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  摘 要:目的 探讨宫颈癌患者血清及组织中长链非编码RNA(lncRNA)CKMT2反义RNA
 

1(lncRNA
 

CKMT2-AS1)、微小RNA(miR)-106a相对表达水平及其与人乳头瘤病毒(HPV)感染的关系。方法 选取

2021年4月至2023年4月该院收治的宫颈癌患者68例作为宫颈癌组,另取同时期该院收治的因患子宫肌瘤

需行子宫全切术的患者68例作为对照组。采用实时荧光定量聚合酶链反应(qRT-PCR)检测2组患者血清ln-
cRNA

 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平,并检测宫颈癌患者癌组织和子宫肌瘤患者正常宫颈组织中ln-
cRNA

 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平;收集对照组、宫颈癌组患者的宫颈分泌物,检测2组患者 HPV
阳性情况;同时根据HPV载量变化情况将宫颈癌组 HPV阳性患者分为 HPV负荷量1~100组、HPV负荷

量>100~1
 

000组和HPV负荷量>1
 

000组。采用Spearman相关分析血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1、
miR-106a相对表达水平与宫颈癌患者 HPV感染负荷量的相关性。结果 与对照组比较,宫颈癌组患者血清

及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平降低,miR-106a相对表达水平升高,差异均有统计学意义(P<
0.05)。对照组和宫颈癌组患者 HPV阳性率比较[1.47%(1/68)

 

vs.
 

95.59%(65/68)],差异有统计学意义

(P<0.05)。宫颈癌患者中HPV负荷量1~100组28例,HPV负荷量>100~1
 

000组21例,HPV负荷量>
1

 

000组16例。宫颈癌患者血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平为 HPV负荷量1~100组>
HPV负荷量>100~1

 

000组>HPV负荷量>1
 

000组,且两两比较,差异均有统计学意义(P<0.05);宫颈癌

患者血清及组织中miR-106a相对表达水平为 HPV负荷量1~100组<HPV负荷量>100~1
 

000组<HPV
负荷量>1

 

000组,且两两比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。Spearman相关分析结果显示,宫颈癌患者血

清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平与HPV负荷量呈负相关(P<0.001),miR-106a相对表达水

平与HPV负荷量呈正相关(P<0.001)。结论 宫颈癌患者血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水

平相对较低,miR-106a相对表达水平相对较高,且二者表达水平与HPV负荷量相关。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

(lncRNA)
 

CK-
MT2

 

antisense
 

RNA
 

1
 

(lncRNA
 

CKMT2-AS1)
 

and
 

microRNA(miR)-106a
 

in
 

serum
 

and
 

tissues
 

of
 

patients
 

with
 

cervical
 

cancer
 

and
 

their
 

relationship
 

with
 

human
 

papillomavirus
 

(HPV)
 

infection.Methods Sixty-eight
 

patients
 

with
 

cervical
 

cancer
 

admitted
 

to
 

the
 

hospital
 

from
 

April
 

2021
 

to
 

April
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

cervi-
cal

 

cancer
 

group,and
 

68
 

patients
 

with
 

uterine
 

fibroids
 

who
 

needed
 

total
 

hysterectomy
 

in
 

the
 

hospital
 

were
 

se-
lected

 

as
 

the
 

control
 

group.Real-time
 

quantitative
 

fluorescent
 

PCR(qRT-PCR)
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

and
 

miR-106a
 

in
 

serum
 

of
 

the
 

two
 

groups,as
 

well
 

as
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

and
 

miR-106a
 

in
 

cancer
 

tissues
 

of
 

patients
 

with
 

cervical
 

cancer
 

and
 

normal
 

cervical
 

tissues
 

of
 

patients
 

with
 

uterine
 

fibroids.Cervical
 

secretions
 

of
 

patients
 

in
 

the
 

control
 

group
 

and
 

the
 

cervical
 

cancer
 

group
 

were
 

collected,and
 

HPV
 

positivity
 

was
 

detected
 

in
 

the
 

two
 

groups.At
 

the
 

same
 

time,according
 

to
 

the
 

changes
 

of
 

HPV
 

load,HPV-positive
 

patients
 

in
 

the
 

cervical
 

cancer
 

group
 

were
 

subdivi-
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ded
 

into
 

HPV
 

load
 

1-100
 

group,HPV
 

load
 

>
 

100-1
 

000
 

group
 

and
 

HPV
 

load
 

>1
 

000
 

group.Spearman
 

cor-
relation

 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

correlation
 

of
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

and
 

miR-
106a

 

