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  摘 要:目的 探讨长链非编码RNA(lncRNA)牛磺酸上调基因1(TUG1)和前列腺癌相关转录产物1
(PCAT-1)在多发性骨髓瘤(MM)患者血清中的表达水平及与预后的关系,并探讨其诊断价值。方法 选取

2013年1月至2016年11月于该院住院治疗的 MM患者90例作为 MM组,另选取90例健康体检者作为对照

组。采用实时荧光定量PCR检测血清lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达水平;分析lncRNA
 

TUG1和PCAT-
1的表达水平与临床病理特征的关系;分析lncRNA

 

TUG1和PCAT-1的表达水平与 MM患者预后的关系;采

用COX风险回归模型分析影响患者预后的危险因素;使用受试者工作特征(ROC)曲线分析TUG1和PCAT-1
对 MM的诊断价值。结果 MM组患者的血清lncRNA

 

TUG1和PCAT-1表达水平高于对照组(P<0.05);
lncRNA

 

TUG1高表达组与低表达组、lncRNA
 

PCAT-1高表达组与低表达组在年龄、β2 微球蛋白和Ca2+ 水平

方面比较,差异均有统计学意义(P<0.05);lncRNA
 

TUG1高表达组3年生存率低于lncRNA
 

TUG1低表达

组(P<0.05),lncRNA
 

PCAT-1高表达组3年生存率低于lncRNA
 

PCAT-1低表达组(P<0.05)。多因素

COX风险回归模型分析显示,年龄较大、β2 微球蛋白水平较高、lncRNA
 

TUG1高表达和PCAT-1高表达是影

响 MM患者预后的危险 因 素(P<0.05)。血 清lncRNA
 

TUG1的 曲 线 下 面 积 为0.777(95%CI:0.704~
0.850);血清lncRNA

 

PCAT-1的曲线下面积为0.648(95%CI:0.566~0.729)。结论 血清lncRNA
 

TUG1
和PCAT-1在 MM患者中高表达,lncRNA

 

TUG1辅助诊断 MM 的价值优于lncRNA
 

PCAT-1,血清lncRNA
 

TUG1和PCAT-1表达水平与 MM患者的预后相关。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

long-chain
 

non-coding
 

RNA
 

(lncRNA)
 

tau-
rine

 

up-regulated
 

gene
 

1
 

(TUG1)
 

and
 

prostate
 

cancer-associated
 

transcript
 

1
 

(PCAT-1)
 

in
 

the
 

serum
 

of
 

the
 

patients
 

with
 

multiple
 

myeloma
 

(MM)
 

and
 

their
 

relationship
 

with
 

the
 

prognosis,and
 

to
 

investigate
 

their
 

diag-
nostic

 

value.Methods Ninety
 

patients
 

with
 

MM
 

hospitalized
 

in
 

this
 

hospital
 

from
 

January
 

2013
 

to
 

November
 

2016
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

MM
 

group
 

and
 

other
 

90
 

people
 

undergoing
 

the
 

healthy
 

physical
 

examination
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.The
 

real-time
 

fluorescent
 

quantitative
 

PCR
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

expression
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1.The
 

relationship
 

between
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1
 

with
 

clinicopathological
 

characteristics
 

was
 

analyzed.The
 

relationship
 

between
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1
 

with
 

the
 

prognosis
 

in
 

the
 

patients
 

with
 

MM
 

was
 

analyzed.The
 

COX
 

risk
 

re-
gression

 

model
 

was
 

adopted
 

to
 

analyze
 

the
 

risk
 

factors
 

affecting
 

the
 

prognosis
 

of
 

the
 

patients;the
 

receiver
 

op-
erating

 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

value
 

of
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1
 

in
 

the
 

diag-
nosis

 

of
 

MM.Results The
 

expression
 

levels
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1
 

in
 

the
 

MM
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group
 

(P<0.05).There
 

were
 

statistical
 

differences
 

in
 

the
 

age,β2 microglobu-
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lin
 

and
 

Ca2+
 

levels
 

between
 

the
 

lncRNA
 

TUG1
 

high
 

expression
 

group
 

and
 

low
 

expression
 

group,between
 

the
 

lncRNA
 

PCAT-1
 

high
 

expression
 

group
 

and
 

low
 

expression
 

group
 

(P<0.05).The
 

3-year
 

survival
 

rate
 

in
 

the
 

lncRNA
 

TUG1
 

high
 

expression
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

lncRNA
 

TUG1
 

low
 

expression
 

group
 

(P<
0.05),and

 

