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甲状腺癌中血清 miR-150-5p 表达水平与临床病理特征的关系

吴耿刚

(广州医科大学附属第四医院甲乳外科,广州　 511300)

摘要　 目的 探讨甲状腺癌组织 miR-150-5p 表达水平及对甲状腺癌鉴别诊断的辅助价值。 方法 选

取 82 例甲状腺癌患者作为病理组,选取 82 例体检健康者作为对照组。 比较甲状腺癌组织、血清中

的 miR-150-5p 表达,分析组织、血清中的 miR-150-5p 表达与甲状腺癌患者临床特征的关系。 结果

甲状腺癌组织中 miR-150-5p 表达水平低于癌旁组织,差异具有统计学意义(P<0.05)。 病例组血清

中 miR-150-5p 水平低于对照组(P<0.05)。 不同临床分期、分化程度、淋巴结转移、肿瘤直径情况的

患者组织、血清中的 miR-150-5p 表达水平比较,差异有统计学意义(P<0.05)。 组织中 miR-150-5p

表达与临床分期( rs = -0.497)、淋巴结转移( rs = -0.315)、肿瘤直径( rs = -0.444)呈负相关(P<0.05);

miR-150-5p 表达与分化程度( rs = 0.404)呈正相关(P<0.05)。 血清中 miR-150-5p 表达与临床分期

(rs = -0.455)、淋巴结转移( rs = -0.306)、肿瘤直径( rs = -0.433)呈负相关(P<0.05);miR-150-5p 表达

与分化程度( rs = 0.420)呈正相关(P<0.05)。 结论 甲状腺癌患者组织、血清中的 miR-150-5p 均呈低

表达,其与临床分期、分化程度、淋巴结转移、肿瘤直径紧密相关。
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Expression level of miR-150-5p of thyroid cancer
patients and its relationship with clinical pathological characteristics

WU Genggang

(Department of Breast Surgery,the Fourth Affiliated Hospital of Guangzhou Medical University,

Guangzhou 511300, China)

Abstract　 Objective To investigate the expression level of miR-150-5p in tissues and serum of thyroid

cancer tissues and to explore its auxiliary value for differential diagnosis of thyroid cancer. Methods 82

cases of thyroid cancer patients were selected ( pathology group), and 82 cases of healthy people with

physical examination were selected and set as the control group. The miR-150-5p expressions in the tissue
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and serum of thyroid cancer patients were compared, and the relationship between the miR-150-5p

expressions in tissue and serum and the clinical characteristics of thyroid cancer patients was analyzed.

Results The miR-150-5p expression level in thyroid cancer tissues was lower than that in paraneoplastic

tissues, showing a statistically significant difference(P<0.05). Serum miR-150-5p level in the case group

was lower than that in the control group ( P < 0. 05). Comparison of tissue and serum miR-150-5p

expression levels in patients with different clinical stages, differentiation degrees, lymph node metastasis,

and tumor diameter conditions showed statistically significant differences (P<0.05). Tissue miR-150-5p

expression was significant negative correlation (P<0.05) with clinical stage ( rs = -0.497), lymph node

metastasis ( rs = -0.315), and tumor diameter ( rs = -0.444). The miR-150-5p expression was significant

positive correlation (P<0.05) with differentiation degree ( r = 0.404). Serum miR-150-5p expression was

significant negative correlation (P<0.05) with clinical stage ( rs = -0.455), lymph node metastasis ( rs =

-0.306), and tumor diameter ( rs = - 0. 433 ). The miR-150-5p expression was significant positive

correlation (P<0.05) with degree of differentiation ( rs = 0.420). Conclusion The miR-150-5p shows low

expression in tissue and serum of thyroid cancer, which is closely correlated with clinical stage, degree of

differentiation, lymph node metastasis, and tumor diameter.

