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胃黏膜高级别上皮内瘤变组织的增强子重塑及其对增殖相关基因CD24表达的影响
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［摘要］ 目的 通过绘制胃黏膜高级别上皮内瘤变（high-grade intraepithelial neoplasia ，HGIN）组
织中组蛋白 H3K27ac 修饰标记的增强子图谱，探究表观调控对 HGIN 发生发展的影响。方法 收集
2022年 6月至 2023年 6月来自陆军特色医学中心消化内科的 14例正常胃黏膜组织（Nor组）、31例胃黏
膜高级别上皮内瘤变组织（HGIN组）和 17例胃癌（gastric cancer，GC）组织（GC组），利用染色质靶向捕
获测序（cleavage under targets and tagmentation，CUT&Tag）技术捕获组蛋白 H3K27ac 修饰的增强子区
域；联合多组学分析筛选HGIN组织特异的活性增强子及其潜在调控的基因；采用免疫组化染色观察目
的基因在不同类型临床样本中的表达差异，并通过CRISPR-dCas9基因编辑技术沉默活性增强子，观察
目的基因的表达水平，并验证潜在调控关系。结果 表观多组学测序数据质量较好，3 组样本组间
H3K27ac修饰的全基因组分布特征无显著差异，但 H3K27ac增强子在 HGIN、GC组织中发生明显重塑
（P<0. 05）。联合转录组数据分析发现，增强子重塑可能上调HGIN组织增殖相关靶基因CD24表达；抑
制增强子活性，则CD24表达水平显著降低（P<0. 05）。免疫组化结果显示，CD24表达与Ki-67呈正相关
（P<0. 001）。结论 H3K27ac标记的增强子重塑是HGIN的重要表观遗传学特征，H3K27ac标记的活性
增强子上调CD24表达，可能促进HGIN增殖。
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［Abstract］ Objective　To identify the enhancer profile marked by histone H3K27ac modification in 
high-grade intraepithelial neoplasia (HGIN) in order to reveal the novel regulatory mechanism of HGIN 
pathogensis.  Methods　Gastric tissue samples were collected from Department of Gastroenterology of Army 
Medical Center of PLA between June 2022 and June 2023, including 14 normal gastric tissues (Nor group), 31 
HGIN tissues (HGIN group) and 17 gastric cancer tissues (GC group).  Cleavage under targets and 

DOI：10. 16016/j. 2097-0927. 202408113

［基金项目］ 国家自然科学基金优秀青年科学基金（81822032）；重庆市自然科学基金杰出青年基金（CSTC2019JCYJJQX0027）
［通信作者］ 沈  艾，E-mail：shenai200808@163. com

张  璇，E-mail：zhangxuan52210@126. com
2097-0927/Copyright ©  2025， 陆军军医大学（第三军医大学）。这篇开放获取文章遵循 CC BY 许可协议 （https：//creativecommons. org/licenses/by/4. 0/）
引用格式：薛锐，潘雨薇，谭玉婷，等 . 胃黏膜高级别上皮内瘤变组织的增强子重塑及其对增殖相关基因CD24表达的影响［J］. 陆军军医大学学报，

2025，47（05）：426-434. DOI：10. 16016/j. 2097-0927. 202408113.
Citation：XUE R，PAN Y W，TAN Y T，et al. Remodeling of enhancers in high-grade epithelial dysplasia of gastric mucosa and its effect on expression of 
proliferation-related gene CD24［J］. J Army Med Univ，2025，47（05）：426-434. DOI：10. 16016/j. 2097-0927. 202408113.

426



陆军军医大学学报，2025，47（5）http：//aammt. tmmu. edu. cn

tagmentation (CUT&Tag) technique was employed to capture enhancer regions modified by histone H3K27ac.  
Multi-omics analysis was performed to identify HGIN-specific active enhancers and their potentially regulated 
genes.  Immunohistochemical profiling was performed to assess differential expression of the gene of interest 
across clinically stratified specimens, combined with CRISPR-dCas9-mediated ablation of active enhancers to 
monitor the gene of interest transcriptional dynamics and validate enhancer-mediated regulatory mechanisms.  
Results　Epigenomic sequencing obtained the data with excellent quality, and indicated that obvious 
remodeling was observed in H3K27ac enhancers in HGIN and GC groups (P<0. 05), though no significant 
difference in the genome-wide distribution of H3K27ac modification among the 3 groups. Combining 
transcriptome data revealed that enhancer remodeling may up-regulate the expression of the proliferation-

related target gene, CD24, in the HGIN tissue; while, inhibiting enhancer activity can notably reduce CD24 
expression level (P<0. 05).  Immunohistochemical assay displayed a positive correlation between the expression 
levels of CD24 and Ki-67 (P<0. 001).  Conclusion　The remodeling of H3K27ac enhancer represents a 
significant epigenetic feature of the transformation from normal condition to HGIN.  Remodeling of H3K27ac 
enhancer up-regulates CD24, which may facilitate the abnormal proliferation of gastric epithelial cells.

