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  摘 要:目的 探讨血清生长抑制蛋白家族成员5(ING5)mRNA、核仁磷酸蛋白1(NPM1)mRNA、多聚嘧

啶束结合蛋白1(PTBP1)与晚期食管癌(EC)放化疗患者近期疗效的关系。方法 选取该院2022年3月至

2025年1月收治的晚期EC患者100例作为研究组,根据放化疗后6个月的疗效将患者分为无效组、有效组。
另纳入同期在该院体检的健康者100例作为对照组。检测所有研究对象血清ING5

 

mRNA、NPM1
 

mRNA、
PTBP1及癌胚抗原(CEA)水平。采用多因素Logistic回归分析晚期EC放化疗患者近期治疗无效的影响因

素。绘制受试者工作特征(ROC)曲线分析血清ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA对晚期EC放化疗

患者近期治疗无效的预测价值。结果 研究组血清ING5
 

mRNA水平低于对照组(P<0.05),血清 NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平高于对照组(P<0.05)。无效组血清ING5
 

mRNA水平低于有效组(P<0.05),血

清NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平高于有效组(P<0.05)。ING5
 

mRNA水平升高为晚期EC患者近期治疗

无效的保护因素(P<0.05),NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平升高为危险因素(P<0.05)。血清ING5
 

mR-
NA、NPM1

 

mRNA、PTBP1、CEA 单独及4项联合预测晚期 EC放 化 疗 患 者 近 期 治 疗 无 效 的 曲 线 下 面 积

(AUC)分别 为0.772、0.822、0.783、0.744、0.964,4项 联 合 预 测 的 AUC大 于 各 指 标 单 独 预 测 的 AUC
(Z联合vs.

 

ING5
 

mRNA=2.513、Z联合vs.
 

NPM1
 

mRNA=2.482、Z联合vs.
 

PTBP1=2.499、Z联合vs.
 

CEA=2.479,均 P<0.05)。
结论 晚期EC放化疗患者血清ING5

 

mRNA水平降低,血清NPM1
 

mRNA、PTBP1水平升高,且与患者近期

疗效有关,上述指标与CEA联合检测对预测晚期EC患者治疗无效有一定的临床价值。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relationship
 

of
 

serum
 

inhibitor
 

of
 

growth
 

family
 

member
 

5
 

(ING5)
 

mR-
NA,nucleophosmin

 

1
 

(NPM1)
 

mRNA
 

and
 

polypyrimidine
 

tract-binding
 

protein
 

1
 

(PTBP1)
 

with
 

short-term
 

efficacy
 

in
 

patients
 

with
 

advanced
 

esophageal
 

cancer
 

(EC)
 

undergoing
 

chemoradiotherapy.Methods A
 

total
 

of
 

100
 

patients
 

with
 

advanced
 

EC
 

admitted
 

to
 

the
 

hospital
 

from
 

March
 

2022
 

to
 

January
 

2025
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

study
 

group
 

and
 

divided
 

into
 

a
 

non-response
 

group
 

and
 

a
 

response
 

group
 

according
 

to
 

the
 

efficacy
 

at
 

six
 

months
 

after
 

che-
moradiotherapy.Additionally,100

 

healthy
 

individuals
 

who
 

underwent
 

physical
 

examination
 

at
 

the
 

hospital
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

enrolled
 

as
 

the
 

control
 

group.Serum
 

levels
 

of
 

ING5
 

mRNA,NPM1
 

mRNA,PT-
BP1

  

and
 

carcinoembryonic
 

antigen
 

(CEA)
 

were
 

measured
 

in
 

all
 

study
 

subjects.Multivariate
 

Logistic
 

regres-
sion

 

analysis
 

was
 

performed
 

to
 

identify
 

the
 

factors
 

influencing
 

short-term
 

treatment
 

non-response
 

in
 

patients
 

with
 

advanced
 

EC
 

undergoing
 

chemoradiotherapy.Receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
  

was
 

plotted
 

to
 

evaluate
 

the
 

predictive
 

value
 

of
 

serum
 

ING5
 

mRNA,NPM1
 

mRNA,PTBP1
  

and
 

CEA
 

for
 

short-term
 

treat-
ment

 

