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  摘 要:目的 探讨微小RNA-28-3p(miR-28-3p)、白细胞介素-16(IL-16)mRNA在初诊多发性骨髓瘤

(MM)患者中的表达特征及其临床价值。方法 选取2022年1-12月在聊城市人民医院就诊并初诊为 MM
的54例患者作为 MM组,并选取同期21例缺铁性贫血(IDA)患者作为对照组。采用实时荧光定量聚合酶链

反应(RT-qPCR)检测两组患者骨髓 miR-28-3p及IL-16
 

mRNA表达水平。通过受试者工作特征(ROC)曲线

及曲线下面积(AUC)评估miR-28-3p、IL-16
 

mRNA对 MM的诊断价值,采用Pearson相关法分析二者的相关

性。比较不同临床特征 MM患者miR-28-3p及IL-16
 

mRNA表达水平的差异,并通过Kaplan-Meier生存曲线

分析不同miR-28-3p及IL-16
 

mRNA表达水平患者的预后。结果 MM组骨髓miR-28-3p表达水平低于对照

组,IL-16
 

mRNA表达水平高于对照组,差异均有统计学意义(P<0.05)。ROC曲线分析结果显示,miR-28-3p
及IL-16

 

mRNA联合检测诊断效能(AUC为0.973)显著优于 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA单独检测(AUC为

0.901、0.969)。MM 患者 miR-28-3p与IL-16
 

mRNA表达水平呈负相关(r=-0.599,95%CI:-0.745~
-0.395,P<0.001)。分期晚、β2-微球蛋白水平高、细胞遗传学高危的初诊 MM患者 miR-28-3p呈低表达、IL-
16

 

mRNA呈高表达(P<0.05)。miR-28-3p高表达(HR=2.42,95%CI:1.13~5.17,P=0.023)、IL-16
 

mR-
NA低表达(HR=0.38,95%CI:0.18~0.91,P=0.012)患者生存率更高。结论 miR-28-3p、IL-16

 

mRNA
表达水平与初诊 MM患者分期及高危细胞遗传学异常有关,均可影响患者预后,有望作为初诊 MM 患者辅助

诊断及判断预后的生物标志物。
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  多发性骨髓瘤(MM)是血液系统第二常见的恶性

肿瘤[1]。根据2022年数据,中国每年新发患者约3
万例,发病率为2.1/100

 

000,发病高峰年龄为65~70
岁,且男性发病率略高于女性[2]。尽管蛋白酶体抑制

剂显著改善初诊疗效,但约70%的 MM 患者仍因疾

病复发进展而面临不良预后[3]。目前临床应用的

MM分子标志物因灵敏度不足或检测成本高等缺陷,
制约了精准诊疗发展[4],这凸显了探索兼具高灵敏度

及低成本的新型生物标志物体系的迫切需求。近年

来研究揭示肿瘤微环境(TME)中非编码RNA与细

胞因子的交互调控是 MM 进展的关键机制[5]。微小

RNA(miRNA)因其在肿瘤中的双向调控特性及液体

活检潜力,成为研究热点[6],在 MM 中的作用对于开

发新的诊断治疗策略具有重要意义。miR-28-3p在多

种肿瘤类型中异常表达[7],但有关 miR-28-3p与 MM
发病的关系目前尚不清楚。此外,MM 患者异常升高

的白细胞介素-16(IL-16)与髓外浸润和生存预后显著

相关[8],但该因子的上游调控机制仍未阐明。基于

此,本研究将通过深入分析 miR-28-3p与IL-16
 

mR-
NA在初诊 MM患者骨髓的表达水平,并探讨二者之

间的相互关系及其与临床特征的联系,进一步评估它

们与患者生存预后的关联,以期揭示 MM新的发病机

制。研究结果将为 MM提供新的诊断标志物,并为靶

向TME的干预策略奠定理论基础。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2022年1月至2022年12月于

聊城市人民医院(以下简称本院)就诊的初诊 MM 患

者作为 MM组。纳入标准:(1)年龄≥14岁;(2)符合

《中国多发性骨髓瘤诊治指南(2022年修订)》中的诊

断标准[9]。排除标准:(1)合并其他恶性肿瘤;(2)合
并自身免疫性疾病;(3)合并全身感染性疾病;(4)合
并其他血液系统疾病;(5)合并有肝脏、心肺等器官严

