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[摘  要]  受基因调控及缺氧微环境等因素影响，胃癌细胞有着与正常细胞不同的代谢模式。胃癌细胞代谢重编程主要表现为

无氧糖酵解水平上调、谷氨酰胺成瘾及脂质代谢失调等特征。代谢重编程不仅能为胃癌细胞生长供给必需的物质与能量，其代

谢物还可作为信号分子调控基因表达及代谢途径，进而深度参与胃癌细胞增殖、分化与转移过程，对胃癌的发生发展及临床诊疗

具有关键影响。目前，基于胃癌细胞代谢重编程的基础探索与临床干预策略是胃癌治疗的重要突破口。本文通过回顾胃癌细胞

代谢重编程的特点、调控机制、病理作用等方面的基础研究及相应诊疗策略，为胃癌的预防、诊断及治疗提供新的思路。
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肿瘤细胞在适应外部环境变化和内在生理需求

时，其代谢过程往往会发生系统性的调整和改变，这

种现象被称为肿瘤代谢重编程（tumor metabolic 

reprogramming, TMR）。胃癌细胞代谢重编程主要表

现为无氧糖酵解水平上调、谷氨酰胺成瘾及脂质代

谢失调等特征。这些代谢变化不仅为肿瘤细胞提供

能量和生物合成前体，还通过调控表观遗传修饰、信

号 通 路 激 活 等 机 制 影 响 肿 瘤 微 环 境（tumor 

microenvironment, TME）的形成，进而促进肿瘤扩

散、转移及耐药等[1]。近年来，随着代谢组学、分子生

物学等技术的快速发展，胃癌细胞代谢重编程的研

究取得了重要进展，基于这些研究成果，目前已开发

出多种检测试剂盒及靶向代谢治疗策略，包括小分

子抑制剂、代谢干预联合治疗等，这些新型治疗手段

在临床前研究和早期临床试验中显示出良好的抗肿

瘤效果[2]。本文通过回顾胃癌细胞代谢重编程相关

的基础研究及诊疗策略，以期为胃癌的预防、诊断及

治疗提供新的理论基础。

1  胃癌细胞代谢重编程的特点 

能量代谢是细胞的能量来源，胃癌细胞有其独

特的代谢规律，主要表现为：无氧糖酵解水平上调、

谷氨酰胺成瘾及脂质代谢失调。

1.1  无氧糖酵解水平上调

无氧条件下，葡萄糖分解为丙酮酸并进一步转

化为乳酸的过程被称为无氧糖酵解，这一代谢途径

能为细胞快速供能。早在 20世纪，德国著名生物学

家Warburg就观察到，肿瘤细胞表现出独特的糖代谢

特征：即使在有氧环境下，其糖酵解活性仍显著高于

正常细胞，且大部分丙酮酸不进入三羧酸循环，而是

在乳酸脱氢酶（lactate dehydrogenase, LDH）作用下转

化为乳酸，这种异常的代谢表型被命名为“Warburg

效应”。该效应能使肿瘤细胞获得大量三磷酸腺苷

（adenosine triphosphate, ATP）以满足其快速增殖需

求。研究[3]发现，胃癌细胞中调控糖酵解的己糖激酶

（hexokinase, HK）和丙酮酸激酶（pyruvate kinase, 

PK）表达明显升高。在此过程中，葡萄糖转运蛋白 1

（glucose transporter 1, GLUT1）通过促进葡萄糖摄

取、抑制耗氧量及激活LDH，进一步增强了胃癌细胞

的糖酵解活性。通过糖酵解途径，肿瘤细胞能够快

速获得大量碳源，用于合成其增殖所需的生物大分

子，并减少有氧氧化，降低自由基的产生，从而帮助

肿瘤细胞逃避免疫清除和程序性死亡[4]。

1.2  谷氨酰胺成瘾

谷氨酰胺作为血液循环和肌肉组织中含量最丰

富的游离氨基酸，在胃癌细胞代谢中扮演着重要角

色。胃癌细胞高度依赖谷氨酰胺维持其生长和增

殖，内源性合成的谷氨酰胺无法满足其需求，必须通

过外源性摄取来补充，这种特殊的代谢依赖性被称

为“谷氨酰胺成瘾”[5]。代谢组学研究[6]发现，谷氨酰

胺是胃癌细胞中增加最多的物质，约为正常细胞的

6~7倍，胃癌组织呈特征性的氨基酸蓄积现象。“谷氨
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酰胺成瘾”能为胃癌细胞提供氮源和碳源，以维持胃

