
武汉大学学报  （医学版）
Medical Journal of Wuhan University

Vol. 47 No. 3
Mar.  2026

第 4 7 卷   第 3 期
2 0 2 6  年 3 月

RNASEH2A 低表达预示宫颈癌不良预后的
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摘要  目的：探讨核糖核酸酶 H2 亚基 A（RNASEH2A）在宫颈癌中的表达及其临床预后价值。方法：整合

TCGA 数据库宫颈癌转录组数据及临床信息，采用 Kaplan⁃Meier法分析 RNASEH2A 表达与生存预后的相关性；通

过组织芯片（TMA）免疫组化检测 127 例宫颈癌标本中 RNASEH2A 蛋白表达，结合临床病理参数进行多因素 Cox
回归分析；基于 TCGA 数据库筛选与 RNASEH2A 相关差异基因，利用富集分析探究相关信号通路。结果：TCGA
队列（n=273）与 TMA 队列（n=127）均显示 RNASEH2A 高表达患者总生存期（OS）显著延长（TCGA：HR=0. 57，
P=0. 001 5；TMA：HR=0. 50，P=0. 012）。多因素分析证实 RNASEH2A 低表达是独立不良预后因素（HR=
0. 47，P=0. 018），且与临床分期（P=0. 02）、患者生存状态显著相关（P=0. 038）。富集分析提示 RNASEH2A 相关

基因主要富集于细胞周期调控、DNA 损伤修复及细胞骨架重组通路。结论：RNASEH2A 低表达可作为宫颈癌不

良预后的生物标志物，其机制可能与调控细胞周期进程及 DNA 修复功能失调相关。
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Abstract

Objective:: To investigate the expression of Ribonuclease H2 Subunit A (RNASEH2A) in cervi⁃
cal cancer and its clinical prognostic value.  Methods:: Transcriptomic data and clinical information 
from the TCGA database were integrated to analyze the correlation between RNASEH2A expression 
and survival prognosis using the Kaplan⁃Meier method.  RNASEH2A protein expression was detected 
via immunohistochemistry (IHC) on tissue microarrays (TMA) in 127 cervical cancer specimens.  Mul⁃
tivariate Cox regression analysis was performed in combination with clinicopathological parameters.  
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Co ⁃ expressed genes of RNASEH2A were screened based on TCGA data, and pathway enrichment 
analysis was conducted using gene enrichment analysis.  Results:: Both the TCGA cohort (n=273) and 
TMA cohort (n=127) demonstrated that patients with high RNASEH2A expression had significantly 
prolonged overall survival (OS) (TCGA: HR=0. 57, P=0. 001 5; TMA: HR=0. 50, P=0. 012).  
Multivariate analysis confirmed that low RNASEH2A expression was an independent poor prognostic 
factor (HR=0. 47, P=0. 018) and significantly associated with clinical stage (P=0. 02) and survival 
status (P=0. 038).  Enrichment analysis revealed that RNASEH2A ⁃related genes were primarily en⁃
riched in pathways regulating the cell cycle, DNA damage repair, and cytoskeletal reorganization.  
Conclusion:: Low RNASEH2A expression may serve as a biomarker for poor prognosis in cervical 
cancer, with its mechanism potentially related to dysregulated cell cycle progression and dysfunctional 
DNA repair.
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宫颈癌是全球女性生殖系统恶性肿瘤之首［1］，

