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乳腺癌是全球第二大常见癌症，也是女性最常见

的癌症和死亡原因之一[1-2]。研究显示老龄化、癌症家族
史、不良饮食习惯等都是乳腺癌的风险因素[3-5]。内源性

代谢物和外源性致癌物质可引起遗传损伤[6]，致癌基因
和肿瘤抑制基因突变[7]最终可能导致乳腺癌的发生。此
外，在乳腺癌的发生、发展过程中，氧化应激可能对细

胞增殖和恶性转化起促进作用[8]。位于染色体 7q21.3上
的对氧磷酶 1（paraoxonase 1，PON1）不仅能够降低氧化
应激反应，还与多种癌症的发生、发展有关。Wu等[9]认
为 PON1多态性可能与乳腺癌的发生风险有关。PON1
表达和基因型分布在不同人群中差异很大[10]。PON1基
因的编码区存在两种常见的功能性单核苷酸多态性，

分别是 L55M和 Q192R位点基因多态性[10-11]。PON1低

傅春燕 程雪 潘颖 陈述政 徐民

对氧磷酶 1 基因多态性与乳腺
癌的相关性研究

doi：10.12056/j.issn.1006-2785.2018.40.7.2017-1557

基金项目：浙江省医药卫生科技计划项目（2016KYA201）；丽

水市科技局项目（2016zdxk01）

作者单位：323000 丽水市中心医院乳腺甲状腺外科（傅春

燕、潘颖、陈述政），影像科（程雪、徐民）

通信作者：徐民，E-mail：109205035@qq.com

【 摘要 】 目的 研究对氧磷酶 1（PON1）基因 L55M和 Q192R位点基因多态性与患乳腺癌风险之间的相关性。 方法 选择

260例乳腺癌患者作为研究组，另选同期 260例健康妇女作为对照组，抽取所有受试者约 2ml肘静脉血，抽提基因组 DNA，对 L55M

与 Q192R位点基因多态性进行分析，并分析 L55M和 Q192R位点基因多态性与乳腺癌患者临床病理参数的关系。 结果 两组

L55M位点基因型和等位基因频率之间的差异均有统计学意义（均 P＜0.05）。LM基因型、MM基因型、LM+MM基因型或 M等位基因

与乳腺癌发病风险增加有关（均 P＜0.05）。两组 Q192R位点基因型和等位基因频率之间的差异均无统计学意义（均 P＞0.05）。QR基

因型、RR基因型、QR+RR基因型或 R等位基因与乳腺癌发病风险无关（均 P＞0.05）。在绝经前和绝经后携带 M等位基因的乳腺癌

患者更容易发生淋巴结转移（均 P＜0.05），而在 Q192R位点处等位基因的突变情况与临床病理参数之间均无关联（均 P＞0.05）。结

论 PON1基因 L55M位点基因多态性可能与乳腺癌的风险相关，该基因位点具有作为乳腺癌预后的有用遗传标记的潜力。

【 关键词 】 对氧磷酶 1 乳腺癌 基因突变 单核苷酸多态性

Association of paraoxonase 1 gene polymorphism with breast cancer

China

【 Abstract 】 Objective To study the association between the polymorphism of L55M and Q192R in paraoxonase 1 (PON1)

gene and the risk of breast cancer. Methods A total of 260 patients with breast cancer were enrolled as the study group from

January 2010 to April 2015; 260 healthy women were recruited as the control group. Genomic DNA was extracted from the

peripheral blood samples of all subjects. The polymorphisms of PON1 gene L55M and Q192R were analyzed and the relationship

between the frequency of L55M and Q192R polymorphisms of PON1 gene and the clinicopathological parameters of breast

cancer patients was analyzed. Results There was significant difference in polymorphisms of L55M genotype and allele

frequency between study group and control group(all P＜0.05). The LM, MM and LM+MM genotypes or M allele were associated

with the breast cancer (all P＜0.05). There was no significant difference in Q192R polymorphisms between the study group and

the control group (all P＞0.05). The QR, RR, QR+RR genotypes or R allele were not associated with the breast cancer (all P＞
0.05). Patients with breast cancer carrying M alleles in L55M were more likely to have lymph node metastasis before and after

menopause (both P＜0.05), while there was no significant association between the mutations at the Q192R locus and the

clinicopathological parameters (all P＞0.05). Conclusion The L55M polymorphism of PON1 gene may be associated with the

risk of breast cancer and the gene locus might be used as a genetic marker for the prognosis of breast cancer. women.