癌组织的不断增殖、自我更新及修复的需求。

1.3  脂质代谢失调

脂肪酸是许多生物大分子的合成原料，胃癌细

胞的脂质代谢失调是其代谢重编程的一部分。研

究[7]发现，胃癌细胞脂肪酸合成和线粒体 β氧化速率

增强。此外，胃癌患者肿瘤组织转运大量短链脂肪

酸用于肿瘤细胞的增殖及转移，胃癌患者血浆短链

脂肪酸水平呈特征性降低，这种变化与疾病进展程

度显著相关[8]。胃癌细胞活跃的脂肪酸代谢有利于

合成结构脂质、提供底物用于ATP合成，还参与调控

细胞存活与增殖相关的信号通路，对促进胃癌进展

具有重要作用。

2  胃癌细胞代谢重编程的机制

胃癌细胞代谢重编程受多种因素影响，主要包

括以下几方面：基因调控、表观遗传修饰、线粒体功

能障碍、代谢相关蛋白异常、低氧微环境和致瘤病菌

调控（图1）。

2.1  基因调控驱动代谢重编程

2.1.1  癌基因激活介导代谢通路重塑

癌基因是存在于细胞中的遗传物质，当其表达

异常增高或活性增强时，可导致细胞发生恶性转化，

获得侵袭和转移能力。MYC和RAS等癌基因能够

增强糖酵解代谢途径，同时抑制线粒体的氧化磷酸

化，MYC癌基因家族的失调存在于包括胃癌在内的

绝大部分肿瘤中[9]。诱导性 T 细胞共刺激配体 

（inducible T-cell costimulator ligand， ICOSL）在各种

肿瘤组织中均有高表达，并参与肿瘤恶性进展，其

作为致癌基因，能够增强胃癌细胞的糖酵解代谢过

程，同时提升细胞的增殖、迁移及侵袭能力，靶向

miR-331-3p/ICOSLG4轴可抑制胃癌进展[10]。

2.1.2  抑癌基因失活引发代谢调控失衡

抑癌基因在维持细胞生长调控中起关键作用，

这些基因的功能缺失会导致细胞周期调控失常，进

而引发细胞恶性增殖和癌变。研究最多、最常见的

肿瘤抑制蛋白为p53，其能够调节线粒体有氧呼吸与

糖酵解间平衡。胃癌组织中的 p53 表达水平显著

低于癌旁组织，癌旁组织又低于正常组织[11]。除了

调控糖酵解代谢途径外，p53还能通过下调固醇调节

元件结合蛋白 -1（sterol regulatory element-binding 

protein 1, SREBP1）的转录水平来抑制脂质合成代

谢，从而延缓胃癌细胞的生长[12]。

2.2  表观遗传修饰调控代谢重编程

表观遗传调控作为基因表达的重要调节机制，

主要通过以下三种方式影响胃癌细胞代谢功能：

DNA甲基化修饰、非编码RNA调控和组蛋白翻译后

修饰。

2.2.1  DNA甲基化介导代谢基因表达沉默

当基因启动子区域的 CpG 岛发生高甲基

化修饰时，往往会抑制该基因的转录活性。糖

异生途径中的重要限速酶 1, 6-二磷酸果糖激酶

（ 1, 6-diphosphofructokinase, DPFK）在多种肿瘤中甲

基化沉默，可导致肿瘤细胞糖酵解活性显著增强[13]。

在胃癌细胞中，DPFK表达下调，而其过表达可抑制

糖酵解，从而阻碍胃癌细胞的增殖和迁移，这一作用

可能通过下调GLUT-1和缺氧诱导因子-1α（hypoxia-

inducible factor-1α, HIF-1α）的表达来实现[14]。

2.2.2  非编码RNA调控代谢基因转录水平

非编码 RNA，包括短链非编码 RNA（miRNA、

piRNA、snoRNA、tsRNA 等）和长链非编码 RNA

（long noncoding RNA, lncRNA），它们通过对代谢关

键分子的调控，从而影响胃癌细胞的增殖、侵袭及转

移等。miR-133a在胃癌细胞中表达下调，上调其表

达能够通过阻断自噬过程和谷氨酰胺代谢途径，从

而有效抑制胃癌细胞的生长和转移[15]。lncRNA CCAT1

在胃癌细胞中表达上调，其通过 PTBP1/PKM2/糖酵

解途径在促进胃癌细胞增殖、迁移和侵袭中发挥重

要作用[16]。

2.2.3  组蛋白翻译后修饰重塑代谢表观调控

基因表达的调控可以通过组蛋白的翻译后修饰

实现，常见的修饰类型有甲基化、乙酰化、泛素化等。

组蛋白去甲基化酶（histone demethylase, KDM）在胃

癌等多种恶性肿瘤中异常高表达，且其表达水平与

患者预后密切相关。在胃癌细胞中，过表达的

KDM3A能够下调H3K9位点的甲基化修饰，上调糖

酵解相关基因的表达水平，最终增强糖酵解代谢活

性[17]。沉默信息调节因子 6（sirtuin 6, SIRT6）在胃癌

等多种恶性肿瘤中呈低表达特征，SIRT6缺失引起组

蛋白H3第 9位赖氨酸乙酰化水平升高，进而激活糖

酵解通路关键基因转录，促进胃癌的发生发展[18]。

2.3  线粒体功能障碍驱动代谢重编程

线粒体DNA（mitochondrial DNA, mtDNA）为无

组蛋白保护的环状双链结构，具有较高的突变率。

作为线粒体功能的核心遗传物质，mtDNA的完整性

直接影响电子传递链活性和氧化磷酸化效率[19]。研

究[20]表明，在62.5%的胃癌患者中鉴定出线粒体基因

突变，这一变化影响线粒体氧化磷酸化，促进细胞糖

酵解，从而增强胃癌细胞的增殖、侵袭和转移能力。

SIRT3是SIRT家族的重要成员，SIRT3通过调控多种

代谢酶的活性，参与细胞内活性氧水平的调节。当

SIRT3在胃癌细胞中过表达时，可以观察到细胞糖酵
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解水平和ATP浓度升高[21]。

