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  摘 要:目的 探讨血清长链非编码RNA
 

MEG3、微小RNA(miR)-195-5p在重症坏死性胰腺炎患者中的

表达及其与病情严重程度及预后的关系。方法 选取2020年10月至2023年1月沧州市中心医院收治的122
例急性胰腺炎患者为研究对象,根据病情严重程度将其分为重症坏死性胰腺炎患者(重症组,53例)和非重症坏

死性胰腺炎(非重症组,69例),另根据预后结局将重症坏死性胰腺炎患者分为预后良好组(38例)和预后不良

组(15例)。同时选取同期在该院的体检健康者50例为对照组。比较各组临床资料及血清lncRNA
 

MEG3、

miR-195-5p水平;采用Spearman相关分析血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平与急性生理学和慢性健康状

况Ⅱ(APACHEⅡ)、Ranson评分的关系;采用多因素Logistic回归分析重症坏死性胰腺炎患者发生预后不良

的影响因素;采用受试者工作特征(ROC)曲线分析lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p对重症坏死性胰腺炎患者预后

的评估价值。结果 重症组和非重症组年龄、性别、体重指数、基础疾病及病因比较,差异无统计学意义(P>
0.05),与非重症组比较,重症组APACHEⅡ、Ranson评分升高(P<0.05);与对照组比较,非重症组和重症组

血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平降低(P<0.05),且重症组血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平低于非

重症组(P<0.05);Spearman相关分析结果表明,AP患者血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平与APACHE
Ⅱ、Ranson评分均呈负相关(P<0.05);多因素Logistic回归分析结果显示,APACHEⅡ、Ranson评分及血清

lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平是影响重症坏死性胰腺炎患者预后不良的独立危险因素(P<0.05);ROC曲

线结果显示,lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p单独评估重症坏死性胰腺炎患者预后不良的曲线下面积(AUC)分别

为0.767、0.777,灵敏度分别 为86.7%、80.0%,特 异 度 分 别 为49.9%、45.8%,二 者 联 合 评 估 的 AUC为

0.982,灵敏度、特异度分别为86.7%、78.8%。结论 血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平与重症坏死性胰

腺炎病情严重程度及预后有关,二者可评估重症坏死性胰腺炎病情严重程度及预测预后。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

expression
 

of
 

serum
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

MEG3
 

and
 

microRNA
 

(miR)
 

-195-5p
 

in
 

patients
 

with
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis
  

and
 

their
 

relationship
 

with
 

the
 

severity
 

and
 

prognosis
 

of
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis.Methods A
 

total
 

of
 

122
 

patients
 

with
 

acute
 

pancreatitis
 

admitted
 

to
 

Cangzhou
 

Central
 

Hospital
 

from
 

October
 

2020
 

to
 

January
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.Ac-
cording

 

to
 

the
 

severity
 

of
 

the
 

disease,the
 

patients
 

were
 

divided
 

into
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis
 

(severe
 

group,53
 

cases)
 

and
 

non-severe
 

necrotizing
 

pancreatitis
 

(non-severe
 

group,69
 

cases).According
 

to
 

the
 

prog-
nosis

 

of
 

alternate
 

ending
 

with
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis
 

can
 

be
 

divided
 

into
 

good
 

prognosis
 

group
 

(38
 

ca-
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ses)
 

and
 

poor
 

prognosis
 

group
 

(15
 

cases).At
 

the
 

same
 

time,50
 

healthy
 

people
 

who
 

underwent
 

physical
 

exami-
nation

 

in
 

the
 

hospital
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.The
 

clinical
 

data
 

and
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

in
 

each
 

group
 

were
 

compared.Spearman
 

correlation
 

analysis
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

relationship
 

between
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3,miR-195-5p
 

and
 

acute
 

physiology
 

and
 

chronic
 

health
 

evaluation
 

Ⅱ
 

(APACHE
 

Ⅱ)
 

and
 

Ranson
 

scores.Multivariate
 

Logistic
 

regression
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

influencing
 

factors
 

of
 

poor
 

prognosis
 

in
 

patients
 

with
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis.The
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

value
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

in
 

eval-
uating

 

the
 

prognosis
 

of
 

patients
 

with
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis.Results There
 

was
 

no
 

significant
 

differ-
ence

 

in
 

age,gender,body
 

mass
 

index,underlying
 

disease
 

and
 

etiology
 

between
 

severe
 

group
 

and
 

non-severe
 

group
 

(P>0.05).Compared
 

with
 

the
 

non-severe
 

group,APACHEⅡ
 

and
 

Ranson
 

scores
 

were
 

significantly
 

in-
creased

 

