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  摘 要:目的 系统评价长链非编码RNA(LncRNA)
 

H19基因rs217727和rs2839698
 

单核苷酸多态性

(SNP)位点与乳腺癌遗传易感性的关系。方法 检索PubMed、Embase、Elsevier、中国知网(CNKI)、万方数据

库、维普(VIP)数据库,收集关于LncRNA
 

H19基因多态性与乳腺癌遗传易感性相关的病例对照研究。采用

STATA12.0软件 Meta-analysis模块进行LncRNA
 

H19基因多态性与乳腺癌遗传易感性关联的 Meta分析。
结果 关于rs217727

 

SNP位点的5篇文献共纳入乳腺癌患者3
 

178例,健康对照者3
 

392例;关于rs2839698
 

SNP位点的3篇文献共纳入乳腺癌患者2
 

607例,健康对照者2
 

827例。Meta分析结果显示,rs217727与

rs2839698
 

SNP位点4种遗传学模式[等位基因(T
 

vs.C)、加性模式(TT
 

vs.CC)、隐性模式(TT
 

vs.CT+CC)、
显性模式(TT+CT

 

vs.CC)]在病例组与对照组间比较,差异均无统计学意义(P>0.05)。人群分层研究显示,
中国汉族人群和伊朗人群rs217727

 

SNP位点4种遗传学模式在病例组与对照组间比较,差异均无统计学意义

(P>0.05)。中国汉族人群rs2839698
 

SNP位点4种遗传学模式在病例组与对照组间比较,差异均无统计学意

义(P>0.05)。伊朗人群rs2839698
 

SNP位点4种遗传学模式在病例组与对照组间比较,差异有统计学意义

(P<0.05)。结论 中国汉族人群LncRNA
 

H19基因rs217727和rs2839698
 

SNP位点4种遗传学模式与乳

腺癌遗传易感性无关。
关键词:乳腺癌; 长链非编码RNA

 

H19
 

基因; 单核苷酸多态性; Meta分析
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Abstract:Objective To

 

systematically
 

evaluate
 

the
 

relationship
 

between
 

the
 

rs217727
 

and
 

rs2839698
 

sin-
gle

 

nucleotide
 

polymorphism
 

(SNP)
 

sites
 

of
 

long
 

non-coding
 

RNA
 

(LncRNA)
 

H19
 

gene
 

and
 

the
 

genetic
 

sus-
ceptibility

 

of
 

breast
 

cancer.Methods PubMed,Embase,Elsevier,CNKI,Wanfang
 

database
 

and
 

VIP
 

database
 

were
 

searched
 

to
 

collect
 

case-control
 

studies
 

on
 

the
 

relationship
 

between
 

LncRNA
 

H19
 

gene
 

polymorphism
 

and
 

genetic
 

susceptibility
 

of
 

breast
 

cancer.Meta-analysis
 

module
 

of
 

STATA12.0
 

software
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

association
 

between
 

LncRNA
 

H19
 

gene
 

polymorphism
 

and
 

genetic
 

susceptibility
 

of
 

breast
 

cancer.
Results Five

 

articles
 

on
 

rs217727
 

SNP
 

site
 

included
 

3
 

178
 

breast
 

cancer
 

patients
 

and
 

3
 

392
 

healthy
 

controls.
Three

 

articles
 

on
 

rs2839698
 

SNP
 

site
 

included
 

2
 

607
 

breast
 

cancer
 

patients
 

and
 

2
 

827
 

healthy
 

controls.The
 

re-
sults

 

of
 

Meta-analysis
 

showed
 

that
 

there
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

between
 

the
 

case
 

group
 

and
 

the
 

control
 

group
 

of
 

4
 

genetic
 

patterns
 

of
 

rs217727
 

and
 

rs2839698
 

SNP
  

sites
 

[allele
 

(T
 

vs.C),additive
 

(TT
 

vs.CC),re-
cessive

 