【 Key words 】 Paraoxonase 1 Breast cancer Gene mutation Single nucleotide polymorphism
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活性一直是胃癌[12]、系统性红斑狼疮[13]和心血管疾病[14]

等的风险因素。此外，一些研究表明 PON1基因 L55M
和/或 Q192R位点基因多态性与上皮性卵巢癌、肺癌等
的风险增加相关 [15]。本研究探讨 PON1基因 L55M和
Q192R 位点基因多态性与患乳腺癌风险之间的相关
性，现报道如下。

1 对象和方法

1.1 对象 选择 2010年 1月至 2015年 4月本院乳腺
甲状腺外科收治的 260例乳腺癌患者作为研究组，另外
选同期 260例健康妇女作为对照组。经过组织病理学确
诊，年龄＞18岁，诊断标准参照《中国抗癌协会乳腺癌

诊治指南与规范（2013版）》[16]，并使用美国癌症联合委
员会（AJCC）分期系统[17]来确定乳腺癌患者的发展阶段，
纳入患者治疗前卡氏（KPS）评分＞80分，心电图与心脏
功能正常。健康妇女均无任何与 PON1基因 L55M 和
Q192R位点基因多态性相关的恶性肿瘤或其他疾病的
病史。研究组患者 AJCC玉期 13例，域期 81例，芋期
126例，郁期 40例；淋巴结 N0期 115例，N1期 145例；
雌激素受体（ER）阳性 75例，阴性 185例；孕激素受体
（PgR）阳性 83例，阴性 177例。两组年龄、BMI、绝经状
态、怀孕史、吸烟和饮酒情况等比较差异均无统计学意

义（均 P＞0.05）；但研究组患者有乳腺癌家族史的比例
显著高于对照组，差异有统计学意义（P＜0.05），见表 1。

表 1 两组对象一般资料比较

1.2 方法 收集所有受试者的信息，包括年龄、BMI、绝
经状态、乳腺癌家族史、怀孕史、饮酒史、吸烟史，同时收

集研究组患者淋巴结转移情况、AJCC阶段、ER和 PgR
状态。抽取所有受试者约 2ml肘静脉血，抽提基因组
DNA，通过聚合酶链反应-限制性片段长度多态性
（PCR-RFLP）对 PON1基因 L55M和 Q192R位点进行
基因分型。用于扩增 L55M位点目的片段的引物序列如
下：正向，5′-GAAGAGTGATGTATAGCCCCAG-3′；反
向，5′-TTTAATCCAGAGCTAATGAAAGCC-3′（170bp）。
用于扩增 Q192R 位点目的片段的引物序列如下：正
向，5′-TATTGTTGCTGTGGGACCTGAG -3′；反向，5′-
CACGCTAAACCCAAATACATCTC-3′（99bp）。PCR扩增
体系为 25滋l，分别为 1.0滋l的各引物，12.5滋l的 Green
PCR Master Mix（ThermoFisher，美国，货号 K1081，规格
200reactions），9.5滋l 的无菌去离子水和 2.0滋l 的模板
DNA。PCR仪器为美国伯乐公司 T100热循环仪，PCR
反应程序为：95益热变性 5min，95益 45s，60益（L55M）或
59益（Q192R）45s，72益 45s，40个循环，然后在 72益孵

育 10min。PCR产物在 2.5%琼脂糖凝胶上分离，随后用
溴化乙锭（Sigma, 批号 E8751, 规格 1g）染色观察。进行
RFLP分析以检测 PCR扩增后的目的片段基因型。将消
化的片段在 3%琼脂糖上分离，并使用 Bio-Rad GelDoc
2000 XR+ System（美国伯乐公司）显色。每次运行中设
置阴阳性对照，以确保基因型评估的准确性。

1.3 统计学处理 采用 SPSS 20.0 统计软件。使用
Pearson 双侧 字2 检验评估 Hardy-Weinberg 平衡，P ＞
0.05表示符合 Hardy-Weinberg平衡。比较两组一般资
料的差异时，计量资料以 表示，组间比较采用两独立

