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ＤＪ１基因多态性与帕金森病易感性的 Ｍｅｔａ分析
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摘　要：目的　评价 ＤＪ１基因多态性与帕金森病（ＰＤ）易感性的关系。方法　检索知网、万方、ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ、ＰｕｂＭｅｄ、

ＥＭＢＡＳＥ和 Ｃｏｃｈｒａｎｅ数据库，检索时间为 ２００１年 ０１月 ０１日至 ２０１７年 ０１月 ０１日。确定文献纳入排除标准，并采用

ＮｅｗｃａｓｔｌｅＯｔｔａｗａＳｃａｌｅ（ＮＯＳ）进行质量评估，提取高质量文献的有用部分，使用 ｓｔａｔａ１２．０软件进行统计分析。结果　共纳

入１２篇文献，收集到２８９５组病例和２８１７组对照，Ｍｅｔａ分析结果显示，在帕金森病患者中，ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ缺失

突变（ＯＲ＝１．２６，９５％ＣＩ：１．０６～１．５０，Ｐ＜０．０５）和 ｃ．Ｇ２９３Ａ点突变（ＯＲ＝２．７４，９５％ＣＩ：１．２２～６．１６，Ｐ＜０．０５）均

为 ＰＤ的危险因素。在 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ与 ＰＤ相关性研究的亚组分析中，发现非中国人群 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性也是 ＰＤ的

危险因素（ＯＲ＝１．４１，９５％ＣＩ：１．１４～１．７３，Ｐ＜０．０５），但在中国人群中未发现其相关性（ＯＲ＝０．９８，９５％ＣＩ：０．７２～

１．３４，Ｐ＞０．０５）。ｃ．Ｇ２９３Ａ与 ＰＤ相关性病例对照研究中均为非中国人群，故未进行亚组分析。结论　ＤＪ１基因 ｇ．

１６８＿１８５ｄｅｌ缺失突变和 ｃ．Ｇ２９３Ａ点突变是 ＰＤ的易感因素，但本 Ｍｅｔａ分析未发现 ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ缺失突变和

ｃ．Ｇ２９３Ａ点突变与中国人群 ＰＤ具有相关性。
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ＤＪ１ｇｅｎｅ；ＰＡＲＫ７；ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ；Ｐａｒｋｉｎｓｏｎ’ｓｄｉｓｅａｓｅ；ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ

　　帕金森病（Ｐａｒｋｉｎｓｏｎ’ｓｄｉｓｅａｓｅ，ＰＤ）是常见的
神经系统变性疾病，以中老年起病多见，病理上以

黑质致密部多巴胺能神经元选择性丢失、纹状体多

巴胺递质减少和路易小体形成为主要特征，导致以

静止性震颤、肌强直、姿势步态异常和运动迟缓为

主的临床症状。有研究表明，ＤＪ１基因的多态性
与帕金森病具有一定相关性。ＤＪ１基因又称为
ＰＡＲＫ７，位于 １ｐ３６染色体上，包括 ７个外显子，其
中 １ａ／ｂ外显子为非编码区，２－７外显子编码 １８９
个氨基酸残基的蛋白质［１］。ＤＪ１基因的纯合突变
在荷兰家系中被首次报道，之后意大利家系中也发

现了 ＤＪ１基因突变。近年来，很多学者对 ＤＪ１基
因多态性与帕金森病的关系进行了深入研究，但不

同研究结果之间对两者的相关性存在争议。在近

年对 ＤＪ１基因突变位点的报道以及已进行的诸多
ＤＪ１基因突变位点与 ＰＤ相关性的病例对照研究
中，以 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ缺失突变及 ｃ．Ｇ２９３Ａ点突变
的研究较为集中多见，为了进一步探究 ＤＪ１基因
与 ＰＤ易感性之间的关系，本文对既往大样本病例
对照研究进行综合，通过 Ｍｅｔａ分析的方法验证 ＤＪ
１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ缺失突变和 ｃ．Ｇ２９３Ａ点突
变与 ＰＤ之间的关系。
１　资料与方法
１．１　文献检索

