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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 (２５􀆰３％ vs２２􀆰３％),但两组 Hp感染率差异无统计学意义 (P＝
０􀆰２９１);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 (２８􀆰７％vs１４􀆰８％),且两组差异有统计学意义 (χ２＝４􀆰０４８,P＝０􀆰０４８).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＝０􀆰０３０).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＝０􀆰２１５).另该３个血脂指标中只发现 LDLＧC与 NAFLD存在关联

(P＝０􀆰０００).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.
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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＝０􀆰２９１);butintheDMpopulaＧ
tion,２７caseswereHppositiveintheNAFLDgroup(９４cases),and９caseswereHppositiveinthecontrolgroup(６１cases)．
TheinfectionrateofH．pyloriintheNAFLDgroupwashigherthanthatinthecontrolgroup(２８􀆰７％vs１４􀆰８％),andthe
differencebetweenthetwogroupswasstatisticallysignificant(χ２＝４􀆰０４８,P＝０􀆰０４８)．Afteradjustingforotherfactorsexcept
cholesterol(TC),lowＧdensitylipoproteincholesterol(LDLＧC),highＧdensitylipoproteincholesterol(HDLＧC),theHpinfection
ratebetweenthetwogroupswasstatisticallysignificant(P＝０􀆰０３０)．Afteradjustingtheabovethreebloodlipidindexes,there
wasnostatisticalsignificanceinthedifferenceofHpinfectionratebetweenthetwogroups(P＝０􀆰２１５)．Intheotherthreeblood
lipidindexes,onlyLDLＧCandNAFLDwerefoundtobecorrelated(P＝０􀆰０００)．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

１􀆰１　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.

１􀆰２　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].

１􀆰３　统计学分析:采用 SPSS２４􀆰０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＜０􀆰０５为差异有统计学意义.

２　结果

２􀆰１　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２３􀆰６％;NAFLD 组 Hp阳性者为９８
例,Hp阴性者为２８９例,Hp感染率为２５􀆰３％;
对照组 Hp阳性者为１１９例,Hp阴性者为４１４例,

Hp感染率为２２􀆰３％.NAFLD 组 Hp感染率较对

照组高 (２５􀆰３％vs２２􀆰３％),但两组差异无统计学

意义 (P＞０􀆰０５).

２􀆰２　糖尿患者群Hp感染与NAFLD的关系:

２􀆰２􀆰１　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

２８􀆰７％,对 照 组 Hp 阳 性 者 ９ 例,Hp 阳 性 率

１４􀆰８％,NAFLD 组 较 对 照 组 Hp 感 染 率 高

(２８􀆰７％ vs１４􀆰８％),且两组差异有统计学意义

(χ２＝４􀆰０４８,P＜０􀆰０５).

２􀆰２􀆰２　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 ０􀆰８４５ ０􀆰４２７ ３􀆰９１８ ２􀆰３２８ １􀆰００８,５􀆰３７６ ０􀆰０４８
模型２ ０􀆰９２２ ０􀆰４５６ ４􀆰０９４ ２􀆰５１４ １􀆰０２９,６􀆰１３８ ０􀆰０４３
模型３ １􀆰０１１ ０􀆰４６６ ４􀆰７１１ ２􀆰７４７ １􀆰３０５,１􀆰８４３ ０􀆰０３０
模型４ ０􀆰６２４ ０􀆰５０３ １􀆰５４０ １􀆰８６７ ０􀆰６９７,５􀆰００３ ０􀆰２１５

　　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＞０􀆰０５),上述血脂变量中只有

LDLＧC与 NAFLD存在关联 (OR＝２􀆰１０７,９５％CI
＝１􀆰３９２,３􀆰１８９,P＜０􀆰０５).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 －０􀆰５５００􀆰４７２ １􀆰３６１ ０􀆰５７７ ０􀆰２２９,１􀆰４５４ ０􀆰２４３
年龄 －０􀆰０２４０􀆰０２２ １􀆰２０９ ０􀆰９７６ ０􀆰９３５,１􀆰０１９ ０􀆰２７２
BMI ０􀆰１１４０􀆰０５３ ４􀆰６８６ １􀆰１２１ １􀆰０１１,１􀆰２４３ ０􀆰０３０
吸烟 ０􀆰４１４０􀆰６０７ ０􀆰４６６ １􀆰５１３ ０􀆰４６１,４􀆰９６９ ０􀆰４９５
高血压 ０􀆰８２９０􀆰４２０ ３􀆰９０４ ２􀆰２９２ １􀆰００７,５􀆰２１６ ０􀆰０４８
肌酐 ０􀆰００７０􀆰０１１ ０􀆰４１７ １􀆰００７ ０􀆰９８６,１􀆰０２８ ０􀆰５１９
TC ０􀆰１１００􀆰１０３ １􀆰１３６ １􀆰１１７ ０􀆰９１２,１􀆰３６７ ０􀆰２８６
LDLＧC ０􀆰７４５０􀆰２１２１２􀆰４１３ ２􀆰１０７ １􀆰３９２,３􀆰１８９ ０􀆰０００
HDLＧC －０􀆰６４２０􀆰６５６ ０􀆰９５７ ０􀆰５２６ ０􀆰１４５,１􀆰９０４ ０􀆰３２８
Hp感染 ０􀆰６２４０􀆰５０３ １􀆰５４０ １􀆰８６７ ０􀆰６９７,５􀆰００３ ０􀆰２１５

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６􀆰３％~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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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＞０􀆰７),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＞０􀆰９).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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