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［摘要］ 　 目的　 评估现有分期系统对多发性骨髓瘤（ＭＭ）的应用价值，构建双打击 ＭＭ 的

Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预测模型并验证。 方法　 回顾性纳入 ＭＭ 患者 ４４６ 例，将其以 ２∶ １的比例随机分为训练

组（２９５ 例）和验证组（１５１ 例）。 收集所有患者的基线资料及预后情况并分组进行比较。 采用受试

者工作特征（ＲＯＣ）曲线评估 ＭＭ 患者总生存期（ＯＳ）和无进展生存期（ＰＦＳ）的分层预测价值。 采

用 ｌｏｇ⁃ｒａｎｋ 检验进行 Ｋａｐｌａｎ⁃Ｍｅｉｅｒ 生存曲线差异比较。 采用单因素和多因素 Ｃｏｘ 回归分析评估 ＯＳ
的影响因素。 构建 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预后模型，采用 Ｃ 指数评估该模型的预测能力。 结果　 ＲＯＣ 曲线分

析结果显示，Ｒ⁃ＩＳＳ 和 Ｄ⁃Ｓ 对ＭＭ 患者的 ＯＳ 和 ＰＦＳ 分层预测效能不高（Ｐ ＜ ０． ０５）。 Ｋａｐｌａｎ⁃Ｍｅｉｅｒ 生
存曲线分析结果显示两组患者中位 ＯＳ 和 ＰＦＳ 比较差异均无统计学意义（Ｐ ＞ ０． ０５）。 多因素 Ｃｏｘ
回归分析结果显示，年龄、Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ、ＬＤＨ、ＩＳＳ 评分均是影响 ＯＳ 的独立预后因素（Ｐ ＜ ０． ０５）。 构

建包含上述 ４ 个独立预后因素的 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预后模型，对其能力进行评价，结果显示在训练组与验

证组中预测 ＯＳ 与实际 ＯＳ 之间均具有良好的一致性。 结论　 现有分期系统对 ＭＭ 的生存预测仍

然具有一定的局限，建立以 Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ 细胞遗传学异常为基础的 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预后模型具有对 ＯＳ 良

好的预测价值，或可用于指导临床个体化治疗。
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　 　 多发性骨髓瘤 （ＭＭ） 是一种异质性浆细胞疾

