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[摘摇 要] 摇 目的摇 研究肿瘤坏死因子受体 2 基因 6 号外显子 rs1061622( + 676)位点的基因型及血浆可溶性肿瘤

坏死因子受体 2 与冠心病临床分型及其危险因素的关系,分析两者与冠心病分型的相关性。 方法摇 选取经冠状动

脉造影证实为冠心病的患者 250 例,其中稳定型心绞痛 54 例、不稳定型心绞痛 110 例、急性心肌梗死 86 例;同时选

取我院正常体检者 98 例作为对照组。 记录所有研究对象的病史、体格检查、辅助检查、冠状动脉造影结果等临床

资料。 采用聚合酶链反应鄄连接酶检测反应的方法检测各组肿瘤坏死因子受体 2( + 676)位点的等位基因及基因型

频率;应用酶联免疫吸附法测定各组血浆可溶性肿瘤坏死因子受体 2 水平。 同时结合其基因型综合分析冠心病各

临床分型与血浆可溶性肿瘤坏死因子受体 2 水平、基因型的关系及肿瘤坏死因子受体 2 基因型与血浆可溶性肿瘤

坏死因子受体 2 间的关联度。 结果摇 (1)肿瘤坏死因子受体 2( + 676)位点上有 3 种基因型,即 TT、TG 和 GG 型;
(2)在冠心病组,肿瘤坏死因子受体 2( + 676)位点 GG 基因型频率(6郾 8% )高于对照组(4郾 1% ),差异有统计学意

义(P = 0郾 008);冠心病组 G 等位基因频率高于对照组(字2 = 3郾 993,P = 0郾 046);(3)稳定型心绞痛组 T / G 等位基因

频率与不稳定型心绞痛组、急性心肌梗死组相比差异有统计学意义(P < 0郾 05),不稳定型心绞痛组与急性心肌梗死

组相比差异无统计学意义;(4)在冠心病组中,血浆可溶性肿瘤坏死因子受体 2 水平显著高于对照组,差异有统计

学意义,冠心病组 3 种基因型血浆可溶性肿瘤坏死因子受体 2 水平与对照组比较有统计学差异,但对照组和冠心

病组中血浆可溶性肿瘤坏死因子受体 2 水平与各自的基因型和等位基因无明显关联;(5)TG + GG 基因型的患者

空腹血糖、总胆固醇、收缩压水平与 TT 基因型患者相比差异无统计学意义,且患冠心病的风险是 TT 型的 1郾 648
倍。 结论摇 肿瘤坏死因子受体 2( + 676)位点 G 等位基因可能是山西汉族人群冠心病发病的危险因素;可溶性肿

瘤坏死因子受体 2 血浆水平可间接反映机体的炎症状态,用于冠心病的病情监测;可溶性肿瘤坏死因子受体 2 血

浆水平与肿瘤坏死因子受体 2 基因型之间无明显的关联。
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clinicai information about disease history, physical examination, assistant examination and CAG of all patients were recor鄄
ded. 摇 The polymorphism of TNFR2 gene ( + 676) was detected by the polymerase chain reaction鄄ligase detection reaction
(PCR鄄LDR) and the concentration of sTNFR2 was detected by enzyme鄄linked immunosorbent assay (ELISA). 摇 The asso鄄
ciation of TNFR2 gene polymorphism in different clinical situation with the level of sTNFR2 were analysed. 摇 摇 Results摇
(1)On 676 site, there were three genotypes: TT, TG and GG. 摇 (2)The frequency of GG type and G allele were signifi鄄
cantly different between CHD and control (P < 0郾 05). 摇 (3)Compared with UA and AMI group, the frequency of T / G al鄄
lele was decreased in SA group (P < 0郾 05), but no difference was found between UA and AMI group. 摇 (4)The levels of
sTNFR2 were signifieantly higher in CHD patients than controls (P < 0郾 05); In three genetypes of CHD patients the levels
of sTNFR2 were increased compared with control group, but in both CHD group and control group the relation betwean lev鄄
els of sTNFR2 and TG genotype and G allele were not found. 摇 (5)Although no differences were found in blood glucose,
total cholesterol and systolic blood pressure between TG + GG type and TT type, the risk of patients with TG + GG type suf鄄
fer from CHD was 1郾 648 times of those patients with TT type. 摇 摇 Conclusions摇 The TG + GG genetype confers independ鄄
ent risk factor of CHD in Han nationality population in Shanxi Province. 摇 Levels of sTNFR2 can reflect the body爷s inflam鄄
matory state for monitoring CHD. 摇 There is no relationship between level of sTNFR2 and genetype.

