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［摘要］ 单细胞测序（single-cell sequencing，SCS）在口腔鳞状细胞癌（oral squamous cell carcinoma，OSCC）研究中具有

巨大潜力。随着SCS技术的发展，其灵敏度和准确度不断提高且成本逐渐降低，SCS将成为肿瘤研究的重要技术工具。SCS
技术通过在单个细胞分辨率下识别基因组突变所导致的差异基因表达和表观遗传学信息改变，为发现新的细胞特异性标志

物和细胞类型提供巨大帮助。在OSCC研究中，SCS不仅有助于揭示癌细胞的异质性以及更准确地理解肿瘤微环境，也有

助于深入探讨恶性细胞、免疫细胞及基质细胞三者间的相互作用，揭示它们在肿瘤发生、发展中的相互影响及作用。利用

SCS对肿瘤中的免疫细胞进行分类、理解免疫逃逸机制，将为免疫治疗的有效开展提供关键支持。本综述介绍SCS技术的

发展现状，并回顾和讨论该技术在OSCC领域中的最新研究进展和应用前景。
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［Abstract］ Single-cell sequencing (SCS) has great potential in oral squamous cell carcinoma (OSCC) research. With the 
development of SCS technology, its sensitivity and accuracy are gradually increasing, while its cost is gradually decreasing. SCS is 
poised to become a crucial technological tool in cancer research. SCS technology provides significant assistance in the discovery of 
new cell-specific markers and cell types by identifying differential gene expression and epigenetic information alterations caused by 
genomic mutations at the resolution of a single cell. In OSCC studies, SCS not only helps unveil the heterogeneity of cancer cells 
and provides more accurate understanding of the tumor microenvironment, but also facilitates a deeper exploration of the interactions 
between OSCC cells, immune cells and stromal cells. This sheds light on their mutual influences and roles in tumor initiation and 
progression. Utilizing SCS to classify immune cells in tumors and comprehend immune escape mechanisms is pivotal for the 
effective development of immunotherapy. This comprehensive review outlined the current status of SCS technology development and 
discussed its latest research advancements and prospective applications in the field of OSCC.
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口腔鳞状细胞癌（o r a l  s q u a m o u s  c e l l 
carcinoma，OSCC）是头颈部鳞状细胞癌（head 
and neck squamous cell carcinoma，HNSCC）的一

种，局部侵袭速度快，复发率高，占所有口腔恶

性肿瘤的90%。尽管近年来在癌症治疗领域已取

得了令人瞩目的进展，包括治疗方法的多样化、

分子靶向治疗和免疫治疗等新兴技术的出现，但

OSCC患者的生存率在过去几十年中并未显著提
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高 ［1］。这一现状也说明了OSCC研究目前所面临