在中国，宫颈癌的发病率和死亡率仍处于较高水

平。最新统计数据显示中国宫颈癌的新发病例数

约为 11. 93 万例，死亡病例数约为 3. 72 万例［2］。尽

管 HPV 疫苗的推广在一定程度上降低了宫颈癌的

发病率［3］，但患者的 5 年生存率改善有限［4］。因此，

迫切需要进一步研究宫颈癌的分子标志物，以便为

患者提供更有效的预后评估和治疗策略。

核糖核酸酶 H2 亚基 A（RNASEH2A）是核糖

核酸酶（RNase）H2 复合体的催化亚基，该复合体在

细胞中主要负责降解 RNA ⁃ DNA 杂交结构中的

RNA，维持基因组稳定性［5］。RNASEH2A 在多种

生物学过程中发挥重要作用，包括去除冈崎片段

RNA 引物、修复 DNA 损伤以及调控转录过程［6］。

Aicardi⁃Goutières 综合征（AGS）是一种罕见的常染

色体隐性遗传性神经系统疾病，表现为进行性小头

畸形、精神运动迟缓和类似宫内病毒感染的症

状［7⁃9］。研究［10⁃11］表明，RNASEH2A 的突变与 AGS
密切相关。近年来，RNASEH2A 在恶性肿瘤中的

作 用 也 逐 渐 受 到 关 注 。 在 肝 细 胞 癌 中 ，RNAS⁃
EH2A 的表达与患者预后不良相关，其通过调控上

皮 ⁃间质转化过程促进肿瘤细胞的增殖和转移［12］。

在胶质瘤细胞中，RNASEH2A 表达的上调，增强了

细胞对化疗药物奥沙利铂的抗性［13］。此外，RNAS⁃
EH2A 表达的下调可能通过激活细胞内的天然免疫

反应通路（cGAS⁃STING）诱导炎症基因表达，从而

促进肿瘤恶性进展［14］。尽管这些研究提示 RNAS⁃
EH2A 可能在肿瘤的发生和发展中发挥重要作用，

但在宫颈癌中的作用和地位仍缺乏系统性报道。

癌症基因组图谱（The Cancer Genome Atlas，
TCGA）是由美国国家癌症研究所和美国国家人类

基因组研究所于 2006 年联合启动的项目，旨在通过

基因组分析技术研究癌症中的基因组变化。本研

究利用 TCGA 数据库挖掘宫颈癌患者肿瘤组织的

基因表达谱，联合预后随访数据来分析 RNAS⁃
EH2A 在宫颈癌中的表达及临床意义，为宫颈癌的

发生、发展及预后提供新的线索和思路。

1 材料与方法

1. 1　TCGA 数据库   从 TCGA 数据库中下载宫颈

癌患者肿瘤组织的基因测序数据集（RNAseq FP⁃
KM）及预后随访数据集，其中 FPKM 为每千个碱基

的转录每百万映射读取的碎片（fragments per kilo⁃
base of exon model per million mapped fragments）。

