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【摘　要】　目的　探讨血清 MicroRNAＧ１６Ｇ５p (miRＧ１６Ｇ５p)和血管内皮生长因子 (VEGF)与糖尿病微血管病变

(DMVC)的相关性.方法　选取２０２１年６月至２０２３年６月收治的２型糖尿病 (T２DM)患者作为研究对象,根据是否合并

微血管病变分为单纯糖尿病 (DM)的 DM 组 (n＝２０)和发生微血管病变的 DMVC组 (n＝５１).同时选取同期健康体检者

作为阴性对照 (NC)组 (n＝２０).统计临床资料,比较各组生化指标,qRTＧPCR 检测各组血清 miRＧ１６Ｇ５p的表达以及

ELISA试剂盒检测各组血清 VEGF的表达.分析糖尿病患者发生微血管病变的危险因素.结果　DM 组和 DMVC 组的

DBP、FBG、LDLＧC和 HbA１c水平高于 NC组 (P＜０􀆰０５),DMVC组的 BMI、SBP和 TG 水平高于 NC组 (P＜０􀆰０５).

DMVC组血清 miRＧ１６Ｇ５p水平低于 NC和 DM 组,血清 VEGF水平高于 NC和 DM 组,差异有统计学意义 (P＜０􀆰０５).

Pearson相关分析显示血清 miRＧ１６Ｇ５p表达与 VEGF呈负相关 (P＜０􀆰０５).logistic回归分析显示 VEGF和 miRＧ１６Ｇ５p表达

是糖尿病患者发生微血管病变的影响因素,ROC曲线分析显示血清 miRＧ１６Ｇ５p、VEGF及两者联合预测糖尿病患者发生微血

管病变的曲线下面积 (AUC)分别为０􀆰８４１、０􀆰７０２和０􀆰８３７.结论　血清 miRＧ１６Ｇ５p表达降低与糖尿病的发生发展有关,

是发生微血管病变的危险因素,miRＧ１６Ｇ５p和 VEGF可作为预测糖尿病患者发生微血管病变的潜在生物学标志物.
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【Abstract】　Objective　ToinvestigatethecorrelationbetweenserumlevelsofMicroRNAＧ１６Ｇ５p(miRＧ１６Ｇ５p)andvascular
endothelialgrowthfactor(VEGF)anddiabeticmicroangiopathy(DMVC)．Methods　Type２diabetes(T２DM)patientsadmitＧ
tedfromJune２０２１toJune２０２３wereselectedasthestudysubjects．Theyweredividedintotheonlydiabetes (DM)group(n＝
２０)andthediabeticmicroangiopathy(DMVC)group (n＝５１)basedonwhethertheyhadmicrovascularcomplications,and
healthysubjectinthesameperiodwereselectedasthenegativecontrol(NC)group(n＝２０)．Clinicaldataofeachgroupwere
analyzedandcompared．Theexpressionofserum miRＧ１６Ｇ５pwasdetectedbyqRTＧPCRandtheexpressionofserumVEGFwas
detectedbyELISAkit．Riskfactorsfordevelopingmicrovascularcomplicationsindiabeticpatientswereanalyzed．Results　The
DBP,FBG,LDLＧC,andHbA１clevelsintheDMandDMVCgroupswerehigherthanthoseintheNCgroup(P＜０􀆰０５)．The
BMI,SBP,andTGlevelsintheDMVCgroupwerehigherthanthoseintheNCgroup(P＜０􀆰０５)．Theserum miRＧ１６Ｇ５plevel
intheDMVCgroupwaslowerthanthatintheNCandDMgroups,whiletheserumVEGFlevelwashigher(P＜０􀆰０５)．PearＧ
soncorrelationanalysisshowedthatserum miRＧ１６Ｇ５pexpressionwasnegativelycorrelatedwithVEGF(P＜０􀆰０５)．LogisticreＧ
gressionanalysisshowedthatVEGFandmiRＧ１６Ｇ５pwereinfluencingfactorsfortheoccurrenceofmicrovascularcomplicationsin
diabeticpatients．TheROCcurveanalysisshowedthattheareaunderthecurve (AUC)forserummiRＧ１６Ｇ５p,VEGF,andtheir
combinationinpredictingtheoccurrenceofmicrovascularcomplicationsindiabeticpatientswere０􀆰８４１,０􀆰７０２,and０􀆰８３７,reＧ
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spectively．Conclusion　Decreasedexpressionofserum miRＧ１６Ｇ５pisassociatedwiththeoccurrenceanddevelopmentofdiabetes
andisariskfactorformicrovascularcomplications．miRＧ１６Ｇ５pandVEGFcanserveaspotentialbiomarkersforpredictingthe
occurrenceofmicrovascularcomplicationsindiabeticpatients􀆰
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　　糖尿病 (diabetesmellitus,DM)及其并发症

