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  摘 要:目的 探讨血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p对肺炎支原体(MP)感染患儿病情严重程度及预后

的预测价值。方法 选取2020年6月至2023年5月在该院接受治疗的124例MP感染患儿作为MP感染组,
另选取同期在该院进行体检的124例健康儿童作为对照组。依据CURB-65评分系统进行病情严重程度评估,
将 MP感染患儿分为重度组与轻度组。随访6个月,根据预后情况将患儿分为预后良好组和预后不良组。采

用实时荧光定量聚合酶链反应检测血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p表达水平。采用Pearson相关分析 MP
感染患儿血清lncRNA

 

RPPH1表达水平与miR-145-3p表达水平的相关性。绘制受试者工作特征(ROC)曲线

分析血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p对重度 MP感染的预测效能及对 MP感染患儿预后不良的预测价值。
采用多因素Logistic回归分析 MP感染患儿预后不良的影响因素。结果 MP感染组患儿血清lncRNA

 

RP-
PH1表达水平低于对照组,血清miR-145-3p表达水平高于对照组,差异均有统计学意义(P<0.05)。59例患

儿纳入重度组,65例患儿纳入轻度组。重度组血清lncRNA
 

RPPH1表达水平低于轻度组,miR-145-3p表达水

平高于轻度组,差异均有统计学意义(P<0.05)。TargetScanHuman网址预测结果显示,lncRNA
 

RPPH1与

miR-145-3p间存在结合位点。Pearson相关分析结果显示,MP感染患儿血清lncRNA
 

RPPH1表达水平与

miR-145-3p表达水平呈负相关(r=-0.663,P<0.05)。ROC曲线分析结果显示,血清lncRNA
 

RPPH1、miR-
145-3p联合预测重度 MP感染的曲线下面积(AUC)为0.898,大于血清lncRNA

 

RPPH1、miR-145-3p单独预

测的AUC(Z=2.065、2.106,P=0.039、0.035)。根据随访结果,76例患儿纳入预后良好组,48例患儿纳入预

后不良组。预后不良组血清lncRNA
 

RPPH1表达水平低于预后良好组,血清 miR-145-3p表达水平高于预后

良好组,差异均有统计学意义(P<0.05)。ROC曲线分析结果显示,血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p联合预

测 MP感染患儿预后不良的 AUC为0.927,大于血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p单独预测的 AUC(Z=
2.590、2.385,P=0.010、0.017)。多因素Logistic回归分析结果显示,血清lncRNA

 

RPPH1<0.836,miR-
145-3p≥1.224是 MP感染患儿预后不良的危险因素(P<0.05)。结论 MP感染患儿血清lncRNA

 

RPPH1
水平显著降低,miR-145-3p水平显著升高,且相比于血清lncRNA

 

RPPH1、miR-145-3p单独预测,二者联合预

测重度 MP感染及 MP患儿预后不良的效果更好。
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

predictive
 

value
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

for
 

the
 

se-
verity

 

and
 

prognosis
 

of
 

Mycoplasma
 

pneumoniae
 

(MP)
 

infection
 

in
 

children.Methods A
 

total
 

of
 

124
 

children
 

with
 

MP
 

infection
 

who
 

received
 

treatment
 

in
 

the
 

hospital
 

from
 

June
 

2020
 

to
 

May
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

MP
 

infection
 

group,and
 

124
 

healthy
 

children
 

who
 

underwent
 

physical
 

examination
 

in
 

the
 

hospital
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.According
 

to
 

the
 

CURB-65
 

scoring
 

system,the
 

severity
 

of
 

MP-infec-
ted

 

children
 

was
 

assessed
 

and
 

divided
 

into
 

severe
 

group
 

and
 

mild
 

group.The
 

patients
 

were
 

followed
 

up
 

for
 

6
 

months
 

and
 

divided
 

into
 

good
 

prognosis
 

group
 

and
 

poor
 

prognosis
 

group.The
 

expression
 

levels
 

of
 

serum
 

ln-
cRNA

 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

were
 

detected
 

by
 

real-time
 

fluorescence
 

quantification
 

and
 

polymerase
 

chain
 

re-
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action.The
 

correlation
 

between
 

the
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

in
 

MP
 

infected
 

children
 

was
 

analyzed
 

by
 

Pearson
 

correlation.Receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

drawn
 

to
 

an-
alyze

 

