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Abstract
誗AIM:To investigate the relation of Decorin (DCN) gene
and simple pathological myopia in Inner Mongolia region.
誗 METHODS: Genomic DNA was collected from 100
control subjects and 100 patients with simple pathological
myopia. The exon7 and exon8 and the flanking intron
regions of DCN gene were analyzed by polymerase chain
reaction ( PCR) and direct sequencing. The relation of
Decorin gene exon7 and exon8 with simple pathological
myopia was statistically analyzed.
誗 RESULTS: In simple pathological myopia group, 2
patients蒺 gene mutations were identified. Both was 41775T
寅C, located at the flanking intron regions of exon8. No
variation was found in others including control group.
The gene mutation between controls and simple
pathological myopia groups were not different (P>0. 05) .
誗CONCLUSION: DNC gene exon7 and exon8 mutation
may not be the disease gene in this group in Inner
Mongolia region.
誗 KEYWORDS: simple pathological myopia; Decorin
gene;mutation
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摘要
目的:研究内蒙古地区单纯性病理性近视患者核心蛋白聚
糖(Decorin, DCN)基因与高度近视的关系。
方法:收集单纯性病理性近视患者血液 100 例,视力正常
者血液 100 例作为对照组,提取全血基因组 DNA,应用聚
合酶链反应(polymerase chain reaction, PCR)方法分别扩
增 DCN 基因第 7、第 8 个外显子及其邻近内含子并进行测
序分析。 统计学分析研究 DCN 基因外显子 7、8 的突变位
点与单纯性病理性近视的相关性。
结果:单纯性病理性近视患者 100 例中发现有 2 例发生突
变,均为 41775T寅C,位于外显子 8 的邻近内含子区域,其
余均未发现任何突变。 与正常组对比差异无统计学意义
(P>0. 05)。
结论:内蒙古地区单纯性病理性近视患者的 DCN 基因外
显子 7、8 突变与本组高度近视无关。
关键词:单纯性病理性近视;核心蛋白聚糖基因;突变
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0 引言
摇 摇 病理性近视(pathological myopia, PM)又称变性近视,
是因为眼轴过度增长而造成眼底后极部损害为特征的高
度近视[1],其特点为眼轴异常延长,近视度数持续进行性
加深,且发展快,成年后会相对变慢或静止;通常伴有后巩
膜葡萄肿、眼底退行性变性、视网膜脱离、白内障、青光眼、
弱视、玻璃体混浊及黄斑出血等严重并发症的一类近视。
单纯性病理性近视为不伴有全身其他疾病的高度近视。
单纯性高度近视的病因不明, 定位于 12q23 内的核心蛋
白聚糖 DCN 基因被认为是“最可能冶的高度近视候选基
因[2],它在细胞外基质中表达蛋白聚糖中的蛋白质部分。
蛋白聚糖可以与胶原蛋白相互作用限制纤维的增长,与巩
膜的正常生长发育密切相关,对巩膜的生长及代谢也起着
重要的调节作用。 我们采用 PCR、基因测序的方法在内蒙
古地区单纯性病理性近视患者群体中进行 DCN 基因突变
筛查,分析其与单纯性病理性近视的关系。
1 对象和方法
1. 1 对象摇 选取单纯性病理性近视患者 100 例,为 2011-
09 / 2014-12 年就诊于内蒙古科技大学附属第一医院眼科
的病理性近视患者,纳入标准:(1)经散瞳验光确定双眼
屈光状态逸 - 6. 00D, A 型超声测量仪测眼轴长度逸
26mm;(2)青少年时期屈光度发展迅速且持续性加深,成
年后发展速度变慢或相对静止;(3)眼底具有特征性改
变:如后巩膜葡萄肿、豹纹状眼底、近视弧形斑、黄斑部病
变等(儿童可无上述改变);(4)无全身性疾病。 排除标准:
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图 1摇 DCN外显子7 扩增电泳图摇 M:100bp Lander Marker; 1 ~
5:DCN 外显子 7 扩增产物。

图 2摇 DCN外显子8 扩增电泳图摇 M:100bp Lander Marker; 1 ~
5:DCN 外显子 8 扩增产物。

(1)排除眼外伤及手术史;(2)排除因其他眼科疾病而并

发的病理性近视;(3)排除患有全身性疾病的患者,如高

血压病、糖尿病等。 正常对照组 100 例,纳入标准:(1)电
脑验光仪测屈光度:<依0. 50D(等值球镜)。 (2)A 型超声

测量仪测眼轴长:<26mm。 (3)不伴病理性近视眼底改变。 所

有研究对象均无其它遗传病,均为内蒙古地区汉族。
1. 2 方法

1. 2. 1 DNA 提取及基因扩增摇 抽取患者的外周静脉血,
应用 DNA 提取试剂盒 ( Axygen 公司) 提取全血基因组

DNA。 根据 DCN 基因的序列设计 2 对引物,外显子 7:
AGAAAGGCATCCATGTGTGG / TGTACTTATGCTCTGCCAG
(185bp, 56益);外显子 8:ATTATTTTCTATCGTTTCATGTTG/
AATGAGGGCTTTCTTGAGAA(242bp, 56益) (引物序列后