in
 

serum
 

and
 

tissues
 

with
 

HPV
 

infection
 

load
 

in
 

patients
 

with
 

cervical
 

cancer.Results Compared
 

with
 

the
 

control
 

group,the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

in
 

serum
 

and
 

tissue
 

of
 

patients
 

with
 

cervical
 

cancer
 

group
 

were
 

decreased,and
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

miR-106a
 

were
 

increased,with
 

sta-
tistically

 

significant
 

differences
 

(P<0.05).Comparison
 

of
 

HPV
 

positivity
 

rate
 

between
 

the
 

control
 

group
 

[1.47%
 

(1/68)]
 

and
 

the
 

cervical
 

cancer
 

group
 

[95.59%
 

(65/68)]
 

had
 

statistically
 

significant
 

difference
 

(P<
0.05).Among

 

the
 

patients
 

with
 

cervical
 

cancer,there
 

were
 

28
 

cases
 

in
 

the
 

HPV
 

load
  

1-100
 

group,21
 

cases
 

in
 

the
 

HPV
 

load
 

>
 

100-1
 

000
 

group
 

and
 

16
 

cases
 

in
 

the
 

HPV
 

load
 

>1
 

000
 

group.The
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

in
 

serum
 

and
 

tissues
 

of
 

cervical
 

cancer
 

patients
 

were
 

HPV
 

load
 

1-100
 

group>HPV
 

load>100-1
 

000
 

group>HPV
 

load>1
 

000
 

group,and
 

comparison
 

between
 

any
 

two
 

groups
 

had
 

statistically
 

significant
 

differences
 

(P<0.05).The
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

miR-106a
 

in
 

serum
 

and
 

tissues
 

of
 

cervical
 

cancer
 

patients
 

were
 

HPV
 

load
 

1-100
 

group<HPV
 

load>100-1
 

000
 

group<HPV
 

load>1
 

000
 

group,and
 

comparison
 

between
 

any
 

two
 

groups
 

had
 

statistically
 

significant
 

differences
 

(P<0.05).Spearman
 

correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

in
 

serum
 

and
 

tissue
 

of
 

cervical
 

cancer
 

patients
 

were
 

both
 

negatively
 

correlated
 

with
 

HPV
 

load
 

(P<0.001),and
 

the
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

miR-106a
 

in
 

serum
 

and
 

tissue
 

of
 

cervical
 

cancer
 

patients
 

were
 

both
 

positively
 

correlated
 

with
 

HPV
 

load
 

(P<0.001).Conclusion The
 

relative
 

expression
 

levels
 

of
 

lncRNA
 

CKMT2-AS1
 

and
 

miR-106a
 

in
 

serum
 

and
 

tissues
 

of
 

cervical
 

cancer
 

patients
 

were
 

relatively
 

low,and
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

miR-106a
 

were
 

relatively
 

high,and
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

both
 

were
 

correlated
 

with
 

HPV
 

load.
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  宫颈癌是女性生殖系统最常见的恶性肿瘤,在全

球妇女癌症新发病例数和癌症死亡比例中均位居第4
名,2020年,全世界约有60.4万新发宫颈癌病例和

34.2万死亡病例,因此宫颈癌对全世界妇女的生命和

健康构成严重威胁[1]。宫颈癌的标准治疗方法主要

包括根治性子宫切除术、盆腔淋巴结切除术、放射治

疗或联合放疗和铂基化疗[2]。随着医学技术的发展,
尽管目前对宫颈癌的诊断和治疗不断进步,但宫颈癌

的预后仍然不容乐观。人乳头瘤病毒(HPV)感染是

导致宫颈癌的重要原因,与宫颈癌的发生发展密切相

关[3-4]。因此,探索与HPV感染相关的关键分子有望

为宫颈癌提供新的潜在生物标志物和治疗靶点。研

究指出,HPV感染阳性和阴性患者病理过程的差异

可能与非编码RNA的异质表观遗传变化有关,包括

长链非编码 RNAs(lncRNAs)和微小 RNAs
 

(miR-
NAs)[5]。迄今为止,已发现与HPV阳性宫颈癌发展

相关的多种lncRNAs和 miRNAs[6-8]。lncRNA
 

CK-
MT2反义RNA

 

