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[５] 宋丽燕 􀆰 糖尿病患者的饮食护理教

育 [Ｊ] 􀆰 国际护理学杂志ꎬ ２００７ꎬ ２６ (１):
１００－１０２􀆰

[６] 钟冬梅 􀆰 糖尿病治疗误区的调查研

究 [Ｊ] 􀆰 护理研究 (上旬版)ꎬ ２００６ (１０):
８７７－８７８􀆰

[７] 康玉玲 􀆰 针对糖尿病患者的饮食方

式误区及健康指导 [ Ｊ] 􀆰 中国现代药物应

用ꎬ ２０１１ (１０): １２７－１２８􀆰
[８] 陈名道ꎬ 李荣英 􀆰 糖尿病饮食治疗

的若干不同观点 [Ｊ] 􀆰 中华内科杂志ꎬ ２００５
(１０): ７６－７８􀆰

[９] 李明子ꎬ 喻颖杰ꎬ 张明霞 􀆰 门诊糖

尿病患者饮食控制现状的调查研究 [ Ｊ] 􀆰
中华护理杂志ꎬ ２００７ (０１): １１－１４􀆰

[１０] 陈巨ꎬ 陈重 􀆰 糖尿病患者膳食结构

及营养状况调查分析 [ Ｊ] 􀆰 广东医学ꎬ
２００８ꎬ ２９ (７): １２０８－１２１０􀆰

[１１] 翟凤英ꎬ 王惠君ꎬ 杜树发ꎬ 等 􀆰 中

国居民膳食结构与营养状况变迁追踪 [Ｊ] 􀆰
医学研究杂志ꎬ ２００６ (０４): ３－６􀆰

[１２] 彭美娣ꎬ 王雪琴ꎬ 耿桂灵ꎬ 等 􀆰 社

区老年糖尿病患者对低血糖危险因素认知现

状及相关因素分析 [ Ｊ] 􀆰 中国全科医学ꎬ
２０１２ (０６): ６８６－６８９􀆰

[１３] 王志静ꎬ 王锐ꎬ 任铁生ꎬ 等 􀆰 天津

市居民饮食因素与糖尿病发病关系的研究

[Ｊ] 􀆰 天津医科大学学报ꎬ １９９６ (０３): ７－１０􀆰
[１４] 王新宜ꎬ 宗敏ꎬ 陈艳秋ꎬ 等 􀆰 不同

膳食配制对改善餐后血糖的效果观察 [Ｊ] 􀆰
老年医学与保健ꎬ ２００２ (０２): １０８－１０９􀆰

[１５] 等黄碧燕陈万红张卫民 􀆰 ２ 型糖尿

病患者早餐情况调查分析 [Ｊ] 􀆰 广东医学ꎬ
２００９ꎬ ３０ (１１): １７２７－１７２８􀆰

[１６] Ｊｏｎｅｓ Ｊ Ｍꎬ Ｒｅｉｃｋｓ Ｍꎬ Ａｄａｍｓ Ｊꎬ ｅｔ
ａｌ􀆰 Ｂｅｃｏｍｉｎｇ Ｐｒｏａｃｔｉｖｅ Ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｗｈｏｌｅ－Ｇｒａｉｎｓ
Ｍｅｓｓａｇｅ [Ｊ] 􀆰 Ｎｕｔｒ Ｔｏｄａｙꎬ ２００４ꎬ ３９ (１):
１０－１７􀆰

Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｏｆ Ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ:

ａｎ ｕｐｄａｔｅ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｆｅｉ Ｙｕ　 Ｌｉｎｇｌｉｎｇ Ｃｕｉ　 Ｙｕｅ Ｂａ　 Ｃｈｏｎｇｊｉａｎ Ｗａｎｇ　 Ｗｅｎｊｉｅ Ｌｉ∗　 Ｌｉｎｇ Ｗａｎｇ
(Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｕｂｌｉｃ Ｈｅａｌｔｈꎬ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ １００ ｏｆ Ｋｅｘｕｅ Ａｖｅｎｕｅꎬ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙꎬ Ｐ􀆰 Ｒ􀆰 ｏｆ Ｃｈｉｎａ)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:
Ｂａｃｋｇｒｏｕｄ ａｎｄ ａｉｍｓ: Ｔｗｏ ｗｅｌｌ－ｋｎｏｗｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ (ＢｓｍＩ ａｎｄ ＦｏｋＩ) ｉｎ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ (ＶＤＲ) ｈａｖｅ

ｂｅｅｎ ｉｍｐｌｉｃａｔｅｄ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ (Ｔ２ＤＭ)ꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｔｏ ｄａｔｅ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｉｎｃｏｎｃｌｕｓｉｖｅ􀆰
Ｔｈｅ ａｉｍ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｌｙ ｓｕｍｍａｒｉｚｅ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｏｆ ＢｓｍＩ ａｎｄ ＦｏｋＩ ｉｎ ＶＤＲ
ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ ｂｙ ａｎ ｕｐｄａｔｅ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰

Ｍｅｔｈｏｄｓ: Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ＳＴＡＴＡ １２􀆰 ０􀆰 Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３０ ｃａｓｅ－ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ
２３ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｗｅｒｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ􀆰



２１４　　

Ｒｅｓｕｌｔｓ: Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ｍａｒｇｉｎａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ
Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ (ＯＲ＝ １􀆰 ３６ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ０２－１􀆰 ８３ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ０３８) ａｎｄ ＢＢ＋Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ (ＯＲ＝ １􀆰 ３６ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ００－１􀆰 ８４ꎬ Ｐ＝
０􀆰 ０４９) 􀆰 Ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄ￣
ｅｌｓ (ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ＝ １􀆰 ５７ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ２８－１􀆰 ９３ꎬ Ｐ<０􀆰 ０００１ꎻ Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ ＝ １􀆰 ５４ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ３１－１􀆰 ８１ꎬ Ｐ<
０􀆰 ０００１ꎻ ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ＝ １􀆰 ５７ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ３５－１􀆰 ８３ꎬ Ｐ<０􀆰 ０００１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ) 􀆰 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｎ ｔｈａｔ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｔ２ＤＭ ｗｅｒｅ ｏｎｌｙ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ ＶＤＲＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｍａｌｌ
ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ (<２００) ｉｎ ２ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ (Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ: ＯＲ＝ ２􀆰 １２ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ２４－３􀆰 ６２ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ００６ꎻ ＢＢ＋ Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ:
ＯＲ＝ ２􀆰 ３８ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ３３－４􀆰 ２５ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ００３ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ) 􀆰 Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙꎬ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｗａｓ
ｏｎｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｔ２ＤＭ ｐａｔｉｅｎｔｓ ａｍｏｎｇ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｏｒ ａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ (ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ＝ １􀆰 ７８ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ４０－２􀆰 ２７ꎬ Ｐ<
０􀆰 ０００１ꎻ Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ＝ １􀆰 ６６ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ３８－１􀆰 ９９ꎬ Ｐ<０􀆰 ０００１ꎻ ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ＝ １􀆰 ７０ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ４３－２􀆰 ０２ꎬ
Ｐ<０􀆰 ０００１ꎻ ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆ: ＯＲ ＝ １􀆰 ２７ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ０３－１􀆰 ５７ꎬ Ｐ<０􀆰 ０００１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ) 􀆰 Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｍｏｎｇ Ｃａｕｃａｓｉａｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓｔｕｄｉｅｓ (Ｐ>０􀆰 ０５) 􀆰

Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ: Ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ􀆰 Ｔｈｉｓ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ｔｈｅ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｃｏｕｌｄ ｂｅａ ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒ ｆｏｒ Ｔ２ＤＭꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ􀆰 Ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ａｒｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｃｏｎｆｉｒｍ ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ􀆰

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒꎻ ｔｙｐｅ ２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓꎻ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎻ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎꎻ Ｍｅｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰

Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
Ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ (ＤＭ) ｉｓ ａ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｄｉｓ￣

ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｔｉｏｌｏｇｉｅｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｄｅｆｅｃｔｓ
ｉｎ ｉｎｓｕｌｉｎ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｓｕｌｉｎ ａｃｔｉｏｎꎬ ｃｈａｒａｃ￣
ｔｅｒｉｚｅｄ ｂｙ ａｈｉｇｈ ｓｕｇａｒ (ｇｌｕｃｏｓｅ) ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｂｌｏｏｄ
ａｎｄ ｕｒｉｎｅ􀆰 Ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｙｐｅ ２
ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ( Ｔ２ＤＭ) ｉｓ ｂｅｃｏｍｉｎｇ ｏｎｅ ｏｆ
ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｐｒｅｖａｌｅｎｔ ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ｄｉｓｅａｓｅｓ􀆰 Ｉｔ ｉｓ ｒｅ￣
ｐｏｒｔｅｄ ｔｈａｔ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ３００ ｍｉｌｌｉｏｎ ｃａｓｅｓ ｗｏｒｌｄ￣
ｗｉｄｅ ｓｕｆｆｅｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ[１] 􀆰
Ｏｖｅｒ ｔｉｍｅꎬ Ｔ２ＤＭ ｃａｎ ｉｎｄｕｃｅ ｍａｎｙ ｃｈｒｏｎｉｃ
ｃｏｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｒｅｔｉｎｏｐａｔｈｙꎬ ｒｅｎａｌ ｆａｉｌｕｒｅꎬ
ｄｉａｂｅｔｅｓ ｆｏｏｔꎬ ａｎｄ ｎｅｒｖｅ ｄａｍａｇｅ[１ꎬ２] 􀆰 Ｆｕｒｔｈｅｒ￣
ｍｏｒｅꎬ Ｔ２ＤＭ ｈａｓ ａ ｍａｊｏｒ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ａｃｃｅｌｅｒａｔｉｎｇ
ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ ｄｉｓｅａｓｅ[３] ａｎｄ ｅｖｅｎｔｕａｌｌｙ ｌｅａｄ ｔｏ
ｄｅａｔｈ􀆰

Ｒｅｃｅｎｔｌｙꎬ Ｍａｎｙ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｒｅｄｉｓｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｌｓｏ ｐｌａｙ ｃｒｕｃｉａｌ ｒｏｌｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ Ｔ２ＤＭ[２] 􀆰 Ｍａｎｙ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｆｉｎｄ ｔｏ ｂｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ＴＣＦ７Ｌ２[４]ꎬ ＣＤ３６[５]ꎬ
ＷＦＳ１ꎬ ＣＤＫＮ２Ａ / Ｂꎬ ＫＣＮＪ１１ꎬ ＣＤＣ１２３ /
ＣＡＭＫ１Ｄꎬ ＪＡＺＦ１ꎬ ＳＬＣ３０Ａ８ꎬ ＦＴＯꎬ ＣＤＫＡＬ１ꎬ
ＨＨＥＸ / ＩＤＥ[６] 􀆰 Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｉｓ ｆａｍｏｕｓ ｆｏｒ ｉｔｓ

ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｈｅａｌｔｈｙ ｂｏｎｅｓ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａ￣
ｔｉｎｇ ｓｅｒｕｍ ｃａｌｃｉｕｍ / ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ􀆰 Ｅｐ￣
ｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｖｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｖｉｔａｍｉｎ
Ｄ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｉｓ ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｐａ￣
ｔｉｅｎｔｓ[７]ꎬ ｔｈｏｓｅ ｔａｋｉｎｇ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａ￣
ｔｉｏｎ ｉｎ ｅａｒｌｙ ｃｈｉｌｄｈｏｏｄ ｗｉｌｌ ｈａｖｅ ａ ｌｏｗｅｒ ｒｉｓｋ ｏｆ
ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｉｎ ａｄｕｌｔｈｏｏｄ[８] 􀆰 Ｔｈｅ ａｃｔｉｖａｔｅｄ
ｆｏｒｍ ｏｆ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄꎬ １ꎬ ２５－ (ＯＨ) ２Ｄ３ꎬ ｃａｎ ｅｎ￣
ｈａｎｃｅｓ ｔｈｅ ｂ－ｃｅｌｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｔｅｃｔｓ ｔｈｅ ｂ－ｃｅｌｌ
ｆｒｏｍ ｄｅｔｒｉｍｅｎｔａｌ ｉｍｍｕｎｅ ａｔｔａｃｋｓꎬ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｉｎ￣
ｓｕｌｉｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ａｍｅｎｄｓ ｉｎｓｕｌｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ􀆰
Ｅｘｅｒｔｓ ｔｈｅｓｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓꎬ １ꎬ ２５－ (ＯＨ) ２Ｄ３ ｍｕｓｔ
ｂｅ ｂａｎｄｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅ￣
ｃｅｐｔｏｒ (ＶＤＲ)ꎬ ｗｈｉｃｈ ｂｅｌｏｎｇｓ ｔｏ ｔｈｅ ｓｕｐｅｒｆａｍｉ￣
ｌｙ ｏｆ ｓｔｅｒｏｉｄ / ｔｈｙｒｏｉｄ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ􀆰 Ｔｈｅｒｅ￣
ｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎ￣
ｅｓｉｓ ａｎｄ ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｔ２ＤＭ ａｎｄ ｍａｙ ｂｅ ａ
ｇｏｏｄ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｔ２ＭＤ􀆰

