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  摘 要:目的 探讨肠道病毒71型手足口病(EV71-HFMD)患儿血清微小RNA(miR)-494、miR-155的表

达,并分析血清miR-494、miR-155对EV71-HFMD的临床意义。方法 选取2021年5月至2023年5月该院

收治的145例EV71-HFMD患儿,根据病情严重程度分为轻症组(n=81)及重症组(n=64)。另选取同期73
例于该院体检健康的儿童纳入健康组,检测并比较3组血清 miR-494、miR-155水 平 及 辅 助 性 T细 胞17
(Th17)、调节性 T细胞(Treg)及 Th17/Treg。采用Pearson相关分析血清 miR-494、miR-155表达水平与

Th17、Treg及Th17/Treg的相关性。收集EV71-HFMD患儿的临床资料,采用多因素Logistic回归模型分析

EV71-HFMD严重程度的影响因素。结果 与健康组比较,轻症组及重症组血清 miR-494、miR-155、Th17及

Th17/Treg均升高,Treg水平降低(P<0.05),与轻症组比较,重症组血清 miR-494、miR-155、Th17及Th17/
Treg均升高(P<0.05),Treg水平降低(P<0.05);Pearson相关性分析显示,Th17及 Th17/Treg与血清

miR-494、miR-155表达水平呈正相关(P<0.05),Treg与血清 miR-494、miR-155表达水平呈负相关(P<
0.05);重症组体温峰值、发热时间≥3

 

d占比、咽峡部出疹均高于轻症组(P<0.05);多因素Logistic回归结果

显示,发热时间≥3
 

d占比、咽峡部出疹占比、miR-494高表达及miR-155高表达是重症EV71-HFMD的危险因

素(P<0.05)。结论 血清miR-494、miR-155在EV71-HFMD患儿中异常升高,二者水平变化与Th17/Treg
失衡密切相关。血清miR-494、miR-155水平升高是影响重症EV71-HFMD的危险因素。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

expression
 

of
 

serum
 

microRNA
 

(miR)-494
 

and
 

miR-155
 

in
 

chil-
dren

 

with
 

Enterovirus
 

type
 

71
 

hand-foot-mouth
 

disease
 

(EV71-HFMD),and
 

to
 

analyze
 

the
 

clinical
 

significance
 

of
 

serum
 

miR-494
 

and
 

miR-155
 

in
 

EV71-HFMD.Methods A
 

total
 

of
 

145
 

children
 

with
 

EV71-HFMD
 

treated
 

in
 

this
 

hospital
 

from
 

May
 

2021
 

to
 

May
 

2023
 

were
 

selected.According
 

to
 

the
 

severity
 

of
 

the
 

disease,they
 

were
 

divided
 

into
 

mild
 

group
 

(n=81)
 

and
 

severe
 

group
 

(n=64).In
 

addition,73
 

healthy
 

and
 

disease-free
 

children
 

in
 

the
 

hospital
 

were
 

included
 

in
 

the
 

health
 

group.Serum
 

expression
 

levels
 

of
 

miR-494
 

and
 

miR-155
 

as
 

well
 

as
 

helper
 

T
 

cell
 

17
 

(Th17),regulatory
 

T
 

cell
 

(Treg)
 

and
 

Th17/Treg
 

in
 

the
 

three
 

groups
 

were
 

detected
 

and
 

com-
pared.Pearson

 

correlation
 

analysis
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

correlation
 

between
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

serum
 

miR-494,miR-155,Th17
 

and
 

Treg,as
 

well
 

as
 

Th17/Treg.The
 

clinical
 

data
 

of
 

children
 

with
 

EV71-HFMD
 

were
 

collected,and
 

the
 

factors
 

influencing
 

the
 

severity
 

of
 

EV71-HFMD
 

were
 

analyzed
 

by
 

multivariate
 

Logistic
 

regression
 

model.Results Compared
 

with
 

healthy
 

group,serum
 

miR-494,miR-155,Th17
 

and
 

Th17/Treg
 

in
 

mild
 

and
 

severe
 

groups
 

were
 

increased,and
 

Treg
 

were
 

decreased
 

(P<0.05).Compared
 

with
 

mild
 

group,ser-
um

 

miR-494,miR-155,Th17
 

and
 

Th17/Treg
 

in
 

severe
 

group
 

were
 

increased,and
 

Treg
 

was
 

decreased
 

(P<
0.05).Pearson

 

correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

Th17
 

and
 

Th17/Treg
 

were
 

positively
 

correlated
 

with
 

the
 

ex-
pression

 

levels
 

of
 

serum
 

miR-494
 

and
 

miR-155,while
 

Treg
 

was
 

negatively
 

correlated
 

with
 

the
 

expression
 

lev-
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els
 

of
 

serum
 

miR-494
 

and
 

miR-155
 

(P<0.05).The
 

peak
 

temperature,duration
 

of
 

fever
 

≥3
 

d
 

proportion
 

and
 

eruption
 

of
 

isthmus
 

in
 

severe
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

mild
 

group
 

(P<0.05).Multivariate
 

Logistic
 

re-
gression

 

results
 

showed
 

that
 

the
 

duration
 

of
 

fever
 

≥3
 

d,eruption
 

in
 

the
 

isthmus,the
 

high
 

expression
 

level
 

of
 

miR-
494

 

and
 

the
 

high
 

expression
 

level
 

of
 

miR-155
 

were
 

risk
 

factors
 

for
 

severe
 

EV71-HFMD
 

(P<0.05).Conclusion Se-
rum

 

miR-494
 

and
 

miR-155
 

are
 

abnormally
 

elevated
 

in
 

children
 

with
 

EV71-HFMD,and
 

the
 

changes
 

in
 

their
 

levels
 

are
 

closely
 

related
 

to
 

Th17/Treg
 

imbalance.Increased
 

expression
 

levels
 

of
 

serum
 

miR-494
 

and
 

miR-155
 

are
 

risk
 

factors
 

for
 

severe
 

EV71-HFMD.
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words:Enterovirus
 

71; hand-foot-mouth
 

disease; microRNA-494; microRNA-155; Th17/
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imbalance; severity

  手足口病(HFMD)是由肠道病毒引起的一种常

见急性传染病,多发生于5岁以下儿童[1]。肠道病毒

71(EV71)型是 HFMD常见的病原体,在 HFMD病

原体中占比高达63.8%,感染后可导致病情发展迅

速,致使HFMD病情向重症进展,危及患儿健康,预
后较差[2]。因此,探寻可早期识别重症EV71-HFMD
的相关预测指标对于延缓EV71-HFMD患儿病情进

展意义重大。
EV71-HFMD的 感 染 机 制 复 杂,有 学 者 认 为

EV71-HFMD的病情进展与机体免疫功能紊乱有

关[3]。微小RNA(miRNA)是一类小分子非编码单链

RNA,已有报道证实,miRNA可通过调控蛋白的表

达,在HFMD的发生与发展中发挥了重要的调节作

用[4]。有研究发现,miR-494能够调控组织中巨噬细

胞参与的经典炎症信号通路,调节机体免疫稳态,在
炎症性肠病中发挥重要作用,可作为炎症性肠病诊断

和治疗的靶点[5]。miR-155可参与调节细胞增殖、分
化等多种生物学行为,参与病毒性疾病的发生与发

展[6]。研究表明,辅助性T细胞17(Th17)与调节性

T细胞(Treg)均在机体免疫功能调节中发挥关键作

用[7],Th17/Treg失衡参与 EV71-HFMD的病情进

展[8]。目前关于 miR-155、miR-494与Th17、Treg细

胞及其与EV71-HFMD患儿严重程度的研究较少。
本研究拟探讨患儿血清 miR-494、miR-155在EV71-
HFMD中的临床价值,为临床治疗提供新的思路。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2021年5月至2023年5月本

院收 治 的 145 例 EV71-HFMD 患 儿 作 为 EV71-
HFMD组,其中89例合并呼吸道感染,21例支原体

阳性,30例EB病毒阳性。纳入标准:(1)符合《手足

口病诊疗指南(2018年版)》[9]中HFMD的诊断标准;
(2)EV-A71核酸检测阳性;(3)临床资料完整;(4)均
为首次发病;(5)HFMD发病至入院时间≤

 

48
 

h。排

除标准:(1)患有其他传染性疾病;(2)患有血液系统

疾病;(3)患有免疫系统疾病;(4)合并其他出疹性疾

病;(5)近期注射过大剂量的维生素D制剂;(6)患有

凝血功能障碍;(7)患有精神类疾病;(8)存在心、肝、
肾功能不全;(9)患有呼吸系统疾病。另同期选取73
例健康体检儿童纳入健康组,EV71-HFMD患儿与健

康儿童性别、年龄、体重等一般资料比较,差异无统计

学意义(P>0.05),见表1。所有参与儿童家属均签

署知情同意书。本研究已通过本院医学伦理委员会

审批(伦理批号:LLSC2021-32)。
表1  EV71-HFMD患儿与健康儿童临床资料比较

   [n(%)或x±s]

