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  摘 要:目的 探讨甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变与民族及其临床病理特征的关系。方法 选取

2021年1月至2023年1月于右江民族医学院附属医院确诊的甲状腺癌患者300例作为研究对象,收集其病理

标本,并根据患者民族将其分为壮族病例150例和汉族病例150例。采用实时荧光定量聚合酶链反应(qRT-
PCR)检测BRAF基因V600E位点的突变情况。结果 300例甲状腺癌患者中,突变型221例,野生型79例。
壮族和汉族甲状腺癌患者BRAF

 

V600E基因突变率比较(72.00%
 

vs.
 

75.33%),差异无统计学意义(P>
0.05)。相同民族不同性别甲状腺癌患者间BRAF

 

V600E基因突变率比较,差异均有统计学意义(P<0.01);
相同性别不同民族甲状腺癌患者间BRAF

 

V600E基因突变率比较,差异均有统计学意义(P<0.01)。<40岁

的甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率为88.67%,明显高于≥40岁患者的58.67%,差异有统计学意义

(P<0.05);但不同肿瘤最大径及不同淋巴结数目的甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异均无统

计学意义(P>0.05)。同一年龄范围内不同民族甲状腺癌患者间BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异均无统

计学意义(P>0.05)。肿瘤最大径<2
 

cm的不同民族甲状腺癌患者间BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异有

统计学意义(P=0.001),肿瘤最大径为2~4
 

cm的不同民族甲状腺癌患者间BRAF
 

V600E基因突变率比较,
差异有统计学意义(P=0.003)。相同淋巴结数目的不同民族甲状腺癌患者间BRAF基因V600E位点基因突

变率比较,差异均无统计学意义(P>0.05)。不同民族甲状腺乳头状癌患者BRAF
 

V600E基因突变率比较,差

异有统计学意义(P<0.05),但不同民族甲状腺滤泡状癌及甲状腺未分化癌患者BRAF
 

V600E基因突变率比

较,差异均无统计学意义(P>0.05)。
 

结论 百色市甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率与民族、性别、肿

瘤最大径及肿瘤类型有关。
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

relationship
 

between
 

BRAF
 

V600E
 

gene
 

mutations
 

and
 

nationality
 

and
 

clinicopathologic
 

characteristics
 

of
 

thyroid
 

cancer
 

patients.Methods Three
 

hundred
 

patients
 

with
 

thyroid
 

cancer
 

diagnosed
 

at
 

the
 

Affiliated
 

Hospital
 

of
 

Youjiang
 

Medical
 

College
 

for
 

Nationalities
 

from
 

January
 

2021
 

to
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January
 

2023
 

were
 

selected
 

and
 

divided
 

into
 

150
 

cases
 

of
 

the
 

Zhuang
 

nationality
 

and
 

150
 

cases
 

of
 

Han
 

national-
ity

 

according
 

to
 

the
 

patients'
 

nationality,and
 

their
 

pathologic
 

specimens
 

were
 

collected.Real-time
 

fluorescence
 

quantitative
 

polymerase
 

chain
 

reaction
 

(qRT-PCR)
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

gene
 

mutations
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene.Results Among
 

the
 

300
 

thyroid
 

cancer
 

patients,221
 

cases
 

were
 

mutated
 

and
 

79
 

cases
 

were
 

wild-type.The
 

difference
 

of
 

the
 

gene
 

mutation
 

rate
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

of
 

patients
 

with
 

thy-
roid

 

cancer
 

in
 

the
 

Zhuang
 

nationality
 

and
 

the
 

Han
 

nationality
 

(72.00%
 

vs.75.33%)
 

showed
 

no
 

statistical
 

sig-
nificance

  

(P>0.05).The
 

difference
 

of
 

mutation
 

rates
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

between
 

different
 

genders
 

of
 

the
 

same
 

nationality
 

showed
 

statistical
 

significance
 

(P<0.01);the
 

difference
 

of
 

mutation
 

rates
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

between
 

different
 

nationalities
 

of
 

the
 

same
 

gender
 

showed
 

statistical
 

signif-
icance

 