(TT
 

vs.CT
 

+
 

CC)
 

and
 

dominant
 

(TT
 

+
 

CT
 

vs.CC)](P>0.05).The
 

population
 

stratification
 

study
 

showed
 

that
  

the
 

4
 

genetic
 

patterns
 

of
 

rs217727
 

SNP
 

site
 

between
 

the
 

Chinese
 

Han
 

population
 

and
 

the
 

Iranian
 

population
 

was
 

not
 

statistically
 

different
 

between
 

the
 

case
 

group
 

and
 

the
 

control
 

group
 

(P>0.05).The
 

4
 

ge-
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netic
 

patterns
 

of
 

rs2839698
 

SNP
 

site
 

in
 

the
 

Chinese
 

Han
 

population
 

was
 

not
 

statistically
 

different
 

between
 

the
 

case
 

group
 

and
 

the
 

control
 

group
 

(P>0.05).The
 

4
 

genetic
 

patterns
 

at
 

rs2839698
 

SNP
 

site
 

in
 

Iranian
 

popula-
tion

 

was
 

compared
 

between
 

the
 

case
 

group
 

and
 

the
 

control
 

group,and
 

the
 

difference
 

was
 

statistically
 

signifi-
cant

 

(P<0.05).Conclusion The
 

4
 

genetic
 

patterns
 

of
 

LncRNA
 

H19
 

gene
 

rs217727
 

and
 

rs2839698
 

SNP
 

sites
 

in
 

Chinese
 

Han
 

population
 

are
 

not
 

related
 

to
 

the
 

genetic
 

susceptibility
 

of
 

breast
 

cancer.
Key

 

words:breast
 

cancer; long
 

non-coding
 

RNA
 

H19
 

gene; single
 

nucleotide
 

polymorphism; Meta-
analysis

  乳腺癌是发生在乳腺上皮组织的恶性肿瘤,约占

女性侵袭性肿瘤的22.9%[1]。国际癌症研究机构

(IARC)预测,预计到2040年,全球乳腺癌诊断病例

将达300万左右[2]。近年来,我国乳腺癌患病率增长

迅速,其中年轻人患病率比老年人患病率增长速度更

快[3-4]。GAGE等[5]研究发现,5%~10%的乳腺癌患

者发病与遗传因素相关。随着乳腺癌家族中患者数

量的增加,其家族新生儿的乳腺癌患病风险随之增

加,并且病死率与家族中患病人数呈正相关[6]。乳腺

癌发病机制复杂,具体尚不明确,目前普遍认为其发

病是基因突变和环境风险因素共同决定的[7-8]。长链

非编码RNA(LncRNA)是一组长度超过200个碱基,
不能翻译成蛋白质的非编码RNA,其在细胞增殖、细
胞周期调控、细胞分化调控、应激反应等多种生物学

过程中发挥着重要作用,与肿瘤的发生密切相关[9-11]。

LncRNA
 

H19 基 因 位 于 11 号 染 色 体 短 臂 上

(11p15.5),长度为2.3
 

kb,其基因过表达与多种肿瘤

的进展有关[12-13]。单核苷酸多态性(SNP)作为最常

见的遗传变异,在肿瘤研究中越来越受到重视[14]。

SNP被发现能够预测肿瘤的发生风险和预后[15-16]。
近期 研 究 发 现,LncRNA

 

H19 基 因 rs217727 和

rs2839698
 

SNP位点是乳腺癌的易感基因位点[17-21],
但上述位点与乳腺癌的相关性在不同人种、不同地区

间存在较大差异。因此,本文对LncRNA
 

H19基因

rs217727和rs2839698
 

SNP位点与乳腺癌遗传易感

性之间的关系进行了 Meta分析。

1 资料与方法

1.1 文献检索策略 在英文数据库PubMed、Embase、

Elsevier中检索关键词“breast
 

cancer
 

or
 

carcinoma
 

or
 

tumor”“H19
 

or
 

LncRNA
 

H19
 

or
 

Long
 

noncoding
 

RNA
 

H19”“Polymorphism
 

or
 

SNP”“rs217727”“rs2839698”;
在中文数据库维普(VIP)、中国知网(CNKI)、万方数据

库中检索关键词“乳腺癌”“单核苷酸多态性”“H19或

LncRNA
 

H19 或 Long
 

noncoding
 

RNA
 

H19”
 