病［１］，主要临床表现为破坏性骨病变、肾损伤、贫血和

高钙血症［２］。 ＭＭ 对治疗的反应和生存具有可变性，
需要设计可靠的预后模型来提供准确的预后信息，选
择适应风险的治疗方案［３］。 现已开发了几种风险分层

模型，其中 Ｄｕｒｉｅ⁃Ｓａｌｍｏｎ 分期系统（Ｄ⁃Ｓ）传统用于评估

ＭＭ 的肿瘤负荷［４］，此分期仍不足以确定患者个体化最

佳治疗选择。 ２００５ 年，基于血清白蛋白（Ａｌｂ）和 β２⁃微
球蛋白（β２⁃ＭＧ）的国际分期系统（ＩＳＳ）应运而生［５］。 其

他研究提出了一种基于宿主和疾病因素组合的风险分

层模型：细胞遗传学异常（ＣＡ）或乳酸脱氢酶（ＬＤＨ）
相关的基于国际评分系统 ／荧光原位杂交的预后分层

模型［６］。 国际骨髓瘤工作组（ ＩＭＷＧ）于 ２０１５ 年开发

了一种新的修订国际分期系统（Ｒ⁃ＩＳＳ），该系统整合了

上述 ＬＤＨ 和高风险 ＣＡ，形成 ３ 组具有不同结局的风

险组［７］。 同时越来越多的研究证明其他高危细胞遗

传学异常的存在［８］。 最新的 Ｍａｙｏ ＭＭ 风险分层提出

双打击和三打击类型［９］。 目前的分期系统仍具有一

定的局限：首先对于常用的 Ｒ⁃ＩＳＳ，Ｒ⁃ＩＳＳⅡ期 ＭＭ 患者

占总体约 ２ ／ ３ 左右，且具有较强异质性；其次，作为独

立危险因素的 Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ 细胞遗传学异常并未纳入目

前的分期系统中。 因此，需建立一个新的预后模型以

弥补目前的不足。 本研究通过回顾性分析 ＭＭ 患者的

临床资料，以评估现有分期系统的预测能力，并构建以

双打击 ＭＭ 为基础的 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预测模型，从而确定

ＭＭ 高危人群，并对此模型进行验证和评价。

对象与方法

１． 对象：回顾性纳入 ２０１２ 年 ９ 月 ～ ２０２１ 年 ９ 月我

科确诊为 ＭＭ 的患者 ４４６ 例。 ＭＭ 确诊根据 ＩＭＷＧ 标

准［７］，由两名或以上血液学专家确定诊断。 排除标准：
（１）随访时间 ＜３ 个月；（２）确诊 １ 个月内死亡；（３）冒烟

型骨髓瘤（ＳＭＭ）、ＩｇＭ 相关疾病、免疫表型不明确或原

发性淀粉样变性；（４）非初诊骨髓瘤；（５）治疗前重要

的检查结果缺失；（６）治疗前无完整细胞遗传学结果；
（７）先前存在其他肿瘤或并发其他肿瘤。 将 ４４６ 例患

者以 ２：１ 的比例随机分为训练组（２９５ 例）和验证组

（１５１ 例）。 本研究已通过我院伦理委员会审核批准。
２． 方法：回顾性收集所有患者基线资料，包括性

别、年龄、免疫分型、初诊时临床表现、ＬＤＨ、Ｈｂ、Ａｌｂ、
β２ ⁃ＭＧ、血清钙、血肌酐水平、骨髓浆细胞百分比、细胞

遗传学异常情况、ＩＳＳ 分期、Ｒ⁃ＩＳＳ 分期、Ｄ⁃Ｓ 分期、美国

东部肿瘤协作组（ＥＣＯＧ）活动状态（ＰＳ）评分、预后情

况［总生存期（ＯＳ）、无进展生存期（ＰＦＳ）］。 随访截止

日期为 ２０２１ 年 １２ 月 ３１ 日。 ＯＳ 定义为从诊断至因任

何原因死亡的时间，ＰＦＳ 定义为从诊断之日至疾病进

展、复发、因任何原因导致死亡的时间。 双打击 ＭＭ 定

义：根据 ｍＳＭＡＲＴ 的风险分层［９］，存在 Ｄｅｌ（１７ｐ）、ｔ（４；
１４）、ｔ（１４；１６）、ｔ（１４；２０）、Ｇａｉｎ（１ｑ）或 ｐ５３ 基因突变被

认为是高危遗传学异常，存在任何两个高危遗传学异

常因素被认为是双打击 ＭＭ；三个或更多高危遗传学

异常因素是三打击 ＭＭ；本研究中将伴两个或者更多

高危因素的细胞遗传学异常（即双打击和三打击）统
称为双打击 ＭＭ。

３． 统计学处理：应用 ＳＰＳＳ ２５． ０、ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ
７． ０ 及Ｒ 语言软件 ３． ６． ２ 进行统计分析及作图。 非正

态分布的计量资料以 Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）表示，组间比较采用

Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验；计数资料以例数和百分比表示，
组间比较采用 χ２ 检验。 采用受试者工作特征（ＲＯＣ）
曲线评估 ＭＭ 患者 ＯＳ 和 ＰＦＳ 的分层预测价值。 采用

