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补体受体 １ 基因多态性与疾病相关性研究进展

唐　 梦，朱明明综述，罗　 伟审校

　 　 ［摘要］ 　 补体受体 １（ＣＲ１）作为补体级联反应的调控因子，其基因多态性被证实参与多种疾病的发生、发展及预后，如阿

尔茨海默病（ＡＤ）、疟疾、肿瘤、心血管疾病、麻风等，其中与 ＡＤ 的研究居多。 ＣＲ１ 基因多态性有 ３ 种，在 ＡＤ 中，主要是 ＣＲ１
长度和密度多态性参与 ＡＤ 的发生、发展。 在疟疾中，主要是 Ｋｎｏｐｓ 血型抗原的多态性及红细胞 ＣＲ１ 密度多态性影响疾病的

易感性。 而在肿瘤、心血管疾病及麻风中，则均是红细胞 ＣＲ１ 密度多态性对疾病的易感性产生影响，并且以上 ＣＲ１ 基因多态

性还有地域及民族差异。 文章主要就 ＣＲ１ 的基因多态性及参与不同疾病发生发展进行综述。
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０　 引　 　 言

补体受体 １（ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ ｒｅｃｅｐｔｏｒ １，ＣＲ１）是血

浆蛋白补体系统激活的主要调节因子。 它是一种 Ｉ
型膜结合糖蛋白，分为胞外、跨膜、胞内三部分，缺
乏胞内和跨膜部分的称为可溶性 ＣＲ１，基因序列位

于染色体 １ｑ３２ 上。 ＣＲ１ 表达于红细胞、中性粒细

胞、巨噬细胞、嗜酸粒细胞、Ｔ 和 Ｂ 淋巴细胞以及树

突状细胞表面。 单个红细胞膜上的 ＣＲ１ 受体密度

仅为白细胞上的 １ ／ （１０ ～ ５０），由于红细胞数量巨

大，因此体内约 ９０％的 ＣＲ１ 受体存在于红细胞膜

上［１］。 ＣＲ１ 的基因多态性包括 ３ 中，现已有较多研

究证实其通过不同的基因多态性参与各种疾病的

发生、发展及预后，如阿尔兹海默病、帕金森氏病、
疟疾、麻风、心血管疾病及肿瘤等。 本文就 ＣＲ１ 的

基因多态性及参与疾病发生发展作一综述。
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１　 ＣＲ１ 及其多态性

ＣＲ１ 又称 ＣＤ３５，即 Ｉ 型跨膜糖蛋白，属于补体

活性调节因子家族成员之一［１］，在多种细胞上均有

表达。 其基因多态性包括：①导致 ＣＲ１ 长度不同的

基因多态性，②导致红细胞 ＣＲ１ 密度差异的单核苷

酸多态性，③产生 Ｋｎｏｐｓ 血型抗原的单核苷酸多

态性［２］。
１􀆰 １　 ＣＲ１ 长度多态性 　 ＣＲ１ 的编码基因位于

１ｑ３２，该基因存在 ４ 个不同大小的共显性等位基因，
其变异是由遗传重复和缺失造成［３］。 该等位基因

编码不同的 ＣＲ１ 亚型，其分子量大小从 １６０ ｋｄａ 到

２５０ ｋｄａ 不等，从小到大为 ＣＲ１⁃Ｃ（Ｆ′）、ＣＲ１⁃Ａ（Ｆ）、
ＣＲ１⁃Ｂ（Ｓ）、ＣＲ１⁃Ｄ，其中以 ＣＲ１⁃Ａ（Ｆ 等位基因型）
和 ＣＲ１⁃Ｂ（Ｓ 等位基因型）最为常见。 大量研究表明

ＣＲ１⁃Ｂ（Ｓ）会增加 ＡＤ 的风险性［４］。
１􀆰 ２　 ＣＲ１ 密度多态性　 细胞膜上 ＣＲ１ 的密度与常

染色体共显性双等位基因系统遗传相关。 单核苷

酸多态性（ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）也会

改变细胞膜上 ＣＲ１ 的表达量，其中 Ｈｉｎｄ Ⅲ限制性

片段长度多态性（ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒ⁃
ｐｈｉｓｍ，ＲＦＬＰ）与 ＣＲ１ 基因内含子 ２７ 中的单核苷酸

