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膀胱癌是泌尿系统较为常见的恶性肿瘤[1]，根

据肿瘤浸润深度可分为非肌层浸润性膀胱癌(non-
muscular invasive bladder cancer，NMIBC)和肌层

浸润性膀胱癌(muscular  invasive bladder cancer，

M I B C)。临床医生早就发现膀胱癌患者会沿着预

后截然不同的NMIBC、MIBC两条“轨迹”发展。

NMI B C约占膀胱癌的75%，患者的生存率较高，

但极易复发，需要终身随诊和外科治疗。MIBC约

占膀胱癌的25%，肿瘤进展快，恶性程度高，易早

期转移，且复发率及病死率高[2]。而病理学家观察

发现膀胱癌是一种在分子遗传学和组织病理学上

存在异质性的疾病，具体表现为大多数NMIBC呈
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[摘　要]	 膀胱癌根据肿瘤浸润深度分为非肌层浸润性膀胱癌和肌层浸润性膀胱癌，为高度异质性疾病，其

组织学类型、预后和对治疗的反应差别较大。传统的组织病理学分型已不能满足患者的临床诊治

需求，急需寻找能够标志肿瘤生物学行为并对临床治疗提供指导作用的分子分型。随着对大规

模基因表达谱的研究，以分子表达差异为依据进行的膀胱癌分子分型研究已为解决膀胱癌的异质

性、判断预后及指导患者的个体化治疗提供了重要的理论依据。
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Abstract According to the depth of tumor invasion, bladder cancer is divided into non-muscular invasive bladder cancer and 

muscular invasive bladder cancer. As a highly heterogeneous disease, Bladder cancer varies greatly in its histological 

type, prognosis and response to treatment. Traditional histopathological subtypings can no longer meet the needs 

of patients’ clinical diagnosis and treatment, so there is an urgent need to find molecular subtypings that can mark 

tumor biological behavior and provide guidance for clinical treatment. With the development of gene expression 

profile, studies on molecular subtypings of bladder cancer based on molecular expression differences provide an 

important theoretical basis for solving the heterogeneity of bladder cancer, judging the prognosis and guiding the 

individualized treatment of patients.
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乳头状生长，MIBC与平坦型异型增生和原位癌相

关；NMIBC成纤维细胞生长因子受体3(f ibroblast 
growth factor receptor 3，FGFR3)激活突变常见，

MIBC具有高度的基因不稳定性和P53基因失活突

变[3]。因此，膀胱癌作为高度异质性疾病，传统的

组织病理学分型已不能满足临床需求，急需寻找

能够标志肿瘤生物学行为并对临床治疗提供指导

作用的膀胱癌的分子分型。随着分子病理诊断检

测技术的飞速发展，膀胱癌的研究已进入到分子

水平。许多研究者从基因组学、转录组学和表观

遗传学改变等方面阐释不同组织病理学类型膀胱

癌的发病机制，并在此基础上对其进行了分子分

型。实践证实膀胱癌的分子分型不仅是对传统组

织病理学分型的补充，而且在预测药物反应和判

断预后方面具有重要的临床价值[4]。

1  MIBC 的分子分型

1.1  概述

2010—2014年，来自美国的北卡罗来纳大学

(the University of North Carolina，UNC)、MD安德

森癌症研究中心(M.D. Anderson Cancer Center，

M D A ) 、 癌 症 基 因 组 图 谱 ( t h e  C a n c e r  G e n o m e 
A t l a s ， TC G A ) 计 划 研 究 团 队 及 瑞 典 的 隆 德 大 学