摇 摇 新近研究表明炎症及感染也是动脉粥样硬化

(atherosclerosis,As) 和冠心病 ( coronary heart dis鄄
ease,CHD)发病的重要因素[1],研究显示炎症反应

在冠状动脉粥样硬化斑块的稳定中发挥着重要的

负面效应;有文献报道,动脉粥样硬化的过程实质

上就是慢性炎性反应的过程[2]。 肿瘤坏死因子

(tumor necrosis factor,TNF)诱导的信号转导途径在

冠心病慢性炎症过程中起关键作用。 国外有研究

表明,肿瘤坏死因子受体 2( tumor necrosis factor re鄄
ceptor 2,TNFR2)基因中单个碱基的取代,即单核苷

酸多态性(single nucleotide polymorphism,SNP)的存

在与冠心病的发生密切相关。 与国外的研究相比,
国内对 TNFR2 基因与冠心病关系的研究相对较少。
为此,本文对 TNFR2 基因的遗传变异及可溶性肿瘤

坏死因子受体 2 (soluble TNFR2,sTNFR2)与冠心病

发生发展进行相关研究。

1摇 对象和方法

1郾 1摇 研究对象

摇 摇 入选的冠心病患者来自于 2009 年 10 月至 2010
年 10 月山西医科大学第二医院心内科的住院患者,
同时选取我院正常体检者 98 例作为对照组。

冠心病组共 250 例,男 152 例,平均年龄 56郾 29
依 7郾 05 岁(46 ~ 70 岁);女 98 例,平均年龄 60郾 75 依
8郾 99 岁(47 ~ 76 岁)。 入选标准:依据 1979 年 WHO
颁布的缺血性心脏病诊断标准,全部为经冠状动脉

造影证实(至少有一支冠状动脉狭窄逸50% )的冠

心病患者。 将入选病例分为 3 组:(1)稳定型心绞

痛(stable angina pectoris,SA)组:54 例,男 30 例,女
24 例,年龄 47 ~ 69 岁,为近 3 个月内症状规律稳

定,口服药物能够控制的心绞痛患者。 临床表现有

典型劳累性的心绞痛,休息后可缓解,发作时心电

图 ST 段有压低。 (2)不稳定型心绞痛(unstable an鄄
gina pectoris,UA)组:110 例,男 56 例,女 54 例,年龄

46 ~ 76 岁,为心绞痛发作时心电图出现暂时性 ST
段压低 > l mm,发作缓解后恢复或接近正常,心肌

损伤标志物无明显升高。 (3)急性心肌梗死( acute
myocardial infarction,AMI)组:86 例,男 66 例,女 20
例,年龄 42 ~ 72 岁,为持续性胸痛 30 min 以上,有
典型心肌损伤坏死的动态心电图变化,或心肌损伤

