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【摘要】  目的　探讨磷脂酰肌醇-4,5-二磷酸3-激酶催化亚基α（phosphatidylinositol-4, 5-bisphosphate3-kinase

catalytic subunit alpha, PIK3CA）在子宫内膜癌（endometrial cancer, EC）中的表达水平和突变情况，并分析其与EC淋巴结转

移之间的联系。方法　回顾性收集2020年7月–2022年6月期间提交至重庆医科大学附属第一医院分子检测中心实验室的

EC突变基因检测数据，基于EC患者的测序结果计算PIK3CA基因突变率，分析PIK3CA突变与EC临床病理参数之间的相关

性，以及与蛋白表达的一致性。结果　本研究共纳入EC患者97例，其中PIK3CA突变率约为48.5%（47/97）。PIK3CA突变型

患者的淋巴结转移率高于野生型患者（21.3% vs. 6.0%，P=0.027）。单因素与多因素logistic分析结果显示，组织学亚型Ⅱ型

〔比值比（odds ratio, OR）=5.51，95%置信区间（confidence interval,  CI）：1.08～28.06，P=0.040〕，淋巴脉管浸润

（lymphovascular space invasion, LVSI）阳性（OR=7.96， 95%CI：1.37～46.44，P=0.021）和PIK3CA突变（OR=8.58，95%CI：

1.51～48.84，P=0.015）是EC淋巴结转移的独立危险因素。同时，ROC曲线显示结合临床病理参数和PIK3CA突变能更准确

地预测EC淋巴结转移，曲线下面积为0.824（95%CI：0.678～0.970）。PIK3CA突变与其蛋白表达保持较高的一致性，

PIK3CA蛋白阳性的EC患者具有更高的淋巴结转移率（53.8% vs. 9.1%，P=0.078）。结论　PIK3CA突变与EC淋巴结转移密

切相关。
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[Abstract]   Objective　 To  investigate  the  expression  levels  and  mutation  status  of  phosphatidylinositol-4,  5-
bisphosphate3-kinase  catalytic  subunit  alpha  (PIK3CA)  in  endometrial  cancer  (EC)  and  evaluate  its  association  with
lymph  node  metastasis  in  EC. Methods　We  retrosepctively  collected  and  analyzed  EC  genetic  mutation  testing  data
submitted to the Molecular Detection Center, The First Affiliated Hospital of Chongqing Medical University between July
2020 and June 2022. The mutation rate of PIK3CA gene was calculated based on the sequencing results of EC patients, and
the correlation between PIK3CA mutations and clinical pathological parameters, as well as protein expression consistency,
was analyzed accordingly. Results　 A total  of  97 EC patients were enrolled in this study,  and PIK3CA mutations were
identified  in  approximately  48.5% (47  out  of  97  cases).  The  rate  of  lymph  node  metastasis  in  patients  with PIK3CA
mutations was higher than that in patients with wild-type PIK3CA (21.3% vs. 6.0%, P = 0.027). Findings from univariate
and multivariate logistic analyses indicated that histological subtype Ⅱ (odds ratio [OR] = 5.51; 95% CI, 1.08-28.06; P =
0.040), positive result for lymphovascular space invasion (LVSI) (OR = 7.96; 95% CI, 1.37-46.44; P = 0.021), and PIK3CA
mutation (OR = 8.58; 95% CI, 1.51-48.84; P = 0.015) were independent risk factors for lymph node metastasis in EC. In
addition,  the  receiver-operating characteristic  (ROC) curves  demonstrated that  the  combined use  of  clinicopathological
parameters and PIK3CA mutations could more accurately predict lymph node metastasis in EC, with an area under the
curve of 0.824 (95% CI, 0.678-0.970). It is noteworthy that there was a high consistency between PIK3CA mutations and
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its  protein  expression,  and  EC  patients  with  positive  expression  of  PIK3CA  protein  had  a  higher  rate  of  lymph  node
metastasis (53.8% vs. 9.1%, P = 0.078). Conclusion　 PIK3CA somatic mutations are strongly correlated with lymph node
metastasis in EC.
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子宫内膜癌（endometrial carcinoma, EC）是女性生殖