ｌｏｇ⁃ｒａｎｋ 检验进行 Ｋａｐｌａｎ⁃Ｍｅｉｅｒ 生存曲线差异比较。
采用单因素和多因素 Ｃｏｘ 回归分析评估 ＯＳ 的影响因

素。 构建 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预后模型，采用 Ｃ 指数评估该模

型的预测能力。 以 Ｐ ＜ ０． ０５ 表示差异有统计学意义。

结　 　 果

１． 所有 ＭＭ 患者的基线资料：４４６ 例 ＭＭ 患者年

龄 ３９ ～ ７８ 岁，中位年龄 ６１． ０（５３． ０ ～ ６７． ０）岁，其中

１４７ 例（３３． ０％ ）年龄 ＞ ６５ 岁，２６９ 例（６０． ３％ ）为男性；
最常见的免疫分型为 ＩｇＧ 型（２１６ 例，４８． ４％ ），其次为

ＩｇＡ 型（１１４ 例，２５． ６％）、λ 轻链型（６０ 例，１３． ５％ ）、κ 轻

链型（３６ 例，８． １％）和不分泌型（１５ 例，３． ４％），其余免

疫分型非常罕见；初诊时 １９２ 例（４３． ０％）具有中度及以

上的贫血，２４１ 例（５４． ０％）Ａｌｂ 减低，７１ 例（１５． ９％）伴
有肾功能不全，４３ 例（９． ６％ ）伴有高钙血症，３０６ 例

（６８． ６％ ）具有不同程度的骨破坏；１６８ 例（３７． ７％ ）
β２ ⁃ＭＧ≥５． ５ ｍｇ ／ Ｌ，１２４ 例（２７． ８％ ） ＬＤＨ 水平升高；
骨髓浆细胞百分比中位数为 ２９． ５％ ，其中 ２１５ 例

（４８． ２％ ）浆细胞百分比比值 ＞ ３０％ ；细胞遗传学异常

的患者中 ＩｇＨ 重排占比最高［２０３ 例（４５． ５％ ）］，其次

为 Ｄｅｌ（１３ｑ）［１９０ 例（４２． ６％ ）］和 Ｇａｉｎ（１ｑ２１）［１６２ 例

（３６． ３％ ）］，Ｄｅｌ（１７ｐ） ［（５８ 例（１３． ０％ ）］最少见。 双

打击 ＭＭ 有 ７２ 例（１６． １％ ）。
２． Ｒ⁃ＩＳＳ、Ｄ⁃Ｓ 对 ＭＭ 患者 ＯＳ 和 ＰＦＳ 的分层预测

价值：ＲＯＣ 曲线分析结果显示，Ｒ⁃ＩＳＳ 和 Ｄ⁃Ｓ 均能够对

ＭＭ 患者的 ＯＳ 和 ＰＦＳ 进行分层预测（Ｐ ＜ ０． ０５），具有

一定的预后分层能力，其对应的曲线下面积（ＡＵＣ）分
别为 ０． ５９２（９５％ ＣＩ ０． ５３４ ～ ０． ６５０）和 ０． ５２２（９５％ ＣＩ
０． ４６２ ～ ０． ５８２），预测效能均不高。

３． 训练组和验证组 ＭＭ 患者基线资料及 ＯＳ、ＰＦＳ
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比较：两组患者基线资料比较差异均无统计学意义（Ｐ
＞０． ０５）。 见表 １。 Ｋａｐｌａｎ⁃Ｍｅｉｅｒ 生存曲线分析结果显

示，训练组中位 ＯＳ 为 ６０． ９ 个月 （９５％ ＣＩ ５３． ０ ～
６８． ８），中位 ＰＦＳ 为 ２９． ７ 个月（９５％ ＣＩ ２６． １ ～ ３３． ４）；
验证组中位 ＯＳ 为 ６１． ０ 个月（９５％ ＣＩ ３２． ９ ～ ８９． １），中
位 ＰＦＳ 为 ３５． ０ 个月（９５％ ＣＩ ２８． ０ ～ ４２． ０）。 两组患者

中位 ＯＳ 和 ＰＦＳ 比较差异均无统计学意义（Ｐ ＞ ０． ０５）。
　 　 ４． 训练组患者 ＯＳ 的影响因素分析：单因素 Ｃｏｘ
回归分析结果显示，年龄（ＨＲ ＝ ２． ２３１，９５％ ＣＩ １． ４０３
～ ３． ５５０，Ｐ ＝ ０． ００１）、ＥＣＯＧ⁃ＰＳ 评分 （ＨＲ ＝ ２． ０１５，
９５％ ＣＩ １． １５４ ～ ３． ５１９，Ｐ ＝ ０． ０１４）、Ｈｂ（ＨＲ ＝ １． ９８１，
９５％ ＣＩ １． ２５３ ～ ３． １３３，Ｐ ＝ ０． ００３）、Ａｌｂ（ＨＲ ＝ １． ８０２，
９５％ ＣＩ １． １２１ ～ ２． ８９７，Ｐ ＝ ０． ０１５）、血肌酐 （ＨＲ ＝
２． １６７，９５％ ＣＩ １． ２５６ ～ ３． ７３９，Ｐ ＝ ０． ００５）、β２ ⁃ＭＧ（ＨＲ
＝ ２． １１０，９５％ ＣＩ １． ３２９ ～ ３． ３５０，Ｐ ＝ ０． ００２）、血清钙