1(lncRNA
 

CKMT2-AS1)作为最近

新发现的一种lncRNA,已有研究显示,其在宫颈癌组

织和细胞系中的表达下调,过表达lncRNA
 

CKMT2-
AS1可抑制子宫颈癌SiHa细胞的增殖和迁移[9]。此

外,有研究发现,过表达miR-106a可促进宫颈癌细胞

增殖[10]。以上研究表明lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-
106a在 宫 颈 癌 中 失 调。但 关 于lncRNA

 

CKMT2-

AS1、miR-106a在宫颈癌患者血清及组织中表达水平

及与HPV感染的关系的研究鲜有报道。因此,本研

究主要探讨宫颈癌患者血清及组织中lncRNA
 

CK-
MT2-AS1、miR-106a的表达及其与 HPV 感染的关

系,旨在为HPV感染合并宫颈癌的治疗探索新的靶

点。现报道如下。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2021年4月至2023年4月本

院收治的宫颈癌患者68例作为宫颈癌组,其中年龄

30~51岁、平均(44.65±6.11)岁,体质量52~62
 

kg、
平均(59.23±6.75)kg。另选取同时期本院收治的因

患子宫肌瘤需行子宫全切术的患者68例作为对照

组,其中年龄31~50岁、平均(43.95±6.33)岁,体质

量53~64
 

kg、平均(59.45±6.82)kg。宫颈癌组、对
照组患者的年龄、平均体质量比较,差异均无统计学

意义(P>0.05),具有可比性。纳入标准:(1)宫颈癌

组患者符合《宫颈癌及癌前病变规范化诊疗指南(试
行)》[11]中的相关判定标准,且经病理诊断确诊;(2)术
前未进行放疗、化疗或者生物免疫治疗等;(3)配合本

研究并有完整的病历资料;(4)对照组经临床确诊为

子宫肌瘤并需进行全子宫切除术。排除标准:(1)患
有免疫或内分泌系统疾病等其他严重疾病;(2)有子

宫或宫颈手术史;(3)伴有急慢性传染病;(4)合并其

他部位肿瘤。本研究通过本院医学伦理委员会审批
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(批号:20210117)。所有患者或其家属均知晓本研

究,并签署知情同意书。

1.2 方法

1.2.1 血液及组织标本的采集 分别采集宫颈癌、
子宫肌瘤患者入组当天的空腹肘静脉血5

 

mL,在
4

 

℃条件下以3
 

000
 

r/min的转速离心20
 

min,收集

血清并置于—80
 

℃冰箱保存待测;同时收集宫颈癌患

者癌组织和子宫肌瘤患者正常宫颈组织各1
 

cm3,用
液氮速冻后保存于—80

 

℃冰箱待测。

1.2.2 实时荧光定量聚合酶链反应(qRT-PCR)检测

组织和血清中lncRNA
 

CKMT2-AS1和 miR-106a相

对表达水平 Trizol试剂(货号:R0016)购自上海碧

云天生物技术有限公司;SuperScript
 

Ⅳ反转录试剂盒

(货号:18090050)购自世联博研(北京)科技有限公

司;Biomiga
 

qRT-PCR试剂盒(货号:RT0412-01)购

自杭州主诺生物技术有限公司。使用Trizol试剂分

离并提取组织和血清总RNA。NanoDrop
 

2000超微

量分光光度计检测RNA水平后,使用SuperScript
 

IV
 

反转录试剂盒将2
 

μg
 

RNA反转录为互补DNA(cD-
NA)后,以cDNA为模板,按照Biomiga

 

qRT-PCR试

剂盒步骤进行qRT-PCR 以分析血清和组织中ln-
cRNA

 

CKMT2-AS1和 miR-106a的相对表达水平。
反应程序设置为:94

 

℃预变性5
 

min、94
 

℃变性20
 

s、

60
 

℃退火30
 

s、65
 

℃延伸43
 

s,共循环38次。GAP-
DH、U6分别作为lncRNA

 

