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校正后，融合模型与组学模型、临床模型的 AUC
值比较差异均有统计学意义（Padj＝0.036、0.002）。

在校准度方面，融合模型的 Hosmer-Lemeshow 检

验 P＝0.855，Brier 分数为 0.014；基于预测概率十

分位分组数据，融合模型的平均偏差为 0.012，平

均绝对偏差为 0.019，校准截距为 0.01，校准斜率

为 0.99，提示融合模型的预测概率与实际发生率总

体一致；组学模型与临床模型的 Hosmer-Lemeshow
检验 P＜0.05 且 Brier 分数较高（分别为 0.243、
0242），平均绝对偏差分别为 0.075 与 0.083，提

示两者均存在一定校准偏差。DCA 显示，在较宽

阈值概率范围内，融合模型净获益高于临床模型和

组学模型，提示其具有更好的临床应用潜能。见图

4A～4C、表 4。

图 1　临床与常规超声指标的 SHAP 重要性蜂群图

Fig 1　SHAP importance beeswarm plot of clinical and conventional ultrasound features
SHAP: Shapley additive explanation; PSV: Peak systolic velocity; EDV: End-diastolic velocity; CMR: Cortex-to-medulla area ratio; 

RI: Resistive index; PI: Pulsatility index.

A B

图 2　高风险与低风险腋窝淋巴结转移的代表性乳腺癌病例的超声图像

Fig 2　Ultrasound images of representative breast cancer patients with high- or low-risk axillary lymph node metastasis 
A: A high-risk (axillary lymph node metastasis positive) case. The left panels showed ultrasonography and spectral Doppler imaging 

of the primary breast tumor, with a maximum tumor diameter ＞3.0 cm and a tumor resistive index ＞0.80. The right panels showed 

ultrasonography and spectral Doppler imaging of the ipsilateral axillary lymph node, with a lymph node cortex-to-medulla area ratio ＞5.0 

and a lymph node PSV/EDV ratio of approximately 4.8. Postoperative pathology confirmed axillary lymph node metastasis. B: A low-risk 

(axillary lymph node metastasis negative) case. The left panels showed ultrasonography and spectral Doppler imaging of the primary 

breast tumor, with a tumor diameter of approximately 1.3 cm and a tumor resistive index of approximately 0.64. The right panels 

showed ultrasonography and spectral Doppler imaging of the ipsilateral axillary lymph node, with a lymph node cortex-to-medulla 

area ratio of approximately 1.1 and a lymph node PSV/EDV ratio of approximately 2.2. Postoperative pathology confirmed no axillary 

lymph node metastasis. PSV: Peak systolic velocity; EDV: End-diastolic velocity.
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图 3　超声组学特征筛选及重要性分析

Fig 3　Ultrasomics feature selection and importance analysis
A: LASSO regression coefficient path plot. The plot showed the convergence trajectories of the partial regression coefficients of the 18 

ultrasomics features as λ changes. As λ increased, the coefficients of redundant features were gradually shrunk to 0. B: Ten-fold cross-

validation AUC curve. The 2 vertical dashed lines indicated the optimal λ for maximum AUC (right) and the λ under 1-standard error 

rule (left). C: SHAP importance beeswarm plot. The plot showed the direction and magnitude of the contributions of the included 

features to the predicted probability of axillary lymph node metastasis. LASSO: Least absolute shrinkage and selection operator; 

AUC: Area under area; SHAP: Shapley additive explanation.

（2） 在 内 部 验 证 集 中，融 合 模 型 对 乳

腺癌患者腋窝淋巴结转移仍保持较高区分度 
（AUC＝0.829，95%CI 0.779～0.878），优于组学

模型（AUC＝0.788）与临床模型（AUC＝0.724）；

经 Bonferroni 法校正后，融合模型与临床模型的

AUC 值比较差异有统计学意义（Padj＝0.008），而

与组学模型比较差异无统计学意义（Padj＝0.064）。

在校准度方面，融合模型的 Hosmer-Lemeshow 检

验 P＝0.921，Brier 分数为 0.010；基于十分位分

组的校准曲线关键数据中，融合模型的平均偏差为

0.015，平均绝对偏差为 0.031，校准截距为 0.02，
校准斜率为 0.98，提示融合模型在内部验证集

中校准度良好；组学模型和临床模型的 Hosmer-
Lemeshow 检验 P＜0.001 且 Brier 分数较高，平均

绝对偏差分别为 0.079 与 0.088，提示两者校准度

不足。DCA 显示，融合模型在主要阈值区间内可

提供更高的临床净获益。见图 4D～4F、表 4。
（3）在外部验证集中，融合模型预测乳腺癌
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患者腋窝淋巴结转移的 AUC 值为 0.854（95%CI 
0.810～0.898），优于组学模型（AUC＝0.775）与