FPKM 值均经 log2（x+0. 001）处理和标准化处理。

预后随访数据包括总生存率（overall survival，OS）、

疾病特异性生存率（disease specific survival，DSS）、

无病生存率（disease free survival，DFS）和无进展生

存 率（progression free survival，PFS）。 使 用 R 包

“survminer”中 的 surv_cutpoint 函 数 得 出 RNAS⁃
EH2A 表达数据的最佳断值，并对该截断值进行稳健

性验证，将截断值上下浮动 10% 后，绘制生存曲线，

接着 ggsurvplot函数绘制 Kaplan⁃Meier生存曲线，使

用 Log⁃rank 检验获得预后显著性。使用 R 包“sur⁃
vival”中的 coxph 函数建立 Cox 风险回归模型分析

RNASEH2A 的表达水平与宫颈癌患者 OS、DSS、

DFS、PFS 的相关性。以 P<0. 05 表示差异具有统

计学意义。生物信息学分析使用 R（4. 4. 2）进行。

1. 2　组织芯片构建   本研究经武汉大学中南医院

医学伦理委员会批准（批准号：2014054），纳入的 127
例宫颈癌组织标本均来源于武汉大学中南医院

336



第 3 期 叶澳庆，等 .RNASEH2A 低表达预示宫颈癌不良预后的多队列验证及通路机制研究

2004—2012年间宫颈癌患者术后完整切除的病理标

本，所有组织标本皆经病理医师诊断证实为宫颈癌。

纳入标准：入选病例皆未行术前辅助治疗，入选患者

在我院病案室存有完整的临床资料，入选标本保存

完整皆可进行免疫组织化学分析。如果患者有第二

原发肿瘤或既往恶性疾病，则排除该患者。随访方

式以电话随访为主，定期门诊复查记录为辅。随访

时间从规范化治疗完成后开始至患者失访、死亡或

最后一次随访时间（2012年 1月 31日）。

筛选入组的患者后，于我院病理科找出患者的

蜡块及 HE 染色后的玻片标本，经由病理科医师阅

片。根据常规 HE 染色的结果，显微镜下选定待观

察区，并做好标记。经预制受体蜡块、供体蜡块取

样、连续切片、贴片与烤片等过程后，在包埋完成的

空白蜡块上构建孔径和孔间距均为 1. 5 mm 的组织

阵列蜡块。按病理科实验室常规方法制片，切成厚

4 mm 的组织微阵列。观察点阵分布均匀一致，蜡

块无裂纹，载玻片上点阵无脱落。HE 切片显示取

样组织边缘锐利，无明显组织挤压和结构变形，所

取组织微阵列符合研究要求。该部分由上海芯超

公司协助进行组织芯片的制作。

1. 3　免疫组织化学检测及结果的判定   通过预实

验后确定 RNASEH2A 抗体（affinity，DF15877）稀

释浓度在 1∶300 时染色效果最佳，随后利用免疫组

化通用 SP 试剂盒（北京中杉）进行免疫组织化学染

色，具体操作方法依照说明书。免疫组织化学染色

结果判定步骤如下：首先进行镜下观察，然后在显

微镜下随机选择 4~6 个高倍镜视野（×400 倍）统

计，计算这些视野内蛋白阳性表达的细胞数占细胞

总数的百分比，以评估肿瘤细胞的强弱程度，并进

行最终评分。具体评分标准如下：0 分为阴性，1 分

为 阳 性 细 胞 <10%，2 分 为 11%~50%，3 分 为

51%~75%，4 分为≥76%。显色强度评分：0 分为

无色，1 分为淡黄色，2 分为棕黄色，3 分为棕褐色  
（染色深浅需与背景着色相对比）。将阳性强度与

表达显色强度相乘，得到计算结果。只有大于 3 分

才被认为有免疫反应。阳性表达率与显色度相乘，

计算结果，分为四类：0~1 分代表表达阴性（-），2~
4 分代表弱表达（+），5~8 分代表中度表达（􀳥），9
分或以上代表高表达（􀳦）。

1. 4　富集分析   利用 1. 1 所述 TCGA 数据库下载

的数据，根据 RNASEH2A 表达水平确定宫颈癌患

者排名，前 25% 的患者被确定为 RNASEH2A 高表

达组，后 25% 为 RNASEH2A 低表达组，利用“lim⁃

ma”包分析宫颈癌中 RNASEH2A 高低表达患者的

差异表达基因（differential expressed genes，DEGs），

显著性标准设置为原始 P<0. 05 且 |log2FC |>0. 5
（FC 为差异表达倍数）。为控制多重比较导致的假

阳性率，采用 Benjamini⁃Hochberg 法对原始 P 值进

行错误发现率（FDR）校正，校正后显著性阈值为

q<0. 05。本研究通过 R 包“clusterProfile”进行基因

本体论（gene ontology，GO）富集分析和京都基因与

基因组百科全书（Kyoto encyclopedia of genes and 
genomes，KEGG）信号通路分析。富集结果的显著

性同样以 FDR 校正后 q<0. 05 为标准。

1. 5　 统 计 学 分 析   芯片评分后，采用 1. 3 所述方

法，选择 RNASEH2A 表达的最佳截断值，根据该值

将患者分为 RNASEH2A 高表达和低表达两组。接

着，应用 SPSS 26. 0 软件进行统计分析，组间分析采

用卡方检验，以 P<0. 05 为差异有统计学意义。以

单因素和多因素 Cox 比例风险模型分析并确定独立

的预后因素。Graphpad prism 10. 0 用于作图。

2 结果

2. 1　 TCGA 数 据 库 中 分 析 RNASEH2A 对 宫 颈 癌

患 者 预 后 的 影 响   为了在基因水平探索 RNAS⁃
EH2A 在宫颈癌中的表达及临床意义，本研究在

TCGA 数据库中对宫颈癌患者的基因表达谱和临

床预后数据进行了相关性分析。采用 1. 1 描述的方

式，选取 6. 586 9 作为 RNASEH2A 表达的最佳截断

值，273 例患者中，RNASEH2A 表达水平高于该值

的 患 者 定 义 为 高 表 达 组 ；反 之 则 为 低 表 达 组 。

Kaplan⁃Meier 生存曲线显示 RNASEH2A 低表达组

的患者较高表达组的 OS 时间短（P<0. 01）（图 1）。

随后将截断值上下浮动 10% 进行稳健性验证，生存

曲线仍显著分层（P<0. 05）（补充图 S1 和 S2，手机

扫描本文 OSID 二维码可见）。TCGA 数据库中的

图 1　基于 TCGA 数据库宫颈癌患者的生存曲线
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预后数据还包括 DSS、DFS 和 PFS，进一步采用 Cox
风险回归模型分析 RNASEH2A 表达数据与宫颈癌