Keywords: thyroid cancer; miR-150-5p; expression; forecast

　 　 甲状腺癌是一种常见的内分泌系统肿瘤,其发

病率在全球范围内呈逐年递增的趋势,尤其是女性

患者[1-2]。 甲状腺癌的发病与遗传、环境、激素等多

种因素相关,其危害不仅在于疾病本身,还在于手

术、放疗等治疗手段对患者生活质量的影响。 此外,

甲状腺癌发生和发展与癌基因的活化表达密切相

关,当癌基因发生突变或异常表达时,会形成癌

症[3-4]。 因此,了解相关基因以及调控机制对于甲状

腺癌治疗至关重要,可指导临床治疗方案选择,并为

开发新治疗靶点与药物提供了新思路。 microRNA

(miRNA)是一类长度为 20 ~ 22 个核苷酸的非编码

RNA 分子,广泛存在于各种生物体中。 近年来,研究

显示,miRNA 在肿瘤的发生、发展、转移等过程中发

挥着重要作用[5-6]。 有研究[7] 表明,miRNA 在基因

表达过程中发挥着关键调控作用。 miR-150-5p 是一

种由 miR-150 基因编码的成熟 miRNA 分子,其表达

水平与癌症的发生和发展密切相关,可通过调节癌

症相关信号通路的活性来影响癌症发展[8-9]。 目前,

关于 miR-150-5p 在肿瘤中的作用机制的研究已经取

得了一定的进展,但仍需要进一步深入探讨其在不

同类型肿瘤中的具体作用及其与临床病理特征的关

系。 因此,本研究旨在探讨 miR-150-5p 在甲状腺癌

患者组织和血清中的表达情况,并分析其与临床病理

特征的关联,以期为甲状腺癌的诊断和治疗提供新的

研究方向和实验依据。

1　 资料与方法

1.1　 一般资料

选取 2021 年 4 月至 2023 年 4 月我院收治且接

受手术治疗的甲状腺癌患者 82 例作为病例组。 其

中,男 15 例,女 67 例;年龄 23 ~ 79 岁,中位年龄 50

岁。 临床分期:Ⅰ期、Ⅱ期、Ⅲ期、Ⅳ期分别有 35 例、

26 例、15 例、6 例。 分化程度:高、中、低分别有 40

例、31 例、11 例,伴淋巴结转移 37 例。 于同期选取

82 例体检健康者作为对照组。

纳入标准:①符合《甲状腺癌诊疗规范(2018 年

版)》 [10],经病理检测明确诊断;②初次诊断;③接受

手术治疗并切除甲状腺。

排除标准:①合并其他恶性肿瘤;②术前接受放

疗、化疗等抗癌治疗;③合并重要脏器严重功能障碍。

本研究经广州医科大学附属第四医院医学伦理委员

会审核批准。

1.2　 研究方法

1.2.1　 组织中 miR-150-5p 表达检测 ①标本获取。
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术中将肿瘤切除后,立即在距病变组织 2 cm 处切取

正常甲状腺组织,并留取癌组织样本,二者相同,约

0.6 cm,快速置于 RNsae 冷存管液氮中保存。 样本获

取过程中,需要警惕交叉污染情况发生。 ②数据库

分析。 基于癌症基因组图谱(TCGA)数据库,分析甲

状腺癌组织以及癌旁组织 miR-150-5p 表达水平。 ③

qRT-PCR 检测。 Trizol 提取甲状腺癌组织以及癌旁组

织的总 RNA。 设计引物,然后使用 PrimeScript RT 试

剂盒将 RNA 逆转录成 cDNA,逆转录体系 10 μL,参照

说明书进行。 取反应液进行荧光定量 PCR,参照

SYBR  Premix Ex Taq TMⅡ试剂盒说明书进行荧光

定量 PCR 操作。 PCR 反应体系中条件为:95 ℃预变

性 10 min,95℃ 10 s,60℃ 30 s,72℃ 10 s,40 个循环;