血浆标志物的动态变化。
对照组共 98 例,男 56 例,平均年龄 53郾 80 依

10郾 11 岁(43 ~ 77 岁);女 42 例,平均年龄 55郾 45 依
6郾 02 岁(47 ~ 68 岁)。

排除标准:(1)NYHA 心功能 4 级;(2)急慢性

肝肾疾病及感染性疾病;(3)恶性肿瘤及血液系统

疾病。 所有研究对象均为无血缘关系的汉族自然

人群,均知情同意并签字。
1郾 2摇 调查内容

经过严格培训的工作人员对冠心病患者与对照人

群进行与冠心病相关疾病的标准问卷调查,记录所有

患者的一般情况(包括年龄、性别、身高、体重等)、既往

史、疾病家族史、吸烟饮酒史;测定血、尿、便常规及血

脂、血糖等各项生化指标、冠状动脉造影结果等。 辅助

检查包括人体测量、血压测量和体格检查。 血压取右

臂 3 次坐位血压测量值的平均值。
1郾 3摇 标本处理

所有患者冠状动脉造影后经鞘管抽取动脉血,
置于加入肝素的抗凝管中,以 3 000 r / min 的速度离

心 10 min 后分离血浆,EP 管低温( - 70益)保存,集
中检测。 静置常规盐析、酚鄄氯仿法提取外周血白细
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胞基因组 DNA。
1郾 4摇 肿瘤坏死因子受体 2 基因( + 676)位点基因

型的分型检测

应用聚合酶链反应和连接酶检测反应(PCR鄄
LDR)的方法[2]检测 + 676 位点基因型(基因分型检

测:上海翼和应用生物技术有限公司) [3,4]。 用 Oli鄄
go 6郾 0 软件进行引物设计并合成引物序列:上游:
5忆鄄TCCTCCAGCTGTAACGTGGT鄄3忆, 下 游: 5忆鄄AGT鄄
GCTGGGTTCTGGAGTTG鄄3忆。

DNA 扩增:聚合酶链反应(PCR)总反应体系 20
滋L,将 PCR 反应产物进行 3% 琼脂糖凝胶电泳,观
察产物的纯度和产量,确定其作为模板在 LDR 反应

中加入的量。 LDR 总反应体系 10 滋L,预变性 95益
2 min,94益 30 s,50益 2 min,共 35 个循环。 经测序

仪(ABI PRISM 377 DNA Sequencer)测序。
1郾 5摇 血浆可溶性肿瘤坏死因子受体 2 的检测

应用双抗体夹心酶联免疫吸附法(ELISA)检测

各组血浆中 sTNFR2 的浓度,人 sTNFR2 ELISA 试剂

盒购自北京四正柏生物科技有限公司。 板内和板

间变异系数均 < 10% 。 用酶标仪在 450 nm 下测定

光密度(optical density,OD)值。 具体操作按照说明

书进行。
结果判断:每个标准品和标本的 OD 值应减去

零孔的 OD 值,以标准品浓度 ( 0、 0郾 016、 0郾 031、
0郾 063、0郾 125、0郾 250、0郾 500 pg / L)作横坐标,OD 值

作纵坐标,sTNFR2 浓度与 OD450 值之间呈正比,选
用 Hill 拟合曲线,通过标本的 OD 值在标准曲线上

查出其浓度。
1郾 6摇 统计学处理

采用 SPSS 17郾 0 统计软件包进行统计学分析,P
<0郾 05 为差异具有显著性。 定量资料采用 x 依 s 表

示,对于偏态分布的资料进行对数转换后达到近似

正态分布。 方差齐性检验后两组间采用 t 检验,多
组间采用单因素方差分析;基因型和等位基因频率

比较采用卡方检验;两变量间的关系估测采用

Spearman 相关分析。

2摇 结摇 果

2郾 1摇 临床基本资料

摇 摇 冠心病组与对照组间在年龄、空腹血糖、总胆

固醇水平、收缩压等方面差异有显著性(P < 0郾 05;
表 1)。

表 1. 临床基本资料(x 依 s)
Table 1. Clinical basic data comparison of two groups (x 依 s)

项摇 目
对照组
(n = 98)

