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  摘 要:目的 探讨结肠癌患者血清长链非编码RNA(lncRNA)锌指E-盒结合同源异形盒1-反义链1
(ZEB1-AS1)的表达及临床价值。方法 选取2023年11月至2024年12月该院收治的结肠癌初诊患者100例

为结肠癌组,结肠良性病变患者100例为结肠良性病变组,以及同期在该院体检的健康者100例为对照组。采

用实时荧光定量聚合酶链反应检测各组血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平。采用化学发光法测定癌胚抗

原(CEA)、糖类抗原(CA)50、CA242水平。分析血清lncRNA
 

ZEB1-AS1与临床病理特征的关系。绘制受试

者工作特征(ROC)曲线并计算曲线下面积(AUC)用于评估各指标对结肠癌的诊断效能。结果 结肠癌组血清

lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平为1.84(1.53,2.32),显著高于结肠良性病变组[0.96(0.48,1.53)]和对照组

[0.94(0.42,1.23)],差异有统计学意义(P<0.001)。结肠癌患者血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平与患

者年龄、性 别 无 关 (P>0.05),而 与 肿 瘤 最 大 径、浸 润 深 度、TNM
 

分 期 及 淋 巴 结 转 移 有 关 (P<0.05)。
Spearman相关性分析结果显示,lncRNA

 

ZEB1-AS1与CEA(P=0.102,r=-0.164)、CA50(P=0.437,r=
-0.079)、CA242(P=0.262,r=-0.113)均无相关性。ROC曲线分析结果显示,当lncRNA

 

ZEB1-AS1相对

表达水平及CEA、CA50、CA242
 

水平截断值为1.34、3.36
 

ng/mL、6.68
 

IU/mL、3.28
 

IU/mL时,其AUC分别

为0.83、0.78、0.67、0.69,经Logistic
 

回归模型分析,4项联合诊断结肠癌的 AUC为0.84。结论 血清ln-
cRNA

 

ZEB1-AS1在结肠癌中显著高表达,且与肿瘤进展密切相关。
关键词:长链非编码RNA;

 

 锌指E-盒结合同源异形盒1-反义链1;
  

 结肠癌
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

expression
 

and
 

clinical
 

value
 

of
 

serum
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

(ln-
cRNA)

 

zinc
 

finger
 

E-box
 

binding
 

homeobox
 

1
 

antisense
 

1(ZEB1-AS1)
 

in
 

patients
 

with
 

colon
 

cancer.
Methods A

 

total
 

of
 

one
 

hundred
 

patients
 

with
 

newly
 

diagnosed
 

colon
 

cancer
 

admitted
 

to
 

the
 

hospital
 

from
 

November
 

2023
 

to
 

December
 

2024
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

colon
 

cancer
 

group,one
 

hundred
 

patients
 

with
 

benign
 

colon
 

lesions
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

benign
 

colon
 

lesion
 

group,and
 

one
 

hundred
 

healthy
 

individuals
 

who
 

under-
went

 

physical
 

examinations
 

in
 

the
 

hospital
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.The
 

rel-
ative

 

expression
 

levels
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

in
 

each
 

group
 

were
 

detected
 

by
 

real-time
 

fluorescence
 

quantitative
 

polymerase
 

chain
 

reaction.The
 

levels
 

of
 

carcinoembryonic
 

antigen
 

(CEA),carbohydrate
 

antigen
 

(CA)50
 

and
 

CA242
 

were
 

determined
 

by
 

chemiluminescence
 

method.The
 

relationship
 

between
 

serum
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

and
 

clinicopathological
 

characteristics
 

was
 

analyzed.The
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

plotted
 

and
 

the
 

area
 

under
 

the
 

curve
 

(AUC)
 

was
 

calculated
 

to
 

evaluate
 

the
 

diagnostic
 

efficacy
 

of
 

each
 

indicator
 

for
 

colon
 

cancer.Results The
 

relative
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

in
 

the
 

co-
lon

 

cancer
 

group
 

was
 

1.84
 

(1.53,2.32),which
 

was
 

significantly
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

benign
 

colon
 

lesion
 

group[0.96
 

(0.48,1.53)]
 

and
 

the
 

control
 

group[0.94
 

(0.42,1.23)],and
 

the
 

difference
 

was
 

statistically
 

sig-
nificant

 

