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　　[摘要]　目的:探讨亲嗜性病毒整合位点1阳性急性髓系白血病[EVI1(+)AML)]患者的临床特征、治疗方

案、治疗反应及生存情况。方法:收集30例14岁及以上的青少年和成人 EVI1(+)AML患者的临床资料,对其

临床特征、治疗方案、疗效及预后进行分析。结果:本 EVI1(+)AML研究队列中,年龄<60岁的成人患者占绝

大多数(80.0%),初诊时以骨髓原始细胞<50%(73.3%)及白细胞计数<30×109/L居多(63.3%),FAB分型以

M2多见(50.0%)。骨髓增生异常综合征(MDS)转化 AML5例,占16.7%。按 WHO2022分型,骨髓增生异常

相关 AML10例,占33.3%。按细胞遗传学和ELN2017预后分组,只有1例t(8;21)/RUNX1T1-RUNX1的低

危组患者,其他均为中高危组。难治/复发性 AML患者17例,占73.9%。初诊时临床与实验室参数与诱导治疗

是否有效及是否为难治/复发性 AML无关(P>0.05)。以 DNA二代测序方法检测基因突变的患者24例,19例

患者伴有至少1种基因突变,但与是否为难治/复发性 AML 无关(P>0.05)。第1个疗程治疗方案有效率

(CR+PR)为52.2%,第1个疗程所有诱导治疗方案1年累计死亡率(CMR)为61.1%。其中采取标准及大剂量

单纯化疗和去甲基化药物联合小剂量化疗和(或)小分子靶向药物的相对缓解率(P=0.667)和 CMR(P=
0.101),差异均无统计学意义。行标准及大剂量单纯化疗方案患者的总生存期(OS)显著优于去甲基化药物联合

小剂量化疗和(或)小分子靶向药物的患者(P=0.010)。以造血干细胞移植(SCT)作为巩固化疗方案,1年 CMR
显著优于非SCT方案(P=0.013),且行SCT患者的 OS明显优于未行SCT患者(P=0.001)。结论:EVI1(+)

AML患者多为高危组,部分为 MDS转化或骨髓增生异常相关 AML,常伴有其他基因突变,多为难治/复发性,

1年CMR高,预后差。临床特征及目前诱导治疗方案与治疗反应和1年CMR无关。诱导后行SCT可降低死亡

率,改善生存。
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Abstract　Objective:Toinvestigatetheclinicalfeatures,therapeuticregiments,treatmentresponseandsur-
vivalofEVI1(+)acutemyeloidleukemia(AML).Methods:Clinicalcharateristics,therapeuticregimens,treat-
mentresponseandprognosisof30adolescentandadultEVI1(+)AML wereanalyzed.Results:InthisEVI1
(+)AMLstudycohort,themajorityofadultpatients(80.0%)wereyoungerthan60yearsold.Attheinitialdi-
agnosis,themajorityofthem werelowbonemarrowprimordialcells(73.3%)andlow whitebloodcellcount
(63.3%).M2typewasthepredominantFABsubtypeandaccountingfor50.0%.Therewere5MDS-AML,ac-
countingfor16.7%.AccordingtoWHO2022classification,therewere10casesofmyelodysplasia-relatedAML,

accountingfor33.3%.AccordingtoELN2017classification,therewasonecaset(8;21)/RUNX1T1-RUNX1
withinfavorable-riskgroup,whereastheother29casesbelongtointermediateandhigh-riskgroups.Therewere
17casesofrefractory/relapse,accountingfor73.9%.Theparametersofclinicalfeaturesandlaboratorytests
werecorrelatedwithtreatmentresponseandrefractory/relapsestatusandtherewerenosignicantassociations
(P>0.05).Therewere24casesexaminedwithgeneticmutationalstatuseswithnextgenerationsequencing.
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19ofthe24caseshadatleastonegeneticmuation.Meanwhileitdidnotshowcorrelationbetweenmutationalsta-
tusesandrefractory/relapsestatuses.Theoverallremissionrateoffirstcycleofinductivetreatmentwas52.2%,