冠心病组
(n = 250) P 值

男 / 女(例) 56 / 42 152 / 98

年龄(岁) 54郾 39 依 8郾 80 57郾 36 依 7郾 71 < 0郾 05

吸烟(例) 20 49

空腹血糖(mmol / L) 5郾 21 依 0郾 62 5郾 77 依 1郾 61 < 0郾 05

总胆固醇(mmol / L) 3郾 91 依 0郾 97 4郾 36 依 1郾 18 < 0郾 05

甘油三酯(mmol / L) 1郾 84 依 0郾 26 1郾 82 依 0郾 32

收缩压(mmHg) 120郾 48 依 14郾 79 125郾 97 依 17郾 10 < 0郾 05

舒张压(mmHg) 75郾 73 依 9郾 66 77郾 53 依 10郾 99

HDLC(mmol / L) 1郾 04 依 0郾 24 1郾 15 依 0郾 63

HDLC:高密度脂蛋白胆固醇。

2郾 2摇 肿瘤坏死因子受体 2 基因型分析

TNFR2( + 676)位点 T、G 多态性,PCR 扩增产

物片段大小为 162 bp(图 1)。 Genemapper 进行数据

分析示:在所调查的人群中可检出 3 种基因型,分别

为 TT 型、TG 型、GG 型。 TT 型、GG 型基因型分别

在 sz104郾 19 和 sz102郾 12 处出现单一波峰,而 TG 型

则在 sz102郾 33 和 sz104郾 08 处出现双峰(图 2)。

图 1. TNFR2 基因( + 676)位点扩增产物电泳图

Figure 1. Electrophoresis figure of TNFR2 gene ( + 676)
site product

图 2. TNFR2( + 676)位点基因型测序图

Figure 2. The sequencing result of gene TNFR2 ( +
676) site
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2郾 3摇 肿瘤坏死因子受体 2 基因( + 676)位点基因

型分布和等位基因频率

TNFR2( + 676)位点多态性的基因频数分布符

合 Hardy鄄Weinberg 平衡(P > 0郾 05)。 各组等位基因

频率在性别之间的分布差异无显著性(对照组:字2

= 0郾 088, P = 0郾 767;冠心病组: 字2 = 1郾 439, P =
0郾 23)。 冠心病组中 GG 基因型频率与对照组相比

有统计学意义(字2 = 3郾 993,P = 0郾 046),G 等位基因

频率(30郾 0% )明显高于对照组(22郾 4% ),差异有统

计学意义(字2 = 4郾 586,P = 0郾 005)。 以显型遗传模

式分析发现 G 等位基因频率(TG + GG)在冠心病组

与对 照 组 之 间 差 异 有 统 计 学 意 义 ( 53郾 2% 比

40郾 8% ,P < 0郾 05, OR = 1郾 648, 95% CI: 1郾 186 ~
1郾 975)(表 2)。

表 2. TNFR2 基因( + 676)位点基因型分布和等位基因频率

Table 2. Genetype and allele frequency distribution of gene TNFR2 site

分摇 组 例数
基因型(例)

TT TG GG

等位基因(例)

T G

对照组 98 58(59郾 2% ) 36(36郾 7% ) 4(4郾 1% ) 152(77郾 6% ) 44(22郾 4% )

男性 56 34 (60郾 7% ) 18(32郾 1% ) 4(7郾 2% ) 86(76郾 8% ) 26(23郾 2% )

女性 42 24 (57郾 1% ) 18 (42郾 9% ) 0(0郾 0% ) 66(78郾 6% ) 18(21郾 4% )

冠心病组 250 117(46郾 8% ) 116(46郾 4% ) a 17(6郾 8% ) a 350(70郾 0% ) a 150(30郾 0% ) a

男性 152 71(46郾 7% ) 71(46郾 7% ) 10(6郾 6% ) 213(70郾 1% ) 91(29郾 9% )

