
参考文献

[１]宋婷婷,张建芳,党颖慧,等．染色体微阵列分析在超声软指

标产前诊断中的应用价值 [J]．西部医学,２０１９,３１ (４):

５１３Ｇ５１７．
[２]郭莉,何轶群,黄华梅,等．胎儿鼻骨发育异常１０９例的染色

体核 型 和 微 阵 列 分 析 [J]．广 东 医 学,２０１９,４０ (４):

５１４Ｇ５１８．
[３]田雨,胡婷,刘珊玲,等．染色体微阵列技术在先天性心脏病

胎儿诊断 中 的 应 用 [J]．中 华 医 学 遗 传 学 杂 志,２０１８,３５
(６):９１９Ｇ９２０．

[４]吴莉,邓璐莎,朱晓丹,等．染色体微阵列芯片分析技术在产

前诊 断 中 的 应 用 [J]．中 国 妇 幼 保 健,２０１８,３３ (１):

１３９Ｇ１４１．
[５]李茹,邓琼,廖灿．染色体微阵列技术在超声异常胎儿预后评

估中的应用 [J]．实用妇产科杂志,２０１８,３４ (１１):８０３Ｇ８０６．
[６]李闪闪,张艳芳,谢丰华,等．CMA 和核型分析在胎儿染色

体异常诊断中的临床价值 [J]．现代检验医学杂志,２０１８,３３
(３):１２６Ｇ１２９．

[７]王敏,王昊,毛爱芬,等．染色体微阵列联合核型分析在 NT
增厚胎儿的产前诊断研究 [J]．中国妇幼健康研究,２０１８,２９
(４):４６５Ｇ４６８．

[８]孙丽娟,吴青青,姚苓,等．结合产前超声诊断评价染色体微

阵列分析在 DandyＧWalker综合征胎儿病因解释及产前咨询中

的应用价值 [J]．中国医药,２０１７,１２ (７):１０６９Ｇ１０７３．
[９]王咏梅,曹荔,吴云,等．胎儿超声结构畸形与染色体微阵列

分析的相关性 [J]．中国医学影像学杂志,２０１７,２５ (１２):

９１９Ｇ９２２．
[１０]宋婷婷,万陕宁,黎昱,等．染色体微阵列分析技术在侧脑室

增宽胎儿 产 前 诊 断 中 的 应 用 价 值 [J]．解 放 军 医 学 杂 志,

２０１７,４２ (１０):９０２Ｇ９０８．
[１１]胡婷,王嘉敏,张竹,等．染色体微阵列分析技术在超声异常

胎儿产前诊断中的应用 [J]．中华医学遗传学杂志,２０１７,３４
(３):３１７Ｇ３２０．

临床研究

幽门螺杆菌感染与非酒精性脂肪性肝病的关系探讨
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【摘　要】　目的　探讨幽门螺杆菌 (Hp)感染与非酒精性脂肪性肝病 (NAFLD)的关系.方法　收集我院行快速尿

素酶试验同时行腹部超声检查的住院患者共９２０例,根据有无合并 NAFLD,分为 NAFLD组及对照组,通过二元logistic回

归分析 Hp感染与 NAFLD的关系.结果　总研究对象中,NAFLD组 (３８７例)Hp阳性者为９８例,对照组 (５３３例)Hp
阳性者为１１９例,NAFLD 组 Hp感染率较对照组高 (２５３％ vs２２３％),但两组 Hp感染率差异无统计学意义 (P＝
０２９１);但在 DM 人群中,NAFLD组 (９４例)Hp阳性者２７例,对照组 (６１例)Hp阳性者９例,NAFLD组较对照组 Hp
感染率高 (２８７％vs１４８％),且两组差异有统计学意义 (χ２＝４０４８,P＝００４８).在调整除 TC、LDLＧC、HDLＧC等３个

血脂指标之外的其他因素后,二元logistic回归分析仍显示两组 Hp感染率差异有统计学意义 (P＝００３０).而在调整上述３
个血脂指标后,两组 Hp感染率差异无统计学意义 (P＝０２１５).另该３个血脂指标中只发现 LDLＧC与 NAFLD存在关联