多态性相对应，与细胞 ＣＲ１ 表达相关。 不同长度片

段对应不同的基因，其中 ６􀆰 ９ ｋｂ Ｈｉｎｄ Ⅲ基因组片段

与低表达等位基因的纯合子相对应，表达 ２００ ｋｂ 以

下的 ＣＲ１，而 ７􀆰 ４ ｋｂ Ｈｉｎｄ Ⅲ基因组片段对应高表达

等位基因的纯合子，表达量则明显增高，而杂合子

介于两者之间［３］。 除 Ｈｉｎｄ Ⅲ多态性外，细胞膜上

ＣＲ１ 密度还与 ＣＲ１ 基因中多种单核苷酸多态性相

关， 其 中 与 疾 病 研 究 最 多 的 有 外 显 子 ３３ 的

Ｐｒｏ１８２７Ａｒｇ 多 态 性 （ Ｃ５５０７Ｇ ）、 外 显 子 ２２ 的

Ｈｉｓ１２０８Ａｒｇ 多态性（Ａ３６５０Ｇ）。 在白种人中，以上

ＣＲ１ 多态性中的 Ｃ、Ａ 等位基因都对应 Ｈｉｎｄ Ⅲ
ＲＦＬＰ 的高表达等位基因，都与细胞膜上 ＣＲ１ 的高

表达相关［５］。 由于 ８５％的 ＣＲ１ 表达在红细胞上，红
细胞上的 ＣＲ１ 通过与 Ｃ３ｂ、Ｃ４ｂ 结合，介导其调理的

免疫复合物的清除。 因此 ＣＲ１ 基因的单核苷酸多

态性大部分都是通过改变红细胞 ＣＲ１ 密度来影响

疾病发展。
１􀆰 ３　 Ｋｎｏｐｓ 血型抗原的多态性 　 Ｋｎｏｐｓ 血型基因

型，由 ＣＲ１ 第 ２９ 外显子中的单核苷酸多态性产生。
其血型抗原系统包括 Ｋｎｏｐｓ 抗原 ａ 和 ｂ （Ｋｎａ 和

Ｋｎｂ）、Ｓｗａｉｎ⁃Ｌａｎｇｌｅｙ １ 和 ２ （ Ｓｌ１ 和 Ｓｌ２）、 Ｓｌ３、 Ｓｌ４、
Ｓｌ５、ＭｃＣｏｙ ａ 和 ｂ（ＭｃＣａ和 ＭｃＣｂ）、ＫＡＭ＋ ／ ＫＡＭ⁃以及

Ｙｋａ （Ｙｏｒｋ）抗原［６］。 目前，该系统与疟疾等疾病的

关系是研究的热点。

２　 ＣＲ１ 与疾病

２􀆰 １　 ＣＲ１ 与神经系统疾病

２􀆰 １􀆰 １　 ＣＲ１ 与 ＡＤ　 ＡＤ 是一种神经系统退行性疾

病，临床表现主要是进行性认知功能障碍和行为损

害。 其病理特征包括老年斑块和神经纤维缠结的

形成，而老年斑块主要是由淀粉样蛋白 β（ ａｍｙｌｏｉｄ⁃
β， Ａβ）聚集形成［７］。 Ｌａｍｂｅｒｔ 等［８］ 首次发现 ＣＲ１
基因位点的 ２ 个 ｓｎｐ（ ｒｓ６６５６４０１、ｒｓ３８１８３６１）与迟发

