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犎犕犌犅１基因多态性与豫北地区肺结核易感性的相关性
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（１．新乡医学院医学检验学院，河南 新乡　４５３００３；２．大庆油田总医院检验科，黑龙江 大庆　１６３００１）

［摘　要］　目的　探讨高迁移率族蛋白１（ＨＭＧＢ１）单核苷酸多态性与豫北地区肺结核患者易感性的相关性。

方法　选取２０１７年１—１２月新乡医学院第一附属医院被确诊为肺结核的３２０例患者为结核组，该院同时期３００名

健康体检者为对照组。采用ＰＣＲ技术和Ｓａｎｇｅｒ测序对结核组和对照组的 ＨＭＧＢ１ｒｓ１４１２１２５（－１６１５Ａ／Ｇ）、

ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）、ｒｓ２２４９８２５（＋３８１４Ｃ／Ｇ）位点进行基因分型，通过对两组等位基因频率、基因型频率及四

种遗传模型（共显性、显性、隐性和超显性）分析，研究 ＨＭＧＢ１基因多态性与肺结核的易感性。结果　所有位点的

基因型分布均符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡。两组间＋１１７７Ｇ／Ａ位点等位基因频率差异具有统计学意义（犗犚＝

１．４８５，９５％犆犐：１．１１０～１．９８６，犘＝０．００７），其基因型分布差异也具有统计学意义（犘＜０．０５）；＋１１７７Ｇ／Ａ位点的共

显性模型中，与ＧＧ基因型相比，ＡＧ基因型（犗犚＝１．４４７，９５％犆犐：１．０２５～２．０４１，犘＝０．０３５）和 ＡＡ基因型（犗犚＝

２．８１２，９５％犆犐：０．９８５～８．０３３，犘＝０．０４５）与肺结核的易感性相关；＋１１７７Ｇ／Ａ位点的显性模型［（ＡＧ＋ＡＡ）ｖｓ

ＧＧ，犗犚＝１．５２４，９５％犆犐：１．０９０～２．１３１，犘＝０．０１４］也与肺结核的易感性相关；在＋１１７７Ｇ／Ａ位点的隐性模型和超

显性模型中，两组间差异无统计学意义（犘＞０．０５）。在－１６１５Ａ／Ｇ和＋３８１４Ｃ／Ｇ位点两组间等位基因及基因型分

布差异均无统计学意（犘＞０．０５）。结论　ＨＭＧＢ１基因ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）位点多态性可能与肺结核的易感

性相关，其等位基因Ａ可能是肺结核的易感基因，携带ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）Ａ等位基因可能增加患肺结核的

风险。

［关　键　词］　肺结核；ＨＭＧＢ１；ＳＮＰｓ；易感性；豫北地区
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感染引起的慢性肺部疾病，严重威胁人类健康［１］。