the
 

predictive
 

efficacy
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

in
 

severe
 

MP
 

infection
 

and
 

the
 

predic-
tive

 

value
 

of
 

poor
 

prognosis
 

in
 

children
 

with
 

MP
 

infection.Multivariate
 

Logistic
 

regression
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

influencing
 

factors
 

of
 

poor
 

prognosis
 

in
 

children
 

with
 

MP
 

infection.Results The
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

in
 

MP
 

infection
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

control
 

group,and
 

the
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

miR-145-3p
 

in
 

MP
 

infection
 

group
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

control
 

group,with
 

statistical
 

significance
 

(P<
0.05).Fifty-nine

 

children
 

were
 

included
 

in
 

the
 

severe
 

group
 

and
 

65
 

children
 

were
 

included
 

in
 

the
 

mild
 

group.
The

 

expression
 

level
 

of
 

lncRNA
 

RPPH1
 

in
 

severe
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

mild
 

group,and
 

the
 

expression
 

level
 

of
 

miR-145-3p
 

in
 

severe
 

group
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

mild
 

group,with
 

statistical
 

significance
 

(P<
0.05).lncRNA

 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

were
 

predicted
 

to
 

have
 

binding
 

sites.Pearson
 

correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

was
 

negatively
 

correlated
 

with
 

the
 

expression
 

level
 

of
 

miR-145-3p
 

in
 

children
 

with
 

MP
 

infection
 

(r=-0.663,P<0.05).ROC
 

curve
 

analysis
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

area
 

under
 

the
 

curve
 

(AUC)
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

combined
 

to
 

predict
 

severe
 

MP
 

in-
fection

 

was
 

0.898,which
 

was
 

larger
 

than
 

the
 

AUC
 

predicted
 

by
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

alone
 

(Z=2.065,2.106;P=0.039,0.035).According
 

to
 

the
 

follow-up
 

results,76
 

children
 

were
 

included
 

in
 

the
 

good
 

prognosis
 

group
 

and
 

48
 

children
 

were
 

included
 

in
 

the
 

poor
 

prognosis
 

group.The
 

expression
 

level
 

of
 

ser-
um

 

lncRNA
 

RPPH1
 

in
 

the
 

poor
 

prognosis
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

good
 

prognosis
 

group,and
 

the
 

ex-
pression

 

level
 

of
 

serum
 

miR-145-3p
 

in
 

the
 

poor
 

prognosis
 

group
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

good
 

prognosis
 

group,with
 

statistical
 

significance
 

(P<0.05).ROC
 

curve
 

analysis
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

AUC
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

combined
 

in
 

predicting
 

poor
 

prognosis
 

of
 

MP-infected
 

children
 

was
 

0.927,which
 

was
 

larger
 

than
 

the
 

AUC
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

and
 

miR-145-3p
 

alone
 

(Z=2.590,2.385,2.30;P=0.010,0.017).Multiva-
riate

 

Logistic
 

regression
 

analysis
 

showed
 

that
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1<0.836
 

and
 

miR-145-3p≥1.224
 

were
 

risk
 

fac-
tors

 

for
 

poor
 

prognosis
 

in
 

children
 

with
 

MP
 

infection
 

(P<0.05).Conclusion The
 

serum
 

lncRNA
 

RPPH1
 

level
 

in
 

children
 

with
 

MP
 

infection
 

is
 

greatly
 

reduced,while
 

the
 

miR-145-3p
 

level
 

is
 

greatly
 

increased.The
 

combination
 

of
 

the
 

two
 

has
 

a
 

better
 

diagnostic
 

effect
 

on
 

the
 

severity
 

of
 

MP
 

infection
 

and
 

has
 

good
 

prognostic
 

evaluation
 

value.
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  肺炎支原体(MP)感染是一种由细菌感染导致的

