
ＤＯＩ：１０．１３３５０／ｊ．ｃｊｐｂ．２４１２２４ ·临床研究·

胃癌组织中ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达与胃癌合并

Ｈｐ感染患者临床特征及其预后的关系
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【摘要】　目的　探究胃癌组织中微小ＲＮＡ（ｍｉＲ）１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达与胃癌合并幽门螺旋杆菌（Ｈｐ）感染患者临床

特征及其预后的关系。　方法　选取２０２０年１月２０２２年６月于本院接受手术切除治疗的１４４例胃癌患者，根据是否

感染 Ｈｐ分为 Ｈｐ阳性组（ｎ＝９３）和 Ｈｐ阴性组（ｎ＝５１）。随访期间若胃癌合并 Ｈｐ感染患者癌症复发或全因死亡归为

预后不良（ｎ＝３４），否则归为预后良好（ｎ＝５９）。采用实时荧光定量ＰＣＲ法（ｑＲＴＰＣＲ）测定癌组织、癌旁组织 ｍｉＲ１５５

５ｐ、ｍｉＲ４２８６的表达水平。ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后不良的影响因素。绘制受试者工作特征曲线

（ＲＯＣ）分析癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６对胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后不良的预测价值。　结果　与癌旁组织相比，

胃癌患者癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达均上升（犘＜０．０５）。与 Ｈｐ阴性组相比，Ｈｐ阳性组 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６

表达均上升（犘＜０．０５）。癌组织ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达与胃癌合并Ｈｐ感染患者的肿瘤直径、ＴＮＭ分期、淋巴结转

移有关（犘＜０．０５）。与预后良好组相比，预后不良组 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达均上升（犘＜０．０５）。ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ

４２８６为胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后的危险因素（犘＜０．０５）。癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２６８联合预测胃癌合并 Ｈｐ感染

患者预后不良的曲线下面积（ＡＵＣ）为０．９７８，显著大于 ｍｉＲ１５５５ｐ（犣＝２．２３６，犘＝０．０２５）、ｍｉＲ４２６８（犣＝２．６４８，犘＝

０．００８）单独预测的ＡＵＣ。　结论　胃癌合并 Ｈｐ感染患者癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６均呈高表达，与患者的临床特

征及预后不良有关，二者联合具有较高的胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后不良评估价值。
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　　根据２０２２年世界卫生组织全球癌症负担报告显