［Key words］ gastric cancer；high-grade intraepithelial neoplasia； epigenetics； enhancer； tumor 
proliferation
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胃癌（gastric cancer，GC）是我国高发恶性肿瘤之

一，是癌症相关死亡的第 3 大病因［1］。肠型胃癌是胃

癌主要亚型，发生过程分为多个阶段，包括慢性萎缩

性胃炎、肠上皮化生（intestinal metaplasia，IM）、上皮内

瘤变、胃癌等［2］。胃黏膜上皮内瘤变，即异型增生，是

指胃黏膜内肿瘤性改变，细胞形态特征具有异型性。

根据细胞形态异常程度，胃黏膜上皮内瘤变又可分为

低级别上皮内瘤变（low-grade intraepithelial neoplasia，
LGIN）和高级别上皮内瘤变（high-grade intraepithelial 
neoplasia，HGIN）。HGIN病理特征包括立方状的肿瘤

细胞、核质比增高、有明显的嗜双色性核仁、多而显著

的结构紊乱、细胞核上升至管腔侧且极性消失［3-4］。
60％~81％的 HGIN在 4~48个月中位期内会进展为胃

癌，临床将HGIN定义为早期胃癌［5-6］。
表观重塑是恶性肿瘤发生发展的重要特征。在

胃癌发生早期病理阶段（即 HGIN 期），转录组明显异

常但基因组突变负荷较低，提示表观遗传调控机制可

能发挥重要作用［7］。表观遗传是指在基因的 DNA 序

列没有发生改变的情况下，基因功能发生了可遗传的

变化，包括多种调控方式，如 DNA 甲基化、组蛋白修

饰、非编码 RNA 等［8］。其中，组蛋白修饰在表观调控

过程中扮演重要角色，以组蛋白 H3第 27位赖氨酸乙

酰化修饰（H3K27ac）为标记的增强子是其调控的重要

方式之一［9-10］。增强子是一类位于基因组远端的顺式

作用元件，增强子区域可结合谱系特异性转录因子、

辅因子以及染色质重塑复合物，提高特定基因的启动

子活性，上调基因转录水平，从而调控细胞命运、器官

发育和疾病发生［11-12］。既往研究表明表观调控可能在
进展期胃癌转录重塑中发挥关键作用，但H3K27ac修
饰状态及增强子元件活性如何调控HGIN鲜少报道。

HGIN 组织量少，传统染色质免疫共沉淀技术

（chromatin immunoprecipitation assay， ChIP）所需样本

量较大，难以实现少量样本检测。本研究采用具有低

起始量、高信噪比等优势的染色质靶向捕获测序技术

（cleavage under targets and tagmentation，CUT＆Tag），

检测HGIN全基因组H3K27ac修饰状态，并结合转录组

测序系统绘制HGIN增强子重塑图谱，初步探讨HGIN
增强子重塑对基因表达的影响，揭示GC发生发展的表

观遗传新机制，为胃癌的早期筛查与治疗提供新靶点。

1　材料与方法

1. 1　样本来源

本研究收集 2022 年 6 月至 2023 年 6 月来自陆军

特色医学中心消化内科的 14例正常胃黏膜组织（Nor
组），31 例 HGIN 组织（HGIN 组），17 例 GC 组织（GC
组）。其中，男性患者样本 41例，女性患者样本 21例。