in
 

the
 

severe
 

group
 

(P<0.05).Compared
 

with
 

the
 

control
 

group,the
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

in
 

the
 

non-severe
 

group
 

and
 

the
 

severe
 

group
 

were
 

decreased
 

(P<0.05),and
 

the
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

in
 

the
 

severe
 

group
 

were
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

the
 

non-severe
 

group
 

(P<
0.05).Spearman

 

correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

in
 

AP
 

pa-
tients

 

were
 

negatively
 

correlated
 

with
 

APACHEⅡ
 

and
 

Ranson
 

scores
 

(P<0.05).Multivariate
 

Logistic
 

re-
gression

 

analysis
 

showed
 

that
 

APACHEⅡ
 

and
 

Ranson
 

scores
 

and
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-
195-5p

 

were
 

independent
 

risk
 

factors
 

for
 

poor
 

prognosis
 

in
 

patients
 

with
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis
 

(P<
0.05).ROC

 

curve
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

area
 

under
 

the
 

curve
 

(AUC)
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

for
 

evaluating
 

the
 

poor
 

prognosis
 

of
 

patients
 

with
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis
 

was
 

0.767
 

and
 

0.777,respectively,the
 

sensitivity
 

was
 

86.7%
 

and
 

80.0%,and
 

the
 

specificity
 

was
 

49.9%
 

and
 

45.8%,respectively.The
 

AUC
 

of
 

combined
 

e-
valuation

 

was
 

0.982,and
 

the
 

sensitivity
 

and
 

specificity
 

were
 

86.7%
 

and
 

78.8%,respectively.Conclusion The
 

serum
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

MEG3
 

and
 

miR-195-5p
 

are
 

related
 

to
 

the
 

severity
 

and
 

prognosis
 

of
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis,which
 

can
 

evaluate
 

the
 

severity
 

and
 

predict
 

the
 

prognosis
 

of
 

severe
 

necrotizing
 

pancreatitis.
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  重症坏死性胰腺炎属于急性胰腺炎(AP)的一

种,类型比较特殊,是ICU常见的危重症。该病发展

迅速、病情凶险、病死率高[1]。重症坏死性胰腺炎是

由于胰腺异常分泌蛋白酶引起胰腺自身消化,导致机

体应激性释放大量炎症因子,引起全身炎症反应综合

征,损伤机体各个组织器官,严重威胁患者生命安

全[2]。因此,及时评估患者病情,预测患者预后死亡

风险对降低患者病死率和提高生活质量具有重要意

义。长链非编码RNA(lncRNA)是一类长度为200~
100

 

000个核苷酸的非编码蛋白质RNA分子,可对细

胞生长、发育等生理活动进行调控,在多种疾病的发

生发展过程中发挥作用[3]。有研究发现,AP细胞模

型中上调miR-29a基因表达可增加胰腺细胞凋亡率,
且lncRNA

 

MEG3可通过 miR-29a通路对细胞周期

进行调控[4]。微小RNA(miRNA)作为重要的多功能

调控因子,在细胞分化、增值、凋亡过程中发挥重要作

用,miRNA的异常表达与多种疾病的发生密切相

关[5]。miR-195-5p作为miRNA家族成员之一,参与

多种炎症疾病的发生发展[6]。但二者在重症坏死性

胰腺炎中的作用目前研究较少,因此,本研究旨在探

讨血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p在重症坏死性胰

腺炎患者中的表达情况及其与病情严重程度和预后

的关系。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2020年10月至2023年1月沧

州市中心医院收治的122例AP患者为研究对象,其
中男68例、女54例,年龄28~69岁,平均(46.39±
8.49)岁。根据相关标准[7],参照急性生理学和慢性

健康状况评价Ⅱ(APACHEⅡ)评分和 AP严重程度

估计指标(Ranson评分)将AP患者分为非重症组(非
重症坏死性胰腺炎患者69例,Ranson评分<3分,A-
PACHEⅡ评分<8分)和重症组(重症坏死性胰腺炎

患者53例,Ranson评分≥3分,APACHEⅡ评分≥8
分),Ranson评分和APACHEⅡ评分越高,患者病情

越严重。非重症组中男39例、女30例,年龄28~62
岁,平均(46.21±8.41)岁;重症组中男29例、女24
例,年龄29~69岁,平均(46.63±8.60)岁。纳入标