示，胃癌是全球范围内第五大常见癌症类型，平均每年

新发约９７万病例，造成６６万人死亡，其中大约５４％

的病例发生在中国地区。胃癌患者通常会出现消化不

良、反流、吞咽困难、体重减轻、胃肠道出血，呕吐等症

状，易被患者忽略，进而导致晚期进展，增加治疗难

度［１］。幽门螺杆菌（犎犲犾犻犮狅犫犪犮狋犲狉狆狔犾狅狉犻，Ｈｐ）是一种

常见的革兰氏阴性细菌，其唯一的天然宿主是人类胃

部，伴随 Ｈｐ感染的免疫浸润在创造和塑造肿瘤免疫

微环境中具有突出作用［２］。Ｈｐ具有多种毒力效应，

通过粘附并进入胃上皮细胞，随后调节宿主细胞多种

信号通路传导诱导炎症、促进异常增殖、抑制免疫反

应，诱导癌症发生［３］。Ｈｐ感染相关的进展机制可能

是未来胃癌治疗的潜在靶点。因此，探究 Ｈｐ阳性胃

癌预后生物标志物对于进一步的及早干预治疗、改善

患者生存具有重要意义。微小 ＲＮＡ（ｍｉｃｒｏＲＮＡ，

ｍｉＲＮＡ）是一种小型非编码ＲＮＡ，在多种人类癌症中

表达失调，同样，Ｈｐ感染也能通过复杂的调控网络诱

导ｍｉＲＮＡ异常表达
［４］。Ｋａｒｉｍｉ等

［５］表示，ｍｉＲ１５５

５ｐ在胃癌合并 Ｈｐ感染患者血清中上调表达
［５］。

Ｖａｓａｐｏｌｌｉ等
［６］表示，在Ｈｐ感染相关的慢性胃炎患者

胃窦组织中ｍｉＲ１５５５ｐ呈高表达，并于治疗后降低表

达。胃癌中 Ｈｐ感染损害ＤＮＡ错配修复过程可能与

ｍｉＲ１５５５ｐ表达有关
［７］。郭红艳等［８］发现，胃癌患者

血清ｍｉＲ４２８６表达高于体检健康者，并与胃癌低分

化程度有关。ｍｉＲ４２８６的血清学表达也被证实与 Ｈｐ

感染、胃癌分期及肿瘤大小相关［９］。然而 ｍｉＲ１５５

５ｐ、ｍｉＲ４２８６与胃癌合并Ｈｐ感染患者预后的关系尚

未出现明确结论，因此，本研究旨在通过测定二者在癌

组织中的表达，探究其是否与胃癌合并 Ｈｐ感染患者

预后相关，开发有效的早期预后评估指标，以及早介入

治疗，改善预后。

材料与方法

１　一般资料

选取２０２０年１月２０２２年６月于本院接受手术切

除治疗的１４４例胃癌患者，男性７０例，女性７４例；平

均年龄（５９．７３±５．１８）岁；组织学亚型：肠型９３例，弥

漫型３９例，中间型１２例；肿瘤低分化７９例；肿瘤直径

≥５ｃｍ７１例；ＴＮＭ
［１０］
Ｉ／ＩＩ期９４例，Ⅲ／Ⅳ期５０例；淋

巴结有转移２５例。根据是否感染 Ｈｐ分为 Ｈｐ阳性

组（ｎ＝９３）和Ｈｐ阴性组（ｎ＝５１）。纳入标准：（１）符合

胃癌诊断标准［１１］，并经癌组织活检确诊；（２）首次确

诊；（３）所有患者均经内镜检查，Ｈｐ感染由快速尿素

酶试验判定，Ｈｐ阳性显示红色；（４）临床资料完整。

排除标准：（１）合并其他恶性肿瘤或既往其他癌症相关

治疗史；（２）近３月有抗生素或手术及治疗相关药物服

用史；（３）既往胃病手术史；（４）合并急性感染、器官重

大病变等其他严重疾病；（５）妊娠期或哺乳期女性；（６）

精神异常患者。

本研究经医院医学伦理委员会审核后统一进行，

已取得所有患者及其家属签署的知情承诺书。

２　组织犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６表达的测定

采用实时荧光定量ＰＣＲ法（ｑＲＴＰＣＲ）测定组织

ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６的表达水平。收集胃癌患者术

中切除的胃癌组织及癌旁组织（距离癌组织边缘＞５

ｃｍ），取１００ｍｇ组织进行液氮研磨获得组织匀浆。使

用Ｔｒｉｚｏｌ法提取组织中的总ＲＮＡ。依次使用Ｔｒｉｚｏｌ、

氯仿、异丙醇、乙醇处理组织样本，最后用ｄｄＨ２Ｏ溶

解ＲＮＡ沉淀，即为 ＲＮＡ 样本。立即以 ＲＮＡ 为模

板，使用反转录试剂盒合成ｃＤＮＡ。以ｃＤＮＡ为模板，

进行ｑＲＴＰＣＲ反应（Ｕ６为内参），２
ΔΔＣｔ 法计算组织

ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６的相对表达量。ｑＲＴＰＣＲ反

应体系：２×ｍｉＲＮＡＳＹＢＲＭａｓｔｅｒｍｉｘ１０μＬ，上下游

引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各０．５μＬ，ｃＤＮＡ１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ８