组别 n
性别

男 女
年龄(岁) 体重(kg)

EV71-HFMD组 145 86(59.31) 59(40.69) 3.21±0.953.26±1.04

健康组 73 39(53.42) 34(46.58) 3.35±1.243.39±1.16

χ2/t 0.688 0.924 0.838

P 0.407 0.356 0.403

1.2 方法

1.2.1 血 清 miR-494、miR-15 表 达 水 平 检 测  
EV71-HFMD患儿入院确诊后(健康儿童体检时)采
集外周静脉血液样本3

 

mL,室温环境下进行离心

(3
 

500
 

r/min,10
 

min),分离上层血清用于检测 miR-
494、miR-155 水 平。采 用 TRIzol试 剂 盒 提 取 总

RNA,检测RNA浓度及纯度后,采用逆转录试剂盒

(南京诺唯赞生物科技股份有限公司)经逆转录得到

cDNA,按照荧光定量聚合酶链式反应(qPCR)试剂盒

(美国赛默飞公司)设定循环参数:95
 

℃,30
 

s,60
 

℃,
15

 

s,72
 

℃,10
 

s,共循环40次。以 U6为内参,按照

2-ΔΔCt计算血清 miR-494、miR-155表达水平。引物

由赫澎(上海)生物科技有限公司设计合成,引物序列

见表2。
表2  引物序列

基因 引物序列

miR-494 正向:5'-TGAAGCCTGAATGGCTTCGT-3'

反向:5'-GTTAAGCGACTGTATGTGAG-3'

miR-155 正向:5'-GATCACTCTAGTGGCCATTC-3'

反向:5'-AGCAGCTAGACCATGTACTG-3'

U6 正向:5'-TTGGAGCCGCATACACGAA-3'

反向:5'-AGCACCTTGCACATGGATA-3'

1.2.2 Th17、Treg细胞比例检测 EV71-HFMD患

儿入院确诊后(健康儿童体检时)取全血样本2份,抗
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凝剂为乙二胺四乙酸二钾(EDTA-K2),采用流式细胞

仪检测Th17、Treg细胞。
Th17细胞:标记试管后取250

 

μL全血样本,并
向全血中依次加入CD3-PC抗体5

 

μL及CD8-FITC
抗体5

 

μL,混匀后室温孵育30
 

min,用破膜稀释液破

膜后弃去上清液,加入白细胞介素(IL)-17-PE抗体

10
 

μL,静置30
 

min后再次破膜,弃去上清液。加入

磷酸盐缓冲液(PBS)清洗液400
 

μL,混匀后上机,检
测Th17细胞(CD3+CD8+IL-17+细胞)。

Treg细胞:标记试管后取100
 

μL全血样本,并向

全血中依次加入CD4-FITC
 

20
 

μL及CD25-APC
 

25
 

μL(以PC5-IgG2为对照),混匀后孵育30
 

min,采用

破膜稀释液破膜后弃去上清液,加入Foxp3-PE抗体

5
 

μL,静置30
 

min后再次破膜,弃去上清液;加入

PBS
 

400
 

μL,混匀后上机,检测 Treg(CD4+CD25+

Foxp3+细胞)。
1.2.3 临床资料收集 收集患儿的临床资料,包括

性别、年龄、病程、体温峰值、发热时间(≥3
 

d、<3
 

d)、
居住地(城市、农村)、是否母乳喂养、合并症(呼吸道

感染、支原体阳性、EB病毒阳性)、典型皮疹、出疹类

型(斑疹、疱疹、丘疹)、出疹部位(手、足、口、臀、颊部

及咽峡部出疹)、C反应蛋白(CRP,≥10
 

mg/L、<10
 

mg/L)、降钙素原(PCT,≥
 

0.05
 

μg/L、<0.05
 

μg/L)
等情况。
1.2.4 分组方法 参考《手足口病诊疗指南(2018年

版)》[9],根据EV71-HFMD患儿病情严重程度分为轻

症组(81例)、重症组(64例)。重症病例纳入标准:

(1)持续高热且退热效果不佳;(2)呼吸加快或减慢,
节律不齐(呼吸频率

 