的严峻挑战，例如，口腔癌症早期症状不明显，

使其早期诊断和筛查十分困难 ［2］。另外，OSCC
具有很高的肿瘤异质性，肿瘤细胞之间存在巨大

的遗传和表型差异，这可能让不同的细胞对治疗

药物呈现不同的敏感性，加大了治疗难度 ［3］。

肿瘤细胞的免疫逃逸也在一定程度上限制了免疫

治疗在OSCC治疗中的应用  ［4］。为了解决这些

问题，需要进一步探索OSCC发生、发展的分子

机制，利用新兴技术深入研究肿瘤的异质性及免

疫逃逸机制，并加强早期诊断方法的研发，为

OSCC患者提供更有效的治疗策略和管理方案。

目前，我们对OSCC在内的HNSCC的基因突

变情况及机制的大部分认识都来自批量测序技术

的基因组和转录组研究，如全外显子组测序和批

量RNA测序 ［5-6］。然而，传统的测序方法无法反

映单个细胞和细胞亚群的多样性，也就是肿瘤内

异质性。OSCC作为一种高度异质性肿瘤，其细

胞成分非常复杂，除了主要组成部分OSCC细胞

之外，成纤维细胞、基质细胞等间质细胞形成肿

瘤的支持结构；另外，T细胞、巨噬细胞等免疫

细胞在OSCC微环境中发挥重要作用 ［7］。恶性细

胞、基质细胞和免疫细胞之间的多样性，促成了

免疫系统与癌症之间的复杂相互作用，以及肿瘤

基质与癌细胞之间的相互影响。这种多样性进一

步受到空间动力学和克隆进化的影响，并对肿瘤

的发展和治疗产生重要影响 ［8］。

单细胞测序（single-cell sequencing，SCS）
技术在过去十几年中发展迅速。与传统的批量

RNA测序不同，单细胞RNA测序（single-cell 
RNA sequencing，scRNA-seq）的特点是对单

个细胞进行高通量和高分辨率的转录组分析。

scRNA-seq可用于异质细胞群的评估、细胞发育

轨迹的重建、随机基因转录动力学的模拟及基因

调控网络的推断 ［9］。SCS的快速发展必将在肿瘤

生物学、转移、免疫肿瘤学以及治疗耐药性和反

应方面带来新的发现。

1  SCS技术

1.1  细胞分离

单细胞的获取是SCS技术中的首要且关键的

步骤。不仅要从样本中准确且有效地分离出单

类型细胞，同时也要确保足够的活细胞数量和

比例。目前较成熟的单细胞获取技术包括以下

几 种：

⑴ 显微操作：使用毛细管移液器手动提取悬

浮液中的单个细胞，只适用于细胞数量较少的样

本 ［10］。

⑵ 激光捕获显微切割：在显微镜下直接分离

固定组织中的细胞，其优势是能够保持组织切片

的完整性和每个细胞的位置信息，甚至能分离亚

细胞成分，但其通量较低且成本较高 ［11］。

⑶ 荧光激活细胞分选（fluorescence-activated 
cell sorting，FACS）：基于流式细胞术，通过荧

光标记特定细胞并根据细胞的DNA含量和散射信

号进行分离。它的优点是速度快、通量高，但通

常需要大量的样品细胞，也是现在单细胞分离的

主流手段之一 ［11］。

⑷ 微流控技术：近年来比较热门的单细胞

分离技术，它利用流体动力学原理在微米级直径

的通道中精准地操作细胞。这种技术的核心优势

在于其能够使用极少量的样品和化学试剂来有效

地识别和分离单个细胞。这使得微流控技术特别

适用于检测罕见或数量稀少的细胞，并且极大地

促进了大规模单细胞mRNA的并行测序 ［12］。目

前使用较广泛的微流控商业平台有Fluidigm C1和
10x Genomics。
1.2  不同平台的SCS技术

1.2.1 基于二代测序（next generation sequencing，
NGS）的SCS

SCS的首次应用是通过显微操作手动捕获

单个细胞并在NGS平台上对单个细胞的cDNA进

行改进的无偏倚扩增，实现了单个细胞水平的

mRNA测序 ［13］。推动SCS技术广泛普及的是一

种快速分析数千个单个细胞的策略：高通量液滴

测序Drop-seq，该策略是通过将大量细胞分离成

纳升大小的水滴，将不同的条形码与每个细胞的

RNA相关联，并对它们一起进行测序，同时记住

转录本的来源细胞 ［14］。基于微流控的自动化大

规模并行scRNA-seq框架MARS-seq采用了3个级

别的条形码（分子、细胞和板级标签）来促进高
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度多重化的分子计数 ［15］，其可以应用于正常和