non-response
 

in
 

patients
 

with
 

advanced
 

EC
 

undergoing
 

chemoradiotherapy.Results The
 

serum
 

level
 

of
 

ING5
 

mRNA
 

in
 

the
 

study
 

group
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

control
 

group
 

(P<0.05),whereas
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the
 

serum
 

levels
 

of
 

NPM1
 

mRNA,PTBP1
 

and
 

CEA
 

in
 

the
 

study
 

group
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group
 

(P<0.05).The
 

serum
 

level
 

of
 

ING5
 

mRNA
 

in
 

the
 

non-response
 

group
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

response
 

group
 

(P<0.05),whereas
 

the
 

serum
 

levels
 

of
 

NPM1
 

mRNA,PTBP1
 

and
 

CEA
 

in
 

the
 

non-response
 

group
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

response
 

group
 

(P<0.05).An
 

ele-
vated

 

level
 

of
 

ING5
 

mRNA
 

was
 

identified
 

as
 

a
 

protective
 

factor
 

against
 

short-term
 

treatment
 

non-response
 

in
 

patients
 

with
 

advanced
 

EC
 

(P<0.05),while
 

elevated
 

levels
 

of
 

NPM1
 

mRNA,PTBP1
  

and
 

CEA
 

were
 

identi-
fied

 

as
 

risk
 

factors
 

for
 

short-term
 

treatment
 

non-response
 

(P<0.05).The
 

areas
 

under
 

the
 

curves
 

(AUCs)
 

of
 

serum
 

ING5
 

mRNA,NPM1
 

mRNA,PTBP1,CEA
 

alone
 

and
 

in
 

combination
 

of
 

the
 

four
 

indicators
 

for
 

predic-
ting

 

short-term
 

treatment
 

non-response
 

in
 

patients
 

with
 

advanced
 

EC
 

undergoing
 

chemoradiotherapy
 

were
 

0.772,0.822,0.783,0.744
  

and
 

0.964
 

respectively.The
 

AUC
 

of
 

the
 

combined
 

prediction
 

of
 

the
 

four
 

indicators
 

was
 

significantly
 

greater
 

than
 

that
 

of
 

each
 

individual
 

indicator
 

(Zcombination
 

vs.
  

ING5
 

mRNA = 2.513,
Zcombination

 

vs.
 

NPM1
 

mRNA=2.482,Zcombination
 

vs.
  

PTBP1=2.499,Zcombination
 

vs.
  

CEA=2.479;all
 

P<0.05).Conclusion The
 

ser-
um

 

level
 

of
 

ING5
 

mRNA
 

is
 

decreased,while
 

the
 

serum
 

levels
 

of
 

NPM1
 

mRNA
 

and
 

PTBP1
 

are
 

elevated
 

in
 

pa-
tients

 

with
 

advanced
 

EC
 

undergoing
 

chemoradiotherapy,and
 

these
 

changes
 

are
 

associated
 

with
 

short-term
 

effi-
cacy.Combined

 

detection
 

of
 

these
 

indicators
 

with
 

CEA
 

has
 

certain
 

clinical
 

value
 

in
 

predicting
 

treatment
 

non-
response

 

in
 

patients
 

with
 

advanced
 

EC.
Key

 

words:inhibitor
 

of
 

growth
 

family
 

member
 

5; nucleophosmin
 

1; polypyrimidine
 

tract-binding
 

pro-
tein

 

1; advanced
 

esophageal
 

cancer; chemoradiotherapy; treatment
 

response

  食管癌(EC)具有高病死率、高侵袭性的特点,但
早期症状并不明显,极易被忽视。病情进展后常出现

进行性吞咽困难、异物感等症状,患者就诊时往往已

处于中晚期,从而错过最佳手术时机[1-2]。大部分晚

期EC患者不符合手术适应证或手术获益有限,其治

疗通常以放化疗为主,旨在控制病情进展、缩小病灶、
改善预后并延长生存期。然而,仍有部分患者对放化

疗敏感性差,病灶未见缩小甚至持续进展,导致预后

不良[3-4]。因此,临床上亟需寻找与晚期EC近期疗效

有关的生物标志物,以指导个体化治疗方案的制订。
生长抑制蛋白家族成员5(ING5)属于生长抑制蛋白

家族,具有抑制肿瘤细胞生长的作用,在组蛋白乙酰

转移酶和组蛋白去乙酰化酶复合物的形成过程中发

挥重要作用。研究显示,ING5通过下调白细胞介素-
6(IL-6)/C-X-C基序趋化因子配体12(CXCL12)信号

通路,抑制EC细胞的迁移和侵袭[5]。核仁磷酸蛋白

1(NPM1)为高表达于核仁颗粒区的一种磷酸化蛋白,
在细胞质和细胞核间穿梭,在多种细胞活动中发挥作
用。研究表明,NPM1在肿瘤发生、发展中发挥作用,
其可参与食管癌的进展[6]。多聚嘧啶束结合蛋白1
(PTBP1)为RNA结合蛋白的一种,属于异质核糖核

