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  摘 要:目的 利用
 

Meta
 

分析系统评价长链非编码
 

RNA
 

(lncRNA)对肺结核的诊断价值。方法 检索
 

PubMed、
 

Web
 

of
 

Science、Embase、The
 

Cochrane
  

Library、SinoMed、中国知网、万方、维普数据库,搜索已发表

关于lncRNA
 

用于肺结核诊断方面的研究。检索时间为建库到2021年1月,严格按照纳入、排除标准,选取符

合要求的文献进行数据提取,使用诊断试验质量评价工具(QUADAS)-2对筛选文献进行质量评价。运用Sta-
ta15.0进行 Meta分析,使用双变量混合效应模型对灵敏度、特异度等指标进行合并分析。活动性肺结核组根

据标本类型、病例组样本量大小、发表年限等进行亚组分析。结果 共纳入12篇文献,其中中文8篇,英文4
篇,累计1

 

145例患者和1
 

585例对照者。其中活动性肺结核7篇(共计16个比较组),Meta
 

分析结果显示,合

并灵敏度为0.75(95%CI:0.67~0.82)、特异度为0.87(95%CI:0.80~0.91)、集成受试者工作特征(SROC)
曲线下面积(AUC)为0.88(95%CI:0.85~0.91)。亚组分析显示,病例组样本量的大小及RNA提取方法可能

是异质性来源。肺结核组(未分类)分析共6篇(共计7个比较组),SROC曲线下面积(AUC)为0.80(95%CI:
0.76~0.83)。漏斗图显示,活动性肺结核组可能存在发表偏移(P<0.1),而肺结核组没有发表偏移(P>
0.1)。结论 lncRNA在诊断活动性肺结核或肺结核组有较高的灵敏度和特异度,并且其操作简便,具有较好

的临床诊断价值。
关键词:长链非编码RNA; 结核分枝杆菌; 肺结核; 

 

Meta分析; 诊断价值

中图法分类号:R521 文献标志码:A 文章编号:1672-9455(2022)23-3189-06

Diagnostic
 

value
 

of
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

in
 

pulmonary
 

tuberculosis:a
 

Meta-analysis*

ZHENG
 

Xuxiang,SHI
 

Shaorui,WANG
 

Shunwei,YU
 

Yan,YANG
 

Xueqiang,
LIAO

 

Jing,XIE
 

Xuelong,NIE
 

Bin△

Department
 

of
 

Clinical
 

Laboratory,the
 

Second
 

People's
 

Hospital
 

of
 

Yibin,Yibin,Sichuan
 

644000,China
Abstract:Objective To

 

evaluate
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

(lncRNA)
 

in
 

pulmonary
 

tuberculosis
 

by
 

Meta-analysis.Methods PubMed,Web
 

of
 

Science,Embase,The
 

Cochrane
 

Library,SinoMed,
CNKI,Wanfang

 

and
 

VIP
 

databases
 

were
 

searched
 

for
 

published
 

studies
 

on
 

the
 

use
 

of
 

lncRNA
 

in
 

the
 

diagnosis
 

of
 

pulmonary
 

tuberculosis,and
 

the
 

retrieval
 

time
 

was
 

from
 

the
 

establishment
 

of
 

the
 

database
 

to
 

January
 

2021.
In

 

strict
 

accordance
 

with
 

the
 

inclusion
 

and
 

exclusion
 

criteria,literatures
 

meeting
 

the
 

requirements
 

were
 

select-
ed

 

for
 

data
 

extraction,and
 

the
 

quality
 

of
 

the
 

selected
 

literatures
 

was
 

evaluated
 

by
 

Quality
 

Assessment
 

of
 

Diag-
nostic

 