μＬ。ｑＲＴＰＣＲ反应程序：９５℃预变性２ｍｉｎ，９５℃

１０ｓ，５７℃３０ｓ，７２℃１５ｓ，循环４０次。Ｔｒｉｚｏｌ、反转录

试剂盒、荧光定量试剂盒均购自上海爱必信生物科技

有 限 公 司 （货 号 分 别 为：ａｂｓ６０１５４、ａｂｓ６０２６５、

ａｂｓ６０１５１２）；引物由南京金斯瑞生物科技有限公司合

成，引物序列见表１。

３　随访与分组

对所有胃癌合并Ｈｐ感染患者进行为期２年的随

访，随访方式为电话随访或门诊复查，每３个月随访１
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次，日期截至２０２４年６月。随访结束时，若患者癌症

复发或全因死亡视为预后不良组（ｎ＝３４），否则视为

预后良好组（ｎ＝５９）。

表１　狇犚犜犘犆犚引物序列

犜犪犫犾犲１　狇犚犜犘犆犚狆狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲

基因 引物

ｍｉＲ１５５５ｐ
上游引物 ５＇ＧＴＡＡＣＣＣＧＴＴＧＡＡＣＣＣＣＡＴＴ３＇

下游引物 ５＇ＣＣＡＴＣＣＡＡＴＣＧＧＴＡＧＴＡＧＣＧ３＇

ｍｉＲ４２８６
上游引物 ５＇ＴＴＡＴＧＡＣＴＡＴＧＧＴＡＣＣＡＧＧＡＧＴ３＇

下游引物 ５＇ＡＣＴＣＣＴＧＧＴＡＣＣＡＴＡＧＴＣＡＴＡＡ３＇

Ｕ６
上游引物 ５＇ＧＣＴＴＣＧＧＣＡＧＣＡＣＡＴＡＴＡＣＴＡＡ３＇

下游引物 ５＇ＡＡＣＧＣＴＴＣＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣＧＴ３＇

４　统计学分析

使用ＳＰＳＳ２６．０进行统计学分析。计量数据符合

正态分布，以“均值±标准差（狓±狊）”形式表示，狋检验

分析组间差异。计数数据以“例数（百分比）［狀 （％）］”

