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[摘要] 目的　探究 Runt 相关转录因子 1(RUNX1)在胃癌中作为特异分子标志物的潜力，以及使用小分子抑制剂

Ro24-7429 靶向调控 RUNX1 对胃癌细胞增殖、迁移和侵袭等生物学行为的影响。方法　利用 GEPIA 数据库分析 RUNX1 

mRNA 在胃癌组织与正常胃组织中的表达差异；基于 TCGA 数据库中的 RUNX1 基因表达数据，绘制受试者工作特征

(ROC)曲线，评估RUNX1作为胃癌生物标志物的潜在价值。2022年 9月采集兰州大学第二医院普外科手术中 6例胃癌患

者的组织样本，提取组织蛋白，采用Western blotting检测RUNX1蛋白在胃癌组织及癌旁组织中的表达情况。采用Western 

blotting筛选RUNX1高表达的胃癌细胞株，评估小分子抑制剂Ro24-7429对RUNX1蛋白表达的抑制作用；采用CCK-8、克

隆形成、细胞划痕、Transwell等实验评估Ro24-7429对胃癌细胞增殖、迁移和侵袭能力的影响；利用免疫组织化学染色检

测胃癌组织中RUNX1蛋白的表达情况，基于高表达样本建立胃癌类器官模型，并对该模型进行HE和免疫组织化学染色

加以验证；通过生物显微镜在固定区域进行连续观察，监测Ro24-7429对胃癌类器官生长的影响。结果　GEPIA数据库分

析结果显示，RUNX1 mRNA在胃癌组织中的表达高于正常组织(P<0.05)；基于TCGA数据库中RUNX1的表达数据绘制的

ROC曲线，曲线下面积(AUC)为 0.956，提示RUNX1可作为一个高度敏感的诊断标志物；Western blotting 检测结果显示，

胃癌组织中RUNX1蛋白的表达明显高于癌旁组织(P<0.001)；在 5种胃癌细胞系中，AGS和HGC27细胞株中RUNX1蛋白

呈现高表达，靶向RUNX1的小分子抑制剂Ro24-7429在胃癌细胞中可抑制RUNX1的表达(P<0.001)；CCK-8、克隆形成、

细胞划痕和Transwell等实验结果显示Ro24-7429可明显抑制胃癌细胞的增殖、迁移和侵袭能力(P<0.001)；基于RUNX1高

表达样本建立的胃癌类器官模型，其RUNX1的表达与原始组织高度一致；当使用Ro24-7429针对RUNX1进行靶向抑制

时，胃癌类器官生长能力明显下降。结论　RUNX1在胃癌中具备潜在的生物标志物价值，利用Ro24-7429可特异性地抑

制胃癌细胞中RUNX1的表达，进而在细胞系与类器官模型中明显抑制肿瘤细胞增殖、迁移和侵袭等生物学行为。
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[Abstract] Objective　To investigate the viability of Runt-related transcription factor 1 (RUNX1) as a biomarker for gastric 

cancer and to assess the impact of the small molecule inhibitor Ro24-7429 on the proliferation, migration, and invasion of gastric 

cancer cells following targeted modulation. Methods　 Through the GEPIA database, we analyzed RUNX1 mRNA expression in 

gastric cancer or normal gastric tissues. Utilizing RUNX1 expression data from the TCGA database, a receiver operating characteristic 

(ROC) curve was constructed to appraise the potential of RUNX1 as a gastric cancer biomarker. In September 2022, we collected 

tissue samples from 6 patients with gastric cancer from the Department of General Surgery at the Second Hospital of Lanzhou 