重疾病者;(6)妊娠期或哺乳期女性。根据纳入及排

除标准,研究组共纳入54例初诊 MM 患者,其中男

32例,女22例;年龄38~77岁,平均(61.19±10.45)
岁;国际分期系统(ISS)分期:I期10例,Ⅱ期19例,
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Ⅲ期25例;修订版国际分期系统(RISS)分期:I期14
例,Ⅱ期15例,Ⅲ期25例。另选择21例在本院诊断

为缺铁性贫血(IDA)患者作为对照组,其中男6例,女
15例;年龄20~84岁,平均(55.52±15.87)岁。两组

性别及年龄等比较,差异无统计学意义(P>0.05),具
有可比性。本研究经本院医学伦理委员会批准(批
号:2022217),所有患者或家属了解本研究情况,并签

署同意书。
1.2 仪器与试剂 磁珠纯化试剂盒、实时荧光定量

聚合酶链反应(RT-qPCR)提取试剂盒、mRNA逆转

录试剂盒及cDNA扩增试剂盒均购自艾科瑞生物工

程有限公司,引物序列由艾科瑞生物工程有限公司设

计合成。
1.3 方法

1.3.1 资料收集 收集 MM 组患者的临床特征资

料,包括性别、年龄、ISS分期、RISS分期、诊断分型、
美国东部肿瘤协作组(ECOG)评分、β2-微球蛋白(β2-
MG)、肌酐清除率(CCr)、细胞遗传学特征。
1.3.2 CD138磁珠分选骨髓样本 于两组患者入组

48
 

h内抽取1
 

mL骨髓标本2管,采用CD138磁珠分

选法将骨髓样本2
 

000
 

r/min离心10
 

min,弃上清,加
KCl后吹打混匀,37

 

℃低渗20
 

min,加入新鲜固定液

(甲醇/1%冰醋酸3∶1)吹打混匀,2
 

000
 

r/min离心

10
 

min,弃上清后再次加入固定液,吹打混匀,静置10
 

min,2
 

000
 

r/min离心10
 

min,弃上清。重复洗涤步

骤直至 细 胞 成 分 洗 干 净,加 缓 冲 液 制 成 悬 液。将

CD138磁珠加入上述悬液中,4
 

℃孵育15
 

min,加入

缓冲液混匀,2
 

000
 

r/min
 

离心10
 

min,弃上清液,加
入500

 

L
 

缓冲液混匀。安装 MS柱,缓冲液润洗后加

制好细胞悬液转移到预处理后的分选柱上,收集流出

的未标记细胞,用500
 

μL
 

缓冲液清洗3次,卸下分选

柱转移到收集管上,加缓冲液推挤柱塞,收集流出的

磁珠标记细胞。在-80
 

℃低温下保存备用,48
 

h内

完成检测。
1.3.3 骨髓 miR-28-3p、IL-16

 

mRNA 表达水平检

测 采用qRT-PCR检测骨髓标本中 miR-28-3p、IL-
16

 

mRNA表达水平,将通过磁珠法筛选的标记细胞

平均收集至2支1.5
 

mL离心管中,用Trizol试剂盒

说明的方法抽取骨髓总RNA,用核酸 UV分析仪测

定两组总RNA。按照逆转录试剂盒说明书合成cD-
NA并进行RT-qPCR反应。miR-28-3p上游引物为

5'-CCGCGACTAGATTGTGAGCT-3',下游引 物 为

5'-AGTGCAGGGTCCGAGGTATT-3'。IL-16上 游

引物为5'-AGTGAGAACCATAGCCATACA-3',下
游 引 物 为 5'-ACCCAGGAGACCAGAAAA-3'。以

U6为miR-28-3p内参,GAPDH 为IL-16内参,采用

2-ΔΔCt的方法计算 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA 相对表

达量。
1.4 随访 本研究执行为期24个月的定期随访,随

访截至2024年12月。随访频率设定为每月1次,涵
盖多种方式,包括门诊或住院复查、电话沟通、实地访

问以及网络交流等。本研究将患者死亡作为随访的

终点事件。
1.5 观察指标 (1)比较两组患者 miR-28-3p、IL-16

 

mRNA表达水平;(2)分析 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA
检测对初诊MM患者的诊断价值。(3)分析初诊MM
患者 miR-28-3p、IL-16

