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帕金森病患者血清LncRNA-PART1、LncRNA-SNHG14水平与
疾病分期、认知障碍、运动功能的相关性研究*
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  摘 要:目的 探讨帕金森病(PD)患者血清长链非编码 RNA(LncRNA)前列腺雄激素调控转录物1
(PART1)、LncRNA-核仁核糖核酸宿主基因14(SNHG14)水平与病情分期、认知障碍、运动功能的相关性。方

法 选取2021年1月至2023年12月该院神经内科收治的PD患者100例(PD组)和100例体检健康者(对照

组),PD患者根据Hoehn-Yahr分级分为早期组(1.0~2.5级,20例)、中期组(3.0级,48例)、晚期组(4.0~
5.0级,32例),根据蒙特利尔认知评估量表(MoCA)评分为正常认知组(MoCA评分≥26分,33例)、PD-轻度

认知障碍组(MoCA评分21~<26分,46例)、PD痴呆组(MoCA评分<21分,21例),根据帕金森病统一评分

量表(UPDRS)-Ⅲ评分分为轻度运动障碍组(0~15分,29例)、中度运动障碍组(>15~40分,46例)、重度运动

障碍组(>40~56分,25例)。采用实时荧光定量PCR检测血清LncRNA-PART1、LncRNA-SNHG14水平。
通过Spearman法分析血清LncRNA-PART1、LncRNA-SNHG14水平与PD患者Hoehn-Yahr分期、MoCA评

分、UPDRS-Ⅲ评分的相关性。结果 PD组血清LncRNA-PART1水平低于对照组(P<0.05),LncRNA-
SNHG14水平高于对照组(P<0.05)。中期组、晚期组血清LncRNA-PART1水平低于早期组(P<0.05),Ln-
cRNA-SNHG14水平高于早期组(P<0.05),且晚期组血清LncRNA-PART1水平低于中期组(P<0.05),Ln-
cRNA-SNHG14水平高于中期组(P<0.05)。PD-轻度认知障碍组、PD痴呆组血清LncRNA-PART1水平低

于正常认知组(P<0.05),LncRNA-SNHG14水平高于正常认知组(P<0.05),且PD痴呆组血清LncRNA-
PART1水平低于PD-轻度认知障碍组(P<0.05),LncRNA-SNHG14水平高于PD-轻度认知障碍组(P<
0.05)。中度运动障碍组、重度运动障碍组血清LncRNA-PART1水平低于轻度运动障碍组(P<0.05),Ln-
cRNA-SNHG14水平高于轻度运动障碍组(P<0.05),且重度运动障碍组血清LncRNA-PART1水平低于中

度运动障碍组(P<0.05),LncRNA-SNHG14水平高于中度运动障碍组(P<0.05)。Spearman法结果显示,
血清LncRNA-PART1水平与PD患者Hoehn-Yahr分期、UPDRS-Ⅲ评分呈负相关(P<0.05),与MoCA评分

呈正相关(P<0.05);血清LncRNA-SNHG14水平与PD患者 Hoehn-Yahr分期、UPDRS-Ⅲ评分呈正相关

(P<0.05),与 MoCA评分呈负相关(P<0.05)。结论 PD患者血清LncRNA-PART1水平降低,LncRNA-
SNHG14水平升高,二者均与PD患者病情分期、认知障碍、运动功能有关,可能成为PD进展的评估指标。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

correlation
 

between
 

serum
 

levels
 

of
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

(Ln-
cRNA)-prostate

 

androgen
 

regulated
 

transcript
 

1
 

(PART1),LncRNA-nucleolar
 

ribonucleic
 

acid
 

host
 

gene
 

14
 

(SNHG14)
 

and
 

disease
 

stage,cognitive
 

impairment
 

and
 

motor
 

function
 

in
 

patients
 

with
 

Parkinson's
 

disease
 

(PD).Methods A
 

total
 

of
 

100
 

PD
 

patients
 

(PD
 

group)
 

who
 

admitted
 

to
 

the
 

Department
 

of
 

Neurology
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the
 

hospital
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January
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and
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healthy
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physical
 

examination
 

during
 

the
 

same
 

period
 

of
 

time
 

were
 

selected.According
 

to
 

Hoehn-Yahr
 

staging,PD
 

pa-
tients

 

were
 

divided
 

into
 

early
 

stage
 

group
 

(grade
 

1.0-2.5,20
 

cases),middle
 

stage
 

group
 

(grade
 

3.0,48
 

ca-
ses)