纳入标准：①原发性胃癌患者；②HE 染色结果符合

HGIN 和 GC 诊断标准。排除标准：①有肿瘤史患者；
②有胃部手术史患者；③合并其他重大疾病患者。

HGIN组织判断标准：HE染色病理图像显示胃黏膜内

腺体结构和细胞核高度异型性，核浆比增高，可见核

分裂象、细胞极性消失。经陆军特色医学中心病理科

2名医师确诊后的样本采用液氮保存于陆军特色医学

中心消化内科实验室。另收集来自基因表达综合数
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据库（Gene Expression Omnibus， GEO）的 5 例正常胃
黏膜组织和８例 HGIN 组织的单细胞测序数据（GEO
号：GSE150290）临床样本采集方案经陆军特色医学中
心伦理委员会审批通过［医研伦审（2021）第 260号］，
纳入研究患者均已签署知情同意书。
1. 2　方法

1. 2. 1　冻存组织细胞核提取　　取冻存组织，采用
全能转录活性与染色质可及性检测（Omni-assay for 
transcriptional activity and chromatin accessibility，Omni-
ATAC）实验技术进行细胞核提取［13］，经台盼蓝染色
后，镜下观察细胞核形态并计数，根据计数结果取 1×
105个完整细胞核用于后续CUT&Tag建库。
1. 2. 2　CUT&Tag文库构建及测序　　采用 TD903试
剂盒（南京诺唯赞生物科技股份有限公司）进行建库。
向提取到的细胞核中加入靶向H3K27ac的一抗，4 ℃孵
育过夜，二抗常温旋转孵育 1 h放大信号，在PA/G-Tn5
酶作用下，目的蛋白周围的DNA片段化并迅速连接接
头。通过PCR扩增得到目的片段并检测扩增产物浓度
完成文库构建，采用 Illumina HiSeq X仪器进行测序。
1. 2. 3　RNA文库构建及测序　　提取样本总RNA并
检测RNA产物是否降解（RIN值≥7），获得足够量（1~
4 μg）合格RNA，并利用带有 oligo-dT的引物特异性捕
获含 poly（A）的mRNA并进行反转录，再添加 cDNA接
头、打断、扩增，最后纯化 PCR 扩增产物并检测其浓
度，完成文库构建，对合格文库进行测序。
1. 3　数据处理

1. 3. 1　CUT&Tag数据　　使用FastQC工具评估单个
样本测序得到 fastq 文件并从中筛选合格数据，使用
Fastp 与 Cutadpat 工具联合去除接头；使用 Bowtie2 工
具将去接头后的测序数据比对到人类参考基因组，从
而得到 sam文件用于计算样本片段数、比对率、重复率
等；使用 Sambamba工具完成 sam文件到 bam文件的转
换，利用 Picard工具进一步对 PCR扩增中的重复序列
进行过滤，得到唯一读数片段用于后续分析；对过滤
后的 bam文件进行排序并构建索引，使用MACS2工具
进行峰值识别，ChIPseeker工具进行信号峰注释并可视
化信号峰在全基因组的位置分布，并利用 plotAnnoBar
和 plotAnnoPie 2个命令进行可视化；使用Ngsplot工具
计算信号峰到转录起始位点（transcription start site，
TSS）的距离、信号峰数、全基因区域的信号富集丰度，
并绘制峰线图。
1. 3. 2　预测增强子重塑调控靶基因　　使用MAnorm2_
utils生成 H3K27ac信号的计数矩阵，同时过滤启动子
（TSS上下游 2 kb）区域以及测序深度普遍高的基因组
区域，对Nor、HGIN、GC这 3组样本进行排列组合并差
异分析，通过差异倍数（fold change，FC）筛选差异增强
子（|Log2FC|>1，P<0. 05），使用ClusterGVis工具对差异
增强子进行聚类，筛选在HGIN和GC组获得信号的增

强子，并使用 Peak2Gene 工具注释基因。使用相同策
略筛选HGIN和GC组过表达基因，并与增强子注释得
到的基因取交集，并使用 ClusterProfiler 工具基于
cancerSEA数据集进行基因富集。结合R包 Seurat 4. 0
对公共单细胞转录组数据的分群注释结果，筛选在
HGIN上皮细胞中过表达的基因。
1. 3. 3　增强子信号沉默　　利用CRISPR技术，每个
增强子设计多条 gRNA（表 1），并将 gRNA的DNA模版
分别克隆到 Lenti-dCas9-KRAB-puro 载体中。将重组
质粒转染到 SNU719 细胞，通过 RT-qPCR 检测目的基
因的表达。