2.4  代谢相关蛋白异常驱动代谢重编程

代谢过程中的转运体转运反应物、关键酶催化

物质转化，这些功能蛋白在维持细胞正常代谢过程

中起到关键作用。在胃癌患者中，肿瘤细胞代谢关

键蛋白往往发生改变（表1）。

2.4.1  糖代谢关键蛋白异常

胃癌细胞糖酵解上调主要是由于参与葡萄糖摄

取、乳酸生成的蛋白表达增加。GLUT1通过增强糖

酵解通量，从而促进胃癌的恶性进展[22]。HK家族可

特异性催化葡萄糖磷酸化生成葡萄糖-6-磷酸的不可

逆反应。研究[23]表明，HK2在胃癌等多种恶性肿瘤组

织中呈高表达特征。作为糖酵解途径的终末调控节

点，PK催化磷酸烯醇式丙酮酸不可逆地转化为丙酮

酸。胃癌细胞普遍优先表达 PKM2 亚型，而抑制

PKM1亚型的表达，这种亚型分布特征导致糖酵解中

间产物累积，减少丙酮酸进入三羧酸循环，削弱线粒

体氧化磷酸化功能[24]。LDH作为糖酵解-乳酸发酵途

径的核心代谢酶，其通过催化丙酮酸还原为乳酸的

反应，维持肿瘤细胞胞质NAD+循环及代谢特征[25]。

2.4.2  氨基酸代谢关键蛋白异常

胃癌细胞氨基酸代谢重编程包括胞内氨基酸摄

取率、关键酶及代谢产物的异常等。谷氨酸转运体

（SLC家族）在维持细胞谷氨酸稳态中具有核心作用。

研究[26]表明，SLC1A3、SLC1A5 在胃癌细胞中高表

达，在低氧条件下，SLC1A3通过促进胃癌细胞对天

门冬氨酸的摄取和利用，显著增强胃癌细胞的增殖

能力。SLC1A5的高表达与胃癌侵袭性特征显著相

关，靶向抑制SLC1A5可有效抑制胃癌细胞增殖并逆

转其化疗耐药表型。谷氨酰胺酶（glutaminase, GLS）

在胃癌细胞中高表达，抑制GLS能影响胃癌细胞的

生长和增殖，其表达水平与胃癌恶性程度呈正

相关[27]。

2.4.3  脂代谢关键蛋白异常 

脂质代谢重构是胃癌代谢的关键特征，其通过特

异性转运蛋白调控脂质转运及代谢通路的活化，进而

支持胃癌细胞恶性增殖。CD36通过介导脂肪酸转运

参与肿瘤脂质代谢重编程，其在胃癌等恶性肿瘤中的

过表达与疾病进展相关[28]。硬脂酰辅酶A去饱和酶1

（stearoyl CoA desaturase 1, SCD-1）在胃癌中呈高表达，

其通过催化饱和脂肪酸向单不饱和脂肪酸的转化，促

进肿瘤细胞增殖[29]。溶血磷脂酰胆碱酰基转移酶 1

（lysophosphatidylcholine acyltransferase 1, LPCAT1）是

参与脂质代谢过程的重要酶, 其在胃癌中过表达并参

与胃癌的转移和复发[30]。核受体亚家族1组D成员1（Rev-

Erbα）参与炎症信号转导并维持脂质代谢稳态，Rev-Erbα

在胃癌细胞中减少，导致代谢增强进而促进胃癌进展[31]。

表1    胃癌细胞代谢调节蛋白异常表达及病理意义

代谢调节蛋白

GLUT1

HK2

PK2

LDH

SLC

GLS

CD36

SCD-1

LPCAT1

Rev-Erbα

生理功能

转运葡萄糖

催化己糖磷酸化

催化磷酸烯醇式丙酮酸转化为烯醇式丙酮酸

催化丙酮酸转化为乳酸

转运氨基酸

催化L-β-谷氨酰胺水解成L-谷氨酸

介导组织对脂肪酸的摄取

催化饱和脂肪酸转化为单一不饱和脂肪酸

具有酰基转移酶和乙酰转移酶活性

介导炎症信号转导和脂质代谢稳态维持

表达水平

↑
↑
↑
↑
↑
↑
↑
↑
↑
↑

病理意义

上调无氧糖酵解水平。快速获得大量碳源，用于

合成其增殖所需的物质；减少有氧氧化从而逃避

癌细胞的免疫清除和程序性死亡[22-25]。

促进氨基酸代谢。提供氮源和碳源，以维持胃癌

组织的增殖、更新及修复需求[26-27]。

促进脂质代谢。合成结构脂质提供底物用于

ATP 合成；参与调控细胞存活与增殖的信号通

路[28-31]