准:(1)符合《中国急性胰腺炎诊治指南(2021)》[8]中
的相关标准;(2)均为首次发病;(3)发病至入院时

间≤48
 

h;(4)临床资料完整。排除标准:(1)合并原发

性胆、胰疾病者;(2)存在自身免疫性疾病者;(3)合并

组织或器官恶性病变者;(4)合并其他感染性疾病者。
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另选取同期在该院的体检健康者50例为对照组,其
中男27例、女23例,年龄27~65岁,平均(45.14±
8.01)岁。本研究通过医院伦理委员批准,所有受试

者或其家属知情并同意。

1.2 方法

1.2.1 资料收集 收集所有研究对象一般临床资

料,包括性别、年龄、体重指数(BMI)、基础疾病(糖尿

病、高血脂、高血压、冠心病)、病因(胆源性、酒精性、
高脂血症、其他)等。

1.2.2 血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平检测

 抽取所有受试者晨起空腹静脉血3
 

mL,经过冷凝

处理后,离心取上清液(3
 

500
 

r/min,10
 

min),血清保

存至-70
 

℃的冰箱中待测。使用实时荧光定量PCR
测定血清lncRNA

 

MEG3、miR-195-5p水平,Trizol
法提取总RNA(Trizol购自美国Invitrogen公司),使
用逆转录试剂盒(美国GeneCopoeia公司)将RNA逆

转录为cDNA。使用荧光定量PCR仪(美国GeneCo-
poeia公司)测定血清lncRNA

 

MEG3、miR-195-5p水

平,根据目的基因lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p设计

并合成相应引物,内参基因为GAPDH、U6,引物序列

见表1。使用2-ΔΔCt 法 计 算lncRNA
 

MEG3、miR-
195-5p相对表达水平,试验重复3次,尽量避免误差。

表1  PCR引物序列

基因      上游引物5'-3'    下游引物5'-3'

lncRNA
 

MEG3 CTCGTGGGAGCTATAGGTGC GCACATGCGAGACAGTGTAGC

GAPDH GCACTCGATCTGTCACACGCG AGCTGGGACTGACACTGAGAC

miR-195-5p GATAGCAGCACAGAAATATTGGC CAGTGCGTGTCGTGGAGT

U6 CTGGTAGGGTGCTCGCTT CGGCAGCAACTGGTGTCGTGGA

1.2.3 重症坏死性胰腺炎患者预后及分组 根据

《中国急性胰腺炎诊治指南(2021)》[8]中相关标准对

患者治疗28
 

d内的病情进行评估,并根据重症坏死性

胰腺炎患者预后结局分为预后良好组(38例,病情稳

定、恢复期患者)和预后不良组(15例,严重器官衰竭、
抢救失败、无法治愈患者)。

1.3 统计学处理 采用SPSS25.0软件进行数据分

析。呈正态分布的计量资料以x±s表示,两组比较

采用t检验,多组比较采用单因素方差分析,进一步

两两比较使用SNK-q 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Spearman相关

分析AP患者血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平

与APACHEⅡ评分、Ranson评分的关系;采用多因

素Logistic回归分析影响重症坏死性胰腺炎患者预

后不良的因素;采用受试者工作特征(ROC)曲线评价

血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平对重症坏死性

胰腺炎患者预后不良的诊断价值,lncRNA
 

MEG3、

miR-195-5p联合诊断与二者单独诊断曲线下面积

(AUC)的比较使用Z 检验。以P<0.05为差异有统

计学意义。

2 结  果

2.1 重症组和非重症组临床资料比较 非重症组和

重症组年龄、性别、BMI、基础疾病及病因比较,差异

无统计学意义(P>0.05),与非重症组比较,重症组

APACHEⅡ、Ranson评分升高(P<0.05),见表2。

2.2 各组血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平比

较 与对照组比较,非重症组、重症组血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平降低(P<0.05),且重症组

患者血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平低于非重

症组(P<0.05),见表3。
表2  重症组和非重症组临床资料比较[n/n或x±s或n]

临床资料
非重症组

(n=69)

重症组

(n=53)
χ2/t P

性别(男/女) 39/30 29/24 0.040 0.842

年龄(岁) 46.21±8.41 46.63±8.60 0.271 0.787

BMI(kg/m2) 24.87±1.93 24.91±1.78 0.117 0.907

基础疾病(有/无)