样本 t检验；分类变量组间比较采用 字2检验。研究组和

对照组的基因型和等位基因频率的差异采用 字2检验。

采用单因素 logistic回归分析计算乳腺癌的风险，并计
算单纯基因型或等位基因的粗略 OR 值和 95%CI；采用
Bonferroni校正年龄、BMI、绝经状态、乳腺癌家族史、怀
孕史、饮酒史、吸烟史等参数，采用多因素 logistic回归
分析计算校正后的 OR 值和 95%CI。采用多因素 logistic
回归分析确定基因型频率与临床病理参数之间的关系。

乳腺癌家族史[ n（%）]

8.31

0.00

组别

研究组

对照组

t/字2值

P值

n

260

260

怀孕史[ n（%）]

0.21

0.65

是否吸烟[ n（%）]

0.26

0.61

是否饮酒[ n（%）]

无

247（95.0）

258（99.2）

有

13（5.0）

2（0.8）

无

11（4.2）

9（3.5）

有

249（95.8）

251（96.5）

否

240（92.3）

243（93.5）

是

20（7.7）

17（6.5）

否

237（91.1）

240（92.3）

是

23（8.9）

20（7.7）

0.23

0.63

组别

研究组

对照组

t/字2值

P值

n

260

260

年龄（岁）

48.54±8.79

48.72±8.14

0.24

0.81

BMI[ n（%）]

0.53

0.77

绝经状态[ n（%）]

≤24.9kg/m2

172（66.2）

179（68.8）

25.0~29.9kg/m2

66（25.4）

59（22.7）

≥30.0kg/m2

22（8.4）

22（8.5）

绝经前

139（53.5）

143（55.0）

绝经后

121（46.5）

117（45.0）

0.12

0.73
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P＜0.05为差异有统计学意义。
2 结果

2.1 两组 L55M 位点等位基因和基因型频率分布
两组受试者的 L55M 位点的基因型频率均符合
Hardy-Weinberg平衡（均 P＞0.05）。总体分析结果和
基于绝经状态的分组分析结果均显示研究组和对照

组 L55M位点基因型和等位基因频率之间的差异均有
统计学意义（均 P＜0.05）。总体分析结果显示，LL基因
型频率与 LM 和 MM 基因型频率不同，Bonferroni校正
后 P＜0.05。在亚组分析中，LL基因型的频率也与 LM
基因型的频率不同，Bonferroni校正后 P＜0.05。此外，
在整体和亚组分析中，LL 基因型频率与携带 M 基因
的频率不同，Bonferroni校正后 P＜0.05。以 LL基因型

和 L等位基因作为参考，分析乳腺癌的发病风险，结
果显示 LM 基因型、MM 基因型、LM+MM 基因型或 M
等位基因与乳腺癌发病风险增加有关（均 P＜0.05）。

在基于绝经状态的亚组分析中，绝经前两组受试者

中观察到的 L55M 位点基因型频率符合 Hardy-Wein原
berg平衡（均 P＞0.05）。由于在对照组中未观察到 MM
基因型，所以无法检查 MM基因型与乳腺癌发病风险之
间的关联。具有 LM基因型和 LM+MM基因型或 M等位
基因与乳腺癌发病风险增加有关（均 P＜0.05）。绝经后
两组受试者中观察到的 L55M位点基因型频率均符合
Hardy-Weinberg 平衡（均 P＞0.05）。LM 基因型、LM+
MM基因型或 M等位基因与乳腺癌发病风险增加有关
（均 P＜0.05），见表 2。

表 2 两组 L55M位点等位基因和基因型频率分布[例（%）]

2.2 两组 Q192R 位点等位基因和基因型频率分布
两组受试者的 Q192R 位点基因型频率符合 Hardy-
Weinberg平衡（均 P＞0.05）。总体分析结果显示研究组
和对照组 Q192R位点基因型和等位基因频率之间的差
异均无统计学意义（均 P＞0.05）。以 QQ基因型和 Q等
位基因作为参考，分析乳腺癌的发病风险，总体分析结

果显示，QR基因型、RR基因型、QR+RR基因型或 R等
位基因与乳腺癌发病风险无关（均 P＞0.05）。基于绝经
状态的分组分析结果显示研究组和对照组 Q192R位点
基因型和等位基因频率之间的差异均无统计学意义（均

