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  摘 要:目的 探讨血清长链非编码RNA核富集丰富转录物1(lncRNA
 

NEAT1)、微小RNA-106a-5p
(miR-106a-5p)表达与脓毒症患者病情严重程度及患者预后的关系。方法 选取2021年8月至2024年7月在

该院诊治的185例脓毒症患者作为研究组,另选同期在该院体检的健康志愿者215例作为对照组。研究组根

据疾病严重程度分为轻度组(n=92)、重度组(n=58)和休克组(n=35)。研究组根据预后情况分为预后良好组

(n=121)和预后不良组(n=64)。采用实时荧光定量聚合酶链反应检测lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p表达,
以及Pearson相关性分析研究组lncRNA

 

NEAT1与 miR-106a-5p表达 的 相 关 性。StarBase分 析lncRNA
 

NEAT1与miR-106a-5p结合位点,采用多因素Logistic回归分析患者预后不良的影响因素。受试者工作特征

曲线分析lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p联合对患者预后不良的诊断价值。结果 研究组lncRNA
 

NEAT1表

达高于对照组,miR-106a-5p表达低于对照组,差异有统计学意义(P<0.05)。研究组lncRNA
 

NEAT1与

miR-106a-5p表达呈负相关(r=-0.413,P<0.001),且两者之间存在结合位点。随着脓毒症严重程度的增

加,lncRNA
 

NEAT1表达升高,miR-106a-5p表达降低,差异有统计学意义(P<0.05)。预后不良组急性生理

学与慢性健康状况评分系统Ⅱ(APACHEⅡ)评分、序贯器官衰竭评估(SOFA)评分、肿瘤坏死因子-α、C反应蛋

白、lncRNA
 

NEAT1高于预后良好组,miR-106a-5p表达低于预后良好组,差异有统计学意义(P<0.05)。A-
PACHEⅡ评分、SOFA评分、lncRNA

 

NEAT1升高是患者预后不良的独立危险因素,miR-106a-5p是独立保护

因素(P<0.05)。两 者 联 合 诊 断 的 曲 线 下 面 积 为0.918(95%CI:0.868~0.953),优 于 各 自 单 独 诊 断

(Z两者联合-lncRNA
 

NEAT1=4.112、Z两者联合-miR-106a-5p=4.023,P<0.05)。结论 随着脓毒症患者疾病严重程度的增加

lncRNA
 

NEAT1表达升高,miR-106a-5p表达下降,两者联合诊断患者预后不良临床价值较高。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relationship
 

between
 

the
 

expression
 

of
 

serum
 

long
 

non
 

coding
 

RNA
 

nuclear-enriched
 

abundant
 

transcript
 

1
 

(lncRNA
 

NEAT1)
 

and
 

microRNA-106a-5p
 

(miR-106a-5p)
 

and
 

the
 

severity
 

and
 

prognosis
 

of
 

sepsis
 

patients.Methods A
 

total
 

of
 

185
 

patients
 

with
 

sepsis
 

who
 

were
 

diagnosed
 

and
 

treated
 

in
 

this
 

hospital
 

from
 

August
 

2021
 

to
 

July
 

2024
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

study
 

group,and
 

another
 

215
 

healthy
 

volunteers
 

who
 

underwent
 

physical
 

examinations
 

in
 

this
 

hospital
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.The
 

research
 

group
 

was
 

divided
 

into
 

the
 

mild
 

group
 

(n=92),the
 

severe
 

group
 

(n=58)
 

and
 

the
 

shock
 

group
 

(n=35)
 

according
 

to
 

the
 

severity
 

of
 

the
 

disease.The
 

research
 

group
 

was
 

divided
 

into
 

the
 

good
 

prognosis
 

group
 

(n=121)
 

and
 

the
 

poor
 

prognosis
 

group
 

(n=64)
 