蛋白家族的一员,其与异质核 RNA结合后,在信使

RNA(mRNA)前体转运、代谢、加工等过程中发挥作

用,有研究发现其可以参与EC进展[7-8]。临床常规指

标癌胚抗原(CEA)虽易于检测,但难以精准评估预

后,亦无法阐释放化疗疗效差异的分子机制,在指导

治疗方面价值有限。ING5、NPM1、PTBP1与肿瘤细

胞的增殖、凋亡密切相关,其血清水平可能与EC的发

生、发展及预后有关,但目前关于三者在晚期EC放化

疗后近期疗效评估中的联合研究鲜有报道。基于此,
本研究旨在探讨血清ING5

 

mRNA、NPM1
 

mRNA、
PTBP1在晚期EC患者中的水平,以及其与放化疗后

近期疗效的关系,现报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2022年3月至2025年1月本

院收治的100例晚期EC患者作为研究组。纳入标

准:(1)符合EC诊断标准[9],且经病理检查确诊;(2)
TNM分期为Ⅳ期[10];(3)手术难以完全切除或预期
获益不佳;(4)初治患者,在本院接受放化疗;(5)预计

生存时间≥6个月;(6)临床资料完整。排除标准:(1)
合并其他恶性肿瘤;(2)合并重要脏器功能障碍;(3)
治疗期间死亡或退出;(4)合并精神疾病。另选取同

期于本院体检的健康者100例作为对照组。本研究

获本院医学伦理委员会批准(审批号:LLSBPJ-2022-
547),所有研究对象均签署知情同意书。
1.2 方法

1.2.1 放化疗方案 研究组均接受放化疗。患者取

仰卧位,采用CT模拟定位,之后将图像传送至工作
站,采用直线加速器(Elekta)产生6

 

MV
 

X射线进行

放疗,放疗总剂量54
 

Gy,每次1.8
 

Gy,每周5次,6周

完成。同步化疗方案:顺铂(云南植物药业有限公司,
国药准字H53021741,2

 

mL∶10
 

mg)80
 

mg/m2 静脉

滴注,5-氟尿嘧啶(上海旭东海普药业有限公司,国药

准字H31020593,10
 

mL∶0.25
 

g)750
 

mg/m2 静脉滴
注,1个周期21

 

d,共6个周期。
1.2.2 血清ING5

 

mRNA、NPM1
 

mRNA 水平检

测 患者入组时、体检健康者体检时采集清晨空腹静

脉血2管共10
 

mL,离心10
 

min(1
 

360×g,半径10
 

cm)后取血清。检测过程采用单盲法,采用实时荧光

定量聚合酶链反应(qRT-PCR)进行检测。采用TR-
Izol试剂(美国Invitrogen公司)提取血清总RNA,然
后评估总RNA浓度和纯度(超微量分光光度计,美国

赛默飞公司),反转录为互补RNA(cDNA),以cDNA
为模板,采用VeritiPro

 

PCR仪(美国赛默飞公司)检

·5361·检验医学与临床2026年6月第23卷第12期 Lab
 

Med
 

Clin,June
 

2026,Vol.23,No.12



测ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA水平,内参为 GAP-
DH,引物序列见表1。qRT-PCR反应体系共20

 

μL,
反应条件:预变性(95

 

℃)10
 

min,变性(94
 

℃)15
 

s,退
火(55

 

℃)30
 

s,延伸(70
 

℃)30
 

s,40个循环。最后计

算ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA水平(2-ΔΔCt 法),并
经过验证,回收率>85%,检测限低于最低可检测

浓度。

表1  qRT-PCR引物序列(5'-3')

