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  [摘 要] 目的 探讨广西壮族自治区百色市人群微小RNA-145(miR-145)基因rs41291957、rs353291
多态性分布特点,比较其基因型及等位基因频率与其他种族的分布差异,进一步分析rs41291957、rs353291多

态性与血脂的关系。方法 选取2020年7月至2021年12月在百色市人民医院保健科进行健康体检并进行

miR-145基因检测 的275名 健 康 者 作 为 研 究 对 象。采 用 TaqMan探 针 法 单 核 苷 酸 多 态 性 分 型 技 术 检 测

rs41291957、rs353291的基因型及基因频率,使用TBA-FX8
 

Canon全自动生化仪检测血脂相关指标。通过统

计学方法分别比较rs41291957、rs353291多态性在不同性别、种族分布中的差异,以及不同基因型血脂水平的

差异。结果 275名研究对象中miR-145基因rs41291957、rs353291存在AA、AG、GG
 

3种基因型,两位点基

因型频率分布符合Hardy-Weinberg遗传平衡定律,差异无统计学意义(P>0.05),具有群体代表性。不同性

别研究对象rs41291957、rs353291多态性比较,差异均无统计学意义(P>0.05)。275名研究对象rs41291957、
rs353291位点多态性分布与东亚人群,以及rs353291位点多态性分布与欧洲人群比较,差异均无统计学意义

(P>0.05)。275名研究对象rs41291957位点多态性分布与欧洲人群,以及rs41291957、rs353291位点多态性

分布与非洲、美国、南亚人群比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。rs353291位点3种基因型各项血脂水平,
以及rs41291957位点3种基因型总胆固醇、甘油三酯、低密度脂蛋白胆固醇比较,差异均无统计学意义(P>
0.05);rs41291957位点3种基因型高密度脂蛋白胆固醇比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。结论 广西壮

族自治区百色市人群miR-145基因rs41291957、rs353291多态性分布不受性别的影响,但在不同种族之间的分

布情况存在差异;miR-145基因rs41291957多态性与高密度脂蛋白胆固醇水平密切相关。
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[Abstract] Objective To

 

investigate
 

the
 

distribution
 

characteristics
 

of
 

microRNA-145
 

(miR-145)
 

gene
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

polymorphisms
 

in
 

Baise
 

city,Guangxi
 

Zhuang
 

Autonomous
 

Region,and
 

to
 

compare
 

their
 

genotype
 

and
 

allele
 

frequencies
 

with
 

other
 

ethnic
 

groups.The
 

distribution
 

differences
 

were
 

further
 

analyzed
 

to
 

analyze
 

the
 

relationship
 

between
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

polymorphisms
 

and
 

blood
 

lipids.Methods A
 

total
 

of
 

275
 

healthy
 

people
 

who
 

underwent
 

physical
 

examination
 

and
 

miR-145
 

gene
 

detection
 

in
 

Health
 

Care
 

Department
 

of
 

Baise
 

People's
 

Hospital
 

from
 

July
 

2020
 

to
 

December
 

2021
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.The
 

genotypes
 

and
 

gene
 

frequencies
 

of
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

were
 

detected
 

by
 

TaqMan
 

probe
 

single
 

nucleotide
 

polymorphism
 

typing
 

technique,and
 

the
 

blood
 

lipid
 

related
 

indexes
 

were
 

detected
 

by
 

TBA-FX8
 

Canon
 

automatic
 

biochemical
 

analyzer.The
 

differences
 

in
 

gender
 

and
 

ethnic
 

distribution
 

of
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

polymorphisms,as
 

well
 

as
 

the
 

differences
 

in
 

blood
 

lipid
 

levels
 

of
 

different
 

genotypes
 

were
 

compared
 

by
 

statistical
 

methods.Results There
 

were
 

three
 

genotypes
 

of
 

AA,AG
 

and
 

GG
 

in
 

miR-145
 

gene
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

in
 

275
 

subjects.The
 

geno-
type

 