2.5  肿瘤低氧微环境驱动代谢重编程

胃癌细胞的快速增殖会导致其体积增大，原有

的微血管网络无法满足其对氧气和营养物质的需

求，在这种缺氧微环境中，胃癌细胞内变化最显著的

是HIF表达。HIF-lα转录活化的基因包括GLUT、糖

酵解酶类、单羧酸转运体 4（monocarboxylic acid 

transporter 4, MCT4）等。在低氧微环境下，HIF-1α通

过多重调控机制驱动胃癌细胞的代谢重编程。首

先，通过上调GLUT表达，促进肿瘤细胞对葡萄糖的

摄取；同时，HIF-1α通过激活糖酵解途径中 HK2、

PKM2等关键限速酶的转录表达，显著增强糖酵解代

谢通量[32]。为维持胞内 pH 稳态，HIF-1α 还诱导

MCT4的表达，加速乳酸的外排；此外，通过上调丙酮

酸脱氢酶激酶1的表达，HIF-1α抑制丙酮酸向乙酰辅

酶A的转化，完成从有氧呼吸到糖酵解为主的代谢转

变[33]。缺氧条件下，HIF-1α还能通过Drp1依赖的线

粒体裂变加剧线粒体功能障碍，通过增加糖酵解来

影响代谢[34]。
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2.6  致瘤病菌感染介导代谢重编程

