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摘要　 目的　 分析基因的多个位点与妊娠高血压的早发型

子痫前期（ＥＯＰＥ）风险的联系。 方法 　 自延边地区居住 １０
年以上、经医院诊断为 ＥＯＰＥ 且无其他疾病的患者 ３８２ 例患

者中随机选取 １９２ 例为病例组。 同期在该医院自然分娩的

健康人群中随机选取 １９２ 例作为对照组。 依据 ＰＣＲ⁃ＲＦＬＰ
法来测定其中具体的基因型及等位基因分布等信息，依据非

条件 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 方法来获得比值比 （ＯＲ） 及 ９５％ 可信区间

（ＣＩ），确认各类基因型的风险度。 结果　 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ 位

点存在 Ｔ 和 Ｃ 两种等位基因，ＴＣ、ＴＴ 和 ＣＣ 基因型；ＲＸＲＡ
ｒｓ３８４９２２２ 位点存在 Ｔ 和 Ｃ 两种等位基因，ＴＣ、ＴＴ 和 ＣＣ 基因

型。 经非条件 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析，在 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ 位点

中，与 ＴＴ 基因型相比，ＣＣ 基因型更易患 ＥＯＰＥ（ＯＲ ＝ ３. １５５，
９５％ ＣＩ ＝ １. ５１３ ～ ６. ５７９，Ｐ ＝ ０. ００２）；在显性模型中，相比于

携带 ＴＴ ＋ ＴＣ 基因型患者，携带 ＣＣ 基因型患者增加 ＥＯＰＥ
发病风险（ＯＲ ＝ ３. ０００，９５％ ＣＩ ＝ １. ４９５ ～ ６. ０２２，Ｐ ＝ ０. ００２）。
在 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ 位点中，与 ＣＣ 基因型相比，ＴＴ 基因型更

易得 ＥＯＰＥ （ ＯＲ ＝ ２. ０３１， ９５％ ＣＩ ＝ １. ０７７ ～ ３. ８２０， Ｐ ＝
０. ０２８）；在隐形模型中，相比于携带 ＣＣ ＋ ＣＴ 基因型患者，携
带 ＴＴ 基因型患者 ＥＯＰＥ 发病风险增加（ＯＲ ＝ ２. ５４９，９５％ ＣＩ
＝１. ４２１ ～ ４. ５７３，Ｐ ＝ ０. ００２）。 结论　 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５、ＲＸＲＡ
ｒｓ３８４９２２２ 位点单核苷酸多态性（ＳＮＰ）与延边地区孕妇患妊

娠高血压的 ＥＯＰＥ 风险有明显相关性。
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　 　 子痫前期（ ｐｒｅｅｃｌａｍｐｓｉａ，ＰＥ）影响全球 ２％ ～
８％的孕妇，是孕妇围产期死亡的主要危险因素之

一，对母婴健康有着极大威胁［１ － ３］。 ＰＥ 以 ３４ 周作

为基本界限，分为早发型子痫前期（ ｅａｒｌｙ⁃ｏｎｓｅｔ ｐｒｅ⁃
ｅｃｌａｍｐｓｉａ，ＥＯＰＥ）和迟发型子痫前期（ ｌａｔｅ⁃ｏｎｓｅｔ ｐｒｅ⁃
ｅｃｌａｍｐｓｉａ， ＬＯＰＥ）。 明确 ＥＯＰＥ 的发病机制对开展

疾病的早期预防和干预至关重要。 遗传因素在

ＥＯＰＥ 的发病中影响重大。 寻找并确定 ＰＥ 的遗传

易感基因，对了解疾病发病机制以及更好地开展疾

病的预防与干预工作至关重要［４］。 单核苷酸多态

性（ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＮＰ）一方面是

遗传标志物，另一方面还会显著影响到易感性及预

后。
生长因子受体结合蛋白 ２（ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ

ｂｏｕｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ２， ＧＲＢ２）， 通过调控受体酪氨酸激酶

（ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｙｒｏｓｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ， ＲＴＫ）信号通路来调节众多