女性 98 56(57郾 1% ) 35(35郾 8% ) 7(7郾 1% ) 147(75郾 0% ) 49(25郾 0% )

a 为 P < 0郾 05,与对照组比较。

2郾 4摇 冠心病组各临床分型等位基因频率和血浆可

溶性肿瘤坏死因子受体 2 水平

冠心病各临床亚组两两比较,SA 组 G 等位基

因频率与 UA 组、AMI 组比较有统计学差异(P <
0郾 05);UA 组与 AMI 组比较无统计学差异。 冠心病

组血浆 sTNFR2 水平与对照组比较有统计学差异,
冠心病组显著高于对照组,SA 组、UA 组、AMI 组进

行组间比较,显示随病情严重程度的增加,血浆 sT鄄
NFR2 水平升高(表 3)。
2郾 5摇 两组肿瘤坏死因子受体 2 基因( + 676)位点

不同基因型和等位基因者血浆可溶性肿瘤坏死因

子受体 2 水平比较

冠心病组 TT、TG、GG 基因型的患者血浆 sTN鄄
FR2 水平与对照组相比有统计学差异( t = 5郾 294,P
= 0郾 000),较对照组明显升高;T 和 G 等位基因的冠

心病患者血浆 sTNFR2 水平与对照组比较有统计

学差

异;对照组中 T 与 G 等位基因的患者血浆 sTNFR2
水平相比无统计学差异( t = 0郾 425,P = 0郾 673),冠
心病组中 T 与 G 等位基因的患者血浆 sTNFR2 水平

相比也无统计学差异( t = 0郾 682,P = 0郾 497)(表 4)。

表 3. 各组等位基因频率和血浆 sTNFR2 的水平(x 依 s)
Table 3. Allele frequency and plasma sTNFR2 in each
group (x 依 s)

分摇 组
例数

(男 / 女)
等位基因(例)

T G
sTNFR2(ng / L)

对照组 56 / 42 152(77郾 6% ) 44(22郾 4% ) 3郾 63 依 1郾 02

冠心病组 152 / 98 350(70郾 0% ) a 150(30郾 0% ) a 17郾 60 依 6郾 48a

SA 组 30 / 24 40(66郾 7% ) 20(33郾 3% ) 11郾 88 依 3郾 06a

UA 组 56 / 54 160(71郾 4% ) b 64(28郾 6% ) b 15郾 72 依 7郾 01a

AMI 组 66 / 20 150(69郾 4% ) b 66(30郾 6% ) b 24郾 09 依 8郾 25a

a 为 P < 0郾 05,与对照组比较;b 为 P < 0郾 05,与 SA 组比较。

表 4. 两组不同基因型和等位基因者血浆 sTNFR2 水平的比较(x 依 s,ng / L)
Table 4. Comparison of plasma sTNFR2 in two groups with different genotypes and alleles patients (x 依 s,ng / L)

分摇 组
基因型

TT TG GG

等位基因

T G

对照组 10郾 00 依 7郾 35 3郾 54 依 0郾 58 3郾 88 依 0郾 79 3郾 64 依 0郾 10 3郾 57 依 0郾 13

冠心病组 13郾 00 依 7郾 93a 18郾 64 依 4郾 37a 20郾 52 依 3郾 42a 13郾 60 依 0郾 76a 18郾 89 依 0郾 78a

a 为 P < 0郾 05,与对照组相比。
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2郾 6摇 肿瘤坏死因子受体 2 基因( + 676)位点不同

基因型之间临床危险因素比较

TG + GG 基因型者空腹血糖、总胆固醇、收缩压

与 TT 基因型患者相比差异无统计学意义 ( t =
1郾 450,t = 1郾 798,t = 1郾 127,P > 0郾 05;表 5)。

表 5. TNFR2 基因( + 676)位点不同基因型之间临床危险因

素的比较(x 依 s)
Table 5. Clinical risk factors comparison in different geno鄄
types of TNFR2 ( +676) sites (x 依 s)

基因型
空腹血糖
(mmol / L)

总胆固醇
(mmol / L) 收缩压(mmHg)