形式表示，χ２ 检验分析组间差异。ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析

胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后不良的影响因素。绘制受

试者工作特征曲线（ＲＯＣ）分析癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、

ｍｉＲ４２８６对胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后不良的预测

价值。犘＜０．０５为差异有统计学意义。

结　果

１　癌组织、癌旁组织犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６表达比较

胃癌患者癌旁组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６水平

分别为０．９３±０．１８、０．９７±０．２１，癌组织分别为１．１４

±０．２４、１．４８±０．３０；与癌旁组织相比，胃癌患者癌组

织ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达上升，差异有统计学意

义（狋＝８．４００、１６．７１２，犘＜０．０５）。

２　犎狆阳性组、阴性组癌组织 犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６

表达的比较

５１例 Ｈｐ阴性组 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６水平分

别为１．０２±０．１４、１．３９±０．２４，９３例 Ｈｐ阳性组分别

为１．２０±０．２１、１．５３±０．２７；与 Ｈｐ阴性组相比，Ｈｐ

阳性组 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达上升，差异有统计

学意义（狋＝５．４８５、３．０９２，犘＜０．０５）。

３　癌组织犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６表达与胃癌合并犎狆

感染患者临床病理特征的关系

以癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达的均值为

临界值，将胃癌合并Ｈｐ感染患者分为 ｍｉＲ１５５５ｐ高

表达组（≥１．２０，ｎ＝４８）和 ｍｉＲ１５５５ｐ低表达组（＜

１．２０，ｎ＝４５）、ｍｉＲ４２８６高表达组（≥１．５３，ｎ＝４６）和

ｍｉＲ４２８６低表达组（＜１．５３，ｎ＝４７）。癌组织 ｍｉＲ

１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达与胃癌合并 Ｈｐ感染患者的性

别、年龄、组织学亚型、分化程度无关（犘＜０．０５），与肿

瘤直径、ＴＮＭ分期、淋巴结转移有关（犘＜０．０５），见表

２。

表２　胃癌合并犎狆感染患者临床病理特征与犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６表达的关系

犜犪犫犾犲２　犚犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆犫犲狋狑犲犲狀犮犾犻狀犻犮狅狆犪狋犺狅犾狅犵犻犮犪犾犳犲犪狋狌狉犲狊犪狀犱犿犻犚１５５５狆犪狀犱犿犻犚４２８６犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犻狀狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺犵犪狊狋狉犻犮犮犪狀犮犲狉犮狅犿狆犾犻犮犪狋犲犱狑犻狋犺犎狆犻狀犳犲犮狋犻狅狀

病理特征 狀

ｍｉＲ１５５５ｐ

高表达

（狀＝４８）

低表达

（狀＝４５）
χ２ 犘

ｍｉＲ４２８６

高表达

（狀＝４８）

低表达

（狀＝４５）
χ２ 犘

性别
男 ４７ ２０（４１．６７） ２７（６０．００）

女 ４６ ２８（５８．３３） １８（４０．００）
３．１２３０．０７７

１９（４１．３０） ２８（５９．５７）

２７（５８．７０） １９（４０．４３）
３．１０４ ０．０７８

年龄（岁）
≥６０ ４５ ２７（５６．２５） １８（４０．００）

＜６０ ４８ ２１（４３．７５） ２７（６０．００）
２．４５６０．１１７

２４（５２．１７） ２１（４４．６８）

２２（４７．８３） ２６（５５．３２）
０．５２３ ０．４０７

组织学亚型

肠型 ５７ ３０（６２．５０） ２７（６０．００）

弥漫型 ２９ １３（２７．０８） １６（３５．５６）

中间型 ７ ５（１０．４２） ２（４．４４）

１．６５９０．４３６

２９（６３．０４） ２８（５９．５７）

１３（２８．２６） １６（３４．０４）

４（８．７０） ３（６．３８）

０．４６０ ０．７９５

分化程度
中／高分化 ３４ １６（３３．３３） １８（４０．００）

低分化 ５９ ３２（６６．６７） ２７（６０．００）
０．４４５０．５０５

１３（２８．２６） ２１（４４．６８）

３３（７１．７４） ２６（５５．３２）
２．７０２ ０．１００

肿瘤直径（ｃｍ）
＜５ ４３ １７（３５．４２） ２６（５７．７８）

≥５ ５０ ３１（６４．５８） １９（４２．２２）
４．６７２０．０３１

１４（３０．４３） ２９（６１．７０）

３２（６９．５７） １８（３８．３０）
９．１４３ ０．００２

ＴＮＭ分期
Ｉ／ＩＩ期 ５６ ２３（４７．９２） ３３（７３．３３）

Ⅲ／Ⅳ期 ３７ ２５（５２．０８） １２（２６．６７）
６．２６３０．０１２

２２（４７．８３） ３４（７２．３４）

２４（５２．１７） １３（２７．６６）
５．８３２ ０．０１６

淋巴结转移
无 ７４ ３４（７０．８３） ４０（８８．８９）

有 １９ １４（２９．１７） ５（１１．１１）
４．６５８０．０３１

３１（６７．３９） ４３（９１．４９）

１５（３２．６１） ４（８．５１）
８．３０５ ０．００４

４　不同预后的胃癌合并 犎狆感染患者癌组织 犿犻犚

１５５５狆、犿犻犚４２８６表达的比较

５９例预后良好组 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６水平分

别为１．０８±０．１６、１．４１±０．２２，３４例预后不良组分别

为１．４２±０．２１、１．７５±０．２４；与预后良好组相比，预后

不良组 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表达上升，差异有统计

学意义（狋＝８．７８５、６．９４２，犘＜０．０５）。

５　犾狅犵犻狊狋犻犮回归分析胃癌合并犎狆感染患者预后的影
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响因素

