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miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌远处转移的判定
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摘要目的：探讨 miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌远处转移的判定及预后预测价值。方法：选取 2019.1-2022.1收治的 100例

肺癌患者，分为远处转移组、非远处转移组。检测各组 miR-592、miR155-5P及 miR20a表达水平并分析诊断价值。1年随访后分为

预后不良组、预后良好组，对比资料，并分析预测价值。结果：远处转移组癌组织 miR-592、miR155-5P及 miR20a相对表达量高于

非远处转移组（P＜0.05）；miR-592、miR155-5P及 miR20a三者联合对肺癌远处转移的诊断灵敏度、特异度高于三者单一诊断；预

后良好组与预后不良组患者临床分期、远处转移、分化程度、miR-592、miR155-5P及 miR20a相对表达量对比差异显著（P＜0.05）；

临床分期、远处转移、分化程度、miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌预后不良具有独立预测价值（P<0.05）。结论：miR-592、
miR155-5P及 miR20a三者结合对于肺癌远处转移的诊断灵敏度、特异度较高，且可对肺癌预后情况进行早期预测。
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The Diagnostic and Prognostic Value of miR-592, miR155-5P,
and miR20a in Distant Metastasis of Lung Cancer*

To explore the determination and prognostic prediction value of miR-592, miR155-5P and miR20a for

distant metastasis of lung cancer. A total of 100 lung cancer patients admitted to 2019.1-2022.1 were selected and divided into

distant and non-distant metastasis groups. The expression levels of miR-592, miR155-5P and miR20a in each group were tested and

analyzed for diagnostic value. After 1-year follow-up, it was divided into poor prognosis and good prognosis, data were compared and

predictive value was analyzed. The relative expression level of miR-592, miR155-5P and miR20a in the distant metastasis group

was higher than that in the non-distant metastasis group (P<0.05); The diagnostic sensitivity and specificity of miR-592, miR155-5P and
miR20a for distant metastasis are higher than the single diagnosis of the three; The clinical stage, distant metastasis, differentiation,

miR-592, miR155-5P and miR20a between the good prognosis and poor prognosis (P<0.05); Clinical stage, distant metastasis, degree of
differentiation, miR-592, miR155-5P and miR20a had independent predictive value for poor prognosis of lung cancer (P<0.05).

The combination of miR-592, miR155-5P and miR20a has high sensitivity and specificity for the diagnosis of distant

metastasis of lung cancer patients, and can early predict the prognosis of lung cancer.

MicroRNAs; Lung cancer; Distant metastasis; Prognostic prediction

前言

临床实践发现，75%以上的非小细胞肺癌患者初诊时已经

发展到疾病中晚期，生存率显著降低[1]。因此，早期判断肺癌远

期转移情况，并预测其预后，具有重要价值。随着 RNA组学与

肿瘤基因学等研究进程加深，分子病理对恶性肿瘤的诊断、预

后预测受广大医疗学者认可。且研究显示 [2，3]，微小 RNA（mi-

croRNA，miR）可通过间接或直接调控下游目的基因表达来完

成对肺癌生物学功能调控。miR-592、miR155-5P及 miR20a为

当前恶性肿瘤相关密切的几种微小 RNA。但 miR-592、

miR155-5P及 miR20a三种微小 RNA是否可判定肺癌远处转

移及预测其预后尚无确切定论。因此，本研究探讨微小

RNA-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌远处转移的判定及预

后预测价值。

1 资料与方法

1.1 一般资料

选取我院 2019.1-2022.1收治的 100例肺癌患者，依照检
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Groups n miR-592 miR155-5P miR20a

Remote transfer group 30 5.83依1.74 3.68依0.48 3.72依0.46
Non distant metastasis

group
70 4.68依1.35 3.05依0.66 2.31依0.31

t - 4.141 5.546 7.413

P - <0.001 <0.001 <0.001

表 1 miR-592、miR155-5P及 miR20a相对表达量对比(x依s)
Table 1 Comparison of relative expression levels of miR-592, miR155-5P, and miR20a(x依s)