临床模型（AUC＝0.784）；经Bonferroni 法校正后，

融合模型与组学模型、临床模型的 AUC 值比较差

异均有统计学意义（Padj＝0.042、0.012），提示融

合模型在外部数据中具有稳健的泛化表现。在校

准度方面，融合模型的 Hosmer-Lemeshow 检验 P＝
0.365，Brier 分数为 0.020；基于十分位分组的校准

曲线关键数据中，融合模型的平均偏差为 0.018，
平均绝对偏差为 0.035，校准截距为 0.01，校准斜

表 3　不同机器学习算法模型在训练集中的效能分析

Tab 3　Performance of different machine learning algorithm models in training set
Algorithm AUC Sensitivity Specificity Accuracy PPV NPV F1 score

glmnet 0.979 0 0.970 1 0.989 4 0.981 4 0.984 8 0.978 9 0.977 4
NNet 0.976 7 0.970 1 0.989 4 0.981 4 0.984 8 0.978 9 0.977 4
svmLinear 0.972 5 0.970 1 0.989 4 0.981 4 0.984 8 0.978 9 0.977 4
XGBoost 0.970 2 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0
C5.0 0.969 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0
GBM 0.967 7 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0
FDA 0.963 1 0.940 3 0.989 4 0.968 9 0.984 4 0.958 8 0.961 8
AdaBoost 0.960 5 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0
LDA 0.957 2 0.910 4 0.968 1 0.944 1 0.953 1 0.938 1 0.931 3
RF 0.952 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0 1.000 0
MDA 0.938 3 0.910 4 0.968 1 0.944 1 0.953 1 0.938 1 0.931 3
svmRadial 0.934 9 0.955 2 0.978 7 0.968 9 0.969 7 0.968 4 0.962 4
GLM 0.922 2 0.970 1 0.989 4 0.981 4 0.984 8 0.978 9 0.977 4
naive Bayes 0.913 9 0.895 5 0.968 1 0.937 9 0.952 4 0.928 6 0.923 1
kNN 0.884 8 0.850 7 0.946 8 0.906 8 0.919 4 0.899 0 0.883 7
rpart 0.867 4 0.865 7 0.946 8 0.913 0 0.920 6 0.908 2 0.892 3

glmnet: Generalized linear model via elastic-net regularization; NNet: Neural network; svmLinear: Support vector machine 
with a linear kernel; XGBoost: Extreme gradient boosting; C5.0: C5.0 decision tree; GBM: Gradient boosting machine; FDA: 
Flexible discriminant analysis; AdaBoost: Adaptive boosting; LDA: Linear discriminant analysis; RF: Random forest; MDA: Mixture 
discriminant analysis; svmRadial: Support vector machine with a radial basis function kernel; GLM: Generalized linear model; kNN: 
K-nearest neighbor; rpart: Recursive partitioning and regression tree; AUC: Area under curve; PPV: Positive predictive value; NPV: 
Negative predictive value.

率为 1.02，提示融合模型在外部队列中的预测概率

与实际发生率仍保持较好的一致性；组学模型和

临床模型 Hosmer-Lemeshow 检验 P＜0.001 且 Brier
分数较高，平均绝对偏差分别为 0.073 与 0.078，
提示两者校准度仍存在一定偏差。DCA 显示融合