严重威胁人类健康,已成为全球性的公共卫生问

题[１].糖尿病微血管病变 (diabeticmicroangiopaＧ
thy,DMVC)是出现最早也是最常见的并发症,由

微动脉、毛细血管和微静脉病变引起[２],可累及全

身各组织器官,尤其是肾脏、视网膜和神经组织

等.微血管病变引起的并发症是导致 DM 患者生活

质量降低,病死率增高的主要原因[３].
微小核糖核酸 (miRNA)是机体内广泛存在

且具有组织特异性的 RNA,参与调控多项生理病

理 过 程[４].研 究 已 发 现 发 生 DMVC 时 有 部 分

miRNA出现异常表达,miRNA 可作为 DMVC临

床诊断和治疗的新靶点[５].研究发现与血管生成密

切相关的 miRＧ１６Ｇ５p可通过调控 VEGF的表达参与

软骨肉瘤和骨的血管生成[５Ｇ６].而 VEGF作为一种

重要的血管生成促成因子,在 DMVC发生和发展

的过程中起到重要作用[７].本研究旨在探讨 miRＧ
１６Ｇ５p和 VEGF表达的变化与２型糖尿病 (T２DM)
微血管病变的相关性,以期为 DMVC的诊断和治

疗提供更科学的临床证据.

１　资料与方法

１􀆰１　对象

选取２０２１年６月至２０２３年６月在我院就诊的

７１例 T２DM 患 者,其 中 发 生 微 血 管 病 变 者 为

DMVC组 (５１例),未发生微血管病变者为 DM 组

(２０例).同时收集同期在我院进行健康体检者作为

阴性对照 (negativecontrol,NC)组 (２０例).本

次研究通过医院医学伦理委员会审核批准,患者和

健康受试者均同意参加本研究并签署知情同意书.
对照组纳入条件:同期健康体检者;年龄１８~７５
岁,体检 各 项 指 标 均 显 示 正 常,且 无 严 重 基 础

疾病.

１􀆰２　纳入与排除标准

纳入标准:(１)糖尿病患者符合中华医学会糖

尿病学分会制定的糖尿病诊断标准; (２)DMVC组

患者符合糖尿病微血管病变的诊断标准,主要病例

类型包括糖尿病肾病、糖尿病视网膜病变和糖尿病

周围神经病变;(３)年龄１８~７５周岁.排除标准:
(１)临床资料不详细;(２)合并其他眼部疾病及眼

底疾病影响眼底检查者; (３)合并其他肾脏疾病、

肝脏疾病和心血管疾病的患者;(４)血液系统疾病

患者;(５)恶性肿瘤患者.

１􀆰３　试剂及仪器

Trizol总 RNA 提取试剂 (美国赛默飞公司,
货号１２１８３０１８A);逆转录试剂盒 (日本 Takara公

司,货号 RR０４７A);荧光定量 PCR 试剂 (日本

Takara公司,货号６３９６７６);VEGFELISA 试剂

盒 (武汉优尔生商贸有限公司,货号SEA１４３Mu).
全自动生化分析仪 (深圳迈瑞公司,型号:BSＧ
２０００);糖化血红蛋白分析仪 (日本爱科来公司,
型号:HAＧ８１８０);微 量 核 酸 蛋 白 检 测 仪 (美 国

BIOＧRAD公司,型号:Smartspecplus型);RealＧ
time检测仪 (美国 ABI公司,型号:７５００);酶联

免疫检测仪 (美国 Thermo,型号:MULTISKAN
MK３).