TG + GG 5郾 68 依 1郾 71 4郾 06 依 0郾 93 1郾 20 依 1郾 67

TT 5郾 20 依 1郾 13 4郾 77 依 1郾 88 1郾 25 依 1郾 61

P 0郾 152 0郾 077 0郾 264

2郾 7摇 冠心病相关危险因素分析

肿瘤坏死因子受体 2 基因( + 676)位点 TG +
GG 基因型危险性[1郾 648(1郾 186 ~ 1郾 975)],仅次于

高血压 [1郾 828 (0郾 850 ~ 3郾 932)],并且与高血糖

[1郾 473(0郾 919 ~ 2郾 365)]相比,危险性更大(表 6)。

表 6. 冠心病相关危险因素

Table 6. Analysis of related risk factors for CHD

因摇 素
冠心病组

(例)
对照组
(例) OR(95% CI)

高血糖 39 9 1郾 473(0郾 919 ~ 2郾 365)

高胆固醇血症 49 19 1郾 014(0郾 562 ~ 1郾 829)

高血压 126 40 1郾 828(0郾 850 ~ 3郾 932)

TG + GG 基因型 133 40 1郾 648(1郾 186 ~ 1郾 975)

3摇 讨摇 论

冠心病的发病机制曾有多种学说从不同角度

阐述,如脂质浸润学说、血小板聚集和血栓形成学

说以及平滑肌细胞克隆学说、损伤反应学说和免疫

学说等,但在这些学说的指导下通过调脂、抗凝、介
入等治疗,并未能完全遏制冠心病的上升势头及改

善其预后。 从 1999 年 Ross [4]创立了动脉粥样硬化

的慢性炎症学说开始,大量实验研究证实冠心病是

一种慢性炎症过程:脂质沉积于动脉壁形成局部斑

块经由炎症反应介导;斑块破裂造成血栓,形成急

性冠状动脉综合征(acute coronary syndrome,ACS),
其过程也有大量炎性细胞和炎性介质的参与。 大

量的流行病学、临床病理学和动物模型的研究均提

示炎性因子与动脉粥样硬化及 CHD 的发生与发展

有关,它们极有可能是动脉粥样硬化发生的始动因

素之一[5鄄8]。 而肿瘤坏死因子信号转导途径在其中

起关键的作用。
TNFR2 由肿留坏死因子受体超家族 1B( TN鄄

FRSF1B)编码,分为膜型和可溶性两种,膜型 TN鄄
FR2 可在所有有核细胞表达,但特异性表达在免疫

细胞的表面,能够影响 TNF鄄琢 的生物活性,而可溶

性 TNFR2 则存在于血浆和尿中。 TNFRSF1B 基因

位于染色体 1p36郾 2,由 10 个外显子和 9 个内含子

组成,除外显子 4、9、10 的非编码区 SNP 外,在 6 号

外显子上有个单核苷酸多态性 (T / G) ,位于编码

区,在 TNFR2 mRNA 核苷酸序列 676 位(GenBankTM

accession number NM_001066) [9]。 Szalai 等[10] 发现

TNFRSF1B 基因 6 号外显子的 676 位点存在 T寅G
碱基突变导致胞外的第 4 个富含半胱氨酸区域

(CDR4)的一个氨基酸突变,氨基酸序列 196 位由

甲硫氨酸改变成精氨酸 (GenBankTM accession num鄄
ber NP_001057),结果使限制性内切酶 Nla 芋识别

位点缺失,不能被特异性内切酶切断。 大量文献和

实验研究证实 TNFR2 突变型与慢性炎性病症易感

性相关,如类风湿性关节炎[11]、系统性红斑狼疮

(systemic lupus erythematosus,SLE)、人 T 淋巴细胞

病毒 I 型相关的骨髓病、牙周炎、溃疡性结肠炎、更
年期女性骨质疏松症等。 那么,山西人群中是否存

在等位基因 T / G 以及 T / G 是否与冠心病的发生发

展相关,未见文献报道。