University. After extracting tissue proteins, Western blotting was employed to compare RUNX1 protein expression in tumor and 
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adjacent tissues. Gastric cancer cell lines with high RUNX1 expression were identified and the suppressive effect of the small molecule 
inhibitor Ro24-7429 on RUNX1 protein expression was verified by Western blotting. the effect of Ro24-7429 was validated by using 
CCK-8, colony formation, cell scratch, and Transwell assays. RUNX1 protein levels in gastric cancer tissues were quantified using 
immunohistochemical staining. An organoid model of gastric cancer was then established from the high-expression samples and 
verified by both HE and immunization analyses. Lastly, the impact of Ro24-7429 on the growth of gastric cancer organoids with 
meticulous tracking was evaluated using a biological microscope within a designated area. Results　The analysis from the GEPIA 
database revealed a heightened expression of RUNX1 mRNA in gastric cancer tissues compared with normal tissues (P<0.05). The 
ROC curve derived from the RUNX1 expression data in the TCGA database boasts an area under the curve (AUC) of 0.956, 
underscoring RUNX1's potential as a robust diagnostic marker. Western blotting results revealed significantly higher RUNX1 protein 
expression in gastric cancer tissues than in adjacent tissues (P<0.001). Among 5 gastric cancer cell lines studied, AGS and HGC27 
exhibited pronounced RUNX1 protein expression (P<0.001). The small molecule inhibitor Ro24-7429, targeting RUNX1, potently 
suppressed RUNX1 expression in gastric cancer cells. The results from CCK-8, colony formation, scratch, and Transwell assays 
showed that Ro24-7429 effectively inhibited proliferation, migration, and invasion of gastric cancer cells (P<0.001). In a gastric cancer 
organoid model derived from high RUNX1 expression samples, the RUNX1 expression was remarkably consistent with its originating 
tissue. As expected, upon the targeted inhibition of RUNX1 using Ro24-7429, the cancer organoids significantly reduced growth 
capacity. Conclusions　 RUNX1 shows potential as a biomarker for gastric cancer. Ro24-7429 specifically inhibits RUNX1 
expression and suppresses tumor cell proliferation, migration, and invasion in gastric cancer cell lines and organoid models. 
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胃癌是一种高度侵袭性恶性肿瘤，全球癌症统

计显示，2020年全球约有 108.9万新发病例和 76.8万

死亡病例[1]。由于胃癌起病隐匿，进展迅速，缺乏

相应分子标志物，患者 5年生存率低于 30%[1]。尽管

已有类似甲胎蛋白(alpha-fetoprotein，AFP)、癌胚抗

原 (carcinoembryonic antigen， CEA)、癌胚抗原 199
(carbohydrate antigen 19-9， CA199)、胃癌抗原 724
(carbohydrate antigen 724，CA724)和卵巢癌抗原 125
(carbohydrate antigen 125，CA125)等肿瘤标志物在临

床的使用，但其总体敏感度仍然不高(<40%)[2-3]。因

此寻找高敏感性、高特异性的分子标志物对于胃癌

的早期诊断及预后评估尤为重要。Runt 相关转录因

子 1(Runt-related transcription factor 1， RUNX1) 是

RUNX 家族的成员，是脊椎动物胚胎发生中的重要

转录因子[4]。RUNX1 最初受到关注主要因为其能够

调节血液系统中造血干细胞的分化[5]。近年来有研

究表明，RUNX1在调节实体肿瘤进展方面也发挥着

重要作用，包括肿瘤细胞转移、增殖及肿瘤细胞干

性。例如，在卵巢癌中，高表达的RUNX1可促进肿

瘤细胞增殖、迁移和侵袭[5]；在胶质母细胞瘤中，

RUNX1 可通过调节 p38 丝裂原活化蛋白激酶(p38 
mitogen-activated protein kinases，p38 MAPK)通路影响

肿瘤细胞的迁移、侵袭和血管生成[6]。Ro24-7429是

RUNX1活性的小分子抑制剂，同时也是一种有效且

具有口服活性的 HIV-1 反式激活蛋白 Tat 拮抗剂

(trans-activator of transcription)[7]，具有抗炎、抗纤维

化等多种效能[8]。但关于Ro24-7429在肿瘤治疗领域

是否具有潜在疗效，既往报道少见。本研究探讨

RUNX1在胃癌中作为特异分子标志物的潜力，并探

索小分子抑制剂 Ro24-7429 靶向调控 RUNX1 对胃癌

细胞增殖、迁移和侵袭等生物学行为的影响。

1　材料与方法

1.1　数据库分析　通过 cBioPortal数据库(http://www.
cbioportal.org/)分析 RUNX1 基因在包括胃癌在内的多

种癌症中的突变频率；使用 GEPIA 数据库(http://
gepia.cancer-pku.cn/)对 408例胃癌组织与 211例正常胃

组织中的RUNX1 mRNA表达水平进行比较；从TCGA
数据库(https://portal.gdc.cancer.gov/)获取胃癌的基因

表达数据和相应临床信息，筛选出具有完整的

RUNX1基因表达信息的病例，利用“R”软件绘制受

试者工作特征(receiver operating characteristic，ROC)曲
线，并计算曲线下面积(area under the curve，AUC)。
1.2　临床样本　2022 年 9 月从兰州大学第二医院普