１􀆰４　指标测定

１􀆰４􀆰１　常规指标检测　静息状态下测定动脉收缩

压 (SBP)、舒张压 (DBP);空腹状态下测定空腹

血糖 (FBG)、糖化血红蛋白 (HbA１c)、总胆固醇

(TC)、甘油三酯 (TG)、高 密 度 脂 蛋 白 胆 固 醇

(HDLＧC)、低密度脂蛋白胆固醇 (LDLＧC)、血尿

酸 (UA)、血尿素氮 (UREA)、血肌酐 (CREA).

１􀆰４􀆰２　实时荧光定量PCR (qRTＧPCR)检测血清

miRＧ１６Ｇ５p表达水平　采集所有受试者空腹静脉血

５mL于血清分离管中,待充分凝固后离心分离出

血清.Trizol法提取血清总 RNA,所提 RNA 检测

A２６０/A２８０,取A２６０/A２８０≥１􀆰８０样品完成后续实验.
将总RNA逆转录成cDNA,所得cDNA用作qRTＧ
PCR 模板.qRTＧPCR 总体积 ２０μL:cDNA１􀆰０

μL,２×MasterMix１０􀆰０μL,上下游引物各１􀆰０

μL,RNaseH２O７􀆰０μL.qRTＧPCR 反应条件为:

９５℃预变性１０min,变性９５℃２０s,退火延伸５５
℃２０s,７２℃２０s,９５℃１５s进行４０个循环,溶

解曲线采集６０℃６０s,９５℃１５s.每个样品均设

置３个平行复孔.以 U６为内参基因,根据阴性对

照调整阈值和基线以确定各个样本的 CT值,并根

据溶解曲线确定该 CT 值是否有效.将结果导出,
使用２ＧΔΔCT法计算 miRＧ１６Ｇ５p相对表达量.所用引

物见表１和表２.
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表１　miRNA反转录引物

名称 引物序列 (５′—３′)

miRＧ１６Ｇ５pＧR
CTCAACTGGTGTCGTGGAGTCGGCAAＧ

TTCAGTTGAGCGCCAATA

U６ＧR AACGCTTCACGAATTTGCGT

表２　qRTＧPCR所用的引物

名称 引物序列 (５′—３′)

miRＧ１６Ｇ５pＧF
ACACTCCAGCTGGGTAGCAGCACGTＧ

AAATA
统一反向 URP TGGTGTCGTGGAGTCG

U６ＧF CTCGCTTCGGCAGCACA
U６ＧR AACGCTTCACGAATTTGCGT

１􀆰４􀆰３　ELISA检测血清VEGF水平　采用 ELISA
试剂盒检测血清中的 VEGF水平,具体操作严格按

照试剂盒说明书进行.各 标 准 品 及 样 本 吸 光 度

(A)值扣除空白孔A 值,用标准物的浓度与A 值

计算出标准曲线的回归方程式,将样本的A 值代

入方程式 (Y＝４２􀆰２９９X２＋１７０􀆰３６X ＋１􀆰３６１２),
计算出样本浓度.

１􀆰５　统计学方法

应用 SPSS２５􀆰０统计软件处理数据,计量资料

若满足正态分布,以均数±标准差表示,多组比较

方差 齐 采 用 方 差 分 析,方 差 不 齐 采 用 Kruskal
WallisH 检验,进一步组间比较采用 LSD 检验;

miRＧ１６Ｇ５p 和 VEGF 的 表 达 相 关 性 分 析 采 用

Pearson法分析,T２DM 患者发生微血管病变的影

响因素采用二元logistic回归分析.建立受试者工

作 特 征 曲 线 (receiver operating characteristic,

ROC)分析 miRＧ１６Ｇ５p和 VEGF预测 T２DM 微血

管病变的灵敏度、特异性.检验水准α＝０􀆰０５ (双
侧).