模型在多数阈值区间内净获益高于组学模型和临床

模型，且以融合模型为参照时组学模型和临床模型

的 NRI、IDI 均为负值，提示融合模型可作为术前

腋窝淋巴结风险分层与决策支持的潜在工具。见图

4G～4I、表 4。

2.6　融合模型与 SLNB 的效能对比　在同时接

受 SLNB 的 ALND 的对照子集（n＝142）中，以

最终腋窝淋巴结术后病理结果为金标准，SLNB
诊断乳腺癌患者腋窝淋巴结转移的灵敏度、特异

度与准确度分别为 0.914、1.000 与 0.965，融合

模型的灵敏度、特异度与准确度分别为 0.862、
0.821 与 0.838。McNemar 检验显示，融合模型在

灵敏度方面与 SLNB 相比差异无统计学意义（P＝
0.286）。上述结果提示，融合模型在术前无创条

件下可提供与 SLNB 相近的风险分层信息，具有作

为术前筛选工具、辅助临床决策的潜在价值。见 
表 5。

2.7　融合模型的临床阈值与风险分层表现　在外

部验证集中，基于约登指数确定融合模型用于二

分类（腋窝淋巴结转移与否）判定的最佳截断值

为 0.29。为满足术前分流管理需求，进一步结合

DCA 的净获益区间设定风险分层阈值：低危（预

测概率＜0.15）、中危（0.15～0.45）与高危（＞

0.45）。在外部验证集中，低危、中危与高危组 
分别占 33.0%（30/91）、47.3%（43/91）与 19.8%
（18/91），腋窝淋巴结转移阳性率分别为 16.7%
（5/30）、41.9%（18/43）与 77.8%（14/18），呈

现随风险分层递增的清晰梯度。提示融合模型可用

于术前风险分层与分流管理。
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图 4　融合模型、临床模型及组学模型在不同队列的表现

Fig 4　Performance of fusion model, clinical model, and ultrasomics model across different cohorts

A: ROC curve in the training set; B: Calibration curve in the training set; C: DCA curve in the training set; D: ROC curve in the 

internal validation set; E: Calibration curve in the internal validation set; F: DCA curve in the internal validation set; G: ROC curve 

in the external validation set; H: Calibration curve in the external validation set; I: DCA curve in the external validation set. ROC: 

Receiver operating characteristic; DCA: Decision curve analysis.

2.8　融合模型亚组分析　在外部验证集中，按乳

腺癌分子分型与临床 T 分期进行亚组分析。按乳腺

癌分子分型分层，融合模型在 Luminal、HER2 阳

性与 TNBC 亚组中预测腋窝淋巴结转移的 AUC 值

分别为 0.838、0.914 与 0.864；按临床 T 分期分层，

融合模型在 T1、T2 与 T3 亚组的 AUC 值分别为

0.848、0.873 与 0.700。总体而言，多数亚组 AUC

值处于可接受范围，但样本量较小的亚组（如 T3

亚组）95%CI 较宽（95%CI 0.250～1.000），提示

预测不确定性较高。见表 6。

3　讨　论

本研究开发并验证了一个基于超声组学与临

床和常规超声特征的融合预测模型，用于术前评估

乳腺癌腋窝淋巴结转移风险。本研究的优势主要体

现在：（1）采用双中心队列，引入独立外部验证
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表 5　融合模型与 SLNB 在对照子集中的诊断效能比较

Tab 5　Comparison of diagnostic performance between fusion model and SLNB in comparison subgroup

Diagnostic metric
Fusion model SLNB

P value
Formula, n/N Result (95%CI) Formula, n/N Result (95%CI)

Sensitivity 50/58 0.862 (0.746, 0.939) 53/58 0.914 (0.810, 0.971)  0.286
Specificity 69/84 0.821 (0.723, 0.896) 84/84 1.000 (0.957, 1.000) ＜0.001
Accuracy (50＋69)/142 0.838 (0.767, 0.894) (53＋84)/142 0.965 (0.920, 0.989) ＜0.001
PPV 50/65 0.769 (0.648, 0.865) 53/53 1.000 (0.933, 1.000) ＜0.001
NPV 69/77 0.896 (0.806, 0.954) 84/89 0.944 (0.875, 0.982) ＜0.001

SLNB: Sentinel lymph node biopsy; 95%CI: 95% confidence interval; PPV: Positive predictive value; NPV: Negative predictive 
value.

