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摘要 ：目的 探讨黑色素瘤相关抗原A6（MAGEA6）在肝细胞癌（HCC）组织中的表达及与预后的关系。

方法 选取2013年2月—2016年10月海南省人民院收治入院的120例HCC患者为研究对象。分析受试者的年龄、

性别、饮酒史、甲胎蛋白（AFP）、肿瘤直径、分化程度、TNM分期、肝功能Child-Pugh分级、淋巴结转移等临

床资料。采用实时荧光定量聚合酶链反应检测 MAGEA6 和 AMPK mRNA 的表达，免疫组织化学法检测

MAGEA6蛋白的表达。根据肿瘤组织MAGEA6 mRNA相对表达量的中位值，将HCC患者分为MAGEA6低表

达组和高表达组。比较两组患者的临床病理特征，绘制两组患者的Kaplan-Meier生存曲线，采用一般多因素

Cox回归分析影响HCC患者预后的独立危险因素，Pearson法分析MAGEA6 mRNA与AMPK mRNA表达的相

关性。结果 肿瘤组织MAGEA6 mRNA相对表达量、MAGEA6阳性率、MAGEA6蛋白免疫组织化学法评分高

于癌旁组织（P <0.05）。MAGEA6低表达组与高表达组HCC患者的年龄、性别、饮酒史、分化程度、Child-

Pugh分级比较，差异无统计学意义（P >0.05）。两组在AFP、肿瘤直径、TNM分期、淋巴结转移方面比较，差异

有统计学意义（P <0.05）。MAGEA6高表达组生存率低于低表达组（P <0.05）。一般多因素Cox回归分析结果显

示，AFP［ĤR=2.183（95% CI：1.117，4.267）］、TNM 分期［ĤR=2.203（95% CI：1.174，4.133）］、MAGEA6

mRNA［ĤR=6.328（95% CI：1.516，26.404）］是影响HCC患者预后的独立危险因素（P <0.05）。肿瘤组织

AMPK mRNA相对表达量低于癌旁组织（P <0.05）。AMPK mRNA与MAGEA6 mRNA表达呈负相关（r =-0.680，

P =0.000）。结论 MAGEA6基因在肝细胞癌中高表达，是HCC患者预后的危险因素，其可能通过AMPK信号

通路在HCC中发挥促癌作用。
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Abstract: Objective To explore the expression of melanoma-associated antigen A6 (MAGEA6) in

hepatocellular carcinoma (HCC) tissues and its relationship with HCC prognosis. Methods A total of 120 HCC

patients treated in Hainan Provincial People's Hospital from February 2013 to October 2016 were enrolled. The
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clinical data including age, sex, history of alcohol consumption, alpha fetoprotein (AFP) level, diameter of tumor,

degree of tumor differentiation, TNM stage, Child-Pugh grade, and lymph node metastasis were recorded. The

mRNA expressions of MAGEA6 and AMPK were detected via qPCR, and the protein expression of MAGEA6 was

measured by immunohistochemistry (IHC). According to the median of the mRNA expression of MAGEA6 in HCC

tissues, HCC patients were divided into MAGEA6 low-expression group and MAGEA6 high-expression group. The

clinicopathological characteristics of HCC patients were compared between the two groups. Kaplan-Meier curves

were used to analyze the cumulative survival rates of patients in the two groups. The independent prognostic factors

of HCC were determined by multivariable Cox regression models. The correlation between MAGEA6 mRNA and

AMPK mRNA was analyzed by the Pearson method. Results The relative mRNA expression of MAGEA6, the

positive rate of MAGEA6, and the IHC score of MAGEA6 in tumor tissues of HCC patients were higher than those

in adjacent tissues (P < 0.05). There was no significant difference in age, sex, history of alcohol consumption, the

degree of tumor differentiation, and Child-Pugh grade between the MAGEA6 low-expression group and MAGEA6

high-expression group (P > 0.05), while they differed in AFP level, diameter of tumor, TNM stage, and lymph node

metastasis (P < 0.05). The survival rate of MAGEA6 high-expression group was lower than that of MAGEA6 low-

expression group (P < 0.05). The multivariable Cox regression analysis revealed that AFP level [ĤR = 2.183 (95% CI:

1.117, 4.267) ], TNM stage [ĤR = 2.203 (95% CI: 1.174, 4.133) ], and mRNA expression of MAGEA6 [ĤR = 6.328

(95% CI: 1.516, 26.404) ] were independent risk factors for the prognosis of HCC patients (P < 0.05). The relative

mRNA expression of AMPK in tumor tissues was lower than that in the adjacent tissues (P < 0.05). The AMPK

mRNA level was negatively correlated with MAGEA6 mRNA level (r = -0.680, P = 0.000). Conclusions

MAGEA6 gene is highly expressed in HCC, and represents a risk factor for HCC prognosis, which may be

associated with the AMPK signaling pathway.