(P<0.001).The
 

relative
 

expression
 

level
 

of
 

serum
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

in
 

patients
 

with
 

colon
 

cancer
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was
 

not
 

related
 

to
 

the
 

age
 

and
 

gender
 

of
 

the
 

patients
 

(P>0.05),but
 

was
 

related
 

to
 

the
 

maximum
 

diameter
 

of
 

the
 

tumor,depth
 

of
 

invasion,TNM
 

stage
 

and
 

lymph
 

node
 

metastasis
 

(P<0.05).The
 

Spearman
 

correlation
 

a-
nalysis

 

showed
 

that
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

had
 

no
 

correlation
 

with
 

CEA
 

(P=0.102,r=-0.164),CA50
 

(P=
0.437,r=-0.079),and

 

CA242
 

(P=0.262,r=-0.113).The
 

results
 

of
 

the
 

ROC
 

curve
 

analysis
 

show
 

that
 

when
 

the
 

cutoff
 

values
 

of
 

the
 

relative
 

expression
 

level
 

of
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

and
 

the
 

levels
 

of
 

CEA,CA50,and
 

CA242
 

were
 

1.34,3.36
 

ng/mL,6.68
 

IU/mL,and
 

3.28
 

IU/mL
 

respectively,their
 

AUC
 

were
 

0.83,0.78,
0.67,and

 

0.69
 

respectively.After
 

analysis
 

by
 

the
 

Logistic
 

regression
 

model,the
 

AUC
 

of
 

the
 

combined
 

diagno-
sis

 

of
 

colon
 

cancer
 

by
 

the
 

four
 

items
 

was
 

0.84.Conclusion Serum
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1
 

is
 

significantly
 

highly
 

expressed
 

in
 

colon
 

cancer
 

and
 

is
 

closely
 

related
 

to
 

tumor
 

progression.
Key
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  近年来,全球范围内结肠癌的发病率和病死率呈