集，系统评估了模型的跨中心泛化能力；（2）在 

IBSI 标准化预处理与稳定性筛选基础上构建了可

复用的超声组学评分，并与可获得的临床和常规超

声变量融合，兼顾性能与可解释性；（3）除区分

度外，同时报告了校准度与临床净获益，使模型的

“能用性”评价更贴近真实临床场景。在模型性能

方面，融合模型在内部与外部验证集中均表现出较

Cohort and model Brier score
Calibration 
intercept

Calibration 
slope

Mean bias Eavg
Spiegelhalter Z test

NRIb IDIb

Z value P value
Training set
 Fusion model 0.014 0.01 0.99 0.012 0.019 0.72  0.472
 Ultrasomics model 0.243 0.10 0.85 0.041 0.075 2.80  0.005 －0.25 －0.26
 Clinical model 0.242 0.12 0.82 0.049 0.083 2.95  0.003 －0.22 －0.22
Internal validation set
 Fusion model 0.010 0.02 0.98 0.015 0.031 0.41  0.682
 Ultrasomics model 0.235 0.10 0.86 0.045 0.079 3.35  0.001 －0.07 －0.14
 Clinical model 0.251 0.14 0.80 0.060 0.088 3.60 ＜0.001 －0.08 －0.14
External validation set
 Fusion model 0.020 0.01 1.02 0.018 0.035 1.05  0.294
 Ultrasomics model 0.246 0.09 0.88 0.043 0.073 3.05  0.002 －0.09 －0.11
 Clinical model 0.239 0.11 0.86 0.047 0.078 2.70  0.007 －0.11 －0.13

a: The P value for the AUC value was obtained by the DeLong test. b: The NRI and IDI results were obtained using the fusion 
model as the reference. AUC: Area under curve; 95%CI: 95% confidence interval; PPV: Positive predictive value; NPV: Negative 
predictive value; Padj: P corrected by Bonferroni method; HL: Hosmer-Lemeshow test; Eavg: Average absolute error; NRI: Net 
reclassification improvement; IDI: Integrated discrimination improvement.

表 4　各模型在不同队列的预测效能比较

Tab 4　Comparison of predictive performance of each model across different cohorts

Cohort and model AUC (95%CI) Sensitivity Specificity Accuracy PPV NPV
DeLong
P valuea

DeLong 
Padj valuea

HL 
P value

Training set
 Fusion model 0.845 (0.818, 0.872) 0.782 0.749 0.770 0.842 0.668  0.855
 Ultrasomics model 0.774 (0.739, 0.808) 0.707 0.719 0.711 0.811 0.589 0.018 0.036  0.018
 Clinical model 0.745 (0.710, 0.781) 0.646 0.753 0.685 0.817 0.554 0.001 0.002  0.022
Internal validation set
 Fusion model 0.829 (0.779, 0.878) 0.851 0.714 0.797 0.819 0.759  0.921
 Ultrasomics model 0.788 (0.735, 0.840) 0.669 0.807 0.723 0.840 0.615 0.032 0.064 ＜0.001
 Clinical model 0.724 (0.665, 0.784) 0.696 0.706 0.700 0.783 0.604 0.004 0.008 ＜0.001
External validation set
 Fusion model 0.854 (0.810, 0.898) 0.798 0.830 0.810 0.888 0.710  0.365
 Ultrasomics model 0.775 (0.717, 0.834) 0.761 0.723 0.747 0.822 0.643 0.021 0.042 ＜0.001
 Clinical model 0.784 (0.730, 0.838) 0.840 0.625 0.760 0.790 0.700 0.006 0.012 ＜0.001

高的区分度，整体优于单纯组学模型与临床模型。

同时，融合模型在不同队列中显示出较好的校准一

致性与较低的预测误差，校准曲线更接近理想参考

线。DCA 进一步提示融合模型在较宽的阈值范围

内可获得更高的净获益，表明其有望用于术前腋窝

淋巴结风险分层与决策支持，减少过度处理与漏治

风险。
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表 6　融合模型在外部验证集不同亚组中的判别效能

Tab 6　Discriminative performance of fusion model 

across subgroups in external validation set
Subgroup N ALNM＋, n AUC (95%CI)

Molecular subtype
 Luminal 55 19 0.838 (0.731, 0.933)
 HER2＋ 18   9 0.914 (0.740, 1.000)
 TNBC 18   9 0.864 (0.642, 1.000)
Clinical T stage
 T1 36   9 0.848 (0.691, 0.959)
 T2 46 24 0.873 (0.758, 0.970)
 T3   9   4 0.700 (0.250, 1.000)

ALNM＋: Positive axillary lymph node metastasis; AUC: 
Area under curve; 95%CI: 95% confidence interval; HER2＋: 
Positive human epidermal growth factor receptor 2; TNBC: 
Triple-negative breast cancer.