 糖尿病 26/43 17/36 0.413 0.521

 高血脂 29/40 18/35 0.824 0.364

 高血压 32/37 27/26 2.551 0.110

 冠心病 19/50 14/39 0.115 0.735

病因

 胆源性 36 14 5.428 0.143

 酒精性 11 5

 高脂血症 14 16

 其他 16 10

APACHE
 

Ⅱ评分(分) 6.56±2.11 14.62±2.12 20.871 <0.001

Ranson评分(分) 2.72±0.77 5.77±1.22 16.860 <0.001

2.3 血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平与 A-
PACHEⅡ和Ranson评分的关系 Spearman相关分

析结果表明,AP患者血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-
5p水平与 APACHEⅡ和 Ranson评分均呈负相关

(P<0.05),见表4。
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表3  各组血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p
   水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

MEG3 miR-195-5p

对照组 50 1.13±0.32 1.06±0.28

非重症组 69 0.80±0.23a 0.80±0.21a

重症组 53 0.50±0.13ab 0.54±0.13ab

F 90.902 76.181

P <0.001 <0.001

  注:与对照组比较,aP<0.05;与非重症组比较,bP<0.05。

表4  血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平与

   APACHEⅡ和Ranson评分的关系

指标
lncRNA

 

MEG3

r P

miR-195-5p

r P

APACHEⅡ评分 -0.574 <0.001 -0.545 <0.001

Ranson评分 -0.411 <0.001 -0.406 <0.001

2.4 重症坏死性胰腺炎患者不同预后患者临床资料

及lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平比较 预后良好

组和预后不良组性别、年龄、BMI、基础疾病及病因比

较,差异无统计学意义(P>0.05);预后良好组 A-
PACHEⅡ、Ranson评分低于预后不良组(P<0.05),
血清lncRNA

 

MEG3、miR-195-5p水平高于预后不良

组(P<0.05),见表5。

2.5 影响重症坏死性胰腺炎患者预后不良的危险因

素分析 以重症坏死性胰腺炎患者是否发展为预后

不良 为 因 变 量 (发 生 =1,未 发 生 =0),以

APACHEⅡ、Ranson评 分 及 血 清lncRNA
 

MEG3、

miR-195-5p水平为自变量,进行多因素Logistic回归

分析。结果显示,APACHEⅡ、Ranson评分及血清

lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平是影响重症坏死性

胰腺炎患者预后不良的独立危险因素(P<0.05),见
表6。

表5  重症坏死性胰腺炎患者不同预后患者临床资料及lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平比较[n/n或x±s或n]

临床资料
预后良好组

(n=38)

预后不良组

(n=15)
χ2/t P

性别(男/女) 20/18 9/6 0.236 0.627

年龄(岁) 46.49±8.49 46.98±8.87 0.187 0.852

BMI(kg/m2) 24.63±1.78 25.61±1.95 1.759 0.085

有基础疾病

 糖尿病 12 5 0.041 0.839

 高血脂 14 4 0.496 0.481

 高血压 20 7 0.153 0.696

 冠心病 8 6 1.131 0.288

病因

 胆源性 10 4 0.102 0.749

 酒精性 4 1 0.008 0.929

 高脂血症 10 6 0.417 0.519

 其他 7 3 0.066 0.797

APACHE
 

Ⅱ评分(分) 13.75±1.95 16.83±2.56 4.731 <0.001

Ranson评分(分) 5.32±1.11 6.91±1.51 4.230 <0.001

lncRNA
 

MEG3 0.55±0.14 0.36±0.11 4.705 <0.001

miR-195-5p 0.59±0.13 0.41±0.12 4.636 <0.001

表6  影响重症坏死性胰腺炎患者预后不良的多因素Logistic分析

自变量 β SE Wald
 

χ2 P OR 95%CI

APACHEⅡ评分 0.752 0.234 10.325 0.001 2.121 1.341~3.355

Ranson评分 0.638 0.241 7.012 0.008 1.893 1.180~3.036

lncRNA
 

MEG3 0.704 0.253 7.745 0.005 2.022 1.231~3.320

miR-195-5p 0.574 0.206 7.774 0.005 1.776 1.186~2.659
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2.6 血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p联合对重症

坏死性胰腺炎患者预后不良预测价值分析 ROC曲

线结果显示,lncRNA
 

MEG3单独评估重症坏死性胰

腺 炎 患 者 预 后 不 良 的 AUC 为 0.767(95%CI
 

0.622~0.911),其灵敏度、特异度分别为86.7%、

49.9%,最佳临界值为0.49;miR-195-5p单独评估重

症坏死 性 胰 腺 炎 患 者 预 后 不 良 的 AUC 为0.777
(95%CI

 