the
 

3-year
 

survival
 

in
 

the
 

lncRNA
 

PCAT-1
 

high
 

expression
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

the
 

lncRNA
 

PCAT-1
 

low
 

expression
 

group
 

(P<0.05).The
 

multivariate
 

COX
 

risk
 

regression
 

model
 

analysis
 

showed
 

that
 

older
 

age,high
 

β2 microglobulin
 

level,lncRNA
 

TUG1
 

high
 

expression
 

and
 

PCAT-1
 

high
 

expression
 

were
 

the
 

risk
 

factors
 

affecting
 

the
 

prognosis
 

of
 

MM
 

patients.The
 

area
 

under
 

the
 

ROC
 

curve
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

TUG1
 

was
 

0.777
 

(95%CI:0.704-0.850);which
 

of
 

incRNA
 

PCAT-1
 

was
 

0.648
 

(95%CI:0.566-0.729).Conclu-
sion The

 

serum
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1
 

are
 

highly
 

expressed
 

in
 

the
 

patients
 

with
 

MM.The
 

value
 

of
 

ln-
cRNA

 

TUG1
 

in
 

assisting
 

the
 

diagnosis
 

of
 

MM
 

is
 

better
 

than
 

lncRNA
 

PCAT-1.Serum
 

lncRNA
 

TUG1
 

and
 

PCAT-1
 

expression
 

levels
 

are
 

correlated
 

with
 

the
 

prognosis
 

of
 

MM
 

patients.
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transcript
 

1

  多发性骨髓瘤(MM)是以骨髓浆细胞恶性增殖为

特点的浆细胞恶性肿瘤,在血液系统恶性肿瘤中排名

第二,约占10%[1]。MM 在西方国家的发病率约为

6.5/10万,以老年人群为主,我国 MM 的发病率低于

西方国家,约为1.0/10万[2]。虽然近年来 MM 的治

疗方法从传统的化疗发展到靶向药物治疗,但 MM患

者的生存率仍然较低,5年生存率为46.6%[3-4]。因

此,寻找合适的生物标志物早期发现 MM,对改善患

者预后具有十分重要的临床意义。长链非编码RNA
(lncRNA)是一类新发现的长度大于200个核苷酸的

片段,并不参与编码蛋白质,但是研究发现其可通过

转录调控基因的表达,参与机体的各种生理活动,也
参与了肿瘤的发生、发展过程,并与肿瘤患者的预后

密切相关[5-6]。已有研究显示,lncRNA在多种肿瘤患

者的血清中稳定高表达,并与肿瘤患者的预后有

关[7],且多种lncRNA 与 MM 的发病密切相关[8]。
lncRNA牛磺酸上调基因1(TUG1)和lncRNA前列

腺癌相关转录产物1(PCAT-1)近年来被发现参与了

多种肿瘤包括 MM 的病理生理过程[9-10],但是否与

MM患者的预后有关尚不明确。因此,本研究通过检

测 MM患者血清lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达

水平,探讨lncRNA
 

TUG1和PCAT-1在MM中的作

用,并分析其对 MM预后的影响,现报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2013年1月至2016年11月于

本院住院治疗的 MM患者90例作为 MM 组,患者均

符合《血液病诊断及疗效标准》[11]中 MM 的诊断标

准,其中男51例,女39例;年龄41~78岁,平均

(60.14±18.74)岁;按照美国血液病学会国际分期系

统(ISS)[12]分为Ⅰ~Ⅱ期50例,Ⅲ期40例;按照 M
蛋白类型分为IgG型35例,IgD型32例,IgA型18
例,轻链型

 