全世界约有三分之一的人口感染了 ＭＴＢ，但只有

大约１０％的感染者出现活动性结核病，而其余的则

没有症状［２］，由此表明个体遗传因素与肺结核的易

感性密切相关。单核苷酸多态性（ＳＮＰｓ）存在于人

类染色体上且分布广泛，其可能影响启动子活性和

基因表达，从而与疾病的发生发展有着密切的联系。

目前国内外研究发现许多基因多态性与肺结核易感

性相关，如 ＣＣＬ５、ＡＳＡＰ１、ＴＬＲ１０基因内的特定

ＳＮＰｓ变异
［３５］。位于１３号染色体的高迁移率族蛋

白１（ｈｉｇｈｍｏｂｉｌｉｔｙｇｒｏｕｐｂｏｘ１ｐｒｏｔｅｉｎ，ＨＭＧＢ１）

是一种在哺乳动物中发现的普遍存在的核蛋白。

ＨＭＧＢ１作为一种重要的晚期炎症介质，在肿瘤、免

疫性疾病和感染性疾病的发病过程中起重要作

用［６８］。在抗结核感染过程中，ＭＴＢ感染可以诱导

单核及巨噬细胞分泌 ＨＭＧＢ１，其浓度的高低可能

反映结核病的严重程度［９］。由此推测 ＨＭＧＢ１基因

多态性可能与肺结核易感性有很大关联。迄今为止

还未发现关于ＨＭＧＢ１ＳＮＰｓ与肺结核易感性之间的

关联研究。本研究是首次对豫北地区肺结核患者和

健康人群 ＨＭＧＢ１基因的３个ＳＮＰｓ进行病例对照

研究，以探讨 ＨＭＧＢ１ＳＮＰｓ与豫北地区肺结核患者

易感性的相关性，为肺结核的诊断治疗提供新的方向。

１　对象与方法

１．１　研究对象　本研究选取２０１７年１—１２月在新

乡医学院第一附属医院被确诊为肺结核的３２０例患

者作为结核组，诊断均符合我国肺结核的诊断标准

（ＷＳ１９６－２０１７）。排除标准为：（１）患心、肝、肾等

疾病患者；（２）各类肿瘤及自身免疫性疾病患者；（３）

慢性呼吸系统疾病如慢性支气管炎、支气管哮喘、支

气管扩张的患者；（４）慢性感染如乙型肝炎、丙型肝

炎、艾滋病等患者。对照组由该院同时期３００名健

康体检者组成，均无慢性疾病及传染病。本研究经

新乡医学院第一附属医院伦理委员会批准，事先获

得参与本次研究的每位患者和健康者的知情同意，

自愿参与本项研究。

１．２　基因组ＤＮＡ提取　结核组和对照组分别采

集２～３ｍＬＥＤＴＡＫ２ 抗凝全血，根据制造商的说

明书，通过外周血基因组提取试剂盒（北京康为世纪

生物科技有限公司）从 ＥＤＴＡＫ２抗凝全血中分离

出全血 ＤＮＡ。提取的全血 ＤＮＡ 保存于－２０℃冰

箱备用。

１．３　ＳＮＰｓ选择及基因分型　选 择 ｒｓ１４１２１２５

（－１６１５Ａ／Ｇ）、ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）、ｒｓ２２４９８２５

（＋３８１４Ｃ／Ｇ）三个位点，都是常见ＳＮＰｓ，这些ＳＮＰｓ

的 次 要 等 位 基 因 频 率 均 ≥５％。ｒｓ１４１２１２５、

ｒｓ１０４５４１１、ｒｓ２２４９８２５引物序列见表１。ＰＣＲ扩增

体系共２６μＬ，包括２×ＰＦＵＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ（北

京康为 世 纪 生 物 科 技 有 限 公 司）、去 离 子 水

１０．５μＬ、上下游引物各１μＬ、ＤＮＡ１μＬ。ＨＭＧＢ１

ｒｓ１４１２１２５扩增条件为：９４℃５ｍｉｎ的初始变性，然

后是９４℃３０ｓ，５５．９℃３０ｓ，７２℃２ｍｉｎ，共循环３５

次，最后在７２℃延伸５ｍｉｎ；ＨＭＧＢ１ｒｓ１０４５４１１扩

增条件为：９４℃ ５ｍｉｎ的初始变性，然后是９４℃

３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃２ｍｉｎ，共循环３５次，最后在

７２℃延伸５ｍｉｎ；ＨＭＧＢ１ｒｓ２２４９８２５扩增条件为：

９４℃５ｍｉｎ的初始变性，然后是９４℃３０ｓ，５７．６℃

３０ｓ，７２℃２ｍｉｎ，共循环３５次，最后在７２℃延伸
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５ｍｉｎ。所有的ＰＣＲ产物经１％琼脂糖凝胶电泳鉴