以胃癌合并Ｈｐ感染患者预后状况（不良＝１，良

好＝０）为因变量，以癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６表

达（均为实测值）为自变量进行ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析。

ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６为患者预后的危险因素（犘＜

０．０５），见表３。

表３　犾狅犵犻狊狋犻犮回归分析胃癌合并犎狆感染患者预后的影响因素

犜犪犫犾犲３　犾狅犵犻狊狋犻犮狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀狑犪狊狌狊犲犱狋狅犪狀犪犾狔狕犲

狋犺犲狆狉狅犵狀狅狊狋犻犮犳犪犮狋狅狉狊犻狀狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺犵犪狊狋狉犻犮犮犪狀犮犲狉

犮狅犿狆犾犻犮犪狋犲犱狑犻狋犺犎狆犻狀犳犲犮狋犻狅狀

指标 犅 犛犈 犠犪犾犱χ
２ 犗犚 ９５％ 置信区间 犘

ｍｉＲ１５５５ｐ ２．００７ ０．１５２ １７４．２７５ ７．４３８ ５．５２２－１０．０１９ ０．０００

ｍｉＲ４２８６ １．７９６ ０．１７８ １０１．７９６ ６．０２５ ４．２５１－８．５４０ ０．０００

６　犚犗犆曲线分析癌组织犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６表达

对胃癌合并犎狆感染患者预后不良的预测价值

癌组织ｍｉＲ１５５５ｐ表达预测胃癌合并 Ｈｐ感染

患者预后不良的曲线下面积（ＡＵＣ）为０．８９６（９５％ＣＩ：

０．８３１０．９６１），其相对截断值为１．３７６，敏感度、特异

性分别为７３．５０％、９１．５０％。ｍｉＲ４２６８预测预后不

良的ＡＵＣ为０．８５９（９５％ＣＩ：０．７７７０．９４１），其相对截

断值为 １．５７６，敏感度、特异性分别为 ９１．２０％、

７２．９０％。二者联合预测的 ＡＵＣ为０．９７８（９５％ＣＩ：

０．９４７１．０００），显著大于 ｍｉＲ１５５５ｐ（犣＝２．２３６，犘＝

０．０２５）、ｍｉＲ４２６８（犣＝２．６４８，犘＝０．００８）单独预测的

ＡＵＣ。ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６联合预测的敏感度为

９４．１０％，特异性为９４．９０％。见图１。

图１　癌组织犿犻犚１５５５狆、犿犻犚４２８６表达预测胃癌合并

犎狆感染患者预后不良的犚犗犆曲线

犉犻犵．１　犜犺犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀狅犳犿犻犚１５５５狆犪狀犱犿犻犚４２８６犻狀犮犪狀犮犲狉

狋犻狊狊狌犲狆狉犲犱犻犮狋犲犱狋犺犲狆狅狅狉狆狉狅犵狀狅狊犻狊狅犳狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺犵犪狊狋狉犻犮