项目 正向引物 反向引物

ING5
 

mRNA GCACAAAGGAGGGTCTGA TGGGTTTCGTGGTAAGGT

NPM1
 

mRNA AGGACGGCTCCTCTAACCAT AGCGGCTCCACAAGTAAGAC

GAPDH GTCTCCTCTGACTTCAACAGCC ACCACCCTGTTGCTGTAGCCAA

1.2.3 血清PTBP1及CEA水平检测 取上述分离

血清,采用酶联免疫吸附试验(ELISA)检测所有研究

对象血清PTBP1水平(试剂盒购自武汉菲恩生物科

技有限公司,货号P1712)。加入显色底物和终止液后

检测吸光度值,随后绘制标准曲线,之后计算血清

PTBP1水平。另取血清,使用化学发光法(罗氏诊断

公司,型号Cobas
 

e
 

601)检测CEA水平。
1.2.4 基线资料收集 通过医院电子病历系统收集

所有研究对象年龄、性别、体质量指数(BMI)等基线

资料,以及研究组患者发病位置、肿瘤最大径、浸润深

度、病理类型、病灶数目、淋巴结转移情况。
1.2.5 随访 放化疗结束后对患者进行为期6个月

的随访(门诊复查)。疗效判断[11]:完全缓解(CR),靶
病灶完全消失且持续1个月以上;部分缓解(PR),靶
病灶最大径之和缩小≥30%且持续1个月以上;进展
(PD),靶病灶最大径之和增加≥20%或有新的病灶出

现;疾病稳定(SD),在PR和PD之间。将SD与PD
定义为治疗无效,CR与PR定义为治疗有效。根据

评估结果将患者分为无效组、有效组。
1.3 统计学处理 采用SPSS27.0统计软件分析和

处理数据。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;计数资料以例数或百

分率表示,组间比较采用χ2 检验;采用多因素Logis-
tic回归分析晚期EC患者治疗无效的影响因素;绘制

受试者工作特征(ROC)曲线分析血清ING5
 

mRNA、
NPM1

 

mRNA、PTBP1及CEA对晚期EC患者治疗

无效的预测价值,曲线下面积(AUC)的比较采用De-
Long检验。以P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 研究组和对照 组 血 清ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平及基线资料比较 研究组

血清NPM1
 

mRNA、CEA、PTBP1水平高于对照组
(P<0.05),血清ING5

 

mRNA水平低于对照组(P<
0.05)。2组性别、年龄、BMI比较,差异均无统计学

意义(P>0.05)。见表2。
2.2 有效组和无效组基线资料比较 根据随访结果

将患者分为无效组32例,有效组68例。2组性别、年
龄、BMI、发病位置、肿瘤最大径、浸润深度、病理类

型、病灶数目、淋巴结转移情况比较,差异均无统计学

意义(P>0.05)。见表3。

表2  研究组和对照组血清ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平及基线资料比较[x±s或n(%)]

组别 n 年龄(岁)
性别

男 女

BMI
(kg/m2)

CEA
(ng/mL)

ING5
 

mRNA
NPM1

 

mRNA
PTBP1
(μg/L)

研究组 100 61.34±8.46 54(54.00) 46(46.00) 22.90±3.22 6.30±1.32 0.71±0.19 2.09±0.62 65.78±9.41

对照组 100 60.71±8.29 57(57.00) 43(43.00) 23.12±3.18 2.92±0.68 1.01±0.25 1.00±0.26 49.32±7.65

t/χ2 0.532 0.182 -0.486 22.763 -9.554 16.213 13.573

P 0.595 0.669 0.627 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001

2.3 有效组与无效 组 血 清ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平比较 无效组血清ING5
 

mRNA水平低于有效组,血清 NPM1
 

mRNA、PT-
BP1、CEA水平均高于有效组,差异均有统计学意义

(P<0.05)。见表4。
2.4 晚期EC放化疗患者近期治疗无效的影响因素

分析 以晚期EC放化疗患者近期疗效(无效=1,有
效=0)为因变量,2.3中差异有统计学意义的指标

(ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA)为自变

量(均以原值录入)进行多因素Logistic分析。结果

显示,ING5
 

mRNA水平升高为晚期EC放化疗患者

近期治疗无效的保护因素(P<0.05),NPM1
 

mR-
NA、PTBP1、CEA水平升高为危险因素(P<0.05)。
见表5。
2.5 血清ING5

 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1及

CEA对晚期EC放化疗患者近期治疗无效的预测价

值 以ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA
为检验变量,晚期EC放化疗患者近期疗效(无效=1,
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有效=0)为状态变量进行ROC曲线分析。基于多因

素Logistic回归分析结果构建4项联合诊断模型:
Logit(P)=-0.970XING5

 

mRNA+1.114XNPM1
 

mRNA+
0.851XPTBP1+0.606XCEA-6.154。结果显示,血清

ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA单独及4
项联合预测晚期 EC放化疗患者近期治疗无效的

AUC分别为0.772、0.822、0.783、0.744、0.964,4项

联合 预 测 的 AUC 大 于 各 指 标 单 独 预 测 的 AUC
(Z联合vs.