CKMT2-AS1、miR-106a
的内参基因。通过2-ΔΔCt方法计算lncRNA

 

CKMT2-
AS1、miR-106a的相对表达水平。引物序列参考文献

[9-10]并由广州基迪奥生物科技有限公司合成。具体

序列见表1。

表1  lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a的qRT-PCR引物序列

基因 正向引物(5'-3') 反向引物(5'-3')

GAPDH CGGAATTCGTGAAGCTCGGAGTCAACGG CGGGATCCCAGGAGCGCAGGGTTAGTCA

lncRNA
 

CKMT2-AS1 CGGCAAGAGGGAGTTAAGG GGATCAGCCAGCAAGGAC

U6 TGCGGGTGCTCGCTTCGGCAGC CCAGTGCAGGGTCCGAGGT

miR-106a CAATGATGCAGTCTACGCTGTC ATCCCACAAAAGTGCTTACAGTG

1.2.3 HPV感染检测 收集对照组、宫颈癌组患者

的宫颈分泌物,即收集宫颈口内外脱落的细胞装入宫

颈管中作为检测标本,利用磁珠法提取 HPV核酸,应
用核酸分子快速导流杂交技术检测HPV-DNA浓度,
若 HPV-DNA>1.0

 

pg/mL则表示 HPV 阳性[12]。
根据HPV载量变化(低、中、高载量)情况[12]对宫颈

癌组的 HPV阳性患者进行亚分组:HPV负荷量1~
100组、HPV负荷量>100~1

 

000组、HPV负荷量>
1

 

000组,HPV负荷量单位为相对光单位(RLU)/阳

性对照(PC)。测量标本通过DML2000微孔板判读

器读取的数据记为RLU,通过RLU与设置的PC之

比(RLU/PC)来判定结果,其中PC含有约5
 

000个

HPV基因拷贝量。
1.3 统计学处理 采用SPSS

 

25.0统计软件进行数

据分析。检验计量资料的正态性时,数据量≤50时用

Shapiro-Wilk检验,数据量>50时,用 Kolmogorov-
Smirnov检验。符合正态分布的计量资料以x±s表

示,2组间比较采用独立样本t检验,多组间比较采用

单因素方差分析,进一步两两比较采用SNK-q 检验。
计数资料以例数或百分率表示,2组间比较采用χ2 检

验。采用Spearman相关分析血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平与宫颈癌组

HPV感染负荷量的相关性。以P<0.05为差异有统

计学意义。

2 结  果

2.1 对照组和宫颈癌组患者血清中lncRNA
 

CK-
MT2-AS1、miR-106a相对表达水平比较 与对照组

比较,宫颈癌组患者血清中lncRNA
 

CKMT2-AS1相

对表达水平降低,miR-106a相对表达水平升高,差异

均有统计学意义(P<0.05)。见表2。
表2  对照组和宫颈癌组患者血清中lncRNA

 

CKMT2-
  AS1、miR-106a相对表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

CKMT2-AS1 miR-106a

对照组 68 1.01±0.28 1.02±0.24

宫颈癌组 68 0.62±0.17 1.68±0.49

t 9.818 -9.975

P <0.001 <0.001

2.2 对照组和宫颈癌组患者组织中lncRNA
 

CK-
MT2-AS1、miR-106a的相对表达水平比较 与对照

组比较,宫颈癌组患者组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1
相对表达水平降低,miR-106a表达水平升高,差异均

有统计学意义(P<0.05)。见表3。

2.3 对 照 组 和 宫 颈 癌 组 患 者 HPV 阳 性 情 况 比

较 对照组HPV阳性1例,阳性率为1.47%(1/68);
宫颈癌组 HPV 阳性65例,阳性率为95.59%(65/

68);2组HPV阳性率比较,差异有统计学意义(χ2=
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120.575,P<0.05)。
表3  对照组和宫颈癌组患者组织中lncRNA

 

CKMT2-
  AS1、miR-106a相对表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

CKMT2-AS1 miR-106a

对照组 68 0.99±0.25 0.98±0.21

宫颈癌组 68 0.61±0.19 1.53±0.47

t 9.979 -8.810

P <0.001 <0.001

2.4 不同 HPV负荷量宫颈癌患者血清中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平比较 宫颈癌