现持续上升态势,这一恶性肿瘤已对公众健康构成重

大威胁,成为亟待解决的公共卫生难题[1-2]。目前以

手术为主的综合治疗虽显著改善了结肠癌患者的预

后,但多数结肠癌患者初诊时已为晚期,丧失了根治

性切除机会。尽管化疗、靶向治疗及免疫治疗等方案

在一定程度上改善了晚期结肠癌患者的预后[3]。然

而随着抗肿瘤治疗的持续进行,恶性肿瘤细胞可通过

多种分子途径逐渐产生治疗抵抗性,最终影响治疗效

果。在结肠癌的早期诊断方面,结肠镜检查联合组织

病理活检仍被视为金标准,能够明确病变性质并准确

分期,为后续治疗方案的制定提供依据。然而,该方

法具有侵入性强、操作复杂、检查不适感明显、依赖专

业技术人员和设备、成本较高等缺点,其在基层医疗

机构及大规模人群筛查中的应用受到限制。因此,亟
需探索一种更简便、低成本且高准确性的早期筛查

方法。
近年来,基于循环肿瘤标志物的无创检测技术为

结肠癌诊疗带来了革命性突破。相较于传统组织活

检,液体活检凭借其微创性、可重复取样和实时动态

监测等优势,在肿瘤筛查和病程管理中展现出重要价

值。在现有临床实践中,包括癌胚抗原(CEA)、糖类

抗原系列[糖类抗原(CA)50、CA19-9、CA242]在内的

血清标志物虽然被广泛应用于术后随访和治疗效果

评估,但这些指标在疾病早期筛查阶段的诊断效能仍

存在明显不足,其灵敏度和特异度均难以满足临床需

求。因此,越来越多研究聚焦于发现新的血清或血浆

生物标志物,这些新型标志物在提高早期检测敏感性

方面展现出广阔的应用前景[4]。随着分子生物学研

究的不断深入,长链非编码RNA(lncRNA)在恶性肿

瘤调控网络中的关键作用逐渐被揭示[5-6]。虽然ln-
cRNA不具备蛋白质编码能力,但研究表明其可通过

多种分子机制参与基因表达调控,包括但不限于转录

后调控、染色质结构重塑、RNA选择性剪接、mRNA
稳定性调节及作为竞争性内源 RNA(ceRNA)发挥

miRNA海绵效应[7-10]。lncRNA不仅展现出作为肿

瘤分子标志物的诊断价值,其独特的调控模式更为开

发新型靶向治疗策略提供了潜在突破口。lncRNA在

循环系统中(如血清/血浆)表现出优异的稳定性,这
一特性使其成为液体活检的理想检测靶标,具有显著

的临床应用前景。lncRNA
 

锌指E-盒结合同源异形

盒1-反义链1(ZEB1-AS1)是ZEB1基因的反义转录

产物,近年来被证实在肺癌、胃癌、肝癌等多种实体瘤

中高表达,并与肿瘤分期、转移及预后密切相关。其

通过调控多个信号轴,参与细胞迁移、侵袭、铁死亡及

免疫逃逸等关键过程,可能在肿瘤的发生与发展中发

挥重要作用。然而,当前关于lncRNA
 

ZEB1-AS1在

结肠癌中的研究主要集中于细胞和组织层面,其在外

周血清中的表达特征、与临床病理特征的关系及其辅

助诊断价值尚缺乏系统研究。本研究旨在通过实时

荧光定量聚合酶链反应(qPCR)检测结肠癌患者血清

lncRNA
 

ZEB1-AS1 相 对 表 达 水 平,分 析lncRNA
 

ZEB1-AS1表达与患者年龄、性别、肿瘤最大径、浸润

深度、TNM分期及淋巴结转移等临床病理参数的关

系。进一步评估其在辅助诊断中的潜力,并与传统血

清标志物CEA、CA50、CA242进行比较,探讨其联合

检测在提高诊断效能方面的临床价值,为其在结肠癌

中的生物学功能研究及转化医学应用提供依据。现

报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2023年11月至2024年12月

本院确诊的结肠癌初诊患者100例为结肠癌组,年龄

42~88岁,平均(67.32±9.28)岁,其中男58例,女
42例。纳入标准:(1)结肠镜病理学检查确诊为结肠

癌;(2)未进行任何局部或全身治疗;(3)临床资料完

整。排除标准:(1)合并除结肠癌以外的其他肿瘤;
(2)合并结肠良性疾病,如溃疡性结肠炎、结肠腺瘤、
结肠息肉等。选取同期本院收治的结肠良性病变患

者100例作为结肠良性病变组,年龄37~73岁,平均

(61.03±15.38)岁,其中男55例,女45例。纳入标

准:(1)结肠镜病理学检查确诊为结肠良性病变,如溃

疡性结肠炎、结肠腺瘤、结肠息肉等;(2)临床资料完

整。排除标准:(1)合并恶性肿瘤;(2)既往有结肠切

除术史。另选取同期在本院体检的健康者100例作
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为对照组,年龄35~83岁,平均(66.21±10.16)岁,
其中男52例,女48例。纳入标准:(1)结肠镜检查未

见异常;(2)无消化道症状。排除标准:(1)合并恶性

肿瘤;(2)血常规、尿常规、血液生化、尿液生化、肝肾

功及血糖任意一项存在异常。本研究已通过本院伦

理委 员 会 批 准,伦 理 审 查 编 号 为 YXLL-KY-2024
(005)号。所有研究过程均严格遵守伦理要求,并确

保参与者的隐私和数据安全。

1.2 仪器与试剂 lncRNA
 

ZEB1-AS1、甘油醛-3-磷
酸脱氢酶(GAPDH)引物购自安升达(天津)生物科技

有限公司,cobas
 

Z480
 

PCR仪、CEA、CA50和CA242
检测试剂盒均购自德国罗氏公司,总RNA提取试剂

购自北京兰杰柯科技有限公司。

1.3 方法

1.3.1 样本采集 空腹8
 

h后采集静脉血,置于促凝

管中保存。样本在室温下静置不超过1
 

h,以3
 

000
 

r/min离心5
 

min以分离血清。

1.3.2 RNA提取和合成cDNA 从血清样本中提

取总RNA,采用总RNA提取试剂(兰杰柯科技有限

公司,北京)进行提取。使用NanoDrop
 

2000(Thermo
 

Fisher
 

Scientific,美国)检测RNA的纯度和浓度。根

据提取的RNA模板,合成cDNA。

1.3.3 血清lncRNA
 

ZEB1-AS1检测 采用qPCR
检测。PCR 体 系:2×SYBR

 