 

mRNA 表 达 水 平 的 关 系。
(4)分析不同临床特征的初诊 MM 患者 miR-28-3p、
IL-16

 

mRNA表达水平差异。(5)分析初诊 MM患者

miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平对生存的影响。
1.6 统计学处理 采用GraphPad

 

Prism
 

9.0作图,
使用SPSS27.0软件进行数据统计学处理。计量资料

以x±s表示,两组间比较采用t检验;计数资料以例

数和百分率表示,组间比较采用χ2 检验,采用 Kap-
lan-Meier生存曲线分析指标与预后关系,用 Log-
rank检验。采用 Pearson相关分析初诊 MM 患者

miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平的相关性。建立

受试 者 工 作 特 征(ROC)曲 线 并 计 算 曲 线 下 面 积

(AUC)分析 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA 表达水平对

MM患者的诊断价值。以P<0.05为差异有统计学

意义。
2 结  果

2.1 两组受试者骨髓miR-28-3p及IL-16
 

mRNA表

达水平比较 MM 组骨髓 miR-28-3p表达水平低于

对照组(P<0.05),而IL-16
 

mRNA表达水平高于对

照组(P<0.05)。见表1。
表1  两组受试者骨髓 miR-28-3p及IL-16

 

mRNA
   表达水平比较(x±s)

组别 n miR-28-3p
 

IL-16
 

mRNA

MM组 54 0.58±0.24 3.06±1.04

对照组 21 2.63±1.12 0.43±0.12

t 12.914 -11.501

P <0.001 <0.001

2.2 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平对初诊 MM
患者的诊断价值 ROC曲线分析显示,miR-28-3p、
IL-16

 

mRNA及二者联合诊断 MM 的 AUC分别为

0.901(95%CI:0.801~1.000)、0.969(95%CI:
0.932~1.000)、0.973(95%CI:0.936~1.000),灵敏

度分别为96.30%、87.04%、94.44%,特异度分别为

76.19%、95.24%、90.48%,miR-28-3p、IL-16
 

mRNA
及二者联合对 MM 患者均有较高的诊断效能。见图

1、表2。
2.3 Pearson相关性分析 Pearson相关性分析结果

表明,MM患者miR-28-3p水平与IL-16
 

mRNA
 

表达

水平呈负相关(r=-0.599,P<0.001)。见图2。
2.4 不同临床特征初诊 MM 患者骨髓 miR-28-3p、
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IL-16
 

mRNA表达水平比较 miR-28-3p、IL-16
 

mR-
NA表达水平与患者年龄、性别、诊断分型、ECOG评

分、CCr水平无关(P>0.05),但初诊时ISS/RISS分

期晚、β2-MG水平高、细胞遗传学高危[包括del
 

17p、t
(4;14)、t(14;16)、gain

 

1q中一种或多种异常]的 MM
患者 miR-28-3p表达水平明显低于ISS/RISS分期

早、β2-MG水平正常及无高危细胞遗传学异常患者

(P<0.05)。相反,IL-16
 

mRNA 表达水平在晚期

ISS/RISS分期、β2-MG水平高和存在高危细胞遗传

学异常的患者中显著升高(P<0.05)。见表3。

图1  miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平诊断 MM
患者的ROC曲线

2.5 不同 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA 表达水平初诊

MM 患者 Kaplan-Meier生 存 分 析 以54例 初 诊

MM患者骨髓 miR-28-3p和IL-16
 

mRNA表达水平

(分别为0.58和3.06)作为界限将患者分组进行Ka-

plan-Meier生存分析,结果表明 miR-28-3p高表达、
IL-16

 

mRNA低表达患者累积生存率显著高于 miR-
28-3p低表达(HR=2.42,95%CI:1.13~5.17,P=
0.023)、IL-16

 

mRNA高表达(HR=0.38,95%CI:
0.18~0.91,P=0.012)患者。见图3。

表2  miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平对

   MM患者的诊断价值

指标 cut-off值 AUC(95%CI)
灵敏度

(%)
特异度

(%)
Youden
指数

miR-28-3p 1.01 0.901(0.801~1.000)96.30 76.19 0.725

IL-16
 

mRNA 2.00 0.969(0.932~1.000)87.04 95.24 0.823

二者联合 - 0.973(0.936~1.000)94.44 90.48 0.849

  注:-表示无数据。

图2  MM患者 miR-28-3p与IL-16
 

mRNA表达水平的

相关性

表3  不同临床特征 MM患者骨髓 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平比较(x±s)