幽门螺杆菌所携带的细胞毒素相关基因A蛋白

能够特异性靶向胃癌细胞的线粒体，通过干扰线粒

体功能导致能量代谢异常。这种作用主要表现为有

氧氧化途径受阻，ATP生成减少，同时促使细胞增强

糖酵解活性和氨基酸代谢途径，最终引起代谢重编

程[35]。病原性微生物参与胃肠道炎症和肿瘤的发生

发展主要与Toll 样受体（toll-like receptor, TLR）相关, 

TLR2的激活可增强胃癌细胞中的糖酵解和氧化应

激，能介导促进肿瘤发生的慢性炎症反应[36]。

图1    胃癌细胞代谢重编程的机制

3  胃癌细胞代谢重编程的病理意义

胃癌细胞代谢重编程为肿瘤的生长提供能量、

抑制免疫细胞的活性及功能、促进肿瘤转移及耐药，

对胃癌的发生发展起着重要作用（图2）。

3.1  为肿瘤生长提供能量 

胃癌细胞的恶性增殖依赖于独特的代谢重编程，

其中Warburg效应通过增强糖酵解通量，为蛋白质、核

酸、脂质等生物大分子的合成提供必需的碳骨架和前

体物质，从而支持肿瘤的高增殖需求，并通过降低有氧

代谢途径产生的自由基避免氧化损伤及程序性死亡。

糖酵解途径的中间产物6-磷酸-葡萄糖、6-磷酸-果糖能

够经磷酸戊糖途径代谢成为5-磷酸核糖，用于核酸从头

合成，3-磷酸甘油、磷酸烯醇式丙酮酸和丙酮酸可用于

合成非必需氨基酸，并且糖酵解使得NAD+还原成NADH，

而NADH是许多酶的辅酶[37]。除糖酵解外，胃癌细胞还

可以利用重编程谷氨酰胺分解和脂肪酸氧化等其他核

心代谢过程来满足其能量及物质需求[38]。胃癌细胞通

过调整代谢途径，可以获得快速增殖所需要的能量供

应和生物大分子。

3.2  抑制免疫细胞活性及功能

胃癌细胞和活化的免疫细胞均倾向于利用糖酵

解供能，但胃癌细胞对营养的摄取及对环境的适应

能力往往比免疫细胞更强，TME中的葡萄糖大部分

被胃癌细胞摄取，而得不到足够葡萄糖的T细胞在活

化过程中被限制，葡萄糖和氨基酸缺乏会减弱效应

免疫细胞（如CD8+ T细胞和NK细胞）的杀伤功能，且

浸润的免疫细胞之间也会营养竞争，进一步抑制免

疫细胞活性[39]。CD155在胃癌组织和细胞中高表达，

与具有 Ig和 ITIM结构域的T细胞免疫受体（TIGIT）

受体结合，通过抑制葡萄糖代谢使CD8+ T细胞失活，

还可通过犬尿氨酸途径产生色氨酸及其下游代谢

物，抑制效应T细胞功能，这些化合物与包括胃癌在

内的多种恶性肿瘤的发病和预后有关[40]。

3.3  促进肿瘤转移

肿瘤扩散是一个复杂的过程，肿瘤患者的生存

率在很大程度上受肿瘤侵袭和转移能力的影响。大

多数癌症倾向于转移到特定的器官，这种现象被称

为器官亲和性。转移性胃癌细胞对脂肪酸具有偏好

性，它们经常转移到富含脂肪的大网膜脂肪垫及肝

脏。研究[41]显示，细胞质磷脂酰肌醇转移蛋白 1

（phosphatidylinositol transfer protein cytoplasmic 1, 

PITPNC1）在胃癌细胞网膜转移中发挥重要作用，该

蛋白通过增强CD36的表达水平，促进脂肪酸代谢从

而抑制细胞凋亡，靶向 PITPNC1治疗或能抑制胃癌

细胞的网膜转移。热休克蛋白 90（heat shock protein 

90, Hsp90）是参与肿瘤发生发展过程的关键调控因

子，Hsp90通过与糖酵解相关代谢酶相互作用，形成
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多酶复合物，并通过动态调节糖酵解酶的分布，从而