Green
 

Pro
 

Taq
 

HS
 

Premix
 

5
 

μL,RNase-free
 

H2O
 

2.8
 

μL,上游引物(10
 

μmol/L)
 

1
 

μL,下游引物(10
 

μmol/L)
 

1
 

μL,cDNA
 

0.2
 

μL。反应条件:95
 

℃
 

30
 

s,95
 

℃
 

5
 

s,60
 

℃
 

30
 

s,
共40个循环;4

 

℃保持。以GAPDH
 

为内参,定量方

法选用2-ΔΔCt。lncRNA
 

ZEB1-AS1上游引物为5'-
GAGAGGCTAGAAGTTCCGCT-3',下游引物为5'-

 

GGAAGTGAGACAAGCACCGT;GAPDH 上 游 引

物为5'-TGGTCACCAGGGCTGCTT-3',下游引物为

5'-AGCTTCCCGTTCTCAGCCTT-3'。

1.3.4 CEA、CA50和CA242水平测定 采用罗氏

E601电化学发光仪检测CEA、CA50和CA242水平。
实验室每日进行质量控制,确保检测合格,每月分析

质量控制图以确保仪器稳定性。

1.4 统计学处理 采用SPSS27.0统计软件进行数

据处理,图表绘制使用GraphPad
 

Prism
 

8.0软件。采

用Shapiro-Wilk检验评估数据正态性。非正态分布

数据以 M(P25,P75)表示,分别采用非参数 Mann-
Whitney

 

U 检验和 Kruskal-Wallis
 

H 检验进行两两

比较和多个独立样本的比较。采用Spearman相关性

分析血清lncRNA
 

ZEB1-AS1与CEA、CA50、CA242
的相关性。绘制受试者工作特征(ROC)曲线并计算

曲线下面积(AUC)用于评估各指标对结肠癌的诊断

效能。P<0.05表示差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 各组血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平比

较 结肠癌组血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平

为1.84(1.53,2.32),显著高于结肠良性病变组[0.96
(0.48,1.53)]和对照组[0.94(0.42,1.23)],差异有

统计学意义(P<0.001)。见图1。

图1  各组血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平比较

2.2 结肠癌患者血清
 

lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达

水平与临床病理参数的关系 结肠癌患者血清ln-
cRNA

 

ZEB1-AS1相对表达水平与患者年龄、性别无

关(P>0.05),而与肿瘤最大径、浸润深度、TNM
 

分

期及淋巴结转移有关(P<0.05)。见表1。
表1  结肠癌患者血清lncRNA

 

ZEB1-AS1相对表达水平

   与临床病理参数的关系[M(P25,P75)]

临床病理参数 n
lncRNA

 

ZEB1-AS1
相对表达水平

U P

年龄(岁) 702.5 0.978

 <60 17 1.89(1.43,2.50)

 ≥60 83 1.84(1.54,2.33)

性别 1
 

098.5 0.404

 男 58 1.83(1.48,2.13)

 女 42 2.00(1.54,2.44)

肿瘤最大径(cm) 824.5 0.015

 <5 63 1.75(1.48,2.09)

 ≥5 37 2.02(1.62,3.05)

浸润深度 574.5 <0.001

 T1~T2 33 1.34(1.09,2.06)

 T3~T4 67 1.98(1.66,2.43)

TNM分期 732.5 0.006

 Ⅰ~Ⅱ期 33 1.67(1.09,2.23)

 Ⅲ~Ⅳ期 67 1.92(1.60,2.43)

淋巴结转移 509.5 <0.001

 无 36 1.37(1.10,1.93)

 有 64 2.00(1.74,2.48)

2.3 相关性分析 Spearman相关性分析结果显示,
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lncRNA
 

ZEB1-AS1 与 CEA (P =0.102,r =
-0.164)、CA50(P=0.437,r=-0.079)、CA242
(P=0.262,r=-0.113)均无相关性。见图2。
2.4 诊断效能评估 ROC曲线分析结果显示,当ln-
cRNA

 

ZEB1-AS1 相 对 表 达 水 平 及 CEA、CA50、

CA242
 

水 平 截 断 值 为 1.34、3.36
 

ng/mL、6.68
 

IU/mL、3.28
 

IU/mL时,其
 

AUC
 

分
 

别
 

为0.83、
0.78、0.67、0.69,经Logistic

 