２　结果

２􀆰１　各组一般临床资料比较

DM 组和 DMVC组的 DBP、FBG、LDLＧC和

HbA１c水平均高于 NC组,差异有统计学意义 (P
＜０􀆰０５);DMVC组的BMI、SBP和 TG 水平均高

于 NC 组,差 异 有 统 计 学 意 义 (P ＜０􀆰０５).见

表３.

表３　各组一般临床资料比较 (x±s)

　　指标 NC组 DM 组 DMVC组 F 值 P 值

年龄/岁 ６１􀆰００±９􀆰９５ ６２􀆰５０±６􀆰８８ ６２􀆰００±８􀆰６０ ０􀆰１６ ０􀆰８５０４
BMI/ (kg/m２) ２２􀆰３９±１􀆰９９ ２４􀆰５０±３􀆰０９ ２４􀆰７３±２􀆰９６① ５􀆰１７ ０􀆰００７５
SBP/mmHg １１７􀆰３５±５􀆰３０ １２３􀆰１０±１３􀆰２４ １３８􀆰４５±１８􀆰１９①② １６􀆰７７ ＜０􀆰０００１
DBP/mmHg ７２􀆰４０±３􀆰８４ ７９􀆰６０±５􀆰７３① ８３􀆰７１±１０􀆰２０① １３􀆰３４ ＜０􀆰０００１
FBG (mmol/L) ５􀆰１７±０􀆰４２ ７􀆰５３±２􀆰０５① ９􀆰２０±３􀆰８６① １２􀆰６３ ＜０􀆰０００１
TC (mmol/L) ４􀆰７６±０􀆰９１ ５􀆰１６±１􀆰００ ５􀆰３６±１􀆰３４ １􀆰８１ ０􀆰１６９２
TG (mmol/L) １􀆰２６±０􀆰９６ １􀆰６０±０􀆰８３ ２􀆰３９±２􀆰１７① ３􀆰６１ ０􀆰０３１２
HDLＧC (mmol/L) １􀆰４７±０􀆰４０ １􀆰３０±０􀆰３２ １􀆰２１±０􀆰４１① ３􀆰２１ ０􀆰０４５３
LDLＧC (mmol/L) ２􀆰６１±０􀆰６７ ３􀆰３５±０􀆰７０① ３􀆰３４±１􀆰０６① ４􀆰９６ ０􀆰００９１
HbA１c (％) ５􀆰３８±０􀆰３２ ７􀆰２１±１􀆰２３① ７􀆰７４±１􀆰４５① ２６􀆰１０ ＜０􀆰０００１
UA (μmol/L) ３１３􀆰４２±７２􀆰９６ ３３３􀆰８０±８０􀆰２７ ３７２􀆰７０±１０６􀆰６０ ３􀆰２３ ０􀆰０４２２
UREA (mmol/L) ５􀆰１３±１􀆰１９ ５􀆰７０±１􀆰５９ ６􀆰０１±１􀆰９４ １􀆰８７ ０􀆰１６０１
CREA (μmol/L) ６５􀆰７１±１４􀆰０２ ６６􀆰５３±１５􀆰２９ ７３􀆰１５±２５􀆰８９ １􀆰１８ ０􀆰３１３２

　　注:与对照组比较,①P＜０􀆰０５;与 DM 组比较,②P＜０􀆰０５.１mmHg＝０􀆰１３３kPa.

２􀆰２　各组血清miRＧ１６Ｇ５p、VEGF水平比较

糖尿病患者血清 miRＧ１６Ｇ５p水平低于 NC组,
而DMVC组血清 miRＧ１６Ｇ５p水平低于 DM 组,差

异有统计学意义 (P ＜０􀆰０５).糖尿病患者血清

VEGF水平高于 NC组,而 DMVC组血清 VEGF

水平高于DM 组,差异有统计学意义 (P＜０􀆰０５),
见表４.经Pearson方法进行相关性分析,结果显

示,在糖尿病患者中血清 VEGF表达与 miRＧ１６Ｇ５p
的表达呈负相关 (r＝－０􀆰５２８,P＜０􀆰０５).

