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·短篇论著·

上皮性卵巢癌组织miR-542-3p、SLC1A5水平
变化及与临床病理特征和预后的关系

付 英,朱秀娟,张蓝之

四川省巴中市中医院病理科,四川巴中
 

636000

  摘 要:目的 探讨上皮性卵巢癌(EOC)组织微小RNA-542-3p(miRNA-542-3p)、溶质载体家族1成员5
(SLC1A5)水平变化及其与临床病理特征和预后的关系。方法 选取2019年6月至2021年6月该院收治的

EOC患者89例为研究对象,收集术中切除的EOC组织及相应癌旁组织。采用实时荧光定量PCR检测 miR-
542-3p、SLC1A5水平,免疫组织化学法检测EOC及癌旁组织SLC1A5表达,采用Kaplan-Meier生存曲线分析

miR-542-3p、SLC1A5水平与预后的关系,采用Cox回归分析EOC患者预后的影响因素,绘制受试者工作特征

(ROC)曲线分析miR-542-3p、SLC1A5
 

mRNA对EOC患者预后不良的预测价值。结果 EOC组织 miR-542-
3p水平低于癌旁组织(P<0.05),SLC1A5

 

mRNA水平高于癌旁组织(P<0.05)。EOC组织中SLC1A5阳性

表达率高于癌旁组织(P<0.05)。Pearson相关结果显示,EOC组织 miR-542-3p水平与SLC1A5呈负相关

(r=-0.483,P<0.05)。EOC组织中miR-542-3p、SLC1A5表达与国际妇产科联盟分期、分化程度、淋巴结转

移、淋巴结清扫有关(P<0.05)。miR-542-3p高表达患者3年生存率高于低表达患者(χ2=8.136,P<0.05);
SLC1A5阳性患者3年生存率低于阴性患者(χ2=8.124,P<0.05)。与预后良好组比较,预后不良组miR-542-
3p水平降低,SLC1A5

 

mRNA水平升高(P<0.05)。Cox回归分析结果显示,SLC1A5、FIGO分期、分化程度、
淋巴结转移、淋巴结清扫是影响EOC患者预后的危险因素(P<0.05),miR-542-3p是保护因素(P<0.05)。
ROC曲线结果显示,miR-542-3p、SLC1A5

 

mRNA单独及二者联合预测EOC患者预后不良的曲线下面积

(AUC)为0.829、0.881、0.924,二者联合检测的AUC大于各指标单独检测(Z=2.685、2.732,P<0.05)。结

论 EOC组织miR-542-3p水平明显降低,SLC1A5水平明显升高,二者均与患者临床病理特征和预后有关,联

合检测对预测患者预后不良有一定的临床价值。
关键词:上皮性卵巢癌; 微小RNA-542-3p; 溶质载体家族1成员5; 临床病理特征; 预后

DOI:10.3969/j.issn.1673-4130.2026.04.022 中图法分类号:R737.31
文章编号:1673-4130(2026)04-0504-05 文献标志码:A

  卵巢癌是一种常见妇科恶性肿瘤,死亡率在妇科

恶性肿瘤中占比最高,全世界每年新发病例约有24
万例,死亡病例约有15万例[1],其发病机制复杂,内
分泌紊乱、致癌因子异常表达等都是影响卵巢癌发生
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的因素[2]。上皮性卵巢癌(EOC)是卵巢癌中最常见

的病理类型,占比在90%以上,其发病较为隐匿,早期

症状无特异性,确诊时大多数患者已处于中晚期,已
转移到子宫及其他腹盆腔器官中,错过最佳治疗时

机,导致患者预后较差[3]。目前临床筛查主要包括影

像学检查等,但在早期无法发现病情情况,而血清学

指标采集方便,可反复操作,成为临床辅助诊断的方

法[4]。因此在临床寻找与EOC有关的指标对评估预

后及指导治疗尤为重要。微小RNA(miRNA)是一种

非编码RNA(由RNA聚合酶Ⅱ和核糖核酸酶Ⅲ加工

处理合成),可参与调控转录因子表达等 作 用,且
miRNA在恶性肿瘤中异常表达[5]。微小RNA-542-
3p(miR-542-3p)可通过各种多功能蛋白、受体分子等