according
 

to
 

the
 

prognosis.The
 

expres-
sions

 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

and
 

miR-106a-5p
 

were
 

detected
 

by
 

real-time
 

fluorescence
 

quantitative
 

polymerase
 

chain
 

reaction,and
 

the
 

correlation
 

of
 

the
 

expressions
 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

and
 

miR-106a-5p
 

in
 

the
 

study
 

group
 

was
 

analyzed
 

by
 

Pearson
 

correlation
 

analysis.The
 

binding
 

sites
 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

and
 

miR-106a-5p
 

were
 

an-
alyzed

 

by
 

StarBase,and
 

the
 

influencing
 

factors
 

of
 

poor
 

prognosis
 

in
 

patients
 

were
 

analyzed
 

by
 

multivariate
 

Lo-
gistic

 

regression.The
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

curve
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

the
 

combination
 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

and
 

miR-106a-5p
 

for
 

poor
 

prognosis
 

in
 

patients.Results The
 

expression
 

of
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lncRNA
 

NEAT1
 

in
 

the
 

study
 

group
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

control
 

group,and
 

the
 

expression
 

of
 

miR-
106a-5p

 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

control
 

group,the
 

difference
 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).The
 

expressions
 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

and
 

miR-106a-5p
 

in
 

the
 

study
 

group
 

were
 

negatively
 

correlated
 

(r=-0.413,
P<0.001),and

 

there
 

were
 

binding
 

sites
 

between
 

the
 

two.With
 

the
 

increase
 

of
 

the
 

severity
 

of
 

sepsis,the
 

ex-
pression

 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

increased
 

and
 

the
 

expression
 

of
 

miR-106a-5p
 

decreased,and
 

the
 

difference
 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).The
 

acute
 

physiology
 

and
 

chronic
 

health
 

evaluationⅡ
 

(APACHEⅡ)
 

score,sequential
 

organ
 

failure
 

assessment
 

(SOFA)
 

score,tumor
 

necrosis
 

factor-α,C-reactive
 

protein,and
 

ln-
cRNA

 

NEAT1
 

in
 

the
 

poor
 

prognosis
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

good
 

prognosis
 

group,while
 

the
 

ex-
pression

 

of
 

miR-106a-5p
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

good
 

prognosis
 

group,the
 

difference
 

was
 

statistically
 

sig-
nificant

 

(P<0.05).Elevated
 

APACHEⅡ
 

score,SOFA
 

score
 

and
 

lncRNA
 

NEAT1
 

were
 

independent
 

risk
 

fac-
tors

 

for
 

poor
 

prognosis
 

in
 

patients,and
 

miR-106a-5p
 

was
 

an
 

independent
 

protective
 

factor
 

(P<0.05).The
 

ar-
ea

 

under
 

the
 

curve
 

of
 

the
 

combined
 

diagnosis
 

of
 

the
 

two
 

was
 

0.918
 

(95%CI:0.868—0.953),which
 

was
 

supe-
rior

 

to
 

the
 

separate
 

diagnosis
 

of
 

each
 

(Zcombined
 

with
 

lncRNA
 

NEAT1=4.112,Zcombined
 

with
 

miR-106a-5p=4.023,P<0.05).Con-
clusion With

 

the
 

increase
 

of
 

disease
 

severity
 

in
 

patients
 

with
 

sepsis,the
 

expression
 

of
 

lncRNA
 

NEAT1
 

in-
creases

 

and
 

the
 

expression
 

of
 

miR-106a-5p
 

decreases.The
 

combined
 

diagnosis
 

of
 

the
 

two
 

for
 

poor
 

prognosis
 

in
 

patients
 

has
 

a
 

high
 

clinical
 

value.
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  脓毒症是感染导致死亡的首要因素,其发病率和