回归模型分析,4项联合

诊断结肠癌的AUC为0.84。见表2。

图2  结肠癌患者血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达水平与CEA、CA50、CA242的相关性

表2  各指标对结肠癌的诊断效能评估

项目 AUC(95%CI) 灵敏度 特异度 约登指数 截断值

lncRNA
 

ZEB1-AS1 0.83(0.81~0.90) 0.82 0.79 0.61 1.34

CEA 0.78(0.72~0.85) 0.81 0.65 0.46 3.36
 

ng/mL

CA50 0.67(0.59~0.72) 0.65 0.64 0.29 6.68
 

IU/mL

CA242 0.69(0.60~0.74) 0.87 0.53 0.40 3.28
 

IU/mL

4项联合 0.84(0.79~0.89) 0.73 0.88 0.61 -

  注:-表示无数据。

3 讨  论

结肠癌是全球范围内常见且高致死率的消化道

恶性肿瘤之一,其发病率近年来持续攀升,发病的人

群呈现年轻化趋势。尽管结肠镜检查联合组织病理

活检是目前临床公认的金标准,但其操作复杂、侵入

性强、依赖专业设备及技术,难以满足大规模筛查及

基层医疗机构的应用需求。因此,开发灵敏度高、特
异度强、操作便捷的分子标志物,尤其是可通过液体

活检检测的血清生物标志物,成为结肠癌早期诊断研

究的核心方向之一。
在传统血清标志物中,CEA、CA50及CA242被

广泛应用于结肠癌术后监测与疗效评估。然而,这些

指标在早期阶段的阳性率普遍较低,缺乏足够的灵敏

度与特异度,常导致漏诊或误诊。为弥补这一不足,
近年来的研究开始将目光投向非编码RNA,尤其是

lncRNA,因其具有序列多样性、表达组织特异性及血

液中良好的稳定性,已被认为是潜在的无创诊断标

志物[11-13]。
本研究结果发现,结肠癌组血清lncRNA

 

ZEB1-
AS1相对表达水平显著高于结肠良性病变组和对照

组,差异有统计学意义(P<0.001)。这表明lncRNA
 

ZEB1-AS1不仅可能参与肿瘤发生与发展的关键过

程,也具有反映肿瘤进展程度的潜力。本研究 ROC

曲线分析结果显示,当lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达

水平及CEA、CA50、CA242
 

水平截断值为1.34、3.36
 

ng/mL、6.68
 

IU/mL、3.28
 

IU/mL时,其
 

AUC
 

分
 

别
 

为0.83、0.78、0.67、0.69,4项联合诊断结肠癌的

AUC为0.84,诊断性能显著提升。

lncRNA
 

ZEB1-AS1 位 于 10 号 染 色 体 短 臂

(10p11.22),在多种恶性肿瘤中发挥着复杂而关键的

促癌作用,其分子机制涉及多个层面[14]。从表观遗传

调控角度来看,在前列腺癌细胞中,lncRNA
 

ZEB1-
AS1可以招募 MLL1组蛋白甲基转移酶复合物至

ZEB1启动子区,诱导 H3K4me3活性组蛋白修饰,从
而激活ZEB1的转录[15]。这种调控不仅发生在转录

水平,在转录后水平上,lncRNA
 

ZEB1-AS1还能通过

结合RNA结合蛋白ELAVL1来稳定ZEB1
 

mRNA,
延长其半衰期[16]。在ceRNA网络调控方面,lncRNA

 

ZEB1-AS1已被证实能够作为分子海绵吸附多种微小

RNA(miRNA,简 称 miR)。在 肝 癌 中,lncRNA
 

ZEB1-AS1/miR-299-3p/E2F1调控轴通过解除 miR-
299-3p对E2F1的抑制作用,促进肿瘤细胞增殖和转

移[17];在肺癌骨转移中,lncRNA
 

ZEB1-AS1通过调节

miR-320b/BMPR1A轴,显著增强癌细胞的骨转移能

力[18];在胃癌中,lncRNA
 

ZEB1-AS1通过抑制 miR-
429并上调双糖链蛋白聚糖表达,参与调控铁死亡过
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程,从而增强肿瘤细胞存活能力[19]。在信号通路调控