表４　各组血清 miRＧ１６Ｇ５p、VEGF水平比较 (x±s)

指标 NC组 DM 组 DMVC组 F 值 P 值

miRＧ１６Ｇ５p ２􀆰１０±０􀆰７２ １􀆰５０±０􀆰４８① ０􀆰８８±０􀆰３９①② ４５􀆰１１ ＜０􀆰０００１
VEGF (pg/mL) ２３􀆰１１±８􀆰６１ ５４􀆰２６±２９􀆰７６① ７９􀆰７２±４１􀆰７６①② １９􀆰８０ ＜０􀆰０００１

　　注:与对照组比较,①P＜０􀆰０５;与 DM 组比较,②P＜０􀆰０５.
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２􀆰３　影响糖尿病发生微血管病变的多因素分析

以是否发生微血管病变为因变量,以 miRＧ１６Ｇ
５p和 VEGF的表达以及有显著差异的临床指标为

自变量,行二元logistic回归分析,结果显示,只

有 miRＧ１６Ｇ５p和VEGF的表达是糖尿病患者发生微

血管病变的主要影响因素.见表５.

２􀆰４　血清miRＧ１６Ｇ５p、VEGF对糖尿病患者微血管

病变的预测价值

　　ROC曲线显示,血清 miRＧ１６Ｇ５p、VEGF及两

者联合预测糖尿病患者微血管病变的 AUC分别为

０􀆰８４１、０􀆰７０２和０􀆰８３７,结果显示单独使用血清

miRＧ１６Ｇ５p或者 miRＧ１６Ｇ５p联合 VEGF均有预测价

值.见表６和图１.

表５　糖尿病患者发生微血管病变的影响因素

二元logistic回归分析

变量 回归系数 标准误 Waldχ２ 值 P 值 OR (９５％CI)

miRＧ１６Ｇ５p －２􀆰９６１ ０􀆰７５５ １５􀆰３６７ ０􀆰０００ ０􀆰０５２ (０􀆰０１２,０􀆰２２７)

VEGF ０􀆰０２２ ０􀆰０１０ ５􀆰２４３ ０􀆰０２２ １􀆰０２２ (１􀆰００３,１􀆰０４２)

表６　血清 miRＧ１６Ｇ５p、VEGF对糖尿病患者微血管病变的预测价值

变量 AUC ９５％CI P 值 CutＧoff值 敏感度 特异度 Youden指数

miRＧ１６Ｇ５p ０􀆰８４１ (０􀆰７４４,０􀆰９３８) ０􀆰００８ ≤１􀆰０１５ ０􀆰７２５ ０􀆰７２６ ０􀆰５７５
VEGF ０􀆰７０２ (０􀆰５６７,０􀆰８３７) ０􀆰０００ ≥５４􀆰３２２ (pg/mL) ０􀆰７０６ ０􀆰７００ ０􀆰４０６