病死率随着年龄的增加而显著提升[1]。脓毒症患者

常出现体温升高、呼吸加快、意识障碍等全身炎症表

现,当患者进入休克状态还会出现全身湿冷等症状,
当患者存在基础疾病时病死率较高[2]。因此,通过有

效的血清标志物及时评估患者情况有利于临床个性

化治疗,降低死亡风险。长链非编码RNA(lncRNA)
与微小RNA(miRNA)都是非编码RNA家族重要成

员,lncRNA 对 miRNA 具 有 海 绵 吸 附 作 用,可 与

miRNA竞争性结合,从而在一定程度上影响 miRNA
对mRNA的调节,两者在生物体内发挥着不同但相

互关联的作用,共同调控基因表达和生命活动[3]。长

链非 编 码 RNA 核 富 集 丰 富 转 录 物 1(lncRNA
 

NEAT1)是大脑中表达水平极高的lncRNA,在脓毒

症小鼠神经元细胞中表达增加,并且直接与血红蛋白

亚单位(Hbb)相互作用,防止其降解。敲除后,小鼠

Hbb水平增加,神经元树突棘密度增加,焦虑和记忆

障碍减少。推测lncRNA
 

NEAT1参与调节脓毒症后

神经 元 功 能 障 碍[4]。miRNA-106a-5p(简 称 miR-
106a-5p)是重要的抗肿瘤相关 miRNA,参与了机体

多种病理过程。据报道,miR-106a-5p能够通过调节

葡萄糖代谢来抑制脓毒症中巨噬细胞的热下垂和炎

症反应,是脓毒症的一种潜在治疗选择[5]。因此,本
研究通过检测脓毒症患者血清lncRNA

 

NEAT1、
miR-106a-5p表达,探讨两者与患者疾病严重程度及

预后的关系。现报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2021年8月至2024年7月在

本院诊治的185例脓毒症患者作为研究组,其中男

102例,女83例,平均年龄(62.76±8.54)岁。另选同

期在本院体检的健康志愿者215例作为对照组,其中

男117例,女98例,平均年龄(61.44±7.89)岁。研

究组根据疾病严重程度[6]分为轻度组(脓毒症)92例、
重度组(重度脓毒症)58例和休克组(脓毒症休克)35
例,其中轻度组男48例,女44例,平均年龄(62.74±
8.43)岁;重 度 组 男 32 例,女 26 例,平 均 年 龄

(62.59±8.12)岁;休克组男22例,女13例,平均年

龄(63.11±8.64)岁。研究组根据患者随访期间是否

死亡分为预后良好组(n=121)和预后不良组(n=
64)。纳入标准:(1)研究组及其严重程度符合相关诊

断标准[6];(2)发病后12
 

h内入院;(3)预计存活时间

超过48
 

h。排除标准:(1)自身免疫性疾病,如系统性

红斑狼疮、类风湿关节炎急性发作;(2)先天性脏器功

能不全;(3)放弃治疗;(4)近1年接受免疫抑制剂治

疗。本研究经医院伦理委员会批准认可,受试者及家

属知情同意。
1.2 方法

1.2.1 lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p 表 达 检

测 取患者治疗前外周血5
 

mL(对照组取体检当

天),低温离心(凯特仪器,TD5A-Ⅱ)后-80
 

℃保存待

检。检测前,首先使用Primer-BLAST软件设计ln-
cRNA

 

NEAT1、miR-106a-5p引物(见表1),提前预冷

离心机,并将检测过程中所用到的仪器和耗材等使用

RNA-free处理。检测时,使用RNA提取试剂盒提取

血清RNA(天根生物,DP419)并检测其质量[吸光度

(A)260/A280 为1.8~2.2],去除基因组DNA后,反转

录合成第一链cDNA(艾科瑞生物,AG11705),分别

以甘油醛-3-磷酸脱氢酶(GAPDH)、U6为内参,采用

实时荧光定量聚合酶链反应(qPCR)仪(翌圣生物,
11214ES92)检测lncRNA

 

NEAT1、miR-106a-5p表
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达,最后使用2-ΔΔCt方法计算两者相对表达量(3次 技术重复取均值)。