Keywords: hepatocellular carcinoma; melanoma-associated antigen A6; AMP-activated protein kinase; prog‐

nosis; clinicopathological characteristic; risk factor

肝细胞癌（hepatocellular carcinoma, HCC）是一种

难以治愈的恶性肿瘤[1]，为全球第6大最常见的癌

症，是全球癌症相关死亡的第2大原因[2]。同时也

是我国常见的恶性肿瘤之一，致死率极高。原发

性肝癌分为肝内胆管癌、HCC、纤维板层癌及肝母

细胞癌，其中HCC占 85%～90%[3]。引发HCC的主

要危险因素是慢性乙型和丙型肝炎病毒感染、过

量饮酒、黄曲霉毒素暴露、非酒精性脂肪肝等生

理状态、糖尿病等[4]。早期肝癌可通过肝移植进行

治疗[1]。然而HCC患者在诊断时通常处于晚期，晚

期患者的预后并不理想。目前 HCC 的临床诊断和

预后标志物仍较少，亟需探寻准确、敏感的生物

学标志物评估患者预后。

黑素瘤抗原家族（melanoma-associated antigen

A, MAGEA）是一类肿瘤抗原基因，包含从 MAGEA

1～12亚型的12个家族成员，其在多种恶性肿瘤组

织中特异性高表达。如MAGEA10在早期肝癌复发

患 者 中 高 表 达 ， 是 很 有 潜 力 的 预 测 指 标[5]。

MAGEA4 在非小细胞肺癌细胞中表达，其过表达

后，细胞凋亡水平降低[6]。MAGEA3在宫颈癌组织

中高表达，且表达水平与宫颈癌的临床分期、淋

巴结转移呈正相关[7]。MAGEA1在喉鳞癌组织中特

异性高表达，是喉癌免疫治疗的靶基因之一[8]。

MAGEA2 在肺癌细胞中高表达，并促进癌细胞生

长[9]。黑色素瘤相关抗原 A6（melanoma-associated

antigen A6, MAGEA6）属于MAGE家族成员，是肿瘤

疾病中的一种高表达基因，可参与基因调控和转

录，影响细胞增殖、生长、分化、衰老和死亡等

进程[10]，在食管鳞癌中高表达，可使癌细胞产生顺

铂化疗抵抗[11]。本课题前期对 HCC 表达芯片进行

差异分析，发现 MAGEA6 基因在 HCC 中明显上

调[12]，但其临床价值和作用机制尚不明确。腺苷酸

活化蛋白激酶（AMP-activated protein kinase, AMPK）

是真核细胞中广泛存在的与能量代谢相关的激酶，

可调节肿瘤的能量代谢，影响肿瘤发展[13]。本课

题前期研究结果表明，MAGEA6可介导AMPK信号

通路的激活[12]。因此本研究拟探讨MAGEA6在HCC

中的表达及与预后的关系，并进一步探究其发挥

促癌作用的机制，为 HCC 的治疗和预防提供新

思路。
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1 资料与方法

1.1 临床资料

选取 2013 年 2 月—2016 年 10 月海南省人民院

收治入院的HCC患者120例作为研究对象。本研究

经医院学术伦理委员会审批同意，所有参与本研

究的患者被充分告知本研究的目的，并在采样前

签署知情同意书。

1.2 纳入与排除标准

1.2.1 纳入标准 ①有 HCC 典型临床表现；②经

病理组织学或细胞学确诊为 HCC 且为初次确诊；

③近期未接受放化疗或免疫治疗等抗肿瘤治疗；

④病理及随访资料完整。

1.2.2 排除标准 ①合并其他部位恶性肿瘤；②高

血压、高血脂或高血糖未良好控制；③严重心、肾、

肺等功能不全；④肝功能Child-Pugh C级；⑤孕妇或

哺乳期女性；⑥无法定期跟进者。

1.3 主要仪器与试剂

1.3.1 主要仪器 -80℃冰箱（上海冠森生物科技

有限公司），ELx 800 酶标仪（美国 Bio-Rad 公司），