患者 OS、DSS、DFS 和 PFS 的相关性，结果显示无论

是 OS、DSS 或者 PFS，RNASEH2A 相对高表达患

者的宫颈癌死亡及疾病复发风险皆显著低于低表达

患 者 （OS： HR=0. 57， P=0. 001 5； DSS：

HR=0. 61，P=0. 01；PFS：HR=0. 64，P=0. 01）
（图 2）。这些结果表明，RNASEH2A 高表达的患者

提示预后良好，RNASEH2A 可能是潜在的宫颈癌预

后生物标记物。

2. 2　 在 宫 颈 癌 组 织 芯 片 中 分 析 RNASEH2A 与 宫

颈癌预后的关系   TCGA 数据库收录亚洲患者较

少，且转录组表达情况与蛋白表达情况可能有差

异。为进一步明确我国患者样本中 RNASEH2A 的

蛋白表达水平与宫颈癌临床预后的关系，本中心纳

入 127 例符合入排标准的宫颈癌组织构建组织芯

片。在 127 例宫颈癌患者中，中位年龄为 43 岁（26~
78 岁），平均随访时间（从治疗开始到死亡或最后一

次随访）为 73 个月（5~108 个月）；1 年、3 年和 5 年生

存率分别为 96. 1%、81. 9% 和 69. 3%。

采用免疫组织化学方法检测患者宫颈癌组织中

RNASEH2A 的 表 达 情 况 ，从 图 3A 和 3B 可 见

RNASEH2A 在宫颈癌组织中表达主要定位于细胞

核，亦可存在胞质染色的情况。通过对免疫组织化

学结果的判定将 RNASEH2A 的表达水平量化，随

后利用最大选择秩统计量来确定将连续变量转化为

二元分类变量的最佳截断值。如图 4A 所示，通过最

大选择秩统计分析，确定截断值为 3. 25，并根据该值

将 患 者 分 为 RNASEH2A 表 达 低 表 达 和 高 表 达

两组。

如表 1 所示，RNASEH2A 表达与 FIGO 分期、

末次生存状态显著相关（P<0. 05），但未观察到

RNASEH2A 表达与其他临床病理特征（如年龄、流

产、绝经状态、肿瘤大小、分化程度、组织学类型、盆

腔淋巴结转移、阴道浸润、宫旁浸润、放疗和肿瘤复

发）之间的相关性（P>0. 05）。

图 4B 生存分析的结果提示 RNASEH2A 低表

达组患者预后显著差于高表达组患者。单因素 Cox
回 归 分 析 显 示（表 2），FIGO 分 期（HR=2. 33，
P=0. 007）、盆 腔 淋 巴 结 转 移（HR=1. 94，
P=0. 027）、宫旁浸润（HR=1. 99，P=0. 016）、肿瘤

复 发（HR=4. 38，P<0. 001）及 RNASEH2A 表 达

水平（HR=0. 50，P=0. 012）是宫颈癌预后的预测

因素。

多因素 Cox 回归结果表明，肿瘤复发和 RNAS⁃
EH2A 表达是宫颈癌的独立预后因素。表 2 显示，

与 RNASEH2A 低表达肿瘤患者相比，RNASEH2A
高表达肿瘤患者有显著更低的癌症相关死亡累积

发生率（HR=0. 47，P<0. 05）。此外，肿瘤复发患

者的死亡率显著增加（HR=5. 07，P<0. 001）。然

而，FIGO 分期、盆腔淋巴结转移和宫旁浸润并不是

宫颈癌患者生存预后的独立因素。这些结果表明，

肿瘤复发是宫颈癌的独立危险因素，而 RNAS⁃
EH2A 的高表达是宫颈癌的独立保护因素。该结果

与 2. 1 部分在 TCGA 数据库中的结果高度一致，即

在 宫 颈 癌 中 RNASEH2A 的 低 表 达 与 不 良 预 后

相关。

图 2　基于 TCGA 数据库宫颈癌患者 Cox 风险回归分析

A. 低表达 RNASEH2A 免疫组化代表图；B. 高表达 RNAS⁃
EH2A 免疫组化代表图。

图 3　RNASEH2A 免疫组化代表图
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2. 3　富集分析提示 RNASEH2A 调控宫颈癌预后的