定，确定扩增目的产物的有无。扩增产物送公司进

行测序，测序结果通过ＤＮＡＳＴＡＲＶ７．０软件记录

相应的ＳＮＰｓ位点。

表１　ＨＭＧＢ１ＳＮＰｓ引物序列

犜犪犫犾犲１　ＨＭＧＢ１ＳＮＰｓｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

位点 ＳＮＰｓ 引物序列（５’→３’） 片段长度（ｂｐ）

ｒｓ１４１２１２５ －１６１５Ａ／Ｇ Ｆ：ＡＴＧＴＧＣＡＴＧＴＧＴＧＡＴＡＴＡＴＴＧＴＣＣ ３７５

Ｒ：ＧＴＴＡＴＡＴＣＡＧＴＧＣＴＴＴＡＴＧＡＡＡＣＴＡＣ

ｒｓ１０４５４１１ ＋１１７７Ｇ／Ａ Ｆ：ＡＴＧＧＡＡＧＴＧＧＧＡＧＧＣＡＡＴＴＴＡＧ １７８

Ｒ：ＣＡＴＴＴＴＡＡＡＡＧＴＴＧＧＣＣＣＡＡＴＴ

ｒｓ２２４９８２５ ＋３８１４Ｃ／Ｇ Ｆ：ＧＴＴＧＧＴＴＴＧＡＡＡＡＴＧＧＴＧＴＴＣＴＡＧ ３７８

Ｒ：ＧＡＴＣＴＣＣＴＴＴＧＣＣＣＡＴＧＴＴＴＡＧ

１．４　统计分析　符合正态分布的计量资料采用狋

检验，计量资料以狓±狊表示，计数资料采用χ
２ 检

验。通过ＤＮＡＳＴＡＲＶ７．０软件分析各个ＳＮＰｓ位

点，通过χ
２ 检验比较结核组和对照组等位基因频率

和基因型频率的差异。采用ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析对四

种遗传模型进行分析，通过犗犚 值以及９５％置信区

间（犆犐）评估结核组和对照组之间的基因型与肺结

核易感性的关系。应用ＳＨＥｓｉｓ软件进行 Ｈａｒｄｙ

Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡（ＨＷＥ）检测及连锁不平衡分析。应

用ＳＰＳＳ２１．０统计软件进行数据分析，犘≤０．０５为

差异具有统计学意义。

２　结果

２．１　基本情况　３２０例结核组患者中男性１２３例

（３８．４４％），女性１９７例（６１．５６％），平均年龄（３７．９１

±１１．０１）岁。对照组３００名健康体检者中男性１０２

例（３４．００％），女性１９８例（６６．００％），平均年龄

（３８．５７±１０．８９）岁。所有的参与者均为汉族。两组

患者的年龄、性别、吸烟史、饮酒史情况比较，差异均

无统计学意义（均犘＞０．０５）。见表２。

２．２　两组间的３个 ＨＭＧＢ１ＳＮＰｓ等位基因和基

因型分布比较　两组间３个位点的基因型频率均符

合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡（犘＞０．０５）。ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ

位点 Ａ等位基因与肺结核的发病风险相关（犗犚＝

１．４８５，９５％犆犐＝１．１１０～１．９８６，犘＝０．００７），但两组

间ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ和ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ 位点等位基因

频率差异无统计学意义（犘＞０．０５）。见表３。在健

康 对 照 和 肺 结 核 患 者 中，ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ、

ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ、ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ位点的基因型分布

最高频率分别为纯合ＡＡ、ＧＧ、ＣＣ，结核组和对照组

表２　结核组与对照组的基本特征［例（％）］

犜犪犫犾犲２　Ｂａｓｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｇｒｏｕｐａｎｄｃｏｎ

ｔｒｏｌｇｒｏｕｐ（Ｎｏ．ｏｆｃａｓｅｓ［％］）

基本特征 结核组（狀＝３２０） 对照组（狀＝３００） χ
２ 犘

性别

　女 １９７（６１．５６） １９８（６６．００） １．３１９ ０．２５１

　男 １２３（３８．４４） １０２（３４．００）

吸烟史

　有 ９７（３０．３１） １０５（３５．００） １．５４９ ０．２１３

　无 ２２３（６９．６９） １９５（６５．００）

饮酒史

　有 ７７（２４．０６） ８４（２８．００） １．２４９ ０．２６４

　无 ２４３（７５．９４） ２１６（７２．００）

的ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ基因型分布差异有统计学意义

（犘＜０．０５），而ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ、ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ基因