Accuracy
 

Studies(QUADAS)-2.Stata15.0
 

was
 

used
 

for
 

Meta-analysis,and
 

bivariate
 

mixed
 

effect
 

model
 

was
 

used
 

for
 

pooled
 

analysis
 

of
 

sensitivity,specificity
 

and
 

other
 

indicators.Subgroup
 

analysis
 

was
 

performed
 

in
 

active
 

pulmonary
 

tuberculosis
 

group
 

according
 

to
 

specimen
 

type,sample
 

size
 

of
 

case
 

group
 

and
 

publication
 

year,etc.Results A
 

total
 

of
 

12
 

literatures
 

were
 

selected,including
 

8
 

literatures
 

in
 

Chinese
 

and
 

4
 

literatures
 

in
 

English.A
 

total
 

of
 

1
 

145
 

patients
 

and
 

1
 

585
 

controls
 

were
 

enrolled.Among
 

them,there
 

were
 

7
 

cases
 

of
 

active
 

tuberculosis
 

(a
 

total
 

of
 

16
 

comparison
 

groups).Meta-analysis
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

combination
 

sensitivity
 

was
 

0.75(95%CI:0.67-0.82),specificity
 

was
 

0.87(95%CI:0.80-0.91),and
 

AUC
 

of
 

SROC
 

curve
 

was
 

0.88(95%CI:0.85-0.91).Subgroup
 

analysis
 

suggested
 

that
 

sample
 

size
 

and
 

RNA
 

extraction
 

method
 

might
 

be
 

the
 

source
 

of
 

heterogeneity.The
 

tuberculosis
 

group
 

(unclassified)
 

was
 

analyzed
 

in
 

6
 

cases
 

of
 

pulmonary
 

tu-
berculosis

 

(a
 

total
 

of
 

7
 

comparison
 

groups),and
 

the
 

AUC
 

of
 

SROC
 

curve
 

was
 

0.80(95%CI:0.76-0.83).
Funnel

 

plots
 

showed
 

a
 

possible
 

publication
 

offset
 

in
 

the
 

active
 

pulmonary
 

tuberculosis
 

group
 

(P<0.1),but
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not
 

in
 

the
 

pulmonary
 

tuberculosis
 

group
 

(P>0.1).Conclusion LncRNA
 

has
 

high
 

sensitivity
 

and
 

specificity
 

in
 

the
 

diagnosis
 

of
 

active
 

pulmonary
 

tuberculosis
 

or
 

pulmonary
 

tuberculosis
 

group,and
 

its
 

simple
 

operation
 

has
 

good
 

clinical
 

diagnostic
 

value.
Key
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RNA; Mycobacterium
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  结核病是由结核分枝杆菌引起的以呼吸道感染

为主的重大慢性传染性疾病,分为肺内结核和肺外结

核,肺结核根据痰涂片是否能检出结核分枝杆菌,分
为活动性肺结核和非活动性肺结核。据世界卫生组

织(WHO)统计数据报告,在全球范围内,结核病是导

致死亡的十大原因之一,也是传染病致死的主要原

因。2019年全球新发结核病患者约996万,其中我国

2019年新发结核病患者约为83.3万,结核病发病率

约为58/10万(2018年约为61/10万)[1]。结核病确

诊依赖病原学诊断,培养是病原学诊断的金标准,但
该方法由于培养时间长,通常为5~8周,以至于很难

及时诊断及治疗[2]。因此,探索一种高灵敏度、高特

异度,且可广泛使用的诊断方法及标志物具有重要临

床意义。
长链非编码

 

RNA(lncRNA)是一类不编码蛋白

质、长度超过200个核苷酸的非编码RNA,占非编码

RNA的80%~90%,并广泛参与机体内几乎所有的

生理、病理过程,能够在表观遗传、基因的转录和转录

后,以及基因翻译等多个层面上发挥调控作用[3],并
参与机体相关免疫调控[4]。有研究显示,lncRNA可

稳定存在机体外周血中,其表达水平可用于疾病的早

期诊断和预后评价,其中循环lncRNA与结核病的发

生、发展有密切联系,可作为诊断结核病的潜在生物

标志物[5-6]。但目前对lncRNA诊断的准确性尚无统

一结论。因此,本文采用
 

Meta
 

分析方法系统评价ln-
cRNA

 