（ＨＲ ＝ ２． ２０４，９５％ ＣＩ １． ０８９ ～ ４． ４６３，Ｐ ＝ ０． ０２８）、ＬＤＨ
（ＨＲ ＝ ２． ６６９，９５％ ＣＩ １． ６６４ ～ ４． ２８１，Ｐ ＜ ０． ００１）、骨髓

浆细胞百分比（ＨＲ ＝ １． ７０４，９５％ ＣＩ １． ０７８ ～ ２． ６９５，
Ｐ ＝ ０． ０２３）、ＩＳＳ 分期 （ＨＲ ＝ ４． ５４４，９５％ ＣＩ １． ７９５ ～
１１． ５０３，Ｐ ＝ ０． ００１）、Ｒ⁃ＩＳＳ 分期（ＨＲ ＝ ９． ４３９，９５％ ＣＩ
２． ２１４ ～ ４０． ２４２，Ｐ ＝ ０． ００２）、Ｄ⁃Ｓ 分期（ＨＲ ＝ ２． １３１，
９５％ ＣＩ １． ０００ ～ ４． ５４０，Ｐ ＝ ０． ０５０）、Ｄｅｌ（１７ｐ） （ＨＲ ＝
１． ８４２，９５％ ＣＩ １． ０２５ ～ ３． ３０９，Ｐ ＝ ０． ０４１）、Ｇａｉｎ（１ｑ２１）
（ＨＲ ＝ ２． ２１６，９５％ ＣＩ １． ３８７ ～ ３． ５４０，Ｐ ＝ ０． ００１） 和

Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ（ＨＲ ＝ ２． ２５５，９５％ ＣＩ １． ３０７ ～ ３． ８９１，Ｐ ＝
０． ００３）均是 ＯＳ 的影响因素。 进一步将上述分析中的

１５ 个变量进行 ＬＡＳＳＯ Ｃｏｘ 回归分析并筛选出 ９ 个与

ＯＳ 相关的变量：年龄、ＥＣＯＧ⁃ＰＳ 评分、Ｄｅｌ（１７ｐ）、血肌

酐、Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ、ＬＤＨ、骨髓浆细胞百分比、Ｄ⁃Ｓ 分期和

ＩＳＳ 分期。 将筛选的 ９ 个变量进一步进行多因素 Ｃｏｘ
回归分析，结果显示年龄（ＨＲ ＝ １． ０４８，９５％ ＣＩ １． ０２１
～ １． ０７６，Ｐ ＜ ０． ００１）、Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ（ＨＲ ＝ ２． １３２，９５％ ＣＩ
１． ２２５ ～ ３． ７０９，Ｐ ＝ ０． ００７）、ＬＤＨ（ＨＲ ＝ ２． ４５１，９５％ ＣＩ
１． ５１８ ～ ３． ９５６，Ｐ ＜ ０． ００１）和 ＩＳＳ 分期（ＨＲ ＝ ３． ７７０，
９５％ ＣＩ １． ４８５ ～ ９． ５７１，Ｐ ＝ ０． ００５）均是影响 ＯＳ 的独立

预后因素，而 ＥＣＯＧ⁃ＰＳ 评分（Ｐ ＝ ０． １９１）、Ｄｅｌ（１７ｐ）
（Ｐ ＝ ０． ８３０）、血肌酐（Ｐ ＝ ０． ２５２）、骨髓浆细胞百分比

（Ｐ ＝ ０． ３９０）及 Ｄ⁃Ｓ 分期（Ｐ ＝ ０． ２９２）均对 ＯＳ 无影响。
　 　 ５． Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预后模型的构建与验证：基于以上分

析结果建立含 Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ 细胞遗传学异常的 Ｎｏｍｏｇｒａｍ
预后模型，见图 １。 该模型包含了年龄、Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ 细胞

