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【摘 要】 目的 探讨沉默调节蛋白 5( SIＲT5) 、富含半胱氨酸肠蛋白 1( CＲIP1) 在肝细胞肝癌( HCC) 组织中的

表达及临床意义。方法 选取 2018 年 1 月—2020 年 5 月长治医学院附属和平医院肝胆外科手术切除 HCC 患者 150
例，采用免疫组化法检测 HCC 组织及癌旁组织中 SIＲT5、CＲIP1 表达; 分析 SIＲT5、CＲIP1 表达与 HCC 患者临床病理参

数的关系; 根据 HCC 组织中 SIＲT5、CＲIP1 表达水平将 HCC 患者分为 SIＲT5、CＲIP1 阳性 /阴性表达组，采用 Kaplan-
Meier 法绘制 SIＲT5、CＲIP1 阳性 /阴性表达 HCC 患者生存曲线; 采用 Cox 回归分析影响 HCC 患者预后的因素。结果

与癌旁组织比较，HCC 组织 SIＲT5 阳性表达率降低，CＲIP1 阳性表达率升高( χ2 = 40． 991、42． 946，P 均 ＜ 0． 001 ) 。
肿瘤单发、肿瘤直径小、中高分化程度、无脉管侵犯、TNM 分期Ⅰ ～Ⅱ期的 HCC 组织较肿瘤多发、肿瘤直径大、低分

化、有脉管侵犯、TNM 分期Ⅲ期的患者 SIＲT5 阳性表达率升高、CＲIP1 阳性表达率降低，差异均有统计学意义( SIＲT5:

χ2 /P = 5． 179 /0． 023、6． 459 /0． 011、5． 899 /0． 015、7． 402 /0． 007、5． 930 /0． 015; CＲIP1: χ2 /P = 4． 275 /0． 039、5． 442 /0． 002、
6． 459 /0． 011、6． 394 /0． 011、5． 655 /0． 017) ; 随访 3 年，150 例 HCC 患者失访 11 例，3 年总生存率为 56． 83% ( 79 /139) 。
Kaplan-Meier 生存曲线分析显示，SIＲT5 阳性表达组 3 年总生存率高于 SIＲT5 阴性表达组，CＲIP1 阳性表达组 3 年总

生存率低于 CＲIP1 阴性表达组( Log-rankχ2 = 7． 552、20． 942，P = 0． 006、＜ 0． 001) 。多因素 Cox 回归分析显示，肿瘤数

目多发、肿瘤直径≥5 cm、低分化、脉管侵犯、TNM 分期Ⅲ期、CＲIP1 阳性为 HCC 患者死亡的独立危险因素［OＲ( 95%
CI) = 2． 685( 1． 031 ～ 6． 999) 、2． 252( 1． 143 ～ 4． 439) 、4． 181( 1． 735 ～ 10． 076) 、3． 945( 1． 653 ～ 9． 419) 、3． 485 ( 1． 492 ～
8． 141) 、4． 540( 1． 641 ～ 12． 562) ，P 均 ＜ 0． 05］，SIＲT5 阳性为独立保护因素［OＲ( 95% CI) = 0． 207 ( 0． 085 ～ 0． 506 ) ，

P ＜ 0． 01］。结论 HCC 组织 SIＲT5 低表达和 CＲIP1 高表达，与肿瘤数目、肿瘤直径、分化程度、脉管侵犯、TNM 分期

和预后有关。
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【Abstract】 Objective To investigate the expression and clinical significance of sirtiun 5 ( SIＲT5) and cysteine rich

protein 1 ( CＲIP1) in hepatocellular carcinoma ( HCC) tissues．Methods A total of 150 HCC patients were selected for Hep-
atobiliary Surgery in Heping Hospital Affiliated to Changzhi Medical College from January 2018 to May 2020． The expressions
of SIＲT5 and CＲIP1 in HCC tissues and adjacent tissues were detected by immunohistochemistry． The relationship between
the expression of SIＲT5 and CＲIP1 and clinicopathological parameters of HCC patients was analyzed． According to the expres-
sion levels of SIＲT5 and CＲIP1 in HCC tissues，HCC patients were divided into positive /negative SIＲT5 and CＲIP1 expres-
sion groups． Kaplan-Meier method was used to plot the survival curve of HCC patients with positive /negative expression of
SIＲT5 and CＲIP1． The factors influencing the prognosis of HCC patients were analyzed by Cox regression． Ｒesults Com-
pared with para-cancerous tissues，HCC tissues showed decreased expression of SIＲT5 positivity and increased expression of
CＲIP1 positivity ( χ2 = 40． 991，42． 946，all P ＜ 0． 001) ． HCC tissues with single tumor，small tumor diameter，moderate to