>
 

30~40次/分);(3)出现头疼、
精神萎靡、呕吐、四肢发抖、无力等神经系统表现;(4)
循环功能障碍;(5)白细胞计数>15×109/L;(6)空腹

血糖>8.3
 

mmol/L;(7)血乳酸>2.0
 

mmol/L。出现

上述1项及以上症状的患儿可纳入重症组,其余患儿

纳入轻症组。
1.3 统计学处理 采用SPSS26.0软件分析数据,符
合正态性分布的计量资料用x±s表示,两样本比较

采用t检验或校正t检验,多样本比较采用单因素方

差分析和LSD-t检验;计数资料用例数及百分率[n
(%)]表示,组间比较采用χ2 检验或校正χ2 检验。
采用 Pearson检 验 分 析 血 清 miR-494、miR-155与

Th17/Treg失衡的相关性。多因素Logistic回归模

型分析EV71-HFMD严重程度的危险因素。检验水

准α=0.05,均为双侧检验,以P<0.05为差异有统

计学意义。
2 结  果

2.1 3 组 miR-494、miR-155 表 达 水 平 及 Th17、
Treg、Th17/Treg比较 145例患儿中,病情严重程

度为重症的患儿有64例,纳入重症组,其余81例患

儿均纳入轻症组。与健康组比较,轻症组及重症组血

清miR-494、miR-155、Th17细胞及Th17/Treg均升

高,Treg细胞降低,差异有统计学意义(P<0.05);与
轻症组比较,重症组血清 miR-494、miR-155、Th17细

胞及Th17/Treg均升高,Treg水平降低,差异有统计

学意义(P<0.05)。见表3。

表3  3组 miR-494、miR-155表达水平及Th17、Treg、Th17/Treg比较(x±s)

组别 n miR-494 miR-155 Th17细胞(%) Treg细胞(%) Th17/Treg
 

健康组 73 1.12±0.32 0.96±0.21 2.24±0.74 6.71±1.13 0.33±0.09
轻症组 81 2.09±0.38a 1.59±0.38a 4.48±1.06a 3.80±0.65a 1.18±0.56a

重症组 64 2.77±0.51ab 1.93±0.43ab 9.63±1.59ab 2.68±0.48ab 3.59±0.63ab

F 288.798 137.265 721.620 465.695 406.139

P <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001

  注:与健康组比较,aP<0.05;与轻症组比较,bP<0.05。

2.2 血清miR-494、miR-155表达水平与Th17、Treg
及Th17/Treg的相关性 Pearson相关性分析显示,

Th17及 Th17/Treg与血清 miR-494、miR-155表达

水平呈正相关(P<0.05),Treg与血清 miR-494、

miR-155表达水平呈负相关(P<0.05)。见表4。

2.3 轻症组与重症组患儿临床资料比较 两组

EV71-HFMD患儿在性别、年龄、病程、居住地(城市/
农村)、是否母乳喂养、合并症(呼吸道感染、支原体阳

性、EB病毒阳性)、典型皮疹、出诊类型、出疹部位

(手、足、口、臀、颊部及咽峡部出疹)、CRP
 

≥10
 

mg/L
及PCT≥0.05

 

μg/L比较,差异无统计学意义(P>
0.05);重症组体温峰值、发热时间≥3

 

d占比、咽峡部

出疹占比均高于轻症组(P<0.05)。见表5。
表4  血清 miR-494、miR-155表达水平与Th17、

   Treg及Th17/Treg的相关性

指标
miR-494

r P

miR-155

r P

Th17细胞 0.561 <0.001 0.486 <0.001

Treg细胞 -0.559 <0.001 -0.530 <0.001

Th17/Treg 0.595 <0.001 0.617 <0.001

2.4 多因素Logistic回归模型分析EV71-HFMD严

重程度的影响因素 将发热时间及体温峰值、咽峡部

出疹、miR-494及miR-155作为自变量(赋值见表6),
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EV71-HFMD严重程度为因变量(重症=1,轻症=
0),纳入多因素Logistic回归方程分析,结果显示,发
热时间≥3

 

d、咽峡部出疹、miR-494高表达及 miR-

155高表达是重症 EV71-HFMD的危险因素(P<
0.05)。见表6。

表5  轻症组与重症组患儿临床资料比较[x±s或n(%)]

因素 轻症组(n=81) 重症组(n=64) χ2/t P

性别 0.483 0.487

 男 46(56.79) 40(62.50)

 女 35(43.21) 24(37.50)

年龄(岁) 0.265 0.606

 <3 32(39.51) 28(43.75)

