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Ｍｅｇｓｉｎ基因３个多态性位点与亚洲人群ＩｇＡ肾病

易感性关联的 Ｍｅｔａ分析
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　　［摘要］　目的　通过 Ｍｅｔａ分析评估亚洲人群 Ｍｅｇｓｉｎ基因３个多态性位点（ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９）与ＩｇＡ肾病

易感性的关联。方法　通过中国知网、维普、万方数据库、中国生物医学文献数据库、ＰｕｂＭｅｄ、ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ和Ｇｏｏｇｌｅ学术数据

库数据库，电子检索关于亚洲人群 Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９多态性位点与ＩｇＡ肾病相关性的研究，检索年

限为１９６０年１月１日开始至２０１６年５月２日。采用Ｓｔａｔａ１２．０软件计算合并比值比（犗犚）和９５％置信区间（犆犐），并进行敏感性

及发表偏倚分析。结果　最终纳入６篇文献（含９项研究），包含２１７９例ＩｇＡ肾病患者和１７６９例健康对照。Ｍｅｔａ分析结果显

示，Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２多态性位点与亚洲人群ＩｇＡ肾病易感性无明显关联。然而，Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ２６８９３９９位点与

亚洲人群ＩｇＡ肾病易感性呈显著负相关（Ｇ和Ｃ：犗犚＝０．７５４，９５％犆犐０．５９２～０．９６１，犘＝０．０２２；ＧＧ和ＣＣ：犗犚＝０．５０６，９５％犆犐

０．２８７～０．８９２，犘＝０．０１９；ＧＧ和ＧＣ＋ＣＣ：犗犚＝０．５５１，９５％犆犐０．３１６～０．９６１，犘＝０．０３６）。结论　Ｍｅｇｓｉｎ基因的ｒｓ２６８９３９９位点

的Ｇ等位基因、ＧＧ基因型可能是亚洲人群ＩｇＡ肾病的保护因子。

［关键词］　肾小球肾炎，ＩＧＡ；疾病易感性；连锁不平衡；Ｍｅｇｓｉｎ；多态性；Ｍｅｔａ分析
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ｒｓ１０５５９０２ａｎｄｒｓ２６８９３９９ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎｄｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｏｆＩｇＡｎｅｐｈｒｏｌｏｇｙｉｎＡｓｉａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ（ｌａｓｔｓｅａｒｃｈｕｐｄａｔｅｏｎ２Ｍａｙ
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ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｂｉａｓａｎａｌｙｓｅｓ．犚犲狊狌犾狋狊　Ｓｉｘｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓｅｎｃｏｍｐａｓｓｉｎｇｎｉｎｅｃａｓｅｃｏｎｔｒｏｌｓｔｕｄｉｅｓｗｅｒｅｆｉｎａｌｌｙｉｎｃｌｕｄｅｄ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ２１７９ｃａ

ｓｅｓａｎｄ１７６９ｃｏｎｔｒｏｌｓ．Ｆｉｎａｌｌｙ，ｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＭｅｇｓｉｎｒｓ１０５５９０１ａｎｄｒｓ１０５５９０２ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎｄＩｇＡｎｅｐｈｒｏｌ

ｏｇｙｉｎＡｓｉａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ，ｗｈｉｌｅａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｅｃｒｅａｓｅｄｒｉｓｋｏｆＩｇＡｎｅｐｈｒｏｌｏｇｙｆｏｒｒｓ２６８９３９９ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ｗａｓｉ
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　　ＩｇＡ肾病是全世界范围内常见的原发性肾小球疾病之一，