型分布在两组间差异无统计学意义（犘＞０．０５），见

表４。

２．３　ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ位点的遗传模型与肺结核易

感性之间的关联　ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ 位点的共显性模

型中，与 ＧＧ基因型相比，ＡＧ基因型（犗犚＝１．４４７，

９５％犆犐：１．０２５～２．０４１，犘＝０．０３５）和 ＡＡ 基因型

（犗犚＝２．８１２，９５％犆犐：０．９８５～８．０３３，犘＝０．０４５）与

肺结核的易感性相关；ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ 位点的显性

模型［（ＡＧ＋ＡＡ）ｖｓＧＧ］也与肺结核的易感性相关

（犗犚＝１．５２４，９５％犆犐：１．０９０～２．１３１，犘＝０．０１４）；

而在ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ 位点的隐性模型中［（ＡＧ＋

ＧＧ）ｖｓＡＡ］，以及在ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ位点的超显性

模型中［ＡＧｖｓ（ＧＧ＋ＡＡ）］，病例组和对照组间差

异无统计学意义（均犘＞０．０５），见表５。
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表３　结核组和对照组的等位基因分布［例（％）］

犜犪犫犾犲３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｌｌｅｌｅｓｉｎｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｇｒｏｕｐａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ（Ｎｏ．ｏｆｃａｓｅｓ［％］）

ＳＮＰｓ 等位基因 病例组 对照组 犘 犗犚（９５％犆犐）

ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ Ａ ４９２（７６．８９） ４７２（７８．６７） １

Ｇ １４８（２３．１２） １２８（２１．３３） ０．４４８ ０．９０１（０．６８９～１．１７８）

ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ Ｇ ５０３（７８．５９） ５０７（８４．５０） １

Ａ １３７（２１．４１） ９３（１５．５０） ０．００７ １．４８５（１．１１０～１．９８６）

ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ Ｃ ５３５（８３．５９） ５２２（８７．００） １

Ｇ １０５（１６．４１） ７８（１３．００） ０．０９１ ０．７６（０．５５５～１．０４５）

　　注：两组间三个位点等位基因分布均符合 ＨＷ平衡（犘＞０．０５）

表４　结核组和对照组的基因型分布［例（％）］

犜犪犫犾犲４　Ｇｅｎｏｔｙｐｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｇｒｏｕｐａｎｄ

ｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ（Ｎｏ．ｏｆｃａｓｅｓ［％］）

ＳＮＰｓ 基因型
病例组

（狀＝３２０）

对照组

（狀＝３００） χ
２ 犘

ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ ＡＡ １９１（５９．６９）１９０（６３．３３）０．９８９ ０．６１０

ＡＧ １１０（３４．３７） ９２（３０．６７）

ＧＧ １９（５．９４） １８（６．００）

ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ ＧＧ １９６（６１．２５）２１２（７０．６７）７．５８７ ０．０２３

ＡＧ １１１（３４．６９） ８３（２７．６７）

ＡＡ １３（４．０６） ５（１．６６）

ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ ＣＣ ２２２（６９．３７）２２７（７５．６７）３．０７４ ０．２１５

ＣＧ ９１（２８．４４） ６８（２２．６７）

ＧＧ ７（２．１９） ５（１．６６）

２．４　 连 锁 不 平 衡 分 析 　ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ 与

ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ之间 Ｄ′与狉２分别为（０．２４，０．３０）；

ｒｓ１４１２１２５Ａ／Ｇ与ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ之间 Ｄ′与狉２分别

为（０．５３，０．２２）；ｒｓ２２４９８２５Ｃ／Ｇ 与 ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ

之间Ｄ′与狉２分别为（０．３７，０．１０）。见图１。
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图１　ＨＭＧＢ１３个ＳＮＰｓ的连锁不平衡分析

犉犻犵狌狉犲１　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｎｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍｏｆｔｈｒｅｅＳＮＰｓｏｆ

ＨＭＧＢ１

表５　ｒｓ１０４５４１１Ｇ／Ａ位点不同遗传模型与肺结核易感性的关联［例（％）］

犜犪犫犾犲５　Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｅｔｉｃｍｏｄｅｌｓｏｆｒｓ１０４５４１１Ｇ／ＡｌｏｃｕｓｗｉｔｈｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｏＰＴＢ（Ｎｏ．ｏｆｃａｓｅｓ［％］）

遗传模型 基因型 病例组（狀＝３２０） 对照组（狀＝３００） 犘 犗犚（９５％犆犐）

共显性模型 ＧＧ １９６（６１．２５） ２１２（７０．６７） １

ＡＧ １１１（３４．６９） ８３（２７．６７） ０．０３５ １．４４７（１．０２５～２．０４１）

ＡＡ １３（４．０６） ５（１．６６） ０．０４５ ２．８１２（０．９８５～８．０３３）

显性模型 ＧＧ １９６（６１．２５） ２１２（７０．６７） １

ＡＧ＋ＡＡ １２４（３８．７５） ８８（２９．３３） ０．０１４ １．５２４（１．０９０～２．１３１）

隐性模型 ＡＡ １３（４．０６） ５（１．６６） １

ＡＧ＋ＧＧ ３０７（９５．９４） ２９５（９８．３４） ０．０７６ ０．４００（０．１４１～１．１３７）

超显性模型 ＧＧ＋ＡＡ ２０９（６５．３１） ２１７（７２．３３） １

ＡＧ １１１（３４．６９） ８３（２７．６７） ０．０６０ １．３８９（０．９８６～１．９５５）
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３　讨论