患者中HPV负荷量1~100组28例,HPV负荷量>
100~1

 

000组21例,HPV负荷量>1
 

000组16例。
与HPV负荷量1~100组比较,HPV负荷量>100~
1

 

000组、HPV负荷量>1
 

000组宫颈癌患者血清中

lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平降低,miR-106a
相对表达水平升高,差异均有统计学意义(P<0.05);
与HPV负荷量>100~1

 

000组比较,HPV负荷量>
1

 

000组宫颈癌患者血清中lncRNA
 

CKMT2-AS1相

对表达水平降低,miR-106a相对表达水平升高,差异

均有统计学意义(P<0.05)。见表4。
表4  不同 HPV负荷量宫颈癌患者血清中lncRNA

 

  CKMT2-AS1、miR-106a相对表达

  水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

CKMT2-AS1 miR-106a

HPV负荷量1~100组 28 0.79±0.23 1.23±0.31

HPV负荷量>100~

1
 

000组
21 0.65±0.19a 1.46±0.33a

HPV负荷量>1
 

000组 16 0.42±0.12ab 2.05±0.54ab

F 18.266 23.427

P <0.001 <0.001

  注:与 HPV负荷量1~100组比较,aP<0.05;与 HPV负荷量>

100~1
 

000组比较,bP<0.05。

2.5 不同 HPV负荷量宫颈癌患者组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a的相对表达水平比较 与

HPV负荷量1~100组比较,HPV负荷量>100~
1

 

000组、HPV负荷量>1
 

000组宫颈癌患者组织中

lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平降低,miR-106a
相对表达水平升高,差异均有统计学意义(P<0.05);
与HPV负荷量>100~1

 

000组比较,HPV负荷量>
1

 

000组宫颈癌患者组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相

对表达水平降低,miR-106a相对表达水平升高,差异

均有统计学意义(P<0.05)。见表5。

2.6 宫颈癌患者血清中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-
106a相对表达水平与 HPV负荷量的相关性分析 
Spearman相关分析结果显示,宫颈癌患者血清中ln-

cRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平与 HPV负荷量呈

负相关(r=-0.648,P<0.001),miR-106a相对表达

水 平 与 HPV 负 荷 量 呈 正 相 关 (r=0.678,P<
0.001)。

2.7 宫颈癌患者组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a
相对表达水平与HPV负荷量的相关性分析 Spearman
相关分析结果显示,宫颈癌患者组织中lncRNA

 

CK-
MT2-AS1相对表达水平与 HPV 负荷量呈负相关

(r=-0.702,P<0.001),miR-106a相对表达水平与

HPV负荷量呈正相关(r=0.696,P<0.001)。
表5  不同HPV负荷量宫颈癌患者组织中lncRNA

 

CKMT2-
  AS1、miR-106a相对表达水平比较(x±s)