andtheone-yearcumulativemortalityrate(CMR)was61.1%.Thedifferentfirstcycleinductivetreatmentregi-
mensdidnotsignificantlyinfluenceoneitherremissionrate(P=0.667)orCMR(P=0.101).Therewerenosig-
nificantdifferencesbetweenhigh/standarddosechemotherapeuticregimensanddemethylationdrugbasedcombi-
natorytreatments.Survivalanalysissuggestedsignificantimprovementofsurvivalinpatientstreatedwithhigh/

standarddosechemotherapeuticregimensversesdemethylationdrugbasedcombinatorytreatments(P=0.010).
ConsolidationtreatmentwithSCTsignificantlyimproved1yearCMR(P=0.013)andoverallsurvivalversesnon-
SCTtreatment(P=0.001).Conclusion:EVI1(+)AMLaremostlyinpoorriskstatus,withthepredomiant
WHO2022subtypeofmyelodysplasia-relatedAML.EVI1(+)AMLusuallyhaveatleastonemutationalaltera-
tionandaremostlyrelapsedandrefractorywithhigh1yearCMR.Itsuggestedthatinductivetreatmentregimen
withhigh/standarddosechemotherapyandSCTtreatmentsignificantlyimprovethesurvivalofpatients.
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　　亲嗜性病毒整合位点1(ecotropicviralinte-
grationsite1,EVI1)是由位于人类染色体3q26上

的 MDS1 和 EVI1 复 合 位 点 (MDS1and EVI1
ComplexLocus,MECOM)基因编码的一种转录因

子。由于 RNA 剪切位点不同,MECOM 可产生

MDS1-EVI1、MDS1和 EVI1三种转录产物,编码

MDS1-EVI1、MDS1和 EVI1蛋白。MDS1-EVI1、
MDS1的作用尚不清楚。EVI1是具有锌指结构的

核DNA结合蛋白,具有早期造血干细胞特异性表

达,可结合DNA招募多种转录和表观遗传学调控

因子,调控造血干细 胞 的 增 殖 和 分 化。高 表 达

EVI1可抑制粒系和红系分化,EVI1最早是在一逆

转录病毒诱导的小鼠白血病模型中被鉴定出来,说
明它可调控造血干/祖细胞的恶性转化[1]。

在急性髓系白血病(acutemyeloidleukemia,
AML)中,伴有异常染色体inv(3)(q21q26.2)或

t(3;3)(q21;q26.2)的 AML几乎都有 EVI1高表

达,占所有 AML 的 2.0% ~2.5%,但 6.0% ~
11.0%的无3q异常的成人 AML也有 EVI1高表

达[1]。Meta分析表明EVI1高表达[EVI1(+)]对
AML的总生存期(OS)有不利影响,与 ELN2017
中等风险组短的 OS、无事件生存期(EFS)相关,是
正常核型 AML的不良预后因子[2]。在14岁以下