两者联合 ０􀆰８３７ (０􀆰７４０,０􀆰９３５) ０􀆰０００ ０􀆰７０６ ０􀆰８５０ ０􀆰５５６

图１　糖尿病患者血清 miRＧ１６Ｇ５p、VEGF及两者联用

预测微血管病变的ROC曲线

３　讨论

糖尿病是一组由胰岛素分泌绝对不足和/或胰

岛素生物学效应降低引起的,以碳水化合物、蛋白

质、脂肪代谢紊乱为特征的综合征[８].糖尿病已严

重威胁人类健康,其防治已写入 “健康中国２０３０”
规划纲要[９].超过５０％的糖尿病患者死于微血管病

变.随病程延长,糖尿病患者出现微血管病变的几

率显著增加[１０].研究发现,病程超过５年的T１DM
患者及早期的 T２DM 患者中,约５０％会发生糖尿

病周围神经病变[１１];近６０％的 T２DM 患者在确诊

后的１０年内会出现不同程度的视网膜病变[１２].此

外,肾脏微血管病变是导致糖尿病患者终末期肾病

的最主要原因[１３].DMVC的病理特征是微循环血

管生长异常和通透性增高.VEGFＧA 是 VEGF家

族中最重要和最受关注的成员,常被称为 VEGF,

VEGF作为一种重要的血管生成促成因子,帮助在

低氧情况下形成血管网络以改善组织血液供应[１４].
陈军等[１５]研究显示,VEGF升高是微血管病变的

危险因素.T２DM 患者持续高血糖导致 VEGF表

达升高,促使血管内皮功能损伤,引发微血管病

变,加快糖尿病肾病发生.JAIN 等[１６]发现与正常

健康人比较,糖尿病视网膜病变患者血清 VEGF水

平随着血糖升高而显著升高,促进疾病进展.本研

究也发现 VEGF表达水平在 T２DM 患者中增高,
且随着微血管病变的形成,VEGF表达水平显著增

高.可见 VEGF可作为 DM 发生微血管病变的危

险因素.

T２DM 患者的微血管病变是其各种并发症的病

理基础,也是决定其预后的重要因素之一[１７].因

此,如何早期发现或者筛查DMVC,以期通过积极

有效 的 干 预 从 而 改 善 病 变 的 研 究 势 在 必 行.

miRNA是一类由大约１８~２５个核苷酸组成的非编

码RNA.miRNAs可以结合到靶RNA的３′非编码

区域,从而 抑 制 RNA 的 转 录 翻 译[１８].ZHONG
等[１９]在糖尿病小鼠肾组织发现 miRＧ２１显著增加,
它的表达与微量白蛋白尿、肾纤维化和炎症的发展

有关.进一步研究发现 miRＧ２１通过靶向Smad７进

一步激活 TGFＧβ和 NFＧκB信号促进糖尿病肾病发

生,通过靶向 miRＧ２１能有效抑制糖尿病肾病进展.

LI等[２０]发现 miRＧ２００b在糖尿病视网膜病变患者中

低表达,在糖尿病大鼠中过表达 miRＧ２００b,通过
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靶向 VEGF导致血管内皮生长因子相关 mRNA 及

蛋白表达减少,抑制糖尿病视网膜发生病变.这些

研究都提示 miRNA 能参与 T２DM 的微血管病变、
炎症反应、代谢异常等过程.当前 miRNA 常用检

测方法是 RTＧPCR,它具备更高的灵敏度及特异

性[２１],用于临床诊断有一定的优势,呈现出非侵

袭性检测及治疗疾病的潜能.本研究前期通过文献

调研以及预实验筛选出 miRＧ１６Ｇ５p,它是 miRＧ１６
家族成员之一,miRＧ１６定位于人染色体１３q１４位

点处,最早作为抑癌基因在慢性粒细胞白血病中被

发现[２２].多个研究发现 miRＧ１６Ｇ５p能特异性靶向降

解 VEGFmRNA来调控 VEGF的表达,进而调控

肿瘤进展[２３].但是 miRＧ１６Ｇ５p在 DMVC中的表达

和作用还未有研究.
本研究发现 miRＧ１６Ｇ５p在T２DM 患者中的表达

低于健康对照组,随着微血管病变出现,其表达水

平下降,提示 miRＧ１６Ｇ５p与糖尿病微血管病变病程

进展相 关.Pearson 相 关 分 析 显 示,T２DM 血 清

VEGF表达与 miRＧ１６Ｇ５p表达呈负相关.进一步说

明 miRＧ１６Ｇ５p表达与 VEGF表达密切相关,提示

miRＧ１６Ｇ５p可能通过调控 VEGF的表达影响微血管

病变的发生.但由于本研究收集的样本数还不够

多,存在一定的局限性,需继续深入研究.下一步

可扩大样本量进一步确认,并可通过细胞或动物实

验验证两者的作用.logistic分析和 ROC 结果显

示,VEGF、miRＧ１６Ｇ５p是 T２DM 发生微血管病变

的影响因素,miRＧ１６Ｇ５p单独或者与 VEGF联合可

以作为糖尿病患者发生微血管病变的预测因子.
综上所述,T２DM 患者发生微血管病变时血清

miRＧ１６Ｇ５p 表 达 降 低,miRＧ１６Ｇ５p 可 能 通 过 调 控

VEGF的 表 达 参 与 T２DM 微 血 管 病 变 的 进 展.