 

ING5
 

mRNA =2.513、Z联合vs.
 

NPM1
 

mRNA =2.482、
Z联合vs.

 

PTBP1=2.499、Z联合vs.
 

CEA=2.479,均P<0.05)。
见表6。

表3  有效组和无效组基线资料比较[x±s或n(%)]

组别 n 年龄(岁)
性别

男 女

发病位置

食管上/中段 食管下段

BMI
(kg/m2)

肿瘤最大径

<5
 

cm ≥5
 

cm

无效组 32 62.34±8.26 19(59.38) 13(40.62) 21(65.62) 11(34.38) 22.82±3.19 14(43.75) 18(56.25)

有效组 68 60.87±8.55 35(51.47) 33(48.53) 48(70.59) 20(29.41) 22.94±3.23 35(51.47) 33(48.53)

t/χ2 0.811 0.547 0.251 -0.174 0.519

P 0.420 0.459 0.617 0.862 0.471

组别 n
浸润深度

肌层内 肌层外

病理类型

鳞癌 腺癌
病灶数目(个)

淋巴结转移

否 是

无效组 32 20(62.50) 12(37.50) 26(81.25) 6(18.75) 1.84±0.49 10(31.25) 22(68.75)

有效组 68 34(50.00) 34(50.00) 58(85.29) 10(14.71) 1.68±0.53 32(47.06) 36(52.94)

t/χ2 1.369 0.265 1.442 2.232

P 0.242 0.607 0.153 0.135

  注:肿瘤最大径均值为5
 

cm,以此分组。

表4  有效组与无效组血清ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1、CEA水平比较(x±s)

组别 n ING5
 

mRNA NPM1
 

mRNA PTBP1(μg/L) CEA(ng/mL)

无效组 32 0.47±0.14 2.93±0.72 78.39±11.62 7.31±1.54

有效组 68 0.82±0.21 1.69±0.57 59.85±8.37 5.82±1.21

t -8.563 9.309 9.086 5.252

P <0.001 <0.001 <0.001 <0.001

表5  晚期EC放化疗患者近期治疗无效影响因素的多因素Logistic回归分析

项目 β SE Waldχ2 P OR OR 的95%CI

ING5
 

mRNA -0.970 0.367 6.989 0.008 0.379 0.185~0.778

NPM1
 

mRNA 1.114 0.415 7.203 0.007 3.046 1.350~6.870

PTBP1 0.851 0.329 6.691 0.010 2.342 1.229~4.463

CEA 0.606 0.258 5.516 0.019 1.833 1.105~3.039

常数项 -6.154 1.021 36.407 <0.001 <0.001 -

  注:-表示无数据。

表6  血清ING5
 

mRNA、NPM1
 

mRNA、PTBP1及CEA对晚期EC患者近期治疗无效的预测效能

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

ING5
 

mRNA 0.772 0.666~0.878 75.95 79.06 0.61 0.550 <0.001

NPM1
 

mRNA 0.822 0.724~0.920 77.76 77.14 2.42 0.549 <0.001

PTBP1 0.783 0.681~0.884 78.69 78.32 72.36
 

μg/L 0.570 <0.001

CEA 0.744 0.633~0.856 76.25 76.18 6.514
 

ng/mL 0.524 <0.001

4项联合 0.964 0.933~0.995 96.26 74.63 - 0.709 <0.001

  注:-表示无数据。

3 讨  论

  EC的病因较为复杂,主要与吸烟、饮酒、不良饮

食习惯、遗传因素等有关,典型临床表现为声音嘶哑、
体质量下降、营养不良、吞咽困难等,多发生于中老年

群体。临床以根治性手术为主要治疗手段,但是EC
的早期症状隐匿,多数患者确诊时进入晚期,往往已

失去手术机会[12-13]。放化疗可提高肿瘤局部控制率,
因此被广泛用于治疗晚期EC,但是仍有部分患者放
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化疗的效果不佳,影响预后[14-15]。因此,寻找可评估