对结核病的诊断效能。
 

1 资料与方法

1.1 资料来源 检索
 

PubMed、Web
 

of
 

Science、Em-
base、SinoMed、The

 

Cochrane
 

Library、中国知网、万
方、维普数据库,搜索关于lncRNA在肺结核研究中

的相关文献,检索时间从建库至2021年1月。中文

检索词包括:肺结核、结核、结核病、结核分支杆菌、长
链非编码RNA、长链非编码rna等。英文检索词包

括:tuberculosis、Tuberculoses、Kochs
 

Disease、Myco-
bacterium

 

tuberculosis
 

Infection、Long
 

Noncoding
 

RNA、lncRNA、Long
 

ncRNA等。
1.2 文献纳入及排除标准 纳入标准:(1)公开发表

的有关lncRNA方法诊断肺结核的准确性的横断面

研究、队列研究、随机对照试验等,不限定研究类型,
发表时间为建库至2021年1月,语言为英文和中文;
(2)研究对象为临床确诊的肺结核患者;(3)标本来源

为外 周 血 或 血 清;(5)文 献 明 确 阐 明 是 研 究 循 环

lncRNA与结核病诊断的关系,并能完整提取四格表

数据,包括真阳性、假阳性、真阴性、假阴性。排除标

准:(1)重复发表文献;(2)研究对象为细胞系基础研

究或动物实验等;(3)标本来源为组织或其他体液的

lncRNA;(4)综述、病例报告、会议记录、评论性文献

等;(5)无法获取全文、缺乏原始数据或其他关键

信息。
1.3 文献筛选和资料提取 由2名研究人员通过阅

读文献摘要、文献全文,根据纳入和排除标准,确定纳

入研究文献,然后进行数据提取。如有异议,通过讨

论或与第3位研究者讨论共同确定。根据文献研究,
需要提取内容包括:第一作者、发表年限、国家、标本

类型、研究人群、病例组及对照组数量、lncRNA类型、
灵敏度、特异度、受试者工作特征(ROC)曲线下面积

(AUC)。
1.4 文献质量评价 纳入研究文献后,使用 Rev-
man5.0诊断试验质量评价工具(QUADAS)-2[7]进行

质量评价,包括病例选择、待评价诊断试验、金标准试

验、研究流程和进展情况4个项目。偏移风险评价中

对每项研究中的问题判断为“是、否或不清楚”;“是”
表示偏倚风险低,“否”表示偏倚风险高,“不清楚”表
示信息不足[8]。对文献临床适用性采用“低风险、高
风险、不清楚”进行评价。
1.5 统计学处理 通过 Meta-disc软件计算纳入研

究之间的Spearman相关系数(r),判断是否存在阈值

效应,P>0.05说明不存在阈值效应。若无阈值效应

则通过对诊断数据的进行合并分析,判断其诊断价

值;若存在阈值效应,仅通过绘制集成ROC(SROC)
曲线并计算 AUC来判断诊断价值。使用Stata15.0
进行统计学分析,采用双变量混合效应模型[9](“mi-
das”程序包)对灵敏度、特异度等进行合并统计分析。
所有结果均以合并值和95%CI 表示。通过Q 检验

结合I2 判断统计学异质性大小,当P<0.05或I2≤
50%,说明纳入研究间异质性较小;当 P>0.05或

I2>50%,说明纳入研究间异质性较显著,需进一步

分析异质性来源[10]。可根据标本类型、病例组样本量

大小、发表年限等进行 Meta回归和亚组分析,当P<
0.05证明是导致异质性来源。使用Stata15.0制作

Deeks漏斗图评价文献发表偏移,当P>0.1表示无

发表偏移,P<0.1提示存在发表偏移。
2 结  果

2.1 文献筛选流程及结果 初筛共纳入329篇,最
终纳入12篇文献[11-22]。其中包括4篇英文文献,8篇

中文文献。
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2.2 纳入研究的基本特征及质量学评价 本研究共