frequency
 

distribution
 

of
 

the
 

two
 

sites
 

conformed
 

to
 

the
 

Hardy-Weinberg
 

genetic
 

equilibrium
 

law,and
 

the
 

differences
 

were
 

not
 

statistically
 

significant
 

(P>0.05),which
 

was
 

representative
 

of
 

the
 

population.Compari-
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son
 

of
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

polymorphisms
 

between
 

different
 

gender
 

subjects,and
 

the
 

differences
 

were
 

not
 

statistically
 

significant
 

(P>0.05).There
 

were
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

the
 

distribution
 

of
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

polymorphisms
 

between
 

275
 

subjects
 

and
 

East
 

Asian
 

population,and
 

the
 

distribution
 

of
 

rs353291
 

polymorphisms
 

between
 

275
 

subjects
 

and
 

European
 

population
 

(P>0.05).The
 

distribution
 

of
 

rs41291957
 

locus
 

polymorphism
 

in
 

275
 

subjects
 

was
 

significantly
 

different
 

from
 

that
 

in
 

European
 

population,
and

 

the
 

distribution
 

of
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

locus
 

polymorphism
 

was
 

significantly
 

different
 

from
 

that
 

in
 

African,American
 

and
 

South
 

Asian
 

populations
 

(P<0.05).There
 

were
 

no
 

significant
 

differences
 

in
 

blood
 

lip-
id

 

levels
 

among
 

the
 

subjects
 

with
 

three
 

genotypes
 

of
 

rs353291
 

locus,and
 

there
 

were
 

no
 

significant
 

differences
 

in
 

total
 

cholesterol,triglyceride
 

and
 

low
 

density
 

lipoprotein
 

cholesterol
 

among
 

the
 

subjects
 

with
 

three
 

geno-
types

 

of
 

rs41291957
 

locus
 

(P>0.05).There
 

were
 

significant
 

differences
 

in
 

high-density
 

lipoprotein
 

cholester-
ol

 

among
 

the
 

three
 

genotypes
 

of
 

rs41291957(P<0.05).Conclusion The
 

distribution
 

of
 

miR-145
 

gene
 

rs41291957
 

and
 

rs353291
 

polymorphisms
 

in
 

Baise
 

city,Guangxi
 

Zhuang
 

Autonomous
 

Region
 

is
 

not
 

affected
 

by
 

gender,but
 

there
 

are
 

differences
 

in
 

the
 

distribution
 

between
 

different
 

races.The
 

polymorphism
 

of
 

miR-145
 

gene
 

rs41291957
 

is
 

closely
 

related
 

to
 

the
 

level
 

of
 

high
 

density
 

lipoprotein
 

cholesterol.
[Key

 

words] Micro
 

RNA-145; Gene
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  微小RNA(miRNA)是一类由17~25个核苷酸

组成的非蛋白质编码的小 RNA,其能识别靶信使

RNA(mRNA)在基因中起调节作用,介导不同的生物

学功能,潜在地影响各种疾病的进展[1-2]。miR-145位

于人类5号染色体5q32~33上,参与多种疾病的生

物学过程[3]。现有部分学者认为,其主要是一种肿瘤

抑制因子,可通过调节靶基因或信号传导参与癌症的

多种生物学过程,在增殖、分化、肿瘤发生、血管生成、
细胞凋亡、转移、治疗耐药性中发挥至关重要的作

用[4-5]。此外,越来越多的研究发现,miR-145与血脂

异常、动脉粥样硬化、缺血性脑卒中等疾病的进展密

切相关[6-8]。以上研究表明,miR-145有望成为冠心病

及动脉粥样硬化相关疾病的生物标志物和(或)治疗

靶点。近年来,许多研究发现,miR-145基因多个位

点的多态性与结肠癌、宫颈癌、缺血性脑卒中等疾病

的易 感 性 密 切 相 关,并 调 控 miR-145 基 因 的 表

达[9-11]。尽管 miR-145基因多态性与多种疾病易感

性关系的研究取得了一定的进展,但至今国内外尚鲜

见有关miR-145基因rs353291、rs41291957遗传多态

性分布特点及血脂相关疾病方面的文献报道。因此,
本研究探讨了广西壮族自治区百色市人群中 miR-
145基因rs41291957、rs353291位点多态性分布特征