(Lund University，LUND)等多个研究中心，基于

高通量测序技术获得基因表达谱数据，对 M I B C
进行了分子分型并命名为UNC分型、MDA分型、

TC G A 分型和 LU N D 分型。这些分型尽管各不相

同，但均包含两个基本类型：基底型和管腔型[5]，

前者表达正常尿路上皮基底细胞和干细胞相关标

志物和转录因子；后者表达伞细胞相关标志物和

转录因子，提示二者分别来自正常尿路上皮的基

底干细胞和伞细胞。另外，管腔肿瘤细胞和细胞

外基质之间的界面含有一层表达与基底细胞相关

生 物 标 志 物 的 细 胞 ， 因 此 后 者 具 有 显 著 的 基 底 -
管腔可塑性，也有可能所有膀胱癌都起源于基底

干细胞 [ 5 ]。2 0 1 5年西班牙国家癌症研究中心在膀

胱 癌 分 子 分 型 共 识 会 议 上 ， 对 其 中 一 类 伴 鳞 状

细 胞 分 化 的 基 底 型 膀 胱 癌 命 名 为 基 底 / 鳞 状 细 胞  
亚型 [6]。

1.2  MIBC 分子分型的基因表达特征

1.2.1  UNC 分型

UNC大学的研究小组基于262例MIBC基因表

达谱数据的聚类分析，提出两种分子分型即基底

型和管腔型[7]。基底型肿瘤高表达尿路上皮基底细

胞相关标志物，如高分子量角蛋白14(keratin 14，

K RT 1 4 ) 、 K RT 5 和 K RT 6 B 以及 C D 4 4 分子。管腔

型肿瘤高表达尿路上皮分化相关标志物，如尿路

上皮分化特异性蛋白1B(uroplakin 1B，UPK1B)、

U P K 2 和 U P K 3 A 以及低分子质量 K RT 2 0 。此外，

某些基底型肿瘤的分子特征与乳腺癌的低紧密连

接蛋白亚型(Claud in- low)相似，这部分肿瘤被称

为Claudin- low亚型。此亚型低表达紧密连接蛋白

且高表达上皮-间质转化(epithelial to mesenchymal 
t r a n s i t i o n，E M T )标志物和肿瘤起始细胞(t u m o r 
initiating cells，TIC)标志物，肿瘤组织中有明显的

免疫细胞浸润，表达典型的肿瘤免疫抑制相关基

因，如程序性细胞死亡配体1( programmed death-
l i ga n d  1，P D -L 1 )  [ 8 ]；在基因改变上，基底型肿

瘤常见视网膜母细胞瘤基因1 (R B  t ra n s c r i p t i o n a l 
corepressor 1，RB1)的突变或缺失，细胞周期蛋白

D1(c ycl in  D1，CCND1)/细胞周期蛋白E1(c ycl in 
E1，CCNE1)和E2F转录因子3(E2F transcr ipt ion 
factor 3，E2F3)扩增。管腔型肿瘤普遍存在FGFR3
和结节性硬化致病基因 1 (t u b e r o u s  s c l e r o s i s  1 ，

TSC1)激活突变。此外，他们还构建了一个包含47
个标记基因的膀胱癌亚型分析(47- gene predictor, 
bladder cancer analysis of subtypes by expression，

BASE47)基因谱模型，可精确分型并能预测患者的

临床结局[7]。

1.2.2  MDA 分型

M D A 研 究 小 组 基 于 7 3 例 M I B C 的 全 基 因 组

m R N A 表 达 数 据 ， 提 出 3 种 分 子 分 型 即 基 底 型 、

管腔型和 P 5 3 样型 [ 9 ]。与 U N C 分型相似，基底型

肿瘤高表达基底细胞相关标志物，管腔型肿瘤高

表达尿路上皮分化相关标志物。此外基底型肿瘤

还 常 见 间 充 质 生 物 标 志 物 和 表 皮 生 长 因 子 受 体

(epidermal grow th factor receptor，EGFR)及其配

体 高 表 达 ， 且 转 录 因 子 信 号 转 导 与 活 化 转 录 因

子3(signal transducer and activator of transcription 
3，STAT3)、核因子 -κB(nuclear  factor  k appa B，

NF-κB)、缺氧诱导因子-1(hy pox ia inducible factor 
1 ， H I F - 1 ) 和 P 6 3 蛋 白 在 基 底 型 肿 瘤 中 被 激 活 ；

管腔型肿瘤常见雌激素受体(e s t ro ge n  re c e p to r，

E R ) 和辅助活化因子三重基序蛋白 - 2 4 (t r i p a r t i t e 
moti f  containing 24，Tr im-24)通路相关基因的改

变 ， 且 转 录 因 子 翼 状 螺 旋 转 录 因 子 叉 头 框 家 族

蛋白A1(forkhead box protein A1，FOXA1)、谷氨

酰基 - tR NA酰胺转移酶连接蛋白3(glutamy l-tR NA 
a m i d o t r a n s f e r a s e  b i n d i n g  p ro te i n  3，G ATA 3 )、

erb -b2受体酪氨酸激酶2(erb -b2 receptor  t y rosine 
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k i n a s e ， E R B B 2 ) 和 E R B B 3 在 管 腔 型 肿 瘤 中 被 激

