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ＳＯＣＳ１基因单核苷酸多态性与凉山彝族人群肺结核发生风险的关联性研究
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　　［摘要］　目的　研究 ＳＯＣＳ１基因的 ２个标签单核苷酸多态性位点（ｔａｇｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＴａｇＳＮＰ）ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９与凉山彝族人群肺结核发生风险的遗传关联性。方法　
２０１５年３月至２０１６年６月在凉山彝族自治州共采集１８８例彝族肺结核患者（肺结核组）和２２９例彝族
健康人（健康对照组）全血样本。运用直接测序法对 ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９进行基因分型，应用哈温平
衡检验所选样本的群体代表性，采用卡方检验比较肺结核组和健康对照组之间基因型和等位基因频率

分布的差异，评价ＳＯＣＳ１基因ＳＮＰ与肺结核发生风险的关联性。结果　ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９在肺结核
组和健康对照组中的基因型分布均符合哈温平衡。在 ｒｓ２４３３２７位点处肺结核组 ＣＣ基因型频率显著
高于健康对照组（ＣＣｖｓＣＴ：ＯＲ＝１．６１１，９５％ＣＩ＝１．０５８－２．４５３，Ｐ＝０．０２６；ＣＣｖｓＣＴ＋ＴＴ：ＯＲ＝
１６５１，９５％ＣＩ＝１．１０７－２．４６１，Ｐ＝０．０１４），提示 ｒｓ２４３３２７位点 ＣＣ基因型可能增加凉山彝族人群肺
结核的发生风险，可能是凉山彝族人群肺结核的易感基因型；Ｃ等位基因频率亦显著高于健康对照组
（ＣｖｓＴ：ＯＲ＝１．５１６，９５％ＣＩ＝１．０８９－２．１０９，Ｐ＝０．０１３），提示Ｃ等位基因可能是凉山彝族人群肺结
核的易感等位基因。在ｒｓ３３９３２８９９位点处基因型和等位基因分布在肺结核组和健康对照组之间均无
统计学差异（ＧＧｖｓＣＧ：ＯＲ＝１．１４８，９５％ＣＩ＝０．７６２－１．７３１，Ｐ＝０．４３６；ＧＧｖｓＣＣ：ＯＲ＝２．１８４，９５％
ＣＩ＝０．８７４－５．４５４，Ｐ＝０．０８８；ＧＧ／ＣＧ＋ＣＣ：ＯＲ＝１．２２９，９５％ＣＩ＝０．８７５－１．９２８，Ｐ＝０．１９３；ＧｖｓＣ：
ＯＲ＝１．２９０，９５％ＣＩ＝０．９３２－１．７８５，Ｐ＝０．１２４），提示ｒｓ３３９３２８９９位点可能与凉山彝族人群肺结核的
发生风险无相关性。结论　ＳＯＣＳ１基因单核苷酸多态性可能与凉山彝族人群肺结核的发生发展存在遗
传关联。
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（ｔａｇＳＮＰ）ｏｆｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｏｆｃｙｔｏｋｉｎｅｓｉｇｎａｌｉｎｇ１（ＳＯＣＳ１）ｇｅｎｅ，ｒｓ２４３３２７ａｎｄｒｓ３３９３２８９９ｗｉｔｈｔｈｅｒｉｓｋｏｆ
ｐｕｌｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｉｎｔｈｅｐｅｏｐｌｅｏｆＹｉｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｌｉｖｉｎｇｉｎＬｉａｎｇｓｈａｎ，ＳｉｃｈｕａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ．Ｍｅｔｈｏｄｓ　
Ａｔｏｔａｌｏｆ１８８ｐａｔｉｅｎｔｓｏｆＹｉｎａｔｉｏｎａｌｉｔｙｗｉｔｈｐｕｌｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓａｎｄ２２９Ｙｉｈｅａｌｔｈｙｐｅｏｐｌｅｗｅｒｅｅｎｒｏｌｌｅｄｉｎ

１９２　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　　 　　　　　　第三军医大学学报，２０１７，３９（３）



ｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．ＴｈｅｉｒｂｌｏｏｄｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｄｕｒｉｎｇＭａｒｃｈ２０１５ａｎｄＪｕｎｅ２０１６ｉｎＬｉａｎｇｓｈａｎＹｉＡｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ．ＴｗｏｔａｇＳＮＰｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄｂｙｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ａｎｄｔｈｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄａｌｌｅｌｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｂｅｔｗｅｅｎｐｕｌｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｇｒｏｕｐａｎｄｈｅａｌｔｈｙｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐｗｅｒｅｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙＣｈｉｓｑｕａｒｅ
ｔｅｓｔ．Ｒｅｓｕｌｔｓ　Ｂｏｔｈｒｓ２４３３２７ａｎｄｒｓ３３９３２８９ｓｈｏｗｅｄｎｏｄｅｖｉａｔｉｏｎｆｒｏｍＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ（ＨＷＥ）
ｉｎｅｉｔｈｅｒｔｈｅｃａｓｅｏｒｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｒｅｗａｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｒｓ２４３３２７
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎｄｐｕｌｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ，ａｎｄｔｈｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＣＣｇｅｎｏｔｙｐｅｗａｓｈｉｇｈｅｒｉｎｐｕｌｍｏｎａｒｙ
ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｐａｔｉｅｎｔｓｔｈａｎｈｅａｌｔｈｙｃｏｎｔｒｏｌ（ＣＣｖｓＣＴ：ＯＲ＝１．６１１，９５％ＣＩ：１．０５８～２．４５３，Ｐ＝０．０２６；ＣＣ
ｖｓＣＴ＋ＴＴ：ＯＲ＝１．６５１，９５％ＣＩ：１．１０７～２．４６１，Ｐ＝０．０１４），ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔＣＣｃａｒｒｉｅｒｓｏｆｒｓ２４３３２７ｍａｙ
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　　结核病是由结核分枝杆菌（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｂｅｒｃｕ
ｌｏｓｉｓ，ＭＴＢ）感染引起的传染性疾病，并以肺结核（ｐｕｌ
ｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ，ＰＴＢ）最为常见，占 ８０％ ～９０％。
全球约有１／３人口为 ＭＴＢ感染者，但仅有近１／１０的
感染者发展成结核病［１］；同卵双胞胎同患肺结核的几

率明显大于异卵双胞胎［２］；不同种系小鼠感染ＭＴＢ后
出现不同的ＭＴＢ免疫反应［３］，这些均表明 ＭＴＢ感染
及其感染后的临床转归存在个体间差异，基因多态性

在肺结核发生发展中起重要作用。并且不同地域不同

种族人群的肺结核易感基因及其对应的单核苷酸多态

性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰ）均存在差
异［４］，但目前仅有关于基因多态性与维吾尔族［５－６］、哈

萨克族［７］、藏族［８－９］等少数民族肺结核发病风险的文

献报道，而凉山彝族人群肺结核发病率高，却缺乏相关

的研究报道。

　　ＳＯＣＳ１基因位于１６ｐ１３．１３，所编码的细胞因子信
号传导抑制因子 １（ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｏｆｃｙｔｏｋｉｎｅｓｉｇｎａｌｉｎｇ１，
ＳＯＣＳ１）是ＭＴＢ感染时宿主巨噬细胞中调节细胞因子
信号通路的一个关键分子。ＳＯＣＳ１基因在肺结核患者
外周血单个核细胞及结核淋巴结中均表达增加［１０－１１］，

其差异性表达对鉴别活动性肺结核和潜伏性肺结核具

有辅助诊断作用［１２］。我们课题组前期实验还发现

ｍｉＲ１５５能通过靶向作用ＳＯＣＳ１参与调控结核早期分

泌抗原ＥＳＡＴ６介导的ＭＴＢ感染时机体巨噬细胞凋亡
发生［１３］。故我们推测ＳＯＣＳ１基因ＳＮＰ可能与肺结核
发生风险存在关联性，且未见有关文献报道。因此为

证实这一推测，本研究试图在凉山彝族人群中研究

ＳＯＣＳ１基因－３９６９Ｃ／Ｔ位点 （ｒｓ２４３３２７）［１４］（位于５′
端启动子区，等位基因 Ｃ→Ｔ突变会引起 ＳＯＣＳ１基因
转录因子结合位点的改变，影响 ＳＯＣＳ１基因表达，进
而影响机体抗 ＭＴＢ免疫反应）、＋１１２５Ｇ／Ｃ位点
（ｒｓ３３９３２８９９）［１５］（位于３′端非翻译区，可影响机体血
清ＩｇＥ水平）与肺结核发生风险之间的关联性，为预测
肺结核发生风险，提高肺结核的预防、诊断水平奠定理