95℃ 5 s,60℃ 1 min,95℃ 30 s。 U6 为内参基因,其

上、下游引物分别为 5′-CTCGCTTCGGCAGCACA-3′、

5′-AACGCTTCA CGAATTTGCGT-3′;目的基因 miR-

150-5p 上、 下 游 引 物 分 别 为 5′-ACTGTCTCCCA

ACCCTTG TA-3′、 5′-GTGCAGGGTCCGAGGT-3′。 目

的基因 miR-150-5p 相对表达量以 2-ΔΔCt表示,单样本

均重复测量 3 次。

1.2.2　 血清中 miR-150-5p 表达水平测定 抽取研究

对象清晨空腹静脉血 3 mL,置于不含抗凝剂的离心

管中,室温下以 2 500 r / min 的速度离心 10 min,分

离上层清液至 EP 管中,置于-80 ℃ 环境中保存待

测。 采用 Trizol RNA 试剂盒提取标本中总 RNA,逆

转录为 cDNA,根据实时荧光定量 PCR 试剂盒说明

实施操作。 PCR 总反应体系为 15 μL,反应条件:

16℃ 30 min,42 ℃ 30 min,85 ℃ 5 min。 扩增条件:

10 min 95℃ 1 个循环,15 s 95 ℃,60 s 60 ℃ 45 个循

环,重复 3 次。 以 U6 为内参照,血清中 miR-150-5p

相对表达量以 2-ΔΔCt表示。

1.3　 统计学分析

采用 SPSS 22.0 行统计分析,计数资料以样本量

n 和样本量占比(%)表示,采用描述性分析。 符合

正态分布的计量资料用(x±s)表示,进行 t 检验或者

单因素 ANOVA 方差分析。 检验水准 α = 0.05,取双

侧。 P<0.05 表示差异具有统计学意义。

2　 结果

2.1　 甲状腺癌组织与癌旁组织中的 miR-150-5p 表

达水平比较

甲状腺癌组织中 miR-150-5p 表达区间为 0.68 ~

1.18,平均为(0.96±0.10);癌旁组织中 miR-150-5p

表达区间为 0.82 ~ 1.80,平均为(1.31±0.19)。 两者

miR-150-5p 表达水平比较存在差异,甲状腺癌组织

低于癌旁组织(P<0.05),结果如表 1 所示。

表 1　 甲状腺癌组织与癌旁组织 miR-150-5p 表达水平比较

组别 n /例
组织 miR-150-5p 表达

区间 平均值

癌组织 82 0.68~1.18 0.96±0.10

癌旁组织 82 0.82~1.80 1.31±0.19

t 14.890

P <0.05

2.2　 两组血清中 miR-150-5p 水平比较

病例组血清 miR-150-5p 表达区间为 0. 71 ~

1.25,平均(1.02±0.12);对照组血清 miR-150-5p 表

达区间为 0.76~ 2.02,平均(1.35±0.25)。 两组血清

miR-150-5p 表达水平比较存在差异,病理组低于对

照组(P<0.05),结果如表 2 所示。

表 2 两组血清标志物水平比较

组别 n /例
组织中 miR-150-5p 表达水平

区间 平均值

病例组 82 0.71~1.25 1.02±0.12

对照组 82 0.76~2.02 1.35±0.25

t 11.578

P <0.05

2.3　 不同临床特征患者组织、血清中的 miR-150-5p

表达水平

分析组织、血清中的 miR-150-5p 表达与甲状腺

癌患者不同临床特征的关系发现,不同年龄、性别、

病理类型、肿瘤包膜完整情况的患者组织 miR-150-
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5p 表达、血清中的 miR-150-5p 表达水平比较无差异