检 索 ＰｕｂＭｅｄ、ＥＭＢＡＳＥ、Ｗｅｂ ｏｆＳｃｉｅｎｃｅ、Ｃｏ
ｃｈｒａｎｅ、ＣＮＫＩ和万方数据库中所有国内外公开发表
的有关 ＤＪ１基因多态性与帕金森病相关性的原始
文献；在检索过程中使用的中文关键词为“帕金森

病”或“ＰＤ”、“ＤＪ１”或“ＰＡＲＫ７”、“突变”或“多态
性”，英文关键词为“ＰＤ”或“Ｐａｒｋｉｎｓｏｎｄｉｓｅａｓｅ”、
“ＤＪ１”或“ＰＡＲＫ７”、“ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ”或“ｖａｒｉａｎｔ”或
“ｍｕｔａｔｉｏｎ”，检索策略使用主题词检索和自由词检
索，并手工检索相关参考文献。检索时间为 ２００１
年 ０１月 ０１日到 ２０１７年 ０１月 ０１日。
１．２　纳入和排除标准

纳入标准：①文献类型为病例对照研究；②有
国际公认的明确诊断标准或文献中虽未提及但可

从其表述中明确其诊断标准；③可以获得病例组和
对照组中携带 ＤＪ１基因型分布的数据；④全部或
部分数据关于 ＤＪ１基因多态性；⑤对照组人群基
因型符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡。

排除标准：①文献类型为综述、会议记录、个案

报道或学术论文重复发表的文献；②文献中没有完
整的基因型数据；③动物实验、细胞实验和全基因
组关联分析等。

１．３　文献质量评价
我们采用适用于病例对照研究 Ｍｅｔａ分析的

ＮｅｗｃａｓｔｌｅＯｔｔａｗａ文献质量评价量表（ＮＯＳ）。病例
对照研究和队列研究均属于非随机研究，其偏倚评

价工具常采用 ＮＯＳ评分量表，该量表共包含 ８个
条目，分别是研究对象选择 ４个条目（共计 ４分），
组间可比性 １个条目（共计 ２分），结果的测量 ３
个条目（共计 ３分），总计 ９分；总分≥５分通常认
为是高质量的文献［２］。数据提取分别由 ２人独立
完成，并交叉核对，由第 ３人进行复核，有争议的
通过讨论决定。

１．４　统计学分析
通过基因计数方法对每篇文献中 ＤＪ１多态性

基因频率进行计算和整理，因本 Ｍｅｔａ分析中数据
属于二分类变量，所以我们选择合并的比值比（ＯＲ
值）和 ９５％可信区间（９５％ＣＩ）来描述多个研究的
合并结果，并根据人群分布采用亚组分析，Ｐ＜０．
０５认为差异有统计学意义。对各研究间进行异质
性检验，根据异质性大小选择固定效应模型或随机

效应模型进行数据合并，若异质性较大（Ｐ＜０．
１０）选用随机效应模型，若异质性较小（Ｐ≥０．１０）
则选用固定效应模型。以上所有统计学分析采用

Ｓｔａｔａ１２．０软件进行。
１．５　发表偏倚分析

通过漏斗图检测发表偏倚时需要一定数量文献

及主观判断，而本研究纳入文献较少，故采用Ｂｅｇｇ’ｓ
检验和Ｅｇｇｅｒ’ｓ检验来分析发表偏倚情况，并采用剪
补法（Ｔｒｉｍａｎｄｆｉｌｌｉｎｇｍｅｔｈｏｄ）对结果进行调整，观察
结论有无变化，从而评价结果的稳定性。

２　结果
２．１　纳入文献的基本特征

共检索到 １１５篇可能相关文献，排除 ２２篇重
复文献，通过阅读标题和摘要排除了 ６１篇文献，
剩下的 ３２篇通过阅读全文进一步筛检，排除了 ２０
篇，最终纳入 １２篇 ＤＪ１基因多态性与帕金森病相
关性的文献，其中与 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性相关文
献 ９篇，与 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性相关文献４篇（图１）。
对纳入的文献进行质量评估，采用针对非随机研究