(P＝００００).结论　DM 患者 Hp感染与 NAFLD存在关联,且两者之间的关联可能是通过LDLＧC介导.
【关键词】幽门螺杆菌;非酒精性脂肪性肝病;糖尿病;低密度脂蛋白胆固醇
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RelationshipbetweenHelicobacterpyloriinfectionandnonalcoholicfattyliverdisease　　XUXuefeng,CHEN
Yan,ZHAOJiexin,ZHEN Chenchao,LIN Xiongfeng,WUFangmei,HUANGYanfang,HUANG Xuemei,ZHENG
Ming．DepartmentofMedicalGastroenterology,FujianProvincialHospital,Fuzhou,Fujian３５０００１,China

【Abstract】　Objective　ToinvestigatetherelationshipbetweenHelicobacterpylori(Hp)infectionandNonalcoholicfatty
liverdisease(NAFLD)．Methods　Atotalof９２０inpatientswhounderwentrapidureasetestandabdominalultrasonography
werecollected．AccordingtothepresenceorabsenceofNAFLD,theyweredividedintoNAFLDgroupandcontrolgroup．LoＧ
gisticregressionanalysiswasusedtostudytherelationshipbetweenHpinfectionandNAFLD．Results　Amongthetotalstudy
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subjects,９８caseswereHppositiveintheNAFLDgroup(３８７cases),and１１９caseswereHppositiveinthecontrolgroup(５３３
cases)．TherewasnosignificantdifferenceintheHpinfectionratebetweenthetwogroups(P＝０２９１);butintheDMpopulaＧ
tion,２７caseswereHppositiveintheNAFLDgroup(９４cases),and９caseswereHppositiveinthecontrolgroup(６１cases)．
TheinfectionrateofH．pyloriintheNAFLDgroupwashigherthanthatinthecontrolgroup(２８７％vs１４８％),andthe
differencebetweenthetwogroupswasstatisticallysignificant(χ２＝４０４８,P＝００４８)．Afteradjustingforotherfactorsexcept
cholesterol(TC),lowＧdensitylipoproteincholesterol(LDLＧC),highＧdensitylipoproteincholesterol(HDLＧC),theHpinfection
ratebetweenthetwogroupswasstatisticallysignificant(P＝００３０)．Afteradjustingtheabovethreebloodlipidindexes,there
wasnostatisticalsignificanceinthedifferenceofHpinfectionratebetweenthetwogroups(P＝０２１５)．Intheotherthreeblood
lipidindexes,onlyLDLＧCandNAFLDwerefoundtobecorrelated(P＝００００)．Conclusion　Thereisanassociationbetween
HpinfectionandNAFLDinDMpatients,andtheassociationbetweenthetwomaybemediatedbyLDLＧC．

【Keywords】helicobacterpylori;nonalcoholicfattyliverdisease;diabetesmellitus;lowＧdensitylipoproteincholesterol

　　幽门螺杆菌 (H．pylori,Hp)目前已被公认

为胃炎、胃十二指肠溃疡、胃癌、胃黏膜相关淋巴

组织淋巴瘤等消化系疾病的致病因子之一[１Ｇ２].此

外,有研究提出 Hp感染除与胃肠道疾病相关外,
还与胃肠外疾病有关[３].近年来,国内外已有不同

研究针对 Hp感染与非酒精性脂肪性肝病 (nonalＧ
coholicfattyliverdisease,NAFLD)的关系进行分

析,但是研究结果存在不同观点,两者的关系颇有

争议,且具体机制尚不清楚.此外,有文献报道合

并 Hp感染的糖尿病 (diabetesmellitus,DM)患

者更容易出现DM 并发症,如并发感染、糖尿病肾

病、神经系统病变等[４Ｇ５].针对 DM 患者合并 Hp
感染是否会更容易引起脂肪肝,目前国内外尚缺乏

这方面的研究.本研究旨在探讨 Hp与 NAFLD之

间的关系.