5例。纳入标准:(1)符合 MM 的诊断标

准;(2)病历资料完整,患者入院时均进行血液生化、
血常规、M 蛋白类型鉴定等检查;(3)年龄≤80岁;
(4)均行VCD(硼替佐米+环磷酰胺+地塞米松)方案

治疗。排除标准:(1)病历资料缺乏患者;(2)合并其

他肿瘤的患者;(3)入院前已经接受相关治疗的患者;
(4)精神疾病患者。选取同期本院体检中心健康体检

者90例作为对照组,其中男49例,女41例;年龄

41~76岁,平均(61.46±15.53)岁。MM组和对照组

研究对象的性别和年龄比较,差异无统计学意义(P>
0.05),具有可比性。本院伦理委员会已批准本研究。
所有研究对象均知情同意,并签署知情同意书。
1.2 方法

1.2.1 血液标本采集 MM组患者于入院当日清晨

空腹采集静脉血5
 

mL,对照组于体检当日清晨空腹

采集静脉血5
 

mL。室温放置30
 

min,高速离心机提

前预冷至4
 

℃,将凝血后的血液在离心机中以3
 

000
 

r/min离心10
 

min,离心完毕后将血清转移至新的离

心管中做好编号标识,放于-80
 

℃超低温冰箱中

保存。
1.2.2 实时荧光定量PCR检测血清lncRNA

 

TUG1
和PCAT-1的表达水平 使用 TRIzol试剂(美国

Ambion公司)提取血清中的总RNA,测量RNA水平

和纯度,随后使用Takara反转录试剂盒将RNA反转

录成cDNA,按照Takara实时荧光定量PCR试剂盒

说明书进行实时荧光定量PCR,反应体系(10.0
 

μL):
cDNA

 

0.2
 

μL,正向引物(10.0
 

μmo/L)
 

0.5
 

μL,反向

引物(10.0
 

μmo/L)
 

0.5
 

μL,ROXⅡ(50×)
 

0.2
 

μL,
SYBR

 

(2×)
 

5.0
 

μL,RNase
 

free
 

water
 

3.6
 

μL。实

时荧光定量PCR反应条件:预变性95
 

℃,5
 

min;重复

循环(40次)94
 

℃,30
 

s→55
 

℃,30
 

s→72
 

℃,30
 

s;溶
解曲线72

 

℃,1
 

min。lncRNA
 

TUG1正向引物:5'-
AATGGCATGAACCTGGGAGGCG-3';反 向 引 物:5'-
GGCTTTGGGAAGTGCTTTGGAG-3';lncRNA

 

PCAT-1
正向引物:5'-GAGAGCTGACATAGGCACCC-3';反向引

物:5'-TCTC
 

CACTGGTGTTCATGGC-3';GAPDH正向

引物:5'-TGATGACATCAAGAAGGTGGTG
 

AAG-3';反
向引物:5'-TCCTT

 

GGAGGCCATGTGGGCCAT-3'。
1.2.3 临床资料收集 收集 MM 患者性别、年龄、
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ISS分期、M蛋白类型,以及β2 微球蛋白、C反应蛋白

水平 等 资 料。根 据 MM 患 者lncRNA
 

TUG1 和

PCAT-1表达水平的平均数,将 MM 组患者分为ln-
cRNA

 

TUG1高表达组(41例)、lncRNA
 

TUG1低表

达组(49例),以及lncRNA
 

PCAT-1高表达组(37
例)、lncRNA

  

PCAT-1低表达组(53例)。根据 MM
患者的临床病理特征,本研究将年龄分为<65岁和≥
65岁,β2 微 球 蛋 白 分 为 <3.5

 

μg/mL 和 ≥3.5
 

μg/mL,C反应蛋白分为<5.8
 

mg/L和≥5.8
 

mg/L,
血红蛋白分为<110

 

g/L和≥110
 

g/L,清蛋白分为<
35

 

g/L和≥35
 

g/L,乳酸脱氢酶分为<170
 

U/L和≥
170

 

U/L,Ca2+分为<10
 

mg/dL和≥10
 

mg/dL,按此

分组进行研究。
1.2.4 随访 MM 患者出院后每半年进行1次随

访,随访时间为3年,随访截止日期为2019年12月

30日,采用电话随访或者上门随访,记录患者的存活

情况。
1.3 统 计 学 处 理 使 用 SPSS22.0统 计 软 件 和

Graphpad
 

Prism7.0软件进行数据分析和作图。计数

资料以例数或率表示,组间比较采用χ2 检验。计量

资料以x±s表示,组间比较采用t检验。采用单因

素及多因素COX风险回归模型分析影响 MM 患者

预后的危险因素。采用受试者工作特征(ROC)曲线

评估TUG1和PCAT-1对 MM 的诊断价值。以P<
0.05为差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 两组血清lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达水

平比 较  MM 组 患 者 的 血 清lncRNA
 

TUG1 和

PCAT-1表达水平高于对照组,差异均有统计学意义

(P<0.05)。见表1。
表1  两组血清TUG1和PCAT-1的表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

