡＵＣ 较低，但其仍具有一定的预测价值。
由临床特征和组学特征构成的联合模型，在训练集

和验证集中都表现出更高的性能（ＡＵＣ 分别为 ０．９１
和 ０．７１），在预测基因表达状态方面相较于单一模

型更具优势。 先前的研究多集中肺癌表皮生长因子

受体（ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ， ＥＧＦＲ）、程序

性细胞死亡蛋白配体 １（ｐｒｏｇｒａｍｍｅｄ ｄｅａｔｈ⁃ｌｉｇａｎｄ １，

ＰＤ⁃Ｌ１）、胃癌人表皮生长因子受体 ２（ｈｕｍａｎ ｅｐｉｄｅｒ⁃
ｍａｌ ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ２， ＨＥＲ２）等基因表达状态

的预测［１９⁃２０］，研究结果均表明，ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学特

征预测基因表达有一定的价值，但联合模型仍表现

出更高的预测性能。
通过 ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学特征预测 ＦＬ 患者 ＢＣＬ⁃２／

ＩｇＨ 基因表达状态的研究尚少，虽然本研究尝试利

用 ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学研究此方向，但也需要注意当

前文献中缺乏类似研究。 本研究的局限性：（１）回

顾性研究，可能存在选择上的偏倚，需更严格的研究

设计来减少偏倚的影响；（２）单中心研究且样本量

较小，未来需进行大样本和多中心研究以加强预测

模型的稳定性；（３）纳入的患者并非在同一台机器

进行检查。 不同设备之间可能存在差异。 未来将通

过多中心合作、统一的采集参数和分析标准来提高

研究结果的一致性和可靠性。
总之，基于１８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ 影像组学特征和临

床特征构建的联合模型在预测 ＦＬ 患者的 ＢＣＬ⁃２ ／
ＩｇＨ 基因表达中有一定的价值，有利于临床医师准

确了解患者的病情、制定个体化的精准治疗方案。
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细胞肺癌患者表皮生长因子受体基因突变亚型［ Ｊ］ ．中华核医

学与分子影像杂志， ２０２３， ４３（８）： ４８０⁃４８５． ＤＯＩ：１０．３７６０ ／ ｃｍａ．
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ｃｅｌｌ ｌｕｎｇ ｃａｎｃｅｒ ｂｙ １８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ ｒａｄｉｏｍｉｃｓ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎ Ｊ Ｎｕｃｌ
Ｍｅｄ Ｍｏｌ Ｉｍａｇｉｎｇ， ２０２３， ４３（８）： ４８０⁃４８５． ＤＯＩ：１０．３７６０ ／ ｃｍａ． ｊ．
ｃｎ３２１８２８⁃２０２２０１０９⁃００００８．

［８］ Ｚｈａｏ Ｘ， Ｚｈａｏ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ＰＤ⁃Ｌ１ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔａ⁃
ｔｕｓ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｎｏｎ⁃ｓｍａｌｌ ｃｅｌｌ ｌｕｎｇ ｃａｎｃｅｒ ｕｓｉｎｇ ［ １８ Ｆ］ ＦＤＧ
ＰＥＴ ／ ＣＴ ｒａｄｉｏｍｉｃｓ［Ｊ］ ． ＥＪＮＭＭＩ Ｒｅｓ， ２０２３， １３（１）： ４． ＤＯＩ：１０．
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ｉｎ ｆｏｌｌｉｃｕｌａｒ ｌｙｍｐｈｏｍａ［Ｊ］ ． Ｚｈｏｎｇｈｕａ Ｂｉｎｇ Ｌｉ Ｘｕｅ Ｚａ Ｚｈｉ， ２０１８，
４７（６）： ４２３⁃４２６． ＤＯＩ：１０．３７６０ ／ ｃｍａ． ｊ． ｉｓｓｎ． ０５２９⁃５８０７． ２０１８． ０６．
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２０２４， ４４（２）： ８６⁃９１． ＤＯＩ：１０．３７６０ ／ ｃｍａ． ｊ． ｃｎ３２１８２８⁃２０２３０９２３⁃
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０２２⁃０３４１８⁃５．
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ｌｏｇｉｃ ｇｒａｄｅ ｉｎ ｆｏｌｌｉｃｕｌａｒ ｌｙｍｐｈｏｍａ ｕｓｉｎｇ １８Ｆ⁃ＦＤＧ ＰＥＴ ／ ＣＴ ［ Ｊ］ ．
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［Ｊ］ ． Ｔｒａｎｓｌ Ｌｕｎｇ Ｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓ， ２０２０， ９（３）： ５４９⁃５６２． ＤＯＩ：１０．
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