 

and
 

late
 

stage
 

group
 

(grade
 

4.0-5.0,32
 

cases).According
 

to
 

the
 

Montreal
 

Cognitive
 

Assessment
 

(Mo-
CA)

 

score,the
 

patients
 

were
 

divided
 

into
 

normal
 

cognitive
 

group
 

(MoCA
 

score≥26
 

points,33
 

cases),PD-mild
 

cognitive
 

impairment
 

group
 

(MoCA
 

score
 

21-<26
 

points,46
 

cases)
 

and
 

PD
 

dementia
 

group
 

(MoCA
 

score<
21

 

points,21
 

cases).According
 

to
 

the
 

Unified
 

Parkinson's
 

Disease
 

Rating
 

Scale
 

(UPDRS)-Ⅲ
 

score,the
 

pa-
tients

 

were
 

divided
 

into
 

mild
 

dyskinesia
 

group
 

(0-15
 

points,29
 

cases),moderate
 

dyskinesia
 

group
 

(>15-40
 

points,46
 

cases)
 

and
 

severe
 

dyskinesia
 

group
 

(>40-56
 

points,25
 

cases).Real-time
 

fluorescence
 

quantitative
 

PCR
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

serum
 

LncRNA-PART1
 

and
 

LncRNA-SNHG14
 

levels.Spearman
 

method
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

correlation
 

between
 

serum
 

LncRNA-PART1,LncRNA-SNHG14
 

levels
 

and
 

Hoehn-Yahr
 

staging,
MoCA

 

score
 

and
 

UPDRS-Ⅲ
 

score
 

in
 

PD
 

patients.Results The
 

level
 

of
 

serum
 

LncRNA-PART1
 

in
 

PD
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

control
 

group
 

(P<0.05),and
 

the
 

level
 

of
 

LncRNA-SNHG14
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

control
 

group
 

(P<0.05).The
 

serum
 

levels
 

of
 

LncRNA-PART1
 

in
 

the
 

middle
 

stage
 

group
 

and
 

late
 

stage
 

groups
 

were
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

the
 

early
 

stage
 

group
 

(P<0.05),and
 

the
 

levels
 

of
 

LncRNA-SNHG14
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

early
 

stage
 

group
 

(P<0.05).In
 

addition,the
 

serum
 

level
 

of
 

LncRNA-PART1
 

in
 

the
 

late
 

stage
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

middle
 

stage
 

group
 

(P<0.05),and
 

the
 

level
 

of
 

LncRNA-SNHG14
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

middle
 

stage
 

group
 

(P<0.05).The
 

serum
 

LncRNA-PART1
 

levels
 

in
 

the
 

PD-mild
 

cognitive
 

impairment
 

group
 

and
 

PD
 

dementia
 

group
 

were
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

the
 

normal
 

cognitive
 

group
 

(P<
0.05),while

 

the
 

LncRNA-SNHG14
 

levels
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

normal
 

cognitive
 

group
 

(P<0.05).
Additionally,the

 

serum
 

LncRNA-PART1
 

level
 

in
 

the
 

PD
 

dementia
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

PD-mild
 

cognitive
 

impairment
 

(P<0.05),while
 

the
 

LncRNA-SNHG14
 

level
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

PD-mild
 

cog-
nitive

 

impairment
 

group
 

(P<0.05).The
 

serum
 

levels
 

of
 

LncRNA-PART1
 

in
 

the
 

moderate
 

dyskinesia
 

group
 

and
 

severe
 

dyskinesia
 

group
 

were
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

the
 

mild
 

dyskinesia
 

group
 

(P<0.05),and
 

the
 

levels
 

of
 

LncRNA-SNHG14
 

were
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

mild
 

dyskinesia
 

group
 

(P<0.05).In
 

addition,the
 

serum
 

level
 

of
 

LncRNA-PART1
 

in
 

the
 

severe
 

dyskinesia
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

moderate
 

dyskinesia
 

group
 

(P<0.05),and
 

the
 

level
 

of
 

LncRNA-SNHG14
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

moderate
 

dyskinesia
 

group
 

(P<
0.05).Spearman

 

method
 

results
 

showed
 

that
 

serum
 

LncRNA-PART1
 

level
 

was
 

negatively
 

correlated
 

with
 

Hoehn-Yahr
 

staging
 

and
 

UPDRS-Ⅲ
 

score
 

in
 

PD
 

patients,and
 

positively
 

correlated
 

with
 

MoCA
 

score
 

(P<
0.05).The

 

level
 

of
 

serum
 

LncRNA-SNHG14
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

Hoehn-Yahr
 

staging
 

and
 

UPDRS-
Ⅲ

 

score
 

in
 

PD
 

patients,and
 

negatively
 

correlated
 

with
 

MoCA
 

score
 

(P<0.05).Conclusion The
 

level
 

of
 

ser-
um

 