遗传学异常、ＩＳＳ 分期、ＬＤＨ 异常 ４ 个指标，其中年龄

为连续变量，其余 ３ 个指标为分类变量。 对该模型预测

能力进行评价，在训练组中，其 Ｃ 指数为 ０． ７３７（９５％ ＣＩ
０． ６８２ ～ ０． ７９１），校准显示预测 ＯＳ 与实际 ＯＳ 之间具

有良好的一致性。 在验证组中，Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预测模型的

Ｃ 指数为 ０． ７７５（９５％ ＣＩ ０． ７０６ ～ ０． ８４５），校准也显示

预测结果与实际观察结果具有良好的一致性。

讨　 　 论

ＭＭ 具有高度生物学遗传性和克隆内异质性［１０］，
ＭＭ的风险分层可指导不同风险患者采取适应的治疗，

表 １　 ＭＭ 患者的临床基线特征［例，（％ ）］

组别 例数
年龄［岁，

Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］
性别

（男 ／ 女）
ＥＣＯＧ ＰＳ
评分 ＞ ２ 分

Ｈｂ［ｇ ／ Ｌ，
Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

Ａｌｂ［ｇ ／ Ｌ，
Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

β２ ⁃ＭＧ［ｍｇ ／ Ｌ，
Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

血清钙［ｍｍｏｌ ／ Ｌ，
Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

ＬＤＨ［ｍｍｏｌ ／ Ｌ，
Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

训练组 ２９５ ６１． ０
（５４． ０，６７． ０） １７２ ／ １２３ ３８

（１２． ９）
９３． ０

（７１． ０，１１４． ０）
３３． ７

（２８． ６，３９． ７）
４． ７

（２． ９，８． １）
２． ２５

（２． ０８，２． ４１）
１６６． ３

（１３２． ０，２１１． ０）

验证组 １５１ ６０． ０
（５３． ０，６６． ０） ９５ ／ ５６ ２１

（１３． ９）
９６． ５

（７９． ０，１１７． ０）
３４． ３

（２８． ６，３７． ２）
４． １

（３． ３，６． ６）
２． ２１

（２． ０８，２． ３４）
１７０． ０

（１３６． １，２１６． ７）
Ｐ 值 ０． ６６８ ０． ２３３ ０． ７０２ ０． １５１ ０． ２９３ ０． ４００ ０． ２３２ ０． ６３７

组别 例数
骨髓浆细胞百分比
［％ ，Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

骨破坏
免疫分型

ＩｇＡ 型 ＩｇＧ 型 ＩｇＤ 型 λ 轻链型 κ 轻链型 不分泌型 双克隆型

训练组 ２９５ ２８． ５（１７． ５，４２． ５） ２０９（７０． ８） ７４（２５． １） １４５（４９． ２） ２（０． ７） ３６（１２． ２） ２５（８． ５） １２（４． １） １（０． ３）
验证组 １５１ ３２． ８（１９． ０，５１． ４） ９５（６２． ９） ３９（２５． ８） ７０（４６． ４） ０（０） 　 ２４（１５． ９） １１（７． ３） ３（２． ０） １（０． ７）
Ｐ 值 ０． １１６ ０． １５４ ０． ６９０

组别 例数
细胞遗传学异常

Ｄｅｌ（１７ｐ） Ｇａｉｎ（１ｑ２１） Ｄｅｌ（１３ｑ） ＩｇＨ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ Ｄｏｕｂｌｅ⁃ｈｉｔ
血肌酐［μｍｏｌ ／ Ｌ，
Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

训练组 ２９５ ３４（１１． ５） １０３（３４． ９） １１７（３９． ７） １２７（４３． １） ４４（１４． ９） ８４． ０（６２． ２，１０９． ８）
验证组 １５１ ２４（１５． ９） ５９（３９． １） ７３（４８． ３） ７６（５０． ３） ２８（１８． ５） ８４． ９（６３． ０，１３４． ０）
Ｐ 值 ０． １６７ ０． ３０８ ０． ０５３ ０． ０９８ ０． ２８１ ０． ６１４