计纳入12篇文献累计1
 

145例患者和1
 

585例对照

者。文献发表年限为2017-2020年,其中关于活动

性肺结核研究为7篇[11,13-15,20-22](共计有活动性肺结

核16个比较组);6篇为肺结核研究组[12,15-19](共计7
个比较组),患者为符合肺结核诊断标准患者,未标明

进一步结核感染分类。纳入文献基本特征见表1。利

用QUADAS-2对文献进行质量评价,由于研究中文

献均采用病例-对照研究,因此导致病例选择均为“高
风险”,但仍属于研究范畴。在活动性肺结核及肺结

核未分类组中的诊断标准各异,未设定阈值,所以在

待评价诊断试验中多数为“不清楚”。在诊断标准,研
究流程及进展情况中多数为“低风险”。临床适用性

方面,两组纳入文献在均为“低风险”较多。

表1  纳入研究基本特征

作者 年份 标本类型 研究人群
病例组

(n)
对照组

(n)
lncRNA

灵敏度

(%)
特异度

(%)
AUC

陈敏等-1[11] 2020 PBMC ATB 15 22 lncRNA-NEAT1-1 93.33 95.45 0.969
 

7

陈敏等-2[11]
 

2020 PBMC ATB 15 22 lncRNA-NEAT1-2 93.33 90.91 0.978
 

5

胡玉婷-4[12] 2019 血浆 MDR-TB 35 35 UC.212-/NR_131237/NR_110750 22.73 100.00 0.694

罗杰-1[13] 2018 PBMC ATB 35 35 lnc-FAM110B-10 62.86 80.00 0.715
 

1

罗杰-2[13] 2018 PBMC ATB 35 35 lnc-GUCY2C-1 53.13 87.1 0.716
 

2

罗杰-3[13] 2018 PBMC ATB 35 35 NEAT1 68.97 76.92 0.734
 

1

罗杰-4[13] 2018 PBMC ATB 35 35 MALAT1 42.42 96.77 0.677
 

4

杨晓帆-1[14] 2017 PBMC ATB 32 31 ENST00000360485 83.87 71.88 0.798
 

4

杨晓帆-2[14] 2017 PBMC ATB 32 31 MIR3495HG
 

V1 90.00 81.25 0.925

杨晓帆-3[14] 2017 PBMC ATB 32 31 MIR3495HG
 

V2 89.66 90.63 0.956

赵继利等-1[15] 2017 血浆 LTBI 20 20 lncRNA-1 75 65 0.7

赵继利等-3[15] 2017 血浆 LTBI 20 20 lncRNA-2 55 85 0.702

赵继利等-4[15] 2017 血浆 ATB 20 20 lncRNA-2 55 95 0.762

罗清[22] 2017 血清 ATB 56 40 MALAT1 73.2 85.0 0.821

SUN等[16] 2020 血清 PTB 64 68 NEAT1 75 75 0.779

HU等[17] 2020 PBMC PTB 238 299 ENST00000497872 85 55 0.81

n333737

n335265

CHEN等[18] 2017 血浆 PTB 52 52 NR_038221 79.2 75.0 0.845

NR_003142

ENST00000570366

ENST00000422183

SUN等[19] 2020 血清 PTB 84 88 lncRNA
 

MEG3 64.29 79.55 0.765

宋佳佳等-1[21] 2018 外周血 ATB 445 826 lnc-PAPSS2-2 58.3 62.2 0.619

房雅伦-1[20] 2020 血浆 ATB 69 69 NONHSAT078957.2 85.7 82.6 0.899
 

4

房雅伦-2[20] 2020 血浆 ATB 69 69 NONHSAT067134.2 76.9 92.8 0.872
 

5

房雅伦-3[20] 2020 血浆 ATB 69 69 NONHSAT101518.2 81.2 98.5 0.950
 

2

房雅伦-4[20] 2020 血浆 ATB 69 69 NONHSAT148822.1 73.9 66.7 0.708