也是导致终末期肾病的主要病因［１］。成年人中每年ＩｇＡ发病

率约２．５／１０万
［２］。在初次肾活检后２０年内，约３０％～５０％患

者会进展为终末期肾病［３］。肾活检是诊断ＩｇＡ肾病的金标

准，其病理学特点主要是ＩｇＡ为主沉积在系膜区伴系膜细胞

和系膜基质增生［４］。近年来，大量研究关注遗传易感基因与

ＩｇＡ肾病的关联，提示遗传因素与环境的交互作用可能作用于

该病的发生。

Ｍｅｇｓｉｎ基因位于染色体１８ｑ２１．３，主要是丝氨酸蛋白酶

（Ｓｅｒｐｉｎ）超家族成员，在诸多伴有系膜损伤的肾小球疾病的人

类及动物模型中，证实 Ｍｅｇｓｉｎ在肾小球系膜细胞中表达上调，

介导了系膜基质增多和系膜细胞数量增加，这很可能是ＩｇＡ

肾病的发病机制之一［５６］。一些研究已经报道了 Ｍｅｇｓｉｎ基因

３′段非编码区ｒｓ１０５５９０１和ｒｓ１０５５９０２多态性位点与ＩｇＡ肾病

相关性［６９］；也有研究报道 Ｃ２５６６３Ｇ多态性位点与汉族人群

ＩｇＡ肾病易感性的关系
［１０１１］，然而这些研究主要是小样本资料

的研究，且结果、结论尚未统一。

本研究利用系统性综述的方法，通过增大样本量，提高检

验效能，进一步揭示 Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２及

ｒｓ２６８９３９９３个多态性位点与亚洲人群ＩｇＡ 肾病的关联，为

ＩｇＡ肾病遗传学研究提供依据。

１　资料与方法

１．１　检索策略　用计算机检索中国知网、维普、万方数据库、

中国生物医学文献数据库、ＰｕｂＭｅｄ、ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ和Ｇｏｏｇｌｅ

学术数据库，中文以ＩｇＡ肾病、Ｍｅｇｓｉｎ、多态性为检索词，英文

以“ＩｇＡ ｎｅｐｈｒｏｐａｔｈｙ ＯＲＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎ Ａ ｎｅｐｈｒｏｐａｔｈｙ”
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ＯＲＳＮＰ”为检索词。手工检索国内外有关 Ｍｅｇｓｉｎ基因多态

性位点与亚洲人群ＩｇＡ肾病发病风险的文献。所有文献语种

只限中、英文，检索时间１９６０年１月１日至２０１６年５月２号。

１．２　纳入和排除标准　纳入标准：（１）纳入研究均为病例对

照研究，研究人群为亚洲人；（２）符合ＩｇＡ肾病诊断标准
［１２］；

（３）关 于 Ｍｅｇｓｉｎ 基 因 ｒｓ１０５５９０１（核 苷 酸 位 点 Ｃ２０９３Ｔ）、

ｒｓ１０５５９０２（核苷酸位点Ｃ２１８０Ｔ）及ｒｓ２６８９３９９（核苷酸位点为

Ｃ２５６６３Ｇ）３个多态性位点与亚洲人群ＩｇＡ肾病相关性研究；

（４）排除基础数据不完整及数据错误的研究，排除非病例对照

研究、多态性位点非ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２或ｒｓ２６８９３９９的文

献；（５）对于重复发表或资料雷同的研究只保留其中质量最

好者。

１．３　文献质量评价及资料提取　对每个纳入的研究参考纽卡

斯尔渥太华量表（ＮｅｗｃａｓｔｌｅＯｔｔａｗａｓｃａｌｅ，ＮＯＳ）
［１３］标准，从病

例对照对象选择、可比性、结局和暴露３个方面对文献质量评

分（其中５～９分为相对高质量的研究）。本分析提取的数据包

括纳入研究的作者、发表年限、种族、基因分型方法、对照组来

源、Ｍｅｇｓｉｎ基因病例和对照的例数及其３个位点基因频率。

由两位评价者独立提取数据后交叉核对及文献质量评价，不同

意见与第三者讨论解决。

１．４　统计学处理　采用ＳＴＡＴＡ１２．０软件进行统计学分析。

利用５种遗传学模型检测 Ｍｅｇｓｉｎ基因多态性位点和ＩｇＡ肾病

的相关性，包括等位基因模型Ｂ和 Ａ，显性模型ＢＡ＋ＢＢ和

ＡＡ，隐性模型ＢＢ和ＢＡ＋Ａ，纯合子模型ＢＢ和ＡＡ，杂合子模

型ＢＡ和ＡＡ（其中Ａ为野生型位点，Ｂ为突变型位点）。使用

犙或犐２ 检验分析各研究间的异质性，若犘＞０．１和犐２＜５０％，

则采用固定效应模型；否则采用随机效应模型。采用比值比

（犗犚）值及９５％置信区间（犆犐）作为效应量。各研究的对照组

均检 测 哈 迪 温 伯 格 平 衡 （Ｈａｒｄｙ Ｗｅｉｎｂｅｒｇ Ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，