(P<0.01).The
 

mutation
 

rate
 

of
 

BRAF
 

gene
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

in
 

thyroid
 

cancer
 

patients
 

<40
 

years
 

old
 

was
 

88.67%,which
 

was
 

significantly
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

58.67%
 

in
 

patients
 

≥40
 

years
 

old,and
 

the
 

differ-
ence

 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05);
 

however,the
 

differences
 

of
 

the
 

mutation
 

rates
 

of
 

BRAF
 

gene
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

in
 

thyroid
 

cancer
 

patients
 

with
 

different
 

maximum
 

tumor
 

diameters
 

and
 

different
 

numbers
 

of
 

lymph
 

nodes
 

were
 

not
 

statistically
 

significant
 

(P>0.05).There
 

was
 

no
 

statistically
 

significant
 

difference
 

in
 

mutation
 

rates
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

among
 

patients
 

with
 

different
 

nationalities
 

within
 

the
 

same
 

age
 

range
 

(P>0.05).The
 

difference
 

of
 

mutation
 

rates
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

between
 

thyroid
 

patients
 

of
 

different
 

nationalities
 

with
 

a
 

maximum
 

tumor
 

diameter
 

of
 

<2
 

cm
 

had
 

statistically
 

signifi-
cant

 

difference
 

(P>0.05),but
 

the
 

difference
 

of
 

mutation
 

rates
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

between
 

thyroid
 

patients
 

of
 

different
 

nationalities
 

with
 

maximum
 

tumor
 

diameters
 

of
 

2-4
 

cm
 

was
 

statistically
 

signifi-
cant

 

difference
 

(P=0.001).The
 

difference
 

of
 

mutation
 

rates
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

among
 

thyroid
 

patients
 

of
 

different
 

nationalities
 

with
 

the
 

same
 

number
 

of
 

lymph
 

nodes
 

showed
 

no
 

statistical
 

signifi-
cance

 

(P>0.05).The
 

difference
 

of
 

the
 

mutation
 

rate
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

BRAF
 

gene
 

in
 

papillary
 

thyroid
 

cancer
 

patients
 

with
 

different
 

nationalities
 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05),but
 

the
 

differences
 

of
 

muta-
tion

 

rate
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

BRAF
 

gene
 

in
 

patients
 

with
 

follicular
 

thyroid
 

cancer
 

and
 

undifferentiated
 

thy-
roid

 

cancer
 

in
 

patients
 

with
 

different
 

nationalities
 

were
 

not
 

statistically
 

significant
 

(P>0.05).Conclusion The
 

gene
 

mutation
 

rate
 

at
 

the
 

V600E
 

locus
 

of
 

the
 

BRAF
 

gene
 

in
 

thyroid
 

cancer
 

patients
 

in
 

Baise
 

City
 

is
 

related
 

to
 

na-
tionality,gender,maximum

 

diameter
 

of
 

the
 

tumor
 

and
 

tumor
 

type.
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  甲状腺癌是临床上发病率最高的一种内分泌恶

性肿瘤,占全球每年所有诊断癌症总数的3%[1]。大

多数甲状腺肿瘤是由滤泡细胞衍生的甲状腺恶性肿

瘤,可分为滤泡性甲状腺癌(6%~10%)、甲状腺乳头

状癌 (65% ~93%)、未 分 化 甲 状 腺 癌 (0.3% ~
6.7%)[2]。虽然,大部分甲状腺癌恶性程度低,预后

较好,但仍有小部分甲状腺癌患者早期就出现淋巴结

转移。因此,如何对甲状腺结节的良恶性做出精准的

判断就显得尤为重要[3]。近年来,随着精准医学的飞

速发展,肿瘤分子病理学诊断技术日渐成熟,甲状腺

癌的病理诊断也不再仅限于镜下判读。研究表明,鼠
类肉瘤滤过性毒菌致癌同源体B1(BRAF)基因是甲

状腺癌中最常见的驱动突变基因,其中翻转突变导致

缬氨酸在600号氨基酸位置(V600E)被谷氨酸取代,
与甲状腺癌的发生、发展密切相关[4]。BRAF

 