细胞的功能［３］。 相关报道指出，ＲＸＲＡ 实际位于 ＡＤ⁃
ＩＰＯ 通路，人 ＲＸＲＡ 的实际位置则是染色体 ９ｑ３４. ３，
其为 ＲＸＲ 的重要成员［５ － ７］。

１　 材料与方法

１． １　 病例资料　 本实验选择延边地区居住 １０ 年以

上，且 ２０１５ 年 ３ 月开始在延边大学附属医院和延边

妇幼保健院住院部诊断为 ＥＯＰＥ、无其他疾病的 ３８２
例患者中随机选取 １９２ 例作为实验组；此外，随机选

取同期在延边大学附属医院和延边妇幼保健院自然

分娩的 １９２ 例健康人群作为对照组。 所有受试者均

签署知情同意书。 本研究已通过伦理审查。 审批文

书号：ＹＢ． Ｎｏ２０１８０８２３。
１． ２　 ＳＮＰ 的选择　 通过 Ｒｅｇｕｌｏｍｅ⁃ＤＢ 数据库、ＮＣ⁃
ＢＩ⁃ＳＮＰ 数据库（ＭＡＦ ＞ １０、ＬＤ 值： ｒ２ ＜ ０. ８）、Ｈａｐ⁃
ｍａｐ⁃ＳＮＰ 数据库筛选与 ＥＯＰＥ 相关的 ２８ 个基因和

１３４ 个 Ｒｅｇｕｌｏｍｅ⁃ＳＮＰ 位点。 经统计分析，２８ 个基因

和 １３４ 个 Ｒｅｇｕｌｏｍｅ⁃ＳＮＰ 位点中 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５、
ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ 位点差异有统计学意义 （ Ｐ ＜
０. ０５）。
１． ３　 血样收集及 ＤＮＡ 提取、测序　 收集患者和健

康人清晨的空腹外周血液至枸缘酸钠抗凝剂试管，
并在 － ２０ ℃低温冰柜（青岛海尔集团）储存备用。
提取 ＤＮＡ 时按照全血 ＤＮＡ 提取试剂盒 （日本
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ＫＵＲＡＢＯ 公司）说明书通过全血核酸提取仪 Ｑｕｉｃｋ
Ｇｅｎｅ⁃８１０（日本 ＫＵＲＡＢＯ 公司），采用分光光度计

Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ⁃２０００（美国伯腾仪器有限公司）测定 ＤＮＡ
样本的浓度及污染度。 合格标准：浓度 ＞ ２０ ｎｇ ／ μｌ，
Ａ２６０ ／ Ａ２８０：１. ６５ ～ １. ８５。 将合格的 ＤＮＡ 样本送到

北京华大基因公司进行以 ＭａｓｓＡＲＲＡＹ ＳＮＰＳ 质谱

为基础的基因分型。
１． ４　 ＰＣＲ⁃ＲＦＬＰ 与基因分型　 运用相应的引物设

计软件，以及对应的 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５. ０，进而完成相

关引物。 设计引物原则为：将聚合酶链式反应扩增

范围控制在 １５０ ～ ３００ ｂｐ 并且不能含有自身互补序

列避免产生引物二聚体；发卡结构以及 Ｇ ＋ Ｃ 含量

应在 ４０％ ～ ６０％ 之间（表 １）。 依靠查询软件来寻

求适宜的限制性内切酶，来实现酶切断的效果（表
２）。 采用 Ｓｅｑｕｅｎｏｍ ＭａｓｓＡＲＲＡＹ®质谱的基因分型

法及 ＰＣＲ⁃ＲＦＬＰ，开展相应的基因分型操作。

表 １　 位点 ＰＣＲ 扩增引物序列及条件

基因 ＳＮＰ 引物序列（５′⁃３′） 产物长度（ｂｐ）
ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ Ｆｏｒｗａｒｄ：ＴＧＡＧＴＧＡＧＧＴＣＴＧＣＴＣＴＴＴＧ １４４