外科采集 6 例胃癌患者的癌组织及相应癌旁组织，

提取组织蛋白，比较RUNX1蛋白表达差异，并从中

筛选出RUNX1高表达的癌组织 1例，构建胃癌类器

官模型。收集新鲜胃癌样本，使用含双抗的PBS清

洗组织。随后，剪碎组织并用 1 mg/ml胶原酶进行

酶解，持续 30~60 min；使用细胞筛过滤消化产物，

并用胎牛血清终止消化。收集滤过的类器官至

50 ml 离心管中，以 220 g 离心 5 min，去除上清液，

并用胎牛血清重新悬浮沉淀。加入与胎牛血清等

量的基质胶，轻轻摇匀。将混合物以每孔 50 µl接
种于 24孔板中。待基质胶凝固后，加入专用的胃

癌类器官培养基。

1.3　主要细胞及试剂　正常胃黏膜细胞 GES 和 5 种

胃 癌 细 胞 系 (AGS、 HGC27、 MKN45、 SUN-216、
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N87)细胞购自中国科学院基础研究所。DMEM培养

基、胎牛血清及 PBS 缓冲液购自美国 Gibico 公司；

小分子抑制剂 Ro24-7429 购自美国 MedChemExpress
生物科技公司；二甲基亚砜 (DMSO) 和 Western 
blotting 配胶试剂盒购自北京索莱宝生物科技股份有

限公司；Counting Kit-8(CCK-8)试剂购自上海化学试

剂公司；Transwell小室和基质胶购自美国Corning公
司；RUNX1 抗体和 GAPDH 抗体购自武汉三鹰生物

技术有限公司；胃癌类器官培养基购自加拿大

STEMCELL Technologies 公司；免疫组化试剂盒

[UltraSensitiveTM SP (鼠/兔) IHC kit]购自福州迈新生

物技术开发有限公司。

1.4　方法　

1.4.1　Western blotting 检测 RUNX1 蛋白的表达　收

集细胞和研磨后的组织样本，加入适量RIPA裂解液

4 ℃下裂解 15 min；4 ℃下 12 000 r/min 离心 10 min，
取上清液；使用BCA试剂盒测定蛋白浓度，加入 5×
SDS-PAGE缓冲液并于95 ℃加热10 min。将预定量的

蛋白样本进行 SDS-PAGE 电泳，电泳结束，将蛋白

转移到PVDF膜上，加入5%脱脂奶粉封闭1 h，使用

RUNX1(1: 1000)和 GAPDH(1: 1000)一抗 4 ℃孵育过

夜。次日，TBST 洗涤 3 次，加入 1:10 000 稀释的二

抗孵育2 h。最后，使用化学发光液显影处理。采用

ImageJ软件计算条带灰度值定量分析蛋白表达水平。

1.4.2　Ro24-7429 对 RUNX1 蛋白表达的抑制效果检

测　收集生长状态稳定的胃癌细胞，以 1×106个/孔
接种于 6 孔板中，待细胞长至 80% 时，设置 Ro24-
7429 组(加入 Ro24-7429 处理，终浓度为 10 µmol/L)
与对照组，培养 24 h 后收集细胞提取蛋白，利用

Western blotting 检测Ro24-7429对胃癌细胞RUNX1蛋

白表达的影响，后续方法同1.4.1。
1.4.3　CCK-8 法检测细胞活性　收集生长状态稳定

的胃癌细胞，以 4×103个/孔接种于 96孔板中。待细

胞贴壁后，替换为含有不同 Ro24-7429 浓度(200、
100、50、25、12.5、6.25、3.125、1.5625、0.781 25、
0 µmol/L)的 10% DMEM 培养基，每孔 200 µl，培养