LncRNA-PART1
 

in
 

PD
 

patients
 

is
 

decreased,and
 

the
 

level
 

of
 

LncRNA-SNHG14
 

is
 

increased,both
 

of
 

them
 

are
 

related
 

to
 

the
 

disease
 

stage,cognitive
 

impairment
 

and
 

motor
 

function
 

of
 

PD
 

patients,which
 

may
 

be-
come

 

evaluation
 

indicators
 

for
 

PD
 

progression.
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  帕金森病(PD)是一种在中老年人群中常见的神

经系统慢性、退行性疾病,特征为肌肉强直、静止性震

颤和运动迟缓,据统计,我国65岁人群中PD患病率

为1.86%,随着人口老龄化的持续进展,到2030年我

国预计将有500万例PD患者[1]。PD患者不仅存在

运动功能障碍,还常伴有认知障碍等非运动症状,与
PD患者病情进展和生活质量下降密切相关[2-3]。早

期发现和干预PD患者认知障碍和运动功能,对延缓

疾病进展和提升生活质量尤为重要。有研究表明,长
链非编码RNA(LncRNA)作为主要的非编码RNA,
可以在转录、转录后和表观遗传水平上调节基因表

达,从而参与PD的发生发展[4]。LncRNA-前列腺雄

激素调控转录物1(PART1)、LncRNA-核仁核糖核酸

宿主基因14(SNHG14)是高度保守的LncRNA,是许

多神 经 系 统 疾 病 的 调 节 剂[5-6]。有 研 究 显 示,Ln-
cRNA-PART1被鉴定为PD的差异表达基因之一[7];

LncRNA-SNHG14在PD模型中表达上调[8]。然而,
关 于 PD 患 者 血 清 LncRNA-PART1、LncRNA-
SNHG14水平与病情分期、认知障碍、运动功能的相

关性鲜见报道,鉴于此本研究报道如下。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2021年1月至2023年12月本
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院神经内科收治的PD患者100例作为PD组。PD
组年龄45~84岁,平均(65.25±5.63)岁;体重指数

17.36~28.63
 

kg/m2,平均(23.42±2.39)kg/m2;病
程1~13年,平均4(2,6)年;教育年限3~16年,平均

7(5,10)年。纳入标准:(1)年龄18岁及以上;(2)PD
符合《帕金森病基层诊疗指南(2019年)》[9]诊断标准;
(3)资料完整。排除标准:(1)恶性肿瘤;(2)合并血管

性痴呆、路易体痴呆、额颞叶痴呆、阿尔茨海默病等其

他神经疾病或既往脑中毒、脑卒中、颅脑损伤等脑疾

病;(3)妊娠期及哺乳期女性;(4)既往有脑疾病手术

史;(5)服用过抗胆碱能等影响认知的药物;(6)合并

系统性红斑狼疮、类风湿关节炎等自身免疫性疾病;
(7)心肝肾肺等重要脏器功能严重损害;(8)近期服用

免疫抑制剂、抗氧化应激药物或抗胆碱能等影响认知

的药物。另选择同时期100例体检健康者作为对照

组,年龄40~81岁,平均(65.12±5.51)岁;体重指数

18.24~28.52
 

kg/m2,平均(23.34±2.27)kg/m2;教
育年限3~16年,平均7(5,10)年。两组年龄、性别、
教育年限比较差异均无统计学意义(P>0.05),具有

可比性。本研究经本院伦理委员会批准。受试者或

家属自愿签署知情同意书。
1.2 方法

1.2.1 血清 LncRNA-PART1、LncRNA-SNHG14
水平检测 收集PD组入院次日和对照组体检时空腹

静脉血3
 

mL,经3
 

000×g离心(半径10
 

cm)20
 

min,
取上层血清用爱必信(上海)生物科技有限公司提供

的Trizol试剂(货号:abs60154)提取总RNA,超微量

紫外分光光度计[上海易汇生物科技有限公司,型号:
ND-ONE-W(A30221)]鉴定 RNA 纯度和浓度合格

后,将其用优利科(上海)生命科学有限公司提供的逆

转录试剂(货号:YLK-T0057)逆转录为互补 DNA。
参考SYBR

 