ABI7900HT fast PCR real-time system（美 国 Applied

Biosystems公司），显微镜（日本奥林巴斯公司）。

1.3.2 主要试剂 液氮（上海熙勤气体有限公

司），AFP定量检测试剂盒及其配套试剂（厦门英科

新创科技有限公司），TRIzol 试剂（美国 Invitrogen

公司），PrimeScript RT 试剂盒、SYBR ® Premix Ex

Taq TM Ⅱ（日本 TaKaRa 公司），3% H2O2（上海哈灵

生物科技有限公司），anti-MAGEA6（ab126656）、二

抗山羊抗兔 IgG（ab6728）购自美国 Abcam 公司，二

氨基联苯胺（Diaminobenzidine，DAB）（美国 Amresco

公司）。

1.4 数据和标本采集

统计受试者的年龄、性别、饮酒史、甲胎蛋白

（alpha-fetoprotein, AFP）、肿瘤直径、分化程度、TNM

分期、肝功能Child-Pugh分级、淋巴结转移等临床资

料。其中，AFP≤ 20 ng/mL为阴性，AFP> 20 ng/mL为

阳性。按Child-Pugh分级将HCC患者分为A、B级。

HCC患者手术后立即取HCC组织，同时取距HCC组

织> 5 cm的正常肝组织为癌旁组织，快速冷冻于液

氮中，置于-80℃冰箱备用。

1.5 酶联免疫吸附试验检测AFP

采用 AFP 定量检测试剂盒及其配套试剂检测

HCC 组织及癌旁组织中 AFP 水平[14]。标准品设定

6 孔，每孔各加入不同浓度的标准品 100 μL，空白

1孔，质控品2孔，加入阴阳质控品各50 μL，检测孔

加 50 μL 待测血清，振荡混匀后封板，37℃温育

30 min，用配套洗液手工洗板5次，甩干后每孔加入

酶结合物 100 μL（空白孔除外），37℃温育 30 min，

洗液洗板5次后分别滴加显色液A、B各50 μL，充分

混匀，37℃温育 15 min 后使用 ELx 800 酶标仪在

450 nm处进行定量分析。

1.6 实时荧光定量聚合酶链反应检测MAGEA6和

AMPK mRNA的表达

采用TRIzol试剂从HCC组织和癌旁组织中提取

总 RNA。用 PrimeScript RT 试剂盒将总 RNA 转录为

cDNA，光谱法测定RNA样品的浓度和纯度。使用

SYBR ® Premix Ex Taq TM Ⅱ在 ABI7900HT fast PCR

real-time system上进行实时荧光定量聚合酶链反应

（quantitative real-time polymerase chain reaction, qRT-

PCR）。反应条件：94℃预变性10 min，94℃变性45 s，

60℃ 退 火 45 s，72℃ 延 伸 45 s，40 个 循 环[15]。 以

GAPDH 为内参基因，采用 2-ΔΔCt 法计算各基因经内

参标准化的相对水平。引物由上海生工生物工程

股份有限公司合成，引物序列见表1。

1.7 免疫组织化学法检测MAGEA6蛋白的表达

在石蜡切片上采用标准的三步链霉亲和素-生

物素复合物免疫组织化学法评估 MAGEA6 蛋白在

HCC肿瘤组织和癌旁组织中的表达[16]。首先采用甲

醛固定肿瘤组织和癌旁组织，石蜡包埋、切片，在二

甲苯和一定浓度梯度的乙醇中进行脱蜡和复水，然

后置于蒸馏水中，用 3% H2O2处理切片以抑制内源

性过氧化酶活性。随后将 4.5 μm 厚切片与 anti-

MAGEA6 在 37℃条件下孵育 2 h，PBS 缓冲液冲洗，

表1 qRT-PCR引物序列

基因

MAGEA6

mRNA

AMPK

mRNA

GAPDH

引物序列

正向：5'-AAAGGCAGAAATGCTGGGGAG-3'

反向：5'-AGGCAGGTGGCAAAGATGTACAC-3'