儿童的研究中,9.0%的患儿EVI1高表达,5年 OS
和EFS较差[3]。

目前的研究多关注EVI1(+)与 AML预后的

关系,但对EVI1(+)AML临床特征与治疗反应的

关系未作深入探讨。本研究回顾性分析了30例14
岁及以上的青少年和成人 EVI1(+)AML患者的

临床特征、治疗方案及预后情况,以期对EVI1(+)
AML患者的治疗方案选择提供参考。
1　资料与方法

1.1　资料

收集2016年6月—2022年5月在华中科技大

学同济医学院附属协和医院成人血液科收治的≥
14岁、初治 AML患者30例,所有患者有 EVI1表

达的数据,且至少经过1个疗程诱导治疗。随访日

期截至2023年1月1日。所有患者均有骨髓细胞

形态学、免疫分型、AML融合基因、基因突变的二

代测序、染色体核型结果,诊断参照 WHO2022髓

系肿瘤诊断和分型[4]。疗效评估参照《血液病诊断

及疗效标准》进行判断[5]。难治性白血病和复发白

血病定义参照ELN2017标准[6]。
1.2　EVI1检测

利用 Tagman探针荧光定量PCR方法检测骨

髓血中 EVI1基因的表达水平,以 ABL1作为内

参,用2-ΔΔCt 方法计算表达量。EVI1的相对表达

水平以 EVI1拷贝数/105ABL1表示。正常值为

0~9.19%。当 EVI1拷贝数/105ABL1>10%为

高表达,本研究中定义为EVI1(+)。
1.3　生存随访

患者 OS从初次诊断时间开始计算,随访终点

为死亡或最后随访时间。
1.4　治疗方案

记录电子病例系统中患者每次治疗起止时间、
治疗方案、疗效评估、第1次达到完全缓解(CR)或
部分缓 解 (PR)时 间、是 否 行 造 血 干 细 胞 移 植

(SCT)、SCT后疗效和生存情况。
1.5　统计学处理

采用SPSS19.0.0软件进行统计分析,符合正

态分布的计量资料以 ■X±S 表示,采用t检验;计
数资料以例(%)表示,采用χ2 检验和(或)Fisher's
精 确 检 验;生 存 分 析 采 用 Kaplan-Meier 法 和

log-rank检验,以P<0.05为差异有统计学意义。
2　结果

2.1　临床特征

本研究总共纳入30例患者,相关临床资料与

实验室特征见表1。分析年龄、原始细胞比例≥
50%、白细胞计数≥30×109/L、是否继发 AML、
C反应蛋白(CRP)升高、乳酸脱氢酶(LDH)升高,
ELN2017危险分层与是否达到诱导治疗缓解及是

否为难治/复发性 AML的关系,结果提示这些指
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标与是否缓解和疾病是否难治无关(P>0.05),见
表2。

表1　EVI1(+)AML患者临床及实验室特征

特征 例数 百分比/%

年龄/岁

　<60 24 80.0
　≥60 6 20.0
性别

　男 16 53.3
　女 14 46.7
原始细胞比例/%
　≥50 5 16.7
　20~49 22 73.3
　未知 3 10.0
白细胞计数/(×109·L-1)

　≥30 7 23.3
　<30 19 63.3
　未知 4 13.3
AML类型

　初诊 AML 24 80.0
　MDS转化 AML 5 16.7
　tAML 1 3.3
FAB分型

　M1 7 23.3
　M2 15 50.0
　M4 2 6.7
　M5 3 10.0
　未知 3 10.0
细胞遗传学分组

　低危 1 3.3
　中危 9 30.0
　高危 15 50.0
　未知 5 16.7
ELN2017分层

　低危 1 3.3
　中危 4 13.3
　高危 20 66.7
　未知 5 16.7
WHO2022
　AML伴 RUNX1∷RUNX1T1融合 1 3.3
　AML伴 KMT2A重排 4 13.3
　AML伴 MECOM 重排 6 20.0
　骨髓增生异常相关 AML 10 33.3
　AML伴其他未定义遗传改变 6 20.0
　未知 3 10.0
诱导缓解治疗