犮犪狀犮犲狉犮狅犿犫犻狀犲犱狑犻狋犺犎狆犻狀犳犲犮狋犻狅狀

讨　论

世界上约５０％的人口感染 Ｈｐ，而多数 Ｈｐ早期

感染患者临床无症状导致感染者持续免疫浸润，这一

过程中，Ｈｐ毒力因子激活宿主细胞的信号通路并调

节免疫反应，导致肿瘤发展［２］。Ｍａｒｔｅｌ等
［１２］发现，２２０

万例感染导致的癌症病例中，Ｈｐ感染占３７％，排名第

一，且多发生于东亚地区。Ｈｐ感染已被确认为胃癌

发生的重要危险因素之一，然而尚未完全理解其中的

发病机制。ｍｉＲＮＡ参与广泛的生理病理过程，与多

种癌症及感染性疾病相关，是潜在的胃癌合并 Ｈｐ感

染相关因子。因此，有必要了解更多 ｍｉＲＮＡ与胃癌

合并Ｈｐ感染的相关性，以进一步了解胃癌，及时预防

和控制病情发展，保护患者的生命安全。

许多研究报道了 Ｈｐ感染相关性胃癌、胃炎中

ｍｉＲ１５５５ｐ高表达
［５６，１３］。ｍｉＲ１５５５ｐ的靶基因网络

与Ｈｐ感染相关性胃炎失调基因高度重叠，多与宿主

免疫反应及与炎症相关［１４］。Ｗａｎｇ等
［１５］发现，结直肠

癌细胞来源的 ｍｉＲ１５５５ｐ可以被癌症相关成纤维细

胞摄取，并通过靶向ＳＯＣＳ１和 ＺＢＴＢ２介导ＪＡＫ２

ＳＴＡＴ３／ＮＦκＢ信号传导激活癌症相关成纤维细胞，

并进一步通过上调炎症细胞因子ＩＬ６、ＴＮＦα、ＴＧＦβ
和ＣＸＣＬ１２水平触发结直肠癌细胞的上皮间质转化

和促转移开关，促进结直肠癌的肿瘤形成和肺部转移。

Ｊｉ等
［１６］表示，环状ＲＮＡ通过海绵化 ｍｉＲ１５５５ｐ表达

促进抑癌基因ＣＤＸ１表达，进而抑制结直肠癌的肝转

移。Ｓｕ等
［１７］观察到，ｍｉＲ１５５５ｐ在胃癌细胞和临床

组织中过表达，ｍｉＲ１５５５ｐ通过上调ｃｌａｕｄｉｎ１、ｃｙｃｌｉｎ

Ｄ１和ｃＭｙｃ等表达促进胃癌细胞系的增殖、侵袭、转

移并抑制凋亡。本研究中，胃癌患者癌组织 ｍｉＲ１５５

５ｐ表达高于癌旁组织，提示 ｍｉＲ１５５５ｐ与胃癌发生

有关。胃癌合并 Ｈｐ感染患者 ｍｉＲ１５５５ｐ表达高于

非Ｈｐ感染患者，ｍｉＲ１５５５ｐ表达与胃癌合并 Ｈｐ感

染患者的肿瘤直径、ＴＮＭ 分期、淋巴结转移有关，提

示ｍｉＲ１５５５ｐ与胃癌合并Ｈｐ感染进展有关，推测在

Ｈｐ感染期间，ｍｉＲ１５５５ｐ可能通过靶向调控相关网

络诱导胃部炎症、促进细胞上皮间质转化，导致细胞的

恶性转化，造成胃癌发生及进展［１４１５］。与胃癌合并

Ｈｐ感染预后良好患者相比，预后不良患者癌组织

ｍｉＲ１５５５ｐ表达升高，ｍｉＲ１５５５ｐ为患者预后不良的

危险因素，提示 ｍｉＲ１５５５ｐ与预后不良有关，推测

ｍｉＲ１５５５ｐ可能通过抑制抑癌基因或促进细胞增殖

信号共同促进癌细胞的增殖和转移，最终造成胃癌合

并Ｈｐ感染患者预后不良
［１６１７］。

何智慧等［１８］、赵敏等［１９］均观察到肺癌患者癌组

织和人肺癌细胞系中 ｍｉＲ４２８６的高表达，抑制 ｍｉＲ

４２８６通过靶向上调ＦＯＸＯ４表达抑制癌细胞的增殖、

迁移和侵袭。ｍｉＲ４２８６在前列腺癌、非小细胞肺癌中

具有促瘤作用，Ｌｉ等
［２０］发现，敲低 ｍｉＲ４２８６可通过

靶向ＳＡＬＬ１抑制前列腺癌细胞增殖，促进细胞凋亡；

Ａｎ等
［２１］表示，抑制 ｍｉＲ４２８６通过靶向Ｒｕｎｘ３诱导
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的肺癌细胞Ｇ１周期阻滞，加速细胞凋亡。此外，ｍｉＲ