活。转录因子 P 6 3 在调控基底型肿瘤的基因表达

方面起核心作用，过氧化物酶体增殖物激活受体

(peroxisome proliferator activated receptor，PPAR)
调控管腔型肿瘤的基因表达。P53样型肿瘤与管腔

型肿瘤相似，表达尿路上皮分化标志物，同时表

达野生型P53基因及P53通路相关基因而与管腔型

肿瘤不同[9]。

1.2.3 TCGA 分型

2 0 1 4  年 ， T C G A 研 究 团 队 基 于 对 1 3 1 例 的

m R N A / m i R N A 测序和蛋白质表达谱数据分析，

提出MI B C四种分子分型即Cluster  I~IV [10]，其中

C l u s te r  I型、 I I型分别对应M DA分型的管腔型、

P53样型，Cluster III型和IV型对应UNC分型的基

底型，且Cluster IV型与UNC分型的Claudin-low亚

型相对应。

2 0 1 7 年 ， T C G A 研 究 团 队 再 次 基 于 4 1 2 例

M I B C 的 R N A 测 序 结 果 的 数 据 分 析 ， 又 提 出 五

种 分 子 分 型 即 管 腔 乳 头 型 、 管 腔 浸 润 型 、 单 纯

管 腔 型 、 基 底 / 鳞 状 细 胞 型 和 神 经 元 型 [ 1 1 ]。 这 5
种分子分型与 2 0 1 4 年定义的 4 种分子分型存在重

叠 。 大 部 分 管 腔 型 肿 瘤 ( 包 括 管 腔 乳 头 型 、 管 腔

浸 润 型 和 单 纯 管 腔 型 ) 高 表 达 尿 路 上 皮 分 化 特 异

性 蛋 白 ， 但 野 生 型 P 5 3 基 因 、 E M T 相 关 基 因 和

细 胞 外 基 质 相 关 基 因 在 这 三 种 亚 型 中 具 有 不 同

的表达特征。管腔乳头型瘤组织形态呈乳头状，

病理分期低，基因改变包括FG F R 3高突变率、转

录相关酸性卷曲蛋白3(transforming acidic coi led-
c o i l  c o n t a i n i ng  p ro te i n  3，TACC 3 )融合和/或扩