我们研究结果显示山西汉族人群有 TT、TG、GG

三种基因型。 对 TNFR2 基因型分布进行分析,发现

冠心病组与对照组不论男女,其分布均有显著的统

计学差异(P = 0郾 005)。 表明等位基因频率与性别

无关,说明 G 等位基因突变是冠心病的危险因素。
分析机制可能是:基因突变明显改变 sTNFR2 介导

的核因子 资B(nuclear factor鄄kappa B,NF鄄资B)活化和

下游基因的表达,TNF鄄琢 与 TNFR2 结合改变,使两

者之间的相互抑制的作用改变,改变 TNF鄄琢 介导的

凋亡,并且作为重要的炎性因子,诱导一系列的促

炎因子的产生和释放,参与炎症的发生和发展。 这

与 Sankar 等[12]发现 TNFR2 基因第 6 外显子 676 位

点的基因多态性与冠心病的发生密切相关的研究

结果一致。 而 Allen 等[13]对 259 例冠心病患者的研

究发现病例组和对照组 TNFR2 基因型和等位基因

频率之间没有明显的差别。 这可能与多态性在不

同种族人群中存在差异和病例样本选择的大小有

关,还有可能是因为本研究所选的冠心病组和对照
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组均是从医疗机构就诊的患者中筛选出来的,并不

能全面反映该多态性的分布。
此外,冠心病临床分型中,SA 组 G 等位基因频

率与 UA 组、AMI 组比较有统计学差异(P < 0郾 05);
UA 组与 AMI 组比较无统计学差异。 冠心病组血浆

sTNFR2 水平与对照组比较,冠心病组高于对照组,
SA 组、UA 组、AMI 组两两组间比较,随着病情的严

重程度的加重,血浆 sTNFR2 升高。 血浆 sTNFR2 水

平与冠心病密切相关,可以作为冠心病的危险指

标。 冠心病组与对照组相比较,T 和 G 等位基因患

者的血浆 sTNFR2 水平相比有统计学差异 ( t =
5郾 294,P = 0郾 000);对照组中 T 等位基因与 G 等位

基因患者的血浆 sTNFR2 水平相比无统计学差异( t
= 0郾 425,P = 0郾 673);冠心病组中 T 等位基因与 G
等位基因者的血浆 sTNFR2 水平相比也无统计学差

异( t = 0郾 682,P = 0郾 497),说明血浆 sTNFR2 水平在

冠心病和对照组之间存在差异,同时又证实了血浆

sTNFR2 水平与基因型和等位基因无关联。 Rosen鄄
son 等人[14,15]的研究发现:血浆中 sTNFR2 的水平与

家族性混合性的高血脂症和导致动脉粥样硬化的

异常脂蛋白血症有关,在校正了其他影响因素后,
sTNFR2 的水平对动脉粥样硬化的预测性要比高敏

C 反应蛋白更好。 我们对不同基因型患者的其他临

床危险因素进行了统计分析,发现 TG + GG 基因型

的患者空腹血糖、总胆固醇、收缩压与 TT 基因型患

者相比无统计学差异,表明基因型的改变与其他临

床危险因素无关,呈独立性。 TNFR2 基因( + 676)
位点 TG + GG 基因型 OR 1郾 648(1郾 186 ~ 1郾 975),仅
次于高血压 1郾 828(0郾 850 ~ 3郾 932),并且与高血糖

1郾 473(0郾 919 ~ 2郾 365)相比,危险性更大。 利用单

因素和 Logistic 回归分析发现 TNFR2 基因型 676 位

点基因多态性是冠心病发病的独立危险因素。
对于冠心病这种多基因遗传病,并受环境影响

的因素,很难单用 TNFR2 基因的多态性作为其易感

因素,本研究说明两者之间的关系,还需要更多的

临床、分子研究,才能更好的证实冠心病炎症发病

的基础。
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