P＞0.05）。Q192R基因型或等位基因频率与乳腺癌发
病风险均无关（均 P＞0.05），见表 3。

组别

研究组

对照组

OR值（95%CI）
P值
校正 OR值（95%CI）
P值

n

260

260

LL

202（77.7）

238（91.5）

1

1

LM

51（19.6）

21（8.1）

2.861（1.615~5.103）

0.000

1.543（1.248~1.809）

0.000

MM

7（2.7）

1（0.4）

8.248（1.013~16.521）

0.019

1.906（1.007~2.174）

0.048

LM+MM

58（22.3）

22（8.5）

3.106（1.785~5.439）

0.000

1.579（1.298~1.833）

0.000

L

455（87.5）

497（95.6）

1

1

M

65（12.5）

23（4.4）

3.087（1.842~5.208）

0.000

1.545（1.306~1.748）

0.000

总体

组别

研究组

对照组

OR值（95%CI）
P值
校正 OR值（95%CI）
P值

n

260

260

绝经前

LL

116（44.6）

134（51.5）

1

1

LM

21（8.1）

9（3.5）

2.695（1.119~6.641）

0.015

1.509（1.058~1.886）

0.024

MM

2（0.8）

0（0.0）

-

-

-

-

LM+MM

23（8.9）

9（3.5）

2.952（1.240~7.196）

0.007

1.549（1.110~1.910）

0.012

L

253（91.0）

277（96.9）

1

1

M

25（9.0）

9（3.1）

3.041（1.325~7.167）

0.004

1.540（1.143~1.841）

0.006

组别

研究组

对照组

OR值（95%CI）
P值
校正 OR值（95%CI）
P值

n

260

260

LL

86（33.1）

104（40.0）

1

1

LM

30（11.5）

12（4.6）

3.023（1.386~6.688）

0.002

1.578（1.167~1.952）

0.004

MM

5（1.9）

1（0.4）

6.047（0.668~19.461）

0.066

1.841（0.791~2.214）

0.154

LM+MM

35（13.5）

13（5.0）

3.256（1.544~6.956）

0.001

1.611（1.221~1.969）

0.004

L

202（83.5）

220（94.0）

1

1

M

40（16.5）

14（6.0）

3.112（1.583~6.199）

0.000

1.547（1.228~1.813）

0.000

绝经后
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表 3 两组 Q192R等位基因和基因型频率分布[例（%）]