表1  qPCR引物序列(5'-3')

基因 上游引物 下游引物

lncRNA
 

NEAT1 GTAATTTTCGCTCGGCCTGG TACCCGAGACTACTTCCCCA

GAPDH AGAAGGCTGGGGCTCATTTG AGGGGCCATCCACAGTCTTC

miR-106a-5p CACAGAGTGTCGGAGGTGATTC CCTGTAGTACGGGTATGTTGAGC

U6 GCTGGACTCTAGGGTGCAAG GAGCATACCAGGTGGTAGTAG

1.2.2 疾病严重程度及器官衰竭程度评估 使用急

性生理学与慢性健康状况评分系统Ⅱ(APACHEⅡ)
评分[7]从急性生理、年龄、慢性健康等评估患者疾病

严重程度,评分越高提示患者病情越严重,预后越差。
使用序贯器官衰竭评估(SOFA)评分[8]评估呼吸系

统、循环系统、凝血系统、神经系统、肝脏、肾脏这6个

器官系统的衰竭程度,其评分越高,衰竭程度也越高。
1.3 随访 从患者入院开始,对其进行为期28

 

d的

住院随访或门诊复查随访,最后随访时间为2024年8
月。期间患者死亡为预后不良,其余为预后良好。
1.4 统计学处理 采用SPSS25.0统计软件进行数

据处理。计量资料以x±s表示,两组之间比较用独

立样本t 检验,3组间比较采用 F 检验,组间进行

SNK-q检验;计数资料以例数和百分率表示,行χ2 检

验;Pearson相关性分析研究组lncRNA
 

NEAT1与

miR-106a-5p表达的相关性;StarBase网站分析ln-
cRNA

 

NEAT1与 miR-106a-5p的结合位点;多因素

Logistic回归分析脓毒症患者预后不良的影响因素;
受试者工作特征(ROC)曲线分析lncRNA

 

NEAT1、
miR-106a-5p联合对脓毒症患者预后不良的诊断价

值。P<0.05表示差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 两组一般资料及lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-
5p表达比较 两组性别、年龄、体重指数(BMI)比较

差异 无 统 计 学 意 义(P >0.05);研 究 组lncRNA
 

NEAT1表达高于对照组,miR-106a-5p表达低于对

照组,差异有统计学意义(P<0.05)。见表2。
2.2 研究组lncRNA

 

NEAT1与 miR-106a-5p表达

的相关性 研究组lncRNA
 

NEAT1与 miR-106a-5p
表达呈负相关(r=-0.413,P<0.001),且两者之间

存在结合位点。见图1、2。
2.3 各组一般资料及lncRNA

 

NEAT1、miR-106a-
5p表达比较 随着脓毒症严重程度的增加,lncRNA

 

NEAT1表达升高,miR-106a-5p表达降低,差异有统

计学意义(P<0.05)。见表3。
2.4 不同预后患者一般资料及lncRNA

 

NEAT1、
miR-106a-5p表达比较 预后不良组 APACHEⅡ评

分、SOFA评分、肿瘤坏死因子-α(TNF-α)、C反应蛋

白(CRP)、lncRNA
 

NEAT1高于预后良好组,miR-
106a-5p表达低于预后良好组,差异有统计学意义

(P<0.05)。见表4。
表2  两组一般资料及lncRNA

 

NEAT1、miR-106a-5p
   表达比较[n(%)或x±s]

项目
对照组

(n=215)
研究组

(n=185)
χ2/t P

性别(男性) 117(54.42) 102(55.14) 0.021 0.886

年龄(岁) 61.44±7.89 62.76±8.54 1.609 0.108

BMI(kg/m2) 22.31±2.24 22.43±2.31 0.527 0.599

lncRNA
 

NEAT1 1.02±0.24 1.49±0.43 13.734 <0.001

miR-106a-5p 1.05±0.28 0.79±0.21 10.367 <0.001

图1  研究组lncRNA
 

NEAT1与 miR-106a-5p表达

相关性分析

图2  lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p结合位点分析

表3  各组一般资料及lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p表达比较[n(%)或x±s]