系统中最常见的恶性肿瘤之一，同时也是女性第六大常

见癌症，其发病率和死亡率在全球范围内呈上升趋势[1]。

EC患者是否存在淋巴结转移是预测疾病复发和总生存

期的关键[2]。对淋巴结进行评估和切除有助于减少癌细

胞向远处扩散。然而，系统性淋巴结清扫术在低危患者

中的应用仍存在争议[3]。因此，寻找与EC淋巴结转移相

关的分子标志物显得尤为重要。

闭孔淋巴结和腹主动脉旁淋巴结是EC最主要的淋

巴结转移部位，其次是髂内淋巴结、共髂淋巴结和髂外淋

巴结转移[4-5]，及早检测和识别淋巴结转移有助于制定更

有效的治疗方案。癌症基因组图谱（The Cancer Genome

Atlas, TCGA）确定了4种新的分子亚型，包括POLE超突变

（POLE ultramutated）、微卫星不稳定超突变（microsatellite

instability, MSI）、低拷贝数（copy-number low, CN-L）和

高拷贝数（cope-number high, CN-H）[6]。尽管这些分型已

被证实能有效预测EC患者的预后，但关于淋巴结转移的

分子研究仍相对匮乏[7]。

磷 脂 酰 肌 醇 - 4, 5-二 磷 酸 3-激 酶 催 化 亚 基 α   

（phosphatidylinositol-4, 5-bisphosphate3-kinase catalytic 

subunit alpha, PIK3CA）是磷脂酰肌醇（PI）3-激酶（PI3K） 

信号通路中的关键组成部分，编码PI3K的催化亚基

p110α[8]，其活性受细胞外生长因子[9]和激素的刺激[10]。越

来越多的研究表明，PIK3CA基因突变参与多种人类癌症

发展过程[11]，并影响细胞增殖、凋亡和代谢等多种细胞生

物学功能[11-13]。这意味着靶向PIK3CA基因有望成为治疗

癌症的有效策略。尽管许多研究正在不断挖掘并阐明

PIK3CA基因在癌症中的作用，但其在EC及淋巴结转移中

的具体功能仍知之甚少。

本研究收集了97例EC患者的临床病理资料及基因测

序数据，旨在探讨PIK3CA突变与EC患者临床病理因素及

蛋白表达之间的关系，并明确PIK3CA突变与淋巴结转移

之间的联系。 

1     资料与方法
 

1.1    研究队列

回顾性分析2020年7月–2022年6月期间，提交至重庆

医科大学附属第一医院分子检测中心实验室进行基因突

变检测的原发性EC患者样本，共97例。收集所有患者的

肿瘤特征、临床病理资料及测序数据，包括年龄、体质量

指数（body mass index, BMI）、FIGO分期、组织学亚型、

肌层浸润深度、宫颈间质浸润、Ca125、淋巴脉管浸润

（lymphovascular space invasion, LVSI）、TCGA分子分型、

淋巴结转移和基因突变类型。EC的组织学类型包括子

宫内膜腺癌（endometrioid endometrial carcinoma, EEC）

和非内膜样子宫内膜癌（non-endometrioid endometrial

carcinoma, NEEC）两类，其中，NEEC包括浆液性癌、透明

细胞癌、未分化癌、癌肉瘤等。由于不同组织学类型具

有不同的分子特征、显微外观和自然病史，根据修订的

FIGO分期指南，本研究将组织学亚型分为Ⅰ型（非侵袭

性组织学类型：G1-G2 EEC，即低级别子宫内膜腺癌）和

Ⅱ型（侵袭性组织学类型：G3 EEC和NEEC，即高级别子

宫内膜腺癌和非内膜样子宫内膜癌）[14-15]。本研究获得重

庆医科大学附属第一医院伦理委员会的批准（伦理编号：

K2024-012-288），所有参与研究的患者均签署了知情同意

书并严格遵守隐私保护原则。 

1.2    样本的收集和测序

所有甲醛固定和石蜡包埋肿瘤组织样本由两名经验

丰富的病理学专家进行验证。使用QIAamp基因组

DNA提取试剂盒（Qiagen）提取DNA，并构建测序文库。

随后，基因组DNA被剪切成150～250 bp片段，进行末端

修复、A尾化，并连接到适配器。基因组文库与特定基因

面板（Roche NimbleGen）杂交，其中包括基因靶区域（即

选定的外显子、热点区域和完整编码区域）。然后，捕获

的文库被混合并在HiSeq2500 NGS平台（Illumina Inc.）

上进行测序。在删除低质量测序数据后，将reads对齐

到人类参考基因组，并校正测序数据中的碱基质量分

数。利用高通路测序平台和下一代测序（next-generation

sequencing, NGS）检测方法，对49个内膜癌密切相关基因

和5个化疗相关基因（8个位点）进行测序。测序包括单核

苷酸变异（single nucleotide variation, SNV）、小片段缺失

和插入（indel）、MSI、拷贝数变异（copy number variation,

CNV）、基因融合等多种突变类型。同时，还对EC的遗传

相关基因进行种系突变检测。 

1.3    组织芯片制备及免疫组化染色分析

对新鲜组织进行甲醛固定及石蜡包埋。根据HE染
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色切片的肿瘤位置对石蜡标本进行标记，选择标记的肿