组别 n lncRNA
 

CKMT2-AS1 miR-106a

HPV负荷量1~100组 28 0.77±0.21 1.18±0.29

HPV负荷量>100~

1
 

000组
21 0.63±0.18a 1.39±0.31a

HPV负荷量>1
 

000组 16 0.46±0.12ab 1.86±0.49ab

F 14.922 18.804

P <0.001 <0.001

  注:与 HPV负荷量1~100组比较,aP<0.05;与 HPV负荷量>

100~1
 

000组比较,bP<0.05。

3 讨  论

  女性最常见的癌症之一是宫颈癌,宫颈癌的发展

一般与 HPV 感染有关,99.7%的宫颈癌患者存在

HPV感染[13-14]。HPV是一种非包膜小衣壳病毒,具
有双链环状DNA基因组[15]。尽管宫颈涂片检测中

常见HPV,但许多感染似乎是短暂且无症状的,几乎

90%的感 染 在2年 内 消 失[16]。然 而,持 续 的 高 危

HPV 感 染 被 认 为 是 导 致 宫 颈 癌 发 生 的 主 要 因

素[17-19]。尽管在宫颈癌预防中进行了筛查和预防性

接种疫苗,但浸润性宫颈癌仍时有发生,即使在有条

件进行癌症筛查的女性中也是如此,并且在腺癌组织

学或肿瘤较大的患者中预后仍然较差[20]。因此,探讨

与HPV相关的标志物对 HPV阳性宫颈癌的治疗具

有重要的意义。
越来越多的研究表明,lncRNA参与各种人类癌

症[21]。然而,这些lncRNA在 HPV驱动的宫颈癌中

的作用尚未得到广泛研究。lncRNA
 

CKMT2-AS1作

为一种lncRNA,已有研究报道,上调lncRNA
 

CK-
MT2-AS1表达可抑制结直肠癌恶性进展[22]。此外,

miR-106a作为一种在宫颈癌中研究较多的 miRNA,
已有研究表明,miR-106a的表达在宫颈癌细胞系和组

织中均显著上调,miR-106a的过表达促进宫颈癌细胞

迁移 和 侵 袭[23]。以 上 研 究 表 明lncRNA
 

CKMT2-
AS1在癌症中发挥着抑癌基因的作用,而 miR-106a
在癌症中发挥着促癌基因的作用。本研究结果显示,
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与对照组比较,宫颈癌组患者血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平降低,miR-106a相对表达

水平升高,表明宫颈癌发生过程中存在lncRNA
 

CK-
MT2-AS1、miR-106a失调。此外,已有研究报道,增
加lncRNA

 

CKMT2-AS1可 通 过 调 控 蛋 白 激 酶 B
(AKT)/哺乳动物雷帕霉素蛋白(mTOR)通路降低结

直肠 癌 细 胞 的 活 力[22];下 调 miR-106a通 过 调 控

AKT/mTOR通路抑制胃癌发展[24]。以上研究表明

了lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a在肿瘤中可通过

调控 AKT/mTOR 通 路 发 挥 作 用。本 研 究 中ln-
cRNA

 

CKMT2-AS1、miR-106a对宫颈癌 HPV感染

的影响的机制是否与 AKT/mTOR通路有关有待后

续实验进一步验证。

HPV感染与宫颈癌的进展密切相关,且异常的

lncRNA、miRNA与宫颈癌中的 HPV感染有关[25]。
为了进一步探讨宫颈癌组患者血清及组织中lncRNA

 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平与 HPV感染

的相关性,本研究比较了对照组和宫颈癌组患者

HPV阳性情况,结果显示,宫颈癌组 HPV阳性率显

著高于对照组,符合当前宫颈癌的研究现状。此外,
本研究根据HPV载量变化情况对宫颈癌组的 HPV
阳性患者进行亚分组,结果显示,HPV负荷量1~100
组、HPV负荷量>100~1

 

000组、HPV 负荷量>
1

 

000组宫颈癌患者的血清及组织中lncRNA
 

CK-
MT2-AS1相对表达水平依次降低,miR-106a相对表

达水平依次升高,推测 HPV负荷量可能与lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平相关。为了验

证该推测,本研究采用Spearman相关分析血清及组织

中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a相对表达水平与宫

颈癌组HPV负荷量的相关性,结果显示,宫颈癌患者

血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平与

HPV负荷量呈负相关,miR-106a相对 表 达 水 平 与

HPV负荷量呈正相关,证实了 HPV负荷量确实与宫

颈癌患者血清及组织中lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-
106a相对表达水平存在相关性。但未进一步证明

HPV哪种水平负荷量与宫颈癌患者血清及组织中

lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a表达水平存在相关

性是本研究的不足之一。此外,有研究显示,HPV持

续感染会增加病毒负荷量,导致癌变风险增加[12]。推

测lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a 异 常 表 达 与

HPV持续感染有关,可能参与宫颈癌癌变过程。然

而lncRNA
 

CKMT2-AS1、miR-106a的相对表达水平

是否受其他因素的影响,而不仅仅与宫颈癌确诊相

关,且这种表达水平的变化是否存在特异性有待进一

步验证。
综上所述,宫颈癌患者血清及组织中lncRNA

 

CKMT2-AS1相对表达水平较低,miR-106a相对表达

水平较高,且lncRNA
 

CKMT2-AS1相对表达水平与

HPV负荷量呈负相关,miR-106a相对表达水平与

HPV负荷量呈正相关。今后,笔者将进一步探讨ln-
cRNA

 

CKMT2-AS1、miR-106a 相 对 表 达 水 平 及

HPV负荷量对宫颈癌预后的影响。
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