“rs217727”“rs2839698”。数据库检索时间截至2020
年4月,语种包括英文和中文。

1.2 文献纳入和排除标准 纳入标准:(1)研究类型

为病例对照研究,且病例组为乳腺癌患者,对照组为

健康对照者;(2)研究中包括了rs217727
 

C>T 和

rs2839698
 

C>T
 

SNP位点,并且有基因型分类数据。
排除标准:(1)重复发表或者数据不完整;(2)研究未

设立对照组;(3)会议讨论、综述及
 

Meta分析类文献;
(4)基因型频率不符合哈迪-温伯格平衡定律。

1.3 纳入研究数据的提取 所有数据由2名研究人

员独立提取,提取数据包括第一作者、文献发表时间、
研究人群、对照组来源、基因分型方法、病例组与对照

组的年龄与例数,以及rs217727和rs2839698
 

SNP位

点基因型分布情况。如研究包含多种人群,应对不同

人群数据分别抽提分类后再进行分析。

1.4 文献质量评价 根据Cochrane协作网推荐的

纽卡斯尔-渥太华量表(NOS)对所有文献进行质量评

价。NOS评分标准由人群选择、病例组和对照组的可

比性、暴露因素的测量3部分组成,包括8个项目,总
分为9分。NOS评分在0~4分为低质量研究文献,
将5~9分的高质量研究文献纳入本研究。

1.5 统计学处理 Meta分析使用STATA12.0软

件 Meta-analysis模 块。分 析 LncRNA
 

H19 基 因

rs217727和rs2839698
 

SNP位点与乳腺癌发生风险

的关系,统计比值比(OR)和95%置信区间(95%
CI),OR 值采用Z 检验计算。样本异质性分析采用

Q 检验,以P≤0.10为存在显著异质性,分析选择随

机效应模型;以P>0.10为效应量分布异质性不显

著,分析 选 择 固 定 效 应 模 型。发 表 偏 倚 分 析 采 用

Begg's检验。采用SPSS20.0软件中的χ2 检验进行

哈迪-温伯格平衡定律验证。

2 结  果

2.1 文献检索流程及纳入文献的基本特征 初步检

索获得LncRNA
 

H19基因多态性与乳腺癌遗传易感

性的相关文献141篇,通过剔除无关文献、Meta分

析、综述及会议讨论130篇,筛选出11篇文献;进一

步阅读全文剔除无对照组和数据不全的文献6篇,最
终保留5篇病例对照研究。关于rs217727

 

SNP位点

的有5篇,共纳入研究对象6
 

570例,其中乳腺癌患者

3
 

178例,健康对照者3
 

392例;关于rs2839698
 

SNP
位点的有3篇,共纳入研究对象5

 

434例,其中乳腺癌

患者2
 

607例,健康对照者2
 

827例。纳入研究文献
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中rs2839698、rs217727
 

SNP位点的基因型频率均符

合哈迪-温伯格平衡定律(P>0.05)。纳入研究文献

的基本特征及LncRNA
 

H19基因rs217727、rs2839698
 

SNP位点基因型分布分别见表1、2。纳入研究的5篇

文献使用NOS进行质量评价,评分均≥5分,属于高

质量文献,见表3。

表1  纳入研究文献的基本特征

SNP位点 文献
发表

时间
研究人群

病例组

例数(n)

对照组

例数(n)

对照组

来源

基因分型

方法

年龄(x±s,岁)