疾病状态的组织和器官，以重新定义其细胞类型

和细胞组成，并将其与详细的全基因组转录谱联

系起来。

1.2.2 基于三代测序（third generation sequencing，
TGS）的SCS

由于NGS平台的读长限制，当前的短读长

sc-RNAseq技术只能产生转录本末端附近的有限

序列信息，限制了对剪接、嵌合转录本和序列多

样性（如单核苷酸多态性、RNA编辑及基因组

印记）等方面的细胞间异质性的深入理解。长读

长测序（Nanopore、PacBio等）和单细胞技术的

结合打破了这个限制。Nanopore纳米孔测序利用

单链DNA或RNA通过微小的纳米孔时引起的电

流变化来识别经过孔道的核苷酸序列，读长在理

论上可达到数十万个核苷酸 ［16］。PacBio则使用

单分子实时测序技术，这一技术是在微孔底部

进行DNA合成的同时通过识别带有荧光信号标

记的核苷酸来读取序列信息，精度更高 ［17］。单

细胞亚型RNA测序（ScISOr-seq）技术通过微流

控技术从细胞中获得全长cDNA，对每个单细胞

产生的cDNA进行条形码标记，以便识别细胞来

源，在用短读长测序鉴定基因表达量的基础上

使用Nanopore及PacBio测序进行长读长测序，用

于确定不同细胞亚型中的RNA亚型以及剪接位

点的细胞类型特异性组合模式  ［18］。ScNaUmi-
seq技术则结合纳米孔测序的高通量以及精准的

细胞条形码和唯一分子标识符（unique molecular 
identifier，UMI）分配策略，实现了在单细胞水

平上鉴定剪接和单核苷酸变异 ［19］。长读长测序

技术对全长转录本进行测序可以直接量化等位基

因和亚型水平的表达，但缺乏跨细胞大规模应用

所需的测序深度 ［18，20］。基于Smart-seq2 ［21］之

上优化的Smart-seq3将全长转录组覆盖与5’UMI 
RNA计数策略相结合，提高了识别细胞类型和

状态的能力，并且极大地增加了测序深度 ［22］。

Smart-seq3允许研究者在基因、亚型和等位基因

表达水平上更准确地表征细胞类型及注释细胞

图谱。基于TGS平台的单细胞全基因组测序策略

SMOOTH-seq在基因组扩增时通过嵌入Tn5转座

酶和一个接头序列而非两个不同的接头序列，避

免了在测序过程中原始DNA片段的丢失，尤其适

用于在单细胞水平上检测结构变异和染色体外环

状DNA ［23］。

1.2.3 SCS的数据分析

SCS的数据分析涉及多个关键步骤。首先，

原始FASTQ数据通过细胞条形码和UMI进行处

理，并进行严格质控以排除低质量细胞。然后，

根据基因数量设定严格阈值来避免掺入低质量

细胞。接着，利用MNN和kBET等方法减轻批

量效应，最终生成基因计数矩阵。为了正确地

解释结果，可以通过调整捕获效率、测序深度

等参数来处理数据中的偏差和缺失值。用于归

一化和插补常用工具包括SCnorm、SAVER、

ScImpute、DrImpute等。校正后的计数矩阵可

通过R包和Python工具进行细胞和基因水平的进

一步分析。在细胞水平，可以采用降维算法如

PCA、t-SNE、UMAP进行聚类以识别不同细胞

亚群，也可以用Monocle2或CellRouter进行细胞

谱系和细胞轨迹的重建。基因水平的分析可以

通过DEsingle、Census及BCseq等差异基因表达

算法以及SCENIC和PIDC等调控网络重建工具来

实 现。

2  SCS在OSCC研究中的应用

2 . 1   O S C C 中 的 肿 瘤 微 环 境 （ t u m o r 

microenvironment，TME）

SCS技术已被用于描述HNSCC ［24］、转移性

黑色素瘤 ［25］、多形性胶质母细胞瘤 ［26］、乳腺

癌 ［27］及肺癌 ［28］，其对TME的分析是批量测序

技术难以实现的。TME由非恶性细胞和细胞外

基质（extracellular matrix，ECM）组成，与肿瘤

以复杂的方式相互作用。非恶性细胞包括多种细

胞群，如癌症相关成纤维细胞（cancer-associated 
fibroblast，CAF）、内皮细胞、周细胞及免疫炎

症细胞等 ［29］。在对OSCC的scRNA-seq分析 ［24］

中，非恶性细胞的单细胞图谱清晰地描述了TME
的组成，研究者通过FASC分选结合t-SNE分析和

DBscan聚类将3 363个非恶性细胞根据其表达状

态分为8个主要簇：T细胞、B细胞/浆细胞、巨噬

细胞、树突状细胞（dendritic cell，DC）、肥大
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细胞、内皮细胞、成纤维细胞和肌细胞。每个簇