可能机制   在数据库及组织芯片的数据分析结果皆

提示 RNASEH2A 的高表达是宫颈癌的保护因素。

本研究将进一步探索 RNASEH2A 调控宫颈癌预后

的可能机制。首先，筛选出与 RNASEH2A 表达相

关的 507 个差异表达基因（DEGs），其中 272 个基因

下调，235个基因上调，并构建了火山图（图 5）。接着

对 DEGs 进行富集分析。KEGG 分析结果显示，与

RNASEH2A 表达相关的基因主要涉及细胞周期、卵

母细胞减数分裂、肌肉细胞中的细胞骨架、运动蛋

白、DNA 复制、p53信号通路、胶质瘤、碱基切除修复

等信号通路（图 6A）。GO 富集分析则表明，RNAS⁃
EH2A 相关基因主要参与染色体分离、核分裂和细胞

器分裂等生物学过程，与染色体区域、染色体着丝粒

区域和凝聚染色体等细胞组分密切相关，并主要参

与微管结合、细胞骨架马达活性和微管结合等分子

功能（图 6B）。结果表明，RNASEH2A 可能在宫颈

癌细胞周期调控及 DNA 损伤修复过程中发挥重要

作用，从而影响宫颈癌患者预后。

3 讨论

RNASEH2A 作为 RNase H2 复合体的催化亚

单位，参与 RNA⁃DNA 杂交体的代谢和基因组稳定

性的维持。目前，已有研究［10⁃11］明确指出 RNAS⁃
EH2A 突变与 AGS 密切相关，然而，关于 RNAS⁃
EH2A 在恶性肿瘤中的研究极为有限，特别是在宫

颈癌领域。YUAN 等［15］的研究表明 RNASEH2A
的表达与宫颈癌患者预后正相关，并且可以利用包

括 RNASEH2A 在内的四基因组可靠预测宫颈癌患

表 1　临床病理特征基线表     [例(%)]

特征

年龄

流产史

是否绝经

FIGO 分期

肿瘤大小

组织学类型

分化程度

盆腔淋巴结转

移

阴道侵犯

宫旁浸润

放射治疗

复发情况

生存状态(末
次随访时)

分类

<50 岁

≥50 岁

有

无

是

否

ⅠB
ⅡA 和ⅡB
<4 cm
≥4 cm
鳞状细胞癌

其他

G1
G2
G3
是

否

未知

是

否

是

否

未知

是

否

未知

是

否

存活

死亡

RNASEH2A 表达水平

低表达(n=47)
34 (34.3)
13 (46.4)

8 (25.0)
39 (41.1)
10 (40.0)
37 (36.3)
13 (25.0)
34 (45.3)
16 (29.6)
31 (42.5)
39 (35.8)

8 (44.4)
9 (56.3)

30 (32.6)
8 (42.1)

18 (48.6)
26 (32.9)

3 (27.3)
24 (46.2)
23 (30.7)
17 (44.7)
30 (34.1)

0 (0.0)
34 (41.0)
13 (30.2)

0 (0.0)
5 (38.5)

42 (36.8)
23 (29.5)
24 (49.0)

高表达(n=80)
65 (65.7)
15 (53.6)
24 (75.0)
56 (58.9)
15 (60.0)
65 (63.7)
39 (75.0)
41 (54.7)
38 (70.4)
42 (57.5)
70 (64.2)
10 (55.6)

7 (43.7)
62 (67.4)
11 (57.9)
19 (51.4)
53 (67.1)

8 (72.7)
28 (53.8)
52 (69.3)
21 (55.3)
58 (65.9)

1 (100.0)
49 (59.0)
30 (69.8)

1 (1.0)
8 (61.5)

72 (61.2)
55 (70.5)
25 (51.0)

P

0.242

0.139

0.818

0.020

0.193

0.599

0.159

0.150

0.093

0.316

0.252

0.909

0.038

A. 最大选择秩统计量确定最佳截断值（Distribution 表示 RNASEH2A 表达水平的分布情况；Density 表示密度，即 RNASEH2A
表达水平在不同区间内的相对频率；Maximally Selected Rank Statistics 表示最大选择秩统计量；Standardized Log⁃Rank Statistic 表示