组别

研究组

对照组

OR值（95%CI）
P值
校正 OR值（95%CI）
P值

n

260

260

QQ

111（42.7）

115（44.2）

1

1

QR

111（42.7）

107（41.2）

1.075（0.728~1.587）

0.704

1.037（0.853~1.259）

0.776

RR

38（14.6）

38（14.6）

1.036（0.596~1.800）

0.894

1.018（0.757~1.318）

0.999

QR+RR

149（57.3）

145（55.8）

1.065（0.741~1.529）

0.723

1.032（0.862~1.240）

0.791

Q

333（64.0）

337（64.8）

1

1

R

187（36.0）

183（35.2）

1.034（0.796~1.344）

0.796

1.017（0.890~1.156）

0.846

总体

组别

研究组

对照组

OR值（95%CI）
P值
校正 OR值（95%CI）
P值

n

260

260

QQ

61（23.5）

63（24.2）

1

1

QR

58（22.3）

59（22.7）

1.015（0.593~1.737）

0.953

1.008（0.767~1.321）

0.999

RR

20（7.7）

21（8.1）

0.984（0.458~2.113）

0.963

0.992（0.646~1.413）

0.998

QR+RR

78（30.0）

80（30.8）

1.007（0.612~1.657）

0.977

1.004（0.782~1.297）

0.999

Q

180（64.7）

185（64.7）

1

1

R

98（35.3）

101（35.3）

0.997（0.695~1.430）

0.988

0.999（0.828~1.193）

0.999

绝经前

组别

研究组

对照组

OR值（95%CI）
P值
校正 OR值（95%CI）
P值

n

260

260

QQ

50（19.3）

52（20.0）

1

1

QR

53（20.4）

48（18.5）

1.148（0.638~2.069）

0.622

1.070（0.801~1.430）

0.725

RR

18（6.9）

17（6.5）

1.101（0.477~2.544）

0.806

1.049（0.666~1.517）

0.960

QR+RR

71（27.3）

65（25.0）

1.136（0.658~1.963）

0.627

1.065（0.816~1.404）

0.722

Q

153（63.2）

152（65.0）

1

1

R

89（36.8）

82（35.0）

1.078（0.728~1.596）

0.693

1.038（0.853~1.249）

0.765

绝经后

2.3 L55M和 Q192R位点基因多态性与乳腺癌患者临
床病理参数的关系 本研究检测了 L55M和 Q192R位
点基因多态性与乳腺癌患者临床病理参数之间的关系，

总体分析结果显示 M等位基因与绝经状态和淋巴结转
移相关（均 P＜0.05）。基于绝经状态的分组分析结果显
示在绝经前和绝经后携带 M等位基因的乳腺癌患者更
容易发生淋巴结转移（均 P＜0.05），而 Q192R等位基因
的突变情况与临床病理参数之间均无关联（均 P＞
0.05），见表 4~5。
3 讨论

本研究结果显示，乳腺癌患者的 LM基因型、MM
基因型和 M等位基因频率明显高于对照组，差异有统
计学意义，与相关研究结果一致[17]。此外，笔者采用 Bonfe原
rroni校正多次测试，使统计学 P值更加标准化，通过
logistic回归分析可能更适合于探索 L55M位点基因多
态性与乳腺癌风险之间的关联。研究结果显示，与 LL
基因型相比，具有 LM基因型患者的乳腺癌风险增加了
1.543倍，而具有 MM基因型患者的乳腺癌风险增加了
1.906倍。另外，LM+MM基因型或 M等位基因携带者患
乳腺癌风险分别增加了 1.579倍和 1.545倍。此外，MM

基因型患者的乳腺癌风险高于至少 1个 M等位基因携
带者（LM基因型、LM + MM基因型和 M等位基因）的风
险，与国外研究结果一致[18]，然而，国外研究结果显示，
乳腺癌患者和正常人中携带 M基因的频率明显高于本
研究中的统计结果，可能是由于人种的差异所致。据单

倍型图（HapMap）数据库的数据显示，我国西部地区的
种族人群比东部人群更容易出现 M等位基因突变。本
研究中对照组只有 8.5%为 M等位基因突变携带者，与
HapMap数据库中北京汉族人群的数据一致。另外，针
对美国和埃及患者的研究结果显示，L55M位点 M等位
基因突变携带者患乳腺癌的风险明显更高[19]。
在基于绝经期的亚组分析中，绝经前对照组中未观

察到 MM基因型。因此，需要较大的对照组样本量来检
查这种基因型患者绝经状态和乳腺癌风险之间的关系。

Lucio等[20]研究发现，与对照个体相比，具有 MM基因型
的绝经前妇女的乳腺癌风险增加了 3.83倍；然而，他们
的研究未发现 LM基因型患者患乳腺癌的风险增加。本
研究中 MM基因型与乳腺癌发病风险之间的相关性相
对较弱，需要进一步扩大样本量进行研究。

在研究组或对照组中，笔者均未发现 Q192R位点
等位基因和基因型频率与乳腺癌发病风险的相关性，与
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表 4 L55M位点基因多态性与乳腺癌患者临床病理参数的关系

临床病理参数

年龄（岁）

绝经状态[n（%）]

绝经前

绝经后

BMI[n（%）]

≤24.9kg/m2

25.0~29.9kg/m2

≥30.0kg/m2

乳腺癌家族史[n（%）]

有

无

怀孕史[n（%）]

有

无

淋巴结转移[n（%）]

N0

N1

吸烟史[n（%）]

有

无

饮酒史[n（%）]

有

无

ER[n（%）]

阳性

阴性

PgR[n（%）]

阳性

阴性

AJCC [n（%）]