表 2 miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌远处转移的诊断价值

Table 2 Diagnostic value of miR-592, miR155-5P, and miR20a for distant metastasis of lung cancer

Project Optimal threshold Sensitivity (%) Specificity(%) AUC 95%CI

miR155-5P 3.41 72.67 82.54 0.698 0.512-0.835

miR-592 5.14 73.25 78.56 0.721 0.721-0.887

miR20a 3.15 69.57 72.67 0.641 0.541-0.735

Joint efforts - 83.54 81.45 0.897 0.798-0.935

查结果将 30例发生远处转移的患者分为远处转移组，其余 70

例为非远处转移组。远处转移组：男 /女为 17/13例；年龄为

50~78岁，平均（63.93依4.11）岁。非远处转移组：男 /女为 45/25

例；年龄为 48-80岁，平均（63.89依4.02）岁。两组性别、年龄对比
无差异（P＞0.05）。本研究经伦理委员会批准。

1.2 纳排标准

纳入标准：经病理诊断确诊为肺癌[4]；初诊肺癌者；临床病

理资料完整；治疗积极性较好，且可配合随访；知情同意。排除

标准：合并其他恶性肿瘤；近期使用过激素类药物者；合并免疫

功能障碍类疾病者；合并重要脏器功能障碍者；经治疗后再次

复发者。

1.3 方法

miR-592、miR155-5P及 miR20a检测方法：取所有患者的

癌组织，液氮保存，提取细胞总 RNA后，获得 cDNA，检测与扩

增，采用 2- △ △ Ct法计算相对表达量。

随访与资料收集方法：每 3个月行 1次门诊复查随访，共

随访 1年，行血液指标及影像学诊断，将发生新的转移灶、复发

灶及死亡可认定为预后不良，并将所有患者分为预后不良组

（n=20）与预后良好组（n=80）。收集所有患者相关临床治疗。

1.4 统计学方法

采取 SPSS 23.0，计数资料 掊2检验；计量资料 t检验；以

P<0.05为差异有统计学意义。

2 结果

2.1 远处转移组与非远处转移组 miR-592、miR155-5P 及

miR20a表达量对比

远处转移组癌组织 miR-592、miR155-5P 及 miR20a 高于

非远处转移组（P＜0.05），见表 1。

表 3 miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌预后的预测价值

Table 3 Predictive value of miR-592, miR155-5P, and miR20a for the prognosis of lung cancer

Variable 茁 SE(茁) Wald掊2 OR 95%CI P

clinical stages 2.457 0.584 5.265 2.791 1.457~5.745 <0.001

Distant metastasis 3.241 0.642 4.636 2.845 1.726~4.361 <0.001

Differentiation degree 1.313 0.652 1.135 1.389 1.247~2.682 0.016

miR-592 1.645 0.554 5.642 1.726 1.321~3.564 <0.001

miR155-5P 3.587 0.642 5.645 2.978 1.657~5.648 <0.001

miR20a 2.754 0.629 4.254 2.142 1.352~3.362 <0.001

2.2 miR-592、miR155-5P及miR20a对肺癌远处转移的诊断价值

miR-592、miR155-5P及 miR20a三者联合对肺癌远处转移

的诊断灵敏度、特异度高于三者单一诊断。见表 2。

2.3 不同预后患者一般临床情况对比

预后良好组与预后不良组患者临床分期[I、II、Ⅲ、Ⅳ：37、

20、16、7vs3、5、4、8]、远处转移[是否：18、62vs12、8]、分化程度

[高分化、中低分化：61、19vs10、10]、miR-592 [（4.37依0.24）vs
（5.92依0.49）]、miR155-5P[（2.80依0.59）vs（4.12依0.73）]及 miR20a

