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  摘 要:目的 探讨长链非编码RNA(lncRNA)肺癌转移相关转录本1(MALAT1)表达与胃癌临床及病

理特征的相关性。方法 选取2017年1月至2019年10月在商洛国际医学中心医院确诊的78例胃癌患者与

78例胃结节患者为研究对象,分别纳入胃癌组与良性组。检测所有患者lncRNA
 

MALAT1表达水平,调查患

者的临床及病理特征,并进行相关性分析。结果 胃癌组的lncRNA
 

MALAT1相对表达水平(1.22±0.02)明

显高于良性组(0.56±0.02),差异有统计学意义(P<0.05)。随访到2020年2月1日,良性组的存活率为

100.0%,胃癌组的存活率为85.9%,差异有统计学意义(P<0.05)。在胃癌患者中,相关分析显示lncRNA
 

MALAT1相对表达水平与临床分期、组织分化程度、远端转移、预后均呈正相关(r=0.408~0.533,P<
0.05)。多因素Logistic回归分析显示,临床分期、组织分化程度、远端转移、lncRNA

 

MALAT1表达水平均为

影响患者预后的主要因素(P<0.05)。结论 胃癌的发生伴随着lncRNA
 

MALAT1的高表达,其与患者的临

床及病理特征密切相关,也是影响患者预后的重要因素。
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  胃癌是一种常见的消化道肿瘤,与胃结节患者的

临床表现、疗效、生存期具有很大差异,细胞遗传学异

常与胃癌患者的预后明显相关[1]。寻找诊断及治疗

胃癌的新靶点,以采取更简单、有效的诊疗方式,对改

善患者预后具有重要价值。长链非编码 RNA(ln-
cRNA)为不具备编码蛋白能力的RNA,也是长度超

过200
 

nt的功能性RNA
 

分子[2]。lncRNA具有明显

的时空表达特异性,可调控蛋白编码基因的表达水

平[3],其由RNA
 

聚合酶Ⅱ转录而来,位于细胞核或细

胞质内。lncRNA可从不同层面参与到多种生物学过

程中,包括染色体结构、细胞分化、免疫应答等[4-5]。
研究表明,lncRNA肺癌转移相关转录本1(MALAT-
1)在多种肿瘤疾病的发生与发展中具有调控作用[6],
但其在胃癌中的相关研究鲜有报道。本研究探讨了

lncRNA
 

MALAT1表达与胃癌临床病理特征的相关

性,以明确胃癌的发生机制,为改善患者预后提供参

考依据,现报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2017年1月至2019年10月在

商洛国际医学中心医院确诊的78例胃癌患者与78
例胃结节患者为研究对象,分别纳入胃癌组与良性

组。纳入标准:胃癌与胃结节均经过病理检查确诊;
患者临床资料完整;年龄30~70岁;均为未进行治疗

的初诊患者。排除标准:妊娠期及哺乳期女性;患有

淋巴瘤等其他恶性肿瘤患者;严重免疫缺陷的患者;
合并糖尿病患者;临床资料缺乏患者;不配合调查患

者;合并精神障碍的患者;伴有出血性疾病、出血倾向

患者;神经系统疾病患者。两组患者一般资料比较,
差异无统计学意义(P>0.05),具有可比性,见表1。
所有患者均自愿参与本研究,并签署知情同意书,本
研究经本院医学伦理委员会批准后进行。

表1  两组患者一般资料比较

组别 n 男/女(n/n) 年龄(x±s,岁) 体质量指数(x±s,kg/m2) 收缩压(x±s,mm
 

Hg) 舒张压(x±s,mm
 

Hg)
胃癌组 78 40/38 68.92±2.10 22.76±2.14 123.44±5.60 76.98±4.11
良性组 78 39/39 68.30±1.99 23.87±1.77 125.20±4.14 77.09±3.16
χ2/t 0.026 0.655 0.211 0.284 0.144
P 0.872 0.428 0.856 0.801 0.913