中病例对照研究的 ＮＯＳ评分量表进行质量评价，
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１２篇文献均在 ５分以上，可认为均为高质量文献，
产生偏倚风险较小。纳入的研究中 ４篇研究对象为
中国人群，８篇为非中国人群，１２个研究中总共收集
到２８９５例病例和 ２８１７例对照。９篇文献研究 ｇ．
１６８＿１８５ｄｅｌ多态性，４篇文献研究 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态
性。

２．２　ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ缺失突变与 ＰＤ发
病的相关性

对 ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ片段多态性与 ＰＤ
相关性的 Ｍｅｔａ分析纳入研究情况及数据（表 １和表
２）。研究对象包括 ４组中国人群和 ５组非中国人
群，各研究间同质性较好，采用固定效应模型。分析

发 现，总体人群ＤＪ１基因ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ片段多态
性在 ＰＤ组与对照组间差异有统计学意义（ＯＲ＝１．
２６，９５％ＣＩ：１．０６～１．５０，Ｐ＜０．０５），非中国人群
该多态性在 ＰＤ组与对照组间差异有统计学意义
（ＯＲ＝１．４１，９５％ＣＩ：１．１４～１．７３，Ｐ＜０．０５），
而中国人群该多态性在 ＰＤ组与对照组间差异无
统计学意义（ＯＲ＝０．９８，９５％ＣＩ：０．７２～１．３４，Ｐ

＞０．０５）。见图 ２。
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图 １　文献筛选流程图

表１　ＤＪ１基因ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性分析纳入研究的一般情况

研究名 地区

ＰＤ组 （ｎ＝２０１９）

人数
帕金森病

类型

男性所占

比例（％）
起病年龄

（岁）
诊断标准

对照组（ｎ＝２１１９）

人数
男性所占

比例 （％）
ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ
χ２ Ｐ

Ｇｌａｎｚｍａｎｎ．２０１４［３］ 南非 ４０２ 散发性，家族性 － ５９．３ 英国脑库帕金森病

诊断标准

５２８ － ０．０１７ ０．８９６

Ｃａｉ．２０１３［４］ 中国 ６５
２５

散发性，家族性 － ４０．２
３２．５

ＭＤＳ帕金森病
诊断标准

１０５ － ０．５３６ ０．４６４

Ｓａｄｈｕｋｈａｎ．２０１２［５］ 印度 ２８２ 散发性，家族性 － － 英国脑库帕金森病

诊断标准

２２５ － ０．００２ ０．９６７

Ｌｉ．２０１２［６］ 中国 ３６４ － － ６２．１８ 英国脑库帕金森病

诊断标准

３４６ ５６ １．１６８ ０．２８０

Ｌｉｕ．２００８［７］ 中国 ２１３ － － ５０．５ 英国脑库帕金森病

诊断标准

１９５ ６３ ０．０２４ ０．８７７

Ｅｅｒｏｌａ．２００３［８］ 芬兰 １３６ 散发性 － － 英国脑库帕金森病

诊断标准

１２９ － ０．２５６ ０．６１３

Ｍｏｒｒｉｓ．２００３［９］ 英国

北部

４６ － － － 临床与病理相结合进行

诊断与排除

９６ － ０．３０８ ０．５７９

ＤｅＭａｒｃｏ．２０１０［１０］ 意大利
南部

２９４ 散发性 ６０．９ ５６．２ 英国脑库帕金森病

诊断标准

２９８ ４７ ０．２８４ ０．５９４

Ｃｈｅｎ．２００８［１１］ 中国 １９２ － ５５ － 英国脑库帕金森病

诊断标准

１９７ ４５ ０．００１ ０．９７２

　　注：－表示情况不明。

２．３　ＤＪ１基因 ｃ．Ｇ２９３Ａ点突变与 ＰＤ发病的相
关性

对 ＤＪ１基因 ｃ．Ｇ２９３Ａ位点多态性与 ＰＤ相关
性的 Ｍｅｔａ分析纳入研究情况及数据（表 ３和表
４）。４组研究对象均为非中国人群，各研究间同质

性较好，采用固定效应模型进行分析。结果表明

ＤＪ１基因 ｃ．Ｇ２９３Ａ位点多态性在 ＰＤ组与对照组
间差异有统计学意义（ＯＲ＝２．７４，９５％ＣＩ：１．２２
～６．１６，Ｐ＜０．０５）。见图 ３。
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表２　ＤＪ１基因ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性分析纳入研究的基因型频率及等位基因频率