项目 轻度组(n=92) 重度组(n=58) 休克组(n=35) χ2/F P

性别(男性) 48(52.17) 32(55.17) 22(62.86) 1.170 0.557

年龄(岁) 62.74±8.43 62.59±8.12 63.11±8.64 0.043 0.958
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续表3  各组一般资料及lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p表达比较[n(%)或x±s]

项目 轻度组(n=92) 重度组(n=58) 休克组(n=35) χ2/F P

BMI(kg/m2) 22.52±2.28 22.35±2.31 22.32±2.24 0.148 0.863

lncRNA
 

NEAT1 1.35±0.41 1.54±0.47a 1.78±0.52ab 12.004 <0.001

miR-106a-5p 0.89±0.24 0.72±0.21a 0.65±0.15ab 20.185 <0.001

  注:与轻度组比较,aP<0.05,与重度组比较,bP<0.05。

表4  不同预后患者一般资料及lncRNA
 

NEAT1、miR-

   106a-5p表达比较[n(%)或x±s]

项目
预后良好组

(n=121)

预后不良组

(n=64)
χ2/t P

性别(男性) 68(56.20) 34(53.13) 0.160  0.689

年龄(岁) 62.33±8.12 63.58±8.65 0.974 0.332

BMI(kg/m2) 22.36±2.28 22.55±2.37 0.532 0.595

合并基础疾病

 糖尿病 35(28.93) 21(32.81) 0.300 0.584

 高血脂 27(22.31) 18(28.13) 0.768 0.381

 高血压 43(35.54) 26(40.63) 0.463 0.496

 泌尿系统疾病 24(19.83) 15(23.44) 0.327 0.568

 慢性肾脏病 12(9.92) 7(10.94) 0.047 0.828

吸烟 61(50.41) 35(54.69) 0.306 0.580

饮酒 48(39.67) 30(46.88) 0.891 0.345

原发感染部位 0.882 0.830

 腹部 47(38.84) 21(30.88)

 呼吸道 34(28.10) 20(31.25)

 皮肤和软组织 25(20.66) 13(20.31)

 其他 15(12.40) 10(15.63)

原发感染微生物 1.894 0.388

 革兰阴性菌 71(58.68) 31(48.44)

 革兰阳性菌 38(31.40) 24(37.50)

 真菌 12(9.92) 9(14.06)

APACHEⅡ评分(分) 9.12±2.68 11.36±3.15 5.084 <0.001

SOFA评分(分) 5.31±1.57 6.47±2.04 4.298 <0.001

TNF-α(ng/L) 43.35±12.28 54.21±15.465.220 <0.001

CRP(ng/L) 17.31±5.21 23.45±7.32 6.598 <0.001

lncRNA
 

NEAT1 1.38±0.35 1.71±0.52 5.127 <0.001

miR-106a-5p 0.85±0.26 0.67±0.18 4.944 <0.001

2.5 多因素Logistic回归分析脓毒症患者预后不良

的影响因素 以脓毒症患者预后情况为因变量(1=
预后不良,0=预后良好),以APACHEⅡ评分、SOFA
评分、TNF-α、CRP、lncRNA

 

NEAT1、miR-106a-5p为

自变量进行回归分析,结果如表5所示,APACHEⅡ
评分、SOFA评分、lncRNA

 