４２８６过表达诱导顺铂治疗后的非小细胞肺癌细胞的

抗凋亡作用［２２］。本研究中，胃癌患者癌组织 ｍｉＲ

４２８６表达高于癌旁组织，Ｈｐ阳性胃癌患者 ｍｉＲ４２８６

表达高于阴性患者，提示 ｍｉＲ４２８６与胃癌、Ｈｐ感染

有关，这与前人报道的结果［７］一致。胃癌合并 Ｈｐ感

染患者癌组织 ｍｉＲ４２８６表达与肿瘤直径、ＴＮＭ 分

期、淋巴结转移有关，提示 ｍｉＲ４２８６参与胃癌合并

Ｈｐ感染患者胃癌进展，推测 ｍｉＲ４２８６可能通过促进

癌细胞的增殖并抑制凋亡加重病情［１８２１］。与预后良好

胃癌合并 Ｈｐ感染患者相比，预后不良患者 ｍｉＲ４２８６

表达上升，为患者预后不良的危险因素，提示 ｍｉＲ

４２８６高表达不利于预后，推测 ｍｉＲ４２８６可能通过靶

向抑制下游多种受体信号通路促进癌细胞的恶性增

殖，降低治疗效果，造成患者预后复发［８，１８２２］。

本研究中，癌组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２６８联合预

测胃癌合并 Ｈｐ感染患者预后不良的ＡＵＣ为显著大

于 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２６８ 单独预测的 ＡＵＣ，提示

ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２６８联合具有较高的预测胃癌合并

Ｈｐ感染患者预后不良价值，但未来仍需在纳入更大

规模病例样本中进行验证。目前有关 ｍｉＲ１５５５ｐ、

ｍｉＲ４２６８影响胃癌合并 Ｈｐ感染分子机制的研究较

少，本研究相关的推测需要进一步的数据支撑。

综上所述，本研究发现，胃癌合并 Ｈｐ感染患者癌

组织 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２８６均呈高表达，与患者肿瘤

直径、ＴＮＭ 分期、淋巴结转移及预后不良相关，二者

联合具有较高的胃癌合并Ｈｐ感染患者预后不良评估

价值。这些结果提供了 ｍｉＲ１５５５ｐ、ｍｉＲ４２６８与胃

癌合并 Ｈｐ感染及预后相关的基础数据，有利于进一

步开发与 Ｈｐ感染相关性胃癌预后评估的临床指标，

及早、精准治疗患者，提高患者预后生存。
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［１３］　ＺｈｏｕＸ，ＺｈｕＹ，ＬｉｕＪ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆ犎犲犾犻犮狅犫犪犮狋犲狉狆狔犾狅狉犻

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｏｎｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｃｈｒｏｎｉｃｇａｓｔｒｉｔｉｓ［Ｊ］．ＴｕｒｋＪ

Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ，２０２３，３４（７）：７００７１３．

［１４］　ＭａｈｂｏｂｉＲ，ＦａｌｌａｈＦ，ＢｅｈｍａｎｅｓｈＡ，ｅｔａｌ．犎犲犾犻犮狅犫犪犮狋犲狉狆狔犾狅狉犻

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｍｅｄｉａｔｅｓｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎａｎｄｔｕｍｏｒｉｇｅｎｅｓｉｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ｇｅｎｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｍｉＲ１５５５ｐ：ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ｏｍｉｃｓ ａｎｄ

ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｂａｓｅｄｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＣｕｒｒＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０２２，９

（７）：１９２２０８．

［１５］　ＷａｎｇＤ，ＷａｎｇＸ，ＳｏｎｇＹ，ｅｔａｌ．ＥｘｏｓｏｍａｌｍｉＲ１４６ａ５ｐａｎｄ

ｍｉＲ１５５５ｐｐｒｏｍｏｔｅ ＣＸＣＬ１２／ＣＸＣＲ７ｉｎｄｕｃｅｄ ｍｅｔａｓｔａｓｉｓｏｆ

ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃｅｒｂｙｃｒｏｓｓｔａｌｋｗｉｔｈｃａｎｃｅｒａｓｓｏｃｉａｔｅｄｆｉｂｒｏｂｌａｓｔｓ