在关键特征方面，本研究筛选出的临床和常规

超声变量包括淋巴结 PSV/EDV 比值、肿瘤直径、

淋巴结皮髓质面积比值和肿瘤阻力指数。淋巴结

PSV/EDV 比值量化淋巴结内部回声的异质性，主

要反映血流信号分布的变异性，常与淋巴结微循

环异常相关［9］；肿瘤直径直接衡量肿瘤大小，作

为 T 分期的核心指标；淋巴结皮髓质面积比值评

估淋巴结皮质相对于髓质的相对厚度，测量值升高

提示淋巴结结构重塑；肿瘤阻力指数则通过计算

PSV 与 EDV 的差值和 PSV 之比表征肿瘤血管阻力

的变化，其升高表示高阻力血流模式［8］。SHAP 分

析进一步证实，这些特征呈正向风险驱动，即淋巴

结 PSV/EDV 比值增大、肿瘤直径增加、淋巴结皮

髓质面积比值升高和肿瘤阻力指数升高均显著提升

腋窝淋巴结转移风险。本研究采用 LASSO 回归降

维筛选确定了用于超声组学评分构建的超声组学特

征，并在外部队列验证以降低过拟合风险。组学参

数中，18 个非零系数特征以纹理和形状为主，其中

GLCM_JointEntropy（联合熵）反映灰度共生矩阵

的纹理复杂性，量化肿瘤内部像素分布的随机性和

异质性；Shape_Sphericity（球形度）则评估肿瘤

三维形状的球形程度，低值表示边界不规则［10］，

这些特征权重最高，突显了影像学在捕捉肿瘤微观

异质性方面的价值。

上述特征的发现为理解腋窝淋巴结转移机制

提供了更全面的视角，与既有研究在一定程度上

一致，但也存在细微差异。肿瘤直径作为独立预

测因子在本研究模型中的贡献突出，与 Qiu 等［11］

的超声模型高度一致，后者报道肿瘤大小是腋窝淋

巴结转移的强相关因素（OR＝1.45，P＜0.01），

因为较大的肿瘤往往伴随更高的侵袭潜力。淋巴

结皮髓质面积比值升高提示淋巴结皮质增厚，反

映了转移的肿瘤细胞浸润导致淋巴结结构发生改

变，Zhang 等［4］的多中心研究也表明淋巴结皮髓

质面积比值＞2.0 与腋窝淋巴结转移相关（灵敏度

为 85%）。然而，本研究中淋巴结 PSV/EDV 比值

的突出作用（SHAP 值最高）与既往研究有所不

同，例如，Zhang 等［8］的列线图模型更强调搏动指

数和阻力指数等血流参数，但未突出淋巴结 PSV/
EDV 比值的异质性，这可能源于其基于 2D 静态图

像分析，而本研究整合了频谱血流图像评估以捕捉

动态变异。肿瘤阻力指数升高在本研究中也被确

认为腋窝淋巴结转移的危险因素，与 Guo 等［12］的

早期超声特征研究结果一致（阻力指数＞0.7 与腋

窝淋巴结转移相关，AUC 值为 0.76），但与部分

MRI 研究形成对比，如 Dong 等［13］报告低阻力指数

者更易发生腋窝淋巴结转移，可能因为 MRI 更侧

重宏观血管网络，而超声聚焦于微循环异质性。在

组学特征方面，联合熵和球形度的关键作用与 Han 
等［14］的列线图模型一致，该模型中灰度共生矩阵

熵是显著的纹理预测因子（AUC 值提升 0.08），

反映了肿瘤微环境异质性促进淋巴播散；球形度低

值与腋窝淋巴结转移相关，也与 Yu 等［15］的超声组

学列线图相似（球形度＜0.8 预测腋窝淋巴结转移

的 OR 为 2.1），提示不规则形态增强了肿瘤的侵

袭性。然而，与深度学习组学模型［6］比较，本研究

中纹理特征的权重高于形状特征，这可能归因于超

声的高分辨率更易捕捉细微纹理细节，而深度学习

模型偏好全局形态提取。总体差异的原因可能包括

不同成像模态的灵敏性差异、ROI 勾画方法及标准

化流程不同、特征筛选与模型融合策略差异，以及

样本来源和病例构成不同等［5,16］。

从机制和底层逻辑层面，这些因素与腋窝淋巴

结转移的相关性根植于肿瘤微环境和转移“种子 -

土壤”模型［17］。淋巴结 PSV/EDV 比值增大反映

淋巴结血流异常，可能由转移的肿瘤细胞诱导的新

生血管异常引起［18］，这促进了淋巴管渗透和癌细

胞播散。肿瘤直径增加提示可能存在更多“种子”

