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    乳腺癌已成为我国女性发病率最高的恶性肿瘤。其中，三阴性乳腺癌恶性程度高，

患者预后差，缺乏有效治疗靶点，是乳腺癌诊治的难点。明确三阴性乳腺癌分子分

型并制订精准治疗策略是改善患者预后的关键。项目组聚焦三阴性乳腺癌诊疗中的

关键问题开展了一系列临床转化研究，包括：一、牵头开展多中心临床试验，确立

三阴性乳腺癌优选化疗方案； 二、绘制中国人群三阴性乳腺癌多组学图谱，总结三

阴性乳腺癌“复旦分型”；三、基于“复旦分型”开展三阴性乳腺癌的精准治疗，实现基

础成果的临床转化；四、多角度切入优化三阴性乳腺癌“复旦分型”，拓展精准治疗内

涵。项目成果在国际权威期刊发表论文，成果写入国内外权威乳腺癌诊治指南并向

全国 85 家单位推广，显著提高三阴性乳腺癌诊疗水平，改善患者预后。推荐该项目

申报 2021 年中华医学科学技术奖。

项目简介     乳腺癌已成为我国发病率最高的女性恶性肿瘤。三阴性乳腺癌恶性程度高，患者

预后差，缺乏有效治疗靶点，是乳腺癌诊治的难点。项目组聚焦“三阴性乳腺癌分子

分型和精准治疗策略”这一主线开展了一系列临床转化研究。现将主要成果总结如下：

一、牵头开展多中心临床试验，确立三阴性乳腺癌优选化疗方案。

项目组牵头开展了多项多中心 III 期临床研究，确立三阴性乳腺癌优选化疗方案，多

项成果写入临床指南并改变临床实践。CBCSG010 临床试验证实了卡培他滨可以显

著改善早期三阴性乳腺癌患者预后，降低约 34%的复发风险（Journal of Clinical 

Oncology）。PATTERN 临床试验提示，相比标准化疗方案，含铂化疗方案可将早期

三阴性乳腺癌患者 5 年无病生存时间延长至 86.5%（JAMA Oncology）。

二、绘制中国人群三阴性乳腺癌多组学图谱，总结三阴性乳腺癌“复旦分型”。 

为了进一步提升中国人群三阴性乳腺癌的预后，并且鉴定新治疗靶点，项目组建立

了全球最大的三阴性乳腺癌多组学队列，根据表达谱将三阴性乳腺癌分成 4个分子

亚型，建立与临床疗效密切相关的三阴性乳腺癌“复旦分型”。在此基础上揭示各亚型

独特的分子靶点，提出了“基于分子分型的精准治疗策略”（Cancer Cell, 亮点文章）

并写入乳腺癌诊治指南。

三、基于“复旦分型”开展三阴性乳腺癌的精准治疗，实现成果的临床转化。

项目组开发临床简易实用的“复旦分型”检测试剂盒，推广至全国 12 家单位并申请发

明专利，应用于 3000余名患者。基于“复旦分型”开展 FUTURE 精准治疗伞形临床试

验（NCT03805399），根据各亚型患者不同靶点分成不同的靶向臂，分别给予针对

性治疗。最终将多线治疗失败的三阴性乳腺癌的客观缓解率从早先的 10%提高到

29%，其中免疫治疗臂有效率达 52.6%（Cell Research）。

四、多角度切入优化三阴性乳腺癌“复旦分型”，拓展精准治疗内涵。

为了改善临床试验中疗效不佳患者的预后，项目组从多维度组学数据切入，优化“复



旦分型”。通过肿瘤免疫相关性分析，将三阴性乳腺癌分为免疫荒漠型、免疫失活型

以及免疫炎症型（Clinical Cancer Research）；根据代谢特征将三阴性乳腺癌进一

步分为脂质合成亚型、糖酵解亚型和混合亚型（Cell Metabolism，封面文章），鉴

定新的治疗靶点。此外，项目组通过整合三阴性乳腺癌影像及病理组学大数据，利

用机器学习以及人工智能算法深入完善“复旦分型”，助力精准治疗智能化发展。

以上成果获得上海市科技进步奖一等奖等奖项，在 Cancer Cell、Cell 

Metabolism，Journal of Clinical Oncology、JAMA Oncology等国际重要期刊发表，

其中代表论著 18篇，他引 634次。累计 10 项成果写入国内外权威乳腺癌诊治指南。

通过成果应用，项目组近年收治的三阴性乳腺癌患者 5 年生存率达91.3%，超过同

期美国总体水平。项目组每年诊治上海市 40%以上新发乳腺癌病例，联合上海多家

医院推广本成果，覆盖了 80%以上的上海市新发病例。
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大的中国人群三阴性乳腺癌多组学数据库，系统性地展示了三阴性乳腺癌的异质性

及潜在治疗靶点，进而开展多项三阴性乳腺癌全身治疗领域的临床试验，改善早期

可手术性三阴性乳腺癌患者的预后，使晚期多线治疗失败的三阴性乳腺癌患者疾病
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过目前世界最大的中国人群三阴性乳腺癌多组学数据库，系统性地展示了三阴性乳

腺癌的异质性及潜在治疗靶点，进而提出三阴性乳腺癌“分子分型上的精准治疗”模

式，促进三阴性乳腺癌诊疗模式的革新。
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性乳腺癌“复旦分型”的构建和推动相关临床研究的开展，为三阴性乳腺癌“分子分型

基础上的精准治疗”新模式提供助力。建立良好的临床实验平台，并提供临床和相关

影像、病理学科的辅助平台，为提高三阴性乳腺癌的临床研究水平提供支持，使项

目组可手术三阴性乳腺癌患者 5 年总生存率提高到了 91.25%，无病生存率达到了



84.2%，超过 SEER数据库中美国同时期三阴性乳腺癌患者的 5 年生存率。建立完

善的基础研究平台，配备专业研究员、实验设备，指导和辅助本项目涉及的基础和

临床转化研究，促进了 TEKT4、长链非编码 RNA TROJAN等基础研究和临床转化。

支持项目组开展《中国抗癌协会乳腺癌诊治指南和规范》并开展全国巡讲，覆盖全

国二十九个省、直辖市、自治区，使 30万三阴性乳腺癌患者受益。参与筹办数届

上海国际乳腺癌论坛、各类学习班和研讨会，宣传三阴性乳腺癌诊疗规范，带动会

代表所在地区的三阴性乳腺癌诊疗水平地进步。

单位名称：上海人类基因组研究中心

排名：2

对本项目的贡献：协助完成中国三阴性乳腺癌队列构建，并完成 DNA、RNA样本抽

提、质控、建库、测序等工作，同时协助提供内部和外部资源和平台，推动中国人

群三阴性乳腺癌多组学数据库的构建，揭示三阴性乳腺癌的分子本质和中国人群的

特异性特征，支持三阴性乳腺癌“复旦分型”的构建和推动相关临床研究的开展，为

三阴性乳腺癌“分子分型基础上的精准治疗”新模式提供助力。