1. 3. 4　免疫组化检测 CD24 表达　　将石蜡切片置
于65 ℃烘箱中烘烤1~2 h，待石蜡完全融化后分别置于
二甲苯、梯度乙醇中进行脱蜡处理。采用抗原修复液
（pH=9. 0）对组织进行抗原修复，高温高压加热3 min后
自然冷却至室温，3%过氧化氢溶液中浸泡 15 min（避
光）取出过氧化物酶，山羊血清封闭液 37 ℃下封闭

30 min，滴加一抗CD24（杭州华安生物技术有限公司，
稀释比为 1∶100），并于 4 ℃冰箱过夜孵育。次日滴加
二抗MaxVision-HRP鼠/兔（福州迈新生物技术开发有
限公司，KIT5020）常温孵育 15 min，随后DAB显色，苏
木精染细胞核，梯度乙醇脱水并风干后，盖玻片封片，
结果使用 Image J软件定量分析。

1. 4　统计学分析

实验数据均采用 GraphPad Prism 9. 0进行统计分

析，CD24的表达水平、免疫组化定量结果等符合正态分

布的计量资料均以x̄±s表示，使用Shapiro Wilk对数据进行

表1　引物序列

名称

增强子1-A

增强子1-B

增强子1-C

增强子1-D

增强子1-E

增强子1-F

增强子2-A

增强子2-B

增强子2-C

增强子2-D

序列（5′→3′）
上游：CACCGTATTCAACACGGAACCCACA
下游：AAACTGTGGGTTCCGTGTTGAATAC
上游：CACCGGCTCGGGCTTATCTTTCAGA
下游：AAACTCTGAAAGATAAGCCCGAGCC
上游：CACCGACCTCAAATTGCTCCTTGGC
下游：AAACGCCAAGGAGCAATTTGAGGTC
上游：CACCGCCCAGGAACTACACATATTG
下游：AAACCAATATGTGTAGTTCCTGGGC
上游：CACCGTGGGGAAAGGTGAACGTCTA
下游：AAACTAGACGTTCACCTTTCCCCAC
上游：CACCGAACAAGAGATCGACTGACTC
下游：AAACGAGTCAGTCGATCTCTTGTTC
上游：CACCGAGACTCAAAGGCTTTATATG
下游：AAACCATATAAAGCCTTTGAGTCTC
上游：CACCGCTCAGCTGTTGGGCTGCACT
下游：AAACAGTGCAGCCCAACAGCTGAGC
上游：CACCGGGCCCAGGCTTAGGTTGAAC
下游：AAACGTTCAACCTAAGCCTGGGCCC
上游：CACCGGGACCTGGGCTCAGTAAATT
下游：AAACAATTTACTGAGCCCAGGTCCC
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正态检验，使用Bartlett进行方差齐性检验，采用配对样

本 t检验分析组间差异，P<0. 05为差异有统计学意义。

2　结果

2. 1　绘制正常胃黏膜和 HGIN 组织 H3K27ac 修饰的

全基因组分布图谱

为描述 HGIN 组织的组蛋白 H3K27ac 修饰特征，

对正常胃黏膜、HGIN、GC 组织进行 H3K27ac 标记的

CUT&Tag 以及 RNA-seq 建库和测序（图 1A）。对

H3K27ac 标记的 CUT&Tag 测序数据进行的质控分析

结果显示，DNA 片段数均>5×106；片段重复率<40%，

信号峰区域 DNA 片段比例>10%，基因比对率>90%，

信号峰数量>5×104，提示文库复杂，能够较好地反映

组织多样性（图 1B）。转录组质控分析结果显示，目标

A：不同阶段组织数量以及测序信息的模型图；B：H3K27ac 标记的 CUT&Tag 文库质控结果；C：RNA 测序数据的质控结

果；D：3组样本单个与整体H3K27ac信号峰的全基因组位置分布

图1　正常胃黏膜和HGIN组织H3K27ac修饰的全基因组分布图谱
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片段主要在非基因编码区域富集且测序深度达到要