呼吸道感染疾病,多发生于儿童中,由于儿童的免疫

系统未发育成熟,免疫力较弱,更容易发生感染[1]。
MP感染主要通过空气飞沫传播,近年来 MP感染率

逐渐升高[2]。MP感染严重时可能损害呼吸系统,继
而引发肺炎、支气管炎等呼吸道疾病,并引发免疫系

统功能紊乱[3]。故尽早诊断 MP感染并进行及时治

疗具有重要意义。目前的 MP感染的诊断主要基于

临床症状和肺部体征,然而 MP感染的早期肺部体征

不明显,容易出现漏诊、误诊的情况[4-6]。因此,需要

寻找有效的生物标志物辅助诊断 MP感染并进行预

后评估。目前,长链非编码 RNA(lncRNA)和微小

RNA(miRNA)在人类疾病筛查和监测中的临床意义

已被广泛关注[7]。lncRNA
 

RPPH1可参与调控多种

疾病的病理过程[8-9]。lncRNA可通过海绵化 miRNA
发挥作用。有研究表明,miR-145在炎症性肺疾病中

存在 异 常 表 达,可 调 控 炎 症 反 应 和 相 关 信 号 通

路[10-11]。目前关于lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p在

MP感染患儿病情诊断及预后评估中的作用还尚不清

楚。因此,本研究探讨了血清lncRNA
 

RPPH1、miR-
145-3p在 MP感染患儿病情诊断及预后评估中的作

用,以期为 MP感染患儿的诊治提供参考依据。现报

道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2020年6月至2023年5月在

本院接受治疗的124例 MP感染患儿作为 MP感染

组,另选取同期在本院进行体检的124例健康儿童作

为对照组。纳入标准:(1)符 合《诸 福 棠 实 用 儿 科

学》[12]中的 MP感染的诊断标准;(2)MP培养结果呈

阳性;(3)年龄<14岁。排除标准:(1)合并先天性心

脏病;(2)合并出血性疾病;(3)合并哮喘、肺结核等慢

性肺疾病。MP感染组男63例,女61例;年龄2~13
岁,平均(6.65±2.32)岁;身高(103.15±3.84)cm;体
质量(14.54±1.85)kg。对照组男60例,女64例;年
龄2~12岁,平均(6.57±2.46)岁;身高(102.86±
3.91)cm;体质量(14.63±1.87)kg。2组性别、年龄、身
高等一般资料比较,差异均无统计学意义(P>0.05),
具有可比性。本研究经本院医学伦理委员会审核批准
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(BYLL-2020-KY-040012),且所有 MP感染患儿和健

康体检儿童家属均知情同意并签署知情同意书。
1.2 方法

1.2.1 严重程度评估 依据CURB-65评分系统[13]

进行病情严重程度评估,总分为5分,将 MP感染患

儿分为重度组(3~5分)与轻度组(0~2分)。
1.2.2 血清lncRNA

 

RPPH1、miR-145-3p表达水平

检测 采集患儿入院当天及对照组儿童体检当天清

晨空腹外周静脉血5
 

mL,以3
 

000
  

r/min离心10
 

min,取上层血清置于-80
 

℃冰箱中保存备用。采用

Trizol试剂提取总RNA,并测定浓度与纯度;使用反

转录试剂盒制备互补 DNA(cDNA);以cDNA为模

板,经实时荧光定量聚合酶链反应(qRT-PCR)检测血

清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p表达水平。lncRNA
 

RPPH1以 GAPDH 为内参,miR-145-3p检测以 U6
为内参,反应体系20

 

μL:Super
 

SYBR
 

Mix
 

10
 

μL,
正、反 向 引 物(10

 

μmol/L)各1
 

μL,cDNA
 

2
 

μL,
ddH2O

 