细胞，通过上调血管内皮生长因子通路激活淋巴生 
成［19］，从而扩大转移窗口。淋巴结皮髓质面积比

值升高提示肿瘤细胞优先浸润淋巴结皮质区，破坏

正常门结构，类似于“土壤”准备阶段［20］，这与淋



海军军医大学学报　   2026 年 8 月，第 47 卷· 1050 ·

巴结免疫逃逸相关。肿瘤阻力指数升高提示高阻

力微血管形成，反映上皮 -间质转化增强，导致肿

瘤侵袭性和血管生成增加［21］。在组学层面，联合

熵高值反映肿瘤微环境异质性，如免疫细胞浸润和

基质重塑［22］，且往往与 Ki-67 增殖指数相关，促进

淋巴结转移［23］；低球形度则关联上皮 -间质转化

诱导的形态不规则，增加肿瘤细胞的迁移和附着能 
力［24］。这些机制解释了为什么肿瘤异质性和形态

改变是腋窝淋巴结转移的核心驱动因素，融合临床

和组学特征能够从宏观（直径、阻力指数）到微观

（纹理、形状）层面捕捉生物学过程信息，从而提

升模型的可解释性和临床相关性。

本研究融合模型的整体性能（AUC＝0.854）
在外部验证集中优于对照模型（临床模型和组学模

型），提示该融合模型借助 glmnet 算法和多模态

参数融合进一步提升了泛化能力；相较于 Zha 等［25］

的前哨淋巴结转移预测模型（AUC 值为 0.80），

本研究的融合模型覆盖了全腋窝淋巴结范围并进

行了外部验证，增强了鲁棒性。多中心设计可有效

减少过拟合风险，本研究融合模型的性能虽然与

Zhang 等［4］的 6 家医院深度学习组学模型（AUC
值为 0.87～0.90）相近，但本研究采用传统超声而

非深度学习，降低了计算成本并提高了可及性［26］。

基于 SHAP 和 LASSO 回归筛选的 18 个组学特征

（以纹理为主）与 Han 等［14］的列线图一致，强调

熵和形状的作用，但本研究的 SHAP 重要性蜂群图

更直观地揭示了各组学特征的权重。在机器学习算

法比较中，glmnet 在 ROC 曲线分析中的 AUC 值达

0.979 0，优于支持向量机、RF 和 XGBoost，这证

明了 glmnet 在中等样本（321 例）条件下的适用性

和稳健性。这些结果表明，本研究融合模型在性能

和可解释性上均优于单一模态或传统方法，为超声

组学在腋窝淋巴结转移预测中的应用提供了依据。

在临床意义方面，本研究融合模型可指导

SLNB、ALND 决策，有助于减少不必要手术，特

别是在概率阈值 0.03～0.59 范围内净获益高于对照

方案。该融合模型较既往模型［11,25］AUC 值提升了

约 0.015 ，且通过 LASSO 回归减少了共线性，进

一步强化了跨中心泛化能力。基于本研究分析，融

合模型可在术前提供无创且与 SLNB 相近的风险分

层能力，其更适合定位为 SLNB 的术前筛选与分流

工具：对于模型预测为腋窝淋巴结转移低风险的患

者，可在多学科讨论基础上减少不必要的 SLNB；

对于模型提示高风险者，则可强化术中腋窝淋巴结

评估或优化手术策略。需要强调的是，该融合模型

旨在辅助决策与风险提示，并不能在当前证据水平

下直接替代 SLNB，未来仍需前瞻性、多中心研究

进一步验证其对临床结局与手术决策的真实影响。

本研究的优势在于回顾性多中心设计、IBSI 标
准化预处理、16 种机器学习算法的全面比较和多维

度验证（ROC 曲线、Hosmer-Lemeshow 检验、Brier
分数、DCA、NRI、IDI等），同时基于PyRadiomics 3.0.1
软件提取的约 1 000 个特征经 ICC（≥0.75）筛选确

保了稳定性。然而也存在局限性：（1）样本量中

等，需前瞻性大样本试验验证以排除回顾性偏差； 
（2）模型未纳入 HER2、Ki-67 等分子标志物，可

能限制了其在分子层面的稳定性；（3）超声设备

统一（Mindray R9），未来需通过多设备测试以进

一步提高泛化能力；（4）未覆盖新辅助治疗人群，

限制了适用范围。

总之，本研究建立的融合模型作为可靠的非侵

入工具，对于乳腺癌患者具有较好的术前腋窝淋巴

结转移风险预测能力，有助于指导精准医疗。未来

研究方向包括整合深度学习（如 DenseNet）或多

模态（超声＋MRI）参数以进一步提升模型性能，

开展前瞻性多中心试验验证模型的临床影响，以及

探索超声组学评分与肿瘤微环境的分子关联以推动

从影像学向机制转化的研究范式。
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