  注:ATB为活动性肺结核;PTB为肺结核;MDR-TB为耐多药肺结核;LTBI为潜伏性肺结核;PBMC为外周血单个核细胞;宋佳佳等、房雅伦

研究中灵敏度及特异度结果根据文献中病例数及ROC曲线,通过Photoshop
 

CS6软件提取[23]。

2.3 Meta分析结果

2.3.1 lncRNA诊断肺结核的准确性及灵敏度分析

 lncRNA合并诊断活动性肺结核中,Spearman相关

系数r=-0.087(P=0.749>0.05),结果显示活动

性肺结核组无阈值效应。采用双变量混合效应模型

进行合并计算,结果显示lncRNA合并诊断灵敏度为

0.75(95%CI:0.67~0.82),特异度为0.87(95%CI:
0.80~0.91),阳性似然比为5.61(95%CI:3.62~
8.70),阴性似然比为0.28(95%CI:0.21~0.39),见
表2。SROC

 

曲线
 

AUC
 

为0.88(95%CI:0.85~

·1913·检验医学与临床2022年12月第19卷第23期 Lab
 

Med
 

Clin,December
 

2022,Vol.19,No.23



0.91)。仅诊断为肺结核组中,Spearman相关系数

r=0.918(P=0.004<0.05),表明肺结核(未分类)存
在阈值效应,lncRNA 诊断结果使用SROC曲线的

AUC表示,AUC为0.80(95%CI:0.76~0.83)。将

肺结核组(未分类)与活动性肺结核组结果使用Sta-
ta15.0进行灵敏度分析,剔除可能导致异质性文献后,
重新进行Meta分析,结果显示灵敏度和特异度均未见

明显变化,表明本研究结果较稳定,结果可信度高。

表2  lncRNA合并诊断活动性肺结核灵敏度、特异度及似然比

作者 年份 灵敏度(95%CI) 特异度(95%CI) 阳性似然比(95%CI) 阴性似然比(95%CI)

房雅伦-4 2020 0.74(0.62~0.84) 0.67(0.54~0.78) 2.22(1.54~3.18) 0.39(0.25~0.60)

房雅伦-3 2020 0.81(0.70~0.90) 0.99(0.92~1.00) 56.00(7.98~393.22) 0.19(0.12~0.31)

房雅伦-2 2020 0.77(0.65~0.86) 0.93(0.84~0.98) 10.60(4.51~24.90) 0.25(0.16~0.39)

房雅伦-1 2020 0.86(0.75~0.93) 0.83(0.72~0.91) 4.92(2.91~8.30) 0.18(0.10~0.31)

宋佳佳等-12018 0.58(0.53~0.63) 0.62(0.59~0.66) 1.54(1.37~1.73) 0.67(0.59~0.76)

罗清 2017 0.73(0.60~0.84) 0.85(0.70~0.94) 4.88(2.30~10.38) 0.32(0.20~0.50)

赵继利等-42017 0.55(0.32~0.77) 0.95(0.75~1.00) 11.00(1.56~77.40) 0.47(0.29~0.78)

杨晓帆-3 2017 0.91(0.75~0.98) 0.90(0.74~0.98) 9.36(3.18~27.61) 0.10(0.04~0.31)

杨晓帆-2 2017 0.91(0.75~0.98) 0.81(0.63~0.93) 4.68(2.26~9.69) 0.12(0.04~0.35)

杨晓帆-1 2017 0.84(0.67~0.95) 0.71(0.52~0.86) 2.91(1.64~5.14) 0.22(0.10~0.51)

罗杰-4 2018 0.43(0.26~0.61) 0.97(0.85~1.00) 15.00(2.09~107.48) 0.59(0.44~0.79)

罗杰-3 2018 0.69(0.51~0.83) 0.77(0.60~0.90) 3.00(1.57~5.74) 0.41(0.24~0.69)

罗杰-2 2018 0.54(0.37~0.71) 0.86(0.70~0.95) 3.80(1.60~9.04) 0.53(0.36~0.78)

罗杰-1 2018 0.63(0.45~0.79) 0.80(0.63~0.92) 3.14(1.55~6.39) 0.46(0.29~0.74)