Green实时荧光定量PCR(qPCR)试剂

(上海经科化学科技有限公司,货号:JKG039)构建反

应体系,2×SYBR
 

Green
 

qPCR
 

Mix
 

5
 

μL,正、反向引

物各0.2
 

μL,互补DNA
 

1
 

μL,ddH2O补足到10
 

μL,
反应程序:94

 

℃
 

2
 

min
 

1次,94
 

℃
 

10
 

s
 

1次、55
 

℃
 

10
 

s
 

1次、72
 

℃
 

20
 

s
 

1次
 

40次。LncRNA-PART1
正向引物

 

5'-CCCTTTCACTATGAAGGACC-3',反
向引物

 

5'-ATTTACCCGTCCAGTTCTG-3',产物长

度 326
 

bp;LncRNA-SNHG14 正 向 引 物
 

5'-AT-
GAGCTGACAACCTACTCC-3',反 向 引 物

 

5'-
AAGTCAT-CTTCTGCAAGGGT-3',产物长度268

 

bp;内 参 GAPDH 正 向 引 物
 

5'-TCAAGATCAT-
CAGCAATGCC-3', 反 向 引 物

 

5'-CGATAC-
CAAAGTTGTCATGGA-3',产物长度285

 

bp。采用

2-ΔΔCt 法 计 算 血 清 LncRNA-PART1、LncRNA-
SNHG14水平,ΔCt值=目标基因Ct值-内参基因

Ct值,ΔΔCt值=PD组ΔCt值-对照组ΔCt值。
1.2.2 病情分期分组 根据修订 Hoehn-Yahr分

级[10](包括0.0级、1.0级、1.5级、2.0级、2.5级、3.0
级、4.0级、5.0级)将PD患者分为早期组(1.0~2.5
级,20例)、中期组(3.0级,48例)、晚期组(4.0~5.0
级,32例)。
1.2.3 认知功能分组 根据《帕金森病痴呆的诊断

标准与治疗指南(第二版)》[11]以蒙特利尔认知评估量

表(MoCA)评分[12](包括11个项目,总分值0~30
分,得分越低表示认知障碍越严重)评估PD患者认知

功能。根据认知功能将 PD 患者分为正常认知组

(MoCA评分≥26分,33例)、PD-轻度认知障碍组

(MoCA评分21~<26分,46例)、PD痴呆组(MoCA
评分<21分,且认知功能足以影响药物服用、家庭财

务管理、社交等日常生活能力,21例)。
1.2.4 运动功能分组 根据帕金森病统一评分量表

(UPDRS)-Ⅲ评分[13](包括14个项目,总分值0~56
分,得分越高表示运动功能越差)将PD患者分为轻度

运动障碍组(0~15分,29例)、中度运动障碍组(>
15~40分,46例)、重度运动障碍组(>40~56分,
25例)。
1.3 统计学处理 采用SPSS28.0软件进行统计分

析。符合正态分布的计量资料以x±s表示,组间比

较采用t检验,多组间比较采用单因素方差分析,组
间两两比较LSD-t检验;计数资料以频数或百分率表

示,组间比较采用χ2 检验。Spearman法分析血清

LncRNA-PART1、LncRNA-SNHG14水平与 PD 患

者Hoehn-Yahr分期、MoCA评分、UPDRS-Ⅲ评分的

相关性。P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 PD 组 与 对 照 组 血 清 LncRNA-PART1、Ln-
cRNA-SNHG14水平比较 与对照组比较,PD组血

清LncRNA-PART1水平降低(P<0.05),LncRNA-
SNHG14水平升高(P<0.05)。见表1。

表1  PD组与对照组血清LncRNA-PART1、

   LncRNA-SNHG14水平(x±s)