V600E
基因突变是BRAF最常见的突变类型,这一突变可改

变其下游编码产物,激活 MAPK信号通路,进而诱导

肿瘤细胞的过度增殖及分化[5]。BRAF
 

V600E基因

突变在甲状腺癌的不同病理类型中突变率不同,且

BRAF
 

V600E基因突变与甲状腺癌的高侵袭性、高复

发性及不良的临床预后明显相关,进而影响肿瘤细胞

的包膜外浸润、淋巴结转移、肿瘤多灶性及治疗的有效

性[5]。现有研究表明,在我国不同地区及民族人群中,

BRAF
 

V600E基因突变率存在明显差异,且 BRAF
 

V600E基因突变与临床病理特征的关系也有所不

同[6]。因此,本研究以壮族人口聚集地广西壮族自治区

百色市壮族与汉族甲状腺癌患者300例为研究对象,对
壮族与汉族甲状腺癌患者BRAF

 

V600E基因突变情况

及其临床病理特征进行对比分析,以期为甲状腺癌个体

化诊疗提供新的临床依据。现报道如下。

1 资料与方法

1.1 一般资料 随机选取2021年1月至2023年1
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月于右江民族医学院附属医院确诊的甲状腺癌患者

300例作为研究对象,收集其病理标本,其中男150
例、女150例,平均年龄(40.2±11.26)岁,肿瘤分型:
乳 头 状 癌 264 例 (88.00%)、滤 泡 状 癌 15 例

(5.00%)、未分化癌21例(7.00%),≥40岁150例、

<40岁150例,肿瘤最大径:<2
 

cm
 

136例、2~4
 

cm
 

164例,淋巴结数目:0个99例、1~4个109例、>4
个92例。根据患者民族将研究对象分为壮族150例

和汉族150例。壮族病例中男75例,女75例;≥40
岁78例,<40岁72例;肿瘤分型:乳头状癌134例,
滤泡状癌8例,未分化癌8例;肿瘤最大径:<2

 

cm
 

66
例,2~4

 

cm
 

84例;淋巴结数目:0个45例,1~4个61
例,>4个44例。汉族病例中男75例,女75例;≥40
岁72例,<40岁78例;肿瘤分型:乳头状癌130例,
滤泡状癌7例,未分化癌13例;肿瘤最大径:<2

 

cm
 

70例,2~4
 

cm
 

80例;淋巴结数目:0个54例,1~4个

48例,>4个48例。两组甲状腺癌患者的性别、年
龄、肿瘤分型、肿瘤最大径、淋巴结数目比较,差异均

无统计学意义(P<0.05)。纳入标准:(1)均为广西百

色籍常住人口;(2)术后行常规病理学检查,由2名病

理专家阅片,并明确肿瘤大小、淋巴结数目及病理分

型。排除标准:(1)合并有其他恶性肿瘤的患者;(2)
合并有严重肾、肺、肝等疾病的患者[7]。所有研究对

象均知晓本研究,并签署知情同意书。本研究经右江

民族医学院附属医院医学伦理委员会审批通过(批
号:2023061601)。

1.2 试剂与仪器 石蜡包埋组织DNA提取试剂盒

(北京天根生化科技有限公司,批号:2023021001);

BRAF
 

V600E基因突变检测试剂盒(北京鑫诺美迪基

因检测技术有限公司,批号:2022120802);ABI
 

7500
 

fast实时荧光定量聚合酶链反应(qRT-PCR)仪(美国

ABI公司);超微量分光光度计(美国ThermoScientif-
ic公司)。

1.3 方法

1.3.1 全基因组DNA提取 所有患者的手术标本

在离体后30
 

min内经10%福尔马林溶液充分固定、
脱水、石蜡包埋、连续切片(4

 