1.2 仪器与试剂 PrimeScriptRT
 

Reagent试剂盒

购自日本 Takara公司,批号:AK2601;定量PCR检

测试剂盒购自德国Qiagen公司,批号:51106;PCR扩

增仪购自德国Qiagen公司。

1.3 方法 采用肝素抗凝剂试管采集所有患者的空

腹静脉血3~5
 

mL,室温放置2
 

h,1
 

000
 

r/min离心5
 

min,取下层全血组织,分离外周血单个核细胞。提取

总 RNA,采 用 PrimerScriptRT
 

Reagent试 剂 盒 将
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RNA反转录为cDNA,然后采用定量PCR检测试剂

盒检测lncRNA
 

MALAT1表达水平。PCR扩增条

件:94
 

℃预变性5
 

min,94
 

℃变性1
 

min,55
 

℃退火25
 

s,40个循环,4
 

℃保存。试验结果采用相对定量法

ΔΔCt进 行 分 析,计 算 2-ΔΔCt,检 测 全 血
 

lncRNA
 

MALAT1相对表达水平。调查胃癌患者的病历资

料,包括病理类型、临床分期、组织分化程度、发病位

置、远端转移等。同时随访到2020年2月1日,记录

所有患者的生存情况。
1.4 统计学处理 采用SPSS22.0统计软件进行数

据处理及统计学分析。呈正态分布、方差齐的计量资

料以x±s表示,组间比较采用t检验;计数资料以例

数或百分率表示,组间比较采用χ2 检验;等级资料的

相关分析采用Spearman相关分析;胃癌患者预后的

影响因素分析采用Logistic回归分析。以P<0.05
为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 lncRNA
 

MALAT1相对表达水平及预后情况

比较 胃癌组的lncRNA
 

MALAT1相对表达水平高

于良性组,差异有统计学意义(P<0.05);随访到

2020年2月1日,良性组存活率明显高于胃癌组,差
异有统计学意义(P<0.05)。见表2。
2.2 胃癌患者lncRNA

 

MALAT1相对表达水平与

临床及病理特征、预后的相关分析 在胃癌组患者

中,腺癌54例,鳞癌20例,鳞腺癌4例;临床分期:Ⅰ
期35例,Ⅱ期25例,Ⅲ期18例;组织分化程度:低分

化22例,中高分化56例;远端转移36例。在胃癌患

者中,相关分析显示lncRNA
 

MALAT1相对表达水

平与临床分期、组织分化程度、远端转移、预后均呈正

相关(r=0.408~0.533,P<0.05)。见表3。
表2  两组lncRNA

 

MALAT1相对表达水平及预后

   情况比较

组别 n lncRNA
 

MALAT1(x±s) 存活[n(%)]
胃癌组 78 1.22±0.02 67(85.9)
良性组 78 0.56±0.02 78(100.0)

t/χ2 12.945 11.834
P <0.001 0.001

表3  胃癌患者lncRNA
 

MALAT1相对表达水平与

   临床及病理特征、预后的相关分析

项目 r P

临床分期 0.422 0.013

组织分化程度 0.533 0.006

远端转移 0.445 0.010

预后 0.408 0.018

2.3 胃癌患者预后的影响因素分析 在胃癌患者

中,以患者生存作为因变量,以临床分期、组织分化程

度、远端转移、lncRNA
 

MALAT1等作为自变量,多
因素Logistic回归分析显示临床分期、组织分化程

度、远端转移、lncRNA
 

MALAT1表达水平均为影响

患者预后的主要因素(P<0.05)。见表4。

表4  胃癌患者预后的影响因素分析

因素 β SE Wald P OR(95%CI)

临床分期 0.323 0.178 34.119 <0.001 1.893(1.541~2.386)

组织分化程度 0.627 0.208 34.396 <0.001 2.154(1.820~2.737)

远端转移 0.525 0.338 23.132 <0.001 2.162(1.554~2.771)

lncRNA
 

MALAT1 0.819 0.344 5.702 0.007 3.298(1.378~8.332)