组别 n LncRNA-PART1 LncRNA-SNHG14

PD组 100 0.96±0.14 1.58±0.21

对照组 100 1.34±0.23 1.17±0.15

t -14.002 15.899

P <0.001 <0.001

2.2 不同病情分期PD患者血清LncRNA-PART1、
LncRNA-SNHG14水平比较 早期组、中期组、晚期

组血清LncRNA-PART1水平依次降低(P<0.05),
LncRNA-SNHG14水平 依 次 升 高(P<0.05)。见

表2。
2.3 不同认知障碍程度 PD 患者血清 LncRNA-
PART1、LncRNA-SNHG14水平比较 正常认知组、
PD-轻度 认 知 障 碍 组、PD 痴 呆 组 血 清 LncRNA-
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PART1 水 平 依 次 降 低 (P <0.05),LncRNA-
SNHG14水平依次升高(P<0.05)。见表3。

表2  不同病情分期PD患者血清LncRNA-PART1、

 LncRNA-SNHG14水平比较(x±s)

组别 n LncRNA-PART1 LncRNA-SNHG14

早期组 20 1.12±0.11 1.28±0.08

中期组 48 1.00±0.08a 1.56±0.11a

晚期组 32 0.81±0.07ab 1.79±0.14ab

F 91.254 115.039

P <0.001 <0.001

  注:与早期组比较,aP<0.05;与中期组比较,bP<0.05。

表3  不同认知障碍程度PD患者血清LncRNA-PART1、

  LncRNA-SNHG14水平比较(x±s)

组别 n LncRNA-PART1 LncRNA-SNHG14

正常认知组 33 1.09±0.10 1.36±0.13

PD-轻度认知障碍组 46 0.95±0.08a 1.64±0.15a

PD痴呆组 21 0.78±0.05ab 1.79±0.14ab

F 87.711 71.527

P <0.001 <0.001

  注:与正常认知组比较,aP<0.05;与 PD-轻 度 认 知 障 碍 组 比

较,bP<0.05。

2.4 不同运动功能PD患者血清LncRNA-PART1、
LncRNA-SNHG14水平比较 轻度运动障碍组、中
度运 动 障 碍 组、重 度 运 动 障 碍 组 血 清 LncRNA-
PART1 水 平 依 次 降 低 (P <0.05),LncRNA-
SNHG14水平依次升高(P<0.05)。见表4。

表4  不同运动功能PD患者血清LncRNA-PART1、

  LncRNA-SNHG14水平比较(x±s)

组别 n LncRNA-PART1 LncRNA-SNHG14

轻度运动障碍组 29 1.11±0.10 1.34±0.11

中度运动障碍组 46 0.97±0.08a 1.62±0.15a

重度运动障碍组 25 0.79±0.06ab 1.78±0.13ab

F 97.377 74.399

P <0.001 <0.001

  注:与轻度运动障碍组比较,aP<0.05;与中度运动障碍组比

较,bP<0.05。

2.5 血清 LncRNA-PART1、LncRNA-SNHG14水

平与 PD患者 Hoehn-Yahr分期、MoCA 评分、UP-
DRS-Ⅲ评分的相关性 Spearman法结果显示,血清

LncRNA-PART1水平与PD患者Hoehn-Yahr分期、
UPDRS-Ⅲ评分呈负相关(r=-0.709、-0.666,P<
0.001),与 MoCA 评分呈正相关(r=0.581,P<
0.001);血 清 LncRNA-SNHG14 水 平 与 PD 患 者