组别 例数
ＩＳＳ 分期

Ⅰ期 Ⅱ期 Ⅲ期

Ｒ⁃ＩＳＳ 分期

Ⅰ期 Ⅱ期 Ⅲ期

ＤＳ 分期

Ⅰ期 Ⅱ期 Ⅲ期

训练组 ２９５ ６０（２０． ３） １１８（４０． ０） １１７（３９． ７） ４５（１５． ３） １９２（６５． １） ５８（１９． ７） ３７（１２． ５） ６６（２２． ４） １９２（６５． １）
验证组 １５１ ３６（２３． ８） ５８（３８． ４） ５４（３５． ８） １８（１１． ９） ９６（６３． ６） ３４（２２． ５） ２５（１６． ６） ４２（２７． ８） ８１（５３． ６）
Ｐ 值 ０． ６０８ ０． ５５３ ０． １０５
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图 １　 预测 ＭＭ 患者死亡风险的列线图

我国新诊断的 ＭＭ 中高危患者较多，亟需更加精准有

效的分层治疗，ＩＳＳ、Ｒ⁃ＩＳＳ 和 Ｄ⁃Ｓ 分期系统仍可以将患

者 ＯＳ 期和 ＰＦＳ 期显著分为不同的风险组，但 ＡＵＣ 均

较低，需要开发一个更复杂更精细的预后系统。 目前，
临床广泛应用的危险分层 ／预后评价体系主要基于单

一细胞遗传学异常的评价，在 Ｒ⁃ＩＳＳ 分期中，仅 ｔ（４；
１４）和 ｔ（１４；１６）被认为是高危细胞遗传学，并被纳入

分期标准，而 ｔ（１４；２０）并未被纳入其中［７］。 很多研究

认为 ｔ（１４；２０）虽然是 ＭＭ 中一种罕见的细胞遗传学

变化，但是其确实与不良结局相关。 目前对高危细胞

遗传学的定义过于简单，可能导致对患者预后的错误

分类［１１］，越来越多的证据也表明，同时携带多种不良

细胞遗传学异常患者的预后可能较根据单一因素定义

的高危 ＭＭ 更差［１２］，分析多个遗传病变可以识别可能

早期复发的 ＭＭ 患者，从而可对治疗进行分层［１３］。
上述情况促使我们对双打击 ＭＭ 患者进行分析，

并提出基于双打击细胞遗传学异常的适合临床应用的

更精细模型。 目前临床上对双打击的定义尚不统一，
在更新的梅奥骨髓瘤分层和适应风险治疗（ｍＳＭＡＲＴ）
分层体系中首次将携带任何 ２ 种或 ３ 种高危细胞遗传

学的患者分别定义为“双打击”或“三打击”ＭＭ［９］，本
部分内容基于梅奥定义的双 ／三打击 ＭＭ 的定义，利用

ＦＩＳＨ 检测结果，对多中心新诊断 ＭＭ 患者进行分析，
发现同时伴有两个或以上高危细胞遗传学异常对生存

具有绝对的预后价值。
本研究中年龄是最重要的影响因素之一，也被其

他研究认为是 ＭＭ 强的预后因素［１４］，在来自欧洲、美
国和日本的一个同时使用传统和新型药物治疗的大型

队列中，每增加一个 １０ 岁年龄段，生存率都会逐渐缩

短［１５］，本研究也得出一致结果，年龄是影响生存期的

独立预后因素。 肿瘤负荷、器官功能障碍、肿瘤内在异

质性和宿主因素被认为是预测生存时间最有价值的因

素［１６］，在预测模型中包括年龄是合理的。 在以往研究

中已开发了几种用于新诊断 ＭＭ 患者的 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预

测模型［１７］，但据我们所知，这是较早的基于双打击细

胞遗传学异常的 Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预测模型，该预测模型显

示了出色的个体预后预测效果，与其他研究相比，本研

究的列线图更简单、直观、方便临床使用。
本研究也有一些局限性，作为回顾性研究，治疗方

案和疗程数差异很大，绘制的生存曲线可能存在偏倚。
其次，由于我国患者对移植的接受度较低，本研究中的

大多数患者未接受造血干细胞移植；此外，部分无数据

的细胞遗传学异常［如 Ｄｅｌ（１ｐ３２）］未评估，因此需要

新的研究数据进一步评估。
总之，本研究回顾性地分析了我院血液科新诊断

ＭＭ 患者的特点，证明现有分期系统具有一定局限性，
并发现双打击 ＭＭ 对 ＯＳ 期的绝对独立性，建立新的

Ｎｏｍｏｇｒａｍ 预测模型，将对 ＭＭ 的个体化治疗提供参考

依据。
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