正向：5'-TTCGGGAAAGTGAAGGTGGG-3'

反向：5'-TCTCTCTGCGGATTTTCCCG-3'

正向：5'-AGAAGGCTGGGGCTCATTTG-3'

反向：5'-AGGGGCCATCCACAGTCTTC-3'

引物长

度/bp

53

53

54
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二抗山羊抗兔IgG于室温下孵育切片1 h，PBS冲洗，

随后切片与DAB试剂反应数秒，苏木精复染，在一

定梯度乙醇和二甲苯中脱水，将切片用胶固定，在

显微镜下观察。由2位副高职称以上的病理科医师

进行双盲阅片，独立评分。MAGEA6定位于胞浆，在

排除特异性染色的情况下，当显微镜下定位的阳性

区域出现清晰可见的黄色颗粒时即为阳性细胞，在

5 个高倍视野（×200）下观察。①染色强度评分标

准：肿瘤细胞无色为 0 分，淡黄色为 1 分，棕黄色

2 分，棕褐色 3 分；②阳性细胞数评分标准：无阳性

细胞为0分，1%～25%为 1分，25%～>50%为 2分，

>50%～75%为 3分，> 75%为 4分。最终得分=染色

强度评分×阳性细胞数评分。

1.8 随访

采用电话或临床复查方式对 HCC 患者随访

5 年。随访开始时间为患者出院时间，第 1 年每隔

3个月随访1次，后4年每隔4个月随访1次。总生

存期（overall survival, OS）为患者出院至死亡或随访

截止的时间。

1.9 统计学方法

数据分析采用SPSS 21.0和GraphPad Prism 8.0.1

统计软件。计数资料以构成比或率（%）表示，比较

用 χ2检验，计量资料以均数±标准差（x±s）表示，两

组比较用 t 检验；采用 Kaplan-Meier 法绘制生存曲

线，比较用 Log-rank χ2 检验；相关性分析用 Pearson

法；影响因素的分析用一般多因素Cox回归模型。P <

0.05为差异有统计学意义。

2 结果

2.1 MAGEA6 基因在 HCC 患者肿瘤组织中高

表达

HCC 患者肿瘤组织、癌旁组织 MAGEA6 mRNA

相 对 表 达 量 分 别 为（1.506±0.228）和（1.018±

0.193），经 t 检验，差异有统计学意义（t =17.92，P =

0.000），肿瘤组织 MAGEA6 mRNA 相对表达量高于

癌旁组织。根据肿瘤组织MAGEA6 mRNA相对表达

量的中位值，将HCC患者分为MAGEA6低表达组和

高表达组。

2.2 癌旁组织与肿瘤组织MAGEA6蛋白表达比较

HCC肿瘤组织MAGEA6蛋白表达阳性98例，阴

性22例；癌旁组织MAGEA6蛋白表达阳性14例，阴

性106例，经 χ2检验，差异有统计学意义（χ2=118.11，

P =0.000），肿瘤组织MAGEA6蛋白表达阳性率高于

癌旁组织。肿瘤组织、癌旁组织MAGEA6蛋白表达

阳性评分分别为（6.77±2.71）分和（1.44±0.68）分，

经 t 检验，差异有统计学意义（t =20.90，P =0.000），

肿瘤组织 MAGEA6 蛋白表达阳性评分高于癌旁

组织。

2.3 MAGEA6表达与HCC患者临床病理特征的

关系

MAGEA6 低表达组与高表达组 HCC 患者的年

龄、性别、饮酒史、分化程度、Child-Pugh分级比较，

差异均无统计学意义（P >0.05）。两组的AFP、肿瘤

直径、TNM分期、淋巴结转移比较，差异均有统计学

意义（P <0.05）。见表2。

2.4 MAGEA6表达HCC患者的生存分析

随访期内，47例患者在随访终点已死亡，其中

MAGEA6高表达组死亡35例，低表达组死亡12例，

MAGEA6 高 表 达 组 、低 表 达 组 的 生 存 率 分 别 为

41.67% 和 80.01%，经 Log-rank χ2 检验，差异有统计

学意义（χ2=19.960，P =0.000），MAGEA6 高表达组生

存率低于低表达组。见图1。

2.5 影响HCC患者预后的独立危险因素

结合表2及先前报道的影响HCC的可能危险因

素[17-18]，以患者是否死亡为因变量，将年龄、性别、

AFP、肿瘤直径、TNM 分期、淋巴结转移、MAGEA6

表2 MAGEA6低表达组与高表达组HCC患者的临床病理特征比较 （n =60，例）

组别

MAGEA6低表达组

MAGEA6高表达组

χ2 值

P 值

年龄