μm)后行苏木精-伊红

(HE)染色。染色后经2名高年资病理医师阅片明确

该标本中肿瘤细胞占比,选取肿瘤细胞占比超20%的

石蜡组织标本,连续切片8~10张(5
 

μm)制备蜡卷,
蜡卷置于无酶EP管中,按照DNA提取试剂盒说明

书进行全基因组DNA提取。提取出的DNA经超微

量分光 光 度 计 检 测,以 浓 度>5
 

ng/μL,A260/280 在

1.8~2.0为符合要求的 NDA 样本,可以进行基因

检测。

1.3.2 BRAF
 

V600E位点的基因突变检测 采用

qRT-PCR对提取出的全基因组DNA进行BRAF基

因V600E位点突变检测,检测流程中的全部操作均

在标准的PCR实验室中进行,每次检测时同时设置

阴性对照、阳 性 对 照 及 外 控 基 因。若 待 测 样 本 中

BRAF基因V600E位点出现明显的S型扩增曲线,
记录Ct值,将BRAF基因 V600E位点Ct值与外控

基因Ct值相减,计算出ΔCt值,当ΔCt值≤8时,结
果判读为阳性。

1.4 统计学处理 采用SPSS24.0统计软件进行数

据处理和分析。符合正态分布的计量资料以x±s表

示,两组间比较使用独立样本t检验;计数资料以例

数或百分率表示,组间比较使用χ2 检验,以P<0.05
为差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 壮族、汉族病例甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基

因突变情况比较 BRAF基因V600E位点的基因突

变结果发现,300例甲状腺癌患者中突变型221例,野
生型79例。壮族病例中突变型108例(72.00%),野
生型42例(28.00%);汉族病例中突变型113例(75.
33%),野生型37例(24.67%),不同民族甲状腺癌患

者BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异无统计学意

义(P>0.05)。见表1。
表1  壮族、汉族病例BRAF

 

V600E基因突变

   情况比较[n(%)]

民族 n 突变型 野生型

壮族 150 108(72.00) 42(28.00)

汉族 150 113(75.33) 37(24.67)

χ2 0.430

P 0.512

2.2 不同年龄、肿瘤最大径和淋巴结数量甲状腺癌

患者BRAF
 

V600E基因突变率比较 <40岁的甲状

腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率为88.67%,明显

高于≥40岁患者的58.67%,差异有统计学意义(P<
0.05);但不同肿瘤最大径及不同淋巴结数目甲状腺

癌患者BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异均无统

计学意义(P>0.05)。见表2。

2.3 不 同 性 别、不 同 民 族 甲 状 腺 癌 患 者 BRAF
 

V600E基因突变情况比较 壮族男性甲状腺癌患者

BRAF
 

V600E 基 因 突 变 率 为 86.67%、女 性 为

57.33%,汉族男性甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因

突变率为54.67%、女性为96.00。相同民族不同性

别甲状腺癌患者间BRAF
 

V600E基因突变率比较,
差异均有统计学意义(P<0.01);相同性别不同民族

甲状腺癌患者间BRAF
 

V600E基因突变率比较,差
异均有统计学意义(P<0.01)。见表3。

·7321·检验医学与临床2024年5月第21卷第9期 Lab
 

Med
 

Clin,May
 

2024,Vol.21,No.9



表2  不同临床年龄、肿瘤最大径和淋巴结数目甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变情况比较[n(%)]

项目 n
年龄(岁)

≥40(n=150) <40(n=150)

肿瘤最大径(cm)

<2(n=136) 2~4(n=164)

淋巴结(个)

0(n=99) 1~4(n=109) >4(n=92)

突变型 221 88(58.67) 133(88.67) 105(77.21) 116(70.73) 73(73.74) 80(73.39) 68(73.91)

野生型 79 62(41.33) 17(11.33) 31(22.79) 48(29.27) 26(26.26) 29(26.61) 24(26.09)

χ2 34.79 1.606 0.034

P 0.010 0.205 0.983

表3  不同民族、不同性别之间BRAF
 

V600E基因突变

   情况比较[n(%)]

项目 n
壮族

男(n=75) 女(n=75)

汉族

男(n=75) 女(n=75)

突变型221 65(86.67)a 43(57.33)b 41(54.67) 72(96.00)

野生型 79 10(13.33) 32(42.67) 34(45.33) 3(4.00)

χ2 16.005 34.477

P 0.001 0.001

  注:与汉族男性BRAF基因 V600E位点的基因突变率,χ2=18.