·093· 疑难病杂志 2024 年 4 月第 23 卷第 4 期 Chin J Diffic and Compl Cas，April 2024，Vol． 23，No． 4



high differentiation，no vascular invasion，and TNM stage Ⅰ to Ⅱ，had increased SIＲT5 positive expression and decreased
CＲIP1 positive expression，all of which were statistically significant ( SIＲT5: χ2 /P = 5． 179 /0． 023、6． 459 /0． 011、5． 899 /
0． 015、7． 402 /0． 007、5． 930 /0． 015; CＲIP1: χ2 /P = 4． 275 /0． 039、5． 442 /0． 002、6． 459 /0． 011、6． 394 /0． 011、5． 655 /0．
017) ; At 3-year follow-up，the 3-year overall survival rate of 150 HCC patients was 56． 83% ( 79 /139) ． Kaplan-Meier sur-
vival curve analysis showed that the 3-year overall survival rate was higher in the SIＲT5-positive expression group than that in
the SIＲT5-negative expression group，and the 3-year overall survival rate was higher in the CＲIP1-positive expression group
than that in the CＲIP1-negative expression group ( Log-rank χ2 = 7． 552，20． 942，P = 0． 006，＜ 0． 001) ． Multifactorial Cox
regression analysis showed that multiple tumor numbers，tumor diameters ≥ 5cm，hypo-differentiation，vascular invasion，

TNM stage Ⅲ，and CＲIP1 positivity were independent risk factors for death in HCC patients，and SIＲT5 positivity was an in-
dependent protective factor［OＲ ( 95%CI) = 2． 685 ( 1． 031 － 6． 999) ，2． 252 ( 1． 143 － 4． 439) ，4． 181 ( 1． 735 － 10． 076) ，

3． 945 ( 1． 653 － 9． 419) ，3． 485 ( 1． 492 － 8． 141 ) ，4． 540 ( 1． 641 － 12． 562 ) ，0． 207 ( 0． 085 － 0． 506) ］． Conclusion
Low expression of SIＲT5 and high expression of CＲIP1 in HCC tissues are associated with tumor number，tumor diameter，de-
gree of differentiation，vascular invasion，TNM stage and prognosis．
【Key words】 Hepatocellular carcinoma; Sirtiun 5; Cysteine rich protein 1; Pathological parameters; Prognosis

肝癌是全球发病率和病死率较高的恶性肿瘤之

一［1］。据报道 2022 年中国肝癌发病和死亡例数分别

为 431 383 例、412 216 例［2］。肝细胞肝癌( hepatocel-
lular carcinoma，HCC ) 是 肝 癌 最 常 见 的 病 理 学 类 型

( 75% ～ 85% ) ，恶性程度高，长期预后较差［3］。沉默

调节蛋白 5( sirtiun 5，SIＲT5) 是一种去乙酰化酶，能通

过乙酰化修饰作用参与肿瘤发生发展［4］。实验报道，

SIＲT5 在肝癌细胞中低表达［5］。富含半胱氨酸肠蛋白

1( cysteine rich protein 1，CＲIP1) 是一种 LIM /双锌指蛋

白，能通过抑制免疫和激活信号通路参与肿瘤发生发

展［6］。实验报道，CＲIP1 在肝癌细胞中高表达［7］。相

关研究指出，SIＲT5 异常表达与结直肠癌、分化型甲状

腺癌等肿瘤患者预后不良有关［8-9］; CＲIP1 异常表达与

卵巢癌、急性髓细胞性白血病等肿瘤患者预后不良有

关［10-11］。但关于 SIＲT5、CＲIP1 在肝细胞肝癌组织中

的表达及临床意义尚不明确，基于此本研究报道如下。
1 资料与方法

1． 1 临床资料 选取 2018 年 1 月—2020 年 5 月长治

医学院附属和平医院肝胆外科手术切除 HCC 患者

150 例，其中男 91 例，女 59 例，年龄 27 ～ 75 ( 60． 00 ±
5． 75) 岁，≥60 岁 79 例，＜ 60 岁 71 例; 乙型肝炎病毒