0.643~0.911),其灵敏度、特异度分别为

80.0%、45.8%,最佳临界值为0.51。二者联合评估

重症坏死性胰腺炎患者预后不良的 AUC为0.982
(95%CI

 

0.861~0.999),其灵敏度、特异度分别为

86.7%、78.8%;二者联合预测的AUC大于lncRNA
 

MEG3单独预测的 AUC(Z=1.991,P=0.046),
miR-195-5p 单 独 预 测 的 AUC(Z =2.001,P=
0.045),见图1。

图1  血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p预测重症

坏死性胰腺炎患者预后不良的ROC曲线

3 讨  论

重症坏死性胰腺炎主要是由于胰腺局部炎症反

应,导致促炎细胞因子大量释放,破坏了促炎因子平

衡和免疫调节功能,最终引起全身炎症反应综合征而

形成的[9]。全身炎症反应和多器官功能衰竭是造成

重症坏死性胰腺炎患者预后差、病死率高的重要原

因[10]。因此早期识别重症坏死性胰腺炎患者病情严

重程度,预测死亡风险,可为临床决策提供参考,同时

对促进疾病转归具有重要价值[11]。胰酶和常规血清

检测特异性较低,超声、CT引导的细针穿刺细胞学检

查属于有创检查,风险大,技术难度高,不能广泛开

展。随着对重症坏死性胰腺炎病理生理学研究的深

入,炎症指标及细胞因子等血清学诊断指标已成为临

床关注的焦点。

lncRNA
 

MEG3作为lncRNA家族成员之一,与
多种疾病的发生发展密切相关[12]。研究发现,在胰腺

癌组织中,lncRNA
 

MEG3表达下调,可促进癌细胞

增殖,增强细胞集落形成能力[13]。成鉴晓等[14]研究

发现,lncRNA
 

MEG3在胰腺癌组织和细胞系中呈低

表达,过表达可抑制PANC-1细胞增殖、侵袭和上皮

间质转化。本研究结果显示,重症组血清lncRNA
 

MEG3水平低于非重症组,提示lncRNA
 

MEG3可能

参与了重症坏死性胰腺炎的发展过程。本结果与张

云等[15]研究结果一致,然而具体作用机制尚不明确,
仍需进一步的深入研究。

miRNA是一类小分子、多功能非编码的RNA,
由20~24个核苷酸构成,具有多种生物学功能,且在

细胞的生长、运动及组织代谢过程中发 挥 重 要 作

用[16]。miR-195-5p作为miRNA家族成员之一,在许

多炎症反应过程中发挥重要作用[17]。林惠等[18]研究

发现,miR-195-5p在急性哮喘发作患者血清中水平降

低,且与病变严重程度、是否首次发病密切相关,miR-
195-5p异常表达与病变的发生和进展可能有一定关

系。本研究结果显示,重症组血清 miR-195-5p水平

低于非重症组。提示 miR-195-5p可能参与了重症坏

死性胰腺炎的发展过程。原因可能是由于 miR-195-
5p低表达可促进炎症因子表达,同时激活配对基因,
增强胰腺相关蛋白酶活性,使患者病情加重。

多因素 Logistic回归分析显示,APACHEⅡ评

分、Ranson评分、血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p
是影响重症坏死性胰腺炎患者预后不良的独立危险

因素,进一步提示血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p
的异常表达可能与患者预后不良有关;ROC曲线结

果提示,血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p在评估重

症坏死性胰腺炎患者预后存在一定价值,lncRNA
 

MEG3联合 miR-195-5p评估可提高预测效能,且联

合预测效能优于单一指标预测,表明血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p二者联合评估具有较高价值,可
用于辅助临床预测。

综上所述,重症坏死性胰腺炎患者血清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p水平均降低,二者的异常表达与

病情严重程度有关,且二者是影响患者预后不良的独

立危险因素。lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p联合检测

对重症坏死性胰腺炎患者预后不良具有较高的诊断

价值,二者有望成为预测重症坏死性胰腺炎患者预后

不良的血清学标志物。然而,本研究的样本数量较

少,后 续 可 扩 大 样 本 量,深 入 探 究 血 清lncRNA
 

MEG3、miR-195-5p对重症坏死性胰腺炎的具体作用

机制。
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