都包含来自不同患者的细胞，表明TME中的细胞

类型和表达状态在OSCC中是一致的，提示非恶

性细胞在OSCC患者中不像恶性细胞那样具有明

显的特异性，意味着这些TME细胞有着类似的疾

病机制。因此，相似的靶向治疗方案可能适用于

这些患者。

scRNA-seq数据显示，OSCC TME中的成纤

维细胞有两种主要亚型，分别为肌成纤维细胞

（myofibroblast，MFB）和CAF，以及一种次要

亚型（静息成纤维细胞） ［24］。MFB已被证明可

以通过上调生长因子和基质蛋白的分泌以及重

塑ECM来促进多种类型肿瘤细胞的运动  ［30］。

Marsh等  ［31］进行的体内外实验也证明了MFB
可以促进OSCC侵袭。CAF是肿瘤基质环境中

异质的成纤维细胞样细胞群的统称，是导致恶

性肿瘤发生、发展的TME改变过程中的关键因

素  ［32］。Puram等  ［24］结合单细胞转录组数据和

免疫组织化学结果，证实发生部分上皮-间充质

转化（partial epithelial-mesenchymal  transition，
p-EMT）的细胞位于肿瘤的前缘，并与CAF相

邻，发现CAF与恶性细胞之间的旁分泌相互作用

可促进OSCC肿瘤前缘的p-EMT程序，在肿瘤侵

袭中具有潜在作用。肿瘤细胞释放的转化生长因

子-β（transforming growth  factor-β，TGF-β）可

能诱导CAF分泌促肿瘤性趋化因子，分泌出的促

肿瘤性趋化因子反过来对肿瘤细胞产生作用，

促进癌细胞侵袭 ［33］。Li等 ［34］通过微流控技术

结合NGS scRNA-seq将直肠癌患者中的CAF分为

CAF-A和CAF-B两种类型。这与OSCC SCS中鉴

定的CAF分类相似，CAF-A细胞表达ECM相关基

因，CAF-B细胞表达ACTA2、PDGFA等MFB标

志物 ［24］。今后势必要对CAF亚型进行更精准的

分类，对其表达状态、细胞间复杂的相互作用及

对药物耐药性的影响等进行深度解析，显然在这

些研究过程中SCS技术必不可少。

2.2  肿瘤异质性：基因表达和突变分析

在深入分析数百例HNSCC患者的表达谱

后，通过癌症基因组图谱（The Cancer Genome 
Atlas，TCGA）研究识别出HNSCC的4种亚型：

基底型、间质型、经典型和非经典型。虽然已有

大量数据，但这些数据未能充分揭示肿瘤内部

复杂的异质性  ［5］。scRNA-seq提供了替代解决

方案。单细胞转录组分析研究通过FASC分选出

OSCC中的恶性细胞、间质细胞和免疫细胞，并

评估了这些细胞相应的亚型表现特征 ［24］。该研

究对10个OSCC肿瘤样本进行了基于Smart-seq2
的单细胞转录组深度测序并对每个样本的恶性细

胞与4种TCGA亚型表现特征的对应关系进行了

评分，结果显示，每个样本都清楚地映射到4种
亚型中的3种：基底型（n=7）、经典型（n=2）
或非典型（n=1），尽管间质型是口腔肿瘤中第

二常见的亚型，但没有任何肿瘤样本映射到间质

型，扩大分析范围后发现基质细胞群能够映射到

间质型。因此，间质型可能反映的是包含大量基

质细胞的恶性基底型的一部分，这一发现可能导

致OSCC的重新分类，将其划分为恶性基底型、

经典型和非典型性OSCC。这种OSCC的分类在临

床上具有重要意义，可为治疗选择、预后预测和

肿瘤进展监测提供有益指导。考虑到肿瘤内外的

多样性，高分辨率的scRNA-seq可以提供更准确

的肿瘤分类信 息。

scRNA-seq数据不仅可以用于表征单细胞基

因表达谱 ［35］，并且在研究序列多样性、转录调

控异常及识别RNA编辑等方面比批量测序更具优

势。Ramazzotti等 ［36］对来自不同OSCC患者的两

个细胞系（HN120和HN137）的scRNA-seq数据

集进行分析，对检测出的数百万个独特变异进行

严格质控并筛选出分别只在HN120P（P代表原发

肿瘤）或HN137P中出现的变异，确定了分别代

表HN120P和HN137P细胞身份的上百个单个核苷

酸变异，与转移细胞和药物干预后的细胞的基因

型进行对比后发现这些特异性变异只存在于原发

肿瘤中，并在治疗后会发生变化。这种身份特异

性变异的识别在药物治疗过程中出现的基因型改

变等方面非常重要，为癌症进化和耐药性等复杂

现象的解释提供了巨大便利。

TCGA是一项意义重大的研究成果，为我们

认识肿瘤突变全景和机制以及寻找肿瘤治疗靶点

提供了巨大便利 ［5］。但批量RNA测序在肿瘤细
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胞亚型鉴定及探究潜在治疗靶点的细胞特异性