项目 n miR-28-3p表达水平 t/F P IL-16
 

mRNA表达水平 t/F P
性别 -1.829 0.073 0.180 0.858
 男 32 0.53±0.20 3.08±1.00
 女 22 0.65±0.27 3.03±1.11
年龄(岁) -1.711 0.093 1.390 0.170
 <60 20 0.62±0.25 3.31±1.10
 ≥60 34 0.51±0.20 2.91±0.99
ISS分期 121.843 <0.001 13.978 <0.001
 Ⅰ期 10 0.93±0.08 2.18±0.70
 Ⅱ期 19 0.66±0.11 2.69±0.73
 Ⅲ期 25 0.37±0.09 3.69±0.98
RISS分期 50.497 <0.001 8.094 <0.001
 Ⅰ期 14 0.86±0.11 2.35±0.71
 Ⅱ期 15 0.62±0.15 2.88±0.91
 Ⅲ期 25 0.39±0.15 3.56±1.03
诊断分型 0.565 0.572 0.313 0.733
 IgG型 32 0.57±0.24 3.13±1.11
 IgA型 12 0.55±0.25 2.85±1.00
 轻链型或其他 10 0.65±0.24 3.08±0.89
ECOG评分(分) 1.667 0.102 0.881 0.382
 0~1 34 0.62±0.24 3.16±1.08
 ≥2 20 0.51±0.23 2.90±0.98
β2-MG(mg/L) 11.577 <0.001 -5.485 <0.001
 <5.5 29 0.76±0.16 2.48±0.74
 ≥5.5 25 0.36±0.08 3.73±0.93
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续表3  不同临床特征 MM患者骨髓 miR-28-3p、IL-16
 

mRNA表达水平比较(x±s)

项目 n miR-28-3p表达水平 t/F P IL-16
 

mRNA表达水平 t/F P
CCr(mL/min) -0.407 0.671 0.259 0.797
 ≥60 13 0.55±0.26 3.12±0.65
 <60 41 0.58±0.23 3.04±1.13
细胞遗传学 11.915 <0.001 -6.133 <0.001
 低危 25 0.79±0.14 2.34±0.66
 高危 29 0.39±0.10 3.68±0.91

图3  不同骨髓 miR-28-3p和IL-16
 

mRNA表达水平初诊 MM患者Kaplan-Meier生存分析

3 讨  论

  MM的多发性特征源于其可在骨髓同时形成多

个病灶,而其确切病因尚未完全阐明,但年龄、遗传因

素及免疫系统异常等通常被认为与其发病密切相关,
全球年新发病例约13万例[10]。由于缺乏特异性早期

症状及高度异质性临床表现,许多患者在确诊时疾病

已进展至晚期,常伴有肾功能衰竭和病理性骨折等继

发性病变[10-11]。生物标志物对于疾病的诊断、监测和

预后评估具有极为重要的价值[12],现有生物标志物种

类繁多,包括免疫相关、骨髓微环境相关、遗传学相关

及液体活检相关等,各有优缺点;其中液体活检等新

技术为早期诊断、治疗监测和预后评估带来希望,但
目前生物标志物检测仍面临技术要求高、成本高、标
准化不足等挑战[13]。因此,鉴定参与 MM 发病的新

生物标志物对于深入理解其发病机制以及探索新的

治疗策略具有重要意义。
miRNA是一类内源性非编码单链RNA分子,其

通过与靶标 mRNA的3'-非翻译区结合,进而阻断与

病理生理过程相关的靶标RNA的翻译,实现对基因

表达的负向调控[14]。miR-28是一个重要的 miRNA,
miR-28前茎环的相对臂上切除2个不同的成熟miR-
NA序列,即 miR-28-5p和 miR-28-3p[15]。既往有研