增 、 H e d g e h o g 信 号 通 路 激 活 ， 提 示 肿 瘤 可 能 由

NMIBC进展而来。管腔浸润型(即Cluster II型)瘤

组织高表达E MT标志物、肌纤维母细胞相关标志

物和miR200家族(miR-200s)，高表达程序性细胞

死亡蛋白-1( programmed death-1，PD -1)以及PD -
L1。单纯管腔型瘤组织高表达尿路上皮分化特异

性蛋白和伞细胞相关标志物，提示肿瘤起源于尿

路 上 皮 伞 细 胞 。 基 底 / 鳞 状 细 胞 型 瘤 组 织 高 表 达

基底细胞 相 关 标 志 物 ， 还 表 达 与 原 位 癌 相 关 的

标 志 物 ， 提 示 肿 瘤 是 由 基 底 细 胞 和 原 位 癌 进 展

而 来 ， 高 表 达 P D - L 1 和 毒 性 T 淋 巴 细 胞 相 关 抗 原

4(c y totox ie  T- ly mphoc y te-assoc iated ant igen 4，

C T L A 4 ) 等免疫标志物，且有明显的淋巴细胞浸

润 。 神 经 元 型 肿 瘤 是 近 年 来 刚 被 认 识 的 分 子 亚

型，瘤组织具有较高的细胞增殖活性，高表达神

经 元 和 神 经 内 分 泌 相 关 基 因 ， 但 不 具 备 典 型 神

经 内 分 泌 肿 瘤 的 形 态 学 特 征 ， 对 这 一 肿 瘤 类 型

的识别主要通过m R N A测序或免疫组织化学技术

(i m m u n o h i s t o c h e m i s t r y ， I H C) 检测神经元和神

经内分泌相关标志物的表达 [11-12]。

1.2.4  LUND 分型

不 同 于 上 述 3 种 分 型 ， L U N D 分 型 是 在 对

NMIBC与MIBC混合阵列上发展而来的。2010年，

LUND大学的研究小组基于144例膀胱癌的基因表

达数据分析，确定了两个主要的分子分型即MS1型

和MS2型 [13]，MS1型即NMIBC，MS2型即MIBC。

两型的主要区别在于具有更高的基因组不稳定性

和 P 5 3 突 变 率 ， 然 而 基 因 组 不 稳 定 性 不 是 由 P 5 3
失活导致的。MS2型常见癌基因E2F3和抑癌基因

R B 1 的突变和拷贝数变异， M S 1 常见 F G F R 3 和磷

脂酰肌醇激酶-3催化亚单位α(phosphatidylinositol-
4,5-bisphosphate 3-kinase cataly tic subunit alpha，

PIK3CA)激活突变。

继MS1/MS2二分法之后，2012年该研究团队

又分析了 3 0 8 例膀胱癌的基因表达数据，提出膀

胱癌的5种分子分型，即Urobasal A型、Urobasal B
型、基因不稳定型、浸润型和鳞状细胞癌样型[14]。

Urobasa l  A型肿瘤多为NMI B C，高表达FGFR3、

CCND1、P63以及KRT5。40%的基因不稳定型肿

瘤为MIBC，瘤组织P53突变率高、CCNE和ERBB2
高表达，角蛋白低表达或不表达。 Ur o b a s a l  A 型

和基因组不稳定型肿瘤的区别在于后者表达晚期

细胞周期相关基因，如细胞周期蛋白A(c yclin A，

CCNA)、CCNB和细胞分裂周期蛋白20(cell division 
cycle 20，CDC20)。鳞状细胞癌样型肿瘤大多数为

MIBC，以高表达角蛋白为特征。Urobasal  B型肿

瘤多为MIBC，似Urobasal A型，FGFR3突变率高，

且FGFR3、CCND1和P63高表达，但Urobasal B型

肿瘤P53突变率更高且角蛋白高表达。浸润型肿瘤

显示显著的免疫细胞和肌纤维母细胞浸润。上述5
种分子分型均可通过 IHC来准确识别，表明LUND
五分法可以被病理学家常规使用。Sjödahl等 [15]基

于2 0种蛋白抗体的 I H C进一步验证了这一分子分

型。Urobasal A型仅在肿瘤的基底细胞层中高表达

KRT5和钙黏蛋白3(cadherin 3，CDH3)和EGFR，

CCNB1表达于肿瘤-间质界面。鳞状细胞癌样型肿

瘤高表达KRT5、CDH3、EGFR和KRT14。基因不

稳定型肿瘤高表达ERBB2和钙黏蛋白1(cadherin 1，

CDH1)，而不表达KRT5、CDH3和EGFR。Urobasal 
B型肿瘤具有Urobasal A型和鳞状细胞癌样型肿瘤的

共同特征[15]。

基 因 表 达 谱 虽 然 可 用 于 肿 瘤 的 分 子 分 型 ，

但是它未考虑到肿瘤是由肿瘤细胞和非肿瘤细胞
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组成，非肿瘤细胞所占比例会影响m R N A表达谱

的表达，尤其是对晚期肿瘤患者。为解决这一问

题，2017年LUND大学的研究小组对307例MIBC的

mRNA表达谱和基于28种蛋白抗体的IHC表达谱进

行分析比较，将MI B C分为5种分子分型即尿路上

皮样型、基因不稳定型，基底/鳞状细胞癌样型、

间充质样型和小细胞/神经内分泌样型。该研究小

组得出的结论是在肿瘤细胞水平上由mRNA表达谱

和IHC表达谱确定的膀胱癌分子分型存在分歧[12]。

因此一个成熟完善的MIBC分子分型方案需要将分

子病理学和mRNA表达谱分析结合起来。

1.2.5  分子分型共识

2 0 1 9 年， K a m o u n 等 [ 1 6 ]基于多个分子分型综

合分型网络系统 [ 7 , 9 - 1 0 , 1 4 , 1 7 - 1 8 ]确定了 M I B C 的 6 种分

子分型即管腔乳头型、管腔非特异型、管腔不稳

定 型 、 间 质 丰 富 型 、 基 底 / 鳞 状 细 胞 型 和 神 经 内

分泌型，每种分型都有不同的分化模式、致癌机

制 、 肿 瘤 微 环 境 及 组 织 学 和 临 床 相 关 性 。 3 种 管

腔型肿瘤除了表达尿路上皮分化相关的标志物，

还表现出不同的分子特征。管腔乳头型肿瘤常见

FG F R 3激活突变且高表达，也存在赖氨酸去甲基

化酶6A(lysine demethylase 6A，KDM6A)突变和细

胞周期蛋白依赖激酶抑制剂2 A (c yc l i n  d e p e n d e n t 
kinase inhibitor 2A，CDKN2A)缺失。管腔非特异