6
 

μL。qRT-PCR检测程序:95
 

℃预变性3
 

min,然后95
 

℃、
 

30
 

s,58
 

℃
 

、30
 

s,72
 

℃
 

、30
 

s,循环

40次。以2-ΔΔCt 法计算lncRNA
 

RPPH1、miR-145-
3p相对表达水平。Trizol试剂盒、反转录试剂盒均购

自美国赛默飞公司,操作均严格按照试剂盒说明书进

行。引物序见表1。
1.2.3 随访 所有 MP感染患儿均在出门诊后6个

月进行随访。患儿临床症状、体征、CT检查基本恢复

正常或完全恢复正常视为预后良好,患儿临床症状无

变化,出现复发,甚至病情恶化则为预后不良。根据

预后情况将患儿分为预后良好组和预后不良组。

表1  引物序列

引物名称 正向引物(5'-3') 反向引物(5'-3')

lncRNA
 

RPPH1 CACTCCACTCCCATGTCCC GTTCCAAGCTCCGGCAAA

miR-145-3p CACCATTGGCAATGAGCGGTTC CACCATTGGCAATGAGCGGTTC

GAPDH CTACCACATCCAAGGAAGCA TTTTTCGTCACTACCTCCCC

U6 TGGAATCCTGTGGCATCCATGAAAC TAAAACGCAGCTCAGTAACAGTCCG

1.2.4 预测结合位点 采用lncRNASNP2网站分

析lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p的结合位点。
1.3 统计学处理 采用SPSS25.0统计软件分析数

据。计数资料以例数或百分率表示,组间比较采用χ2

检验;符合正态分布的计量资料以x±s表示,2组间

比较采用独立样本t 检验;采用Pearson相关分析

MP感染患儿血清lncRNA
 

RPPH1表达水平与 miR-
145-3p表达水平的相关性;绘制受试者工作特征

(ROC)曲线分析血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p
对重度 MP感染的预测效能及对 MP感染患儿预后

不良的预测价值;采用多因素Logistic回归分析 MP
感染患儿预后不良的影响因素。以P<0.05为差异

有统计学意义。
2 结  果

2.1 MP感染组和对照组血清lncRNA
 

RPPH1、
miR-145-3p表达水平比较 MP感染组患儿血清ln-
cRNA

 

RPPH1表达水平低于对照组,血清 miR-145-
3p表达水平高于对照组,差异均有统计学意义(P<
0.05)。见表2。

表2  MP感染组和对照组血清lncRNA
 

RPPH1、

   miR-145-3p表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

RPPH1 miR-145-3p

MP感染组 124 0.83±0.14 1.22±0.14

对照组 124 1.01±0.11 1.02±0.08

t -11.258 13.812

P <0.001 <0.001

2.2 轻度组和重度组 MP患儿血清lncRNA
 

RP-
PH1、miR-145-3p表达水平比较 59例患儿纳入重

度组,65例患儿纳入轻度组。重度组血清lncRNA
 

RPPH1表达水平低于轻度组,miR-145-3p表达水平

高于轻度组,差异均有统计学意义(P<0.05)。见

表3。
表3  轻度组和重度组 MP患儿血清lncRNA

 

RPPH1、

   miR-145-3p表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

RPPH1 miR-145-3p

重度组 59 0.74±0.13 1.33±0.16

轻度组 65 0.91±0.15 1.12±0.13

t -6.712 8.052

P <0.001 <0.001

2.3 结合位点 TargetScanHuman网址预测结果显

示,lncRNA
 

RPPH1与miR-145-3p间存在结合位点。
见图1。

图1  lncRNA
 

RPPH1与 miR-145-3p的结合位点

2.4 MP感染患儿血清lncRNA
 

RPPH1表达水平与

miR-145-3p表达水平的相关性分析 Pearson相关

分析结果显示,MP感染患儿血清lncRNA
 

RPPH1表

达水 平 与 miR-145-3p 表 达 水 平 呈 负 相 关 (r=
-0.663,P<0.05)。
2.5 血清lncRNA

 

RPPH1与 miR-145-3p对重度
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MP感染的预测效能 以重度组为阳性对照,轻度组

为阴性对照,进行ROC曲线分析,结果显示,血清ln-
cRNA

 

RPPH1、miR-145-3p及二者联合预测重度 MP
感染的 曲 线 下 面 积(AUC)分 别 为0.833、0.847、
0.898,血清lncRNA

 