陈敏等-2 2020 0.93(0.68~1.00) 0.91(0.71~0.99) 10.27(2.72~38.75) 0.07(0.01~0.49)

陈敏等-1 2020 0.93(0.68~1.00) 0.95(0.77~1.00) 20.53(3.01~140.01) 0.07(0.04~0.46)

合并值 0.75(0.67~0.82) 0.87(0.80~0.91) 5.61(3.62~8.70) 0.28(0.21~0.39)

I2 90.05(86.29~93.81) 94.87(93.28~96.46) 94.54(94.54~97.01) 94.43(92.66~96.20)

Q 150.70 292.23 354.73 269.12

df 15.00 15.00 15.00 15.00

P <0.01 <0.01 <0.01 <0.01

2.3.2 Meta回归分析及亚组分析 活动性肺结核

组I2 检验结果显示:灵敏度、特异度中I2 检验结果分

别为90.54%、94.87%(均>50%),Q 检验结果显示

P<0.05,因此活动性肺结核组异质性较大,需进一步

探讨其非阈值效应的异质性来源。对标本类型、病例

组样本量大小、发表年限及标本类型进行 Meta回归

分析,通过单变量 Meta回归分析结果显示,纳入异质

性可能来源于病例组纳入样本量大小、标本类型、

RNA提取方法(P<0.05);亚组分析结果显示,小样

本量组的AUC高于大样本量组,RNA提取方法亦可

能是造成异质性的原因,对文献结果有一定的影响。
见表3。
2.3.3 发表偏移 使用Stata15.0制作Deeks漏斗

图,结果显示活动性肺结核组存在发表偏移(P<
0.1),而未分类肺结核组不存在发表偏移(P>0.1)。
见图1。

表3  lncRNA诊断活动性肺结核亚组分析

项目
灵敏度

(95%CI)
特异度

(95%CI)
阳性似然比

(95%CI)
阴性似然比

(95%CI)
诊断比值比

(95%CI)
AUC

(95%CI)

病例数

 ≥40 0.75(0.66~0.82)0.85(0.71~0.93) 5.0(2.3~11.2) 0.30(0.20~0.44) 17(5~54) 0.84(0.80~0.87)

 <40 0.76(0.62~0.86)0.87(0.80~0.91) 5.7(3.7~8.7) 0.28(0.17~0.45) 21(10~43) 0.90(0.87~0.92)

标本来源

 PBMC 0.78(0.64~0.88)0.86(0.79~0.91) 5.5(3.6~8.4) 0.25(0.15~0.44) 22(10~49) 0.89(0.86~0.92)

 其他 0.74(0.66~0.80)0.86(0.73~0.94) 5.4(2.5~11.8) 0.31(0.22~0.43) 18(6~51) 0.83(0.80~0.86)
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续表3  lncRNA诊断活动性肺结核亚组分析

项目
灵敏度

(95%CI)
特异度

(95%CI)
阳性似然比

(95%CI)
阴性似然比

(95%CI)
诊断比值比

(95%CI)
AUC

(95%CI)

RNA提取方法

 Trizol 0.76(0.64~0.85)0.84(0.76~0.90) 4.8(3.0~7.5) 0.29(0.18~0.46) 17(7~38) 0.88(0.84~0.90)

 其他 0.76(0.66~0.83)0.86(0.71~0.94) 5.5(2.5~12.0)0.28(0.20~0.40) 19(8~49) 0.85(0.82~0.88)

  注:A为活动性肺结核组发表偏移,研究点1~16分别为陈敏等-
1[11]、陈敏等-2[11]、罗杰-1[13]、罗杰-2[13]、罗杰-3[13]、罗杰-4[13]、杨晓

帆-1[14]、杨晓帆-2[14]、杨晓帆-3[14]、赵继利-4[15]、罗清[22]、宋佳佳等-
1[21]、房雅伦-1[20]、房雅伦-2[20]、房雅伦-3[20]、房雅伦-4[20]的研究;B
为肺结核组发表偏移,1~7分别为SUN 等[16]、HU 等[17]、CHEN
等[18]、SUN等[19]、胡玉婷-4[12]、赵继利-1[15]、赵继利-3[15]的研究。