48 h 后，使用 CCK-8 试剂孵化细胞 2 h，测定细胞活

性(OD450)。
1.4.4　克隆形成实验　收集生长状态稳定的胃癌细

胞，以 1×103个/孔接种于 6 孔板中，设置 Ro24-7429
组(加入Ro24-7429处理，终浓度为10 µmol/L)与对照

组。待细胞贴壁后，在培养基中加入Ro24-7429(终浓

度 10 µmol/L) ，培养 14 d 后，使用多聚甲醛溶液固

定，并利用结晶紫进行染色。染色后，采用 ImageJ软
件统计单细胞集落形成情况，计算克隆形成率。

1.4.5　细胞划痕实验　收集稳定生长的胃癌细胞，

以1×106个/孔接种于6孔板中，设置Ro24-7429组(加

入 Ro24-7429 处理，终浓度为 10 µmol/L)与对照组。

当细胞密度达到 80% 时，用 100 µl 移液枪头进行划

痕；用 PBS 清洗掉脱落细胞并立即拍摄初始划伤状

态(0 h)。之后，更换为无血清培养基，Ro24-7429组

同时加入 Ro24-7429(终浓度 10 µmol/L)。继续培养

72 h 后，再次进行成像。利用 ImageJ 软件分析未覆

盖的区域，其面积变化用以评估愈合效率。

1.4.6　Transwell 实验　在 Transwell 小室中加入稀释

后的基质胶，温育 4 h。随后，在上室以 2×104个/孔
的密度接种细胞，并加入 100 µl 无血清培养基，设

置 Ro24-7429 组 ( 加入 Ro24-7429 处理，终浓度为

10 µmol/L)与对照组。下室则加入含有10%胎牛血清

的培养基。培养 48 h 后，使用多聚甲醛进行固定，

并利用结晶紫染色；染色后，洗涤、干燥并使用棉

签擦拭小室内部，显微镜成像并用 ImageJ 软件分析

细胞数量。

1.4.7　免疫组织化学染色　将胃癌组织和离心得到

的类器官沉淀分别浸泡在4%多聚甲醛中，并在室温

下固定 24 h；采用梯度乙醇对样本进行脱水处理；

脱水后，将样本嵌入石蜡中进行切片；将切片进行

脱蜡处理，并通过递减浓度的乙醇溶液重新水化；

使用柠檬酸修复溶液(pH 6.0)在压力锅中进行抗原修

复；利用 UltraSensitiveTM SP (鼠/兔) IHC kit 进行染

色，随后使用二氨基联苯胺和苏木精进行显色。染

色结束后，对切片进行再次脱水和封闭处理，然后

使用显微镜进行观察和成像。

1.4.8　HE染色　收集胃癌组织和类器官切片，脱蜡

并通过浓度递减的乙醇系列进行水化；使用苏木精

对细胞核进行蓝色/紫色染色后，在清水或轻微酸化

的水中冲洗；加入伊红对胞质进行粉红色/红色染

色，染色结束后使用递增浓度的乙醇进行脱水。封

片并利用显微镜进行观察和成像。

1.4.9　胃癌类器官生长能力测定　将胃癌类器官均

匀铺于 96孔板中，使用成品培养基进行培养，药物

处理采用不同浓度梯度，具体为 0、5、10、25、
50 µmol/L，使用倒置显微镜定期监测类器官的生长

状况，精确测量类器官的尺寸及其最长径，将变化

比率作为衡量类器官生长能力的指标，以评估不同

药物浓度对胃癌类器官生长影响的差异。

1.5　统计学处理　使用GraphPad Prism 9软件进行数

据统计分析和绘图。计量资料符合正态分布者以 x̄±s
表示，组间比较采用 t 检验；不符合正态分布者以

M(Q1，Q3)表示，组间比较采用秩和检验。P<0.05为

差异有统计学意义。

2　结　　果

2.1　RUNX1基因在胃癌中异常表达及其作为潜在分
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子标志物的诊断价值　cBioPortal 数据库分析结果显

示，RUNX1 基因在胃癌及其他癌症中频繁发生突

变、扩增和缺失(图 1A)。GEPIA 数据库分析结果显

示，胃癌组织中RUNX1 mRNA水平明显高于正常组

织(P<0.05，图 1B)。使用 TCGA 数据库中 RUNX1 的

表达及临床数据构建ROC曲线，结果显示，RUNX1
诊断胃癌的AUC为0.956(图1C)。
2.2　RUNX1 在胃癌组织及胃癌细胞系中的表达情

况　 Western blotting 检测结果显示，胃癌组织中

RUNX1蛋白表达水平高于癌旁组织(P<0.001，图2A)；
与正常胃黏膜上皮细胞GES比较，胃癌细胞AGS和

HGC27 中 RUNX1 蛋白表达水平明显增高(P<0.001，
图2B)。
2.3　RUNX1 小分子抑制剂 Ro24-7429 的靶向抑制效

果　RUNX1 小分子抑制剂 Ro24-7429 的化学结构如

图 3A 所示。Western blotting 检测结果显示，Ro24-
7429 对 AGS 和 HGC27 细胞中 RUNX1 蛋白的表达具

有明显的抑制效果(P<0.001，图 3B)。CCK-8 法检测

结果显示，Ro24-7429对AGS和HGC27细胞的 IC50分

别为19.81 µmol/L、25.42 µmol/L(图3C)，表明Ro24-
7429对胃癌细胞具有一定杀伤能力。

2.4　Ro24-7429 对胃癌细胞增殖、迁移及侵袭能力

的影响　克隆形成实验结果显示，Ro24-7429组AGS
和HGC27细胞克隆形成率明显低于对照组(P<0.001，
图 4A、B)。细胞划痕实验结果显示，处理 72 h 后，