方面存在缺陷。CXC族趋化因子配体14（CXC  
chemokine ligand 14，CXCL14）是一种功能上

具有多效性的趋化因子 ［37］，对不同类型肿瘤的

生长有不同的影响  ［38-39］。在OSCC中，已有研

究 ［40］证明，肿瘤组织中的CXCL14表达相对于

邻近的正常组织或口腔不典型增生组织更低。

较早的研究  ［41］也证明，CXCL14对体内OSCC
的肿瘤进展具有抑制活性。在人乳头状瘤病毒

（human papilloma virus，HPV）阳性的HNSCC
模型中，CXCL14表达可诱导T细胞激活并恢复

主要组织相容性复合物（major histocompatibility 
complex，MHC）Ⅰ类表达，从而导致肿瘤细胞

死亡  ［42］。在HPV阴性的OSCC中，CXCL14的
分泌起源及详细机制尚未阐明。虽然批量RNA
测序产生的数据可反映所有细胞的平均表达，但

可能会淹没癌细胞关键亚群的转录组变化信息。

scRNA-seq可以弥补这个缺陷。在对人类scRNA-
seq数据的分析中，研究者发现相比于原发肿

瘤，CXCL14在转移淋巴结内的恶性细胞中下调

最为明显  ［43］。在动物模型实验中，研究者证

明了CXCL14表达与肿瘤浸润淋巴细胞（tumor-
infiltrating lymphocytes，TIL）相关，肿瘤细胞中

较高的CXCL14表达与TIL增加及抑制肿瘤生长相

关 ［43］。在人类样本scRNA-seq数据中，CXCL14
表达仅与恶性细胞中的TIL相关，在其他非恶性

细胞中未发现，表明CXCL14表达具有细胞特异

性 ［43］。在以批量RNA测序为背景的TCGA队列

中，未曾发现CXCL14的整体表达与TIL相关，

这也充分说明了在癌症研究中应用SCS技术的必

要性。CXCL14可能通过调节DNA甲基化和白细

胞迁移而在OSCC的病理生理学过程中发挥关键

作用，其表达水平可能是预测OSCC患者预后的

一个有价值的参数，并可能是一个潜在的治疗靶

点 ［40］。CXCL14也可用于筛查对西妥昔单抗有

反应的HNSCC患者 ［44］。上述研究结果均表明，

SCS技术在检测传统测序技术难以发现或容易疏

漏的OSCC分子靶点时颇具优势。

2.3  免疫细胞反应

通过激活人体的免疫系统来对抗恶性肿瘤

是癌症治疗中一个快速发展的研究方向。编辑的

工程化淋巴细胞［如嵌合抗原受体T（chimeric 
antigen  receptor T，CAR-T）细胞］ ［45］或以程

序性死亡蛋白-1（programmed death-1，PD-1）/ 
程序性死亡蛋白配体 -1（programmed  death 
l igand-1，PD-L1）轴为靶点的免疫检查点抑

制剂（immune checkpoint  inhibitor，ICI）等免

疫疗法已经逐渐成为抗肿瘤治疗的有效策略之

一  ［46］。ICI虽然已经在OSCC及其他HNSCC
治疗中获准使用，但只在少数患者中取得满

意疗效  ［47- 48］。因此，肿瘤免疫微环境（tumor 
immune microenvironment，TIME）自然成为了

研究焦点，scRNA-seq在这一领域有不可或缺的

作用。T细胞在抗肿瘤免疫及免疫治疗中起到关

键作用，因此多项单细胞研究的目标也集中于

此。为了研究OSCC中浸润T细胞的复杂性，研究

者通过微流控技术（10x Genomics）对OSCC患

者的肿瘤及邻近正常组织中的T细胞进行分选，

并进行了基于Illumina平台的scRNA-seq，结果显

示，肿瘤组织中CD8+ T细胞的百分比远高于对

应的邻近正常组织（70.6% vs 52.4%） ［49］，终

末耗竭CD8+ T细胞（CD8+ Tex-term）和调节性

CD4+ T细胞（CD4+ Treg）在OSCC肿瘤中富集，

PD-1和细胞毒性T淋巴细胞相关抗原4（cytotoxic 
T-lymphocyte-associated protein 4，CTLA4）被确

定为终末耗竭CD8+ T细胞的标记基因，而叉头

框蛋白P3（forkhead box protein P3，FOXP3）
和CTLA4是CD4+ Treg的标志基因。T细胞表面的

PD-1、CTLA-4及Treg细胞中的FOXP3的免疫抑

制作用已被证明是促进肿瘤逃逸T细胞免疫的重

要原因  ［50］。慢性病毒感染和癌症会破坏CD8+ 
T细胞正常分化，导致其衰竭，这也是当前癌

症免疫治疗的主要障碍 ［51］。耗竭的T细胞也具

有异质性，前体耗竭T细胞（Tpex）可以分化

为耗尽中期T细胞（Tex-int），随后分化为Tex-
term且在分化时逐渐失去增殖能力和效应器功

能 ［52- 54］。为了描述CD8+ T细胞耗竭在免疫治疗

过程中的动态变化，研究者通过结合质谱流式分

析、scRNA-seq及循环肿瘤细胞测序对局部转移

性HNSCC（包括OSCC）患者的TME和淋巴结中
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的CD8+ T细胞进行了分析 ［55］，结果显示，Tpex
在未受累区域淋巴结中大量存在，而TME中的