　CR/PR 12 52.2
　未缓解 11 47.8
难治/复发性 AML
　是 17 73.9
　否 6 26.1

2.2　细胞遗传学分层和基因突变与治疗反应

本研究中以 DNA 二代测序方法检测基因突

变的患者24例。如图1所示,除5例患者未检测

出基因突变,其他19例患者都有至少1种基因突

变。比 较 常 见 的 突 变 有 NRAS、KRAS、ASXL、
FLT3-ITD。2例患者有SF3B1突变,2例患者有

TP53突变。分析这些基因突变与是否为难治/复

发性 AML的关系无相关性(P>0.05),见表3。
2.3　治疗方案与疗效

本研究将第1个疗程诱导方案分为两类:单纯

化疗和含去甲基化药物的治疗方案。单纯化疗方

案包括:①柔红霉素(60mg/m2)/去甲氧柔红霉素

(8~12mg/m2)+AraC(100~200mg·m-2·d-1)
(DA/IA3+7或3+5);②柔红霉素(60mg/m2)/
去甲氧柔红霉素(8~12mg/m2)/米托蒽醌(8~
10mg/m2,3d)+AraC(100~200 mg·m-2 ·
d-1,5d)+依托泊苷(80~100mg/m2,2d)(MEA/
DEA/IEA)。含去甲基化药物的方案包括:①地西他

滨(20mg/m2,5d)/阿扎胞苷(75mg/m2,7d)+
CAG/HAG(阿克拉霉素10~14mg/m2,3~4d/
高三尖杉脂碱1mg/m2,5~7d)+AraC(30mg·
m-2·d-1,10~14d)+ G-CSF;② 地 西 他 滨

(20mg/m2,5d)+HAA[高三尖杉脂碱(1mg/m2,
7d)+阿克拉霉素(20mg,5d)+ AraC(30mg·
m-2·d-1,7d)];③阿扎胞苷(75mg/m2,7d)+维

奈克拉(200~400mg,14~28d)±西达苯胺(20mg,
biw,3周)/索拉菲尼(400mg,bid,14~28d)。

巩固治疗分为两类:移植巩固治疗和非移植巩

固治疗。非移植巩固治疗包括:①AraC(2~3g/
m2,3d)±依托泊苷(80~100mg/m2,2d)/去甲

氧柔红霉素(8~12mg/m2,2d)(中大剂量AraC);
②氟达拉滨(25~30mg/m2)+ AraC(1~2g/m2,
5d)(FLAG)。

分析第1个疗程化疗方案与治疗反应的关系,
总体有效率(CR+PR)为52.2%(12/23)。其中单

纯化疗的有效率为56.3%(9/16),去甲基化药物

治疗方案为42.9%(3/7),两者差异无统计学意义

(P=0.667)。
2.4　治疗方案与1年累计死亡率(CMR)和生存

的关系

进一步分析诱导缓解方案与巩固强化方案与

1年 CMR 的相关性,第1个疗程所有方案1年

CMR为61.1%,单纯化疗1年CMR为46.2%,去
甲基化药物治疗方案1年 CMR为100.0%,差异

无统计学意义(P=0.101)。巩固强化方案所有方

案1年 CMR为61.1%,移植巩固治疗1年 CMR
为25.0%,非移植巩固治疗1年 CMR为90.0%,
两者差异有统计学意义(P=0.013),见表4。
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表2　EVI1(+)AML患者临床及ELN2017分层与诱导缓解治疗反应及是否难治/复发性AML的相关性 例

参数
诱导缓解治疗反应

例数/总数a) CR/PR 未缓解 P

难治/复发性 AML
例数/总数a) CR/PR 未缓解 P

年龄≥60岁 2/23 1/2 1/2 1.000 2/23 2/6 0/6 1.000
原始细胞≥50% 9/20 5/9 4/9 0.653 9/20 7/12 2/12 1.000
白细胞计数≥30×109/L 7/20 4/7 3/7 1.000 7/20 5/7 2/7 0.270
CRP升高 12/19 5/12 7/12 0.650 12/19 10/12 2/12 1.000
LDH 升高 13/16 7/13 6/13 1.000 13/16 10/13 3/13 1.000
ELN2017分层 0.453 0.086
　低危 1/20 1/1 0/1 1/20 0/1 1/1
　中危 3/20 2/3 1/3 3/20 2/3 1/3
　高危 16/20 7/16 9/16 16/20 14/17 2/17