型肿瘤以高表达成纤维细胞相关标志物和免疫细

胞浸润为特征，还常见调控E74样因子3(E74 l i ke 
ETS transcription factor 3，ELF3)基因突变，ELF3
是 尿 路 上 皮 分 化 的 早 期 调 节 因 子 ， 可 被 P PA R G
激 活 [ 1 9 ]， 继 而 P PA R G 自 身 发 生 扩 增 及 融 合 。 管

腔不稳定型肿瘤的细胞周期活性明显高于其他类

型 肿 瘤 ， 与 管 腔 非 特 异 型 肿 瘤 相 似 ， P PA R G 突

变 频 繁 ， 包 含 E 2 F 3 和 性 别 决 定 基 因 —— 相 关 蛋

白结构域4(SRY-box transcription factor 4，SOX4)
的 6 p 2 2 . 3 区 域 的 高 水 平 扩 增 ， 该 型 肿 瘤 也 存 在

P53、切除修复交叉互补基因(excision repair cross  
complementing rodent  repair  def ic ienc y gene 2，

ERCC2)突变和ERBB2扩增。基底/鳞状细胞型肿瘤

特征是角蛋白高表达，转录因子STAT3，HIF-1α和

EGFR被激活以及免疫细胞浸润。间质丰富型肿瘤

含更高比例的平滑肌成分，这与其高表达平滑肌

相关基因是一致的。神经内分泌型肿瘤与神经内

分泌组织学变异密切相关，高表达神经内分泌相

关标志物，同时存在P53突变和RB1缺失[18]。

1.3  分子分型与组织学类型的关系

不同的分子分型其组织学特征也不尽相同。

基底/鳞状细胞型肿瘤多表现为鳞状细胞分化 [5]，

在MDA分型中基底型肿瘤也表现为肉瘤样分化，

被认为是E M T的结果 [ 9 ]。相比之下，管腔型肿瘤

以乳头状形态学为特征，这与其起源于NMIBC的

观点是一致的[5]。在分子分型共识中管腔非特异型

肿瘤表现为微乳头状组织学变异 [18]。同样，使用

对基底型和管腔型肿瘤生物标志物特异性抗体进

行IHC实验表明，微乳头、巢状和浆细胞样变异常

见于管腔型肿瘤[20-21]，而鳞状细胞分化常见于基底

型肿瘤。MIBC分子分型共识研究 [18]表明神经内分

泌型肿瘤表现为变异的神经内分泌组织学，这与

2017年TCGA分型所得出的结论相矛盾。

1.4  分子分型与治疗、预后的关系

以上论述的各个分型的预后各不相同，且对

新辅助化疗(neoadjuvant chemotherapy，NAC)、

靶 向 治 疗 和 免 疫 治 疗 的 反 应 也 不 相 同 。 基 底 /
鳞 状 细 胞 型 肿 瘤 在 女 性 中 更 为 常 见 [ 5 , 1 1 , 1 8 ]， 预 后