性 ＡＤ（ ｌａｔｅ⁃ｏｎｓｅｔ Ａｌｚｈｅｉｍｅｒ􀆳ｓ ｄｉｓｅａｓｅ，ＬＯＡＤ）的发病

风险相关，并确定了编码 ＣＲ１ 的基因是 ＡＤ 的易感

基因。 世界各地的全基因组关联研究确定了 ＣＲ１
基因与不同种族的 ＡＤ 均相关，包括欧洲、中国、美
国等［９⁃１１］。 研究已经总结了 ＣＲ１ 的多种单核苷酸

多态性与 ＡＤ 相关，并且提示这种相关性具有地域

差异［１２］。 在包含不同种族的人群中进行的 ｍｅｔａ 分

析发现 ＣＲ１ 的 ｒｓ６６５６４０１ 的 Ａ 等位基因与所有样本

中的 ＬＯＡＤ 的风险相关［１３］。 ＣＲ１ 在外周和大脑中

均有表达，在美国的研究发现降低外周红细胞 ＣＲ１
和 Ａβ 清除率的 ＣＲ１ 多态性增加 ＡＤ 风险，而增加

外周红细胞 ＣＲ１（ ｒｓ１０１２７９０４）和 Ａβ 清除率的 ＣＲ１
多态性降低 ＡＤ 风险［１４］。 上述研究表明 ＣＲ１ 多态

性对外周红细胞 ＣＲ１ 表达的影响可能是 ＣＲ１ 多态

性与 ＡＤ 风险相关的基础。 但也有研究发现小胶质

细胞中高表达的 ＣＲ１ ｒｓ３８１８３６１ 通过调节 Ａβ 代谢

和在白质中小胶质细胞活动来作为 ＡＤ 的调节

剂［１５］。 不同风险位点与 ＡＤ 神经病理学特征的相

关性不同，在芬兰老年人群的研究中发现， ＣＲ１
ｒｓ１８５３１０３４２ 与 ＡＤ 的脑淀粉样血管病具有较强的

关联性［１６］。 几乎所有 ５０ 岁以上的成年人都有神经

纤维缠结，但并非所有人都会发展为 ＡＤ，在美国的

研究发现 ＣＲ１ ｒｓ６６５６４０１ 的次等位基因纯合子频率

增高，可增加 Ａβ 的沉积，导致认知能力下降，从而

向 ＡＤ 进展［１７］。 既往也有研究提出 ＣＲ１ ｒｓ４８４４６０９
增加不同脑区 Ａβ 沉积导致情节记忆下降［１８］，因此

评估这些 ＣＲ１ 基因多态性对轻度障碍发展到 ＡＤ 具

有预测作用［１９］。 在中国，Ｚｈｕ 等［２０］在青岛进行的研

究 发 现 ＣＲ１⁃ＳＮＰ （ ｒｓ１２０３４３８３、 ｒｓ３７３７００２ 和
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ｒｓ６６９１１１７）与 ＡＤ 患者中颞叶体积的变化显著相

关。 同时他们还提出 ＣＲ１⁃ｒｓ１０７７９３３９ 的变异通过

降低脑葡萄糖代谢率而增加 ＡＤ 的风险。 总之 ＣＲ１
基因多态性从不同方面影响 ＡＤ 相关的特征，如记

忆力下降、Ａβ 的清除以及大脑结构等。 与 ＡＤ 发病

相关的易感基因的多态性不仅影响疾病本身，还会

影响患者对其他病原体的易感性，Ｈａｒｒｉｓ 等人［２１］ 提

出 ＣＲ１ 基因多态性可能影响大脑对 ＨＳＶ⁃１ 的易

感性。
研究已经明确指出 ＡＤ 与长 ＣＲ１ 亚型相关［４］。

在法国的研究发现 ＣＲ１⁃Ｂ（ Ｓ）中虽然存在额外的

Ｃ３ｂ ／ Ｃ４ｂ 结合位点，但其表达频率却明显低于其他

ＣＲ１ 亚型，而这可能是由于其附加片段中基因位点

的甲基化增加造成的，从而增加 ＡＤ 的风险性［２２］。
２􀆰 １􀆰 ２　 ＣＲ１ 与帕金森氏病（Ｐａｒｋｉｎｓｏｎ′ｓ ｄｉｓｅａｓｅ，
ＰＤ） 　 ＰＤ 的症状包括运动症状及非运动症状，认知

障碍就是非运动症状之一，而 ＡＤ 是认知障碍最常

见的表现形式。 相似的病理及临床特征表明 ＡＤ 和

ＰＤ 可能有一些共同的遗传发病因素。 在非西班牙

裔白人、巴西人的研究中，未发现 ＣＲ１ 的 ｒｓ６６５６４０１
与 ＰＤ 存在联系［２３⁃２４］。 但最近在中国的研究发现，
当 ＣＲ１ 的 ｒｓ３８１８３６１ 基因型为 ＡＡ 时，具有 ＡＰＯＥ
的 ε４ 等位基因的人群 ＰＤ 风险降低，而 ｒｓ３８１８３６１
基因型为 ＧＧ 时 ＰＤ 风险增加［２５］。 表明 ＰＤ 和 ＡＤ
可能通过基因⁃基因相互作用导致其相似性。