　　a)总数指该项目总被检测数

图1　EVI1(+)AML患者细胞的遗传及分子遗传特征

表3　EVI1(+)AML患者分子生物学特征与治疗反

应相关性 例

参数 总例数
难治/复发性 AML
是 否 NA

P

总体 24 13 4 7
基因突变

　NRAS 6 3 2 1 0.538

　ASXL1 4 0 2 2 1.000

　KRAS 4 4 0 0 1.000

　FLT3-ITD 4 3 0 1 0.541

　PTPN11 3 1 1 1 0.426

　RUNX1 3 1 1 1 0.426
　DNMT3A 3 2 1 0 1.000

　SETBP1 2 1 0 1 1.000

　SF3B1 2 1 0 1 1.000

　TET2 2 1 0 1 1.000

　CBL 2 1 1 0 0.426

　GATA2 2 2 0 0 1.000

　U2AF1 2 2 0 0 1.000

　TP53 2 1 0 1 1.000

　KMT2C 2 1 1 0 0.426

　　在 OS分析中,行标准及大剂量化疗方案患者

的 OS显著优于去甲基化药物合并靶向药物和

(或)低剂量化疗方案的患者(P=0.010)。行SCT
患者的 OS明显优于未行SCT 患者(P=0.001),
见图2。
3　讨论

本EVI1(+)AML研究队列的临床特征表现

为,年龄<60岁的成人患者占绝大多数,初诊时以

骨髓原始细胞<50%及白细胞计数<30×109/L
居多,FAB分型以 M2多见,与周强等[7]、Qin等[8]

的报道相似,但与李娟等[9]、段文冰等[10]的报道不

一致,其报道中EVI1(+)患者白细胞计数较高,以
M4、M5多见。可能与研究样本量较小,且是单中

心研究,各中心样本有差异有关。本研究中 EVI1
(+)AML患者按细胞遗传学分组和ELN2017预

后分组基本都是中高危组,只有1例低危组,这与

国内外报道一致,EVI1(+)AML常伴有高危的核

型和分子生物学改变,如复杂染色体,-7,KMT2A
重排等[10-12]。最近研究表明SF3B1突变主要在预

后不良AML中存在,与 MECOM 重排和骨髓增生

异常相关改变密切相关,可能在白血病前期就发生

突变,提示这类白血病有 MDS前驱改变[13]。本研

究中,MDS转化 AML 占16.7%,按 WHO2022
分型,骨髓增生异常相关改变 AML占33.3%,有
2例患者有SF3B1突变,均为 MDS转化 AML,与
此报道 相 符 合,提 示 EVI1、SF3B1 两 者 可 能 在

AML发生早期起作用。
研究表明3q异常、EVI1(+)AML常伴有 GA-

TA2、RUNX1、SF3B1突变及 RAS/RTK途径异常,
非3q异常的EVI1(+)AML也常伴有其他的基因

突变[1]。而且EVI1(+)AML与11q23(KMT2A)异
常的AML密切相关,且与11q23(KMT2A)异常的

AML预后相关[1,14]。本研究24例患者中19例检出

至少一种及以上的多个基因突变。其中较常见的有

NRAS、KRAS、ASXL、FLT3-ITD,伴 KMT2A 重排

的AML占13.3%,也提示EVI1与这些基因改变共

同发挥作用参与AML发病机制。
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表4　诱导及巩固治疗方案与1年CMR的相关性分析