较 差 ， 但 对 N A C 敏 感 [ 2 2 - 2 3 ]。 然而 N A C 未能改善

Claudin-low亚型肿瘤患者的预后 [22]。尽管基底型

肿 瘤 高 表 达 免 疫 细 胞 相 关 基 因 ， 并 有 较 高 的 肿

瘤 突 变 负 荷 ， 但 该 型 肿 瘤 患 者 仅 对 免 疫 检 查 点

阻 断 治 疗 中 度 敏 感 ， 提 示 基 底 型 肿 瘤 中 存 在 其

他 免 疫 抑 制 因 子 ， 可 通 过 抑 制 P D - 1 / P D - L 1 通

路 来 抑 制 T 细 胞 的 活 化 [ 2 4 ]。 转 化 生 长 因 子 β 基 因

(t ran s f o r m i ng  g row t h  f ac to r  b e t a，TG F β )表达信

号 也 可 能 限 制 基 底 型 肿 瘤 对 免 疫 检 查 点 阻 断 治

疗 的 反 应 ， 这 为 将 来 的 联 合 治 疗 提 供 了 一 个 可

能 的 方 向 [ 2 5 ]。 基底/鳞状细胞型肿瘤高表达EGFR
受体及其配体，针对EGFR靶向治疗对该型肿瘤患

者存在潜在的价值 [16]。神经内分泌型肿瘤预后最

差[11,18]，但该型肿瘤患者对含铂类的化疗和免疫检

查点阻断治疗有较好的反应性[26]。

与基底型肿瘤相比，管腔型肿瘤预后相对较

好 。 管 腔 乳 头 型 肿 瘤 患 者 的 预 后 最 好 [ 1 1 ]， 但 对

NAC敏感性较低 [23]。该型肿瘤常有FGFR3激活突

变且高表达，因此对FG F R 3靶向药物治疗具有一

定的前景[27-28]。P53样型/管腔浸润型肿瘤患者预后

较差 [9,11]，且对含铂类药物的化疗广泛抵抗 [9]，甚

至化疗能缩短患者的总生存期 [23]。但该型肿瘤患

者对免疫检查点阻断治疗的反应性较好，可能与

PD-L1和CTLA-4高表达有关[11]。

2  NMIBC 分子分型

目 前 有 关 N M I B C 的 分 子 分 型 进 展 较 慢 ， 文
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献 [ 2 9 - 3 0 ] 报 道 相 对 较 少 ， 但 对 M I B C 的 分 子 分

型 研 究 成 果 已 驱 使 研 究 人 员 对 N M I B C 队 列 进

行 类 似 研 究 ， 以 便 为 N M I B C 患 者 提 供 更 好 的

预 测 和 治 疗 选 择 。 在 一 项 大 型 多 中 心 研 究 中 ，

H e d e g a a r d 等 [ 2 9 ] 基 于 4 6 0 例 N M I B C 的 全 基 因 组

R N A 测 序 数 据 ， 发 现 N M I B C 可 以 分 为 C l a s s 1 、

C l a s s 2 和 C l a s s 3 三类，它们分别具有基底型和管

腔型肿瘤特征。Class1与Class2具有管腔型肿瘤特

征，但两者也有表达差异。Class1肿瘤表达早期细

胞周期相关基因，预后较好，C l a s s 2肿瘤表达晚

期细胞周期相关基因和与原位癌相关基因，预后

较差。Cl a s s 2肿瘤还表达肿瘤干细胞和E M T相关

的生物标志物，并富含人载脂蛋白B mRNA编辑酶

催化多肽样基因(a p o l i p o p ro te i n  B  m R N A  e d i t i n g  
e n z y m e - c a t a l y t i c ， APOBEC)突变，这些基因的

改 变 可 能 是 其 具 有 侵 袭 性 和 不 良 预 后 的 原 因 。

C l a s s 3肿瘤具有基底型肿瘤特征，其在基因表达

上不同于Class1和Class2。Class3肿瘤主要表达抑

癌基因，而Class1和Class2肿瘤的癌基因和抑癌基

因在表达数量上是平衡的。三类肿瘤在非蛋白编

码基因表达方面无显著差异，但C l a s s 3肿瘤中编

码蛋白质的基因表达明显减少，且其与长链非编

码RNA表达有关 [29]。该分子分型可预测NMIBC的

复发和进展，有望在传统的NMIBC诊疗指南中得

到应用。

3  结语

与传统组织病理学分型相比，膀胱癌分子分

型更能反映肿瘤发生和发展机制及其内在特征，

并为临床上早期诊断、预后判断和个体化治疗方

案的选择提供理论依据。尽管膀胱癌的分子分型

系统在不断完善中，但仍存在局限性。NMIBC患

者的肿瘤体积小，很难获得足够样本进行基因组

学和转录组学分析，这也是NMIBC分子分型发展

缓慢原因之一。 M I B C 分子分型的研究发展比较

迅速，但目前尚无公认的分子分型，现有研究多

停留在基础性研究阶段，在临床上应用还十分有

限。未来需要更深入的基础、转化和临床研究完

善膀胱癌的分子分型，从而真正实现以分子分型

指导膀胱癌患者的个体化治疗。
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