促进胃癌细胞的分化和迁移[42]。

3.4  促进肿瘤耐药 

肿瘤耐药是指患者接受治疗过程中肿瘤细胞逐

渐失去对药物的敏感性，从而导致治疗效果下降的

现象。研究[43]表明，糖酵解与肿瘤耐药直接相关，与

敏感细胞相比，耐药细胞的糖酵解代谢水平更高。

顺铂治疗是进展期胃癌患者的一线化疗药物之一。

研究[44]表明，葡萄糖调节蛋白75 通过调控抗氧化和

代谢重编程促进胃癌细胞的存活和生长，进而

诱导胃癌顺铂耐药。肿瘤细胞的脂肪酸线粒体

β -氧化促进肿瘤的化学性耐药，M2 巨噬细胞可

通过加重线粒体脂肪酸β-氧化，促进胃癌细胞5-氟尿

嘧啶耐药[45]。

4  胃癌细胞代谢重编程的临床诊疗启示

代谢重编程是胃癌发生发展的重要机制及代表

性生化特征，可作为诊断胃癌进展的重要依据；代谢

重编程影响胃癌细胞多种生物学行为及对治疗的敏

感性，与选择治疗方案、病情发展、患者生存质量有

关；依据代谢重编程特点设计药物或进行营养干预，

可以有效控制胃癌患者的病情进展（图2）。

4.1  代谢重编程与胃癌诊断及预后

代谢重编程特征与胃癌患者的临床预后显著相

关，其特异性代谢谱可作为潜在的诊断标志物。研

究[46]发现，肿瘤细胞能量代谢酶水平高低与胃癌患者

总体生存率有关，通过分析胃癌细胞的代谢状况，可

以实现早期检测和预后预测，从而促进胃癌的精准

医疗。氨基酸代谢 （amino acid metabolism, AAM）与

胃癌生长、预后和治疗效果有关，目前已经开发出

AAM评分以预测胃癌患者的预后及治疗敏感性，从

而有助于开发更有效的治疗方案[47]。基于不同代谢

特征的胃癌组织在预后上的差异，通过整合代谢特

征，采用多种算法建立代谢亚型相关预后基因

（metabolic subtype-related prognostic gene score, 

MSPG）评分体系来评估个体肿瘤的代谢模式，综合

分析发现，MSPG评分是评估胃癌预后的良好生物标

志物[48]。

4.2  代谢重编程与胃癌生物治疗

胃癌的传统治疗方法为手术、放疗及化疗，随着

肿瘤生物治疗技术的发展，生物治疗与代谢重编程

的交互作用在胃癌诊疗领域的研究日渐深入，为胃

癌的综合治疗提供了新的靶点和策略。通过探索化

疗与免疫检查点抑制剂或靶向药物联合的方法，能

够克服胃癌微环境的免疫抑制，在HER2阳性胃癌患

者中已显示出显著的治疗效果[49]。研究[50]表明，抑制

胃 癌 微 环 境 中 的 肿 瘤 相 关 巨 噬 细 胞（tumor-

associated macrophage, TAM）可以起到抑制胃癌生长

的作用，其作用机制为抑制TAM间接为TME提供特

定营养物质，同时提高TME中的免疫细胞功能以抑

制肿瘤进展。针对TAM的生物治疗策略已被证明能

够增强传统疗法的疗效。例如，将TAM耗竭或重编

程与紫杉醇等化疗药物联合使用，可以促进巨噬细

胞介导的肿瘤清除。同样，放疗与TAM调节相结合