( hepatitis B virus，HBV) / ( hepatitis C virus，HCV) 阳性

128 例，HBV /HCV 阴性 22 例; 肿瘤位置: 左叶 63 例，

右叶 74 例，跨叶 13 例; 甲胎蛋白 ( alpha-fetoprotein，

AFP) 79． 26 ～ 857． 68 ( 507． 20 ± 148． 15 ) μg /L，≥400
μg /L 129 例，＜ 400 μg /L 21 例; 肿瘤数目: 单发 67
例，多发 83 例; 肿瘤直径 1． 15 ～ 7． 98 ( 4． 63 ± 1． 99 )

cm，≥5 cm 66 例，＜ 5 cm 84 例; 分化程度: 低分化 38
例，中高分化 112 例; 有脉管侵犯 72 例; TNM 分期［12］:

Ⅰ期 37 例，Ⅱ期 61 例，Ⅲ期 52 例。本研究已经获得

医院伦理委员会批准( 2018005 ) ，患者或家属知情同

意并签署知情同意书。
1． 2 病例选择标准 ( 1) 纳入标准: ①年龄≥18 岁;

②初次确诊为 HCC( 经病理诊断) ;③接受根治性或姑

息性切除;④TNM 分期Ⅰ ～Ⅲ期。( 2) 排除标准: ①入

院前已接受任何抗肿瘤治疗;②拒绝随访;③合并其他

部位恶性肿瘤; ④不能耐受手术; ⑤严重肝肾功能障

碍;⑥合并严重感染; ⑦肝移植患者; ⑧合并自身免疫

性疾病;⑨资料不完整。
1． 3 观测指标与方法

1． 3． 1 免疫组化检测肝组织 SIＲT5、CＲIP1 表达: 术

中收集部分癌组织及对应癌旁组织( 距离癌组织 ＞
2 cm) 福尔马林固定，取部分福尔马林固定组织，常规

石蜡包埋、切片、脱蜡、水化后，pH 6． 0 柠檬酸钠缓冲

液进行高压热修复 5 min，室温自然冷却。切片放置于

3%H2O2 避光 15 min，磷酸盐缓冲液( phosphate-buff-
ered saline，PBS) 洗涤 3 次( 5 min /次) 阻断非特异性反

应。再将 一 抗［兔 抗 人 SIＲT5 ( 1 ∶ 100 ) 、CＲIP1 ( 1 ∶
100) ，武汉三鹰生物技术有限公司，编号 67257-1-IG、
15349-1-AP］滴加到切片中，4℃ 下过夜。次日滴加辣

根过氧化物酶标记的二抗，PBS 洗涤 3 次( 5 min /次) ，

二氨基联苯胺显色，苏木精反染，乙醇梯度脱水，中性

树胶封片。显微镜下观察拍照，以 PBS( 代替一抗) 作

为阴性对照，以已知阳性切片作为阳性对照进行免疫

组化评分( 染色强度 × 阳性细胞比例) ，以≥3 分为阳

性表达。染色强度: 无染色、黄色、浅褐色、深棕色分别

为 0 分、1 分、2 分、3 分; 阳性细胞: 0、＜ 5%、5% ～ ＜
30%、30% ～ ＜ 50%、≥50% 分别为 0 分、1 分、2 分、3
分、4 分［8］。根据 HCC 组织中 SIＲT5、CＲIP1 表达将

HCC 患者分为 SIＲT5、CＲIP1 阳性 /阴性表达组。
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1． 3． 2 随访: HCC 患者术后通过电话、门诊、互联网