研究名

　　　　　　　　　　　　　　　　基因型频率
ＰＤ组［ｎ（％）］

Ｄｅｌ／Ｄｅｌ Ｉｎｓ／Ｄｅｌ Ｉｎｓ／Ｉｎｓ 总计

对照组［ｎ（％）］
Ｄｅｌ／Ｄｅｌ Ｉｎｓ／Ｄｅｌ Ｉｎｓ／Ｉｎｓ 总计

　　　　　　　　等位基因频率
ＰＤ组［ｎ（％）］
Ｄｅｌ Ｉｎｓ

对照组［ｎ（％）］
Ｄｅｌ Ｉｎｓ

Ｇｌａｎｚｍａｎｎ．２０１４［３］ ０（０） ５（１．２） ３９７（９８．８） ４０２ ０（０） ６（１．１） ５２２（９８．９） ５２８ ５（０．６） ７９９（９９．４） ６（０．６）１０５０（９９．４）
Ｃａｉ．２０１３［４］ ０（０） １０（１１．１） ８０（８８．９） ９０ ０（０） １４（１３．３） ９１（８６．７） １０５ １０（５．６）１７０（９４．４） １４（６．７）１９６（９３．３）
Ｓａｄｈｕｋｈａｎ．２０１２［５］ ２（０．７） ６２（２２．０） ２１８（７７．３） ２８２ ２（０．９） ３９（１７．３） １８４（８１．８） ２２５ ６６（１１．７）４９８（８８．３） ４３（９．６）４０７（９０．４）
Ｌｉ．２０１２［６］ １（０．３） ４５（１２．４） ３１８（８７．３） ３６４ ０（０） ３８（１１．０） ３０８（８９．０） ３４６ ４７（６．５）６８１（９３．５） ３８（５．５）６５４（９４．５）
Ｌｉｕ．２００８［７］ ０（０） ２５（１１．７） １８８（８８．３） ２１３ １（０．５） ２８（１４．４） １６６（８５．１） １９５ ２５（５．９）４０１（９４．１） ３０（７．７）３６０（９２．３）
Ｅｅｒｏｌａ．２００３［８］ １３（９．６） ５９（４３．４） ６４（４７．０） １３６ １０（７．８） ５６（４３．４） ６３（４８．８） １２９ ８５（３１．２）１８７（６８．８） ７６（２９．５）１８２（７０．５）
Ｍｏｒｒｉｓ．２００３［９］ ３（６．５） １５（３２．６） ２８（６０．９） ４６ ４（４．２） ２７（２８．１） ６５（６７．７） ９６ ２１（２２．８）７１（７７．２） ３５（１８．２）１５７（８１．８）
ＤｅＭａｒｃｏ．２０１０［１０］ ２（０．７） ７７（２６．２） ２１５（７３．１） ２９４ ２（０．７） ３７（１２．４） ２５９（８６．９） ２９８ ８１（１３．８）５０７（８６．２） ４１（６．９）５５５（９３．１）
Ｃｈｅｎ．２００８［１１］ ０（０） ２（１．０） １９０（９９．０） １９２ ０（０） １（０．５） １９６（９９．５） １９７ ２（０．５） ３８２（９９．５） １（０．３） ３９３（９９．７）
总计 ２１（１．０） ３００（１４．９） １６９８（８４．１） ２０１９ １９（０．９） ２４６（１１．６） １８５４（８７．５） ２１１９ ３４２（８．５）３６９６（９１．５） ２８４（６．７）３９５４（９３．３）
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图 ２　ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性与帕金森病相关性的 Ｍｅｔａ分析森林图