参与调控细胞周期进程,还在免疫系统调控及肿瘤转

移中起作用[6]。溶质载体家族1成员5(SLC1A5)作
为蛋白编码基因,可参与转运谷氨酸,研究发现其参

与多种恶性肿瘤的进展[7]。但二者在EOC中的研究

报道较少,基于此,本研究旨在探讨二者在EOC组织

中与临床病理特征和预后的关系。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2019年6月至2021年6月本

院收治的EOC患者89例为研究对象,收集术中切除

的EOC组织及相应癌旁组织(距离肿瘤边缘>5
 

cm)。纳入标准:(1)符合EOC诊断标准[8];(2)经过

病理学确诊;(3)均行手术(接受全子宫和双侧附件切

除术)切除;(4)资料完整;(5)患者签署承诺书。排除

标准:(1)术前进行放化疗者;(2)其他恶性肿瘤者;
(3)重要脏器衰竭者;(4)免疫和血液系统疾病者;(5)
感染性疾病者;(6)服用激素类药物者;(7)妊娠期、哺
乳期女性。本院伦理委员会批准本研究(审批号:伦
审2019-0018)。
1.2 方法

1.2.1 实时荧光定量PCR(qPCR)检测miR-542-3p、
SLC1A5水平 EOC组织和癌旁组织总 RNA采用

Trizol试剂提取,评估总RNA浓度和纯度(超微量分

光光度计),反转录为cDNA,以cDNA为模板,采用

qPCR检测 miR-542-3p、SLC1A5水平,反应体系共

20
 

μL,内参为U6和GADPH,引物序列见表1。

表1  引物序列(5'-3')

基因 正向引物 反向引物

miR-542-3p AACCAGCGCATGGACAGTTA GACTTGACCACCGAACCCAT

U6 ACCAGCGCATGGACAGT ACTTGACCACCGAACCC

SLC1A5 AGGACGGCTCCTCTAACCAT AGCGGCTCCACAAGTAAGAC

GADPH CTCGCTTCGGCAGCACA AACGCTTCACGAATTTGCGT

1.2.2 EOC组织和癌旁组织SLC1A5检测 石蜡

包埋EOC组织和癌旁组织后连续切片,再进行抗原

修复,清除过氧化物酶,封闭血清后加入SLC1A5抗

体进行孵育,然后加入二抗孵育,DAB显色和复染完

成染色,由医师采用双盲法高倍镜下观察切片染色情

况,染色强度:0分为无染色,1分为弱染色,2分为中

等染色,3分为强染色。阳性细胞比例评分:0分为<
5%,1分为5%~<25%,2分为25%~<50%,3分

为50%~75%,4分为>75%。总评分=染色强度评

分×阳性细胞比例评分。以总评分≥3分为阳性表

达,<2分为阴性表达。
1.3 随访 患者出院后随访(打电话或门诊复查),
共3年,记录其生存状态,当患者出现死亡时分为预

后不良组(27例),其余则为预后良好组(62例)。
1.4 统计学处理 采用SPSS25.0软件对数据进行

处理和分析,计量资料以x±s表示,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Kaplan-Meier生存曲线分析 miR-542-
3p、SLC1A5水平与预后的关系,采用

 

Cox回归分析

EOC患者预后的影响因素,绘制受试者工作特征

(ROC)曲 线 分 析
 

miR-542-3p、SLC1A5
 

mRNA 对

EOC患者预后不良的预测价值。以P<0.05为差异

有统计学意义。

2 结  果

2.1 EOC组织及癌旁组织 miR-542-3p、SLC1A5
 

mRNA水平比较 EOC组织 miR-542-3p水平明显

低于癌旁组织(P<0.05),SLC1A5
 

mRNA水平明显

高于癌旁组织(P<0.05)。见表2。
表2  EOC组织及癌旁组织 miR-542-3p、SLC1A5

 

   mRNA水平比较(x±s
 

)