及与其他种族的差异,进一步分析了不同种族基因型

之间血脂水平的差异,旨在为我国人群基因多态性数

据库构建提供数据资料,也为广西壮族自治区百色市

人群的群体遗传学和血脂水平相关的疾病研究奠定

基础。
1 资料与方法

1.1 资料

1.1.1 一般资料 选取2020年7月至2021年12月

在白色市人民医院保健科进行健康体检并进行 miR-
145基因检测的275名健康者作为研究对象,其中男

147名,女128名;年龄21~86岁。本研究获本院伦

理委员会审批(LW2024081401)。

1.1.2 纳入标准 (1)桂西地区且无血缘关系;(2)
近半年内未服用降血脂药物;(3)对本研究知情并签

署同意书。
1.1.3 排除标准 (1)患有心、脑血管疾病;(2)患有

糖尿病及甲状腺疾病等。
1.2 方法

1.2.1 样本DNA提取 采集研究对象静脉血3
 

mL
置于乙二胺四乙酸二钾抗凝管中。采用重庆中元汇

吉生物技术股份有限公司提供的核酸提取试剂盒(磁
珠法)进行全血基因组DNA提取,严格按试剂说明书

操作。提取后的DNA标本使用紫外分光光度计检测

其纯度和浓度,然后置于-70
 

℃冰箱中保存备用。
1.2.2 引物设计与合成 在美国国立生物技术信息

中 心 网 站 上 查 找 人 类 miR-145 基 因rs41291957、
rs353291位点的适宜长度的DNA片段,并输入引物

设计软件Primer3.0进行设计,得到引物序列委托北

京擎科生物科技有限公司合成,探针引物交由生工生

物工程(上海)股份有限公司合成。引物序列信息见

表1。
1.2.3 DNA样本纯度和浓度检测 取DNA样本

1
 

μL,放入超微量紫外分光光度器的激光头,在波长

450
 

nm下进行检测,数据自动生成后读取DNA浓度

和吸光度(A)260∶A280 比值,DNA样本 A260∶A280

比值为1.8~2.2。
1.2.4 TaqMan探 针 法 荧 光 定 量 聚 合 酶 链 反 应
(PCR)检测 将 DNA 样本原液与定量 PCR试剂

(AceQ
 

qPCR
 

Probe
 

Master
 

Mix)按表2配制成反应

液混合液,完成上述步骤后将加好样品的96孔板放

在德国 AnalytikJena
 

qTOWERE2.2荧光定量PCR
仪中按95

 

℃预变性反应3
 

min,40个循环(95
 

℃变性

15
 

s,56
 

℃复性15
 

s,72
 

℃延伸20
 

s)进行反应。
1.2.5 血脂检测 采集研究对象空腹12

 

h后静息状

态下的静脉血4
 

mL,3
 

000
 

r/min离心5
 

min分离血

清,使用TBA-FX8
 

Canon全自动生化仪检测血清总
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胆固醇(TC)、甘油三酯(TG)、低密度脂蛋白胆固醇

(LDL-C)、高密度脂蛋白胆固醇(HDL-C)等,并分析
miR-145基因rs41291957、rs353291位点多态性与血

脂的相关性。

表1  特异性扩增rs41291957、rs353291位点的引物序列信息

基因位点 引物名称 上游引物/下游引物(5'-3') 产物长度(bp)

rs41291957 rs41291957-g
 

F AATTACAACAGCCTCTCGg 146

rs41291957-a
 

F GAATTACAACAGCCTCTCGa

rs41291957
 

R GCACTGCACCTCAGGC

rs41291957probe-FAM FAM-AGCCCAGGTCCCCTCTAACACC-BHQ1

rs353291 rs353291
 

F AGGGTGGGTAGAGATGCC 114

rs353291
 

R AAAACCTTAAGTCTTCGTTCGATTT

rs353291
 

probe-FAM FAM-TGTTCTCTGGCTGCaTTCC-BHQ1

rs353291
 

probe-VIC VIC-TGTTCTCTGGCTGCgTTCC-BHQ1

表2  TaqMan探针法荧光定量PCR反应体系

组成成分
rs41291957
使用量(μL)

rs353291
使用量(μL)

AceQ
 

qPCR
 

Probe
 

Master
 

Mix 10.0 10.0

Forward
 

primer 0.4 0.4

Reverse
 

primer 0.4 0.4

probe-FAM 0.2 0.2

probe-VIC 0.0 0.2

Template(DNA) 1.0 1.0

ddH2O 8.0 7.8

Total 20.0 20.0

1.3 统计学处理 
 

应用SPSS20.0统计软件进行数

据分析,群体代表性采用遗传学 Hardy-Weinberg平

衡定律检验,平衡概率(HWP)>0.05为符合 Hardy-
Weinberg遗传平衡。进行正态性检验,符合正态分

布的计量资料以x±s表示,采用t检验、方差分析;
不符合正态分布的计量资料以 M(P25,P75)表示,采
用秩和检验;计数资料以率或构成比表示,采用χ2 检

验。以P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 275名 研 究 对 象 miR-145基 因rs41291957、
rs353291位点多态性的遗传平衡评估 275名研究对