瘤组织区域采样并制备组织芯片。经过烤片、脱蜡、水

化及高压热修复后，室温封闭30 min。弃去封闭液，抗

PIK3CA（1∶200, ab135384, Abcam）室温孵育2 h。随后，

滴加相应兔二抗，室温孵育15 min。梯度乙醇脱水、二甲

苯透明、中性树脂封片后，在镜下观察并拍照。每个样本

随机观察5个高倍镜视野（×400）并根据肿瘤细胞阳性率及

着色强度分别进行评分：①按照细胞阳性率评分：0分为

无着色，1分为6%～25%，2分为26%～50%，3分为>51%。

②按照着色强度评分：0分为无着色，1分为淡黄色，2分为

黄色，3分为棕黄色。总分＝细胞阳性率评分×着色强度

评分，总分≥1分为阳性表达组，0分为阴性表达组。 

1.4    随访

根据指南建议，术后前2年每3个月进行一次随访，

随后3年每6个月进行一次随访，此后每年进行一次随访[16]。

随访计划包括定期进行妇科查体和辅助检查。临床病理

和随访数据由经过培训的助手收集和整理，并使用标准

化的数据收集表进行记录，由一位主治医生进行审核。

该研究的随访截止日期为2024年4月25日。 

1.5    统计学方法

x̄± s

所有统计分析均采用SPSS（版本25.0）和R语言（版本

4.2.1）。计量资料以 表示，采用t检验进行组间比较；

计数资料以频数（%）表示，采用卡方检验或Fisher精确概

率法评估组间变量的差异。采用多因素logistic回归分析

确定与淋巴结转移相关的独立危险因素，评估比值比

（odds ratio, OR）并展示其95%置信区间（confidence

interval, CI）。采用受试者工作特征（receiver operating

characteristic, ROC）曲线及曲线下面积（area under the

curve, AUC）值衡量不同变量对EC淋巴结转移的诊断效

能。P<0.05为差异有统计学意义。 

2     结果
 

2.1    PIK3CA突变频率、突变类型及其与TCGA分子分型

的关系

本研究回顾性收集了97例接受基因检测的EC患者临

床资料及基因突变信息等相关记录。结果表明，PIK3CA

是EC最常见的突变类型之一，占所有接受基因检测患者

的48.5%（47/97，图1A）。基因图谱显示所有PIK3CA基因

突变类型以错义突变（missense variant）为主，占所有突变

类型的85.1%（40/47）；其次是同义突变（synonymous

variant）占6.4%（3/47）；而少数突变类型有框内缺失

（inframe deletion）、终止突变（stop gained）以及合并突变

〔错义突变合并剪接区域变异（splice region variant）〕

（图1B）。根据TCGA分子分型，本研究发现在所有携带

PIK3CA突变基因的患者队列中，CN-L占比最高（70.2%，

33/47），其次是CN-H（14.9%，7/47）和微卫星高度不稳定

性（high-level microsatellite instability, MSI-H）（10.6%，

5/47），而POLE超突变占比最低（4.3%，2/47）（图1C）。 

2.2    PIK3CA突变状态对EC患者临床病理特征的影响

患者的基本临床病理资料见表1。在整个队列中，

患者的平均年龄为（53.91±11.55）岁，大部分EC患者为

FIGO Ⅰ期（70.1%），浅肌层浸润（72.2%）及LVSI阴性
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图 1  PIK3CA基因突变在EC患者队列中的特征分析

Fig 1  Characterization of PIK3CA mutations in the EC patient cohorts

POLEmut: POLE ultramutated; MSI-H: microsatellite instability-high; CN-L: low copy number type; CN-H: high copy number type; PTEN: phosphatase and tensin