表３　ＤＪ１基因ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性分析纳入研究的一般情况

研究名 地区

ＰＤ组 （ｎ＝８７６）

人数
帕金森病

类型

男性所占

比例（％）
起病年龄

（岁）
诊断标准

对照组（ｎ＝６９８）

人数
男性所占

比例 （％）
ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ
χ２ Ｐ

ＡｂｏｕＳｌｅｉｍａｎ．２００３［１２］ 英国 ３７５ 散发性，家族性 － ４８．１２ － ２４０ － ０．００１ ０．９７４

Ｐａｎｋｒａｔｚ．２００６［１３］ 北美洲 ９３ 家族性 － ５８．０
临床与病理相结合进行

诊断与排除
９６ － ０．０２４ ０．８７６

Ｓａｄｈｕｋｈａｎ．２０１２［５］ 印度 ３０８ 散发性，家族性 ７８ ４９．１６ － ２４８ ４８．８９ ０．００４ ０．９５０

Ａｂｂａｓ．２０１６［１４］ 印度 １００ 家族性 ６７ －
英国脑库帕金森病诊断

标准
１１４ ５０ ０．００９ ０．９２５

　　注：－为情况不明。
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表４　ＤＪ１基因ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性分析纳入研究的基因型频率及等位基因频率

研究名

　　　　　　　　　　　　　　　　基因型频率
ＰＤ组［ｎ（％）］

Ａ／Ａ Ｇ／Ａ Ｇ／Ｇ 总计

对照组［ｎ（％）］
Ａ／Ａ Ｇ／Ａ Ｇ／Ｇ 总计

　　　　　　　　等位基因频率
ＰＤ组［ｎ（％）］
Ａ Ｇ

对照组［ｎ（％）］
Ａ Ｇ

ＡｂｏｕＳｌｅｉｍａｎ．２００３［１２］０（０） ３（０．８） ３７２（９９．２） ３７５ ０（０） １（０．４） ２３９（９９．６） ２４０ ３（０．４）７４７（９９．６） １（０．２）４７９（９９．８）
Ｐａｎｋｒａｔｚ．２００６［１３］ １（１．１） ４（４．３） ８８（９４．６） ９３ ０（０） ３（３．１） ９３（９６．９） ９６ ６（３．２）１８０（９６．８） ３（１．６）１８９（９８．４）
Ｓａｄｈｕｋｈａｎ．２０１２［５］０（０） ６（１．９） ３０２（９８．１） ３０８ ０（０） ２（０．８） ２４６（９９．２） ２４８ ６（１．０）６１０（９９．０） ２（０．４）４９４（９９．６）
Ａｂｂａｓ．２０１６［１４］ ４（４．０） ０（０） ９６（９６．０） １００ ０（０） ２（１．８） １１２（９８．２） １１４ ８（４．０）１９２（９６．０） ２（０．９）２２６（９９．１）
总计 ５（０．６） １３（１．５） ８５８（９７．９） ８７６ ０（０） ８（１．１） ６９０（９８．９） ６９８ ２３（１．３）１７２９（９８．７） ８（０．６）１３８８（９９．４）
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图 ３　ＤＪ１基因 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性与帕金森病相关性的 Ｍｅｔａ分析森林图

２．４　异质性检验与发表偏倚分析
ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性 ９项研究的异

质性检验示 Ｐ＝０．１２８，Ｉ２ ＝３６．３％，认为同质性
较好，选用固定效应模型进行分析；ｃ．Ｇ２９３Ａ多态
性分析的 ４项研究异质性检验示 Ｐ＝０．８６９，Ｉ２ ＝
０％，亦认为同质性较好，采用固定效应模型。

ＤＪ１全人群 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性片段 ｄｅｌ与
ｉｎｓ等位基因比较 （Ｂｅｇｇ’ｓ检验：Ｐ＝０．９１７；Ｅｇｇ
ｅｒ’ｓ检验：Ｐ＝０．６３８）和 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性位点 Ａ
与 Ｇ等位基因比较（Ｂｅｇｇ’ｓ检验：Ｐ＝１．０００；Ｅｇｇ
ｅｒ’ｓ检验：Ｐ＝０．８０６）提示均不存在发表偏倚，经
剪补法调整后，其合并效应 ＯＲ值和 ９５％ＣＩ也均
与未调整的结果相同，说明其 Ｍｅｔａ分析结果稳定
性较好，结果可靠。