等方式随访 3 年，截止日期为 2023 年 5 月 31 日或失

访 /死亡，统计 SIＲT5、CＲIP1 阳性 /阴性表达 HCC 患者

3 年总生存率。
1． 4 统计学方法 应用 SPSS 28． 0 软件对数据进行

统计分析。正态分布的计量资料以 �x ± s 表示，2 组间

比较采用独立样本 t 检验; 计数资料以频数或率( % )

表示，比较采用 χ2 检验; Kaplan-Meier 法绘制 SIＲT5、
CＲIP1 阳性 /阴性表达 HCC 患者生存曲线; Cox 回归

分析影响 HCC 患者预后的因素。P ＜ 0． 05 为差异有

统计学意义。
2 结 果

2． 1 SIＲT5、CＲIP1 在 HCC 组织及癌旁组织中表达比

较 HCC 组 织 SIＲT5 阳 性 表 达 率 低 于 癌 旁 组 织，

CＲIP1 阳性表达率高于癌旁组织( P ＜ 0． 01) ，见表 1。

表 1 SIＲT5、CＲIP1 在 HCC 组织及癌旁组织中表达

比较 ［例( %) ］

Tab． 1 Comparison of expression of SIＲT5 and CＲIP1 in HCC tis-
sues and paracancer tissues

组 别 例数 SIＲT5 阳性 CＲIP1 阳性

癌旁组织 150 93( 62． 00) 29( 19． 33)

癌组织 150 38( 25． 33) 84( 56． 00)

χ2 值 40． 991 42． 946
P 值 ＜ 0． 001 ＜ 0． 001

2． 2 SIＲT5、CＲIP1 阳性表达在 HCC 患者不同临床 /病
理特征中比较 肿瘤单发、肿瘤直径小、中高分化程度、
无脉管侵犯、TNM 分期Ⅰ～Ⅱ期的 HCC 组织较肿瘤多发、
肿瘤直径大、低分化、有脉管侵犯、TNM 分期Ⅲ期 SIＲT5
阳性表达率升高、CＲIP1 阳性表达率降低，差异均有统

计学意义( P ＜ 0． 05) ，不同性别、年龄、HBV/HCV、肿瘤

位置、AFP 的 HCC 组织 SIＲT5、CＲIP1 阳性表达率比较

差异无统计学意义( P ＞0． 05) ，见表 2。
2． 3 不同 SIＲT5、CＲIP1 表达的 HCC 患者生存率比较

150 例 HCC 患者随访 3 年，失访 11 例，死亡 71 例，3
年总生存率为 56． 83% ( 79 /139 ) 。Kaplan-Meier 生存

曲线分析显示，SIＲT5 阳性表达组( 35 例) 3 年总生存

率 68． 57% ( 24 /35 ) 高于 SIＲT5 阴性表达组( 104 例)

的 42． 31% ( 44 /104) ; CＲIP1 阳性表达组( 82 例) 3 年

总生存率 31． 71% ( 26 /82) 低于 CＲIP1 阴性表达组( 57
例) 的 73． 68% ( 42 /57 ) ( Log-rankχ2 = 7． 552、20． 942，

P = 0． 006、＜ 0． 001) ，见图 1。
2． 4 Cox 回归分析影响 HCC 患者预后的因素 以

HCC 患者预后( 死亡 /存活 = 1 /0) 为因变量，以上述结

果中 P ＜ 0． 05 项目为自变量进行多因素 Cox 回归分

析，结果显示: 肿瘤数目多发、肿瘤直径≥5 cm、低分

化、脉管侵犯、TNM 分期Ⅲ期、CＲIP1 阳性为 HCC 患者

死亡的独立危险因素，SIＲT5 阳性 为 独 立 保 护 因 素

( P ＜ 0． 05) ，见表 3。

表 2 SIＲT5、CＲIP1 表达在 HCC 患者不同临床 /病理特征中差异比较 ［例( %) ］

Tab． 2 Difference of SIＲT5 and CＲIP1 expression in different clinical /pathological features of HCC patients

项 目 例数 SIＲT5 阳性( n = 38) χ2 值 P 值 CＲIP1 阳性( n = 84) χ2 值 P 值

性别 男 91 21( 23． 08) 0． 623 0． 430 52( 57． 14) 0． 123 0． 726
女 59 17( 28． 81) 32( 54． 24)