［Ｊ］．ＣｅｌｌＤｅａｔｈＤｉｓ，２０２２，１３（４）：３８０３９４．

［１６］　ＪｉＨ，Ｋｉｍ ＴＷ，Ｌｅｅ ＷＪ，ｅｔａｌ．ＴｗｏｃｉｒｃＰＰＦＩＡ１ｓｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ

ｒｅｇｕｌａｔｅｌｉｖｅｒｍｅｔａｓｔａｓｉｓｏｆｃｏｌｏｎｃａｎｃｅｒｖｉａｍｉＲ１５５５ｐ／ＣＤＸ１

ａｎｄＨｕＲ／ＲＡＢ３６［Ｊ］．ＭｏｌＣａｎｃｅｒ，２０２２，２１（１）：１９７２１５．

［１７］　ＳｕＮ，ＬｉＬ，ＺｈｏｕＥ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｖｅｒａｔｒｏｌｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｓｍｉｒ１５５５ｐ

ｔｏｂｌｏｃｋｔｈｅｍａｌｉｇｎａｎｔｂｅｈａｖｉｏｒｏｆｇａｓｔｒｉｃｃａｎｃｅｒｃｅｌｌｓ［Ｊ］．

ＢｉｏｍｅｄＲｅｓＩｎｔ，２０２２，２０２２（１）：６９６８６４１６９６８６５０．

［１８］　何智慧，黄丽，苏菊红，等．ＭｉＲ４２８６调控ＦＯＸＯ４对肺癌细胞

增殖和转移的影响［Ｊ］．河北医药，２０２１，４３（１０）：１４６０１４６４．

［１９］　赵敏，厉永强，石贞玉．ＭｉＲ４２８６靶向ＦＯＸＯ４对肺癌细胞增

殖、迁移、侵袭及凋亡的影响［Ｊ］．中国免疫学杂志，２０２１，３７

（８）：９５８９６３．

［２０］　ＬｉＺ，ＺｈａｏＳ，ＷａｎｇＨ，ｅｔａｌ．ＭｉＲ４２８６ｐｒｏｍｏｔｅｓｐｒｏｓｔａｔｅｃａｎｃｅｒ

ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎｂｙｔａｒｇｅｔｉｎｇｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＳＡＬＬ１［Ｊ］．ＪＧｅｎｅ

Ｍｅｄ，２０２３，２５（７）：ｅ３１２７．

［２１］　ＡｎＸ，ＧｅＪ，ＧｕｏＨ，ｅｔａｌ．ＯｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｍｉＲ４２８６ｉｓａｎ

ｕｎｆａｖｏｒａｂｌｅｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃｍａｒｋｅｒｉｎｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｉｔｈｎｏｎｓｍａｌｌｃｅｌｌ

ｌｕｎｇｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＪＣｅｌｌＢｉｏｃｈｅｍ，２０１９，１２０（１０）：１７５７３１７５８３．

［２２］　 ＭａｃＤｏｎａｇｈＬ，Ｇａｌｌａｇｈｅｒ ＭＦ，ＦｆｒｅｎｃｈＢ，ｅｔａｌ．ＭｉｃｒｏＲＮＡ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇａｎｄｂｉｏｍａｒｋｅｒｖａｌｉｄａｔｉｏｎｉｎｔｒｅａｔｍｅｎｔｎａｉｖｅ

ａｎｄｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔｎｏｎｓｍａｌｌｃｅｌｌｌｕｎｇｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＴｒａｎｓｌＬｕｎｇ

ＣａｎｃｅｒＲｅｓ，２０２１，１０（４）：１７７３１７９１．

【收稿日期】　２０２４０８０９　【修回日期】　２０２４１０２３

·０１５１·
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