３　讨论
近年来，ＤＪ１基因多态性与帕金森病相关性

存在争议，大多数相关研究的样本量较小，检验效

能不高。本研究对 ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ和 ｃ．
Ｇ２９３Ａ多态性与 ＰＤ相关性的文献进行全面检索

和收集，并通过 Ｍｅｔａ分析进行定量综合。
其中，ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ分析表明，总体人群合并

后差异有统计学意义，表明 ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿
１８５ｄｅｌ多态性是帕金森病的危险因素。在以往的
研究中一些学者发现中国人群中早发性 ＰＤ患者
ＤＪ１基因突变很少见。Ｔａｎ等［１５］在对 ５７个新加
坡华人早发性 ＰＤ患者的基因检测中未发现 ＤＪ１
基因突变；Ｌｏｃｋｈａｒｔ等［１６］在台湾地区 ４１例排除 Ｐａｒ
ｋｉｎ基因突变的早发性 ＰＤ患者中亦未检测到 ＤＪ１
基因突变；郭纪锋等［１７］在 １１个汉族家系 ＤＪ１基
因突变检测后也得到相似结论，认为中国人早发性

ＰＤ患者中 ＤＪ１基因突变可能罕见。考虑到上述
因素，本研究将中国人群与非中国人群进行亚组分

析。非中国人群合并后差异有统计学意义；中国人

群合并后差异无统计学意义。说明非中国人群中

ＤＪ１基因 ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性是帕金森病的危
险因素，考虑因样本量较大，故其结果与总体研究

结果相一致，而中国人群中 ＤＪ１基因突变相对罕
见，样本量小，故亚组分析后提示中国人群 ＤＪ１
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ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ基因多态性与帕金森病无相关性，
这也说明中国人群研究的纳入可能对总体结果造

成偏倚，尚需大样本中国人群数据进行综合统计分

析，得出更严谨的结论。

ＤＪ１基因 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性与帕金森病相关性
研究中，纳入文献数较少，仅 ４篇，且均为非中国
人群，暂无中国人群相关数据，故未进行亚组分

型。４组研究数据进行合并后差异有统计学意义。
研究表明 ＤＪ１基因 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性是帕金森病
的易感因素。

在发表偏倚评估过程中，由于 ＤＪ１基因 ｇ．
１６８＿１８５ｄｅｌ和 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性与 ＰＤ相关性的两
组研究中，纳入原始文献较少，均不足 １０篇，在这
种情况下漏斗图通常检验效能低，相比下使用

Ｂｅｇｇ’ｓ检验和 Ｅｇｇｅｒ’ｓ检验进行发表偏倚的定量
检验更加准确，但在小样本研究中，各方法对其发

表偏倚的检验效能仍都不高，仍需后期更多的大样

本研究进行综合统计分析得出更准确的结论。另

外，由于纳入分析的文献均为有详细数据的已发表

文献，尚存在未提供具体数据的相关文献以及可能

存在尚未发表的研究数据未被纳入，故可能存在一

定程度的发表偏倚；同时，纳入文献均为中英文文

献导致可能存在语言偏倚；且样本人群受到遗传因

素、生活环境及饮食习惯等因素影响，也可能对检

测结果造成偏倚。

综上 所 述，本 研 究 说 明 ＤＪ１基 因 ｇ．１６８＿
１８５ｄｅｌ和 ｃ．Ｇ２９３Ａ多态性是 ＰＤ的易感因素。其
中，ｇ．１６８＿１８５ｄｅｌ多态性在非中国人群中研究结
果与总体人群分析结果一致，但本 Ｍｅｔａ分析未发
现中国人群 ＤＪ１基因该多态性与 ＰＤ的相关性，
可能与中国人群样本量较小及基因突变罕见的种

族差异等因素有关；而 ｃ．Ｇ２９３Ａ与 ＰＤ相关性的
病例对照研究偏少，且暂无中国人群相关数据，后

期亦需进行更深入的相关研究，扩大样本量进行进

一步统计分析。
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