ＨＷＥ）。使用敏感性分析评估结果的稳定性及判断每个独立

研究对总体犗犚值有无影响，通过Ｂｅｇｇ′ｓ及Ｅｇｇｅｒ′ｓ检验评估

发表偏倚。通过 Ｈａｐｍａｐ数据库，利用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ４．０软件，分

析 Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９多态性位

点在亚洲人群包括北京汉族人（ＣＨＢ）及东京日本人（ＪＰＴ）、非

洲人群（伊巴丹约鲁巴人，ＹＲＩ）及欧洲人群（祖先来自西北欧

的犹他州白人，ＣＥＵ）中的连锁不平衡关系。

２　结　　果

２．１　文献检索结果及纳入研究的基本特征　文献筛选流程及

结果见图１。最终纳入６篇文献（含９个研究）
［６１１］，包含２１７９

例ＩｇＡ肾病患者（病例组）和１７６９例健康对照（对照组）。研

究对象均属于亚洲人群，且对照组与病例组均具有可比性。对

于ｒｓ１０５５９０１多态性位点，共纳入４项研究，包含病例组８５６

例，对照组７８６例。对于ｒｓ１０５５９０２多态性位点，共纳入３项

研究，包含病例组８０８例，对照组６８６例。对于ｒｓ２６８９３９９多

态性位点，共纳入２项研究，包含病例组５１５例，对照组２９７

例。基因型检测方法包括ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ

ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ、ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ、ＴａｑＭａｎ、ＭａｓｓＡＲ

ＲＡＹ。纳入研究的基本特征见表１。对纳入研究对照组的基

因型频率进行ＨＷＥ检测，发现有１项研究
［１１］不符合ＨＷＥ检

验（犘＜０．０５）。

图１　　纳入文献流程及结果

表１　　纳入合格研究的基本特征

ＳＮＰ 作者 发表年限 基因分型方法
ＴＴ（ＣＣ）基因型例数

（病例组／对照组）

ＴＣ（ＣＧ）基因型例数

（病例组／对照组）

ＣＣ（ＧＧ）基因型例数

（病例组／对照组）
ＨＷＥ

ＮＯＳ评分

（分）

ｒｓ１０５５９０１ Ｍａｉｘｎｅｒｏｖａ等［６］ ２００８ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ５６／１６ ９５／３５ ４６／１０ ０．２１５ ９

Ｌｉｍ等［７］ ２００８ ＴａｑＭａｎ ３３／３５ １０６／１４３ １２１／１３７ ０．８００ ８

李露等［８］ ２０１３ ＰＣＲＲＦＬＰ ５／１０ １７／５４ ２６／３６ ０．１１３ ８

Ｗｅｉ等［９］ ２０１６ ＭａｓｓＡＲＲＡＹ ２７／１９ １３８／１１４ １８６／１７７ ０．９１０ ７

ｒｓ１０５５９０２ Ｍａｉｘｎｅｒｏｖａ等［６］ ２００８ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ５３／１１ ９２／３３ ５２／１７ ０．４７０ ９

Ｌｉｍ等［７］ ２００８ ＴａｑＭａｎ １２３／１３５ １０７／１４７ ３０／３３ ０．４４９ ８

Ｗｅｉ等［９］ ２０１６ ＭａｓｓＡＲＲＡＹ ２０１／１８７ １３１／１１３ １９／１０ ０．１５０ ７

ｒｓ２６８９３９９ 夏运风等［１０］ ２００６ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ２７７／１０８ １６９／７２ ２５／１７ ０．３２１ ７