ＣＲ１ 基因作为参与 ＡＤ 的免疫反应的特异性基

因，提示免疫炎症过程可能是 ＡＤ 发病的驱动因素。
同时也增加了对 ＰＤ 的认识，可能成为治疗两种疾

病的靶点，因此未来还需要进一步研究。
２􀆰 ２　 ＣＲ１ 与疟疾　 恶性疟疾主要是疟原虫侵入红

细胞的一种传染病，包括两种致死性的并发症，严
重疟疾贫血（ ｓｅｖｅｒｅ ｍａｌａｒｉａ ａｎｅｍｉａ，ＳＭＡ）和脑疟疾

（ｃｅｒｅｂｒａｌ ｍａｌａｒｉａ，ＣＭ）。 ＣＲ１ 作为补体激活调节因

子，存在于大多数血细胞表面（８５％在红细胞），不
管是感染恶性疟原虫的红细胞与未感染疟原虫的

红细胞通过 ＣＲ１ 形成玫瑰花环结，还是红细胞上

ＣＲ１ 可调节间日疟原虫对网织红细胞的侵袭，均证

明了这种分子在恶性疟疾的发病机制中有重要作

用［２６］。 红细胞上 ＣＲ１ 密度多态性对疟疾感染有影

响，也具有地域差异。 Ｃｏｃｋｂｕｒｎ 等［２７］在巴布亚新几

内亚发现 ＣＲ１ 外显子 ２２ Ａ３６５０Ｇ 多态性的中等表

达基因型（ＨＬ）与严重疟疾的保护有关。 在印度的

研究发现 ＣＲ１ 内含子 Ｈｉｎｄ ＩＩＩ ＲＦＬＰ、ＣＲ１ 外显子 ２２
Ａ３６５０Ｇ 多态性以及外显子 ３３ Ｃ５５０７Ｇ 多态性的高

表达基因型与 ＳＭＡ、ＣＭ 易感性增加相关［２８］。 这些

研究提示高 ＣＲ１ 的红细胞有可能堵塞脑毛细血管，
导致严重疟疾。 在泰国，Ｎａｇａｙａｓｕ 等［２９］ 发现 Ｈｉｎｄ
ＩＩＩ ＲＦＬＰ 的低表达基因型（ＬＬ）与 ＣＭ 易感性增加相

关。 在日本，ＣＲ１ 的 ｒｓ９４２９９４２ 高表达等位基因 ＴＴ
与 ＣＭ 的保护性相关联［３０］。 这些研究表明由红细

胞上 ＣＲ１（ＣＲ１ ／ Ｅ）调节的循环免疫复合物的清除

在脑疟疾的发病机理中起着至关重要的作用。 在

巴西，研究发现 ｋｎｂ 等位基因以及该等位基因与

ＫＡＭ＋等位基因的结合会增加疟疾的易感性［３１］。 在

非洲，Ｋｎｏｐｓ 血型抗原系统多态性对疟疾的易感性

有重大影响，研究结论却不统一。 在西非研究发现

ＭｃＣ 血型抗原的 ＭｃＣａ ／ ｂ 和 ＭｃＣｂ ／ ｂ 基因型可能分

别与对严重疟疾的易感性增加和对严重疟疾的显

著保护有关［３２］。 而近年在肯尼亚的研究中发现

Ｋｎｏｐｓ Ｓｌ２ 多态性与脑疟疾和死亡显著降低有关，而
Ｋｎｏｐｓ ＭｃＣｂ多态性与脑疟疾发病几率增加有关［３３］。
同时还有重要发现，即上述保护作用只在正常 α⁃珠
蛋白基因型个体中可见，因为观察到 Ｋｎｏｐｓ Ｓｌ２ 和 α
＋地中海贫血基因型之间存在显著的相互作用。 而