Ro24-7429 组 AGS 和 HGC27 细胞划痕愈合百分比明

RUNX1. Runt相关转录因子1；A. RUNX1在多种癌症中发生突变、扩增及缺失的频率；B. GEPIA数据库中RUNX1 mRNA在胃癌组织

与正常组织中的表达情况；C. 基于RUNX1的胃癌诊断ROC曲线；*P<0.05

图1　RUNX1基因在胃癌中异常表达

Fig.1　Abnormal expression of RUNX1 gene in gastric cancer
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RUNX1. Runt相关转录因子 1；N. 癌旁组织；T. 胃癌组织；GES. 正常胃黏膜上皮细胞；A. Western blotting检测RUNX1在胃癌组织及

其癌旁组织中的表达(n=6)；B. Western blotting检测RUNX1在正常胃黏膜上皮细胞和5种胃癌细胞系中的表达(n=3)；**P<0.001

图2　RUNX1在胃癌组织及胃癌细胞系中的表达情况

Fig.2　Protein expression level of RUNX1 in gastric cancer tissues and gastric cancer cell lines

RUNX1. Runt 相关转录因子 1；A. Ro24-7429 的化学结构式；B. Ro24-7429 对胃癌细胞中 RUNX1 表达的影响(Ro24-7429 终浓度为

10 µmol/L) (n=3)；C. Ro24-7429在胃癌细胞中的 IC50测定；**P<0.001

图3　Ro24-7429对胃癌细胞中RUNX1表达的影响及 IC50测定

Fig.3　Effect of Ro24-7429 on the expression of RUNX1 in gastric cancer cells and the determination of IC50
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显低于对照组(P<0.001，图 4C、D)。Transwell 实验

结果显示，Ro24-7429 组 AGS 和 HGC27 细胞侵袭数

明显少于对照组(P<0.001，图4E、F)。
2.5　RUNX1高表达胃癌类器官模型的构建　本研究

采用RUNX1高表达的胃癌患者的胃癌细胞成功构建

了类器官模型(图 5A)。显微镜下观察显示类器官呈

现显著的生长活性，维持了其结构的完整与稳定

(图5B)。HE及免疫组化染色结果显示，胃癌类器官

中RUNX1表达均呈现高水平(图5C)。
2.6　Ro24-7429 对胃癌类器官生长能力的影响　对

RUNX1 高表达的胃癌类器官进行系列浓度的 Ro24-
7429处理，结果显示，Ro24-7429浓度与胃癌类器官

生长抑制呈梯度相关性(图6A、B、C)。

3　讨　　论

在过去的几十年中，胃癌一直作为发病率和病

死率较高的恶性肿瘤存在[9-10]。尽管胃癌发病率较

高，但因缺乏特异性临床体征，导致超过 70% 的患

者在初次诊断时已处晚期，且预后不良。随着靶向

治疗的进步，目前已推出包括抗人类上皮生长因子

受 体 -2(human epidermal growth factor receptor 2，
HER2) 和抗血管内皮生长因子 (vascular endothelial 
growth factor，VEGF)等多种分子靶向药物，且已明

确展现出分子靶向治疗在胃癌中的个体化优势[11]。

转录因子 RUNX1 由定位于染色体 21q22 的

RUNX1 基因编码，其已被证实可通过 RUNX1-Stat3
轴参与调控上皮组织肿瘤发生过程[12]。在卵巢癌中，

RUNX1 有助于细胞增殖、迁移和侵袭[5]。在食管癌

中，RUNX1 的转录本 RUNX1a 已被证实可促进细胞

增殖和肿瘤生长[13]。与上述不同的是，RUNX1在乳

腺癌中似乎表现出既是促癌基因又是抑癌基因的双

重身份，RUNX1表达的下调可促进雌激素受体阳性

Ro24-7429. 一种RUNX1活性的小分子抑制剂；A、B. 克隆形成实验检测Ro24-7429对胃癌细胞(AGS和HGC27)增殖能力的影响；C、

D. 细胞划痕实验检测 Ro24-7429 对胃癌细胞(AGS 和 HGC27)迁移能力的影响；E、F. Transwell 实验检测 Ro24-7429 对胃癌细胞(AGS 和

HGC27)侵袭能力的影响；**P<0.001

图4　Ro24-7429对胃癌细胞增殖、迁移及侵袭能力的影响(n=3)
Fig.4　Effect of Ro24-7429 on proliferation, migration and invasion of gastric cancer cells