组织 n miR-542-3p SLC1A5
 

mRNA

癌旁组织 89 1.01±0.13 1.02±0.24

EOC组织 89 0.60±0.16 2.35±0.38

t 26.999 27.917

P <0.001 <0.001

2.2 EOC组织及癌旁组织SLC1A5表达阳性率比

较  EOC 组 织 中 SLC1A5 蛋 白 阳 性 表 达 率 为

53.93%(48/89),明显高于癌旁组织的22.47%(20/

89),差异有统计学意义(χ2=18.657,P<0.001)。见

图1。
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  注:A为癌旁组织SLC1A5蛋白表达;B为EOC组织SLC1A5蛋

白表达。

图1  免疫组织化学法检测SLC1A5表达(×400)

2.3 EOC组织 miR-542-3p水平与SLC1A5的相关

性分析 Pearson相关分析结果显示,EOC组织miR-
542-3p水平与SLC1A5呈负相关(r=-0.483,P<

0.05)。二者存在结合位点。见图2。

图2  miR-542-3p和SLC1A5的结合位点

2.4 EOC组织中 miR-542-3p、SLC1A5水平与临床

病理特征的关系 以EOC组织中 miR-542-3p水平

均值为界,≥0.60为高表达,<0.60为低表达。EOC
组织中miR-542-3p、SLC1A5水平与国际妇产科联盟

(FIGO)分期、分化程度、淋巴结转移、淋巴结清扫有

关(P<0.05)。见表3。

表3  EOC组织中 miR-542-3p、SLC1A5水平与临床病理特征的关系[n(%)或x±s]

病理特征 n
miR-542-3p

高表达(n=42) 低表达(n=47) χ2 P
 

SLC1A5

阳性(n=48) 阴性(n=41) χ2 P

年龄(岁) 0.740 0.390 0.032 0.857

 ≥60 53 27(50.94) 26(49.06) 29(54.72) 24(45.28)

 <60 36 15(41.67) 21(58.33) 19(52.78) 17(47.22)

绝经情况 0.237 0.626 0.013 0.909

 是 57 28(49.12) 29(50.88) 31(54.39) 26(45.61)

 否 32 14(43.75) 18(56.25) 17(53.13) 15(46.88)

病理类型 1.668 0.197 2.133 0.144

 浆液型 55 23(41.82) 32(58.18) 33(60.00) 22(40.00)

 黏液型 34 19(55.88) 15(44.12) 15(44.12) 19(55.88)

FIGO分期 6.029 0.014 8.076 0.004

 Ⅰ~Ⅱ期 68 37(54.41) 31(45.59) 31(45.59) 37(54.41)

 Ⅲ期 21 5(23.81) 16(76.19) 17(80.95) 4(19.05)

肿瘤最大径(cm) 0.685 0.408 0.282 0.596

 <3.0 30 16(53.33) 14(46.67) 15(50.00) 15(50.00)

 ≥3.0
 

59 26(44.07) 33(55.93) 33(55.93) 26(44.07)

分化程度 9.868 0.002 12.371 <0.001

 中、高分化 67 38(56.72) 29(43.28) 29(43.28) 38(56.72)

 低分化 22 4(18.18) 18(81.82) 19(86.36) 3(13.64)

淋巴结转移 9.558 0.002 8.914 0.003

 无 70 39(55.71) 31(44.29) 32(45.71) 38(54.29)

 有 19 3(15.79) 16(84.21) 16(84.21) 6(15.79)

淋巴结清扫 7.649 0.006 9.414 0.002

 有 30 8(26.67) 22(73.33) 23(76.67) 7(23.33)

 无 59 34(57.63) 25(42.37) 25(42.37) 34(57.63)

腹水 1.069 0.301 0.908 0.341

 是 12 4(33.33) 8(66.67) 8(66.67) 4(33.33)

 否 77 38(49.35) 39(50.65) 40(51.95) 37(48.05)