以上结果均表明 ＣＲ１ 基因密度及 Ｋｎｏｐ 血型多态性

都会影响疟疾的易感性，但是具有地域差异，这种

多态性可能是由于基因的选择性保护。
２􀆰 ３　 ＣＲ１ 与心血管病风险　 冠状动脉粥样硬化性

心脏病是一种进行性疾病，其病理特征是脂质和纤

维素在大动脉中积聚，也是一种多种基因相互作用

的疾病［３４⁃３５］。 ＣＲ１ 不仅参与动脉粥样硬化的炎症

成分，还有研究表明其介导了动脉粥样硬化中低密

度脂蛋白的清除［３６］。 因此分析 ＣＲ１ 基因的多态性

有助于了解心血管疾病（冠心病）的风险。 首先是

关于红细胞上 ＣＲ１ 密度多态性与心血管疾病的相

关性研究。 在意大利和波兰人中均发现了 ＣＲ１⁃
Ｐｒｏ１８２７Ａｒｇ 多态性与冠心病相关。 在意大利，研究

发 现 伴 有 血 脂 异 常 的 冠 心 病 患 者 的 ＣＲ１⁃
Ｐｒｏ１８２７Ａｒｇ 多态性的低表达基因型 （ＧＧ） 明显降

低。 在波兰人中，有心血管病史的终末期肾病患者

的 ＣＲ１⁃Ｃ５５０７Ｇ 基因多态性的低表达基因型（ＧＧ）
明显增高，而且该基因型也与心肌梗死相关［３７］。 现

在已经发现了多种 ＣＲ１⁃ｓｎｐｓ 参与心血管病的发病。
ｄｅ Ｖｒｉｅｓ 等［３８］ 通过调查发现有 １２ 个 ＣＲ１⁃ｓｎｐｓ 与
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冠心病相关，其中 １０ 个 ＣＲ１⁃ｓｎｐ 与冠心病风险降低

有关，有 ２ 个 ＣＲ１⁃ｓｎｐ 与风险增加相关。 而以上与

冠心病风险相关的多态性位点还与冠心病的炎症

指标（如 ＣＲＰ）及死亡率相关。 以上研究都表明了

ＣＲ１ 基因多态性在在冠心病中有重要作用，未来我

们还要着重研究这些 ＣＲ１⁃ｓｎｐ 在心血管病中的功

能，以利用这种多态性协助治疗。
２􀆰 ４　 ＣＲ１ 与麻风　 麻风是由麻风分枝杆菌和麻风

支原体引起的一种慢性传染病，不同地区不同种族

的人对麻风的易感性不同，研究者一直在寻找其中

的原因。 而众所周知，补体系统在多种疾病的感染

中都有重要作用，也包括麻风。 其中 ＣＲ１ 可以表达

在多种细胞上，当表达在吞噬细胞上时，ＣＲ１ 主要

介导补体调理的病原体的粘附和吞噬。 而麻风分

枝杆菌就通过这一途径进入巨噬细胞，因此推测

ＣＲ１ 的多态性可能影响麻风分枝杆菌病的易感性。
但既往对于 ＣＲ１ 基因多态性与麻风的易感性之间

的关系的研究却很少。 最早是 Ｆｉｔｎｅｓｓ 等［３９］ 报道了

马拉维农村地区麻风病与 ＭｃＣｏｙｂ等位基因的保护

性关联。 后来在中国也进行了全基因组关联研究，
但未发现麻风病与 ＣＲ１ 多态性有关联［４０］。 其中的

原 因 可 能 是 由 于 遗 传 背 景 的 不 同。 最 近

Ｋｒｅｔｚｓｃｈｍａｒ 等［４１］调查了巴西麻风患者的 ＣＲ１ 多态

性，并且利用 ＳＳＰ 扩增得到的信息重建了 １８ 个单倍

型，发现其中重组人∗３Ｂ２Ｂ􀆰 ３Ａ２Ｂ􀆰 ３Ｂ１ 单倍型会增

加个体对麻风的易感性，且与年龄、性别和种族无

关，最古老的单倍型 ｒｓ１２０３４３８３ 的 ＧＧ 等位基因也

增加麻风的易感性。 以上研究表明 ＣＲ１ 多态性和

单倍型可能通过增强寄生虫吞噬和炎症而增加麻

风的易感性。 但还需要在更大的研究中验证以上

结论。
２􀆰 ５　 ＣＲ１ 与肿瘤 　 肿瘤的发生发展涉及很多因

素，有环境因素也有遗传因素。 而 Ｚｈａｎｇ 等［４２］总结

了补体系统在癌症中有重要作用，包括调节基质细

胞免疫、诱导肿瘤细胞增殖、逃避凋亡和免疫监视，
促进肿瘤细胞迁移和增殖。 而 ＣＲ１ 作为补体级联

反应的调节因子，其基因多态性在肿瘤的发病中也

有重要作用。 而临床研究也已经发现了多种与 ＣＲ１
基因多态性相关的肿瘤。 在胆囊癌中， Ｓｒｉｖａｓｔａｖａ
等［４３］在北印度进行的研究，发现 ＣＲ１ 外显子 ２２ 的