(P>0.05)。 不同临床分期、分化程度、淋巴结转移、

肿瘤直径情况的患者组织中 miR-150-5p 表达、血清

中 miR-150-5p 表达水平比较,差异有统计学意义

(P<0.05),结果如表 3 所示。

表 3　 不同特征甲状腺癌患者癌组织中 miR-150-5p 表达水平差异

项目 类别 n /例
组织中 miR-150-5p

平均值 t / F P

血清中 miR-150-5p

平均值 t / F P

年龄 ≤50 岁 49 0.96±0.10 0.448 >0.05 1.02±0.11 0.503 >0.05

>50 岁 33 0.95±0.09 1.01±0.08

性别 男 15 0.99±0.09 1.507 >0.05 1.05±0.09 1.454 >0.05

女 67 0.95±0.10 1.01±0.10

临床分期 Ⅰ~Ⅱ 61 0.99±0.09 5.146 <0.05 1.04±0.09 4.733 <0.05

Ⅲ~Ⅳ 21 0.88±0.08 0.94±0.10

分化程度 高 40 1.00±0.09 10.368 <0.05 1.06±0.09 9.562 <0.05

中 31 0.92±0.08 0.98±0.08

低 11 0.91±0.11 0.96±0.11

淋巴结转移 无 37 0.99±0.11 2.679 <0.05 1.05±0.11 2.723 <0.05

有 45 0.93±0.08 0.99±0.09

肿瘤直径 <1 cm 57 0.99±0.09 4.442 <0.05 1.04±0.09 4.337 <0.05

≥1 cm 25 0.89±0.09 0.95±0.09

病理类型 乳头状癌 54 0.97±0.10 1.122 >0.05 1.02±0.11 0.970 >0.05

滤泡状癌 28 0.94±0.08 1.00±0.08

肿瘤包膜完整 是 38 0.95±0.10 0.709 >0.05 1.00±0.10 1.009 >0.05

否 44 0.97±0.10 1.03±0.10

2.4　 miR-150-5p 表达水平与甲状腺癌患者临床分

期、分化程度、淋巴结转移的关系

Spearman 相关分析显示,组织中 miR-150-5p 表

达水平与临床分期( rs = -0.497)、淋巴结转移( rs =

-0.315) 、肿瘤直径 ( rs = - 0. 444) 呈负相关 (P < 0.

05);miR-150-5p 表达水平与分化程度( rs = 0.404)呈

正相关(P<0.05)。 血清中 miR-150-5p 表达水平与

临床分期( rs = -0.455)、淋巴结转移( rs = -0.306)、肿

瘤直径( rs = -0.433)呈负相关(P<0.05);miR-150-5p

表达水平与分化程度( rs = 0. 420)呈正相关(P< 0.