[（2.18依0.51）vs（3.89依0.27）]相对表达量对比差异显著（P均＜
0.05）。

2.4 miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌预后的预测价值

临床分期、远处转移、分化程度、miR-592、miR155-5P及

miR20a对肺癌预后不良具有独立预测价值（P<0.05），见表 3。
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3 讨论

miR作为核苷酸小单链 RNA，为当前恶性肿瘤研究中的

热门小分子标志物，该物质可通过 DNA转录产生，可对相关转

录产物翻译产生抑制作用，在转录之后调控靶基因表达[5-6]。

随着近年来对恶性肿瘤研究进程加深，但针对肺癌的 miR研

究较少，且相关 miR类型还存在一定争议。

本研究结果显示，远处转移组 miR-592、miR155-5P 及

miR20a 相对表达量高于非远处转移组 （P＜0.05）。证明

miR-592、miR155-5P及 miR20a在肺癌的发生与发展中可能发

挥重要作用。分析原因为，miR-592可经过Wnt-茁-catenin通路，
从而对细胞命运决定因子 1目标靶点产生作用，进一步直接参

与乳腺肿瘤的发展过程中，从而刺激肿瘤细胞的生长与增殖[7]。

分析原因为，miR20a定位在染色体 17q2312位置，首次在胶质

瘤中发现，为抑癌基因，可通过抑制肿瘤凋亡促进肿瘤发生与

发展[8]。另有研究显示[9]，miR155-5P可能通过影响同源重组修

复基因增强卵巢癌细胞对于 PARP抑制剂敏感性，但其是否与

肺癌的发生与发展相关尚无确切定论。miR155-5P源自 B细胞

整合簇，为多功能 miRNA，研究表明[10]，miR155-5P可作用于多

个基因靶点，通过调控靶基因表达参与组织器官纤维化、免疫、

炎症等多种生理过程。另外，miR155-5P可以起到致癌基因作

用，参与肿瘤发生与发展的调控，同时又能够抑制细胞凋亡，发

挥抑癌基因功效 [11]。本研究进一步分析表明，miR-592、

miR155-5P及 miR20a 三者联合对肺癌远处转移的诊断灵敏

度、特异度高于三者单一诊断。说明临床可考虑针对肺癌远处

转移情况可通过监测组织 miR-592、miR155-5P及 miR20a 相

对表达量诊断其远处转移情况。这主要是因为，虽然 miR-592、

miR155-5P及 miR20a均为 miR，但可通过其不同分子机制与

染色体定位来综合诊断肺癌远处转移，进一步提升其灵敏度与

特异度。本研究结果表明，预后良好组与预后不良组患者临床

分期、远处转移、分化程度、miR-592、miR155-5P及 miR20a 相

对表达量对比差异显著（P＜0.05）。这是因为，临床分期、远处

转移、分化程度是评价肺癌严重程度的重要标准。临床分期主

要以肿瘤直径、远处转移情况进行评价，其分期越高代表患者

病情越严重，预后情况越差[12]。另外肿瘤分化程度越高，代表肿

瘤转移风险越低，因此可通过分化程度判断恶性肿瘤的预后情

况。分析原因为，miRNA能够直接过间接参与肿瘤细胞病理和

生理变化，例如肿瘤生物学特性及微环境变化改变等[13]。随着

临床对于实体肿瘤研究进程加深，发现越来越多 miRNA在肿

瘤的发生、发展、预后等一系列病理及生理过程中发挥重要作

用，广泛参与到肿瘤微环境变化、免疫抑制、肿瘤生物学特性

中，有希望成为恶性肿瘤早期诊断及预后判断的指标及靶点。

本研究进一步分析发现，临床分期、远处转移、分化程度、

miR-592、miR155-5P及 miR20a对肺癌预后不良具有独立预测

价值（P<0.05）。因此，除针对临床分期高、远处转移、中低分化
的肺癌患者警惕其预后不良外，针对 miR-592、miR155-5P及

miR20a相对表达量异常升高的肺癌患者也需及时改良治疗措

施，进一步改善其预后水平。

综上，miR-592、miR155-5P及 miR20a 三者结合对于肺癌

远处转移的诊断灵敏度、特异度较高，且 miR21、miR155-5P及

miR20a可对肺癌预后情况进行早期预测。
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