Hoehn-Yahr分 期、UPDRS-Ⅲ 评 分 呈 正 相 关 (r=
0.764、0.750,P<0.001),与 MoCA 评分呈负相关

(r=-0.601,P<0.001)。

3 讨  论
    

PD是目前仅次于阿尔兹海默病排第2位的常见

神经系统退行性疾病,该病主要由多巴胺神经元的退

化和黑质多巴胺减少引起,特点是黑质中多巴胺神经

元损失和黑质纹状体通路功能出现障碍[2]。PD患者

不仅会出现肌肉僵硬、静止性震颤、运动迟缓、姿势不

稳等运动功能障碍,随着病情进展还可引起以认知障

碍为主的非运动症状,临床中30%的初诊PD患者伴

有轻度认知障碍,且39%~50%于5年内进展为PD
痴呆,严重影响患者生活质量和社会功能[3,11]。目前

尚无针对PD治疗的特效药物或手术,仅能改善其症

状,难以阻止其病情进展[14]。因此,深入研究影响PD
患者病情分期、认知障碍、运动功能的指标对开发更

有效的治疗方法和延缓病情进展具有重要意义。
    

LncRNA是一种内源性非编码RNA,长度约为

200个核苷酸,能通过海绵微小RNA(miR)竞争性结

合信使RNA或直接调控 mRNA,从而通过调节基因

表达(转录后调控、染色质结构改变等)、突触功能、神
经炎症反应、氧化应激、细胞凋亡、线粒体功能等多种

机制,促进PD发生发展[15]。LncRNA-PART1定位

于人染色体5q12.1,首次被发现于前列腺细胞中被雄

性激素激活,近年有研究证实,LncRNA-PART1还在

其他疾病中发挥重要作用[5]。如 LncRNA-PART1
能靶向miR-190a-3p抑制椎间盘退变中炎症细胞因

子表 达 和 细 胞 凋 亡[16]。LncRNA-PART1 能 靶 向

miR-503-5p/BIRC5抑制心肌缺血再灌注损伤后细胞

凋亡和改善线粒体功能[17]。这些机制均与PD病理

过程有关。有学者发现,LncRNA-PART1参与阿尔

茨海默病的发病过程[18]。提示LncRNA-PART1很

可能与神经系统疾病有关。有研究也报道,LncRNA-
PART1在体内外 PD 模型中呈低 表 达,上 调 Ln-
cRNA-PART1表达能减少细胞炎症、氧化应激和凋

亡[19]。但关于血清LncRNA-PART1水平对PD患

者的临床意义尚不可知。本研究结果显示,PD患者

血清LncRNA-PART1水平降低,并随着病情分期增

加、认知障碍加重、运动功能降低而降低,说明血清

LncRNA-PART1水平升高与PD患者病情分期、认
知障碍、运动功能有关。分析原因,LncRNA-PART1
能上调抗凋亡髓系细胞白血病1基因表达,减少炎症

细胞因子和氧化应激因子产生,抑制神经元细胞损伤

和凋亡,进而改善PD病情进展和认知、运动功能障

碍[19]。此外,LncRNA-PART1在PD胰岛素信号通

路中显著富集,胰岛素样生长因子1为其靶标[7]。故

推测LncRNA-PART1还可促进神经营养因子胰岛

素样生长因子1的分泌,促进神经元细胞增殖、分化、
存活、修复、突触形成,从而改善PD患者病情进展和

认知、运动功能障碍[20]。
    

LncRNA-SNHG14定位于人染色体15q11.2,近
年来被报道与多种神经系统疾病有关,如LncRNA-
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SNHG14能靶向miR-181c-5p/Y性别决定区盒转录因

子6,促进缺血性脑卒神经元细胞凋亡[21];LncRNA-
SNHG14能靶向 miR-105促进阿尔兹海默病神经细

胞氧化应激损伤和凋亡[22]。ZHOU 等[8]研究显示,
敲低LncRNA-SNHG14能减少促炎细胞因子产生和

细胞凋亡,从而保护1-甲基-4-苯基吡啶诱导PD小鼠

的神经功能[8]。ZHANG 等[23]研究显示,沉默 Ln-
cRNA-SNHG14表达能下调α突触核蛋白表达,从而

减轻鱼藤酮诱导PD小鼠的多巴胺能神经元损伤。
YUAN等[24]研究显示,沉默LncRNA-SNHG14表达

能减少炎症细胞因子、活性氧的产生,保护1-甲基-4-
苯基吡啶诱导PD小鼠的神经功能。但关于血清Ln-
cRNA-SNHG14水平对PD患者的临床意义尚不可

知。本 研 究 结 果 显 示,PD 患 者 血 清 LncRNA-
SNHG14水平升高,并随着病情分期增加、认知障碍

加重、运 动 功 能 降 低 而 升 高,说 明 血 清 LncRNA-
SNHG14水平升高与PD患者病情分期、认知障碍、
运动功能密切相关。分析原因,LncRNA-SNHG14
能靶向miR-133b上调α突触核蛋白表达,α突触核蛋