１　资料与方法

１１　一般资料:回顾性分析２０１８年１月至２０１８
年９月在我院住院期间同时行快速尿素酶试验

(RUT)检查及腹部超声检查的住院患者９２０例.
排除标准:１)明确存在病毒性肝炎、药物性肝病、
自身免疫性肝病、遗传代谢性肝病、全肠外营养、
使用激素等可导致脂肪性肝病的特定疾病或情况;

２)每周饮酒折合酒精量男性＞１４０g,女性＞７０g
者;３)已行正规 Hp根除治疗,纳入研究前１个

月内使用过抗生素、铋剂、PPI、H２受体拮抗剂;

４)纳入研究前３个月内使用过他汀类、贝特类、
胆固醇吸收抑制剂等调脂药物;５)近１个月内有

上消化道活动性出血者;６)严重心肾功能不全者;

７)资料不完整,导致数据无法分析者.

１２　方法:收集患者人口学特征及临床资料,包

括年龄、性别、吸烟史、住院期间首次清晨空腹血

液学指标、腹部超声结果、身高、体重、有无高血

压病、糖尿病及 Hp感染等.Hp检测与诊断:本

研究选择快速尿素酶试验 (RUT),结果阳性即诊

断为 Hp感染阳性.NAFLD检测与诊断:肝脏影

像学表现符合弥漫性脂肪肝的诊断标准且无其他原

因可供解释;和 (或)有代谢综合征相关组分的患

者出现不明原因的血清 ALT和 (或)AST、GGT
持续增高半年以上.减肥和改善胰岛素抵抗 (IR)
后,异常酶谱和影像学脂肪肝改善甚至恢复正常者

可明确 NAFLD的诊断[６].

１３　统计学分析:采用 SPSS２４０统计学软件.
计量资料组间比较正态分布采用t检验,非正态分

布采用 MannＧWhitneyU 检验.计数资料组间比较

采用χ２ 检验;二分类logistic回归分析 NAFLD的

影响因素.P＜００５为差异有统计学意义.

２　结果

２１　总研究对象Hp感染与NAFLD的关系:根据

有无 合 并 NAFLD 将 研 究 对 象 分 为 NAFLD 组

(３８７例)和对照组 (５３３例).Hp阳性者２１７例,
总感染率为２３６％;NAFLD 组 Hp阳性者为９８
例,Hp阴性者为２８９例,Hp感染率为２５３％;
对照组 Hp阳性者为１１９例,Hp阴性者为４１４例,

Hp感染率为２２３％.NAFLD 组 Hp感染率较对

照组高 (２５３％vs２２３％),但两组差异无统计学

意义 (P＞００５).

２２　糖尿患者群Hp感染与NAFLD的关系:

２２１　糖尿患者群一般资料及相关指标比较:糖

尿患者群中,NAFLD组有患者９４例,对照组患者

６１例.NAFLD组 Hp阳性者２７例,Hp感染率为

２８７％,对 照 组 Hp 阳 性 者 ９ 例,Hp 阳 性 率

１４８％,NAFLD 组 较 对 照 组 Hp 感 染 率 高

(２８７％ vs１４８％),且两组差异有统计学意义

(χ２＝４０４８,P＜００５).

２２２　糖尿患者群中 Hp感染与 NAFLD 的二元

logistic回归分析:将 NAFLD设为因变量,Hp感

染、性 别、年 龄、BMI、吸 烟、高 血 压、肌 酐、

TC、LDLＧC、HDLＧC 设 为 自 变 量, 进 行 二 元
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logistic回归分析.模型１:没有调整任何因素;模

型２:调整年龄、性别、BMI;模型３:在模型２的

基础上进一步调整吸烟、高血压、肌酐;模型４:
在模型３的基础上进一步调整 TC、LDLＧC、HDLＧ
C.Hp感染在单变量回归分析中是NAFLD的危险

因素 (模型１).在模型２及模型３中,Hp感染在

NAFLD的二元logistic回归分析中仍然是危险因

素.然而,在 模 型 ３ 的 基 础 上 进 一 步 调 整 TC、

LDLＧC、HDLＧC等血脂变量后 (模型４),Hp感染

对 NAFLD的影响无统计学意义.见表１.