CD8+ T细胞更趋向于Tex-term状态，且淋巴结中

的Tpex与TME中的Tex-term有克隆相关性。由于

CD8+ T细胞从Tpex向Tex-term分化时会丧失效应

功能，这个结果更强调了淋巴结在维持人类功能

性抗肿瘤CD8+ T细胞克隆方面的重要性。研究

还发现，接受抗PD-L1免疫治疗的患者的未受累

区域淋巴结中Tpex数量下降，同时伴随着邻近的

Tex-int数量的增加，治疗后血液中Tex-int增加与

此同步，说明治疗可能导致Tpex转变为Tex-int。
这些定位于DC附近的Tpex和Tex-int在治疗后表

现出较高的PD-1表达，这支持了未受累区域淋

巴结中的DC在介导抗肿瘤CD8+ T细胞反应中的

作用。此外，有肿瘤转移的区域淋巴结（egional 
lymph nodes with tumor metastasis，metLN）表现

出对ICI治疗的反应受损，这与metLN中Tpex和
Tex-int周围的细胞表现出的更高的免疫抑制特性

（较高的IDO、TIM3、PD-L1表达）及循环CD8+ 
T细胞反应的减少有关。上述结果强调了通过

SCS技术识别与抗肿瘤免疫及肿瘤免疫逃逸相关

的免疫细胞亚群和标志物将非常有利于新型免疫

治疗药物的研发。

scRNA-seq也有助于表征OSCC的T细胞亚群

及其基因表达谱，从而推进OSCC的检查点免疫

治疗。由TCF7编码的转录因子TCF1在T细胞分

化及维持中发挥关键作用 ［56］。研究者通过NGS 
scRNA-seq在OSCC中鉴定出了TCF7阳性的T细胞

亚群，并结合多重免疫组织化学描绘了TCF7在
T细胞中的分布，发现TCF7在不同的T细胞亚群

中表达，尤其是CD4+ T细胞，TCF7+ T细胞则分

布在三级淋巴结构（tertiary lymphoid structures，
TLS）内部及周围，生存分析结果显示，TLS
阳性的患者更易获得较长的总生存期和无进展

生存期  ［57］。单细胞全转录组数据分析发现，

OSCC中有一小群有CXCL13+及PDCD1/PD-1+表

达特征的外周辅助T（peripheral helper T，Tph）
细胞  ［58］，这类细胞协助炎症组织及肿瘤组织

中的B细胞免疫，与癌症患者的生存率提高相

关 ［59］。Tph细胞表达的CXCL13也被证明可以支

持肿瘤内TLS的形成，并与肿瘤进展及复发密切

相关 ［60］。这些细胞可以通过慢性炎症TME中的

适应性抗肿瘤体液反应，成为OSCC靶向治疗的

潜在免疫策略。

3  结  语

迄今为止，SCS技术在OSCC相关研究中帮

助我们对肿瘤生物学有了更细致的理解，包括对

恶性细胞、免疫细胞和基质细胞亚群的识别，

促进侵袭、转移的细胞间相互作用，以及在抗肿

瘤免疫和肿瘤免疫逃逸等方面。其未来发展方向

涉及多个层面。高通量、高灵敏度的SCS平台的

不断发展，有望揭示OSCC异质性更为精细的层

次，帮助研究者更全面地了解肿瘤的发展和演变

过程。在临床转化层面，SCS技术同时也是寻找

新的药物靶点以及进一步改良免疫治疗的强大工

具。然而，SCS产生的数据量巨大，如何更加有

效地处理、分析和解释这些数据，以得出可靠的

结论，是当前亟待解决的难题之一。尽管单细胞

研究揭示了癌症生物学中的许多新发现和假设，

但同时也突显了肿瘤生态系统的复杂性和细微

差 别。

综上所述，SCS技术在OSCC研究中的未来

发展方向充满希望，但需要综合考虑技术、数据

解释和应用等方面的挑战，以确保其在OSCC研

究中的有效应用。
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