525,P=0.001;与汉族女性BRAF基因 V600E位点的基因突变率,

χ2=31.342,P=0.001。

2.4 不 同 年 龄、不 同 民 族 甲 状 腺 癌 患 者 BRAF
 

V600E基因突变情况比较 ≥40岁壮族甲状腺癌患

者BRAF
 

V600E基因突变率为53.85%,<40岁为

91.67%;≥40岁汉族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基

因突变率为63.89%,<40岁为85.90%。同一年龄

范围内不同民族间BRAF
 

V600E基因突变率比较,
差异均无统计学意义(P>0.05),见表4。

表4  不同年龄、不同民族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E

   基因突变情况比较[n(%)]

项目 n
≥40岁

壮族(n=78)汉族(n=72)

<40岁

壮族(n=72)汉族(n=78)

突变型221 42(53.85) 46(63.89) 66(91.67) 67(85.90)

野生型 79 36(46.15) 26(36.11) 6(8.33) 11(14.10)

χ2 1.557 1.240

P 0.212 0.265

2.5 不 同 肿 瘤 最 大 径、不 同 民 族 甲 状 腺 癌 患 者

BRAF
 

V600E基因突变情况比较 肿瘤最大径<2
 

cm的壮族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率

为60.61%,肿瘤最大径2~4
 

cm的为80.95%;肿瘤

最大径<2
 

cm的汉族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基

因突变率为92.86%,肿瘤最大径2~4
 

cm的为60.
00%。肿瘤最大径<2

 

cm的不同民族甲状腺癌患者

间BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异有统计学意

义(P=0.001),肿瘤最大径为2~4
 

cm的不同民族甲

状腺患者间BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异有

统计学意义(P=0.003),见表5。

2.6 不 同 淋 巴 结 数 目、不 同 民 族 甲 状 腺 癌 患 者

BRAF
 

V600E基因突变情况比较 0个淋巴结的壮

族甲状腺癌患者 BRAF
 

V600E基因突变率为73.
33%,1~4个为72.13%,>4个为70.46%;0个淋巴

结汉族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率为

74.07%,1~4个为75.00%,>4个为77.08%。相

同淋 巴 结 数 目 的 不 同 民 族 甲 状 腺 患 者 间 BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异均无统计学意义(P>
0.05),见表6。

2.7 不 同 民 族、不 同 甲 状 腺 癌 分 型 患 者 BRAF
 

V600E基因突变情况比较 不同民族甲状腺乳头状

癌、甲状腺滤泡状癌及甲状腺未分化癌患者BRAF
 

V600E基因突变率比较,差异均无统计学意义(P>
0.05)。见表7。

表5  不同肿瘤最大径、不同民族甲状腺癌患者BRAF

   V600E基因突变情况比较[n(%)]

项目 n
<2

 

cm

壮族(n=66)汉族(n=70)

2~4
 

cm

壮族(n=84)汉族(n=80)

突变型221 40(60.61) 65(92.86) 68(80.95) 48(60.00)

野生型 79 26(39.39) 5(7.14) 16(19.05) 32(40.00)

χ2 20.078 8.869

P 0.001 0.003

表6  不同淋巴结数目、不同民族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变情况比较[n(%)]

项目 n
0个

壮族(n=45) 汉族(n=54)
1~4个

壮族(n=61) 汉族(n=48)
>4个

壮族(n=44) 汉族(n=48)
突变型 221 33(73.33) 40(74.07) 44(72.13) 36(75.00) 31(70.46) 37(77.08)
野生型 79 12(26.67) 14(25.93) 17(27.87) 12(25.00) 13(29.54) 11(22.92)

χ2 0.007 0.113 0.523
P 0.934 0.737 0.469
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表7  不同民族、不同甲状腺癌分型患者BRAF
 

V600E基因突变情况比较[n(%)]

项目 n
乳头状癌

壮族(n=134) 汉族(n=130)

滤泡状癌

壮族(n=8) 汉族(n=7)

未分化癌

壮族(n=8) 汉族(n=13)

突变型 221 96(71.64) 99(76.15) 6(75.00) 5(71.43) 6(75.00) 9(69.23)

野生型 79 38(28.36) 31(23.85) 2(25.00) 2(28.57) 2(25.00) 4(30.77)