肺结核是由 ＭＴＢ引起的慢性肺部疾病，仅５％

～１０％的 ＭＴＢ感染者会发展成具有临床症状的疾

病，多达９０％的感染者为无症状感染
［１２］，因此，应

重点关注宿主的个体易感性。近年来，肺结核易感

基因位点的多态性已经成为研究热点，研究［１０］证明

遗传因素与结核的感染和易感性密切相关。Ｍｉｓｈｒａ

等［３］发现ＣＣＬ５的－４０３Ｇ＞ＡＳＮＰｓ与ＰＴＢ易感

性存在显著关联。Ｃｕｒｔｉｓ等
［４］发现 ＡＳＡＰ１基因的

ＳＮＰｓ与俄罗斯人群中 ＴＢ的易感性相关。Ｌｉ等
［５］

发现ＩＦＮＧ基因ｒｓ２０６９７１８ＴＴ基因型与肺结核感

染期间中的保护作用相关。因此，候选基因的选择

和其多态性位点的检测一直被认为是 ＴＢ预防和治

疗的突破。

ＨＭＧＢ１是一种存在于真核细胞内的非组蛋白

染色体结合蛋白。ＨＭＧＢ１在细胞内外发挥多种作

用，如免疫应答，ＤＮＡ 修复，染色质稳定化，细胞凋

亡和基因转录。ＨＭＧＢ１作为晚期炎症介质在肿瘤

和各种炎症性疾病的发病机制中发挥关键作用［６８］。

与此同时，ＨＭＧＢ１在慢性阻塞性肺疾病（ＣＯＰＤ）、

肺癌、哮喘等慢性肺部疾病中有较高水平表达［１０１３］，

表明 ＨＭＧＢ１可能作为一种晚期促炎细胞因子参

与肺部相关疾病的发病过程。肺结核患者体内的许

多固有免疫细胞，如巨噬细胞、单核细胞是产生

ＨＭＧＢ１的主要细胞
［１４］。ＨＭＧＢ１在肺结核组织和

血清中表达升高，表明 ＨＭＧＢ１可能参与抗结核反

应，并且可以一定程度上反映组织的损伤程度［９］。

但目前尚未发现 ＨＭＧＢ１基因多态性与肺结核易

感性有相关性的报道。因此，本研究是对 ＨＭＧＢ１

基因多态性与豫北地区肺结核易感性的相关性首次

探讨。

在 本 研 究 中，通 过 对 ＨＭＧＢ１ｒｓ１４１２１２５

（－１６１５Ａ／Ｇ）、ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）、ｒｓ２２４９８２５

（＋３８１４Ｃ／Ｇ）三个位点 ＳＮＰｓ基因分型来检测

ＨＭＧＢ１基因多态性与 ＰＴＢ易感性的关联。研究

发现，＋１１７７Ｇ／Ａ位点Ａ等位基因可增加患肺结核

的风险（犗犚＝１．４８５，９５％犆犐：１．１１０～１．９８６，犘＝

０．００７）。进一步研究发现，＋１１７７Ｇ／Ａ 基因型分布

在结核组和对照组间差异具有统计学意义（犘＝

０．０２３），ＡＧ基 因 型 （９５％犆犐：１．０２５～２．０４１，犘＝

０．０３５）发生肺结核风险是 ＧＧ基因型的１．４４７倍，

ＡＡ基因型（９５％犆犐：０．９８５～８．０３３，犘＝０．０４５）发

生肺结核风险是ＧＧ基因型的２．８１２倍。这些数据

表明ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）位点多态性与肺结核

的易感性相关。基因３’侧翼区域的多态性可以控

制基因表达，ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）多态性位于

３’侧翼区域，因此可能影响 ＨＭＧＢ１基因的表

达［８］，ｒｓ２２４９８２５（＋３８１４Ｃ／Ｇ）多态性虽位于内含子

１中，但可能会影响ｖＭｙｂ的结合位点，这被证明是

ＨＭＧＢ１表达的强有力的增强子
［１５］，但在本研究中

未发现ｒｓ２２４９８２５多态性与肺结核的易感性相关，

ｒｓ１４１２１２５（－１６１５Ａ／Ｇ）位于 ＨＭＧＢ１上游－１６１５

碱基对，它可能与人类切割的同源域结合，后者在抑

制转录中起作用并起到转录抑制因子的作用［１６］；然

而，该ＳＮＰｓ也未发现与肺结核的易感性相关。为

了找到最理想遗传模型，本研究建立了ｒｓ１０４５４１１

（＋１１７７Ｇ／Ａ）基因多态性的共显性、显性、隐性和超

显性模型。在ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）位点的显性

模型［（ＡＧ＋ＡＡ）ｖｓＧＧ］也发现可以显著增加患肺

结核的风险（犗犚＝１．５２４，９５％犆犐：１．０９０～２．１３１，

犘＝０．０１４），而在ｒｓ１０４５４１１位点的隐性模型和超显

性模型中，结核组和对照组间差异无统计学意义。

连锁不平衡在人类基因组中表达，可以用作遗传标记

定位参与疾病检测和治疗的相邻变体，然而本次研究

的 ＨＭＧＢ１的３个位点未发现连锁现象（狉２＜０．８）。

总之，本研究提示ｒｓ１０４５４１１（＋１１７７Ｇ／Ａ）位

点多态性与肺结核的易感性显著相关，同时为肺结

核分子水平发病机制的确定提供基础，这项研究可

能会对肺结核的发展和治疗提供新的思路。然而这

项工作的局限性是缺乏患者的生存数据。因此，

ＨＭＧＢ１多态性是否与肺结核患者的生存有关需要

进一步检查。此外，需要包含更多个体的更大型研

究来检查ＨＭＧＢ１多态性在肺结核进展中的功能。
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１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－９６３８．２０１９４３４８．
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