论基础。

１　材料与方法

１．１　研究对象
　　２０１５年３月至２０１６年６月在凉山州传染病医院
招募肺结核患者１８８例，同时在解放军第５１９医院和
西昌市人民医院招募健康对照２２９例。所有研究对象
均为常年居住凉山彝族自治州境内的彝族同胞，且相

互之间无生物学亲缘关系。肺结核确诊严格按照中华

人民共和国卫生和计划生育委员会制定的诊断标准。

１８８名肺结核患者年龄为（３６．９６±１７．３２）岁，６４．４％
是男性。２２９名健康对照年龄为（３７．６８±１３．４５）岁，

２９２ 　　　　　　　　　　　　　　第三军医大学学报，２０１７，３９（３）　　 　　　　　　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　



５４．１％是男性。作为健康对照，应排除肺部、肾脏、心
脏、脑部及尿路等脏器感染，无高血压、糖尿病、甲状腺

疾病、恶性肿瘤、慢性消耗性疾病及其他传染病病史，

且ＨＩＶ抗体阴性。所有受试人员均签署知情同意书。
本研究获第三军医大学大坪医院野战外科研究所伦理

委员会批准。

１．２　基因组ＤＮＡ提取
　　采集肘静脉全血２ｍＬ／例，ＥＤＴＡ抗凝，颠倒混匀，
置于－２０℃冰箱保存。所有标本冷链运输回重庆第
三军医大学大坪医院检验科。按照全血基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒（ＴＩＡＮＧＥＮ生产，北京）操作指南提取基因
组 ＤＮＡ，经 ＮａｎｏｄｒｏｐＮＤ１０００（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
生产，美国）检测 ＤＮＡ浓度和纯度后，置于 －８０℃冰
箱，备用。

１．３　ＳＮＰ分型
　　利用 ｐｒｉｍｅｒ６．０软件设计 ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９两
个位点ＰＣＲ扩增引物（ｒｓ２４３３２７上游引物：５′ＴＣＴＴＧＧ
ＧＡＣＣＴＧＡＴＴＴＧＣＣＣ３′，下游引物：５′ＣＧＧＴＣＡＧＣＡＧ
ＡＡＴＣＣＡＣＡＣＴ３′，ＰＣＲ产物长度 ４８０ｂｐ；ｒｓ３３９３２８９９
上游引物：５′ＧＧＡＡＡＴＡＡＧＡＧＣＣＣＧＴＧＣＣＴ３′，下游引
物：５′ＣＣＣＴＧＧＴＴＧＴＴＧＴＡＧＣＡＧＣＴ３′，ＰＣＲ产物长度
５１０ｂｐ）。所有引物均由成都擎科合成。
　　ＰＣＲ总反应体积为 ５０μＬ，含有 ２×Ｉ５ＴＭＭｉｘ
（ＭＣＬＡＢＩｎｃ，美国）２５μＬ，上、下游引物（浓度为
１０ｐｍｏｌ／μＬ）各 １μＬ，基因组 ＤＮＡ１μＬ，双蒸水
２２μＬ。采用ＴｏｕｃｈＤｏｗｎＰＣＲ扩增方法：在９８℃下进
行４ｍｉｎ的预变性，接下来９８℃下变性１０ｓ，退火温
度从５９℃降至５０℃，７２℃下延伸１５ｓ（共１０个循
环，每个循环降１℃），然后再进行２０个循环的９８℃
下１０ｓ变性，５５℃下１５ｓ退火和７２℃下１５ｓ延伸，
最后在７２℃下延长５ｍｉｎ。所有 ＰＣＲ扩增产物均用
ＡＢＩ３７３０ＸＬ测序仪（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，美国）直接测
序，Ｃｈｒｏｍａｓ基 因 序 列 分 析 软 件 对 ｒｓ２４３３２７、
ｒｓ３３９３２８９９两个位点进行基因型的辨别和判读。
１．４　统计学分析
　　 计数肺结核患者和健康对照组 ｒｓ２４３３２７、
ｒｓ３３９３２８９９两个位点的基因型和等位基因，利用
ＭａｎｎＷｈｉｔｎｅｙＵ秩和检验比较肺结核组和健康对照

组之间的年龄差异，利用χ２检验判断肺结核组和健康
对照组的基因型分布是否符合哈温平衡，采用χ２检验
分析分类变量的统计学变化，非条件Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析
计算比值比（ＯＲ）和９５％可信区间（ＣＩ）评价相关性。
检验水准α＝０．０５。所有数据均采用 ＳＰＳＳ１９．０统计
软件（ＳＰＳＳＩｎｃ，美国）进行分析。