Ⅰ期

Ⅱ期

Ⅲ期

Ⅳ期

LM+MM

49.04±9.97

23（39.7）

35（60.3）

42（72.4）

13（22.4）

3（5.2）

2（3.4）

56（96.6）

54（93.1）

4（6.9）

16（27.6）

42（72.4）

5（8.6）

53（91.4）

6（10.3）

52（89.7）

19（32.8）

39（67.2）

18（31.0）

40（69.0）

3（5.2）

17（29.3）

32（55.2）

6（10.3）

P值
0.74

0.02

0.41

0.63

0.25

0.00

0.76

0.97

0.46

0.81

0.59

LL

41.05±5.84

-

-

68（58.6）

37（31.9）

11（9.5）

6（5.2）

110（94.8）

110（94.8）

6（5.2）

75（64.7）

41（35.3）

14（12.1）

102（87.9）

16（13.8）

100（86.2）

34（29.3）

82（70.7）

41（35.3）

75（64.7）

9（7.7）

38（32.8）

48（41.4）

21（18.1）

LM+MM

39.54±6.04

-

-

14（60.9）

7（30.4）

2（8.7）

1（4.3）

22（95.7）

20（87.0）

3（13.0）

9（39.1）

14（60.9）

4（17.4）

19（82.6）

4（17.4）

19（82.6）

9（39.1）

14（60.9）

9（39.1）

14（60.9）

2（8.7）

6（26.1）

12（52.2）

3（13.0）

P值
0.26

-

0.98

0.87

0.16

0.02

0.49

0.65

0.35

0.73

0.78

LL

57.86±5.74

-

-

62（72.1）

15（17.4）

9（10.5）

4（4.7）

82（95.3）

85（98.8）

1（1.2）

25（29.1）

61（70.9）

1（1.2）

85（98.8）

2（2.3）

84（97.7）

22（25.6）

64（74.4）

25（29.1）

61（70.9）

1（1.2）

25（29.1）

47（54.6）

13（15.1）

LM+MM

55.68±4.87

-

-

28（80.0）

6（17.1）

1（2.9）

1（2.9）

34（97.1）

34（97.1）

1（2.9）

7（20.0）

28（80.0）

1（2.9）

34（97.1）

2（5.7）

33（94.3）

10（28.6）

25（71.4）

9（25.7）

26（74.3）

1（2.9）

11（31.4）

20（57.1）

3（8.6）

总体（n=260） 绝经前（n=139） 绝经后（n=121）

LL

48.54±10.05

116（57.4）

86（42.6）

130（64.4）

52（25.7）

20（9.9）

10（5.0）

192（95.0）

195（96.5）

7（3.5）

100（49.5）

102（50.5）

15（7.4）

187（92.6）

18（8.9）

184（91.1）

56（27.7）

146（72.3）

66（32.7）

136（67.3）

10（5.0）

63（31.2）

95（47.0）

34（16.8）

P值
0.05

-

0.38

0.65

0.01

0.51

0.34

0.74

0.71

0.73

Hussein等[19]研究一致。然而，Gallicchio等[21]发现 Q192R
位点基因多态性与侵入性乳腺癌的发病风险降低有关，

Lucio等 [20]报道 Q192R位点 R等位基因与乳腺癌的发
病风险降低有关。亚组分析研究发现仅在绝经后组才观

察到 Q192R位点 R等位基因与乳腺癌降低风险之间的
关系[20]，这说明 R等位基因不会降低绝经前妇女的乳腺
癌风险。本研究中笔者并未发现在绝经前或绝经后组中

Q192R位点基因多态性与乳腺癌风险之间的关系。本
研究结果与 Gallicchio 等 [21]的差异说明 Q192R 位点基
因多态性与乳腺癌风险之间关系可能与人种差异有关。

近年来，Meta分析探讨了 PON1 基因 Q192R位点基因
多态性与乳腺癌发病风险的相关性，研究结果均认为

Q192R位点基因多态性与乳腺癌风险并无显著相关性[22-23]，
但 Fang等[22]发现 R等位基因一般在亚洲人群中与癌症
风险降低相关。结合前面的研究和本次研究结果可以看

出，R等位基因与中国人群对乳腺癌的易感性增加并无
相关性。不过关于其他地区和民族群体的流行病学研究

需要进一步研究。

本研究在检测 L55M和 Q192R位点基因多态性与
乳腺癌患者临床病理参数之间的关系时，总体分析结果

0.51
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表 5 Q192R位点基因多态性与乳腺癌患者临床病理参数的关系

显示 M等位基因与绝经状态和淋巴结转移相关。基于
绝经状态的亚组分析结果显示在绝经前和绝经后携带

M等位基因的乳腺癌患者更容易发生淋巴结转移。在以
前的两项研究中也观察到 M等位基因与淋巴结转移之
间的关联[17,24]。此外，Ahmed等[17]指出 M等位基因与缺乏
ER有关。本研究结果中也观察到类似的趋势，但是这种
差异无统计学意义。相比之下，M等位基因与此处观察
到的绝经后状态之间相关性的报道较少。Xu等[25]表明
绝经状态是中国人群发生乳腺癌的危险因素，M等位基
因突变可能在促进肿瘤发展中发挥重要作用。相比之