可以改变免疫抑制的TME，促进效应T细胞的募集，

从而增强抗肿瘤反应。

4.3  代谢重编程与胃癌抗肿瘤药物

利用胃癌细胞能量代谢重编程特性，可以使用

药物抑制其能量代谢，从而达到抑制肿瘤生长的作

用。异甘草素（isoliquiritigenin, ISL）作为天然黄酮类

物质，可抑制肿瘤细胞增殖。研究[51]表明，ISL能下调

GLUT4表达，从而减少胃癌细胞对葡萄糖的摄取，并

通过抑制胃癌中 c-Myc 和 HIF-1α 表达来诱导

PDHK1/PGC-1α介导的能量代谢失衡。千金藤碱

（cepharanthine）是一种具有抗肿瘤活性的生物碱，

能够通过调节胃癌细胞的糖代谢途径中葡萄

糖、丙酮酸等关键代谢物水平来干扰其能量供

应，进而抑制肿瘤生长 [52]。针对氧化还原代谢的

环钌化合物RDC11在胃癌细胞中诱导比传统铂类抗

癌药物更高的细胞毒性，它以谷胱甘肽代谢为靶点，

导致细胞活性氧增加，从而激活细胞凋亡，且中和了

对铂类化疗和抗肿瘤免疫反应的主要耐药机制[53]。

氯硝柳胺（niclosamide）作为氧化磷酸化解偶联剂，通

过干扰胃癌细胞生物节律并诱导支链氨基酸代谢紊

乱，进而发挥抗肿瘤作用，具有较好的药物开发

前景[54]。

4.4  代谢重编程与胃癌营养辅助治疗

营养支持是胃癌治疗的重要组成部分，患者需

要适当的热量、蛋白质、维生素等来维持体力及治

疗，也需要限制过高热量的摄入以免促进肿瘤的进

展。患者营养支持方案需基于其临床病理特征进行

个体化调整，以实现最佳治疗效果[55]。研究[56]证实，

生酮饮食通过调控肿瘤代谢微环境，在包括胃癌的

多种实体瘤中表现出显著的抗肿瘤效应，能够抑制

肿瘤生长。维生素C在胃癌防治中可通过多重机制

发挥积极作用：作为强效抗氧化剂，可以减少DNA损

伤，还可抑制亚硝胺等致癌物形成。临床建议胃癌

患者适量补充维生素C，可作为辅助治疗手段增强常

规治疗效果[57]。
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图2    胃癌细胞代谢重编程病理意义及临床诊疗应用

5  结  语

目前，胃癌细胞代谢重编程的相关研究已取得

了许多重要进展。未来，随着单细胞测序、空间代谢

组学等新技术的应用，胃癌细胞代谢重编程的研究

将更加深入。监测动态代谢变化、绘制代谢全景图

是用于靶点探测及精准治疗的趋势：通过开发应用

于检测或筛查的试剂盒，探索更为方便的无创或低

创性胃癌代谢标志物检测方法；利用整合多组学数

据，阐明代谢重编程的时空异质性及其与TME的动

态互作，将有助于制定更加精准的胃癌个体化治疗

策略；同时，探索代谢干预与传统化疗、生物治疗等

的协同作用，也将为胃癌的综合治疗提供新的方向。

这些研究进展将显著提升胃癌的诊疗水平，改善患

者预后。
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