图1  lncRNA诊断活动性肺结核及肺结核组发表偏移

3 讨  论

目前结核病筛查及诊断的方法有涂片染色、培
养、结核菌素试验(TST)、T细胞酶联免疫斑点法(T-
SPOT)、γ干扰素释放试验(IGRA)等。在活动性肺

结核阶段,痰涂片及痰培养能较好发现病原菌,但阳

性率均较低[24],且该阶段患者已属结核病的中晚期。
这些常用方法在早期诊断中作用甚微。结核的早发

现、早诊断、早治疗有利于降低患者感染率、病死率。
因此寻找一种操作简洁,灵敏度、特异度高的快速检

测方法及标志物显得尤为重要。
lncRNA占所有非编码RNA的80%,其特点之

一是其细胞水平低于编码蛋白质的RNA,且具有较

高的组织特异性[25]。欧叶青等[26]发现,lncRNA在潜

伏性结核感染患者血浆中有1
 

485个lncRNA差异表

达,其中上调819个,下调666个。而罗杰等[13]研究

表明,lnc-FAM110B、lnc-GUCY2C-1、NEAT1、MAL-
AT1

 

4个标志物联合应用区分健康对照组和活动性

肺结核组的 AUC达0.87。lncRNA 在活动性肺结

核、潜伏性肺结核及耐多药肺结核中均有差异表达,
并有较高诊断价值,然而目前尚无统一标准。

本文回顾目前发表的关于lncRNA在肺结核方

面的临床研究,探讨lncRNA在活动性肺结核及肺结

核未分类患者中的诊断价值。通过Spearman相关系

数判断在活动性肺结核组中不存在阈值效应(P>
0.05),使用Stata15.0合并灵敏度等结果显示,ln-
cRNA在活动性肺结核中有较高的灵敏度和特异度,
合并阳性似然比为5.61(95%CI:3.62~8.70),说明

活动性肺结核患者检出阳性结果是非患者的5.61
倍。合并阴性似然比为0.28(95%CI:0.21~0.39),
说明活动性肺结核患者阴性结果是非结核患者的

0.28倍。SROC
 

曲 线 的 AUC
 

为 0.88(95%CI:
0.85~0.91),该结果显示lncRNA对于活动性肺结

核诊断具有较好的诊断价值。I2 检验结果显示,在活

动性肺结核组纳入的文献中有较高的异质性,进行回

归和亚组分析后,亚组分析结果显示异质性来源为标

本量大小及lncRNA提取方法,Meta分析结果显示

当病例数<40时,诊断价值更高,因此在未来研究中,
应提高病例组人数,并且根据研究要求选择合适的

RNA提取方法,避免过低或过高的估计lncRNA在

活动性肺结核中的诊断价值。Meta分析结果显示,
因诊断为肺结核组中Spearman系数结果显示存在阈

值效应(P<0.05),通过SROC
 

曲线计算
 

AUC
 

为

0.80(95%CI:0.76~0.83),结果显示lncRNA在肺

结核未分类组中,具有较好的诊断价值。活动性肺结

核组漏斗图提示具有一定的偏移性,分析原因可能

有:(1)文献中大多为小样本研究;(2)文献异质性太

大可能对发表偏移有一定的影响。肺结核组中不存

在文献发表偏移。
本篇文献存在一定局限性:文献中主要检索了中

文和英文文献,可能存在语言偏移;文献的研究地区

均为中国地区,可能代表性不高;在筛选出的文献中,
均为病例-对照研究,未能遵循盲法试验,可能对文献

质量评价以及对研究结果造成偏移。
综上所述,lncRNA用于活动性肺结核及肺结核

患者的诊断具有较好诊断价值,且lncRNA在活动性
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肺结核中有较高的灵敏度和特异度,但其临床价值仍

需大量的高质量研究来验证。
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