２　结果

２．１　凉山彝族人群肺结核患者与健康对照人群的社
会人口学和临床特征

　　首先对凉山彝族人群肺结核患者与健康对照人群
的性别、年龄、有无吸烟史、痰涂片抗酸染色是否阳性、

是否合并肺外结核感染及是否患有 ＨＩＶ共感染等情
况进行统计分析（表１）。肺结核组和健康对照组研究
对象分别为１８８例和２２９例，总计４１７例。两组间年
龄差异采用 ＭａｎｎＷｈｉｔｎｅｙＵ秩和检验，性别、有无吸
烟史的差异采用χ２检验，结果表明凉山彝族人群肺结
核发病风险与年龄无相关性（Ｐ＝０．１３９，表１），但与性
别、是否有吸烟史有显著相关性（Ｐ＝０．０３５，Ｐ＝
０００９，表１），这可能与吸烟能降低机体肺泡巨噬细胞
抗ＭＴＢ免疫力，且在凉山地区烟草种植范围广，吸烟
人数较多，彝族男性吸烟人数显著多于女性有关。

２．２　凉山彝族人群肺结核组健康对照组 ｒｓ２４３３２７、
ｒｓ３３９３２８９９基因型分布

　　运用测序法对１８８例肺结核患者和２２９例健康对
照人群进行ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９基因分型，基因分型
成功率１００％。如图１所见，ｒｓ２４３３２７存在Ｃ→Ｔ多态
性。如图２所见，ｒｓ３３９３２８９９存在 Ｇ→Ｃ多态性。在
肺结核组和健康对照组中，ｒｓ２４３３２７位点基因型分布
如表２所示，ｒｓ３３９３２８９９位点基因型分布表３所示，均
符合ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ遗传平衡定律，这提示所选研究
人群具有较好的群体代表性。ｒｓ２４３３２７最小等位基因
频率分别为１９．１％、２６．４％，与 ｄｂＳＮＰ数据库中国北
京汉族人群中的最小等位基因频率存在差异（Ｔ等位
基因：３０．５％）。ｒｓ３３９３２８９９最小等位基因频率分别是
２１．０％、２５．５％，由于 ｄｂＳＮＰ数据库未见报道有关中
国北京汉族人群中 ｒｓ３３８９２８９９最小等位基因频率数
据，故无法比较。

表１　凉山彝族肺结核患者健康对照人群的社会人口学资料和临床特征

年龄
组别 ｎ

性别

（男／女）
有吸烟史

［例数（％）］
痰涂片ＡＦＳ
阳性（％）

合并肺外结核

感染［例数（％）］
合并ＨＩＶ共感染
［例数（％）］珋ｘ±ｓ 最小值 最大值

肺结核组　 １８８ １２１／６７ａ ３６．９６±１７．３２ １３ ７６ ７９（４２．０）ｂ ２９．９０ １０２（５４．２） ４８（２５．５）
健康对照组 ２２９ １２４／１０５ ３７．６８±１３．４５ １４ ８１ ６８（２９．６） － － －

ａ：Ｐ＝０．０３５，ｂ：Ｐ＝０．００９，与健康对照组比较；ＡＦＳ：抗酸染色，ＨＩＶ：人类免疫缺陷病毒

３９２　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　　 　　　　　　第三军医大学学报，２０１７，３９（３）
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图１　ｒｓ２４３３２７Ｃ／Ｔ基因分型结果
图２　ｒｓ３３９３２８９９Ｇ／Ｃ基因分型结果

表２　凉山彝族人群肺结核组健康对照组ｒｓ２４３３２７Ｃ／Ｔ
基因型分布

ｒｓ２４３３２７
组别 ＭＡＦ（％） ＨＷＥＰ值

ＣＣ ＣＴ ＴＴ
肺结核组　 １２５ ５４ ９ １９．１ ０．３２１
健康对照组 １２５ ８７ １７ ２６．４ ０．７２８
总计　　　 ２５０ １４２ ２６ ２３．２ ０．３３８

ＭＡＦ：最小等位基因频率；ＨＷＥ：哈温遗传平衡

表３　凉山彝族人群肺结核组健康对照组ｒｓ３３９３２８９Ｇ／Ｃ
基因型分布

ｒｓ３３９３２８９９
组别 ＭＡＦ（％） ＨＷＥＰ值

ＧＧ ＧＣ ＣＣ
肺结核组　 １１６ ６５ ７ ２１．０ ０．５６８
健康对照组 １２９ ８３ １７ ２５．５ ０．４７５
总计　　　 ２４５ １４８ ２６ ２３．９ ０．５６６