Ａ３６５０Ｇ 多态性的低表达基因型（ＧＧ）与胆囊癌风

险增加相关。 并且这种基因多态性现象在女性中

更为突出。 这可能是由于红细胞 ＣＲ１ 的低表达导

致免疫清除功能受损所致，但是这种性别差异我们

还需要在更大的实验中验证。 在肝癌，首先是胡金

川 等［４４］ 通 过 研 究 提 出 ＣＲ１ 基 因 ＳＮＰ 位 点

ｒｓ４８４４６００ Ｇ＞Ａ 与肝癌相关，对应的基因型 ＧＧ、ＣＣ
携带者肝癌的易感性也增加，而对应的基因型 ＧＡ、
ＣＴ 携带者肝癌易感性降低。 后来 Ｌｕｏ 等［４５］研究了

ＣＲ１ 基因多态性与广西人群 ＨＢＶ 相关性肝病的相

关性，发现 ＣＲ１ 基因 ｒｓ３８１１３８１、ｒｓ２２７４５６７ 多态性均

与研究对象乙肝病毒相关性 ＨＣＣ 易感性相关，特别

是在男性、酗酒者和非吸烟者中。 但前者主要在 ５０
岁以上老年人中，后者主要在 ５０ 岁以下年轻人中。
在胃癌中，胃癌是来自胃黏膜上皮的恶性肿瘤，目
前其发生发展机制仍未明确，与多种因素有关［４６］。
Ｚｈａｏ 等［４７］调查了中国人群中 １３ 个 ＣＲ１⁃ｓｎｐｓ 与胃

癌风险的关系，发现 ＣＲ１ ｒｓ９４２９９４２ ＣＴ 基因型及

ｒｓ７５２５１６０ ＣＧ 基因型与胃癌易感性降低相关，而且

由于考虑到基因相互作用在复杂疾病发病机制中

的普 遍 性， 在 他 们 的 研 究 还 发 现 ｒｓ７５４２２５４４、
ｒｓ１０４９４８８５ 和 ｒｓ７５２５１６０ 这些多态性位点在胃癌中

存在相互作用。 在肺癌中，肺癌是一种常见的恶性

肿瘤， 其 中 非 小 细 胞 肺 癌 （ ｎｏｎ⁃ｓｍａｌｌ ｃｅｌｌ ｌｕｎｇ
ｃａｎｃｅｒ，ＮＳＣＬＣ）占在肺癌中占比最高［４８］。 Ｙｕ 等［４９］

在研究中发现 ｒｓ７５２５１６０ Ｇ＞Ｃ 多态性与非小细胞肺

癌易感性显著相关，而且重要的是他们首次发现了

这种多态性与吸烟状态的潜在相互作用，提示基因⁃
环境相互作用在肺癌易感性中起着重要作用。 但

是 Ｃｈａｓｚｃｚｅｗｓｋａ⁃Ｍａｒｋｏｗｓｋａ 等［５０］在波兰人中却未发

现 ＣＲ１ 的 ｒｓ７５２５１６０ 多态性与 ＮＳＣＬＣ 的关系。 以

上研究表明 ＣＲ１ 基因多样态性影响着肿瘤的易

感性。

３　 结语与展望

综上所述，ＣＲ１ 基因多态性具有地区和种族性

差异。 近年来，多数研究明确了 ＣＲ１ 基因的单核苷

多态性与不同疾病易感性的关系，但是这种多态性

是否有助于疾病的治疗，也为将来的研究指明了方

向。 因此未来我们还需要进行更多的研究探索 ＣＲ１
基因多态性在不同民族，不同疾病中明确的功能以

及利用这种多态性协助疾病的治疗。
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Ｍｏｌ Ｃａｎｃｅｒ，２０１４，１３：５６．

［５０］ 　 Ｃｈａｓｚｃｚｅｗｓｋａ⁃Ｍａｒｋｏｗｓｋａ Ｍ， Ｋｏｓａｃｋａ Ｍ， Ｃｈｒｙｐｌｅｗｉｃｚ Ａ， ｅｔ ａｌ．

ＥＣＣＲ１ ａｎｄ ＮＦＫＢ２ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｓ Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ

Ｎｏｎ⁃ｓｍａｌｌ Ｃｅｌｌ Ｌｕｎｇ Ｃａｎｃｅｒ ｉｎ ａ Ｐｏｌｉｓｈ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ［ Ｊ ］ ．

Ａｎｔｉｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓ，２０１９，３９（６）：３２６９⁃３２７２．

（收稿日期：２０２０⁃０７⁃３１；　 修回日期：２０２０⁃０８⁃２０）

（责任编辑：刘玉巧；　 英文编辑：朱一超）
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