RPPH1、miR-145-3p联合预测

重度 MP感染的 AUC大于血清lncRNA
 

RPPH1、
miR-145-3p单独预测的AUC(Z=2.065、2.106,P=
0.039、0.035)。见图2、表4。
2.6 预后不良组、预后良好组血清lncRNA

 

RPPH1、
miR-145-3p表达水平比较 根据随访结果,76例患

儿纳入预后良好组,48例患儿纳入预后不良组。预后

不良组血清lncRNA
 

RPPH1表达水平低于预后良好

组,血清 miR-145-3p表达水平高于预后良好组,差异

均有统计学意义(P<0.05)。见表5。

图2  血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p预测

重度 MP感染的ROC曲线

表4  血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p对重度 MP感染的预测效能

指标 AUC 最佳截断值 AUC的95%CI 灵敏度(%) 特异度(%) 约登指数 P

lncRNA
 

RPPH1 0.833 0.869 0.756~0.894 86.40
 

66.20
 

0.526
 

<0.05

miR-145-3p 0.847 1.241 0.772~0.905 79.66
 

83.08
 

0.627
 

<0.05

二者联合 0.898
 

— 0.831~0.945 77.97
 

89.23
 

0.672
 

<0.05

  注:—表示无数据。

表5  预后不良组、预后良好组血清lncRNA
 

RPPH1、

  miR-145-3p表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

RPPH1 miR-145-3p

预后不良组 48 0.75±0.15 1.32±0.16

预后良好组 76 0.88±0.13 1.16±0.13

t -5.108 6.098

P <0.001 <0.001

2.7 血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p对 MP感染

患儿预后不良的预测价值 以预后不良组作为阳性

对照,预后良好组为阴性对照,进行ROC曲线分析,
结果显示,血清lncRNA

 

RPPH1、miR-145-3p单独及

二者联合预测 MP感染患儿预后不良的AUC分别为

0.805、0.839、0.927,血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-
3p联合预测 MP感染患儿预后不良的 AUC大于血

清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p单独预测的 AUC
(Z=2.590、2.385,P=0.010、0.017)。见表6、图3。
2.8 MP感染患儿预后不良的多因素Logistic回归

分析 以 MP感染患儿预后情况为因变量(预后不良

赋值为1,预后良好赋值为0),以血清lncRNA
 

RP-
PH1(≥0.836赋值为1,<0.836赋值为0)、miR-
145-3p(≥1.224赋值为1,<1.224赋值为0)为自变

量,进行多因素Logistic回归分析,结果显示,血清ln-
cRNA

 

RPPH1<0.836,miR-145-3p≥1.224是 MP
感染患儿预后不良的危险因素(P<0.05)。见表7。

表6  血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p对 MP感染患儿预后不良的预测价值

指标 AUC 最佳截断值 AUC的95%CI 灵敏度(%) 特异度(%) 约登指数 P

lncRNA
 

RPPH1 0.805 0.836 0.724~0.871 83.33
 

75.00
 

0.583
 

<0.05

miR-145-3p 0.839 1.224 0.762~0.899 83.33
 

77.63
 

0.610
 

<0.05

二者联合 0.927
 

— 0.866~0.966 81.25
 

93.42
 

0.747
 

<0.05

  注:—表示无数据。

表7  MP感染患儿预后不良的多因素Logistic回归分析

因素 β SE Waldχ2 P OR OR 的95%CI

lncRNA
 

RPPH1 -0.273
 

0.105 6.766
 

0.009
 

0.761 0.619~0.935

miR-145-3p 1.265
 

0.432 8.570
 

0.003
 

3.542 1.519~8.260
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图3  血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p预测 MP
感染患儿预后不良的ROC曲线

3 讨  论

  MP是目前所发现的最小原核微生物,对呼吸道

上皮细胞有较强的亲和性。MP感染不仅会引发呼吸

系统疾病,还会诱发心血管、血液及神经系统等肺外

系统的损害[13-14]。因此,寻找与 MP感染有关的生物

标志物,有利于临床诊断病情和改善患儿预后。
相关研究表明,lncRNA参与调节免疫反应,且多

种lncRNA在 MP感染患者血清中表达异常,参与调

节巨噬细胞的活化和炎症因子产生,调控细胞凋

亡[15-17]。SU等[18]研究表明,与轻度社区获得性肺炎

和健康个体相比,重症社区获得性肺炎患者血清中

lncRNA
 

RPPH1表达显著下调。本研究结果显示,
MP感染组患儿血清lncRNA

 