白错误折叠和聚集可形成路易小体,加剧神经元变

性,导 致 病 情 进 展 和 认 知、运 动 功 能 障 碍[23];Ln-
cRNA-SNHG14能靶向 miR-135b-5p/核转运蛋白亚

基α4、miR-375-3p/活化T淋巴细胞核因子5轴,促进

炎症细胞因子、活性氧的产生,加剧神经元细胞炎症

和氧化应激损伤,从而促进病情进展和认知、运动功

能障碍[24-25]。
    

综上所述,血清 LncRNA-PART1水平降低和

LncRNA-SNHG14水平升高与PD患者病情分期增

加、认知障碍加重、运动功能降低有关。但本研究结

果还需多中心大样本量研究验证其可靠性。
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·论  著·

血清miR-30a-5p、RUNX2与脓毒症所致急性肺损伤患者
病情严重程度和预后的关系*

唐 源1,张晴晴2,李 岩1,杨 健1,罗 彬1,王博青1△

1.新疆医科大学第五附属医院重症医学科,新疆乌鲁木齐
 

830000;2.巴音郭楞蒙古自治州

人民医院妇科,新疆库尔勒
 

831000

  摘 要:目的 探讨血清微小RNA-30a-5p(miR-30a-5p)、Runt相关转录因子2(RUNX2)与脓毒症所致急

性肺损伤(ALI)患者病情严重程度和预后的关系。方法 选取2021年1月至2024年2月新疆医科大学第五

附属医院收治的脓毒症所致ALI患者193例(ALI组)和同时期54例单纯脓毒症患者(非ALI组),脓毒症所致

ALI患者根据氧合指数分为轻度ALI组(57例)、中度ALI组(64例)、重度ALI组(72例),根据28
 

d预后情况

分为死亡组(71例)和存活组(122例)。采用实时荧光定量PCR检测血清miR-30a-5p水平,酶联免疫吸附试验

检测血清RUNX2水平,通过在线数据库预测 miR-30a-5p与RUNX2的结合位点。采用Pearson相关系数分

析miR-30a-5p与RUNX2在脓毒症所致ALI患者中的相关性,Spearman相关系数分析脓毒症所致ALI患者

血清miR-30a-5p、RUNX2水平与氧合指数的相关性;以脓毒症所致ALI患者预后为因变量,采用多因素非条

件Logistic回归确定其影响因素,绘制受试者工作特征曲线评价血清 miR-30a-5p、RUNX2水平对脓毒症所致

ALI患者预后的预测价值。结果 与非ALI组比较,ALI组血清miR-30a-5p水平降低,RUNX2水平升高(t=
-11.749、11.691,P<0.001)。miR-30a-5p与RUNX2在3'-非翻译区3

 

348~3
 

354处存在结合位点,miR-
30a-5p与RUNX2在脓毒症所致ALI患者中呈负相关(r=-0.759,P<0.001)。血清 miR-30a-5p水平在重

度ALI组、中度ALI组、轻度ALI组中依次降低(P<0.001),RUNX2水平在重度ALI组、中度ALI组、轻度

ALI组 中 依 次 升 高(P<0.001)。脓 毒 症 所 致 ALI患 者 氧 合 指 数 与 血 清 miR-30a-5p水 平 呈 负 相 关(r=
-0.749,P<0.001),与RUNX2水平呈正相关(r=0.723,P<0.001)。脓毒症所致ALI患者死亡的独立保护

因素为氧合指数增加(OR=0.988,95%CI:0.981~0.996,P<0.05),miR-30a-5p水平升高(OR=0.814,95%
CI:0.744~0.892,P<0.05),独立危险因素为序贯器官衰竭评估(SOFA)评分增加(OR=1.391,95%CI:
1.116~1.734,P<0.05),血乳酸水平升高(OR=1.824,95%CI:1.211~2.748,P<0.05),RUNX2水平升高

(OR=1.366,95%CI:1.170~1.595,P<0.05)。血清miR-30a-5p、RUNX2水平联合预测脓毒症所致ALI患

者死亡的曲线下面积为0.895(95%CI:0.842~0.934),大于血清 miR-30a-5p、RUNX2水平单独预测的0.788
(95%CI:0.724~0.844)、0.786(95%CI:0.721~0.842;Z=4.015、3.746,P<0.001)。结论 血清 miR-30a-
5p水平降低、RUNX2水平升高与脓毒症所致 ALI患者病情加重和死亡风险增加有关,血清 miR-30a-5p、
RUNX2水平联合预测脓毒症所致ALI患者预后的价值较高。

关键词:脓毒症; 微小RNA-30a-5p; Runt相关转录因子2; 急性肺损伤; 病情严重程度; 预后
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relationship
 

between
 

serum
 

microRNA-30a-5p
 

(miR-30a-5p),
Runt-associated

 

transcription
 

factor
 

2
 

(RUNX2)
 

and
 

the
 

severity
 

and
 

prognosis
 

of
 

patients
 

with
 

sepsis-induced
 

acute
 

lung
 

injury
 

(ALI).Methods A
 

total
 

of
 

193
 

patients
 

with
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