病例组 对照组

rs217727 XIA等[17] 2016 中国汉族人群 464 467 PB PCR-RFLP 48.44±10.29 48.91±9.99

LIN等[18] 2017 中国汉族人群 1
 

005 1
 

020 HB SNPscan 46.50±10.20 46.70±11.10

CUI等[19] 2018 中国汉族人群 1
 

488 1
 

675 PB TaqMan — —

ABDOLLAHZADEH等[20] 2019 伊朗人群 150 100 HB PCR-RFLP 46.59±11.18 43.91±9.99

SAFARI等[21] 2019 伊朗人群 111 130 PB T-ARMS-PCR 39.30±1.20 38.90±1.50

rs2839698 LIN等[18] 2017 中国汉族人群 1
 

005 1
 

020 PB SNPscan 46.50±10.20 46.70±11.10

CUI等[19] 2018 中国汉族人群 1
 

491 1
 

677 PB TaqMan — —

SAFARI等[21] 2019 伊朗人群 111 130 PB T-ARMS-PCR 39.30±1.20 38.90±1.50

  注:PB为社区人群;HB为医院人群;—表示无相关数据。

表2  LncRNA
 

H19基因rs217727、rs2839698
 

SNP位点基因型分布

SNP位点 文献

病例组

基因型频数

CC CT TT

对照组

基因型频数

CC CT TT

MAF(T等位

基因)频率

病例组 对照组

OR(95%CI) P1 P2 P3

rs217727 XIA等[17] 160 156 148 139 212 116 0.487 0.475 1.05
 

(0.87~1.26) 0.614 0.051 0.052

LIN等[18] 403 471 131 465 450 105 0.365 0.324 1.20
 

(1.05~1.37) 0.006 0.718 0.801

CUI等[19] 611 692 185 685 773 217 0.357 0.360 0.99
 

(0.89~1.09) 0.776 0.612 0.963

ABDOLLAHZADEH等[20] 116 29 5 86 14 0 0.130 0.070 1.99
 

(1.05~3.76) 0.033 0.075 0.452

SAFARI等[21] 79 30 2 64 54 12 0.153 0.300 0.42
 

(0.27~0.66) 0.003 0.659 0.900

rs2839698 LIN等[18] 452 440 113 484 432 104 0.331 0.314 1.08
 

(0.95~1.24) 0.230 0.705 0.600

CUI等[19] 801 568 122 875 673 129 0.272 0.278 0.97
 

(0.87~1.09) 0.639 0.135 0.979

SAFARI等[21] 15 57 39 53 55 22 0.608 0.381 2.52
 

(1.75~3.65) <0.001 0.415 0.241

  注:MAF为最小等位基因;
 

P1 为病例组与对照组等位基因比较的P 值;P2 为病例组哈迪-温伯格平衡定律验证的P 值;P3 为对照组哈迪-温

伯格平衡定律验证的P 值。

表3  纳入研究文献的质量评价(分)

文献
病例确定

恰当性

病例

代表性

对照的

选择

对照的

确定

组间

可比性

暴露因素

的确定

暴露因素确定

方法是否相同
无应答率 总分

XIA等[17] 1 1 1 1 2 1 1 1 9

LIN等[18] 1 1 0 1 1 1 1 1 7

CUI等[19] 1 1 1 1 1 1 1 0 7

ABDOLLAHZADEH等[20] 1 1 0 1 2 1 1 1 8

SAFARI等[21] 1 1 1 1 1 1 1 1 8

2.2 Meta分析结果

2.2.1 rs217727
 

SNP位点与乳腺癌遗传易感性的关

联 纳入 Meta分析的5篇关于rs217727
 

SNP位点

的文献中,等位基因(T
 

vs.C)异质性检验显示,I2=
84.0%,P<0.001,存在显著异质性,采用随机效应模

型分析,病例组与对照组等位基因T、C比较,差异无

统计学意义(Z<0.01,OR=1.000,95%CI:0.799~
1.251,P=0.999)。加性模式(TT

 

vs.CC)异质性检

验显示,I2=71.1%,P=0.097,存在显著异质性,采
用随机效应模型分析,病例组与对照组TT、CC基因

型比较,差异无统计学意义(Z=0.30,OR=1.059,
95%CI:0.728~1.541,P=0.765)。隐性模式(TT
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vs.CT+CC)异质性检验显示,I2=82.6%,P=
0.077,存在显著异质性,采用随机效应模型分析,病
例组与对照组TT、CT+CC基因型比较,差异无统计

学意义(Z=0.42,OR=0.939,95%CI:0.703~
1.255,P=0.671)。显性模式(TT+CT

 

vs.CC)异质

性检验显示,I2=69.8%,P=0.076,存在显著异质

性,采用随机效应模型分析,病例组与对照组 TT+
CT、CC基因型比较差异无统计学意义(Z=0.72,

OR=1.131,95%CI:0.808~1.583,P=0.472)。人

群分层研究显示,中国汉族人群和伊朗人群rs217727
 

SNP位点4种遗传学模式在病例组与对照组间比较,
差异均无统计学意义(P>0.05)。见表4。

表4  基因多态性与乳腺癌遗传易感性的 Meta分析结果

SNP位点 比较模式 人群 OR(95%CI) Z PZ I2(%) PQ PB

rs217727 等位基因(T
 

vs.
 

C) 中国汉族人群 1.072(0.942~1.219) 1.05 0.293 63.5 0.065

伊朗人群 0.900(0.197~4.106) 0.14 0.891 93.4 <0.001

总数 1.000(0.799~1.251) <0.01 0.999 84.0 <0.001 0.791

加性模式(TT
 

vs.
 

CC) 中国汉族人群 1.138(0.887~1.462) 1.02 0.310 58.4 0.028

伊朗人群 0.874(0.014~53.384) 0.06 0.949 84.2 7.469

总数 1.059(0.728~1.541) 0.30 0.765 71.1 0.097 0.837

隐性模式(TT
 

vs.
 