≤ 55岁

16

21

0.977

0.323

> 55岁

44

39

男/女

37/23

41/19

0.586

0.444

饮酒史

有

28

33

0.834

0.361

无

32

27

AFP

≤ 20 ng/mL

33

21

4.848

0.028

> 20 ng/mL

27

39

肿瘤直径

≤ 5 cm

39

22

9.636

0.002

> 5 cm

21

38

·· 64



第 24 期 焦嫦亮，等：黑色素瘤相关抗原A6在肝细胞癌中的表达及与预后的关系

mRNA为自变量，进行一般多因素Cox回归分析。结

果显示：在调整年龄、性别、AFP、肿瘤直径、TNM分

期、淋巴结转移等因素后，AFP、TNM分期、MAGEA6

mRNA 表达是影响 HCC 患者预后的独立危险因素

（P <0.05）。见表3、4。

2.6 AMPK mRNA与MAGEA6 mRNA表达的相

关性

肿瘤组织、癌旁组织 AMPK mRNA 相对表达量

分别为（0.722±0.179）和（1.021±0.206），经 t 检验，

差异有统计学意义（t =12.00，P=0.000），肿瘤组织

AMPK mRNA相对表达量低于癌旁组织。Pearson相

关分析显示，AMPK mRNA与MAGEA6 mRNA表达呈

负相关（r =-0.680，P =0.000）。见图2。

3 讨论

HCC 是最常见的肝癌类型，约占 80%[19]。其在

全球癌症发病率中排名第6，占癌症死亡总人数的

8.2%。以往有许多研究报道了HCC的病理机制，表

明 HCC 不仅与多种基因关联的细胞信号通路有

关[20]，而且与外泌体、自噬、Toll样受体有关[21]。尽管

HCC治疗方法较多，包括手术切除、肝移植、放射性

栓塞、放射治疗和分子靶向治疗[22]，但是 HCC 发病

较为隐匿，其预后仍不理想，这主要与高复发率

有关。

有研究报道，AFP是目前诊断HCC最常见的标

志物[23]，但其特异性和敏感性较低。有研究报道，

续表2

组别

MAGEA6低表达组

MAGEA6高表达组

χ2 值

P 值

分化程度

低分化

52

47

1.443

0.230

高、中分化

8

13

TNM分期

Ⅰ期

41

28

5.763

0.016

Ⅱ/Ⅲ期

19

32

Child-Pugh分级

A级

34

39

0.874

0.350

B级

26

21

淋巴结转移

有

25

40

7.552

0.006

无

35

20

100

50

0
0 20 40 60 80

时间/月

累
积

生
存

率
/%

低表达
高表达

图1 MAGEA6低表达组与高表达组HCC患者的生存曲线

表3 赋值表

因素

Y

X1

X2

X3

X4

X5

X6

X7

预后情况

年龄

性别

AFP

肿瘤直径

TNM分期

淋巴结转移

MAGEA6 mRNA

赋值

y = 1死亡，y = 0生存

≤ 55岁=0，> 55岁= 1

女=0，男 = 1

≤ 20 ng/mL= 0，> 20 ng/mL= 1

≤ 5 cm= 0，> 5 cm= 1

Ⅰ级= 0，Ⅱ、Ⅲ级= 1

有= 1，无= 0

连续变量

表4 影响HCC患者预后的一般多因素Cox

回归分析参数

自变量

年龄

性别

AFP

肿瘤直径

TNM分期

淋巴结转移

MAGEA6 mRNA

P 值

0.786

0.873

0.022

0.163

0.014

0.936

0.011

ĤR

1.098

0.950

2.183

1.559

2.203

1.027

6.328

95% CI

下限

0.560

0.504

1.117

0.836

1.174

0.531

1.516

上限

2.154

1.789

4.267

2.909

4.133

1.987

26.404

0.0 0.5 1.0 1.5 2.0 2.5

MAGEA6 mRNA

1.5

1.0

0.5

0.0M
A
G
E
A
6
m
R
N
A

图2 MAGEA6与AMPK mRNA表达的相关性
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近 30% HCC 患者血清 AFP 处于正常水平，> 70%