TUG1 lncRNA
 

PCAT-1

MM组 90 1.83±0.63 2.79±0.76

对照组 90 1.07±0.35 1.02±0.53

t 10.004 18.123

P <0.001 <0.001

2.2 MM患者lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达水

平与临床病理特征的关系 lncRNA
 

TUG1高表达组

和lncRNA
 

TUG1低表达组的年龄、β2 微球蛋白和

Ca2+水平比较,差异有统计学意义(P<0.05),两组

在性别、ISS分期、M 蛋白类型,以及C反应蛋白、血
红蛋白、清蛋白、乳酸脱氢酶水平方面比较,差异无统

计学意义(P>0.05);lncRNA
 

PCAT-1高表达组和

lncRNA
 

PCAT-1低表达组的年龄、β2 微球蛋白和

Ca2+水平比较,差异有统计学意义(P<0.05),两组

在性别、ISS分期、M 蛋白类型,以及C反应蛋白、血
红蛋白、清蛋白和乳酸脱氢酶水平方面比较,差异无

统计学意义(P>0.05)。见表2。

表2  MM患者lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达情况与临床病理特征的关系
 

项目 n
lncRNA

 

TUG1

高表达组(n=41) 低表达组(n=49) χ2 P

lncRNA
 

PCAT-1

高表达组(n=37) 低表达组(n=53) χ2 P

性别

 男 51 23 28 0.012 0.921 20 31 0.175 0.676

 女 39 18 21 17 22

年龄

 <65岁 60 22 38 5.734 0.017 19 41 6.632 0.010

 ≥65岁 30 19 11 18 12

ISS分期

 Ⅰ~Ⅱ期 50 20 30 1.403 0.237 23 27 1.111 0.292

 Ⅲ期 40 21 19 14 26

M蛋白类型

 IgG型 35 16 19 0.472 0.925 15 20 1.234 0.745

 IgD型 32 14 18 13 19

 IgA型 18 8 10 6 12

 轻链型 5 3 2 3 2

β2微球蛋白

 <3.5
 

μg/mL 44 15 29 4.562 0.033 12 32 6.810 0.001

 ≥3.5
 

μg/mL 46 26 20 25 21

C反应蛋白

 <5.8
 

mg/L 59 28 31 0.253 0.617 28 31 2.850 0.091
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续表2  MM患者lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达情况与临床病理特征的关系
 

项目 n
lncRNA

 

TUG1

高表达组(n=41) 低表达组(n=49) χ2 P

lncRNA
 

PCAT-1

高表达组(n=37) 低表达组(n=53) χ2 P

 ≥5.8
 

mg/L 31 13 18 9 22

血红蛋白

 <110
 

g/L 54 24 30 0.067 0.796 25 29 1.499 0.221

 ≥110
 

g/L 36 17 19 12 24

清蛋白

 <35
 

g/L 53 26 27 0.637 0.425 23 30 0.278 0.598

 ≥35
 

g/L 37 15 22 14 23

乳酸脱氢酶

 <170
 

U/L 49 21 28 0.316 0.574 19 30 0.242 0.623

 ≥170
 

U/L 41 20 21 18 23

Ca2+

 <10
 

mg/dL 63 24 39 4.712 0.030 21 42 5.247 0.022

 ≥10
 

mg/dL 27 17 10 16 11

2.3 lncRNA
 

TUG1和PCAT-1的表达水平与 MM
患者预后的关系 随访3年,随访过程中未出现失访

患者,生存人数为54例,生存率为60.00%,其中ln-
cRNA

 

TUG1高表达组的生存人数为18例,生存率

为43.90%(18/41),明显低于lncRNA
 

TUG1低表达

组的73.47%(36/49),差 异 有 统 计 学 意 义(χ2=
8.131,P=0.004);lncRNA

 

PCAT-1高表达组的生

存人数为17例,生存率为45.95%(17/37),明显低于

PCAT-1低表达组的69.81%(37/53),差异有统计学

意义(χ2=5.171,P=0.023)。
以因变量为 MM患者3年中的生存情况(存活:

0;死亡:1),自变量见表3,单因素COX风险回归模型

分析 结 果 显 示:年 龄、Ca2+、β2 微 球 蛋 白、lncRNA
 

TUG1、PCAT-1表达水平与 MM患者预后有关(P<
0.05)。建立多因素COX风险回归模型,因变量同

上,将单因素分析中的年龄、Ca2+、β2 微球蛋白、ln-
cRNA

 