1413



解放军医学杂志 2024年12月28日 第49卷 第12期

RUNX1. Runt相关转录因子1；A. 胃癌类器官构建过程演示图；B. 所构建胃癌类器官的生长状态；C. 胃癌类器官及原组织的HE及免

疫组织化学染色

图5　RUNX1高表达胃癌类器官模型的构建

Fig.5　Construction of gastric cancer organoid model with high expression of RUNX1

Ro24-7429. 一种RUNX1活性的小分子抑制剂；A. 梯度浓度的Ro24-7429对胃癌类器官生长能力的影响；B、C. 类器官生长速度的统

计(以面积及最长径变化衡量)；*P<0.05，**P<0.001

图6　Ro24-7429对胃癌类器官生长能力的影响(n=3)
Fig.6　Effect of Ro24-7429 on the growth ability of gastric cancer organoids (n=3)
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(ER+)乳腺癌细胞的增长和干细胞标志物的表达，但

在雌激素受体阴性(ER-)乳腺癌细胞中这种增长促进

效应却并未出现[14-16]。

本研究通过生物信息学分析发现RUNX1在胃癌

中呈异常高表达，其诊断胃癌 ROC 曲线的 AUC 达

0.956，高度提示其作为潜在分子标志物的重要性；

进一步通过提取 6 对胃癌组织与癌旁组织蛋白，验

证了胃癌组织中RUNX1呈高表达，初步确认其为胃

癌的致癌转录因子。为探索靶向 RUNX1 的治疗效

果，筛选出 RUNX1 高表达的胃癌细胞，发现 Ro24-
7429可明显抑制RUNX1的表达。CCK-8、克隆形成

实验、细胞划痕实验、Transwell 实验等证实了靶向

RUNX1 的小分子抑制剂 Ro24-7429 在抑制胃癌细胞

增殖、迁移、侵袭方面的效果。此外，本研究获取

了RUNX1高表达的胃癌组织，成功构建了胃癌类器

官模型。在给予特定浓度的Ro24-7429后，类器官生

长明显受到抑制，进一步证实了Ro24-7429对胃癌细

胞生长的调控作用，并填补了仅依赖细胞系实验的

局限性。结合既往研究和文献报道，RUNX1能够诱

导癌症相关成纤维细胞(cancer-associated fibroblasts，
CAFs)的激活，并推动正常成纤维细胞向 CAFs 的转

变[17-18]，而CAFs的激活与诱导能够促进肿瘤细胞外

基质(extracellular matrix，ECM)的纤维化过程，进而

改变肿瘤细胞的迁移、侵袭和生长特性[19-20]。此外，

这 一 过 程 通 过 改 变 肿 瘤 微 环 境 (tumor micro-
environment，TME)的结构特征，可进一步促使肿瘤

细胞表现为侵袭性和耐药性更强的恶性表型[19]。此

外有研究指出，通过抑制RUNX1可阻止成纤维细胞

向肌成纤维细胞的转化，从而有效抑制胶原的过度

沉积，延缓异常的组织纤维化[21]。而Ro24-7429已被

证实能够通过抑制炎症反应来有效延缓组织纤维

化[8]。由此推测，Ro24-7429可能通过抑制胃癌ECM
的纤维化进程，从而发挥其潜在的抗癌效应。

本研究存在一定局限性：尽管细胞系和类器官

模型能部分模拟肿瘤病理状态和药物干预效果，但

无法完全反映患者体内的复杂生理环境和交互作用；

Ro24-7429尽管表现出明显的靶向治疗潜力，但鉴于

其较高的给药浓度，仍需后续对其进行结构优化以

增强效能和特异性，同时，其药物毒性效应仍需详

细评估。

综上所述，本研究结果显示，RUNX1作为胃癌

的潜在分子标志物，在细胞和类器官模型中小分子抑

制剂Ro24-7429对胃癌细胞增殖、迁移和侵袭具有抑

制作用，突显了RUNX1作为靶向治疗策略的潜力。
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