ＭＡＦ：最小等位基因频率；ＨＷＥ：哈温遗传平衡

２．３　ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９与凉山彝族人群肺结核发
生风险的关联性分析

　　如表４所示，通过卡方检验发现，在 ｒｓ２４３３２７位
点处肺结核组 ＣＣ基因型频率显著高于健康对照组
（ＣＣｖｓＣＴ：ＯＲ＝１．６１１，９５％ ＣＩ＝１．０５８－２．４５３，Ｐ＝
０．０２６；ＣＣｖｓＣＴ＋ＴＴ：ＯＲ＝１．６５１，９５％ ＣＩ＝１．１０７－
２．４６１，Ｐ＝０．０１４），提示ｒｓ２４３３２７ＣＣ基因型可能增加
凉山彝族人群肺结核的发生风险，可能是凉山彝族人

群肺结核的易感基因型；Ｃ等位基因频率亦显著高于
健康对照组（ＣｖｓＴ：ＯＲ＝１．５１６，９５％ＣＩ＝１．０８９－
２１０９，Ｐ＝０．０１３），提示 ｒｓ２４３３２７Ｃ等位基因可能增
加凉山彝族人群肺结核的发生风险，可能是凉山彝族

人群肺结核的易感等位基因。在 ｒｓ３３９３２８９９位点处
ＧＧ、ＣＧ、ＣＣ基因型分布在两组间无统计学差异（ＧＧｖｓ
ＣＧ：ＯＲ＝１．１４８，９５％ ＣＩ＝０．７６２－１．７３１，Ｐ＝０．４３６；
ＧＧｖｓＣＣ：ＯＲ＝２．１８４，９５％ ＣＩ＝０．８７４－５．４５４，Ｐ＝
０．０８８；ＧＧ／ＣＧ＋ＣＣ：ＯＲ＝１．２２９，９５％ ＣＩ＝０．８７５－
１９２８，Ｐ＝０．１９３），ｒｓ３３９３２８９９Ｇ等位基因与 Ｃ等位
基因在肺结核组和健康对照组之间亦无统计学差异

（ＧｖｓＣ：ＯＲ＝１．２９０，９５％ ＣＩ＝０．９３２－１．７８５，Ｐ＝
０１２４），提示 ｒｓ３３９３２８９９位点可能与凉山彝族人群肺
结核发生风险无相关性。

３　讨论

　　单核苷酸多态性是指由于单个核苷酸变异而产生
的一种ＤＮＡ序列多态性，属于第三代遗传标记。近些
年来，探讨基因单核苷酸多态性在宿主结核病发生和

发展中的重要作用备受关注，已有研究表明［５］人类白

细胞抗原（ＨＬＡ）基因、自然抗性相关性巨噬细胞蛋白１
（ＮＲＡＭＰ１）基因、核体蛋白ＳＰ１１０基因、维生素Ｄ受体

表４　ｒｓ２４３３２７、ｒｓ３３９３２８９９与凉山彝族肺结核发生风险的关联性分析

ＳＯＣＳ１ＳＮＰ 肺结核组［例数（％）］ 健康对照组［例数（％）］ χ２ Ｐ ＯＲ（９５％ＣＩ）
ｒｓ２４３３２７基因型
　ＣＣ １２５（６６．５） １２５（５４．６） １（参考）
　ＣＴ ５４（２８．７） ８７（３８．０） ４．９７４ ０．０２６ １．６１１（１．０５８－２．４５３）
　ＴＴ ９（４．８） １７（７．４） ２．２３２ ０．１３５ １．８９９（０．８１１－４．３９８）
　ＣＴ＋ＴＴ ６３（３３．５） １０４（４５．４） ６．０９４ ０．０１４ １．６５１（１．１０７－２．４６１）
等位基因

　Ｃ ３０４（８０．９） ３３７（７３．６） １（参考）
　Ｔ ７２（１９．１） １２１（２６．４） ６．１３６ ０．０１３ １．５１６（１．０８９－２．１０９）
ｒｓ３３９３２８９９基因型
　ＧＧ １１６（６１．７） １２９（５６．４） １（参考）
　ＣＧ ６５（３４．６） ８３（３６．２） ０．４３６ ０．５０９ １．１４８（０．７６２－１．７３１）
　ＣＣ ７（３．７） １７（７．４） ２．９１１ ０．０８８ ２．１８４（０．８７４－５．４５４）
　ＣＧ＋ＣＣ ７２（３８．３） １００（４３．６） １．６９２ ０．１９３ １．２２９（０．８７５－１．９２８）
等位基因