05)。 结果如表 4 所示。

表 4　 miR-150-5p 表达水平与甲状腺癌患者临床分期、

分化程度、淋巴结转移的关系

项目 类别
组织中 miR-150-

5p 表达水平

血清中 miR-150-
5p 表达水平

临床分期 rs -0.497 -0.455

P <0.05 <0.05

分化程度 rs 0.404 0.420

P <0.05 <0.05

淋巴结转移 rs -0.315 -0.306

P <0.05 <0.05

肿瘤直径 rs -0.444 -0.433

P <0.05 <0.05
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3　 讨论

甲状腺癌是普外科常见的癌症,仅占所有恶性

肿瘤的 1%,但其发病率居人类内分泌系统恶性肿瘤

之首[11]。 统计显示[12],甲状腺癌的发病率逐年上

升,且患者诊断年龄趋于年轻化。 甲状腺癌的发病

年龄范围较广,从青少年到老年人都有,平均发病年

龄约为 40 岁。 手术切除是甲状腺癌的主要治疗方

法,可显著提高患者生存率。 由于甲状腺癌早期临

床表现不明显,很容易被患者忽视,从而错过最佳治

疗时机。 由于甲状腺癌的隐匿性,如疾病进展缓慢、

与结节性甲状腺肿相似等,临床上也可能发生误诊。

甲状腺癌病机制较为复杂,涉及多个基因的异常表

达和突变[13]。 这些异常表达和突变可以导致信号

通路的异常激活和甲状腺细胞分化状态的改变,从

而促进癌细胞的增殖和转移。 深入研究甲状腺癌的

发病机制有助于揭示其病理生理过程,为甲状腺癌

的预防和治疗提供新的靶点和策略。

miRNA 在多种人类疾病中的作用已成为近年来

的研究热点,miRNA 是一类包含 19~22 个核苷酸的

短非编码 RNA 分子,它们是高度保守的分子,通过

以完全或不完全互补的方式与靶基因的 3′非翻译区

结合来参与靶基因的调控[14-15]。 据报道[16-17],多种

miRNA 与癌症的发生和进展密切相关,常常发挥抑

癌基因或促癌基因的作用。 miRNA 可调节基因表

达,miR-150-5p 是一种 miRNA 的亚型,属于 miRNA-

150 家族,是一种进化上保守的 miRNA,与多种人类

癌症和炎症反应有关。 研究[18-20] 表明,miR-150-5p

在结直肠癌、肺癌、胃癌、乳腺癌和肝癌等多种实体

瘤中的表达水平显著降低。 miR-150-5p 的降低表达

与癌细胞的增殖、侵袭能力增强和转移潜能提高等

现象有关。 然而,现阶段,miR-150-5p 表达与甲状腺

癌发生与发展的相关研究较为鲜见。 本研究探讨组

织、血清中的 miR-150-5p 在甲状腺癌中的表达及其

应用价值发现,甲状腺癌组织中 miR-150-5p 水平低

于健康体检者,由此提示,组织、血清中的 miR-150-

5p 在甲状腺癌组织中呈低表达。 有研究[21-22] 表明,

miR-150-5p 可以通过靶向调控下游基因,影响细胞

周期、增殖、凋亡等过程。 在甲状腺癌中,miR-150-

5p 可能通过类似机制影响肿瘤的发生、发展。 例如,

miR-150-5p 可能通过抑制肿瘤抑制基因的表达,从

而促进甲状腺癌细胞的增殖和侵袭。 此外,miR-

150-5p 还可能通过影响肿瘤微环境,改变肿瘤细胞

的生长和转移[23-24]。 以上研究表明,miR-150-5p 在

甲状腺癌发展中的重要且新的作用,并为甲状腺癌

中 miR-150-5p 升高与细胞增殖之间的相关性提供分

子线索。 因此,本研究为进一步了解甲状腺癌进展

中涉及的复杂生物学提供了坚实的基础。

本研究还表明,不同临床分期、分化程度以及淋

巴结转移情况患者组织、血清 miR-150-5p 表达水平

比较存在显著差异;进一步采用 Spearman 相关分析

发现,组织中 miR-150-5p 表达与临床分期、淋巴结转

移、肿瘤直径呈显著负相关;miR-150-5p 表达与分化

程度呈显著正相关。 血清中 miR-150-5p 表达与临床

分期、淋巴结转移、肿瘤直径呈显著负相关(P < 0.

05);miR-150-5p 表达与分化程度呈显著正相关。 这

说明 miR-150-5p 表达与甲状腺癌患者 Tg、TSH、临床

分期、分化程度以及淋巴结转移、肿瘤直径等情况有

关,miR-150-5p 表达与甲状腺癌发生与发展密切相

关。 这为进一步研究 miR-150-5p 在甲状腺癌中的作

用机制提供了依据,有助于揭示 miR-150-5p 在肿瘤

发生和发展中的分子调控网络。 同时,这一发现也

为临床医生提供了评估患者预后的新的生物学指

标,有助于提高治疗效果。

4　 结论

组织、血清中的 miR-150-5p 在甲状腺癌中均呈

地表达,其表达水平与临床分期、分化程度、淋巴结

转移、肿瘤直径密切关联。 然而,本研究仍存在一定

的局限性,例如样本量较小、实验方法有待进一步优

化等。 未来研究可以通过扩大样本量、采用更多样

的实验方法和技术手段,深入探讨 miR-150-5p 在甲

状腺癌中的作用机制及临床应用价值,为患者带来

更好的治疗效果。
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