方面,lncRNA
 

ZEB1-AS1参与调控多个关键致癌通

路。在 PI3K/AKT/mTOR 通路中,lncRNA
 

ZEB1-
AS1通过miR-342-3p/CUL4B轴激活该通路,促进前

列腺 癌 细 胞 增 殖[20];在 MAPK/ERK 通 路 中,ln-
cRNA

 

ZEB1-AS1/miR-1224-5p/MAP4K4轴能够激

活该通路,抑制细胞凋亡[21]。从临床意义来看,ln-
cRNA

 

ZEB1-AS1表达水平与多种恶性肿瘤的不良预

后密切相关。在胃癌中,lncRNA
 

ZEB1-AS1高表达

患者的5年生存率显著低于低表达患者[22]。这些机

制共同提示,lncRNA
 

ZEB1-AS1具有多通路、多靶点

的调控能力,在不同肿瘤类型中均发挥促瘤效应。本

研究通过检测外周血清lncRNA
 

ZEB1-AS1相对表达

水平,系统评估其在结肠癌中的表达特征,与临床病

理参数的关系及诊断价值。研究结果为探索lncRNA
 

ZEB1-AS1作为液体活检标志物的可能性提供了证

据,也为其临床转化应用提供了现实基础。本研究

Spearman相关性分析结果显示,lncRNA
 

ZEB1-AS1
与CEA(P=0.102,r=-0.164)、CA50(P=0.437,
r=-0.079)、CA242(P=0.262,r=-0.113)均无相

关性。这种独立表达模式为联合诊断提供了理论依

据。lncRNA类分子在分子水平上调控网络复杂,往
往介入癌症发生的“非传统”通路,故其表达特征不依

赖于传统蛋白质标志物,反而具有更高的生物学信息

增益。这一特点使得lncRNA
 

ZEB1-AS1有望与现有

标志物互补,构建更高效的结肠癌多分子诊断体系。
本研 究 结 果 显 示,结 肠 癌 患 者 血 清lncRNA

 

ZEB1-AS1相对表达水平与肿瘤最大径、浸润深度、

TNM
 

分期及淋巴结转移有关(P<0.05),提示其可

能不仅是静态“信号分子”,还可能参与驱动肿瘤细胞

的侵袭和转移过程。lncRNA
 

ZEB1-AS1可通过ceR-
NA机制调控多种 miRNA,从而影响下游靶基因的

表达,调节细胞周期、迁移、免疫逃逸与凋亡等多种过

程。这一推测为深入探究其在结肠癌进展中的作用

机制提供了切入点。本研究亦存在一定的局限性:首
先,样本量较小且为单中心队列,可能存在样本选择

偏倚,结果代表性和外推性有待进一步证实;其次,虽
然lncRNA

 

ZEB1-AS1与多项临床病理特征存在相关

性,但本研究未涉及机制层面的实验验证,缺乏对其

分子调控途径的深入分析。
针对上述局限性,在基础研究层面,建议从以下3

个方面深入开展:一是扩大样本量并引入多中心临床

数据,以提高研究结果的普适性和可信度;二是结合

RNA-seq、lncRNA芯片及功能实验证实其靶向调控

关系,明确其在肿瘤转移、耐药等关键生物学过程中

的作用机制;三是结合动态监测观察lncRNA
 

ZEB1-
AS1在结肠癌术前术后、复发转移不同阶段的表达变

化,探索其作为预后指标和疗效监测工具的潜力。在

临床应用层面,若将lncRNA
 

ZEB1-AS1应用于临床

筛查,应充分考虑其广谱性特点并采取以下策略提升

其特异性:一是通过与传统标志物联合检测、构建多

分子联合评分系统的方式提升整体诊断准确性;二是

进一步筛选与结肠癌特异相关的lncRNA、miRNA等

分子,与lncRNA
 

ZEB1-AS1共同构建更具肿瘤特异

性的组合标志物。这些策略的实施将有助于推动该

标志物从基础研究向临床应用的转化。
综上所述,本研究系统验证结肠癌患者血清ln-

cRNA
 

ZEB1-AS1高表达特征,并证实其与肿瘤进展

密切相关,具备良好的诊断性能。未来,随着机制研

究的深入和检测技术的优化,lncRNA
 

ZEB1-AS1有

望成为结肠癌早期筛查、分型诊断及疗效监测的重要

辅助工具,为推动结肠癌精准医学发展提供新方向。
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