 ≥3 49(60.49) 36(56.25)

病程(d) 4.02±1.31 3.67±1.05 1.740 0.084

体温峰值(℃) 38.91±0.68 39.16±0.73 -2.128 0.035

发热时间(d) 6.289 0.012

 ≥3 43(53.09) 47(73.44)

 <3 38(46.91) 17(26.56)

居住地 2.256 0.133

 城市 53(65.43) 34(53.13)

 农村 28(34.57) 30(46.88)

母乳喂养 23(28.40) 22(34.38) 0.487 0.485

合并症

 呼吸道感染 49(60.49) 40(62.50) 0.061 0.805

 支原体阳性 10(12.35) 11(17.19) 0.677 0.411

 EB病毒阳性 15(18.52) 15(23.44) 0.527 0.468

典型皮疹 78(96.29) 61(95.31) 0.087 0.768

出疹类型

 斑疹 20(24.69) 22(34.38) 1.629 0.202

 疱疹 41(50.62) 35(54.69) 0.237 0.626

 丘疹 36(44.44) 20(31.25) 2.625 0.105

出疹部位

 手部 66(81.48) 53(82.81) 0.043 0.836

 足部 58(71.60) 52(81.25) 1.816 0.178

 口部 59(72.84) 51(79.69) 0.916 0.339

 臀部 23(28.40) 22(34.38) 0.597 0.440

 颊部 36(44.44) 29(45.31) 0.011 0.917

 咽峡部 20(24.69) 29(45.31) 6.795 0.009

CRP
 

≥10
 

mg/L 23(28.40) 13(20.31) 1.251 0.263

PCT≥0.05
 

μg/L 16(19.75) 10(15.63) 0.414 0.520

表6  多因素Logistic回归模型分析EV71-HFMD严重程度的影响因素

指标 赋值 β SE Wald
 

χ2 P OR 95%CI

常数 - -0.070 0.062 3.796 0.045 - -

发热时间 ≥3
 

d=1;<3
 

d=0 0.739 0.349 4.484 0.035 1.125 1.035~2.436

体温峰值 连续数值原值输入 0.889 0.426 3.267 0.072 0.086 0.549~1.957

·381·国际检验医学杂志2025年1月第46卷第2期 Int
 

J
 

Lab
 

Med,January
 

2025,Vol.46,No.2



续表6  多因素Logistic回归模型分析EV71-HFMD严重程度的影响因素

指标 赋值 β SE Wald
 

χ2 P OR 95%CI

咽峡部出疹 有=1;无=0 0.521 0.227 5.107 <0.001 1.496 1.203~2.046

miR-494 连续数值原值输入 0.441 0.195 5.115 <0.001 1.473 1.029~3.341

miR-155 连续数值原值输入 0.605 0.263 5.292 <0.001 1.506 1.264~3.012

  注:-表示无数据。

3 讨  论

  EV71引起的HFMD早期症状不明显,若未及时

诊断并控制会迅速发展为重症型病例,引起严重的神

经系统并发症,甚至威胁患儿生命安全[10-11]。病毒入

侵后,T细胞被激活,在CD4+ 的作用下T细胞分化

形成Th17、Treg等效应T细胞,通过发挥免疫抑制

作用,维 持 机 体 免 疫 系 统 稳 态[12-13]。当 患 儿 感 染

EV71后,外周血细胞淋巴细胞亚群比例改变,导致免

疫系统紊乱,Th17/Treg平衡被打破,引发机体炎症

反应,随着病情的进一步发展,当病毒累及中枢神经

系统时,组织炎症反应程度加重,中枢神经系统的血

管内皮损伤,从而引发神经系统并发症[14]。

miR-494编码基因位于染色体14q32.31,能够通

过二级结构与染色质及蛋白质的相互作用调节基因

的表达,对抗机体感染[15]。miR-155位于21号染色

体的B细胞中,在乙型肝炎病毒、人类免疫缺陷病毒

等多种病毒性疾病中均发挥一定的调控作用[16]。本

研究结果显示,轻症组及重症组血清 miR-494、miR-
155、Th17细胞、Treg细胞及Th17/Treg均高于健康

组,且重症组各项指标均高于轻症组,表明 miR-494、