年龄( 岁) ≥60 79 17( 21． 52) 1． 284 0． 257 47( 59． 49) 0． 827 0． 363
＜ 60 71 21( 29． 58) 37( 52． 11)

HBV /HCV 阳性 128 30( 23． 44) 1． 658 0． 198 74( 57． 81) 1． 164 0． 281
阴性 22 8( 18． 18) 10( 45． 45)

肿瘤位置 左叶 63 15( 23． 81) 0． 285 0． 867 35( 55． 56) 0． 178 0． 915
右叶 74 19( 25． 68) 41( 55． 41)

跨叶 13 4( 30． 77) 8( 61． 54)

AFP( μg /L) ≥400 129 31( 24． 03) 0． 826 0． 363 74( 57． 36) 0． 696 0． 404
＜ 400 21 7( 33． 33) 10( 47． 62)

肿瘤数目 单发 67 23( 34． 33) 5． 179 0． 023 31( 46． 27) 4． 275 0． 039
多发 83 15( 18． 07) 53( 63． 86)

肿瘤直径( cm) ≥5 66 10( 15． 15) 6． 459 0． 011 44( 66． 67) 5． 442 0． 002
＜ 5 84 28( 33． 33) 40( 47． 62)

分化程度 低分化 38 4( 10． 53) 5． 899 0． 015 28( 73． 68) 6． 459 0． 011
中高分化 112 34( 31． 25) 56( 50． 00)

脉管侵犯 有 72 11( 15． 28) 7． 402 0． 007 48( 66． 67) 6． 394 0． 011
无 78 27( 34． 62) 36( 46． 15)

TNM 分期 Ⅰ ～Ⅱ期 98 31( 31． 63) 5． 930 0． 015 48( 48． 98) 5． 655 0． 017
Ⅲ期 52 7( 13． 46) 36( 69． 23)
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图 1 SIＲT5、CＲIP1 阳性 /阴性表达 HCC 患者 Kaplan-Meier 生

存曲线

Fig． 1 Kaplan-Meier survival curve of patients with positive /nega-
tive expression of SIＲT5 and CＲIP1 in HCC

表 3 Cox 回归分析影响 HCC 患者预后的因素

Tab． 3 Cox regression analysis of factors influencing the prognosis
of HCC patients

变 量 β 值 SE 值 Wald 值 P 值 OＲ( 95%CI)
肿瘤数目多发 0． 988 0． 489 4． 089 0． 043 2． 685( 1． 031 ～ 6． 999)

肿瘤直径≥5 cm 0． 812 0． 346 5． 449 0． 019 2． 252( 1． 143 ～ 4． 439)

肿瘤低分化 1． 430 0． 449 10． 158 0． 001 4． 181( 1． 735 ～ 10． 076)

脉管侵犯 1． 373 0． 444 9． 558 0． 002 3． 945( 1． 653 ～ 9． 419)

TNM 分期Ⅲ期 1． 248 0． 433 8． 316 0． 004 3． 485( 1． 492 ～ 8． 141)

SIＲT5 阳性 － 1． 575 0． 457 11． 901 0． 001 0． 207( 0． 085 ～ 0． 506)

CＲIP1 阳性 1． 513 0． 519 8． 487 0． 004 4． 540( 1． 641 ～ 12． 562)

3 讨 论

HCC 是起源于肝细胞且血供丰富的恶性肿瘤，其

发病可能与 HBV /HCV 感染、非酒精性脂肪性肝炎、饮
酒过度、肝硬化、食用黄曲霉毒素污染食物等有关［3］。
根治性切除是早期 HCC 的有效治疗方法，但由于其起