TUG1、PCAT-1表达水平纳入多因素COX风

险回归模型,将连续型变量进行分层,转变成二分类

变量,分别进行赋值(年龄≥65岁=1,<65岁=0;

β2 微球蛋白≥3.5
 

μg/mL=1,<3.5
 

μg/mL=0;

Ca2+ ≥10
 

mg/dL=1,<10
 

mg/dL=0;lncRNA
 

TUG1和PCAT-1高表达=1,低表达=0),使用后退

法进行自变量的选择(P<0.05)和剔除(P>0.10)。
结果显示,年龄较大、β2 微球蛋白水平较高、lncRNA

 

TUG1高表达和
 

PCAT-1高表达是影响 MM 患者预

后的危险因素(P<0.05),见表3。

表3  MM患者预后影响因素的COX风险回归模型

因素
单因素COX风险回归模型

HR 95%CI P

多因素COX风险回归模型

HR 95%CI P

性别 1.073 0.821~1.121 0.251 — — —

年龄 1.448 1.352~1.819 0.021 3.015 2.358~3.841 0.013

ISS分期 1.105 0.813~1.502 0.619 — — —

M蛋白类型 1.323 0.734~1.894 0.362 — — —

β2 微球蛋白 2.193 1.541~2.725 <0.001 1.174 1.025~1.262 <0.001

C反应蛋白 1.325 0.572~1.942 0.207 — — —

血红蛋白 0.916 0.354~2.019 0.683 — — —

清蛋白 1.575 0.775~2.041 0.104 — — —

乳酸脱氢酶 1.359 0.974~1.638 0.206 — — —

Ca2+ 2.362 1.271~3.304 <0.001 0.093 0.064~0.132 0.084

lncRNA
 

TUG1 1.415 1.157~1.635 0.011 1.472 1.284~1.585 0.028

lncRNA
 

PCAT-1 2.416 1.872~3.694 <0.001 2.152 1.947~2.584 0.032

  注:HR 为风险比;—表示无数据。
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2.4 lncRNA
 

TUG1和PCAT-1对 MM患者的诊断

价值  采 用 ROC 曲 线 分 析 lncRNA
 

TUG1 和

PCAT-1对 MM 患者的诊断价值,如图1所示,血清

lncRNA
 

TUG1 曲 线 下 面 积 为 0.777(95%CI:
0.704~0.850),最佳临界值为1.88,灵敏度和特异度

分别为81.11%和77.78%;血清lncRNA
 

PCAT-1曲

线下面积为0.648(95%CI:0.566~0.729),最佳临

界值为2.92,灵 敏 度 和 特 异 度 分 别 为61.11%和

67.78%。

  注:A为TUG1;B为PCAT-1。

图1  TUG1和PCAT-1诊断 MM的ROC曲线

3 讨  论

  MM是血液系统常见的一种恶性肿瘤,目前无法

完全治愈,由于其发病隐匿,大多数患者因为感染、肾
功能不全或出现骨痛等症状前来就诊,容易误诊,错
过最佳治疗时机,严重影响 MM患者的生活质量和预

后[13]。此外,MM异质性较明显,且患者病情进展程

度差异较大,一些具有高危因素的 MM患者生存率更

低[14]。因此,准确识别这部分患者,对 MM 患者的个

体化治疗和预后具有十分重要的临床意义。lncRNA
在机体中发挥了重要的调节功能,有研究显示ln-
cRNA参与了肿瘤的病理生理过程,可以作为肿瘤的

预测因子[7]。本研究发现,MM 组患者血清lncRNA
 

TUG1和PCAT-1表达水平高于对照组,提示TUG1
和PCAT-1可能参与了 MM的病理生理过程。
lncRNA

 

TUG1是一个长约7.1
 

kb的 RNA片

段,最初发现其主要在视网膜和脑组织中表达,随着

研究的深入,发现它在肿瘤发生过程中表达异常[10]。
ISIN等[15]研究了5种不同的lncRNA,发现只有ln-
cRNA

 

TUG1表达水平在 MM 患者中明显高于健康

对照者,与本研究结果一致,表明血清lncRNA
 

TUG1
异常表达可能与 MM 的发生、发展有关,提示ln-
cRNA

 