标准化统计量，用于衡量在不同截断值下，两组之间的生存差异的显著性）；B. 组织芯片宫颈癌患者的 Kaplan⁃Meier生存曲线。

图 4　组织芯片最佳截断值的确定及生存分析

339



第  47 卷武汉大学学报（医学版）

者预后。XU 等［16］研究表明，RNA 结合蛋白与宫颈

癌患者总生存率密切相关，其中 RNASEH2A 为宫

颈癌患者预后的保护因素。本研究通过挖掘 TC⁃
GA 数据库，发现在宫颈癌中，高表达 RNASEH2A
的患者的 OS、DSS 及 PFS 均显著升高。这与既往

学者在宫颈癌中的研究结果相一致［15⁃17］。

以上研究结果均基于生物信息学分析，本研究

利用本中心宫颈癌标本构建组织芯片，通过检测组

织芯片中 RNASEH2A 的表达水平，结合患者临床

数据进行统计分析。结果提示 RNASEH2A 的表达

水平是宫颈癌患者预后的独立因素，在宫颈癌中

RNASEH2A 的低表达与不良预后相关，进一步验

证了上述生物信息学结果。从而为 RNASEH2A 在

宫颈癌中的预后价值提供了更直接的证据。

为了解 RNASEH2A 作为宫颈癌预后独立因素

的可能机制 ，我们通过差异基因富集分析发现

RNASEH2A 表达相关基因主要参与细胞周期、卵

母细胞减数分裂、DNA 复制、p53 信号通路、胶质

瘤、碱基切除修复等信号通路。GO 富集分析则表

明，RNASEH2A 表达相关基因主要参与染色体分

离、核分裂和细胞器分裂等生物学过程，与染色体

区域和染色体着丝粒区域等细胞组分密切相关。

富集分析结果揭示了 RNASEH2A 在宫颈癌中与细

胞周期调控和 DNA 损伤修复途径的紧密联系，这

不仅强调了其在维持细胞生理功能中的关键角

色［18］，而且可能解释了 RNASEH2A 的表达与宫颈

癌患者预后之间的关联。这一发现与 WANG 等［19］

的研究结果一致，他们指出 DNA 损伤修复相关基

因（包括 RNASEH2A）能够有效预测宫颈癌患者预

后 。 此 外 ，GHOSH 等［20］的 研 究 也 表 明 ，敲 除

RNASEH2A 会导致细胞周期停滞在 S 期，从而导

致白血病细胞中的非同源末端连接失效。

不过，本研究也存在一定的局限性。首先，缺

乏对 RNASEH2A 影响宫颈癌患者临床预后的具体

分子机制的深入研究。其次，本研究主要基于生物

信息学和组织芯片分析，缺乏体内实验的验证。最

后，组织芯片样本量有限，且收集的样本均为术后

患者，缺乏晚期患者数据，可能影响结果的统计效

力和普适性。未来需要通过多中心、大样本的临床

数据和体内实验进一步验证 RNASEH2A 对于宫颈

癌患者预后的影响及其作用机制。

综上所述，本研究通过生物信息学及组织芯片

表 2　宫颈癌潜在预后因素的单因素及多因素 COX 分析

特征

年龄

流产史

是否绝经

FIGO 分期

肿瘤大小

组织学类型

分化程度

盆腔淋巴结转移

阴道侵犯

宫旁浸润

放射治疗

复发情况

RNASEH2A 表达水平

<50 岁  vs ≥50 岁

有  vs 无
是  vs 否
ⅡA 和ⅡB vs ⅠB
<4 cm vs ≥4 cm
鳞状细胞癌  vs 其他

G1 (高分化)
G2 (中分化)
G3 (低分化)
是  vs 否
是  vs 否
是  vs 否
是  vs 否
是  vs 否
高表达  vs 低表达

单因素 Cox 分析

HR (95%CI)
0.71 (0.35~1.42)
0.71 (0.37~1.37)
1.48 (0.71~3.06)
2.33 (1.33~4.09)
0.65 (0.37~1.14)
0.68 (0.30~1.54)

Ref
0.66 (0.27~1.61)
1.02 (0.39~2.64)
1.94 (0.99~3.79)
1.46 (0.82~2.60)
1.99 (1.05~3.77)
1.83 (1.02~3.26)
4.38 (1.29~14.96)
0.50 (0.27~0.90)

P

0.221
0.268
0.236
0.007
0.068
0.282

0.265
0.969
0.027
0.181
0.016
0.064

<0.001
0.012

多因素 Cox 分析

HR(95%CI)

1.35 (0.66~2.79)

1.35 (0.72~2.52)

1.67 (0.86~3.23)

5.07 (2.26~11.37)
0.47 (0.25~0.87 )

P

0.416

0.345

0.130

<0.001
0.017

图 5　RNASEH2A 表达差异基因火山图
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证实在宫颈癌中 RNASEH2A 低表达与不良预后显

著相关，并通过基因集富集分析揭示了其在宫颈癌

中与细胞周期调控和 DNA 损伤修复途径的紧密联

系。这一发现为理解 RNASEH2A 在宫颈癌发生发

展中的作用提供了新的视角。有望为宫颈癌的精

准治疗提供新的思路。
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