求（图 1C）。因此，3种组织的表观组和转录组数据均

达到质控标准，数据质量均一，差异无统计学意义，满

足下游分析要求。

通过对H3K27ac修饰的基因组分布情况进行分析，

发现H3K27ac信号主要分布在启动子、内含子及基因下

游区域，且3组样本H3K27ac信号分布特征相似（图1D）。
2. 2　HGIN组织具有H3K27ac增强子重塑特征

对 3 组样本 H3K27ac 信号进行主成分分析，结果

显示，3组样本的H3K27ac修饰信号差异显著（图 2A、

B），HGIN和GC组织的增强子信号强度显著高于正常

胃黏膜组织（P<0. 05，图 2C）。使用 MAnorm2 工具对

胃黏膜组织和HGIN组织的H3K27ac信号标准化处理

并进行差异分析，结果显示，HGIN 组织获得大量

H3K27ac增强子信号。通过Peak2Gene工具整合表观

组和转录组数据，预测 HGIN 组织中激活的 H3K27ac
增强子潜在调控的基因，结果显示，这些基因的表达

水平在HGIN组织中显著上调（P<0. 05，图 2D）。京都

基因与基因组百科全书（Kyoto Encyclopedia of Genes 
and Genomes，KEGG）分析显示，这些受增强子潜在调

控的基因在细胞周期、HIF-1信号通路、碳代谢等促肿

瘤发生的通路富集（图 2E）。上述结果表明，HGIN 组

织中发生了广泛的H3K27ac增强子重塑。

2. 3　H3K27ac 增强子重塑可能调控 HGIN 的增殖、侵

袭等恶性生物学行为

筛选潜在发挥调控作用的增强子时，为避免遗漏

差异 H3K27ac增强子，使用 MAnorm2工具对 3组样本

H3K27ac 增强子信号标准化处理后，将 3 组样本进行

排列组合并差异分析，结果显示，H3K27ac 信号获得

与信号丢失的增强子（|Log2FC|>1，P<0. 05）共 9 796个

（图 3A）。使用 ClusterGVis 工具对候选增强子进行

H3K27ac 信号变化趋势聚类并可视化，其中 3 377 个

H3K27ac信号在HGIN与GC组织均显著增强（图 3B），

将其注释后得到 2 607 个潜在靶基因（图 3E）。相同

地，使用DEseq2工具对 3组样本转录组数据进行差异

A：3组样本H3K27ac信号的主成分分析；B：3组样本H3K27ac信号强度峰图；C：3组样本增强子信号小提琴图　a： P<0. 05；
D：HGIN 与 Nor 2 组样本信号热图　左：2 组样本 H3K27ac 差异信号热图，右：H3K27ac 信号获得增强子注释到的基因热

图；E：H3K27ac信号获得增强子注释到基因后的KEGG富集结果

图2　HGIN组织中的H3K27ac增强子重塑
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分析，共获得 7 350 个差异基因（|Log2FC|>1，P<0. 05，
图 3C）。使用ClusterGVis工具对差异基因的表达趋势