　Ｇ ２９７（７９．０） ３４１（７４．５） １（参考）
　Ｃ ７９（２１．０） １１７（２５．５） ２．３６２ ０．１２４ １．２９０（０．９３２－１．７８５）

４９２ 　　　　　　　　　　　　　　第三军医大学学报，２０１７，３９（３）　　 　　　　　　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　



（ＶＤＲ）基因、嘌呤受体ＰＸ２７基因、肝Ｘ受体（ＬＸＲ）基
因、干扰素γ（ＩＦＮγ／ＩＦＮＧ）基因及干扰素γ受体 １
（ＩＦＮＧＲ１）基因等的 ＳＮＰ与不同地区、不同人群肺结
核的发生发展相关联。

　　鉴于ＳＯＣＳ１在肺结核患者外周血单个核细胞和
淋巴结中高表达，并能负反馈调节 ＩＬ２、ＩＬ６、ＩＬ１２、
ＩＦＮγ等多种细胞因子 ＪＡＫ／ＳＴＡＴ通路的信号转导，
是ＭＴＢ感染时机体巨噬细胞中调节细胞因子信号通
路的一个关键分子，并且我们课题组前期实验还发现

ｍｉＲ１５５能通过靶向作用ＳＯＣＳ１参与调控结核早期分
泌抗原ＥＳＡＴ６介导的ＭＴＢ感染时机体巨噬细胞凋亡
发生，故选取ＳＯＣＳ１基因作为本研究的候选基因。然
后通过ＳＯＣＳ１基因的 ｔａｇＳＮＰ网上系统（Ｈａｐｍａｐ数据
库、ｄｂＳＮＰ数据库）分析和相关文献查阅，选取 －３９６９
Ｃ／Ｔ位点 （ｒｓ２４３３２７）［１４］：位于 ＳＯＣＳ１基因５′端启动
子区，等位基因 Ｃ→Ｔ的突变会引起转录因子结合结
合位点（ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅ，ＴＦＢＳ）的改变，
转录因子ＩＣＳＢＰ［即干扰素调控因子８（ｉｎｔｅｒｆｅｒｏｎｒｅｇｕ
ｌａｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ，ＩＲＦ８）］与等位基因Ｃ结合，与等位基因Ｔ
不结合，进而改变 ＳＯＣＳ１基因的表达，影响机体抗结
核杆菌的免疫力，最终导致不同基因型人群对肺结核

易感性的不同；＋１１２５Ｇ／Ｃ位点（ｒｓ３３９３２８９９）［１５］（位
于ＳＯＣＳ１基因３′ＵＴＲ，与机体血清ＩｇＥ水平有关）作为
本研究的ｔａｇＳＮＰ。最后选择结核病高发、却缺乏相关
的研究报道的凉山彝族人群作为研究对象，以此探讨

ＳＯＣＳ１基因单核苷酸多态性与肺结核发生风险的关联
性。本研究在凉山彝族人群中共选取了１８８例肺结核
患者和 ２２９例健康对照者，经过基因组 ＤＮＡ提取、
ＰＣＲ扩增后直接测序法ＳＮＰ分型和统计学分析，发现
ＳＯＣＳ１基因ＴａｇＳＮＰｒｓ２４３３２７位点等位基因Ｃ可能增
加凉山彝族人群肺结核的发生风险，而ｒｓ３３９３２８９９位点
可能与凉山彝族人群肺结核的发生风险无显著相关性。

　　综上所述，本研究在凉山彝族人群中初步验证了
ＳＯＣＳ１基因５′端启动子区的 ｔａｇＳＮＰｒｓ２４３３２７位点与
肺结核易感性具有关联性，而３′端非翻译区的 ｔａｇＳＮＰ
ｒｓ３３９３２８９９位点与肺结核易感性无显著相关性。但由
于肺结核发病机制复杂，是基因与环境（如吸烟、卫生

条件差、营养条件差及ＨＩＶ感染等）交互作用的结果，
后期我们将进一步扩大样本量，并且设计分子学实验

深入探讨ｒｓ２４３３２７Ｃ／Ｔ不同等位对ＳＯＣＳ１基因表达的
影响及调控机制，进一步了解ｒｓ２４３３２７等位基因Ｃ增加
凉山彝族人群肺结核发生风险的ＳＮＰ功能学原因。
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