治疗方案 例数 存活/例 死亡/例 1年CMR/% P
第1个疗程诱导缓解

　所有方案 18 7 11 61.1 0.101
　单纯化疗 13 7 6 46.2
　去甲基化药物治疗方案 5 0 5 100.0
巩固强化治疗

　所有方案 18 7 11 61.1 0.013
　移植巩固治疗 8 6 2 25.0
　非移植巩固治疗 10 1 9 90.0

图2　诱导缓解及SCT治疗方案与EVI1(+)患者生存的单因素分析

　　本研究 EVI1(+)AML患者按预后分组均为

中高危组,低危组只有1例。其中难治/复发性

AML患者占73.9%,第1个疗程诱导有效率为

52.2%,至少做1个疗程治疗的患者1年 CMR为

61.1%,OS短。这与其他研究报道一致[1-3],均提

示EVI1(+)AML患者CR低,是 OS的不良预后

因素。
进一步分析临床特征和治疗反应的关系,发现

年龄、原始细胞比例≥50%、白细胞计数≥30×
109/L、是 否 继 发 AML、CRP 升 高、LDH 升 高、
ELN2017危险分层与诱导治疗是否有效(CR/
PR)、是否为难治/复发性 AML均无关。有研究表

明初诊时EVI1(+)AML患者的白细胞、血小板中

位数、男女发病率、原始细胞数与 EVI1(-)AML
患者差异无统计学意义[12],可以解释这些指标与

治疗反应无关。但段文冰等[10]的报道提示 EVI1
(+)AML患者中,高危组患者 CR率、OS均低于

中危组患者,病死率高于中危组患者。本研究中

ELN2017危险分层与治疗反应无关,可能与中危

组病例数较少有关。本研究结果还提示伴发基因

突变也不能预测是否为难治/复发性 AML,既往文

献无相关报道,还需扩大样本量以进一步证实。
关于治疗方案与治疗反应和生存的关系,本研

究提示采取单纯化疗(常规强度化疗)有效率为

56.3%,而采取含去甲基化药物的方案(联用低强

度化疗或小分子靶向药物)的有效率为42.9%,两
者差异无统计学意义。单纯化疗患者1年 CMR
为46.2%,含去甲基化药物的方案患者1年 CMR
为100.0%,差异无统计学意义。可能与本研究样

本量小,特别是含去甲基化药物方案组的病例数较

少有关。巩固强化方案中,SCT组1年CMR仅为

25.0%,而非 SCT 组1年 CMR 为90.0%,两者

1年CMR和 OS差异有统计学意义,SCT 组明显

好于非SCT 组。这与其他报道一致[1-3,10,12],对于

EVI1(+)AML患者,在CR后尽早行SCT能获得

更好的生存。
总之,本研究结果提示EVI1(+)AML患者通

常为中高危组,部分为 MDS转化或有骨髓增生异

常相关 AML。常伴有多种基因改变,如RAS通路

相关基因和 KMT2A 重排。第1个疗程 CR/PR
率偏低,复发/难治患者比例高,预后不良,但初诊

时的临床特征不能预测治疗反应。而且,诱导缓解
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方案是采取常规强度化疗还是去甲基化药物联用

低强度化疗或小分子靶向药物对疗效和1年CMR
无影响。以 SCT 作为诱导后巩固治疗可改善生

存,降低病死率。既往研究报道全反式维甲酸参与

了EVI1(+)AML的发病机制,有用全反式维甲酸

成功治疗EVI1(+)AML的病例报道[15-17]。最近

研究提示 ETS转录因子(ETStranscriptionfac-
tor,ERG)和cyclinD1是 EVI1的下游靶点,参与

其发病机制,提供了新的治疗靶点[18]。今后还需

扩大样本量,进一步研究EVI1(+)AML的发病机

制,以提供新的治疗方法,改善患者生存。
利益冲突　所有作者均声明不存在利益冲突

参考文献
[1] HinaiAA,ValkPJ.Review:AberrantEVI1expres-

sioninacutemyeloidleukaemia[J].BrJHaematol,

2016,172(6):870-878.
[2] WuX,WangH,DengJ,etal.Prognosticsignificance

oftheEVI1geneexpressioninpatientswithacute
myeloidleukemia:ameta-analysis[J].AnnHematol,