Ｒｅｖｅｒｓｅ：ＣＡＡＡＧＡＧＣＡＧＡＣＣＴＣＡＣＴＣＡ
ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ Ｆｏｒｗａｒｄ：ＴＧＴＡＡＡＣＡＴＧＴＧＡＧＣＴＧＣＡＴＧＣ ２９０

Ｒｅｖｅｒｓｅ：ＣＣＡＴＣＡＡＡＣＡＧＣＡＡＴＡＡＧＣＴＧＣ

表 ２　 限制性内切酶设计

ＳＮＰ
限制性

内切酶

酶切片段长度（ｂｐ）
野生型 杂合型 突变型

ｒｓ８０８２００５ Ｔａｑ１ ２３ １２１ ２３ １２１ １４４ １４４
ｒｓ３８４９２２２ ＨｐａⅡ １２１ １６９ １２１ １６９ ２９０ ２９０

１． ５　 统计学处理　 采用 ＳＰＳＳ １６. ０ 软件进行统计

分析，数据资料采用 χ２ 检验分析，验证资料是否匹

配采用相应的 Ｈ⁃Ｗ 平衡律，Ｐ ＞ ０. ０５ 说明群体代表

性和可比性；运用 ｔ 检验方法，对比病例组、对照组

的年龄（Ｐ ＞ ０. ０５）差异；运用 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析对比

病例、对照组的基因型方面的区别，运用 ＴＹＰＥＲ ４. ０
软件分析样本波峰图。

２　 结果

２． １　 ｒｓ３８４９２２２、ｒｓ８０８２００５ ＳＮＰ 分型峰值图　 检测

样本为 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＣＣ 型，则只有 Ｃ 碱基对应

分子量位置有峰，而 Ｔ 碱基对应分子量处无峰。 见

图 １。 检测样本为 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＴＣ 型，则 Ｔ 碱基

对应分子量位置有峰，Ｃ 碱基对应分子量位置也有

峰。 见图 ２。 测样本为 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＴＴ 型，则只

有 Ｔ 碱基对应分子量位置有峰，而 Ｃ 碱基对应分子

量处无峰。 见图 ３。 检测样本为 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５
ＣＣ 型，则只有 Ｃ 碱基对应分子量位置有峰，而 Ｔ 碱

基对应分子量处无峰。 见图 ４。 检测样本为 ＧＲＢ２
ｒｓ８０８２００５ ＴＣ 型，则 Ｔ 碱基对应分子量位置有峰，Ｃ
碱基对应分子量位置也有峰。 见图 ５。 测样本为

ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＴＴ 型，则只有 Ｔ 碱基对应分子量位

置有峰，而 Ｃ 碱基对应分子量处无峰。 见图 ６。

图 １　 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＣＣ 基因型

图 ２　 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＴＣ 基因型峰值图

图 ３　 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＴＴ 基因型峰值图

图 ４　 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＣＣ 基因型峰值图

·４０４１· 安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２３ Ａｕｇ；５８（８）



图 ５　 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＴＣ 基因型峰值图

图 ６　 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＴＴ 基因型峰值图

２． ２　 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 遗传平衡检验 　 本研究纳

入患者及正常对照组各 １９２ 例，经拟合优度 χ２ 检验

分析表明纳入研究对象的基因型分布频率均符合哈

迪 －温伯格遗传平衡检验（χ２ ＝ ０. ６１３， Ｐ ＝ ０. ４５６），
提示所研究位点符合在人群中的分布规律，说明实

验组和对照组所选的研究对象来自同一孟德尔群

体，具有群体代表性和可比性。
２． ３　 两组基本资料的比较　 本实验中共选择实验

组女 性 １９２ 例 （ １００％ ）， 对 照 组 女 性 １９２ 例

（１００％ ）。 经 ｔ 检验分析，两组在年龄分布比例差异

没有统计学意义。
２． ４ 　 多态性与易感性的关系 　 实验组中 ＧＲＢ２
ｒｓ８０８２００５ ＴＴ、ＴＣ、ＣＣ 基因型分别占比 ４３. ８％ （８４ ／

１９２）、５０. ０％ （９６ ／ １９２）、６. ２％ （１２ ／ １９２），对照组中

ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＴＴ、ＴＣ、ＣＣ 基因型分别占比 ３７. ０％
（７１ ／ １９２）、４６. ４％ （８９ ／ １９２）、１６. ６％ （３２ ／ １９２）。 经

非条件 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析，与携带 ＴＴ、ＴＣ 基因型患

者相比，携带 ＣＣ 基因型患者更易罹患 ＥＯＰＥ（ＯＲ ＝
３. １５５，９５％ ＣＩ ＝ １. ５１３ ～ ６. ５７９，Ｐ ＝ ０. ００２）；在隐性

模型中，相比于 ＴＴ ＋ ＴＣ 基因型携带者，携带 ＣＣ 基

因型患者 ＥＯＰＥ 发病风险增加（ＯＲ ＝ ３. ０００，９５％ ＣＩ
＝ １. ４９５ ～ ６. ０２２， Ｐ ＝ ０. ００２ ）。 实验组中 ＲＸＲＡ
ｒｓ３８４９２２２ＴＴ、ＣＴ、ＣＣ 基因型分别占比 ９. ９％ （１９ ／
１９２）、５４. ７％ （１０５ ／ １９２）、３５. ４ （６８ ／ １９２），对照组中

ｒｓ３８４９２２２ ＴＴ、ＣＴ、ＣＣ 基因型分别占比 ２１. ９％ （４２ ／
１９２）、３９. ６％ （７６ ／ １９２）、３８. ５ （７４ ／ １９２）。 经非条件

Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析，与携带 ＣＣ 基因型患者相比，携带

ＴＴ 基因型患者更易罹患 ＥＯＰＥ（ＯＲ ＝ ２. ０３１，９５％ ＣＩ
＝ １. ０７７ ～ ３. ８２０，Ｐ ＝ ０. ０２８）；在隐形模型中，相比

于携带 ＣＣ ＋ ＴＣ 基因型患者，携带 ＴＴ 基因型患者增

加 ＥＯＰＥ 发病风险（ＯＲ ＝ ２. ５４９，９５％ ＣＩ ＝ １. ４２１ ～
４. ５７３，Ｐ ＝ ０. ００２）。 综上所述，通过 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分

析证实了 ＳＮＰｓ 携带（ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＣＣ 或 ＲＸＲＡ
ｒｓ３８４９２２２ ＴＴ）更容易罹患 ＥＯＰＥ，见表 ３。
２． ５ 　 基因多态性对携带不同基因型患者发生

ＥＯＰＥ 的影响 　 在 联 合 基 因 型 分 析 中， ＧＲＢ２
ｒｓ８０８２００５ ＣＣ、ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＴＴ 基因型为危险基

因型，所以每个个体的危险基因型数在 ０ 到 ２ 之间

（０、１、２），最终得出，与危险基因数 ０ 个相比，携带

危险基因数 １ 个和携带危险基因数 ２ 个差异具备统

计价值（Ｐ ＜ ０. ００１）。 危险基因型数量与 ＥＯＰＥ 的

发病率呈正相关，携带 １ 个或 ２ 个危险基因型的患

者较不携带危险基因型患者更容易患病 ＥＯＰＥ。
（调整 ＯＲ ＝ ２. ７７９，９５％ ＣＩ ＝ １. ６６５ ～ ４. ６３９， Ｐ ＜
０. ００１；调整 ＯＲ ＝ ５. １７５，９５％ ＣＩ ＝ １. ０８０ ～ ２４. ７９４，
Ｐ ＝ ０. ０４）。 见表 ４。