miRＧ１６Ｇ５p是DM 发生微血管病变的影响因素,是

预测和防治微血管病变的潜在生物标志物,但其具

体作用机制还需进一步研究加以验证.
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【摘　要】　目的　了解福建男性鼻咽癌住院率地区分布差异,探讨潜在的社会影响因素.方法　收集２０１８－２０２０年

男性鼻咽癌５５００例首次报销记录数据,通过全局自相关、局部自相关分析方法探讨其空间分布特征,并运用多种回归模型

分析其社会影响因素.结果　鼻咽癌男性年均住院率９􀆰２４/１０万,且男性鼻咽癌住院率呈现空间自相关分布,其中高 高聚

集地区主要位于福州市,低 低聚集地区主要位于南平市和宁德市;对比多个回归模型,最小二乘法模型、时间固定效应模

型、双向固定效应模型均显示夜间光照强度是鼻咽癌住院率的影响因素 (系数β＝２􀆰５２,０􀆰３５,２􀆰０９),模型拟合度分别为

０􀆰２,０􀆰２,０􀆰７６.结论　福建省男性鼻咽癌住院率分布具有空间自相关性.夜间光照强度可能会增加福建省男性鼻咽癌住

院率.
【关键词】男性鼻咽癌住院率;空间流行病学;空间自相关;双向固定效应;夜间光照强度
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　　鼻咽癌 (Nasopharyngealcancer,NPC)是一

种恶性上皮性肿瘤,在东南亚和东亚地区有着较高

的发病率[１].目前大多数学者认为肿瘤是内、外环

境致癌因素和遗传易感因素长期、多阶段共同作用

的结果.相关研究显示夜间光照会增加乳腺癌[２]、
结直肠癌[３]、甲状腺癌[４]的发病风险.近些年随着

夜间人工照明的不断增加,中国受到了严重的光污

染[５Ｇ６].福建省位于我国东南沿海地区,也是我国

鼻咽癌高发地区,尚未有光污染对鼻咽癌的时空影

响的研究.此外,研究还显示鼻咽癌男性发病率是

女性的２~３倍[７Ｇ８].本研究通过福建城镇居民基本

医疗保险住院报销记录,探讨福建省男性鼻咽癌住

院率与夜间光照强度的关系.

１　资料与方法

１􀆰１　一般资料

鼻咽癌住院相关数据来源于福建省医疗保障中

心提供的２０１８年１月至２０２０年１２月城乡居民基

本医疗保险住院报销记录数据库,依据 «中国肿瘤

登记指导手册»和 «国际疾病分类肿瘤学专辑»
(ICDＧ１０)的编码分类提取了 C１１鼻咽癌患者的住

院记录,筛选并收集男性鼻咽癌首次住院数据,最

终获得了５５５０份首次住院记录.本研究从数据库

中病例的个案具体信息涉及鼻咽癌患者的年龄、性

别、入院时间、家庭地址和参保地区,以及行政区

代码、诊断机构等.出于保护患者隐私的目的,患

者的姓名、身份证等个人信息被进行加密处理.各

区县的人口数据来源于福建省统计局,２０１９－２０２１
年的统计年鉴.

１􀆰２　方法

１􀆰２􀆰１　统计学分析　采用 ArcGIS１０􀆰５软件对鼻

咽癌发病率进行全局自相关和局部空间自相关分

析,计算全局自相关系数、局部自相关模式等统计

量.全局 Moran̓sI指数的取值范围近似为－１~１;

＜０表示负相关,０表示不相关,＞０表示正相关.
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