CT+CC) 中国汉族人群 1.019(0.818~1.269) 0.17 0.866 74.8 0.028

伊朗人群 0.828(0.186~3.684) 0.25 0.805 91.6 1.062

总数 0.939(0.703~1.255) 0.42 0.671 82.6 0.077 0.938

显性模式(TT+CT
 

vs.
 

CC) 中国汉族人群 1.190(0.924~1.534) 1.35 0.178 66.2 0.033

伊朗人群 0.954(0.023~39.454) 0.02 0.980 80.8 5.900

总数 1.131(0.808~1.583) 0.72 0.472 69.8 0.076 0.599

rs2839698 等位基因(T
 

vs.C) 中国汉族人群 1.021(0.920~1.133) 0.39 0.696 32.9 0.222

伊朗人群 2.524(1.747~3.645) 4.93 <0.001 — —

总数 1.299(0.935~1.804) 1.56 0.119 91.6 <0.001 0.043

加性模式(TT
 

vs.
 

CC) 中国汉族人群 1.089(0.894~1.327) 0.85 0.395 0.0 <0.001

伊朗人群 6.264(2.884~13.605) 4.64 <0.001 — —

总数 1.718(0.884~3.339) 1.60 0.111 89.3 0.289 0.009

隐性模式(TT
 

vs.
 

CT+CC) 中国汉族人群 1.010(0.863~1.182) 0.12 0.902 50.1 0.007

伊朗人群 4.405(2.307~8.412) 4.49 <0.001 — —

总数 1.395(0.905~2.149) 1.51 0.131 90.7 0.118 0.025

显性模式(TT+CT
 

vs.
 

CC) 中国汉族人群 1.090(0.901~1.319) 0.89 0.373 0.0 <0.001

伊朗人群 2.659(1.457~4.853) 3.19 0.001 — —

总数 1.334(0.900~1.978) 1.43 0.151 74.1 0.085 0.067

  注:PZ 为Z 检验的P 值;PQ 为Q 检验的P 值;PB 为Begg's检验的P 值;—表示无相关数据。

2.2.2 rs2839698
 

SNP位点与乳腺癌遗传易感性的

关联 纳入 Meta分析的3篇关于rs2839698
 

SNP位

点的文献中,等位基因(T
 

vs.C)异质性检验显示,

I2=91.6%,P<0.001,存在显著异质性,采用随机效

应模型分析,病例组与对照组等位基因T、C比较,差
异无统计学意义(Z=1.56,OR=1.299,95%CI:

0.935~1.804,P=0.119)。加性模式(TT
 

vs.CC)异
质性检验显示,I2=89.3%,P=0.289,效应量分布异

质性不显著,采用固定效应模型分析,病例组与对照

组TT、CC基因型比较,差异无统计学意义(Z=
1.60,OR=1.718,95%CI:0.884~3.339,P =

0.111)。隐性模式(TT
 

vs.CT+CC)异质性检验显

示,I2=90.7%,P=0.118,效应量分布异质性不显

著,采用固定效应模型分析,病例组与对照组 TT、

CT+CC基因型比较,差异无统计学意义(Z=1.51,

OR=1.395,95%CI:0.905~2.149,P=0.131)。显

性模式(TT+CT
 

vs.CC)异 质 性 检 验 显 示,I2=
74.1%,P=0.085,存在显著异质性,采用随机效应模

型分析,病例组与对照组TT+CT、CC基因型比较,
差异无统计学意义(Z=1.43,OR=1.334,95%CI:

0.900~1.978,P=0.151)。人群分层研究显示,中国

汉族人群4种遗传学模式在病例组与对照组间比较,

·0151· 国际检验医学杂志2021年6月第42卷第12期 Int
 

J
 

Lab
 

Med,June
 

2021,Vol.42,No.12



差异均无统计学意义(P>0.05)。伊朗人群研究仅有

1篇关于rs2839698
 

SNP位点与乳腺癌关联的文献,
统计分析显示,等位基因(Z=4.93,OR=2.524,95%
CI:1.747~3.645,P<0.001)、加性模式(Z=4.64,

OR=6.264,95%CI:2.884~13.605,P<0.001)、隐
性模 式(Z=4.49,OR=4.405,95%CI:2.307~
8.412,P<0.001)、显性模式(Z=3.19,OR=2.659,