3 讨  论

当前胃癌的发病率明显升高,胃癌发病率逐年增

加不仅是因为过度诊断,还与一些风险因素相关,如
胰岛素抵抗、环境致癌物和有限的治疗手段等[7]。胃癌

预后较好,5年存活率>90%,但是严重影响患者的生

存质量,增加了生活压力。目前,临床主要依靠胃镜、病
理学等手段诊断胃癌,存在一定程度的漏诊及误诊。

作为一类非编码RNA,lncRNA已被发现可参与

多种重要生命过程,在前列腺癌、鼻咽癌、食管癌、乳
腺癌中异常表达[8]。lncRNA可通过调节表观遗传学

水平、转录及转录后水平等调控基因的表达,从而参

与肿瘤的增殖、侵袭和转移等病理过程[9]。lncRNA
 

MALAT1可以增加 MYC蛋白的半衰期,也可影响

细胞功能,并且可以与miRNA家族结合而影响 miR-
NA家族对靶基因的作用[10]。本研究结果显示,胃癌

组的lncRNA
 

MALAT1相对表达水平明显高于良性

组(P<0.05);随访到2020年2月1日,良性组的存

活率为100.0%,胃癌组的存活率为85.9%,差异有

统计学意义(P<0.05),表明下调lncRNA
 

MALAT1
表达可发挥抑癌作用。

胃癌的发生、发展是多因素、多阶段、多种癌基因

相互作用的复杂过程,但是具体的机制还不明确。肿

瘤相关信号通路调节异常、表观遗传学修饰等因素均

参与了胃癌的发生、发展过程[11]。本研究相关分析显

示,胃癌患者的lncRNA
 

MALAT1相对表达水平与

临床分期、组织分化程度、远端转移、预后都存在相关

性(P<0.05)。从机制上分析,lncRNA
 

MALAT1位

于8号染色体长臂2区4带,其位于MYC原癌基因3
端60

 

kb的位置,但是lncRNA
 

MALAT1和 MYC对

一些疾病的发生可发挥独立的作用[12]。
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胃癌的增殖与侵袭是一个多步骤、多因素相互作

用的复杂过程,具体的机制尚不清楚,明确胃癌的转

移与侵袭机制是当前研究领域的热点。基因异常和

环境因素对胃癌的影响已经被广泛研究,但是疾病进

展过程中所包含的分子机制并不明确。大量 miRNA
作为原癌基因或抑癌基因参与了肿瘤的恶性发展进

程[13]。本研究中多因素Logistic回归分析显示,胃癌

患者的临床分期、组织分化程度、远端转移、lncRNA
 

MALAT1表达水平均为影响患者预后的主要因素

(P<0.05)。
综上所述,胃癌的发生伴随lncRNA

 

MALAT1
的高表达,其与患者的临床特征明显相关,也是影响

患者预后的重要因素。
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两种结核感染T细胞检测试剂盒性能评估

潘建华,张 玲△,李艳红,周锐雄,余俊鹏,杨锦鸿

广州金域医学检验中心血液室/广州医科大学金域检验学院,广东广州
 

510330

  摘 要:目的 评估外周血结核分枝杆菌感染T细胞斑点试验(T-SPOT.TB)两种试剂盒的检测性能。
 

方

法 以英国Oxford
 

Immunotec公司的T-SPOT.TB产品为参比试剂,以北京同生时代生物技术有限公司生产

的TS-SPOT.TB产品为考核试剂。用两种试剂盒同时检测458份血液标本,其中临床标本408份来自金域集

团5家连锁检验中心,体检标本50份来自金域体检中心,评估考核试剂与参比试剂的一致性。结果 两种试

剂的检测结果总一致率为98.03%
 

(Kappa=0.96),其中,广州金域检验中心一致率为96.43%(Kappa=
0.93);杭州金域检验中心一致率为97.73%(Kappa=0.95);

 

福州金域检验中心一致率为98.44%(Kappa=
0.97);成都金域检验中心一致率为98.75%(Kappa=0.97);沈阳金域检验中心一致率为100.00%(Kappa=
1.00);金域体检中心两种试剂检测结果一致率达98.00%。结论 国产考核试剂与进口参比试剂检测性能相

当,国产试剂成本相对较低,对基层医院广泛开展结核病筛查及预防有较好的应用价值。
关键词:结核感染T细胞斑点试验; 检测性能; 一致率
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  结核病是由结核分枝杆菌(MTB)感染导致的一

种慢性传染病。肺外结核感染临床表现较为隐匿,症
状不典型,容易导致误诊、漏诊[1]。常规的 MTB培养

需要时间较长,培养条件要求较高,而且易受到标本
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