homolog; PIK3CA: phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 3-kinase catalytic subunit alpha; ARID1A: AT-rich interaction domain 1A; PIK3R1: phosphoinositide-3-kinase

regulatory subunit 1; CTNNB1: catenin beta 1; ATM: ataxia telangiectasia-mutated; TP53: tumor protein p53; CTCF: CCCTC-binding factor; NSD1: nuclear receptor

binding SET domain protein 1; KRAS: Kirsten rats arcomaviral oncogene homolog. A, Gene mutation frequency in the patient cohort (n = 97) from The First Affiliated

Hospital of Chongqing Medical University (FAHCQMU); B, types and frequencies of PIK3CA gene mutations (n = 47); C, the proportion of TCGA molecular subtypes in

the patient cohort (n = 47).
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（85.6%）。组织学亚型以G1-G2 EEC为主，约占71.1%。

大多数患者并不伴有淋巴结转移（86.6%），仅有13例

（13.4%）患者发生了淋巴结转移。进一步比较PIK3CA突

变型与野生型患者的临床病理差异，结果显示，PIK3CA

突变型患者主要以FIGO Ⅰ -Ⅱ期（78 .7%）和G1-G2

EEC（74.5%）为主，与PIK3CA野生型患者相比，二者之间

并无明显差异（P>0.05）。然而，PIK3CA突变型患者的淋

巴结转移率高于野生型患者（21.3% vs. 6.0%，P=0.027），

且大部分为盆腔淋巴结转移（9/10），仅有1例患者发生了

盆腔伴腹主动脉旁淋巴结转移；而PIK3CA野生型患者仅

有3例发生了淋巴结转移，且均为盆腔淋巴结转移。此

外，在PIK3CA突变型患者中，POLEmut（4.3% vs. 22.0%）

和MSI-H（10.6% vs. 24.0%）的比例低于PIK3CA野生型患

者（P=0.009）。 

表 1    基于PIK3CA不同突变状态子宫内膜癌患者的临床病理资料特征

Table 1    Clinical characteristics of endometrial cancer patients based on different PIK3CA mutation types

Variable Total (n = 97)
PIK3CA mutation status

P
Wild-type (n = 50) Mutated-type (n = 47)

x̄± sAge/yr., 53.91 ± 11.55 54.16 ± 13.01 53.64 ± 9.90 0.825

x̄± sBMI/(kg/m2), 24.70 ± 4.32   24.92 ± 3.84     24.45 ± 4.80   0.595

FIGO stage/case (%)b 0.796

　Ⅰ 68 (70.1) 36 (72.0) 32 (68.1)

　Ⅱ 11 (11.3) 6 (12.0) 5 (10.6)

　Ⅲ 18 (18.6) 8 (16.0) 10 (21.3)

Histological subtype/case (%) 0.482

　Type Ⅰ 69 (71.1) 34 (68.0) 35 (74.5)

　Type Ⅱ 28 (28.9) 16 (32.0) 12 (25.5)