2019,98(11):2485-2496.
[3] ZhengY,HuangY,LeS,etal.HighEVI1Expression

PredictsAdverseOutcomesinChildrenWithDeNovo
AcuteMyeloidLeukemia[J].FrontOncol,2021,11:

712747.
[4] KhouryJD,SolaryE,AblaO,etal.The5theditionof

the World Health Organization Classification of
HaematolymphoidTumours:Myeloidand Histiocyt-
ic/DendriticNeoplasms[J].Leukemia,2022,36(7):

1703-1719.
[5] 张之南,沈悌.血液病诊断及疗效标准[M].3版.北

京:科学出版社,2008:106-115.
[6] DohnerH,EsteyE,GrimwadeD,etal.Diagnosisand

managementofAMLinadults:2017ELNrecommen-
dationsfromaninternationalexpertpanel[J].Blood,

2017,129(4):424-447.
[7] 周强,马洪兵,刘作凤,等.Evi1基因阳性急性髓细胞

白血病14例临床分析[J].临床血液学杂志,2015,28
(11):949-953.

[8] QinYZ,ZhaoT,ZhuH H,etal.HighEVI1Expres-
sionPredictsPoorOutcomesinAdultAcuteMyeloid
Leukemia Patients with Intermediate Cytogenetic
RiskReceiving Chemotherapy[J].MedSci Monit,

2018,24:758-767.

[9] 李娟,谢静,李和兰,等.EVI1基因阳性急性髓系白血

病的临床特点与预后分析[J].实用临床医药杂志,

2016,20(9):32-36.
[10]段文冰,宫立众,贾晋松,等.伴EVI1高表达的中高危

急性髓系白血病临床特点及早期治疗效果[J].北京

大学学报(医学版),2017,49(6):990-995.
[11]BarjestehV W VD,ErpelinckC,vanPuttenW L,et

al.HighEVI1expressionpredictspoorsurvivalina-
cutemyeloidleukemia:astudyof319denovoAML
patients[J].Blood,2003,101(3):837-845.

[12]GroschelS,LugthartS,SchlenkRF,etal.HighEVI1
expressionpredictsoutcomeinyoungeradultpatients
withacute myeloidleukemiaandisassociated with
distinctcytogeneticabnormalities[J].JClin Oncol,

2010,28(12):2101-2107.
[13]HuberS,HaferlachT,MeggendorferM,etal.SF3B1

mutationsin AML are strongly associated with
MECOMrearrangementsandmaybeindicativeofan
MDSpre-phase[J].Leukemia,2022,36(12):2927-
2930.

[14]LiuXX,PanXA,GaoMG,etal.Theadverseimpact
ofecotropicviralintegrationsite-1(EVI1)overex-
pressionontheprognosisofacutemyeloidleukemia
with KMT2A generearrangementindifferentrisk
stratificationsubtypes[J].IntJLab Hematol,2022
Nov10.doi:10.1111/ijlh.13987.Epub ahead of
print.

[15]VerhagenHJ,SmitMA,RuttenA,etal.Primarya-
cute myeloidleukemiacells withoverexpressionof
EVI-1aresensitivetoall-transretinoicacid[J].
Blood,2016,127(4):458-463.

[16]PaubelleE,PlesaA,HayetteS,etal.EfficacyofAll-
Trans-Retinoic Acidin High-Risk Acute Myeloid
LeukemiawithOverexpressionofEVI1[J].OncolT-
her,2019,7(2):121-130.

[17]NguyenCH,BauerK,HacklH,etal.All-transretin-
oicacidenhances,andapan-RARantagonistcounter-
acts,thestemcellpromotingactivityofEVI1inacute
myeloidleukemia[J].CellDeathDis,2019,10(12):

944.
[18]SchmoellerlJ,BarbosaI,Minnich M,etal.EVI1

drivesleukemogenesisthroughaberrantERGactiva-
tion[J].Blood,2023,141(5):453-466.

(收稿日期:2023-02-14)

·461· 临床血液学杂志　 第36卷