象miR-145基因rs41291957、rs353291位点基因型数

据分布符合 Hardy-Weinberg平衡定律,差异无统计

学意义(P>0.05),表明收集的样本来自同一孟德尔

群体,能反映rs41291957、rs353291位点在目标人群

中的分布情况,可进行遗传学统计分析。见表3。
2.2 miR-145基因rs41291957、rs353291位点基因

多 态 性 的 分 布  275 名 研 究 对 象 rs41291957、
rs353291 位 点 存 在 AA、AG、GG

 

3 种 基 因 型,
rs41291957位点以野生型GG(51.3%)最多见,其次

为杂合型 AG(40.0%),纯合突变型 AA(8.7%)最

少,其 等 位 基 因 A 和 G 的 频 率 分 别 为28.7%和

71.3%。rs353291位点以杂合型 AG(45.8%)最多

见,其 次 为 杂 合 型 AA(33.1%),纯 合 突 变 型 GG
(21.1%)最少,其等位基因 A 和 G 的频率分别为

57.8%和42.2%。不同性别研究对象rs41291957、
rs353291位点基因型和等位基因频率比较,差异均无

统计学意义(P>0.05)。见表4。
表3  miR-145基因rs41291957、rs353291多态性的

  Hardy-Weinberg遗传平衡检验

基因位点 实际频数(n) 预期频数(n) χ2 P

rs41291957 0.147 0.700

 AA 141 139.69

 AG 110 112.61

 GG 24 22.69

rs353291 1.357 0.244

 AA 58 53.24

 AG 126 135.52

 GG 91 86.24

2.3 miR-145基因rs41291957、rs353291位点多态

性在 不 同 种 族 人 群 中 的 分 布  275 名 研 究 对 象

rs41291957、rs353291位点多态性分布与东亚人群,
以及rs353291位点多态性分布与欧洲人群比较,差异

均无 统 计 学 意 义 (P >0.05);275 名 研 究 对 象

rs41291957位 点 多 态 性 分 布 与 欧 洲 人 群,以 及

rs41291957、rs353291位点多态性分布与非洲、美国、
南亚人群比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。见

表5、6。
2.4 miR-145基因2个位点基因型与血脂的关系 
275名研究对象 miR-145基因rs353291位点3种基

因型各项血脂水平,以及rs41291957位点3种基因型

TC、TG、LDL-C比较,差异均无统计学意义(P>
0.05);rs41291957位点3种基因型 HDL-C比较,差
异均有统计学意义(P<0.05)。见表7。
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表4  不同性别研究对象 miR-145基因rs41291957、rs353291位点基因型和等位基因频率比较[n(%)]

项目 n
基因型

AA AG GG

等位基因

A G
χ2 P

rs41291957 1.815 0.423

 男 147 13(8.8) 64(43.5) 70(47.6) 90(30.6) 204(69.7)

 女 128 11(8.6) 46(35.9) 71(55.5) 68(26.6) 188(73.4)

 合计 275 24(8.7) 110(40.0) 141(51.3) 158(28.7) 392(71.3)

rs353291 2.181 0.336

 男 147 54(36.7) 62(42.2) 31(21.1) 178(60.5) 116(39.5)

 女 128 37(21.1) 64(50.0) 27(21.1) 140(54.7) 116(45.3)

 合计 275 91(33.1) 126(45.8) 58(21.1) 318(57.8) 232(42.2)

表5  miR-145基因rs41291957、rs353291A/G位点基因型分布频率及其在不同种族人群中的分布[n(%)]

种族、地区 n
基因型

GG AG AA
HWP χ2 P

rs41291957
 本研究 275 141(51.3) 110(40.0) 24(8.7) 0.700 - -
 非洲 661 654(98.9) 7(1.1) - 0.891 345.235 <0.001
 美国 347 282(81.3) 62(17.9) 3(0.9) 0.584 69.323 <0.001

 东亚 504 224(44.4) 232(46.0) 48(9.5) 0.840 3.367 0.186
 欧洲 503 370(73.6) 117(23.3) 16(3.2) 0.079 41.157 <0.001
 南亚 489 436(89.2) 50(10.2) 3(0.6) 0.241 140.758 <0.001
rs353291
 本研究 275 58(21.1) 126(45.8) 91(33.1) 0.244 - -