HCC 患者的 AFP 水平高于 20 ng/mL，而有些慢性病

毒性肝炎患者的 AFP 为 10～500 ng/mL，甚至达到

1 000 ng/mL，因此 AFP 水平与 HCC 并无明显相关

性[24]，因此，需要进一步寻找可靠的 HCC 预后生物

标志物。MAGEA6 位于人 X 染色体上，分子量为

35 kD。MAGEA6 与肿瘤细胞活力密切相关，下调

MAGEA6 蛋白可抑制肿瘤生长[25]。有研究报道，

MAGEA6可抑制自噬，促进胰腺癌的发生[26]。另外，

MAGEA6 在肺腺癌中有较高的表达水平[27]，且其在

胃癌组织中高表达，MAGEA6 高表达患者预后较

差[28]。MAGEA6可能与HCC的发展密切相关，其参

与 HCC 干 细 胞 的 自 我 更 新 和 干 性 维 持 ，沉 默

MAGEA6可抑制肿瘤细胞的菌落形成，以及迁移和

侵袭能力[12]。此外，有研究发现，MAGEA6是一种肝

癌相关标志物[29]。本研究结果表明，肿瘤组织

MAGEA6 mRNA相对表达量高于癌旁组织。焦龙先

等[30]也证实 MAGEA9 mRNA 在肝癌组织表达上调，

推测MAGEA9基因在维持肝癌细胞的恶性表型中发

挥重要作用。且钱茹[31]报道沉默MAGEA3可增强肝

癌细胞对化疗药物的敏感性。本研究结果表明，

MAGEA6 mRNA相对表达量与AFP、肿瘤直径、TNM

分期、淋巴结转移有关。

肝癌患者的整体预后仍然较差，影响预后的因

素较多，主要包括患者因素、肿瘤本身因素、治疗因

素等。血清AFP、CA199和 CEA水平可作为HCC诊

断标志物，在HCC预后评估上有重要的临床价值。

miR-889高表达也预示HCC预后不良，其与TNM分

期、肝硬化等有关[32]。此外，HCC 患者中 RRM2、

FTCD、CYP2C9 等差异表达基因也与 HCC 预后有

关[33]。NTF3在HCC中低表达，是HCC患者的一个独

立预后因素[34]。在有血管浸润的 HCC 患者中，

NCAPG 上调也与不良预后有关[35]。本研究对出院

的 HCC 患者进行为期 5 年的随访，发现 MAGEA6

mRNA高表达组患者生存率明显低于低表达组，提

示不良预后。并且一般多因素 Cox 回归分析发现

MAGEA6基因高表达是影响HCC患者预后的独立危

险因素之一，这为HCC预后评判提供了新的参考指

标。还有研究报道，MAGEA6是一种癌症特异性泛

素连接酶，可促进肿瘤抑制剂 AMPK 的降解[10]。本

课 题 前 期 研 究 发 现 ，miR-448 通 过 靶 向 下 调

MAGEA6 的表达而激活 AMPK 信号通路，从而抑制

HCC 细胞的球体形成、菌落生长、迁移和侵袭能

力[16]。基于此，笔者进一步在临床样本中检测

AMPK mRNA表达，发现HCC组织AMPK mRNA相对

表达量明显低于癌旁组织，且与MAGEA6 mRNA表

达呈负相关，因此推测 MAGEA6 可能通过抑制

AMPK信号通路的激活，在HCC中发挥促癌作用。

综上所述，本研究首次探讨了MAGEA6在肝癌

中的表达及与预后的关系，但是，本研究仅检测了

一个时间点 MAGEA6 的表达，下一步可动态监测

MAGEA6的表达。且纳入分析的病例数和事件数相

对较少，未来研究中可以进一步扩大临床样本量，

开展多中心、大规模的研究，以进一步明确MAGEA6

对HCC的预后评估价值。此外，本研究初步检测了

HCC 组织 AMPK mRNA 表达，推测 MAGEA6 可能通

过AMPK信号通路在HCC中发挥促癌作用，未来可

进行更多的分子机制探讨，进一步分析MAGEA6影

响HCC患者预后的病理生理机制。
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