表１　糖尿患者群Hp感染与NAFLD的二元logistic回归分析

模型名称 B S．E Wals OR ９５％CI P 值

模型１ ０８４５ ０４２７ ３９１８ ２３２８ １００８,５３７６ ００４８
模型２ ０９２２ ０４５６ ４０９４ ２５１４ １０２９,６１３８ ００４３
模型３ １０１１ ０４６６ ４７１１ ２７４７ １３０５,１８４３ ００３０
模型４ ０６２４ ０５０３ １５４０ １８６７ ０６９７,５００３ ０２１５

　　注:NAFLD:非酒精性脂肪性肝病;Hp:幽门螺杆菌;CI:

置信区间;OR:比值比;模型１:没有调整任何因素;模型２:调

整年龄、性别、BMI;模型３:在模型２的基础上进一步调整吸烟、

高血压、肌酐;模型４:在模型３的基础上进一步调整 TC、HDLＧ

C、LDLＧC.

模型４中各变量与 NAFLD 的二元logistic回

归分析结果提示 TC、HDLＧC两个变量与 NAFLD
不存在关联 (均P＞００５),上述血脂变量中只有

LDLＧC与 NAFLD存在关联 (OR＝２１０７,９５％CI
＝１３９２,３１８９,P＜００５).见表２.

表２　模型４中各变量与NAFLD的二元logistic回归分析

　　变量 B S．E Wals OR ９５％CI P 值

性别 －０５５００４７２ １３６１ ０５７７ ０２２９,１４５４ ０２４３
年龄 －００２４００２２ １２０９ ０９７６ ０９３５,１０１９ ０２７２
BMI ０１１４００５３ ４６８６ １１２１ １０１１,１２４３ ００３０
吸烟 ０４１４０６０７ ０４６６ １５１３ ０４６１,４９６９ ０４９５
高血压 ０８２９０４２０ ３９０４ ２２９２ １００７,５２１６ ００４８
肌酐 ０００７００１１ ０４１７ １００７ ０９８６,１０２８ ０５１９
TC ０１１００１０３ １１３６ １１１７ ０９１２,１３６７ ０２８６
LDLＧC ０７４５０２１２１２４１３ ２１０７ １３９２,３１８９ ００００
HDLＧC －０６４２０６５６ ０９５７ ０５２６ ０１４５,１９０４ ０３２８
Hp感染 ０６２４０５０３ １５４０ １８６７ ０６９７,５００３ ０２１５