2.5 EOC组织中 miR-542-3p、SLC1A5水平与预后

的关 系 miR-542-3p高 表 达 患 者 3 年 生 存 率 为

83.33%(35/42),高于低表达患者的55.32%(26/
47),差异有统计学意义(χ2=8.136,P<0.05);

SLC1A5阳性患者3年生存率为58.33%(28/48),低
于阴性表达患者的82.93%(34/41),差异有统计学意

义(χ2=8.124,P<0.05)。
2.6 两组 miR-542-3p、SLC1A5mRNA水平比较 
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与预后良好组比较,预后不良组 miR-542-3p水平降

低,SLC1A5mRNA水平升高(P<0.05)。见表4。
2.7 EOC患者预后的影响因素分析 以EOC患者

3年生存情况为因变量(死亡=1,生存=0),以 miR-
542-3p(原值录入)、SLC1A5(原值录入)、FIGO分期

(Ⅰ~Ⅱ期=0,Ⅲ~Ⅳ期=1)、分化程度(中高分化=
 

0,低分化=
 

1)、淋巴结转移(无=0,有=1)、淋巴结清

扫(无=0,有=1)为自变量行Cox回归分析。结果显

示,SLC1A5、FIGO分期、分化程度、淋巴结转移、淋
巴结清扫是影响 EOC患者预后的危险因素(P<

0.05),miR-542-3p是保护因素(P<0.05)。见表5。
表4  两组 miR-542-3p和SLC1A5

 

mRNA水平

   比较(x±s
 

)

组别 n miR-542-3p SLC1A5
 

mRNA

预后良好组 62 0.72±0.18 1.69±0.28

预后不良组 27 0.32±0.10 3.86±0.61

t 30.592 23.087

P <0.001 <0.001

表5  EOC患者预后的影响因素分析

项目
单因素分析

HR 95%CI P

多因素分析

HR 95%CI P

miR-542-3p 0.513 0.293~0.899 0.020 0.432 0.247~0.757 <0.001

SLC1A5 2.147 1.151~4.004 0.016 3.278 2.576~4.172 <0.001

FIGO分期 3.125 1.211~8.710 0.030 3.268 1.172~9.109 0.024

分化程度 3.454 1.353~8.815 0.010 4.012 3.153~5.106 <0.001

淋巴结转移 4.012 3.153~5.106 <0.001 4.021 2.638~6.128 <0.001

淋巴结清扫 1.771 1.201~2.611 0.004 5.124 2.210~11.879 <0.001

2.8 miR-542-3p、SLC1A5
 

mRNA对EOC患者预后

不良的预测价值 ROC曲线结果显示,miR-542-3p、
SLC1A5

 