表 ３　 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５、ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ 基因型频率分布

基因 ＳＮＰ 基因型 病例组（ｎ ＝ １９２） 对照组（ｎ ＝ １９２） ＯＲ（９５％ ＣＩ） Ｐ 值

ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ ＴＴ ８４（４３． ８） ７１（３７． ０） １． ０００ ０． ００５ａ

Ｔ ＞ Ｃ ＴＣ ９６（５０． ０） ８９（４６． ４） １． ０９７（０． ７１５ ～ １． ６８２） ０． ６７２ｂ

ＣＣ １２（６． ３） ３２（１６． ７） ３． １５５（１． ５１３ ～ ６． ５７９） ０． ００２ｂ

ＴＣ ＋ ＣＣ ｖｓ ＴＴ １． ３２６（０． ８８１ ～ １． ９９５） ０． １７７ｂ

ＣＣ ｖｓ ＴＴ ＋ ＴＣ ３． ０００（１． ４９５ ～ ６． ０２２） ０． ００２ｂ

ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ ＣＣ ６８（３５． ４） ７４（３８． ５） １． ０００ ０． ００１ａ

Ｃ ＞ Ｔ ＣＴ １０５（５４． ７） ７６（３９． ６） ０． ６５５（０． ４２７ ～ １． ０３５） ０． ０７１ｂ

ＴＴ １９（９． ９） ４２（２１． ９） ２． ０３１（１． ０７７ ～ ３． ８３０） ０． ０２８ｂ

ＣＴ ＋ ＴＴ ｖｓ ＣＣ ０． ８７４（０． ５７８ ～ １． ３２４） ０． ５２６ｂ

ＴＴ ｖｓ ＣＣ ＋ ＣＴ ２． ５４９（１． ４２１ ～ ４． ５７３） ０． ００２ｂ

　 　 ａ：应用 χ２ 检验实验组与对照组的基因型频率，以及相应的次要等位频率；ｂ：应用二元 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析，从而获得 ＯＲ （９５％ ＣＩ）及 Ｐ 值

·５０４１·安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２３ Ａｕｇ；５８（８）



表 ４　 危险基因型个数与 ＥＯＰＥ 易感性的统计分析

危险基因数

（个）
病例组

［ｎ（％ ）］
对照组

［ｎ（％ ）］
调整

ＯＲ（９５％ＣＩ）
Ｐ 值

０ １６３（８４． ９） １２６（６５． ６） １． ０００ ＜ ０． ００１ａ

１ ２７（１４． １） ５８（３０． ２） ２． ７７９（１． ６６５ ～ ４． ６３９） ＜ ０． ００１ｂ

２ ２（１． ０） ８（４． ２） ５． １７５（１． ０８０ ～ ２４． ７９４） ０． ０４０ｂ

　 　 ａ：应用 χ２ 检验实验组与对照组的基因型频率，以及相应的次要等位频

率；ｂ：应用二元 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析，从而获得 ＯＲ （９５％ＣＩ）及 Ｐ 值

３　 讨论

　 　 早发型子痫前期是所有子痫前期病例中最严重

的临床类型，占所有子痫前期病例的 ５％ ～ ２０％ ，并
且与新生儿的发病率和病死率有关［８］，它的病情进

展快，存在不可预测性，危害高于 ＬＯＰＥ［９ － １０］。 如

ＭｃＧｉｎｎｉｓ ｅｔ ａｌ［１１］报告，全基因组关联研究（ｇｅｎｏｍｅ⁃
ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｉｅｓ，ＧＷＡＳ），鉴定 ＳＮＰ 与子痫前