３　讨论

随着社会的发展,人们的生活方式及饮食习惯

也在不断发生变化,超重、肥胖、高脂血症的患者

人数呈逐年增长的趋势,NAFLD也逐渐成为脂肪

肝中最常见的肝脏疾病.全球普通成人 NAFLD患

病率介于６３％~４５％,我国总人群中的患病率大

于２５％[７].但目前尚缺乏针对 NAFLD的有效治疗

方式.近年来有许多研究提示 Hp感染与 NAFLD
相关,有研究提示根除 Hp可以改善 NAFLD患者

的脂肪变性程度及胰岛素抵抗[８].而 Hp在发达国

家的感染率约３０％,发展中国家约８０％[９].若 Hp
与 NAFLD之间的关系得到证实,这将为 NAFLD
的治疗打开新局面.但目前两者关系存在争议,国

内外研究结论尚不一致.
在总研究对象中,本研究未发现 Hp感染与

NAFLD具有相关性.但是并不能完全否定两者的

关系.国内外研究结果的不一致可能与每个研究选

择的人群不一样、对于 NAFLD及 Hp感染的诊断

方法存在差异以及研 究 的 样 本 量 大 小 有 关.另

NAFLD的发病受到多种因素影响,与地域、研究

对象的饮食情况、生活习惯等有关.未来仍需更多

的临床研究与基础研究进一步探讨 Hp 感 染 与

NAFLD之间的相关性.
近年来,研究提示 Hp感染与IR相关[１０].一

研究表明 Hp感染会使机体处于慢性炎症状态,其

诱导机体产生炎症介质 TNFＧα[１１],而细胞因子

TNFＧα会抑制胰岛素介导的胰岛素受体酪氨酸磷酸

化过程,进而破坏胰岛素信号的传递[１２],最终引

起IR的发生.大多数 DM 患者存在IR,而IR 可

以引起脂质代谢紊乱,２型糖尿病的病理生理核心

为胰岛素抵抗,包括TC、LDLＧC的升高和 HDLＧC
水平减低,而脂质代谢紊乱也是 NAFLD的临床表

现,可能参与 NAFLD的发病机制.若 DM 患者合

并 Hp感染是否会进一步加重 NAFLD的发生? 目

前国内外尚缺乏针对 DM 人群 Hp感染与 NAFLD
相关性的研究.

本研究进一步探讨了 DM 人群中 Hp感染与

NAFLD的关系.我们在 DM 人群中发现 Hp感染

与 NAFLD明显相关,Hp感染是发生 NAFLD 的

独立危险因素.故推测这可能与 DM 患者本身就存

在IR,在此基础上感染 Hp可能加重了DM 患者的

IR,促 使 脂 质 代 谢 紊 乱 更 加 严 重, 最 终 导 致

NAFLD的发生.且本研究结果提示在 TC、LDLＧ
C、HDLＧC中,只有LDLＧC与 NAFLD存在关联,
故笔者认为,Hp感染可能是通过血脂中的 LDLＧC
这个中介来参与 NAFLD的发病,有待进一步研究

证实,这将为 NAFLD的治疗提供新策略.
综上所述,本研究结果提示,DM 人群 Hp感

染与 NAFLD存在关联,且可能通过 LDLＧC介导.
但由于本研究为回顾性研究,且非多中心研究,需
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要进一步研究证实上述观点.
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临床研究

泛癌症分析SPOCK１基因的表达及预后评估
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【摘　要】　目的　探讨 SPOCK１基因在泛癌中的诊断价值及肿瘤预后评估的作用.方法　通过基因型组织表达

(GTEx)、癌症细胞系百科全书 (CCLE)及癌症基因组图谱 (TCGA)在内的多个数据库,评估SPOCK１基因在泛癌分析

中的表达模式,ROC曲线分析SPOCK１基因在泛癌中的诊断价值,Cox回归及 KaplanＧMeier分析在泛癌中SPOCK１基因表

达与肿瘤预后的相关性.结果　多个数据库的差异分析结果显示SPOCK１的表达在泛癌中不一致的上调或下调,表达模式

存在内在的差异.ROC曲线显示SPOCK１在预测１４种癌症类型方面具有一定的准确性 (AUC＞０７),在预测宫颈鳞癌和

腺癌、胆管癌和睾丸癌具有较高的准确性 (AUC＞０９).生存分析则提示SPOCK１高表达与膀胱尿路上皮癌、乳腺浸润癌、

肾透明细胞癌、肺腺癌、胰腺癌、嗜铬细胞瘤、副神经节瘤、间皮瘤及前列腺癌的低存活率相关.结论　SPOCK１可能是泛

癌诊断和预后的重要分子生物标志物.

【关键词】SPOCK１;泛癌;表达;预后
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ExpressionandprognosticevaluationofSPOCK１geneinpanＧcanceranalysis　 　LIN Xiaolu,LIANG Wei,

HUANGXiaojie,YANGShijie,GUOXianbin,DENG Wanyin．DepartmentofDigestiveEndoscopy,FujianProvincial
Hospital,ProvincialClinicalMedicalCollegeofFujianMedicalUniversity,Fuzhou,Fujian３５０００１,China

【Abstract】　Objective　ToinvestigatethediagnosticvalueandprognosisofSPOCK１geneinpanＧcancer．Methods　
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