 非洲 661 22(3.3) 204(30.9) 435(65.8) 0.747 121.005 <0.001
 美国 347 32(9.2) 157(45.2) 158(45.5) 0.430 20.880 <0.001
 东亚 504 81(16.1) 248(49.2) 175(34.7) 0.660 3.076 0.219
 欧洲 503 79(15.7) 225(44.7) 199(39.6) 0.249 4.972 0.083
 南亚 489 155(31.7) 235(48.1) 99(20.2) 0.564 18.968 <0.001

  注:-表示无此项。

表6  miR-145基因rs41291957、rs353291A/G位点等位

基因分布频率及其在不同种族人群中的分布[n(%)]

种族、地区 n
等位基因

G
 

A
χ2 P

rs41291957

 本研究 550 392(71.3) 158(28.7) - -

 非洲 1
 

322 1
 

315(99.5) 7(0.5) 384.248 <0.001

 美国 694 626(90.2) 68(9.8) 73.951 <0.001

 东亚 1
 

008 680(67.5) 328(32.5) 2.410 0.121

 欧洲 1
 

006 857(85.2) 149(14.8) 43.482 <0.001

 南亚 978 922(94.3) 56(5.7) 154.640 <0.001

rs353291

 本研究 550 232(42.2) 318(57.8) - -

 非洲 1
 

322 248(18.8) 1
 

074(81.2) 111.759 <0.001

 美国 694 221(31.8) 473(68.2) 14.161 <0.001

 东亚 1
 

008 410(40.7) 598(59.3) 0.334 0.564

 欧洲 1
 

006 383(38.1) 623(61.9) 2.513 0.113

 南亚 978 545(55.7) 433(44.3) 25.839 <0.001

  注:-表示无此项。

表7  miR-145基因rs41291957、rs353291位点

  基因型与血脂的关系(x±s,mmol/L)

项目 TC TG HDL-C LDL-C

rs41291957

 AA 5.02±0.58 1.08±0.30 1.59±0.29a 2.96±0.66

 AG 4.77±0.66 1.08±0.36 1.50±0.28 2.76±0.59

 GG 4.94±0.65 1.08±0.32 1.58±0.26a 2.87±0.59

 F 2.660 0.002 3.298 1.496

 P 0.072 0.998 0.038 0.226

rs353291

 AA 4.89±0.69 1.06±0.34 1.51±0.27 2.84±0.65

 AG 4.81±0.63 1.08±0.35 1.55±0.29 2.81±0.56

 GG 4.99±0.63 1.10±0.33 1.60±0.23 2.87±0.60

 F 1.457 0.179 1.790 0.162

 P 0.235 0.836 0.169 0.850

  注:与同基因位点AG组比较,aP<0.05。

3 讨  论

  miRNA是一种小分子非编码 RNA,通过调节

mRNA的翻译后水平,广泛参与各种生理与病理生理

过程。miR-145是一种 miRNA,位于人类第5号染

色体(5q32~33)[12]。诸多研究结果证实,miR-145在

多种癌症(包括肺癌、乳腺癌、结直肠癌、膀胱癌等)中
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具有抑制肿瘤细胞增殖、侵袭和转移等作用[13-17]。此