李露等［１１］ ２０１１ ＰＣＲＲＦＬＰ ２８／４６ １２／３６ ４／１８ ０．０２９ ８

　　ＰＣＲＲＦＬＰ：聚合酶链反应限制性片段长度多态性；ＨＷＥ：哈迪温伯格平衡；ＮＯＳ：纽卡斯尔渥太华量表。

２．２　文章质量评价　所纳入的研究均为病例对照研究，病例

均来自医院，纳入方法合适，具有统一的诊断标准；对照组的选

取标准合适，为体检健康人群。基因型的测量方法准确可靠，

研究结果合理可信，且经 ＮＯＳ评分后所纳入的研究也波动在

７～９分。因此，所有纳入研究的方法学质量均较高。

２．３　Ｍｅｔａ分析结果

２．３．１　ｒｓ１０５５９０１多态性位点与ＩｇＡ肾病易感性关系　对于

ｒｓ１０５５９０１多态性位点，共纳入４项研究。Ｍｅｔａ分析结果显示

ｒｓ１０５５９０１多态性位点与ＩｇＡ肾病易感性之间无明显关联（Ｃ

和Ｔ：犗犚＝１．００４，９５％犆犐：０．８６２～１．１７０，犘＝０．９５５；ＣＣ和

ＴＴ：犗犚＝０．９５３，９５％犆犐：０．６７２～１．３５２，犘＝０．７８８；ＣＴ和

ＴＴ：犗犚＝０．７８８，９５％犆犐０．５６２～１．１０５，犘＝０．１６８；ＣＴ＋ＣＣ

和ＴＴ：犗犚＝０．８５３，９５％犆犐０．６２０～１．１７５，犘＝０．３３１；ＣＣ和

ＣＴ＋ＴＴ：犗犚＝１．１８７，９５％犆犐０．８３６～１．６８６，犘＝０．３３８），见

表２。

２．３．２　ｒｓ１０５５９０２多态性位点与ＩｇＡ肾病易感性关系　对于

ｒｓ１０５５９０２多 态 性 位 点，共 纳 入 ３ 项 研 究。结 果 显 示，

ｒｓ１０５５９０２多态性位点与ＩｇＡ肾病易感性无明显关联（Ｃ和Ｔ：

犗犚＝０．９９３，９５％犆犐０．８４３～１．１６９，犘＝０．９３３；ＣＣ和 ＴＴ：

犗犚＝１．０４９，９５％犆犐０．７０８～１．５５５，犘＝０．８１０；ＣＴ 和 ＴＴ：

犗犚＝０．８９８，９５％犆犐０．７１８～１．１２５，犘＝０．３５０；ＣＴ＋ＣＣ和

ＴＴ：犗犚＝０．９３７，９５％犆犐０．７５６～１．１６１，犘＝０．５５２；ＣＣ和

ＣＴ＋ＴＴ：犗犚＝１．１５９，９５％犆犐０．８０９～１．６６１，犘＝０．４２０），见

表２。

２．３．３　ｒｓ２６８９３９９多态性位点与ＩｇＡ肾病易感性关系　对于

ｒｓ２６８９３９９多 态 性 位 点，共 纳 入 ２ 个 研 究。结 果 显 示，
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ｒｓ２６８９３９９等位基因模型、纯合子模型及隐性模型与ＩｇＡ肾病