RPPH1表达水平低于

对照组,且重度组血清lncRNA
 

RPPH1表达水平低

于轻度组(P<0.05),提示血清lncRNA
 

RPPH1表达

水平降低可能与 MP感染发生及病情进展有关。另

外,预后不良组血清lncRNA
 

RPPH1表达水平低于

预后良好组(P<0.05),提示血清lncRNA
 

RPPH1呈

低表达可能导致 MP感染患儿预后不良。
miR-145-3p是一种小分子RNA,可参与多种生

物学反应[19]。田娇等[20]研究表明,不同严重程度支

气管哮喘患者血清 miR-145表达水平均高于健康对

照组。miR-145可上调辅助性T淋巴细胞2(Th2)介
导的促炎性细胞因子的表达,参与支气管哮喘的发

展[21]。miR-145参与调节支气管哮喘慢性炎症及气

道平滑肌重构[22]。本研究结果显示,MP感染组患儿

血清miR-145-3p表达水平高于对照组,且重度组患

儿血清miR-145-3p表达水平高于轻度组(P<0.05),
提示miR-145-3p与 MP感染病情严重程度有关,有
望成为评估 MP感染病情严重程度的新型生物标志

物。另外,预后不良组血清 miR-145-3p表达水平高

于预后良好组(P<0.05),提示miR-145-3p表达水平

升高有可能会导致 MP感染患儿预后不良风险增加。
TargetScanHuman网址预测结果显示,lncRNA

 

RPPH1与miR-145-3p间存在结合位点。Pearson相

关分析结果显示,MP感染患儿血清lncRNA
 

RPPH1
表达 水 平 与 miR-145-3p表 达 水 平 呈 负 相 关(r=
-0.663,P<0.05),表明血清lncRNA

 

RPPH1与

miR-145-3p间可能存在靶向作用关系共同影响 MP
感染进程。推测其可能的原因是lncRNA

 

RPPH1和

miR-145-3p可能通过靶向免疫细胞的调节因子来影

响免疫细胞的功能与炎症反应,从而调控 MP感染的

发生、发展及预后,但具体的作用机制还需要进行深

入探讨。多因素Logistic回归分析结果显示,血清ln-
cRNA

 

RPPH1<0.836,miR-145-3p≥1.224是 MP
感染患儿预后不良的危险因素(P<0.05),这说明血

清lncRNA
 

RPPH1与 miR-145-3p可能在 MP感染

患儿预后中发挥重要调节作用。此外,ROC曲线分

析结果显示,血清lncRNA
 

RPPH1、miR-145-3p联合

预测重度 MP感染的 AUC大于血清lncRNA
 

RP-
PH1、miR-145-3p 单 独 预 测 的 AUC(Z=2.065、
2.106,P=0.039、0.035),提示血清lncRNA

 

RP-
PH1、miR-145-3p联合预测 MP感染患儿病情严重程

度的效能较好,为临床诊治 MP感染患儿提供了参

考。ROC曲线分析结果显示,血清lncRNA
 

RPPH1、
miR-145-3p联合预测 MP感染患儿预后不良的AUC
大于血清lncRNA

 

RPPH1、miR-145-3p单独预测的

AUC(Z=2.590、2.385,P=0.010、0.017),提示血清

lncRNA
 

RPPH1联合miR-145-3p可更好地预测 MP
感染患儿预后情况,为避免患儿预后不良提供帮助。

综上所述,MP感染患儿血清lncRNA
 

RPPH1表

达水平显著降低,miR-145-3p表达水平显著升高,且
二者联合预测 MP感染病情程度的效果更好,且具有

较好的预后评估价值。然而,本研究也存在一些限

制,需要进一步的基础研究来探讨血清lncRNA
 

RP-
PH1、miR-145-3p参与 MP感染病情发展和预后的具

体作用机制,加强结果的可靠性。
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