mRNA单独及联合预测EOC患者预后不良

的曲线下面积(AUC)为0.829、0.881、0.924,联合检

测的AUC大于各自单独检测(Z=2.685、2.732,P<
0.05)。见表6。

表6  miR-542-3p、SLC1A5预测EOC患者预后

   不良的价值

项目 AUC 95%CI
灵敏度

(%)
特异度

(%)
最佳

临界值

miR-542-3p 0.829 0.768~0.890 75.32 82.31 0.453

SLC1A5 0.881 0.828~0.934 78.35 81.08 3.125

联合检测 0.924 0.886~0.962 94.42 79.64 -

  注:-为此项无数据。

3 讨  论

  卵巢癌多发于绝经后女性,是女性生殖器官常见

恶性肿瘤,恶性程度较高,对女性生命健康产生严重

威胁,在中国每年新发病例达到5.2万例,其中死亡

病例有2.3万例[9]。EOC是较为常见的卵巢癌类型,
其主要起源于原始体腔上皮,会在一定条件下分化成

为苗勒上皮,从而形成多种组织类型,有较强的异质

性[10]。EOC位于盆腔深部,导致发病早期症状无特

异性,患者确诊时错过了最佳治疗时机,导致预后不

良[11],因此寻找与EOC有关的指标预测治疗结局,对
改善患者预后十分重要。

miRNA作为内源性非编码RNA,具有高度保守

性,能够以特定的方式诱导RNA降解,从而抑制合成

蛋白质,而且表达在大多数真核生物中,其可在细胞

增殖及凋亡中发挥调控作用[12]。miRNA可耐高温、
强酸、强碱等环境,并稳定存在于血液中,并参与细胞

多项生物学反应,研究发现其可参与恶性肿瘤的进

展[13]。miR-542-3p是一种新发现的肿瘤抑制因子,
位于染色体q26.3区域,研究发现其在多种恶性肿瘤

中呈现低表达,其在卵巢癌组织中表达降低,干扰cir-
cITGB6表达可通过调节 miR-542-3p轴降低对卵巢

癌细胞顺铂的耐药性[14]。miR-542-3p在结直肠癌组

织中下调,长链非编码RNA
 

TUG1通过 miR-542-3p
轴抑制结直肠癌的进展,使 Wnt/β-连环蛋白通路失

活[15]。miR-542-3p 在 EOC 组 织 中 下 调,circ-
PGAM1可通过调节 miR-542-3p/细胞分裂周期蛋白

5样蛋白抗体/伪足富集非典型激酶1通路促进EOC
的恶性进展,可能是治疗EOC的新型靶点[16]。本研

究结果发现,EOC癌组织miR-33b-5p水平降低,且其

与临床病理特征有关,说明 miR-33b-5p可能与EOC
有关。
SLC1A5是一种钠依赖性的氨基酸转运体,有广

泛的底物特异性,而且对谷氨酰胺等有转运活性,谷
氨酰胺在人体中的含量较为丰富,是机体细胞增殖的

代谢产物,其也是癌细胞碳源和氮源的营养因子[17],
SLC1A5能促进谷氨酰胺的代谢,促进肿瘤进展,而
且谷氨酰胺在肺癌细胞生长过程中发挥重要作用[18]。
SLC1A5在卵巢癌组织中明显上调,circ_

 

0025033可

通过hsa_miR-370-3p/SLC1A5促进卵巢癌进展,为
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卵巢癌肿瘤进展提供参考[19]。SLC1A5在卵巢癌组

织中高表达,Circ_0072995可通过调节 miR-122-5p/
SLC1A5轴在卵巢癌进展中发挥致癌作用,为治疗卵

巢癌提供新途径[20]。本研究发现,EOC癌组织中

SLC1A5
 

mRNA水平升高,且阳性表达率高于癌旁组

织,并与临床病理特征有关,说明其可能参与EOC的

进展,猜测可能是SLC1A5通过转运谷氨酰胺为癌细

胞的增殖提供良好的环境,因为当其水平升高时会影

响下游的谷氨酰胺代谢,促进肿瘤细胞的生长和增

殖,抑制细胞凋亡[18]。Pearson相关分析结果显示,
EOC组织 miR-542-3p水平与SLC1A5呈负相关,且
二者存在结合位点,说明 miR-542-3p可通过参与调

控SLC1A5来参与EOC的发生,可能是因为 miR-
542-3p在EOC中呈低表达,过表达 miR-542-3p可抑

制肿瘤细胞增殖,而SLC1A5可介导谷氨酰胺转运进

入细胞,为细胞增殖提供能量,miR-542-3p可能通过

靶向抑制SLC1A5的表达,减少谷氨酰胺的摄取,进
而抑制 EOC 细 胞 的 增 殖。后 续 将 进 一 步 探 讨 其

机制。
本研究进一步探究发现,miR-542-3p、SLC1A5

水平与EOC患者3年生存率有关,且二者在预后不

良组中异常表达。Cox回归分析结果显示,miR-542-
3p、SLC1A5是EOC患者预后的影响因素,说明在临

床检测其水平变化可有效评估患者病情进展。ROC
曲线结果显示,miR-542-3p、SLC1A5

 

mRNA联合预

测EOC患者预后不良的AUC大于单独检测,说明联

合检测对预测EOC预后有一定的价值。
综上 所 述,EOC 组 织 miR-542-3p 水 平 降 低,

SLC1A5水平升高,二者与临床病理特征和预后有

关,联合检测对预测患者预后不良有一定的临床价

值。后续将扩大样本量进一步验证。
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