病隐匿和 HCC 高危人群筛查未能普及，导致 70% ～
80% 的初诊患者处于中晚期，5 年总体生存率不足

15%［13］。虽然近年来基于程序性细胞死亡蛋白-1 及

配体的免疫药物和基于血管生长因子的靶向药物被用

于 HCC 治疗，但 HCC 血供复杂、恶性程度高且进展迅

速，仅部分患者能获得临床效益［14-15］。因此有必要确

定更多 HCC 预后生物标志物，对指导临床早期干预和

促进预后改善意义重大。
蛋白质翻译后修饰是蛋白质翻译中或翻译后的共

价加工过程，乙酰化修饰作为最常见的酰化修饰类型，

参与代谢调控、转录因子激活、染色质重塑等几乎所有

的生命活动过程，在恶性肿瘤中发挥至关重要的作

用［14］。SIＲT5 是沉默信息调节因子 2 的同源基因家

族第 5 个成员，主要定位于线粒体，能通过催化脱丙醇

酰化、脱琥珀酰化、赖氨酸脱谷氨酰化等过程参与细胞

代谢、损伤修复、氧化应激、细胞周期、DNA 转录、血管

生成等调控［4，16］。近年来多项研究报道了 SIＲT5 与肿

瘤的关系，如 SIＲT5 能抑制磷脂酰肌醇 3-激酶 /蛋白激

酶 B 信号通路，抑制前列腺癌细胞转移［17］; SIＲT5 能

通过促进醛脱氢酶 5 家族成员 A1 去琥珀酰化，促进

乳腺癌细胞的增殖［18］。这些研究提示 SIＲT5 在不同

肿瘤中发挥抑癌或促癌作用。有学者报道，肝癌细胞

SIＲT5 低表达会促进肝癌细胞生长［5］。同时 SIＲT5 低

表达导致胰腺癌患者预后不良，SIＲT5 高表达与乳腺

癌预后不良相关［19-20］。本研究结果显示，HCC 组织

SIＲT5 低表达，与肿瘤数目、肿瘤直径、分化程度、脉管

侵犯和 TNM 分期有关，且 SIＲT5 阳性表达患者 3 年生

存率升高，可降低 HCC 患者死亡风险，说明 SIＲT5 低

表达与 HCC 恶性进展和预后不良有关。究其原因，

SIＲT5 低表达有助于波形蛋白乙 酰 化 激 活，促 进 上

皮—间质转化，增强 HCC 细胞迁移和侵袭能力，促进

HCC 发生发展［21］; 同时 SIＲT5 低表达也有助于激活信

号传导及转录激活蛋白 3 乙酰化激活，通过 Nanog 同

源基因维持肿瘤细胞干性，促进 HCC 细胞增殖和分化

失控，从而导致 HCC 发生发展［5］。
CＲIP1 是一种在肠道广泛表达的小分子蛋白，可

通过 LIM 结构域的锌指结构调节蛋白质—蛋白质相

互作用，从而影响细胞增殖、分化、迁移、免疫、信号传

导、细胞凋亡等肿瘤进程［6］。近年来大量研究报道了

CＲIP1 参与肿瘤进程，如 CＲIP1 能促进 p65 结合 CXC
趋化因子 1 /5，增加核因子-κB 转录，抑制 CD8 + T 细胞

浸润，从而促进胰腺癌细胞免疫逃逸［22］。CＲIP1 能激

活 Wnt /β-连环蛋白信号通路，促进上皮性卵巢癌细胞

侵袭和转移［23］。有学者报道，肝癌细胞 CＲIP1 高表达

会促进肝癌细胞增殖和转移［7］。本研究结果显示，

HCC 组织 CＲIP1 高表达，与肿瘤数目、肿瘤直径、分化

程度、脉管侵犯和 TNM 分期有关，且 CＲIP1 阳性表达

患者 3 年生存率降低，会增加 HCC 患者死亡风险，说
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明 CＲIP1 高表达与 HCC 恶性进展和预后不良有关。
究其原因，CＲIP1 能与 γ-丁甜菜碱羟化酶相互作用激

活 Wnt /β-catenin 信号通路，维持 HCC 细胞干性，从而

导致 HCC 发生发展［24］。同时 CＲIP1 还能与大鼠肉瘤

基因相互作用，激活大鼠肉瘤基因 /蛋白激酶 B 信号

通路，促进 HCC 细胞增殖［25］。
综上所述，SIＲT5 在 HCC 组织中低表达，CＲIP1

高表达，与肿瘤数目、肿瘤直径、分化程度、脉管侵犯和

TNM 分期有关，是 HCC 患者死亡的独立危险因素，可

能成为 HCC 患者预后评估的生物标志物。但仍需多

中心、大样本研究验证。
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