究证明,miR-28-5p在 MM 中异常表达,并发挥抑癌

作用[16]。有研究发现,MM患者血清中miR-28-5p表

达水平降低,而高迁移率族蛋白B1(HMGB1)水平升

高,且miR-28-5p、HMGB1指标与患者的分期和预后

密切相关,可作为 MM患者预后评价的潜在血清学标

志物[17]。相关研究报道显示,在不同的肿瘤类型中

miR-28-3p在发挥着不同的作用,在急性淋巴细胞白

血病患者群体中 miR-28-3p的表达水平显著低于健

康人群[18]。另有研究发现,在 MM 中,miR-28-3p通

过调控基因主要影响肿瘤细胞的生物学行为,过表达

miR-28-3p可以促进肿瘤细胞的发生、发展、转移及耐

药等作用[19]。此外,ISS/RISS分期通过特定指标对

MM 患者进行分期,以指导治疗决策和评估治疗反

应,并且能预测患者生存率、识别高危患者[20]。
本研究结果发现,MM 组患者的 miR-28-3p表达

水平显著低于对照组(P<0.05),并且ISS/RISS分

期晚、β2-MG水平高、细胞遗传学高危的初诊 MM 患

者miR-28-3p表达水平明显低于ISS/RISS分期早、

β2-MG水平正常及无高危细胞遗传学异常患者(P<
0.05)。同时,miR-28-3p高表达患者的累积生存率高

于miR-28-3p低表达患者(P<0.05)。这些结果表

明,miR-28-3p有望成为初诊 MM 患者诊断和预后评

估的新型生物标志物,并为未来的治疗策略提供潜在

靶点。
IL-16作为促炎性细胞因子在恶性肿瘤发生发展

中具有重要作用。该细胞因子由多种免疫细胞经酶

切加工后分泌其生物活性形式,主要通过诱导细胞趋

化、调控T细胞活化增殖及介导细胞间通信等机制参

与肿瘤微环境调控[21]。此外,在IL-16基因多态性方

面,携带GT基因型或GG/GT基因型会使患肿瘤的

风险有所增加[22-23]。有研究发现,IL-16在 MM 细胞

中表达上调,其分泌水平与细胞增殖活性密切相关,
IL-16可以促进 MM细胞增殖,并可能与 MM高复发

率相关[24]。有研究表明,MM细胞与骨髓基质细胞通
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过自分泌或旁分泌途径产生IL-16、肿瘤坏死因子-α
(TNF-α)等细胞因子,进而相互作用并影响 MM细胞

的增殖[22]。本研究发现,MM 组IL-16
 

mRNA表达

水平高于对照组,差异有统计学意义(P<0.05)。
ISS/RISS分期晚、β2-MG水平高及细胞遗传学异常

高危 患 者IL-16
 

mRNA 表 达 水 平 明 显 升 高(P<
0.05)。此 外,初 诊 MM 患 者 miR-28-3p 与IL-16

 

mRNA表达水平呈负相关(r=-0.599,P<0.001),
这可能因为miR-28-3p与IL-16之间存在潜在的分子

相互作用,二者可能通过结合位点直接或间接影响彼

此的表达水平。本研究生存曲线分析结果表明,IL-16
 

mRNA低表达 MM 患者的生存率显著高于IL-16
 

mRNA高表达患者(P<0.05)。
本研究结果还发现,miR-28-3p、IL-16

 

mRNA及

二者联合IL-16对 MM 患者的诊断效能较高,AUC
分别 为 0.901、0.969 和 0.973,灵 敏 度 分 别 为

96.30%、87.04% 和 94.44%,特 异 度 分 别 为

76.19%、95.24%和90.48%。因 此,miR-28-3p和

IL-16
 

mRNA联合检测在诊断 MM 方面具有更高的

效能,有望作为潜在的诊断标志物组合用于临床诊断

和预后评估。从分子机制层面分析,miR-28-3p作为

一种非侵入性生物标志物,其表达水平与 MM的进展

和预后密切相关,能够及时反映治疗效果和疾病复发

情况;而IL-16在 MM细胞中的高表达及其与细胞增

殖的紧密联系,提示其在 MM发病机制中具有关键作

用,这为靶向治疗提供了新方向;二者联合检测可以

弥补单一标志物的不足,提高诊断的准确性和可靠

性,有助于早期发现 MM 患者,尤其是对于那些临床

症状不典型或处于疾病早期的患者,具有重要的临床

意义。此外,联合检测策略还可以为 MM的个体化治

疗提供依据,有助于临床通过动态监测 miR-28-3p和

IL-16
 

mRNA的表达水平,及时调整治疗方案,提高

患者的治疗效果和生存率。
综上所述,本研究发现初诊 MM 患者中 miR-28-

3p呈低表达,而IL-16
 

mRNA呈高表达,二者水平呈

显著负相关。此外,miR-28-3p和IL-16
 

mRNA的表

达水平与患者的疾病分期及高危细胞遗传学异常密

切相关,并对患者的预后具有显著影响。因此,miR-
28-3p和IL-16

 