为片段长度和复性温度)。 应用 PCR 分别扩增 DCN 基因

2 个外显子及其邻近内含子,PCR 产物经 2%琼脂糖电泳,
于紫外光下检测电泳结果。
1. 2. 2 PCR 产物测序摇 将 PCR 扩增产物送 invitrogen 公

司进行正向和反向测序反应分析,利用 DNAstar 7. 1 软件

将双向测序的结果进行拼接,得到完整序列。 使用

DNAstar 7. 1 软件将拼接后的序列与在 GenBank 中查到的

DCN 序列(NG_011672. 1)进行比对。
摇 摇 统计学分析:运用 SPSS 17. 0 软件包建立数据库。 采

用卡方检验和 Fisher 双侧确切概率检验进行统计学分析。
P<0. 05 为差异具有统计学意义。
2 结果

2. 1 PCR扩增摇 所有病理性近视患者和正常对照组均扩

增出目的条带。 Decorin 第 7 外显子片段长度为 185bp,外
显子 8 片段长度为 242bp,PCR 扩增的 DNA 产物大小与引

物设计吻合(见图 1、2)。

图 3摇 外显子 7 扩增产物测序图。

图 4摇 外显子 8 正常测序图。

图 5摇 外显子 8 突变测序图。

2. 2 DNA测序结果分析 摇 使用 DNAstar 7. 1 软件将双向
测序的结果进行拼接,将拼接后的序列进行比对,分析突
变位点。 DCN 基因外显子 7 在单纯性病理性近视组和对
照组中均未发现突变位点如图 3 所示(任选部分所测序列
图谱)。 在病理性近视组有 2 个病例发现突变位点,均为
41775T寅C,位于外显子 8 的邻近内含子区域,如图 4(正
常外显子 8 测序图)、图 5 所见(外显子 8 发生突变位点测
序图),其余病理性近视组患者和正常对照组患者均未发
现基因突变位点。 经统计学分析单纯性高度近视组与对
照组之间差异无统计学意义(P>0. 05)。
3 讨论
摇 摇 近视的发病主要受环境因素与遗传因素影响,环境因
素如近距离作业、阅读时间过长、阅读时距离过短、阅读时
照明光线过强或过弱等,但遗传因素在近视的发病中也起
着举足轻重的作用。 虽然病理性近视的遗传学研究取得
了很大进展,现已成功鉴定出病理性近视的多个易感基因
及遗传连锁位点,但是要鉴定其致病基因还有一定难度。
1998 年 Young 等[2]对 1 个德国 / 意大利族混血常染色体显
性遗传的高度近视的大家系进行连锁分析和全基因组扫
描分析确定了常染色体显性遗传单纯高度近视的两个基
因位点:18p11. 31(MYP2)和 12q21-23(MYP3), N俟rnberg
等[3]对一个 6 代德国高度近视家系进行基因芯片研究,该
家系在 MYP3 基因处 12q14. 3-12q21. 31 区域显示出高度
连锁。 Li 等[4]对来自 254 个家系共 1411 个研究对象进行
了全基因组扫描,在 12 号染色体 q21. 2 -24. 12 (36. 59
cM)区域得到了 3. 48 的最高 LOD 值。 可见 MYP3 基因在
更多的家系中得到了验证。 DCN 基因定位于 12q23 恰位
于该区域内,该基因由 8 个外显子和 7 个内含子构成[5-6],
其编码的核心蛋白聚糖是一种隶属于富含亮氨酸的小分
子蛋白聚糖(the small leucine-rich repeat proteins, SLRPs)
家族的细胞外蛋白。 SLRPs 被认为与巩膜和玻璃体的胶

085

国际眼科杂志摇 2016 年 3 月摇 第 16 卷摇 第 3 期摇 摇 http: / / ies. ijo. cn
电话:029鄄82245172摇 摇 82210956摇 摇 电子信箱:IJO. 2000@ 163. com



原纤维构成有关,眼球的形状绝大部分取决于巩膜和玻璃
体,所以 SLRP 家族的缺陷可能会导致近视。 核心蛋白聚
糖在人巩膜组织中的表达已经得到了证实[7-8],其在巩膜
组织中含量的改变和分布排列的异常将会影响巩膜组织
的结构与功能。 内蒙古自治区地处内蒙古高原,空气稀
薄,日照时间长,且常年低压缺氧,尤其太阳光中的强紫外
线辐射甚至可诱发基因突变。 我们对内蒙古地区 100 个
单纯性病理性近视者的 DCN 基因进行了分析,发现其中
有 2 例患者出现基因突变,均为 41775T寅C,位于外显子 8
的邻近内含子区域,其余正常对照组患者均未发现基因突
变位点。 与对照组比较单纯性高度近视组外显子 8 邻近
内含子区域出现的基因突变频率较低,经统计学分析组间
无差异(P>0. 05)。 分析可能是新出现的单核苷酸多态。
本研究未发现 DCN 的第 7、第 8 外显子在单纯性高度近视
患者中存在突变,可以初步排除 DCN 基因第 7、第 8 外显
子与本组高度近视的相关性。 虽然突变区域位于内含子
区域,不编码蛋白质,但是内含子的碱基改变也可以对基
因表达进行调节,可能影响蛋白质的结构或功能。 故不能
完全否认 DCN 基因是高度近视致病基因的可能性。 关于
单纯性高度近视的致病基因有待于进一步扩大样本量并
在其他外显子中继续查找。
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