聚类并可视化，其中 2 460个基因的表达水平在HGIN
和 GC 组织中上调（图 3D）。整合表观组和转录组数

据，将增强子注释到的潜在靶基因与HGIN和GC中表

达上调的基因取交集，共得到 685个由增强子潜在调

控且与 HGIN 恶性生物学行为相关的候选基因（图

3E）。为探究候选基因参与的生物学过程，基于

cancerSEA 数据集对上述基因进行富集分析，发现这

些基因与细胞增殖、侵袭密切相关（图3F）。

2. 4　增强子重塑上调CD24表达

为进一步鉴定与肿瘤恶性增殖相关的靶基因，对

5 例正常以及 8 例 HGIN 组织的公共单细胞数据进行

UMAP分群聚类，共得到 7个细胞亚群（图 4A、B）。对

正常和HGIN组织不同细胞亚群与基因表达水平进行

差异分析，发现CD24主要在HGIN上皮细胞中显著高

表达（图 4C）。整合表观组学和转录组学测序数据并

进行 IGV可视化，结果显示有 2个候选增强子对CD24

存在调控作用（图4D）。

根据候选增强子序列设计多个沉默位点（图 4E、

表１），在胃癌细胞系（SNU719）中对候选增强子进行

沉默。使用 qRT-PCR 检测 CD24 表达水平，发现多个

增强子位点沉默后可抑制CD24转录（P<0. 05，图4F）。

对收集的 7 例正常和 7 例 HGIN 石蜡切片样本进行免

疫组化染色，结果显示 CD24以及增殖相关抗原 Ki-67

在 HGIN 样本中表达显著上调（图 4G～J），且 CD24与

Ki-67 的表达呈正相关（P<0. 001，图 4）。表明增强子

重塑可能通过上调 CD24 表达，促进胃黏膜上皮细胞

增殖和HGIN形成。

A：3 组样本 H3K27ac 信号差异分析结果；B：3 组样本 H3K27ac 差异信号聚类热图　蓝色框：在 HGIN 和 GC 组获得

H3K27ac信号的信号峰；C：3组样本转录组差异分析结果；D：3组样本 H3K27ac差异信号聚类热图　红色框：在 HGIN 和

GC组过表达基因；E：H3K27ac信号获得的信号峰注释基因与过表达基因取交集；F：H3K27ac信号获得Peaks调控基因基

于 cancerSEA数据集的通路富集

图3　H3K27ac增强子重塑可能调控细胞增殖、侵袭相关基因表达
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a： P<0. 05
A：公共单细胞转录组数据 UMAP 聚类图；B：不同细胞类型 Marker 基因的气泡图；C：增殖通路相关基因在不同细胞群的

表达热图；D：增强子对CD24调控的 IGV可视化　黄色：示增强子区域；E：增强子沉默的模式图；F：增强子沉默后的qRT-

PCR 结果；G：Nor 和 HGIN 2 组临床样本的 CD24 免疫组化染色结果；H：Nor 和 HGIN 2 组临床样本的 Ki-67 免疫组化染色

结果

图4　增强子重塑对CD24表达水平的影响

（图 4I~J续下页）
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3　讨论

HGIN 是胃癌发生过程（Correa 级联步骤）中的关

键阶段［14］。既往研究表明，相较于其他癌前阶段，

HGIN 发展为胃癌的风险更高［15］，因此早期发现并及

时正确处理HGIN病变对改善胃癌发病率和死亡率至

关重要。深入探究HGIN发生机制，寻找关键分子，可

以为胃癌的早期诊疗提供重要科学依据。组蛋白修

饰可以使染色质结构及功能发生变化，引起基因的异

常转录和激活，在肿瘤的发生、进展过程中起重要作

用，但其在 HGIN 发生过程中的调控机制尚未完全阐

明。本研究系统描绘了HGIN组织的H3K27ac标注的

增强子图谱，发现报道H3K27ac标注的增强子重塑可

能调控与上皮细胞癌变相关的恶性基因。这一发现

为理解 HGIN 的发生机制提供了新的视角，并为后续

的临床应用奠定了基础。

表观组学分析结果显示，HGIN 组织发生显著的

增强子重塑现象，激活的H3K27ac增强子可能在细胞

周期、HIF-1信号通路、碳代谢等促肿瘤发生通路中发

挥重要作用。这些结果提示增强子重塑不仅是HGIN
发生的重要特征，还可能赋予胃黏膜细胞恶性生物学

特征，在 HGIN 发生发展中具有重要作用。进一步强

调表观遗传学在肿瘤生物学中的重要性，为今后的研

究提供方向。

联合分析多组学测序数据发现，增强子重塑上调

HGIN 患者胃黏膜上皮 CD24 的表达水平。沉默增强

子后CD24表达水平显著下降，表明HGIN增强子重塑

可能通过影响肿瘤恶性相关基因的表达，推动 HGIN
的 癌 变 进 程 。 CD24 作 为 一 种 糖 基 磷 脂 酰 肌 醇

（glycosylphosphatidylinositol，GPI）锚定的膜蛋白，在乳

腺癌、卵巢癌、肺癌等多种肿瘤中高表达［16-18］，与肿瘤

生物学行为息息相关。有研究表明，CD24 在生理状

态下可以抑制组织生长，但在病理状态下，CD24会通

过激活 Src 家族激酶促进细胞的增殖、迁移［19-20］。在

胆管癌、尿路上皮癌、卵巢癌等多个癌症中证明，CD24
过表达患者转移率、肿瘤分级均较高、总生存期短［21］，
表明CD24的过表达与肿瘤预后不良显著相关［22］。结

合本研究结果，发现HGIN患者中CD24的表达水平与

细胞增殖标记物 Ki-67呈正相关，进一步验证了 CD24
在早期胃癌阶段可能与促进胃黏膜上皮细胞的恶性

增殖相关。因此 CD24 有望为早期胃癌诊断、预后评

估和治疗策略的制定提供新的靶点。

综上所述，本研究发现胃癌发生早期，HGIN增强

子重塑可能通过上调 CD24 表达，发挥促进肿瘤细胞

恶性增殖的作用，该发现为胃癌早期预防和综合治疗

提供新思路。
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