下，本研究未发现 Q192R位点等位基因的突变情况与

临床病理参数之间的相关性。

综上所述，本研究探讨了 PON1 基因 L55M 和
Q192R 位点基因多态性与患乳腺癌风险之间的相关
性。研究发现 L55M位点 M突变与患者的乳腺癌风险
增加有关，并且可能在肿瘤发展中发挥重要作用。相比

之下，Q192R位点 R等位基因可能不是该群体中乳腺
癌敏感性和预后的合适标记。然而，由于本研究样本相

对较小，不能够分析我国不同民族女性差异的情况，其

临床意义可能有所限制。需要未来具有较大样本量和不

同种族妇女的研究，以研究 PON1基因多态性作为乳腺
癌风险和肿瘤预后的遗传标记的作用。

QR+RR

48.98±9.65

78（52.4）

71（47.7）

102（68.5）

33（22.1）

14（9.4）

7（4.7）

142（95.3）

144（96.6）

5（3.4）

70（47.0）

79（53.0）

13（8.7）

136（91.3）

13（8.7）

136（91.3）

40（26.8）

109（73.2）

44（29.5）

105（70.5）

10（6.7）

49（32.9）

66（44.3）

24（16.1）

QR+RR

56.97±5.64

-

-

54（76.0）

9（12.7）

8（11.3）

3（4.2）

68（95.8）

70（98.6）

1（1.4）

21（29.6）

50（70.4）

2（2.8）

69（97.2）

3（4.2）

68（95.8）

17（23.9）

54（76.1）

19（26.8）

52（73.2）

2（2.8）

22（31.0）

36（50.7）

11（15.5）

QQ

50.08±9.43

61（55.0）

50（45.0）

72（64.9）

31（27.9）

8（7.2）

6（5.4）

105（94.6）

105（94.6）

6（5.4）

45（40.5）

66（59.5）

6（5.4）

105（94.6）

9（8.1）

102（91.9）

34（30.6）

77（69.4）

40（36.0）

71（64.0）

3（2.7）

32（28.8）

60（54.1）

16（14.4）

临床病理参数

年龄（岁）

绝经状态[n（%）]

绝经前

绝经后

BMI[n（%）]

≤24.9kg/m2

25.0~29.9kg/m2

≥30.0kg/m2

乳腺癌家族史[n（%）]

有

无

怀孕史[n（%）]

有

无

淋巴结转移[n（%）]

N0

N1

吸烟史[n（%）]

有

无

饮酒史[n（%)]

有

无

ER[n（%）]

阳性

阴性

PgR[n（%）]

阳性

阴性

AJCC[n（%）]

Ⅰ期

Ⅱ期

Ⅲ期

Ⅳ期

P值
0.36

0.68

0.51

0.80

0.42

0.30

0.31

0.86

0.50

0.27

0.29

QQ

57.84±5.58

-

-

36（72.0）

11（22.0）

3（6.0）

3（6.0）

47（94.0）

49（98.0）

1（2.0）

11（22.0）

39（78.0）

1（2.0）

49（98.0）

1（2.0）

49（98.0）

14（28.0）

36（72.0）

14（28.0）

36（72.0）

1（2.0）

16（32.0）

29（58.0）

4（8.0）

P值
0.40

-

0.29

0.66

0.80

0.35

0.78

0.50

0.62

0.88

0.64

总体（n=260） 绝经前（n=139） 绝经后（n=121）

QQ

42.15±6.43

-

-

36（59.0）

20（32.8）

5（8.2）

3（4.9）

58（95.1）

56（91.8）

5（8.2）

34（55.7）

27（44.3）

5（8.2）

56（91.8）

8（13.1）

53（86.9）

20（32.8）

41（67.2）

26（42.6）

35（57.4）

2（3.3）

16（26.2）

31（50.8）

12（19.7）

QR+RR

40.68±6.15

-

-

48（61.5）

24（30.8）

6（7.7）

4（5.1）

74（94.9）

74（94.9）

4（5.1）

49（62.8）

29（37.2）

11（14.1）

67（85.9）

10（12.8）

68（87.2）

23（29.5）

55（70.5）

25（32.1）

53（68.0）

8（10.3）

27（34.6）

30（38.5）

13（16.7）

P值
0.17

-

0.96

0.96

0.47

0.40

0.28

0.96

0.68

0.20

0.22
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