晚期EC患者近期疗效的指标对改善患者预后尤为

关键。
CEA在多种恶性肿瘤中呈高表达,有研究表明其

在EC患者中水平升高,与患者的近期疗效具有一定

关系[16]。本研究结果显示,晚期EC放化疗患者血清

CEA水平显著升高,多因素Logistic回归分析提示其

水平升高为近期治疗无效的危险因素,且预测 AUC
达0.744,表明CEA在一定程度上可作为评估EC进

展与疗效的参考指标,但是CEA易受慢性疾病等影

响,稳定性欠佳。
ING5为生长抑制蛋白的一员,在细胞生长、凋亡

等过程中发挥调控作用,被证实具有抗肿瘤的作

用[17]。研究发现,急性淋巴细胞白血病患者血清

ING5
 

mRNA 水平降低,而上调其表达,可以抑制

Molt4细胞的增殖,促进凋亡,可以作为治疗该病的潜

在靶点[18]。吴映彤等[19]的研究显示,非小细胞肺癌

患者血清ING5水平降低,上调其表达有利于抑制癌

细胞的增殖,该研究还发现ING5在p53的乙酰化过

程中发挥作用,从而抑制细胞生长,促进细胞凋亡。
李国东[20]的研究表明,早期胃癌患者血清ING5水平

降低,且为患者术后复发的危险因素,表明ING5可以

作为抑制肿瘤生长的标志物在临床研究中应用。本

研究结果显示,晚期EC放化疗患者血清ING5
 

mR-
NA水平下降,且与放化疗后近期疗效有关,ING5

 

mRNA水平升高为患者近期治疗无效的保护因素。
推测其机制可能为ING5

 

mRNA水平降低后激活蛋

白激酶B(AKT)和p53信号通路,促进癌细胞增殖与

侵袭,从而影响患者近期疗效[21]。
NPM1是一种多功能蛋白,定位于染色体5q35,

包含12个外显子,在核糖体合成、中心体复制、细胞

增殖等多种生物学过程中发挥作用[22]。侯楠等[23]研

究表明,胃癌患者NPM1水平升高,且与患者预后有

关,可以通过检测其水平评估患者病情的进展和预后

情况。有研究显示,食管鳞状细胞癌组织中 NPM1
 

mRNA表 达 异 常 升 高,脂 质 代 谢 相 关 的lncRNA
 

SLC25A21-AS1通过调控NPM1轴表达,促进食管鳞

状细胞癌的进展[24]。本研究结果显示,晚期EC放化

疗患者血清NPM1
 

mRNA水平升高,且与放化疗后

近期疗效有关,是放化疗后近期治疗无效的独立危险

因素。分析其原因,可能是因为 NPM1
 

mRNA水平

升高后可调节p53的活性与稳定性,从而与转录因子

NF-κB相互作用,促进恶性肿瘤的进展[25]。
PTBP1可与RNA序列中的嘧啶富集区结合,研

究发现,PTBP1可调控淋巴细胞免疫功能及肿瘤细胞

代谢,从而促进肿瘤转移,影响患者预后[26-27]。李雅

睿等[28]的研究发现,胃癌患者细胞和癌组织中PT-
BP1水平均升高,且在肿瘤细胞转移、增殖等过程中

发挥促进作用。有研究显示PTBP1水平在EC患者

组织中异常升高,LINC00942通过结合PTBP1促进

了EC细胞的增殖和迁移,从而参与EC患者预后不

良的发生[29]。本研究结果显示,晚期 EC患者血清

PTBP1水平升高,且与放化疗后近期疗效有关,为治

疗无效的危险因素。分析可能原因:当PTBP1水平

升高时,可通过激活蛋白激酶B信号通路,诱导肿瘤

细胞自噬,从而促进肿瘤细胞的增殖和迁移[30]。本研

究未发现年龄、性别、病理类型是晚期EC放化疗患者

治疗无效的影响因素,可能是因为本研究样本量较

少,后续应扩大样本量,进一步筛选可能影响近期疗

效的因素。本研究 ROC曲线分析结果显示,ING5、
NPM1、PTBP1、CEA联合预测患者治疗无效的AUC
为0.964,优于各指标单独预测,表明联合检测对预测

患者治疗无效有一定临床价值。
综上所述,晚期EC放化疗患者血清ING5

 

mR-
NA水平降低,血清 NPM1

 

mRNA、PTBP1水平升

高,且与患者近期疗效有关,上述指标与CEA联合检

测对预测晚期EC放化疗患者治疗无效有一定的临床

价值。但本研究随访时间较短,没有探讨以上指标对

患者长期疗效的预测价值,样本量较少,可能引起结

果偏倚,后续应扩大样本量,继续进行研究。
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