Myometrial invasion/case (%) 0.064

　< 1/2 70 (72.2) 32 (64.0) 38 (80.9)

　≥ 1/2 27 (27.8) 18 (36.0) 9 (19.1)

Cervical stromal invasion/case (%) 0.437a

　No 90 (92.8) 45 (90.0) 45 (95.7)

　Yes 7 (7.2) 5 (10.0) 2 (4.3)

Ca125/case (%) 0.892

　< 35 U/mL 81 (83.5) 42 (84.0) 39 (83.0)

　≥ 35 U/mL 16 (16.5) 8 (16.0) 8 (17.0)

LVSI/case (%) 0.900

　Negative 83 (85.6) 43 (86.1) 40 (85.1)

　Positive 14 (14.4) 7 (14.9) 7 (14.9)

Lymph node metastasis/case (%) 0.027

　No 84 (86.6) 47 (94.0) 37 (78.7)

　Yes 13 (13.4) 3 (6.0) 10 (21.3)

Molecular classification/case (%) 0.009

　POLEmut 13 (13.5) 11 (22.0) 2 (4.3)

　MSI-H 17 (17.5) 12 (24.0) 5 (10.6)

　CN-L 55 (56.7) 22 (44.0) 33 (70.2)

　CN-H 12 (12.3) 5 (10.0) 7 (14.9)

BMI: body mass index; LVSI: lymphovascular space invasion; the other abbreviations are explained in the note to Fig 1. a Fisher's exact test was used;
b endometrial cancer was staged according to the 2023 International Federation of Gynecology and Obstetrics (FIGO) staging system.
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2.3    PIK3CA突变在预测EC患者淋巴结转移中的应用价值

结果见表2和图2。多因素logistic回归分析结果显

示，组织学亚型Ⅱ型（OR=5.51，95%CI：1.08～28.06，

P=0.040）、LVSI阳性（OR=7.96，95%CI：1.37～46.44，

P=0.021）和PIK3CA突变（OR=8.58，95%CI：1.51～48.84，

P=0.015）是EC淋巴结转移的独立危险因素。此外，

ROC曲线显示联合PIK3CA突变与临床病理参数（组织学

亚型和LVSI）对于EC淋巴结转移的预测准确性高于单独
 

表 2    单因素和多因素logistic回归分析EC淋巴结转移相关危险因素

Table 2    Univariate and multivariate logistic analysis of risk factors associated with lymph node metastasis in EC 

Variable
Univariable analysis Multivariable analysis

OR (95% CI) P OR (95% CI) P

Age/yr.

　≤ 60 Ref － －

　> 60 3.14 (0.94-10.52) 0.063 － －

BMI/(kg/m2)

　< 24 Ref － －

　≥ 24 0.49 (0.15-1.63) 0.246 － －

FIGO stage

　Ⅰ Ref Ref

　Ⅱ 2.30 (0.40-13.17) 0.351 1.22 (0.09-16.20) 0.878

　Ⅲ 3..97 (1.05-15.01) 0.042 2.30 (0.37-14.24) 0.372

Histological subtype

　Type Ⅰ Ref Ref

　Type Ⅱ 5.12 (1.50-17.43) 0.009 5.51 (1.08-28.06) 0.040

Myometrial invasion

　< 1/2 Ref － －

　≥ 1/2 1.76 (0.52-5.96) 0.363 － －

Cervical stromal invasion

　No Ref － －

　Yes 2.87 (0.50-16.65) 0.239 － －

Ca125/(U/mL)

　< 35 Ref － －

　≥ 35 1.64 (0.40-6.77) 0.495 － －

LVSI

　Negative Ref Ref

　Positive 12.83 (3.37-48.87) <0.001 7.96 (1.37-46.44) 0.021

PIK3CA mutation status

　Wild-type Ref Ref

　Mutated-type 4.23 (1.09-16.50) 0.038 8.58 (1.51-48.84) 0.015

Molecular classification

　POLEmut Ref － －

　MSI-H 2.57 (0.24-28.09) 0.439 － －

　CN-L 1.20 (0.13-11.25) 0.873 － －

　CN-H 6.00 (0.56-63.98) 0.138 － －

　OR: odds ratio; BMI: body mass index; Ref: reference; LVSI: lymphovascular space invasion; the other abbreviations are explained in the note to Fig 1.
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的PIK3CA突变或临床病理参数，AUC值为0.824（95%CI:

0.678～0.970）。进一步证实PIK3CA突变在EC淋巴结转

移预测方面的潜在应用价值。 

2.4    PIK3CA蛋白表达与PIK3CA突变之间的一致性

本研究进一步对24例EC组织进行免疫组化染色，分

析PIK3CA突变状态与PIK3CA蛋白表达之间的一致性。

结果显示，在PIK3CA突变型的EC组织中，10例（83.3%）肿

瘤样本显示PIK3CA蛋白表达阳性；而在PIK3CA野生型

EC组织中，仅有3例（25.0%）肿瘤样本呈PIK3CA蛋白表达

阳性（P=0.004，图3A）。具体而言，PIK3CA蛋白表达阳性

组中，PIK3CA突变以错义突变为主，而PIK3CA阴性组则

主要以错义突变和野生型为主（图3B）。进一步通过免疫

组化分析，结果显示PIK3CA蛋白阳性表达组淋巴结转移

率高于PIK3CA蛋白阴性表达组（53.8%  vs. 9.1% ,  P=

0.078），与上述结果一致（图3C、3D）。
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图 3  PIK3CA突变与蛋白表达一致性及其与EC淋巴结转移的关系

Fig 3  Analysis of the consistency between PIK3CA mutations and protein expression, as well as their correlation with lymph node metastasis in EC

LNM: lymph node metastasis; PIK3CA-WT: PIK3CA wild-type; PIK3CA-MT: PIK3CA mutant-type. A, The proportion of positive and negative expression of

PIK3CA protein under different PIK3CA mutation statuses (PIK3CA-WT: n = 12, PIK3CA-MT: n = 12). B, Distribution of different PIK3CA mutation types in the positive

(n = 13) and negative (n = 11) expression states of PIK3CA protein. C, Representative images of the tissue microarray, illustrating the overall structure (original

magnification × 40) and a detailed view (original magnification × 200). D, Distribution of lymph node metastasis status in the positive (n = 13) and negative (n = 11)

expression states of PIK3CA protein.

3     讨论

本研究通过对97例患者进行基因组学分析，深入探

讨EC的基因组特征及其与临床病理之间的关联，挖掘

EC潜在病因，为其诊断、预后评估和治疗策略提供了新

思路。研究综合分析了基因组数据，发现PIK3CA基因在

EC中的突变率高达48.5%，在所有突变中占比较高，与

TCGA数据库中PIK3CA突变率相近（49.9%，数据未展

示）。已有研究表明，PIK3CA在癌组织中常发生突变，对

于疾病的临床诊断、预后评估和治疗方案的选择具有重
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LVSI + Histological subtype
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图 2  PIK3CA突变与临床病理参数联合预测EC淋巴结转移的ROC曲线

Fig 2  ROC curves of the prediction of lymph node metastasis in EC by
the conbined use of PIK3CA mutation and clinical pathological
parameters

AUC: area under the curve; LVSI: lymphatic vessel space invasion.
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要意义[17-18]。然而，PIK3CA突变状态与EC之间的关系尚