外,也有研究发现,miR-145在动脉粥样硬化和缺血

性脑卒中患者血液中异常表达[18-19]。
SNP是一种人类遗传变异中最常见的且能发生

在DNA序列上单个碱基的多态性,这种遗传变异与

疾病的发病率增加密切相关[20]。近年来,越来越多的

研究逐渐关注非编码区域SNP的识别。既往研究表

明,miRNA
 

SNP 差 异 与 地 域 性 的 遗 传 易 感 性 有

关[21]。探讨在不同地区、种族人群中基因多态性与遗

传易感性的关系或许能解释为何多种疾病的发病率

呈现地域性、种族性差异的原因。鉴于此,研究 miR-
145基因多态性在不同人群中的分布情况,能在基因

层面为认识这些疾病的发病率和发病机制奠定理论

基础。本研究结果显示,广西壮族自治区百色市健康

人群miR-145基因rs41291957、rs353291位点表现出

AA、AG、GG
 

3种基因型,不同性别研究对象这2个

位点的基因型和等位基因频率的分布比较,差异均无

统 计 学 意 义 (P >0.05),提 示 miR-145 基 因

rs41291957、rs353291多态性分布在广西壮族自治区

百色市人群中不受性别的影响。本研究将广西壮族

自治区百色市人群与不同种族人群比较后发现,广西

壮 族 自 治 区 百 色 市 健 康 人 群 miR-145 基 因

rs41291957、rs353291位点的基因型和等位基因频率

分布与非洲、美国、南亚比较,差异均有统计学意义

(P<0.05),与东亚人群比较,差异无统计学意义

(P>0.05)。其原因可能是,东亚人群与广西壮族自

治区百色市人群在地域差距、遗传背景及风俗习惯等

较其他地区人群而言更为接近,所以,基因型及基因

频率的分布规律相似度也越高。而与非洲、美国、南
亚人群的差异显著,是因为亲缘关系较远,基因多态

性的分布差异更明显。本研究表明,miR-145基因

rs41291957、rs353291位点的基因型和等位基因频率

分布,与 HUANG等[22]提出的不同种族间基因多态

性存在差异且存在自然分离的现象,与人类遗传学有

关亲缘关系的描述相符合的观点一致。本研究结果

显示,广西壮族自治区百色市人群的rs41291957位点

的基因型和等位基因频率分布与欧洲人群比较,差异

有统计学意义(P<0.05);rs353291位点的基因型和

等位基因频率分布与欧洲人群比较,差异无统计学意

义(P>0.05)。本研究提示,在比较广西壮族自治区

百色 市 人 群 与 欧 洲 人 群 某 些 疾 病 的 发 病 率 时,
rs41291957位点可被优先选择为生物标志物的靶点。

既往研究表明,基因多态性可调控血脂。由于种

族、遗传背景、地理位置、社会文化经历、健康行为和

环境暴露不同,这些基因在调控血脂过程中发挥的作

用存在较大的异质性,而在不同种族人群间、同一位

点突变 的 基 因 型 与 血 脂 的 关 系 也 存 在 差 异[23-24]。
WEI等[12]发 现,miR-143/145基 因 簇 启 动 子 中 的

rs4705342T>C多态性与缺血性脑卒中风险降低有

关。也有研究表明,具有不同 miR-145基因rs353291

基因型的个体可能会表现出不同程度的 CD40和

CD40L表达,以影响动脉粥样硬化患者内部环境的改

变[25]。此外,HALL等[26]发现,rs41291957正向调节

成 熟 miR-143、miR-145 的 表 达,改 变 相 关 原 代

miRNA的二级结构,从而增加血管平滑肌细胞收缩/
分化状态,影响冠状动脉疾病的进展,进一步表明冠

状动脉疾病的治疗决策还应考虑患者的遗传特征。
证实miR-145与动脉粥样硬化发生、发展息息相关。
基于以上研究成果,探讨 miR-145基因多态性与血脂

的关系可为后续进一步研究其在缺血性心、脑血管疾

病的发病机制方面提供一些前瞻性的基础资料。本

研究分析miR-145基因rs353291、rs41291957位点不

同基因型与血脂水平的差异后发现,rs41291957位点

AA基因型人群 HDL-C水平较AG基因型人群明显

升高,差异有统计学意义(P<0.05);GG基因型人群

HDL-C水平较AG基因型人群也明显升高,差异有

统计学意义(P<0.05);AA基因型人群HDL-C
 

水平

与GG基因型人群比较,差异无统计学意义(P>
0.05)。以上结果提示 miR-145基因rs41291957基

因多态性与 HDL-C水平密切相关,说明rs41291957
位点在与血脂相关的疾病中具有研究价值。

综上所述,广西壮族自治区百色市人群 miR-145
基因rs41291957、rs353291位点遗传多态性与其他种

族人群存在不同程度的差异,其中rs41291957位点对

HDL-C水平具有显著的影响。通过探讨广西壮族自

治区百色市人群miR-145基因多态性的分布情况,可
为 miR-145基因多态性在我国人群中的遗传学资料

提供数据支持,也为miR-145基因与血脂密切相关疾

病的研究奠定基础。然而,本研究还存在不足,如样

本来源于单中心,资料比较单一,可能影响抽样误差;
本研究在探讨基因多态性与血脂之间的关系时仅分

析了不同基因型与血脂水平的差异。为进一步研究

miR-145基因多态性与血脂密切相关疾病的关系,尚
需多中心和大量前瞻性研究证实。
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