miR-155在EV71-HFMD患儿血清中异常升高,且水

平随着病情程度的加重而升高,提示EV71-HFMD患

儿机体存在免疫功能紊乱现象。LIU等[17]研究指出,

miR-494是区分健康者、EV71感染患儿的敏感生物

标志物,其中EV71-HFMD患儿血清 miR-494水平

与IL-6和干扰素γ(IFN-γ)的血清水平呈正相关。

WU等[18]研究显示,外泌体 miR-155通过靶向受体

细胞中的磷脂酰肌醇网格蛋白组装蛋白(PICALM)
有效调控 EV-A71感染。上述结果说明 miR-494、

miR-155均参与EV71-HFMD的发生与发展。Th17
能分泌IL-17、IL-23等大量促炎因子,其水平过表达

可诱导多种炎症性自身免疫性疾病,Treg则为免疫调

节因子,能调节机体免疫应答过程,抑制促炎因子的

释放,具有免疫抑制活性及抗炎的作用,调节机体免

疫稳态[19-20]。本研究中,重症组 Th17细胞、Th17/

Treg升高,可能原因是机体在EV71感染后,Th17细

胞分泌大量促炎因子,激活自然杀伤(NK)细胞、抑制

炎症反应,从而产生保护反应,然而,机体产生的抗炎

因子水平不足以控制高水平的促炎因子,导致机体产

生炎性损伤[21]。Treg细胞的减少则说明机体免疫杀

伤力增强,而免疫抑制无法有效发挥作用,组织器官

损伤加重,导致病情进展,最终发展为重症HFMD。
本研究Pearson相关分析结果显示,Th17细胞

及Th17/Treg与血清miR-494、miR-155表达水平呈

正相关,Treg与血清 miR-494、miR-155表达水平呈

负相关,提示miR-494、miR-155可能通过调控Th17/

Treg平衡参与机体免疫功能的调节。季艳艳等[22]研

究报道,miR-494在脓毒症合并急性肾损伤中高表

达,且miR-494高表达与肾功能下降和Th17细胞占

比增加有关,是患者近期死亡的危险因素。龚英峰

等[23]研究证实,miR-155在尿毒症患者中高表达,且
患者Th17/Treg明显升高,经血液透析后,二者水平

均明显下降,且具有较强相关性,推测 miR-155与

Th17/Treg可能相互影响,促进尿毒症病情进展。在

EV71-HFMD中miR-155可能通过调节 Treg/Th17
平衡参与机体免疫紊乱,从而促进 HFMD的发展。
本研究结果显示,重症组血清miR-494、miR-155高于

轻症组,且经多因素 Logistic回归分析结果显示,

miR-494高 表 达 及 miR-155高 表 达 是 导 致 EV71-
HFMD严重程度的危险因素。其作用机制可能是

miR-494高表达及 miR-155高表达与Th17/Treg失

衡有关,影响机体正常的免疫功能,增强炎症反应,从
而促进病情重症化。分析原因为EV71-HFMD患儿

机体发生免疫紊乱、Th17/Treg失衡,导致机体的抗

病毒免疫功能逐渐减弱,多种细胞因子之间的相互作

用对细胞或组织造成不同程度的损伤,导致病情加

重[13,24]。目前关于 miR-155-5p调控 Th17/Treg平

衡的机制尚无确切定论,既往研究认为,miR-155-5p
通过靶向调控细胞因子信号转导1抑制因子,负调控

IL-2受体通路,以维持 Treg细胞亚群的竞争适应

性[25]。基于此推测EV71-HFMD患儿 miR-155表达

与Th17/Treg失衡密切相关可能与该机制有关。本

研究结果还显示,发热时间≥3
 

d、咽峡部出疹也是导

致EV71-HFMD严重程度的危险因素,分析原因为发

热时间越长及咽峡部出疹,提示患儿的病情较难控

制,导致病情加重。
本研究为单中心研究,且受到样本容量的限制,

未来可持续收集更多EV71-HFMD患儿的资料,开展

多中心大样本研究,进一步探究 miR-494、miR-155在

EV71-HFMD的作用,并对miR-494、miR-155表达水

·481· 国际检验医学杂志2025年1月第46卷第2期 Int
 

J
 

Lab
 

Med,January
 

2025,Vol.46,No.2



平进行干预,分析其对Th17、Treg细胞调节的具体机

制,为重症EV71-HFMD患儿的有效防治及延缓病情

提供新的治疗靶点。
综上 所 述,血 清 miR-494、miR-155 在 EV71-

HFMD患儿中异常升高,二者水平变化与 Th17/

Treg失衡密切相关,血清 miR-494、miR-155表达水

平升高是影响重症EV71-HFMD的危险因素。
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