不明确。

既往研究证实，PIK3CA突变在癌症发生发展中扮演

着重要角色，并与多种临床病理特征相关，包括肿瘤位

置、低分化和腹膜转移等[19]。本研究发现PIK3CA突变特

征与EC肿瘤分化程度、组织学亚型及FIGO分期之间并

无明显关系，而与TCGA分子分型有关。在携带PIK3CA

突变基因的EC患者中，POLEmut占比明显低于PIK3CA

野生型患者。鉴于POLEmut突变型EC患者通常具有良

好预后特征，这可能与携带PIK3CA突变的患者预后不良

有着密切联系。更重要的是，本研究发现PIK3CA突变状

态与EC患者淋巴结转移密切相关。与PIK3CA野生型患

者相比，PIK3CA突变型患者的淋巴结转移率更高（21.3%

vs. 6.0%，P<0.05）。通过单因素和多因素logistic分析，

PIK3CA突变被确定为EC淋巴结转移的独立危险因素。

此外，组织学亚型和LVSI也被确认为EC淋巴结转移的独

立危险因素，这与其他研究结论一致 [20-21]。

本研究还通过组织芯片和免疫组化染色比较了PIK3CA

突变类型和蛋白表达之间的联系，发现PIK3CA蛋白在突

变型EC组织中的表达水平明显增高；相反，在PIK3CA野

生型患者组织中则明显降低。与此同时，在PIK3CA蛋白

阳性表达组中，EC的淋巴结转移发生率高于阴性表达组

患者，提示PIK3CA阳性表达可能是EC淋巴结转移的潜在

正调节因子，并在淋巴结转移过程中发挥重要作用。

结合上述临床病理参数与PIK3CA突变，本研究发现

其对EC淋巴结转移的预测准确性明显优于单一变量。

迄今为止，EC患者肿瘤的异质性可能是导致不同治疗效

果、转移和临床结局的主要原因，因此不断挖掘新的肿瘤

分子标志物有助于识别新的分子亚型。针对PIK3CA突

变患者人群，应加强临床监测和随访，及早发现淋巴结转

移并采取积极的治疗措施，以期改善预后。

目前，多种PIK3CA抑制剂正在开发，这些抑制剂针

对不同的PI3K亚型和通路进行设计，以实现精准治疗。

一项Ⅲ期临床试验显示，携带PIK3CA突变的HR+/HER2－

晚期乳腺癌患者在接受内分泌治疗期间，口服PI3K选择

性抑制剂Alpelisib联合氟维司群可有效延长无进展生存

期和总生存期[22]，表明其潜在的临床应用价值。本研究

发现，错义突变是PIK3CA最常见的突变类型，由单个碱

基改变引起，影响蛋白的结构和功能[23]。因此，针对高频

突变位点设计特异性的靶向药物将是未来研究的重要方

向。目前，PIK3CA突变与癌症患者生存之间的联系尚存

在争议。DRAAISMA等 [24 ]通过分析TCGA数据集发现，

PIK3CA基因突变与弥漫性胶质瘤患者的不良预后相

关。另一项荟萃分析显示，PIK3CA蛋白高表达与胃癌患

者预后不佳相关，而PIK3CA基因突变未显示出对总生存

期的预测价值 [2 5 ]。由于本研究的随访时间较短，关于

PIK3CA基因突变对EC患者生存期的影响及其在预后评

估中的价值仍需进一步探讨。

本研究旨在揭示突变基因与临床特征之间的潜在关

联。尽管NGS技术尚未在临床实践中普及，随着NGS技

术的发展和成本降低，未来可通过术前诊断性标本的基

因检测，评估高危人群，帮助制定手术和治疗方案。

本研究尚存局限性。首先，鉴于随访时间较短，本研

究未能深入探究PIK3CA突变状态对患者生存预后的影响，

特别是接受靶向治疗及免疫治疗的患者人群。其次，尽

管本研究对福尔马林固定和石蜡包埋（FFPE）样本来源的

基因组进行验证以确保检测结果的准确性，但与冷冻样

本相比，FFPE这种处理方法仍可能会导致DNA降解和修

饰。此外，鉴于免疫组织化学染色的样本例数较少， PIK3CA

蛋白表达与PIK3CA突变之间的一致性，以及PIK3CA蛋

白阳性表达与EC淋巴结转移之间的关联，仍需要在今后

的研究中加以佐证。最后，本研究所获得的测序数据来

自单中心，因此所观察到的结果需要在独立、多中心的临

床研究中进一步验证。尽管如此，本研究仍有望为EC淋

巴结转移的机制理解和治疗提供新的理论依据。
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