mRNA有望作为 MM 患者辅助诊断

及预后评估的潜在生物学指标。然而,本研究仍存在

局限性。首先,研究样本来源单一,可能存在选择偏

倚,限制了研究结果的普适性。其次,样本量有限,进
一步限制了结论的广泛适用性。本研究仍初步揭示

了miR-28-3p和IL-16在 MM 患者中的潜在生物学

作用,为疾病的早期诊断和预后评估提供了新的思

路。未来研究将致力于深入探索 miR-28-3p与IL-16
之间的相互作用机制,明确其在 MM发生发展中的具

体作用路径。此外,未来将通过多区域、多中心的大

规模临床研究进一步验证其作为生物标志物的可行

性,并深入探究miR-28-3p与IL-16的相互作用机制,
以期为 MM的精准诊断和治疗提供更有力的支持。
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·短篇论著·

高原地区慢性心力衰竭患者外周血Hb、CRP和β2-MG
表达与病情及预后关系*

童有福,陆爱民,张胜祺

青海省心脑血管病专科医院冠心病二科,青海西宁
 

810000

  摘 要:目的 探究高原地区慢性心力衰竭患者外周血血红蛋白(Hb)、C反应蛋白(CRP)和β2-微球蛋白

(β2-MG)表达与病情及预后关系。方法 选取2023年1月至2024年9月该院收治的192例慢性心力衰竭患

者为心力衰竭组,另选取同期就诊的体检健康84例为对照组,比较两组的外周血 Hb、CRP和β2-MG水平,采

用受试者工作特征(ROC)曲线分析外周血Hb、CRP和β2-MG对高原地区慢性心力衰竭患者的预后价值。结

果 心力衰竭组的Hb水平低于对照组(P<0.05),CRP、β2-MG
 

水平均高于对照组(P<0.05)。不同病情程

度的外周血Hb、CRP和β2-MG水平比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。心功能NYHAⅣ级组的CRP和

β2-MG水平均高于NYHAⅢ级组,NYHAⅢ级组高于NYHAⅡ级组,Hb水平则是NYHAⅡ级组高于NYHA
Ⅲ级组,NYHAⅢ级组高于NYHAⅣ级组,差异均有统计学意义(P<0.05)。预后良好组的Hb水平低于预后

不良组(P<0.05),CRP和β2-MG水平均高于预后不良组(P<0.05)。ROC曲线分析结果显示,Hb、CRP和

β2-MG单项及联合检测预测慢性心力衰竭预后的曲线下面积(AUC)分别为0.769、0.697、0.759、0.870。
结论 高原地区慢性心力衰竭患者外周血Hb水平下降,CRP和β2-MG水平升高,慢性心力衰竭严重的患者外

周血Hb水平更低,CRP和β2-MG水平更高,三者对预后有较好的预测价值。
关键词:高原; 慢性心力衰竭; 血红蛋白; C反应蛋白; β2-微球蛋白
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文章编号:1673-4130(2025)21-2653-05 文献标志码:A

  心力衰竭(简称心衰)指由于心肌受损或功能下

降,心脏泵血能力不足,无法在不增加血管压力的情

况下满足身体的需求,临床表现为呼吸困难、乏力

等[1.2]。慢性心衰是指持续存在的心衰状态,也是各

类心脏疾病发展至末端的表现,病死率高[3]。青海省

位于海拔较高的地区,由于长期的慢性缺氧状态,心
衰患者的病理生理过程往往会加速,导致这一地区的

心衰患者多数处于疾病的晚期阶段[4],增加了治疗的

复杂性和经济负担。因此,对高原区域心衰患者开展

风险评估,及时发现风险较高的个体并加以干预,具
有非常重要的现实意义。血红蛋白(Hb)是红细胞中

含血红素的复合蛋白,负责从肺部向全身输送氧气,
它由四条肽链组成,每条链都与一个亚铁血红素结

合,形成四聚体结构。Hb能与氧气结合生成氧合血

红蛋白,与一氧化碳结合生成碳氧血红蛋白。Hb水

平是衡量氧气运输能力的重要指标,其异常可能指示

贫血或缺氧等问题[5]。C反应蛋白(CRP)是一种在出

现感染或组织受损时,血浆浓度会快速上升的急性时
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