期有显著相关性深入分析其发病原理，寻找高效的

预防方法，设计对应的治疗措施，必然会成为病症的

研究热点。 ＥＯＰＥ 发生可能与多个基因参与有关，
而遗传因素在该疾病的发生过程中扮演着重要角

色。
ＧＲＢ２ 作为衔接蛋白，与体内多种酪氨酸激酶

依赖性信号通路有关，因为独特的自身结构，在多种

肿瘤细胞中均有表达，又与胃癌、结肠癌、肝癌的迁

移侵袭力相关［１２］。 王亚楠［１３］ 发现， ＧＲＢ２ 基因

ｒｓ９９０７１７７（Ｃ ＞ Ｔ）位点的单核苷酸多态性与妊娠期

高血压疾病存在易感性，携带 ＧＲＢ２ ｒｓ９９０７１７７（Ｃ ＞
Ｔ）ＣＴ 和 ＴＴ 组合的基因型人群患 ＨＤＰ 的风险高于

携带 ＣＣ 基因型人群。 本论文也研究分析 ＧＲＢ２，结
果表明 ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ 携带 Ｃ 等位基因较 ＴＴ ＋ ＴＣ
基因型患者增加患 ＥＯＰＥ 风险。 本课题组曾研究过

ＧＲＢ２ 的 ＳＮＰ，结果可能由于铂类药物作用于 ＧＲＢ２
ｒｓ１０４４２２８ 位点，影响 ＧＲＢ２ 复合物介导相关的 ＥＧ⁃
ＦＲ 等信号通路，导致携带 ＧＲＢ２ ｒｓ１０４４２２８ＣＣ 基因

型非小细胞肺癌患者生存期更长。
ＡＤＩＰＯＱ 属于内皮保护因子，能够增加胰岛素

敏感性、减少心血管疾病、抑制巨噬细胞的活性及炎

症因子 ＴＮＦ⁃α 的表达，具有良好的抗炎作用，能有

效地抑制内皮细胞产生生物活性因子［１４］。 血管内

皮损伤是 ＥＯＰＥ 发病的主要环节，ＴＮＦ⁃α 可促进其

他因子损伤内皮细胞，从而降低内皮细胞 ＮＯ 的分

泌及增加内皮素的释放，使许多脏器功能严重受损，
导致 ＥＯＰＥ 的发病［１５］。 ＥＯＰＥ 孕妇血清 ＡＤＩＰＯＱ 水

平明显降低，且其病情越重，ＡＤＩＰＯＱ 水平降低越明

显，可能与 ＡＤＩＰＯＱ 水平下降所致抗炎、抗氧化能力

不足、滋养层细胞浸润障碍加剧、血管内皮功能下

降、ＮＯ 合成不足等机制有关［１６］。 由于 ＲＸＲＡ 位于

ＡＤＩＰＯ 通路， 会受到影响。 因此该研究分析了

ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ 位点与延边地区孕妇 ＥＯＰＥ 易感性

关系，结果表明 ＲＸＲＡ ｒｓ３８４９２２２ 位点 ＳＮＰ 与延边地

区孕妇患 ＥＯＰＥ 风险存在明显相关性，且携带 Ｔ 和

ＣＣ ＋ ＴＣ 等位基因相比携带 Ｃ 等位基因型患者增加

患 ＥＯＰＥ 风险。
综上 所 述， ＧＲＢ２ ｒｓ８０８２００５ （ Ｃ ＞ Ｔ ）、 ＲＸＲＡ

ｒｓ３８４９２２２（Ｔ ＞ Ｃ）可能是 ＥＯＰＥ 的易感因素，影响妊

娠期高血压的发生。 由于 ＥＯＰＥ 是由遗传因素导致

的妊娠期疾病，受多个基因、位点的调控，且环境、饮
食、生活方式等也会对其发生发展产生影响［１７］。 该

研究有一些局限性，如研究样本选择来自吉林省延

边朝鲜族自治州，这可能造成了选择偏倚并影响了

结果。 后续研究中，可联合多地区、多民族收集样本

进一步研究 ＲＸＲＡ、ＧＲＢ２ 基因多态性与疾病的关

系，明确是否存在地域影响。
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