易感性呈显著负相关（Ｇ和Ｃ：犗犚＝０．７５４，９５％犆犐０．５９２～

０．９６１，犘＝０．０２２；ＧＧ 和 ＣＣ：犗犚＝０．５０６，９５％犆犐０．２８７～

０．８９２，犘＝０．０１９；ＧＧ 和 ＧＣ＋ＣＣ：犗犚＝０．５５１，９５％犆犐

０．３１６～０．９６１，犘＝０．０３６）。而杂合子模型及显性模型与ＩｇＡ

肾病易感性无明显关联（ＧＣ 和 ＣＣ：犗犚＝０．８３９，９５％犆犐

０．６０８～１．１５９，犘＝０．２８７；ＧＣ＋ＧＧ和ＣＣ：犗犚＝０．７６９，９５％犆犐

０．５６８～１．０４２，犘＝０．０９０）。

表２　　Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９

　　　多态性与ＩｇＡ易感性 Ｍｅｔａ分析结果

基因对比 犘犎 选择模型 犗犚（９５％犆犐） 犘犣

ｒｓ１０５５９０１

　Ｃ和Ｔ ０．２７１ 固定模型１．００４（０．８６２～１．１７０）０．９５５

　ＣＴ＋ＣＣ和ＴＴ ０．９８７ 固定模型０．８５３（０．６２０～１．１７５）０．３３１

　ＣＣ和ＣＴ＋ＴＴ ０．０７７ 随机模型１．１８７（０．８３６～１．６８６）０．３３８

ｒｓ１０５５９０２

　Ｃ和Ｔ ０．２６７ 固定模型０．９９３（０．８４３～１．１６９）０．９３３

　ＣＴ＋ＣＣ和ＴＴ ０．１８３ 固定模型０．９３７（０．７５６～１．１６１）０．５５２

　ＣＣ和ＣＴ＋ＴＴ ０．４８４ 固定模型１．１５９（０．８０９～１．６６１）０．４２０

ｒｓ２６８９３９９

　Ｇ和Ｃ ０．１６２ 固定模型０．７５４（０．５９２～０．９６１）０．０２２

　ＧＣ＋ＧＧ和ＣＣ ０．１７４ 固定模型０．７６９（０．５６８～１．０４２）０．０９０

　ＧＧ和ＧＣ＋ＣＣ ０．６９２ 固定模型０．５５１（０．３１６～０．９６１）０．０３６

　　犗犚：比值比；犆犐：置信区间；犘犎：异质性犘值；犘犣：显著性犘值。

２．４　敏感性分析和发表偏倚　采用逐一排除的方法进行敏感

性分析，排除任一项研究后，Ｍｅｔａ分析的总效应量在剔除前后

未发生明显变化，提示结果较稳定。此外，利用Ｂｅｇｇ′ｓ和Ｅｇｇ

ｅｒ′ｓ检验评估发表偏倚，漏斗图提示所有研究在图中基本对

称，且Ｅｇｇｅｒ′ｓ检验提示无明显发表偏倚（ｒｓ１０５５９０２：犘＞｜狋｜＝

０．４２４）。

图２　　通过 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ软件分析 Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、

ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９在ＣＥＵ人群

和ＹＲＩ人群中分别构成的单体型

２．５　Ｍｅｇｓｉｎｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９多态性位点

的连锁不平衡关系　通过 Ｈａｐｍａｐ数据库，利用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ

４．０软件分析，发现在ＣＨＢ及ＪＰＴ人群中未发现ｒｓ１０５５９０１、

ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９存在连锁关系；在 ＣＥＵ 人群中发现

Ｍｅｇｓｉｎｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９多态性位点之间标

准化的连锁不平衡系数Ｄ′＝１，相关系数狉２＝１（图２），表明两

者呈完全连锁；在ＹＲＩ人群中，ｒｓ２６８９３９９和ｒｓ１０５５９０１两位点

之间呈完全连锁（Ｄ′＝１，狉２＝１），而ｒｓ１０５５９０１和ｒｓ１０５５９０２两

个位点、ｒｓ２６８９３９９和ｒｓ１０５５９０１两位点之间分别也存在一定

程度连锁，且连锁程度一致（Ｄ′＝１，狉２＝０．６６７，图２）。

３　讨　　论

　　随着分子生物学研究手段日益成熟与发展，国内外学者发

现ＩｇＡ肾病的发生与发展与遗传因素密切相关。近年诸多研

究报道了一些候选基因如编码人类 ＨＬＡ抗原、Ｍｅｇｓｉｎ基因、

ＲＡＳ系统基因、ＭＣＰ基因等的多态性位点与ＩｇＡ肾病易感性

相关［１４］。在此仅探索 Ｍｅｇｓｉｎ基因与ＩｇＡ肾病的相关性。

Ｍｅｇｓｉｎ属于Ｓｅｒｐｉｎ超家族成员之一，有研究发现在ＩｇＡ

肾病患者中，其ＲＮＡ及蛋白质水平显著上调，且发现 Ｍｅｇｓｉｎ

表达与系膜细胞数量增多及系膜基质增多有关。国内外学者

对 Ｍｅｇｓｉｎｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９多态性位点与

ＩｇＡ肾病易感性进行大量研究，部分学者对此进行 Ｍｅｔａ分析，

但是现有的关于Ｍｅｇｓｉｎｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２及ｒｓ２６８９３９９与

ＩｇＡ肾病易感性的 Ｍｅｔａ分析存在一定的缺陷。如Ｚｈｏｕ等
［１５］

在２０１５年完成的纳入７篇文献的 Ｍｅｔａ分析中，其中所纳入的

１篇与 Ｍｅｇｓｉｎ基因无关
［１６］，１篇数据不全

［１７］，还有１篇数据提

取错误［６］，且上述 Ｍｅｔａ分析针对的是总体人群。

因此，本研究针对 Ｍｅｇｓｉｎ基因的３个位点的多态性位点

与亚洲人群的ＩｇＡ肾病易感性进行更新 Ｍｅｔａ分析。结果发

现，ｒｓ１０５５９０１和ｒｓ１０５５９０２多态性位点的５种模型（Ｃ和 Ｔ，

ＣＣ和ＴＴ，ＣＴ和ＴＴ，ＣＴ＋ＣＣ和ＴＴ、ＣＣ和ＣＴ＋ＴＴ）均与在

亚洲人种ＩｇＡ肾病易感性无关。但因研究及样本量有限，未

来仍需大量样本去证实ｒｓ１０５５９０１和ｒｓ１０５５９０２多态性位点与

ＩｇＡ肾病易感性的关系。同时，本文也分析了ｒｓ２６８９３９９多态

性位点与ＩｇＡ肾病患病风险的关系，发现在等位基因模型、纯

合子模型及隐性模型中，该基因多态性位点与ＩｇＡ肾病易感

性有统计学关联，Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ２６８９３９９的Ｇ等位基因和ＧＧ

基因型可能是ＩｇＡ肾病的一个保护因子。为了进一步探讨

Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２和ｒｓ２６８９３９９之间的关系，

通过 Ｈａｐｍａｐ数据库，利用 Ｈａｐｌｏｖｉｅｗ４．０软件，对 Ｍｅｇｓｉｎ基

因连 锁 不 平 衡 分 析，结 果 发 现 ｒｓ１０５５９０１、ｒｓ１０５５９０２ 和

ｒｓ２６８９３９９在ＣＥＵ人群中存在完全连锁不平衡，在 ＹＲＩ人群

中三者存在一定程度连锁。但这个结果在亚洲人群中并未得

到证实，这意味着更需要大量研究去证明这３个位点与亚洲人

群ＩｇＡ肾病易感性之间的关系。本篇 Ｍｅｔａ分析纳入的数据严

格遵循纳入、剔除标准，病例和对照均较一致，且在年龄、性别、

种族方面具有可比性。然而，本文也存在缺陷，如样本量较小，

不确定对照组有无筛查具有相关的亚临床ＩｇＡ肾病，且有一个

研究的对照组不符合ＨＷＥ检验，其多态性检测方法也不一致。

综上所述，本研究认为 Ｍｅｇｓｉｎ基因ｒｓ２６８９３９９位点与ＩｇＡ

肾病易感性相关，ｒｓ２６８９３９９的Ｇ等位基因和ＧＧ基因型可能

是ＩｇＡ肾病的一个保护因子，但仍需要未来更多合理设计的

大样本研究进一步证实本研究的结论。
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ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄｒｅｇｉｏｎｏｆｔｈｅＭｅｇｓｉｎｇｅｎｅ［Ｊ］．ＪＡｍＳｏｃ

Ｎｅｐｈｒｏｌ，２００４，１５（７）：１７３９１７４３．

（收稿日期：２０１６０９２１　修回日期：２０１６１１２２）
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