95%CI:1.457~4.853,P=0.001)在病例组与对照

组间比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。见表4。

2.3 发表偏倚Begg's检验结果 LncRNA
 

H19基

因rs217727
 

SNP位点4种遗传模式均无发表偏倚

(P>0.05)。而rs2839698
 

SNP位点等位基因、加性

模式、隐性模式均存在发表偏倚(P<0.05),显性模式

无发表偏倚(P=0.067)。见表4。

3 讨  论

  LncRNA
 

H19基因位于常染色体11p15.5,与胰

岛素样生长因子2(IGF2)基因相邻,仅在母系遗传染

色体上表达。LncRNA
 

H19基因由于存在选择性剪

切,因此包含了3种转录本,3种转录本都包含了5个

外显子和4个内含子[12,22]。LncRNA
 

H19
 

RNA转

录本以调节RNA或核糖体调节器的形式发挥作用,
促进细胞凋亡、血管形成、炎症和细胞死亡等生物学

过程的进展[23]。另外,BAO等[24]的基因富集分析发

现,LncRNA
 

H19基因与DNA转录、RNA折叠、甲
基化等均有关。LncRNA

 

H19基因的表达水平与乳

腺癌的发生、增殖、侵袭、转移和耐药有关,血清中Ln-
cRNA

 

H19
 

RNA转录水平对乳腺癌的早期诊断、治
疗和预后具有重要的临床意义[23]。LIN等[18]发现,
在中国乳腺癌患者的共显性和显性模式中,LncRNA

 

H19基因高表达与乳腺癌发生的风险增加相关,并且

在雌激素受体阳性、人表皮生长因子受体2阴性的患

者中共显性和显性模式差异更明显。
多 项 研 究 发 现,LncRNA

 

H19 基 因rs217727
 

SNP位点增加了乳腺癌的患病风险[18-19,25],进一步研

究发现,乳腺癌组织中LncRNA
 

H19基因的表达水

平明显高于正常对照组织,并且发现CT或TT基因

型有助于提高LncRNA
 

H19基因的表达水平[18]。然

而,XIA等[17]验证了中国汉族人群乳腺癌患病风险

与LncRNA
 

H19基因并无关联。本研究分析了关于

rs217727
 

SNP位点的5篇文献,共包括乳腺癌患者

3
 

178例和健康对照者3
 

392例,结果显示,rs217727
 

SNP位点的等位基因、加性模式、显性模式、隐性模式

在病例组和对照组间比较,差异均无统计学意义(P>
0.05)。在随后的人群分层分析中发现,中国汉族人

群和伊朗人群rs217727
 

SNP位点4种遗传学模式在

病例组与对照组间比较,差异均无统计学意义(P>

0.05)。rs2839698位于LncRNA
 

H19基因外显子区

(3'-未翻译区)中。YANG等[26]发现,rs2839698
 

T等

位基因与胃癌发病的高风险有关,并且CT和TT基

因型的血清 mRNA表达水平明显高于CC基因型。
本研究分析了3篇关于rs2839698

 

SNP位点与乳腺

癌遗传易感性的文献,囊括了2
 

607例乳腺癌患者和

2
 

827例健康对照者,rs2839698
 

SNP位点的等位基

因、加性模式、显性模式、隐性模式在病例组和对照组

间比较,差异均无统计学意义(P>0.05)。进一步行

人群分层分析发现,中国汉族人群rs2839698
 

SNP位

点4种遗传学模式在病例组与对照组间比较,差异均

无统计学意义(P>0.05)。伊朗人群研究仅有1篇关

于rs2839698
 

SNP位点与乳腺癌关联的文献报道,统
计分析发现,其4种遗传学模式在病例组与对照组间

比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。上述结果的

不一致很可能是由于不同研究人群的样本量不同、遗
传背景差异导致的。

本文尚存在一定的不足之处:(1)纳入研究的人

群仅包括了中国汉族人群和伊朗人群,覆盖人群和数

据量均较少,Meta分析结果可能存在偏倚。(2)本文

纳入的文献数较少,结果仍需要更多、更高质量的研

究证实;(3)对照组标本来源包括了医院人群和社区

人群,但未进行对照组来源的亚组分析。后续笔者将

持续关注LncRNA
 

H19基因rs217727和rs2839698
 

SNP位点与乳腺癌遗传易感性的文献报道,对更大样

本量和多种群的研究进行 Meta分析,获得更加明确

的关联结果。
 

综上所述,中 国 汉 族 人 群 LncRNA
 

H19基 因

rs217727和rs2839698
 

SNP位点等位基因、加性模

式、显性模式、隐性模式与乳腺癌遗传易感性均无关。
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