NEAT1升高是患者预后

不良的独立危险因素,miR-106a-5p是独立保护因素

(P<0.05)。

2.6 lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p表达对脓毒症

患者预后不良的诊断价值 lncRNA
 

NEAT1、miR-
106a-5p单独诊断脓毒症患者预后不良的曲线下面积

(AUC)分别为0.783(95%CI:0.717~0.840)、0.807
(95%CI:0.743~0.862)。两者联合诊断的AUC为

0.918(95%CI:0.868~0.953),优于各自单独诊断

(Z两者联合-lncRNA
 

NEAT1=4.112、Z两者联合-miR-106a-5p=4.023,

P<0.05)。见图3、表6。

图3  lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p诊断脓毒症患者

预后不良的ROC曲线

表5  多因素Logistic回归分析脓毒症患者预后不良的影响因素

自变量 β SE Waldχ2 P OR 95%CI

APACHEⅡ评分 0.459 0.217 4.468 0.035 1.582 1.034~2.421

SOFA评分 0.423 0.186 5.179 0.023 1.527 1.061~2.199

TNF-α 0.551 0.296 3.472 0.062 1.736 0.972~3.101

CRP 1.177 0.613 3.689 0.055 3.246 0.976~10.793

lncRNA
 

NEAT1 0.421 0.183 5.301 0.021 1.524 1.064~2.182

miR-106a-5p -0.744 0.237 9.867 0.002 0.475 0.299~0.756
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表6  lncRNA
 

NEAT1、miR-106a-5p对脓毒症患者预后不良的诊断价值

项目 AUC 95%CI P 截断值 灵敏度(%) 特异度(%) 约登指数

lncRNA
 

NEAT1 0.783 0.717~0.840 <0.001 1.527 54.69 91.74 0.464

miR-106a-5p 0.807 0.743~0.862 <0.001 0.753 92.19 56.20 0.483

联合诊断 0.918 0.868~0.953 <0.001 - 82.81 85.12 0.679

  注:-表示无数据。

3 讨  论

  脓毒症是一种危及生命的疾病,由感染因素(细
菌、真菌、病毒等)引起的炎症过度反应导致的多器官

衰竭,属于生理、病理和生化异常的综合征。最常见

的感染起点是腹腔,然后蔓延至全身。其全球病死率

约为5%,但脓毒症休克病死率可达50%[9]。脓毒症

的发病机制涉及全身炎症性效应、免疫功能障碍等多

个方面,不同原发感染位置主要症状不同,如肺部感

染会出现咳嗽、咳痰、胸闷等症状,消化道感染则表现

为恶心、呕吐等[10]。脓毒症涉及多个器官系统的功能

障碍,如神经系统障碍,可导致脑功能受损,表现为意

识障碍、癫痫或谵妄,即脓毒症相关性脑病,有较高的

致残风险[11]。脓毒症不仅病死率较高,幸存患者可能

留下长期后遗症,如肾功能不全,预后不良患者需要

长期的医疗护理,给家庭和社会带来较重负担[12]。因

此,及时评估患者疾病严重程度及预后,对选择合适

的治疗方案,降低后遗症发生风险意义重大。

lncRNA是一类长度超过200个核苷酸的非编码

RNA。虽不具有蛋白质编码能力,但在各种生物过程

和疾病中发挥着重要作用,其异常表达与肿瘤发生、
转移和耐药性有关。lncRNA可以充当竞争性内源

RNA,与 miRNA竞争性结合以减少 miRNA对其靶

mRNA的调节[13]。lncRNA
 

NEAT1位于人第11号

染色体上,作为核体副斑(一种核内结构)的核心支架

调节转录,还可以通过隔离RNA和DNA结合蛋白

来调控应激反应和先天免疫反应。此外,lncRNA
 

NEAT1还通过与多种 miRNA结合,调控其下游蛋

白表达,进而调节炎症因子表达、上皮-间质转化等生

物学过程及肿瘤发展过程[14]。在胃癌中,lncRNA
 

NEAT1过表达后通过上调内质网应激相关蛋白和细

胞凋亡相关蛋白的表达促进胃癌细胞的增殖和侵袭,
敲低lncRNA

 