χ2 60.696 0.024 0.081

P 0.404 0.876 0.776

3 讨  论

  甲状腺癌是临床上常见的一种恶性肿瘤,且近年

来发病率呈逐年上升趋势[8]。2002年报道首次在人

类癌症中检测到BRAF基因突变,此后,陆续鉴定出

40多种BRAF基因突变[9-10]。大多数激活BRAF基

因突 变 的 病 例 涉 及 密 码 子600并 导 致 V600E 突

变[11]。另有研究表明,甲状腺癌BRAF
 

V600E基因

突变与遗传因素明显相关,其在不同国家、地区及人

群中的突变情况各有不同[12-14]。

BRAF是编码丝氨酸的特异性蛋白激酶,该激酶

是影响细胞增殖、分化和成熟细胞功能的细胞信号通

路的关键换能器。BRAF基因经常在许多不同的癌

症类型中发生突变,包括甲状腺癌、黑色素瘤、结直肠

腺癌、胶质母细胞瘤等,在发生BRAF基因突变的癌

症中观察到的激活点突变或小的帧内缺失通常发生

在编码蛋白激酶结构域的序列中[15-18]。最常见的是

BRAF突变(T1799A)编码的BRAF
 

V600E突变,其
中活化环内氨基酸600处的缬氨酸被谷氨酸取代,可
使BRAF 激 酶 活 性 持 续 活 跃,活 性 增 加 高 达500
倍[19-21]。突变激活的

 

BRAF
 

V600E可进一步驱动下

游
 

MEK1/2→ ERK1/2
 

丝 裂 原 活 化 蛋 白 激 酶

(MAPK)信 号 通 路 的 激 活,为 癌 细 胞 中 BRAF→
MEK→ERK通路的组成性激活提供了促进细胞分裂

周期的信号[22-24]。在既往文献中报道了不同国家、人
种甲状腺癌患者BRAF

 

V600E突变情况,如希腊的

甲状 腺 乳 头 状 癌 患 者 BRAF
 

V600E 突 变 率 为

17%[12]。我国西北地区甲状腺癌患者BRAF
 

V600E
突变率为86.7%[13-14]。本研究结果显示,相同民族不

同性别甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率比

较,差异均有统计学意义(P<0.01);壮族病例组和汉

族病例组相同性别甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因

突变率比较,差异均有统计学意义(P<0.01)。上述

结果提示,百色市甲状腺癌患者BRAF
 

V600E的基

因突变率存在性别差异。
本研究结果还发现,不同年龄患者BRAF

 

V600E
基因突变率比较,差异有统计学意义(P<0.05)。

ZHANG等[25]在一项25
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例甲状腺乳头状癌患者

的 Meta分析中表明BRAF基因 V600E突变与年龄

无关;SHEN等[26]进行的一项多中心研究显示,甲状

腺乳头状癌患者BRAF
 

V600E基因突变与年龄相

关,且患者病死率与年龄的增长呈正相关。尽管本研

究结果显示BRAF
 

V600E基因突变与年龄相关,但
有可能是因样本量小所致,仍需进一步研究。

本研究结果还发现,肿瘤最大径<2
 

cm的汉族甲

状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率明显高于壮

族,差异有统计学意义(P<0.05);肿瘤最大径为2~
4

 

cm的壮族甲状腺癌患者BRAF
 

V600E基因突变率

明显高于汉族,差异有统计学意义(P<0.05)。但在

3种不同病理分型甲状腺癌患者中,壮族与汉族甲状

腺癌患者BRAF
 

V600E突变率比较,差异无统计学

意义(P>0.05)。提示病理分型并非甲状腺癌BRAF
 

V600E基因突变的相关因素。但肿瘤最大径可能是

影响甲状腺乳头状癌患者BRAF
 

V600E基因突变率

的因素之一,且该因素可能具有民族差异性。上述结

果对了解BRAF
 

V600E基因突变在壮族与汉族甲状

腺癌患者中的分布情况,以及对甲状腺癌患者的协助

诊治和预后评估可能具有重要的临床意义。
综上所述,百色市甲状腺癌患者BRAF

 

V600E
位点的基因突变率与民族及肿瘤病理分型无关,与年

龄、性别及肿瘤最大径有关,其中年龄在不同民族间

无差异,性别在相同及不同民族间均有差异,但肿瘤

最大径只在不同民族间存在差异。本研究 BRAF
 

V600E位点基因突变的检测结果为日后深入开展甲

状腺癌的个体化诊疗提供了新的临床参考依据。
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