TUG1可能是诊断 MM 的一种重要的生物标

志物。本研究中的ROC曲线分析发现,血清lncRNA
 

TUG1曲 线 下 面 积 为 0.777(95%CI:0.704~
0.850),最佳临界值为1.88,灵敏度和特异度分别为

81.11%和77.78%,表明血清lncRNA
 

TUG1在诊断

MM时具有较高的价值,可以用来辅助诊断 MM。一

项研究显示,lncRNA
 

TUG1能与多梳蛋白抑制复合

体2结合形成复合物,该复合物可以集中到抑癌基因

的启动子区,促进肿瘤的发生、发展和转移[16],此外

lncRNA
 

TUG1还可以通过调控 Wnt/β-catenin、转化

生长因子-β(TGF-β)和Notch等多条信号通路促进肿

瘤的发生、发展[17-20],但具体机制有待进一步研究。
然而,lncRNA

 

TUG1的表达水平与患者临床病理特

征之间的关系仍不明确,本研究发现 MM 患者血清

lncRNA
 

TUG1的表达水平与患者的年龄、β2 微球蛋

白、Ca2+ 水平相关,提示高龄、血清β2 微球蛋白及

Ca2+水平较高的患者容易出现lncRNA
 

TUG1高表

达。本研究进一步分析了不同血清lncRNA
 

TUG1
表达水平患者的预后情况,发现lncRNA

 

TUG1高表

达组3年生存率显著低于lncRNA
 

TUG1低表达组,
并且多因素 COX风险回归模型分析结果显示,ln-
cRNA

 

TUG1高表达是影响 MM 患者预后的危险因

素,提示lncRNA
 

TUG1高表达的患者预后较差,在
治疗过程中应当优化lncRNA

 

TUG1高表达 MM 患

者的治疗方案,改善其预后。
lncRNA

 

PCAT-1已经被证实是前列腺癌的致癌

因子,可以诱导肿瘤细胞的增殖并影响化疗的敏感

性,在多种肿瘤组织中表达明显增加[20-21]。本研究显

示,MM组lncRNA
 

PCAT-1表达水平明显高于对照

组,表明血清lncRNA
 

PCAT-1异常表达可能与 MM
的发生、发展有关,提示lncRNA

 

PCAT-1可能也是诊

断 MM的一种重要的生物标志物。ROC曲线分析发

现,血清lncRNA
 

PCAT-1曲线下面积为0.648(95%
CI:0.566~0.729),最佳临界值为2.92,灵敏度和特

异度分别为61.11%和67.78%,说明血清PCAT-1
用来辅助诊断 MM的价值较低,其灵敏度和特异度均

低于lncRNA
 

TUG1。有研究显示,lncRNA
 

PCAT-1
通过干扰PHLPP/FKBP51/IKKα复合物激活 AKT
和 NF-κB 信 号 通 路 促 进 前 列 腺 癌 的 发 展[22]。
HUANG等[23]研究发现,lncRNA

 

PCAT-1可以调控

细胞周期,增加细胞周期蛋白的表达,通过外泌体途

径促进食管鳞状细胞癌细胞增殖,但lncRNA
 

PCAT-
1是否通过上述途径促进 MM 的发生尚需进一步探

讨。本研究还发现,血清PCAT-1的表达水平与患者

的年龄、β2 微球蛋白和Ca2+ 水平相关,提示高龄、高
血清β2 微球蛋白及高血清Ca2+ 水平患者容易出现

lncRNA
 

PCAT-1高表达。进一步分析不同血清ln-
cRNA

 

PCAT-1表达水平患者的预后情况,发现ln-
cRNA

 

PCAT-1高表达组3年生存率显著低于ln-
cRNA

 

PCAT-1低表达组,并且多因素COX风险回
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归模型分析结果显示,lncRNA
 

PCAT-1高表达是影

响MM患者预后的危险因素,提示PCAT-1高表达的

患者预后较差,应当优化诊疗方案,改善患者的生存

质量。
lncRNA

 

TUG1和PCAT-1在 MM 患者中高表

达,可 以 用 来 辅 助 诊 断 MM。lncRNA
 

TUG1 和

PCAT-1高表达的患者预后较差,在诊疗过程中,应优

化高表达患者的诊疗方案,改善患者预后。lncRNA
 

TUG1和PCAT-1在 MM患者中的作用机制有待进

一步探讨。
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