NEAT1则促进细胞凋亡[15]。体外研

究发现,lncRNA
 

NEAT1作为 miRNA-9-5p的竞争

性内源RNA发挥作用,以促进转铁蛋白受体蛋白1
(TFRC)和谷氨酸草酰乙酸转氨酶1(GOT1)的表达,

lncRNA
 

NEAT1过表达增强了小鼠脑毛细血管内皮

细胞系中的铁死亡应激,推测lncRNA
 

NEAT1在体

内外促进TFRC和GOT1表达来加重脓毒症诱导的

铁死亡,进而加重脓毒症相关性脑病[16]。本研究中,

lncRNA
 

NEAT1在脓毒症患者血清中的水平高于健

康受试者,并随着疾病严重程度逐渐升高,是患者预

后不良的独立影响因素。提示,lncRNA
 

NEAT1可

能通过增加TFRC和GOT1表达诱导铁死亡调控脓

毒症进展,其水平越高,疾病严重程度越严重,预后不

良风险也越高。APACHEⅡ评分与脓毒症严重程度

相关,SOFA评分提示器官衰竭程度,胡浩等[17]研究

发现,脓毒症死亡患者 APACHEⅡ评分和SOFA评

分高于存活患者,是患者死亡的独立影响因素。本研

究结果显示,预后不良组APACHEⅡ评分、SOFA评

分、TNF-α、CRP高于预后良好组,APACHEⅡ评分、

SOFA评分升高是患者预后不良的独立危险因素。
提示,脓毒症患者 APACHEⅡ评分、SOFA 评分越

高,预后不良风险也越高。

miRNA即小的非编码RNA,包含19~24个核

苷酸,在mRNA降解和翻译抑制中起着至关重要的

作用,miR-106a-5p是 miR-17家族成员,是一种与炎

症相关的miRNA,通过靶向不同的 mRNA在许多生

物过程中发挥各种功能[18]。研究发现,miR-106a-5p
可调节细胞凋亡和增殖,并且能减轻内皮细胞的损

伤,体外研究表明,miR-106a-5p参与脂多糖诱导的细

胞损伤,并且通过调节炎症和氧化应激,缓解脓毒症

相关急性肾损伤[19]。本研究结果显示,研究组 miR-
106a-5p表达低于对照组,差异有统计学意义(P<
0.05);随着脓毒症严重程度的增加,miR-106a-5p表

达降低,差异有统计学意义(P<0.05);miR-106a-5p
升高是患者预后不良的独立保护因素。提示 miR-
106a-5p通过调控炎症因子水平及氧化应激参与脓毒

症进展,其水平越低,预后不良风险越高。有研究表

明,lncRNA
 

DLEU2通过促进miR-106a-5p表达促进

巨噬细胞 M2型极化,减轻肺水肿,同时抑制炎症和

细胞凋亡反应,进而改善脓毒症诱导的肺损伤,推测

miR-106a-5p可作为脓毒症治疗和预后评估的重要因

子[20]。本研究结果显示,研究组lncRNA
 

NEAT1与

miR-106a-5p表 达 呈 负 相 关 (r= -0.413,P <
0.001),且两者之间存在结合位点;两者联合诊断的

AUC为0.918(95%CI:0.868~0.953),优于各自单

独诊断(Z两者联合-lncRNA
 

NEAT1=4.112、Z两者联合-miR-106a-5p=
4.023,P<0.05)。提示lncRNA

 

NEAT1与 miR-
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106a-5p相互结合调节脓毒症进展,联合诊断患者预

后不良具有一定的临床价值,为预后评估提供了理论

依据。
综上所述,随着脓毒症严重程度增加,lncRNA

 

NEAT1表达升高,而miR-106a-5p表达降低,两者是

患者预后不良的独立影响因素,联合诊断患者预后不

良临床价值较高,可用于指导临床治疗。本研究不足

之处在于入组病例数较少可能影响本研究的普适性,
对研究结果造成一定的偏倚,后期可增加样本量进一

步验证本研究结果。
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