Ｔｈｅ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｉｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｈｕｍａｎ ｃｈｒｏ￣
ｍｏｓｏｍｅ １２ｑ１２ － ｑ１４ꎬ ｗｈｏｓｅ ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ａ ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｈｅ￣
ｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｍａｎｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ􀆰 Ａｔ ｐｒｅｓｅｎｔꎬ ｔｗｏ
ｃｏｍｍｏｎ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ
(ＳＮＰｓ) ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｍｏｓｔ ｏｆｔｅｎ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｍａｙ
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ｂｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｔｈｎｉｃ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ＦｏｋＩ ( ｒｓ１０７３５８１０ꎬ ｉｎ
ｅｘｏｎ ２) ａｎｄ ＢｓｍＩ ( ｒｓ１５４４４１０ꎬ ｉｎ ｉｎｔｒｏｎ ８)ꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ􀆰 Ｂｕｔ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｓｔｕｄｉｅｓ
ｈａｖｅ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ􀆰
Ｈｅｎｃｅꎬ ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ａｎ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｓｔｕｄｙ ｍａｙ ｎｏｔ
ｈａｖｅ ｅｎｏｕｇｈ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｐｏｗｅｒ ｔｏ ａｓｃｅｒｔａｉｎ ｔｈｅ ａｓ￣
ｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＤＲ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ
Ｔ２ＤＭꎬ ｔｗｏ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ
ｂｙ ＷａｎｇＱ􀆰 [９] ａｎｄ Ｌｉ Ｌ􀆰 [１０] ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉ￣
ａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｌｌｅｌｉｃ ｖａｒｉａｎｔｓ ｏｆ ＶＤＲ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ􀆰 Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｔｅｒｍｉｎｏｌｏｇｙ
ｕｓｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｐｅｒｓ ｄｅｓｃｒｉｂｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅ
ｏｆ ＶＤＲ ｉｓ ｃｏｎｆｕｓｉｎｇ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＮＰ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄｓ􀆰 Ｓｏｍｅ ｕｔｉｌｉｚｅｄ ｔｈｅ ｂａｓｅｓ ｄｉ￣
ｒｅｃｔｌｙ ｔｏ ｄｅｓｃｒｉｂｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｅꎬ ｓｕｃｈ ａｓ Ｇ
ｏｒ Ｃ ｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ＢｓｍＩ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎ￣
ｚｙｍｅ ｓｉｔｅｓꎬ ｗｈｉｌｅ Ｔ ｏｒ Ａ ｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ
ＢｓｍＩ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｓｉｔｅｓꎻ Ｔ ｏｒ Ａ ｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ＦｏｋＩ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｓｉｔｅꎬ ｗｈｉｌｅ
Ｇ ｏｒ Ｃ ｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ＦｏｋＩ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎ￣
ｚｙｍｅ ｓｉｔｅ􀆰 Ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｐ￣
ｐｌｙｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ
ｔｏ ｄｅｓｉｇｎａｔｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｅｓꎻ ｓｏｍｅｏｎｅ ｄｅ￣
ｆｉｎｅｄ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｓｉｔｅ
ｂｙ ａ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ａｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｆｏｒ
ｉｔｓ ａｂｓｅｎｃｅ[１１]ꎬ ｗｈｉｌｅ ｏｔｈｅｒｓ ａｒｅ ｑｕｉｔｅ ｏｐｐｏ￣
ｓｉｔｅ[１２] 􀆰 Ｍｉｓｎｏｍｅｒｓ ｗｉｌｌ ｌｅａｄ ｔｏ ｍｉｓｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ￣
ｉｎｇ ａｎｄ ｅｒｒｏｎｅｏｕｓ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｄａｔａ􀆰 Ｔｈｅｒｅ￣
ｆｏｒｅꎬ ｉｔ ｎｅｅｄｓ ｕｒｇｅｎｔｌｙ ａ ｕｎｉｆｉｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅ ａｌｌｅｌｉｃ ｇｅｎｅ ｂｅｆｏｒｅ ａ ｍｅｔａ －ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰 Ｉｎ ｔｈｉｓ
ｐａｐｅｒꎬ ｗｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｔｗｏ ｍｏｓｔ ｃｏｎｔｒｏｖｅｒｓｉａｌ
ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｌｏｃｉꎬ ｎａｍｅｌｙ ＢｓｍＩ ａｎｄ ＦｏｋＩ ｓｉｔｅｓꎬ ｕ￣
ｓｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｔｏ
ｎａｍｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｅｓꎬ ｔｈｅ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｆｏｒ
ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｓｉｔｅꎬ ｗｈｅｒｅａｓ
ａ ｌｏｗｅｒ － ｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｉｔｓ ｐｒｅｓｅｎｃｅ􀆰
Ｔｈｅｎꎬ ｔｈｅ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｇａｔｈｅｒｅｄ ｃｏｒｒｅｃｔｌｙ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｉｅｓꎬ ａｎｄ ａｎ ｕｐｄａｔｅｄꎬ ｓｔｒｉｃｔ ａｎｄ
ｍｏｒｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ
ｏｕｔ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｙｐｅ ２

ｄｉａｂｅｔｅｓ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｗｏ ａｂｏｖｅ－ｍｅｎ￣
ｔｉｏｎｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ＶＤＲ􀆰

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｅａｒｃｈ ｓｔｒａｔｅｇｙ
Ａｌｌ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓｆｒｏｍ １９９９ ｔｏ Ｊｕｌｙ

２０１３ ｏｎ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＶＤＲ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｗｅｒｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｏｍｐｕｔｅｒ － ｂａｓｅｄ ｓｅａｒｃｈｅｓ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇｄａｔａｂａｓｅｓꎬ Ｐｕｂｍｅｄꎬ ＩＳＩ Ｗｅｂ
ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ＣＮＫＩ ( Ｃｈｉｎａ ＮａｔｉｏｎａｌＫｎｏｗｌｅｄｇｅ
Ｉｎｆｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ )ꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｗａｎｆａｎｇ ｄａｔａꎬ ａｎｄ
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ Ｄａｔａｂａｓｅ􀆰 Ｔｈｅ
ｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ
ｒｅｃｅｐｔｏｒꎬ ＶＤＲꎬ ＦｏｋＩꎬ ＢｓｍＩꎬ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ
ｍｅｌｌｉｔｕｓꎬ Ｔ２ＤＭꎬ ＮＩＤＤＭꎬ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ｇｅｎ￣
ｏｔｙｐｅꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅｉｒｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ􀆰 Ｂｅｓｉｄｅｓꎬ
ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｓｅａｒｃｈｅｄ ｆｏｒ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｓ􀆰

Ｉｎｃｌｕｓｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉａ ａｎｄ ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ
Ｔｏ ｍａｋｅ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅ￣

ｓｕｌｔｓꎬ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｈｏｕｌｄ ｍｅｅｔ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｃｒｉｔｅｒｉａ: (１) ｏｒｉｇｉｎａｌ
ａｒｔｉｃｌｅ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＶＤＲ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ (ＦｏｋＩ ａｎｄ ＢｓｍＩ) ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋꎬ (２)
ｃａｓｅ－ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｕｄｙꎬ (３) ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ａ ｈｕｍａｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ (４) ｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ ｄａｔａ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ａｎ
ｏｄｄｓ ｒａｔｉｏ (ＯＲ) ｗｉｔｈ ９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ
(ＣＩ) 􀆰 Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｌｙꎬ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ
ｃｒｉｔｅｒｉａ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｕｓｅｄ: (１) ｎｏ ｈｅａｌｔｈｙ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ａｓ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｕｂｊｅｃｔｓꎬ ( ２ ) ａｂｓｔｒａｃｔｓꎬ ｒｅ￣
ｖｉｅｗｓꎬ ａｎｄ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓꎬ (３) ｎｏ ｅｘａｃｔ
ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬ (４) ａｐａｒｔ ｆｒｏｍ Ｔ２ＤＭꎬ
ｔｈｅ ｃａｓｅｓ ａｌｓｏｓｕｆｆｅｒｅｄ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｄｉｓｅａｓｅｓ (ｓｕｃｈ
ａｓ ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒｄｉｓｅａｓｅｓꎬ ｏｓｔｅｏｐｏｒｏｓｉｓꎬ ｐｓｏｒｉａ￣
ｓｉｓ ａｎｄ ｓｏ ｏｎ􀆰 ) 􀆰

Ｄａｔａ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ
Ｉｎ ｍｅｔａ － ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｔｈｅ ｄａｔｅ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ｃａｓｅｓ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌｓ ｗａｓ
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ｖｅｒｙ ｃｒｕｃｉａｌꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｔｈｅ ｂａｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰 Ｉｎ ｏｕｒ ｓｔｕｄｙꎬ ｅａｃｈ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｃｈｅｃｋｅｄ
ａｎｄ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｕｔｈｏｒｓ ( Ｆｅｉ
Ｙｕ ａｎｄ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ Ｃｕｉ) ｕｓｉｎｇｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄ ｒｅｐｏｒｔｅｄ
ｂｙ Ｘｕ ｅｔ ａｌ[１３]ꎬ ａｎｄ ｒｅａｃｈｅｄ ｃｏｎｆｏｒｍｉｔｙ ｏｎ ａｌｌ
ｉｔｅｍｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｏｎｓｕｌｔａｔｉｏｎ􀆰 Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ
ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ＭＯＯＳＥ (Ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎａｌ Ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ )
ｇｕｉｄｅｌｉｎｅｓ[１３] ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｍｅｔａ － ａｎａｌｙｔｉｃ
ｐａｐｅｒｓꎬ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ: ｙｅａｒ ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａ￣
ｔｉｏｎꎬ ｎａｍｅ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ａｕｔｈｏｒꎬ ｒｅｇｉｏｎ / ｃｏｕｎｔｒｙ ｗｈｅｒｅ
ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄꎬ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｓｅｘ ｒａｔｉｏｓꎬ ｍｅａｎ ａｇｅ ｏｒ ｒａｎｇｅ ｏｆ
ｓｕｂｊｅｃｔｓꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎬ
ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌｓꎻ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ｃａｓｅｓ
ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌｓꎻ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ｄｉａｇｎｏｓ￣
ｔｉｃ ｃｒｉｔｅｒｉａ􀆰 Ｉｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｔｕｄｙ ｄａｔａ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｂｙ
ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｏｎｅ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｏｎｌｙ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ａ ｌａｒｇｅｓｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｏｒ ａ ｍｏｒｅ
ａｕｔｈｏｒｉｔａｔｉｖｅ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｍａｇａｚｉｎｅ􀆰

Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ
Ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｏｄｄｓ ｒａｔｉｏｓ (ＯＲｓ) ｔｏｇｅｔｈｅｒ

ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒ￣
ｖａｌｓ (９５％ ＣＩｓ) ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃａｌｃｕｌａｔｅ ａｎｄ ａｓ￣
ｓｅｓｓ ｔｈｅ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ ｆｏｒ ｔｗｏ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ􀆰 Ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ＦｏｋＩꎬ ｔｈｅ
ｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｄｅｌ ( ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎬ Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ)ꎬ ｔｈｅ
ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｄｅｌ ( ｆｆ ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ) ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｃｅｓ￣
ｓｉｖｅ ｍｏｄｅｌ (ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆ) ｗｅｒｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄꎬ ｒｅ￣
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ􀆰 Ｓｉｍｉｌａｒｌｙꎬ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ Ｂｓ￣
ｍＩꎬ ｔｈｅ ｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｄｅｌ (ＢＢ ｖｓ􀆰 ｂｂꎬ Ｂｂ ｖｓ􀆰
ｂｂ)ꎬ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｄｅｌ (ＢＢ＋Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ) ａｎｄ
ｔｈｅ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｍｏｄｅｌ (ＢＢ ｖｓ􀆰 Ｂｂ＋ｂｂ) ｗｅｒｅ ｅｓｔｉ￣
ｍａｔｅｄꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ􀆰 Ｉｎ ｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｆｏｒ ｐｏｓｓｉｂｌｅ
ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｍｉｇｈｔ ｈａｖｅ ｉｍｐａｃｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓꎬ ｗｅ
ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ｍｅｔａ － ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎｄ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙꎬ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
(ｔｈｅ ｓｕｍ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｓｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ)ꎬ ｍａｔｃｈ (ｂｙ

ａｇｅꎬ ｇｅｎｄｅｒꎬ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ) ａｎｄ ＨＷＥ􀆰
Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ａｓｓｕｍｐｔｉｏｎ ｗａｓ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｂｙ

ｔｈｅ ｃｈｉ－ｓｑｕａｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｑ－ｔｅｓｔ􀆰 Ｔｈｅ ｐｏｏｌｅｄ ＯＲ
ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａ
ｒａｎｄｏｍ－ｅｆｆｅｃｔ ｍｏｄｅｌ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＤｅｒＳｉｍｏｎｉａｎ ａｎｄ
Ｌａｉｒｄ ｍｅｔｈｏｄ ｗｈｅｎ Ｐ < ０􀆰 １０ꎬ ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ ｗｉｔｈ ａ
ｆｉｘｅｄ －ｅｆｆｅｃｔ ｍｏｄｅｌ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｍａｎｔｅｌ －Ｈａｅｎｓｚｅｌ
ｍｅｔｈｏｄ[１４] 􀆰 Ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ ｂｉａｓ ｗａｓ ｅｖａｌｕａｔｅｄ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ Ｂｅｇｇ’ｓ ｔｅｓｔꎬ ｔｈｅ Ｅｇｇｅｒ’ ｓ Ａｓｙｍｍｅ￣
ｔｒｙ ｔｅｓｔꎬ ａｎｄ ｖｉｓｕａｌ ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｎｅｌ ｐｌｏｔｓꎬ ｉｎ
ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ ｗａｓ ｐｌｏｔｔｅｄ ａｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ
Ｌｏｇ (ＯＲ) ｔｏ ｆｏｒｍ ａ ｓｉｍｐｌｅ ｓｃａｔｔｅｒｐｌｏｔ􀆰 Ｔｈｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｄｉ￣
ｖｉｄｕａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ｔｅｓｔｅｄ ｆｏｒ ａ ｄｅｐａｒｔｕｒｅ ｆｒｏｍ
Ｈａｒｄｙ Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ (ＨＷＥ) ｂｙ ｕｓｉｎｇ
ｏｎｌｉｎｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ( ｈｔｔｐ: / / ｉｈｇ􀆰 ｇｓｆ􀆰 ｄｅ / ｃｇｉ － ｂｉｎ /
ｈｗ / ｈｗａ１􀆰 ｐｌ) 􀆰 Ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｐｅｒ￣
ｆｏｒｍｅｄｂｙ ｏｍｉｔｔｉｎｇ ｏｎｅ ｓｔｕｄｙ ａｔ ａ ｔｉｍｅ ｔｏ ａｓｓｅｓｓ
ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ􀆰 Ｉｆ ｔｈｅ
ｐｏｏｌｅｄ ＯＲ ｗａｓ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅｄ ｍｅａｎｔ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ
ｗｏｕｌｄ ｂｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ􀆰

Ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕ￣
ｓｉｎｇ ＳＴＡＴＡ ｖｅｒｓｉｏｎ １２􀆰 ０ ( Ｓｔａｔａ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎꎬ
Ｃｏｌｌｅｇｅ Ｓｔａｔｉｏｎꎬ ＴＸ) 􀆰 Ａｌｌ ｔｈｅ Ｐ ｖａｌｕｅｓ ｗｅｒｅ
ｆｏｒ ａ ｔｗｏ－ｓｉｄｅｄ ｔｅｓｔ ａｎｄ Ｐ<０􀆰 ０５ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ
ａｓ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ􀆰

Ｒｅｓｕｌｔｓ
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｌｉｇｉｂｌｅ ｓｔｕｄｉｅｓ

Ａｐａｒｔ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｉｒｒｅｌｅｖａｎｔꎬ ａ ｔｏ￣
ｔａｌ ｏｆ ２９２ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｈｏｓｅｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｉｖｅ
ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ｄａｔａｂａｓｅｓ􀆰 Ｔｈｅｎꎬ ２３４ ｒｅｐｏｒｔｓ ｗｅｒｅ
ｄｅｎｉｅｄ ｆｏｒ ｎｏｔ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＶＤＲ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ｂｙ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ
ｔｈｅ ｔｉｔｌｅｓ ａｎｄ ｒｅａｄｉｎｇ ｔｈｅ ａｂｓｔｒａｃｔｓ􀆰 Ｅｘａｍｉｎｅｄ
ｔｈｅ ｆｕｌｌ－ｔｅｘｔ ｏｆ ｔｈｅ ｌｅｆｔ ５２ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ａｒｔｉｃｌｅｓꎬ ３
ｄｕｐｌｉｃａｔｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ[１５－１７]ꎬ １０ ｒｅｖｉｅｗｓ ｏｒ ｃｏｍ￣
ｍｅｎｔｓ ａｎｄ ６ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｓｔｕｄｉｅｄ ｏｎ ＡｐａＩ ａｎｄ ＴａｑＩ
ｗｅｒｅ ｅｘｃｌｕｄｅｄ􀆰 Ｉｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔ ３３ ａｒｔｉｃｌｅｓꎬ ３ ａｒｔｉｃｌｅｓ
ｗｅｒｅ ｅｘｃｌｕｄｅｄ ｆｏｒ ｎｏｎ － ｈｅａｌｔｈｙ ｃｏｎｔｒｏｌ
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ｇｒｏｕｐ[１８－２０]ꎬ ａｎｄ ａｎｏｔｈｅｒ ７ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｗｅｒｅ ｅｘｃｌｕ￣
ｄｅｄ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｓｅｓ ｃｏｍｐｌｉｃａｔｅｄｂｙ ｏｔｈｅｒ
ｄｉｓｅａｓｅｓ􀆰 Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｏｎｌｙ ２３ ｅｌｉｇｉｂｌｅ ａｒｔｉｃｌｅｓ (８
ｗｒｉｔｔｅｎ ｉｎ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｎｄ １５ ｗｒｉｔｔｅｎ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
ｉｎｖｏｌｖｉｎｇ ３０ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｃａｓｅ － ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｕｄｉｅｓ

ｑｕａｌｉｆｉｅｄ ｆｏｒ ｔｈｉｓ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＤＲ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ( ＢｓｍＩ ａｎｄ
ＦｏｋＩ) ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ􀆰 Ｔｈｅ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｓｔｅｐｓ ｏｆ ｏｕｒ
ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｓｅａｒｃｈ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇｕｒｅ１􀆰

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａ ｆｌｏｗ ｄｉａｇｒａｍ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｕｄｉｅｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｒｅａｓｏｎｓ
ｆｏｒ ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｉｎ ｔｈｉｓ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰

　 　 Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １８ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｓｔｕｄｉｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＢｓｍＩ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ２７５７ ｃａｓｅｓ ａｎｄ ３５１７
ｃｏｎｔｒｏｌｓꎬ ａｎｄ １２ ａｒｔｉｃｌｅｓ ｓｔｕｄｉｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＦｏｋＩ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ２２１８ ｃａｓｅｓ ａｎｄ １８５９
ｃｏｎｔｒｏｌｓ􀆰 Ｔｈｅ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ａｎｄ ｇｅｎｏ￣

ｔｙｐｅ ａｌｌｅｌｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｃａｓｅ － ｃｏｎｔｒｏｌ
ｓｔｕｄｙ ｉｓ ｌｉｓｔｅｄ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １－２ꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｆｉｒｓｔ ａｕ￣
ｔｈｏｒꎬ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｙｅａｒꎬ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅꎬ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｃｏｕｎ￣
ｔｒｙꎬ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙꎬ ｇｅｎｄｅｒꎬ ａｇｅꎬ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕ￣
ｔｉｏｎ ａｎｄ ＨＷＥ ｔｅｓｔ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌｓ􀆰



２１８　　

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｆｏｒｅｓｔ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＤＲ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ􀆰
Ａ􀆰 ＢＢ ｖｓ􀆰 ｂｂꎻ Ｂ􀆰 Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂꎻ Ｃ􀆰 ＢＢ ｖｓ􀆰 Ｂｂ＋ｂｂ􀆰 Ｄ􀆰 ＢＢ＋Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ



２１９　　

Ｏｖｅｒａｌｌ ａｎｄ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｍｅｔａ－
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ
ＢｓｍＩ

Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ｍａｒｇｉｎａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ
ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ (ＯＲ＝
１􀆰 ３６ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ０２－１􀆰 ８３ꎬ Ｐ ＝ ０􀆰 ０３８) ａｎｄ
ＢＢ＋Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ (ＯＲ ＝ １􀆰 ３６ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ００－
１􀆰 ８４ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ０４９) 􀆰 Ｗｈｅｒｅａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓ￣
ｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｆｏｒ ＢＢ ｖｓ􀆰 ｂｂ (ＯＲ ＝
１􀆰 ０１ꎬ ９５％ＣＩ: ０􀆰 ６７－１􀆰 ５２ꎬ Ｐ ＝ ０􀆰 ９５６) ａｎｄ
ＢＢ ｖｓ􀆰 Ｂｂ ＋ｂｂ (ＯＲ ＝ ０􀆰 ９３ꎬ ９５％ＣＩ: ０􀆰 ６５ －
１􀆰 ３３ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ６９２) (Ｔａｂｌｅ ３) 􀆰 Ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ ｃｏｎｔｒａｓｔ
ｍｏｄｅｌ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ ａ ｒａｎｄｏｍ－ｅｆｆｅｃｔ ｍｏｄｅｌ ｗａｓ
ｕｓｅｄ ( Ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ) 􀆰 Ｉｎ ｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙꎬ ｍｅｔａ － ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｗａｓ
ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｆａｃｔｏｒｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ
ｅｔｈｎｉｃｉｔｙꎬ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅꎬ ｍａｔｃｈ ａｎｄ ＨＷＥ ｏｆ ｔｈｅ
ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｓｔｕｄｉｅｓ􀆰 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｅｔａ－ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｍｉｇｈｔ ｂｅ
ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ( Ｐ <
０􀆰 ０５ꎬ Ｔａｂｌｅ ３) 􀆰 Ｔｈｕｓꎬ ａ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ

ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ ｄａｔａ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ｂｙ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ａｎｄ
ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈ Ｉｎｄｉａｎ ｗａｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｓ
Ｃａｕｃａｓｉａｎｓ􀆰 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉ￣
ｔｙ ｏｆ Ｔ２ＤＭ ｗｅｒｅｏｎｌｙ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ ＶＤＲ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｍａｌｌ ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ (<２００) ｉｎ ２ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ (Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ:
ＯＲ＝ ２􀆰 １２ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ２４－３􀆰 ６２ꎬ Ｐ ＝ ０􀆰 ００６ꎻ
ＢＢ＋ Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ: ＯＲ ＝ ２􀆰 ３８ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ３３－
４􀆰 ２５ꎬ Ｐ ＝ ０􀆰 ００３ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ) 􀆰 Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ
ｗｅ ｆａｉｌｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ａｎｙ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ｉｎ ａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ
(Ｆｉｇｕｒｅ ２ꎬ Ｔａｂｌｅ ４) 􀆰

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｍｅｔａ－ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ (Ｐ ｖａｌｕｅ)

Ｌｏｃｕｓ Ｍｏｄｅｌｓ Ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ
Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ Ｍａｔｃｈ ＨＷＥ

ＢｓｍＩ ＢＢ ｖｓ ｂｂ ０􀆰 ０３６ ０􀆰 ５１１ ０􀆰 ９９３ ０􀆰 ８９７

Ｂｂ ｖｓ ｂｂ ０􀆰 ２２９ ０􀆰 ０５５ ０􀆰 ３８７ ０􀆰 ４５４

ＢＢ＋Ｂｂ ｖｓ ｂｂ ０􀆰 ２８５ ０􀆰 ０３１ ０􀆰 ３７１ ０􀆰 ２５８

ＢＢ ｖｓ Ｂｂ＋ｂｂ ０􀆰 ０１３ ０􀆰 ３０６ ０􀆰 ８５０ ０􀆰 ６８９

ＦｏｋＩ ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ０７１ ０􀆰 ５４７ ０􀆰 ３０４

Ｆｆ ｖｓ ＦＦ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ４１２ ０􀆰 ７０３ ０􀆰 ２４１

ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ ＦＦ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ２３２ ０􀆰 ５７５ ０􀆰 ２７３

ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ ＋Ｆｆ ０􀆰 １６９ ０􀆰 ０６６ ０􀆰 ７４６ ０􀆰 ０３３



２２０　　

ＦｏｋＩ
Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ

ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄ￣
ｅｌｓ ( ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ ＝ １􀆰 ５７ꎬ ９５％ ＣＩ: １􀆰 ２８ －
１􀆰 ９３ꎬ Ｐ < ０􀆰 ０００１ꎻ Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ ＝ １􀆰 ５４ꎬ
９５％ＣＩ: １􀆰 ３１ － １􀆰 ８１ꎬ Ｐ < ０􀆰 ０００１ꎻ ｆｆ ＋ Ｆｆ ｖｓ􀆰
ＦＦ: ＯＲ ＝ １􀆰 ５７ꎬ ９５％ ＣＩ: １􀆰 ３５ － １􀆰 ８３ꎬ Ｐ <
０􀆰 ０００１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ)ꎬ ａｎｄｍａｒｇｉｎａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆ (ＯＲ ＝
１􀆰 １６ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ００－１􀆰 ３６ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ０５５) (Ｔａ￣
ｂｌｅ ４) 􀆰 Ｓｉｎｃｅ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｉｎｄｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｔｅｒｏ￣
ｇｅｎｅｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ ｃｏｎ￣
ｔｒａｓｔ ｍｏｄｅｌ (Ｐ > ０􀆰 ０５)ꎬ ａ ｆｉｘｅｄ － ｅｆｆｅｃｔ ｍｏｄｅｌ
ｗａｓ ｕｓｅｄ ( Ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ) 􀆰 Ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｂｙ ｍｅｔａ － ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ａｎｄ
ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｍｉｇｈｔ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ｒｅｓｕｌｔｓ (Ｔａ￣
ｂｌｅ ３) 􀆰 Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙꎬ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｗａｓ ｏｎｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｔ２ＤＭ ｐａｔｉｅｎｔｓ
ａｍｏｎｇ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｏｒ ａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ ( ｆｆ ｖｓ􀆰
ＦＦ: ＯＲ ＝ １􀆰 ７８ꎬ ９５％ ＣＩ: １􀆰 ４０ － ２􀆰 ２７ꎬ Ｐ <
０􀆰 ０００１ꎻ Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ ＝ １􀆰 ６６ꎬ ９５％ ＣＩ:
１􀆰 ３８－１􀆰 ９９ꎬ Ｐ<０􀆰 ０００１ꎻ ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ: ＯＲ ＝
１􀆰 ７０ꎬ ９５％ ＣＩ: １􀆰 ４３ － ２􀆰 ０２ꎬ Ｐ < ０􀆰 ０００１ꎻ ｆｆ
ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆ: ＯＲ ＝ １􀆰 ２７ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 ０３－１􀆰 ５７ꎬ
Ｐ < ０􀆰 ０００１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ) 􀆰 Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｎｏ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｍｏｎｇ Ｃａｕ￣
ｃａｓｉａｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓｔｕｄｉｅｓ (Ｐ>０􀆰 ０５) 􀆰 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｆｏｕｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎ￣
ｃｒｅａｓｅｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｔ２ＤＭ ｆｏｒ ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎬ Ｆｆ
ｖｓ􀆰 ＦＦ ａｎｄ ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ (Ｐ<０􀆰 ０１) ｂｏｔｈ ｉｎ ｔｈｅ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｍａｌｌ ａｎｄ ｌａｒｇｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ􀆰 Ｈｏｗ￣
ｅｖｅｒꎬ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｒｉｓｋ ｗａｓ ｏｎｌｙ ｏｂ￣
ｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｍａｌｌ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｆｏｒ
ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆ (ＯＲ＝１􀆰 ７４ꎬ ９５％ＣＩ: １􀆰 １６－２􀆰 ６０ꎬ
Ｐ＝ ０􀆰 ００７)ꎬ ａｎｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗａｓ
ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｆｏｒ
ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆ (ＯＲ＝ １􀆰 ０８ꎬ ９５％ＣＩ: ０􀆰 ９２－１􀆰 ２８ꎬ
Ｐ＝０􀆰 ３５４) (Ｆｉｇｕｒｅ ３ꎬ Ｔａｂｌｅ ４) 􀆰

Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎａｌｙｓｅｓ ａｎｄ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ ｂｉａｓ
Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎａｌｙｓｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ａｓ￣

ｓｅｓｓ ｗｈｅｔｈｅｒ ｅａｃｈ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｓｔｕｄｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ
ｆｉｎａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ􀆰 Ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎａｌｙｓｅｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｄｅ￣
ｔｅｃｔ ａｎｙ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｓｔｕｄｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ
ａｌｌ ｓｕｂｊｅｃｔｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｓｔｅｐ ｂｙ
ｓｔｅｐ (ｄａｔａ ｎｏｔ ｓｈｏｗｎ) 􀆰 Ｎｅｉｔｈｅｒ ｔｈｅ Ｂｅｇｇ’ｓ ｔｅｓｔ
ｎｏｒ Ｅｇｇｅｒ’ ｓ ｔｅｓｔ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ａｎｙ ｏｂｖｉｏｕｓ ｅｖｉｄｅｎｃｅ
ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ ｂｉａｓ (Ｔａｂｌｅ ５ꎬ Ｐ≥０􀆰 ０５) 􀆰 Ｔｈｅ
ｓｈａｐｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｎｅｌ ｐｌｏｔｓ ａｐｐｅａｒｅｄ ｔｏ ｂｅ ｓｙｍ￣
ｍｅｔｒｉｃａｌ ｉｎ ａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ (Ｆｉｇｕｒｅ􀆰 ４ꎬ ５) 􀆰



２２１　　

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｆｏｒｅｓｔ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＤＲ ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ􀆰
Ａ􀆰 ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎻ Ｂ􀆰 Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎻ Ｃ􀆰 ｆｆ ｖｓ􀆰 Ｆｆ＋ＦＦ􀆰 Ｄ􀆰 ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ

Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ
Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｉｓ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ

ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ｐａｎｃｒｅａｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｍａｙ ｂｅ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ
Ｔ２ＤＭ􀆰 Ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓꎬ ｔｈｅｒｅ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｍａｎｙ
ａｒｔｉｃｌｅｓ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｌｉｎｋｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ
ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｔｈｎｉｃｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｒｅ￣
ｇｉｏｎｓ􀆰 Ｗｈｅｎ ｗｅ ｗｅｎｔ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅｓｅ ｐａｐｅｒｓꎬ ｗｅ
ｆｏｕｎｄ ｉｔ ｗａｓ ｖｅｒｙ ｃｏｎｆｕｓｉｎｇ ｉｎ ｄｅｓｃｒｉｂｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎ￣
ｏｔｙｐｅ ｏｆ ＶＤＲ􀆰 Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅꎬ Ａｌ－Ｄａｇｈｒｉ ＮＭ [３５]

ａｎｄ Ｄｉｌｍｅｃ Ｆ [４２] ｕｓｅｄ ｔｈｅ ｂａｓｅｓ ｔｏ ｄｅｓｃｒｉｂｅ ｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｅｓꎬ ｗｈｉｌｅ Ｂｉｄ ＨＫ[１２] ａｎｄ Ｍａｌｅｃｋｉ
ＭＴ[２４]ꎬ Ｚｈａｎｇ Ｈ[１１] ａｎｄＮｏｓｒａｔａｂａｄｉ Ｒ[１６] ａｐｐｌｉｅｄ
ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｔｏ ｄｅｓ￣

ｉｇｎａｔｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｎｏｓｒａｔａｂａｄｉ Ｒ ａｎｄ
Ｂｉｄ ＨＫｅｍｐｌｏｙｅｄ ａ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｓｉｔｅꎬ ｗｈｉｌｅ Ｍａｌｅｃｋｉ ＭＴ
ａｎｄ Ｚｈａｎｇ Ｈ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ａ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒ ｆｏｒ ｉｔｓ
ｐｒｅｓｅｎｃｅ􀆰 Ｉｆ ｔｈｅ ｒｅａｄｅｒｓ ｒｅａｄ ｔｈｅｓｅ ｐａｐｅｒｓ ｗｉｔｈ
ｎｏ ｅｎｏｕｇｈ ｃａｒｅꎬ ｔｈｅ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｔｏｏ ａｐｔ ｔｏ ｂｅ ｅｘ￣
ｔｒａｃｔｅｄ ｉｎｃｏｒｒｅｃｔｌｙ􀆰 Ａｌｓｏꎬ ｓｅｖｅｒａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｏｃｕｓｅｄ
ｏｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｉｎｄｉａｎ ｗｅｒｅ ｃａｔｅｇｏｒｉｚｅｄ ａｓ
Ｃａｕｃａｓｉａｎｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｏｆｔｅｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｓ Ａｓｉａｎｓ
ｉｎ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｓｔｕｄｉｅｓ􀆰 Ｓｏꎬ ｉｎ ｔｈｉｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｗｏｒｋꎬ ｗｅ
ｕｎｉｆｉｅｄ ｔｈｅ ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅｓ ａｎｄ ｃｌａｒｉｆｉｅｄ
ｔｈｅ ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｐｅｒｓ ｔｏ
ｍａｋｅ ｓｕｒｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｗｅｒｅ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｅｘａｃｔｌｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰



２２２　　

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｆｕｎｎｅｌ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ＶＤＲ ｉｎ Ｔ２ＤＭ ｐａｔｉｅｎｔｓ􀆰
Ａ􀆰 ＢＢ ｖｓ􀆰 ｂｂꎻ Ｂ􀆰 Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂꎻ Ｃ􀆰 ＢＢ ｖｓ􀆰 Ｂｂ＋ｂｂ􀆰 Ｄ􀆰 ＢＢ＋Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ

　 　 Ｉｎ ｏｕｒ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｍａｒｇｉｎａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ
Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ ａｎｄ ＢＢ＋
Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ
ａｎｏｔｈｅｒ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ Ｗａｎｇ Ｑ􀆰 [９] 􀆰 Ｉｔ ｓｅｅｍｓ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ Ｂ ａｎｄ ｔｈｅ ｖａｒｉａｎｔ ｈｏｍｏｚｙｇｏｔｅ ＢＢ
ｏｆ ＢｓｍＩ ｗｅｒｅｔｈｅｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒｓｆｏｒ Ｔ２ＤＭ ｐａｔｉｅｎｔｓ􀆰
Ｂｕｔ ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ ｃｏｎｔｒａｓｔ ｍｏｄｅｌｓ􀆰 Ａ ｍｅｔａ － ｒｅｇｒｅｓ￣
ｓｉｏｎ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ｓｅａｒｃｈｆｏｒ ｔｈｅ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｅｔｈ￣
ｎｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｈｅ ｌａｔｅｒ ｏｎｅ
ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉ￣
ｔｙ􀆰 Ｔｈｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄｓｉｇｎｉｆｉ￣
ｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｍａｌｌ ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ (<２００) ｉｎ ２ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ (Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂꎻ

ＢＢ＋ Ｂｂ ｖｓ􀆰 ｂｂ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ)ꎬ ａｎｄ ｎｏ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅｍ ａｍｏｎｇ ｌａｒｇｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｓｔｕｄ￣
ｉｅｓ􀆰 Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｍａｒｇｉｎａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ
ｒｉｓｋ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｓｍａｌｌ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｐｏｐ￣
ｕｌａｔｉｏｎｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｎｌｄ ｎｏｔ ｒｅｆｌｅｃｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｉｎｅ￣
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ
Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ􀆰 Ｔｈｅｓｕｂｇｒｏｕｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔ
ａｎｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｔｈｎｉｃｉｔｉｅｓ ｉｎ
ａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｇｅｎｅｔ￣
ｉｃｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｗａｓ ｎｏｔ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｆａｃｔｏｒ
ｆｏｒ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ􀆰 Ｔｈｅｒｅ￣
ｆｏｒｅꎬ ｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｌａｒｇｅｒ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅｓ
ａｒｅ ｎｅｃｅｓｓａｒｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｔｈｎｉｃｉｔｙ ｔｏ ｃｏｎｆｉｒｍ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ＶＤＲ
ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ􀆰



２２３　　

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｆｕｎｎｅｌ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ＶＤＲ ｉｎ Ｔ２ＤＭ ｐａｔｉｅｎｔｓ􀆰
Ａ􀆰 ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎻ Ｂ􀆰 Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎻ Ｃ􀆰 ｆｆ ｖｓ􀆰 Ｆｆ＋ＦＦ􀆰 Ｄ􀆰 ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ

　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＷａｎｇＱ􀆰 ａｎｄ Ｌｉ Ｌ􀆰 ꎬ
ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ
ｔｈｅ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ
Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ ｆ ａｎｄ ｖａｒｉａｎｔ ｈｏｍｏｚｙ￣
ｇｏｔｅｆｆ ｏｆ ＦｏｋＩ ｍａｙ ｂｅ ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒｓ ｆｏｒ Ｔ２ＤＭ􀆰
Ｗｅ ａｌｓｏ ｆｏｕｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ
Ｔ２ＤＭ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ ( ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎬ Ｆｆ
ｖｓ􀆰 ＦＦꎬ ｆｆ＋Ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ) ａｎｄ ｍａｒｇｉｎ￣
ａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｆｏｒ ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ
＋Ｆｆ ｉｎ ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰 Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｉｔ ｉｓ ｉｎｔｅｒ￣
ｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉ￣
ｂｉｌｉｔｙ ｗａｓ ｏｎｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｔ２ＤＭ ｐａｔｉｅｎｔｓ ａｍｏｎｇ
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｏｒ ａｌｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ􀆰 Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｎｏ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｍｏｎｇ Ｃａｕ￣
ｃａｓｉａｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓｔｕｄｉｅｓ􀆰 Ｓｏꎬ ｗｅ ｉｎｆｅｒ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｏｖｅｒａｌｌ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ａｒｉｓｅｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｐｏｐｕｌａ￣

ｔｉｏｎ􀆰 Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｒｇｉｎａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｄｉｓａｐｐｅａｒｅｄ ｆｏｒ ｆｆ ｖｓ􀆰 ＦＦ＋Ｆｆｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ
ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ􀆰

Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｃｔ ｄａｔｅ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｗ￣
ａｓ ｖｅｒｙ ｃｒｕｃｉａｌ ｆｏｒ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｔｈｅ
ｂａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰 Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ
ａｕｔｈｏｒｓ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｃａｒｅｆｕｌｌｙ ｗｈｅｎ ｔｈｅｙ ｒｅｖｉｅｗｅｄ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓꎬ ａｎｄ ｍａｋｅ ｃｌｅａｒ ｔｈｅ ｍｅａｎｉｎｇ
ｏｆ ｔｈｅ ｓｙｍｂｏｌ ｏｆ ｇｅｎｅ ｔｙｐｅ􀆰 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｏｕｒ
ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｓｉｇ￣
ｎｉｆｉｃａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔ２ＤＭ ｗａｓ ｗｅａｋ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ􀆰 Ｔｈｅ
ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉ￣
ｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｒｉｓｋ ｏｎｌｙ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｐｅｏｐｌｅ ａｎｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂ￣



２２４　　

ｓｅｒｖｅｄ ａｍｏｎｇ Ｃａｕｃａｓｉａｎｓ􀆰 Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬ ｔｈｅ ｓａｍ￣
ｐｌｅ ｓｉｚｅ ｍａｙ ｂｅ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒ ｔｈａｔ ｉｎｆｌｕ￣
ｅｎｃｅｓ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｃａｓｅ－ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｕｄｉｅｓ􀆰 Ｆｕｔｕｒｅ
ｌａｒｇｅｒ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ａｒｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉ￣
ｇａｔｅ ｔｈｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＤＲ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ａｎｄ Ｔ２ＤＭ􀆰 Ｂｅｓｉｄｅｓꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅ－ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｉｎｔ￣
ｅｒａｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ＶＤＲ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｗｉｔｈ Ｔ２ＤＭ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｓｔｕｄｉｅｄ􀆰

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
[１] Ｋｉｎｇꎬ Ｈ􀆰 ꎬ Ｒ􀆰 Ｅ􀆰 Ａｕｂｅｒｔꎬ ａｎｄ Ｗ􀆰 Ｈ􀆰

Ｈｅｒｍａｎꎬ Ｇｌｏｂａｌ ｂｕｒｄｅｎ ｏｆ ｄｉａｂｅｔｅｓꎬ １９９５ －
２０２５: ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅꎬ ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｅｓｔｉｍａｔｅｓꎬ ａｎｄ
ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎｓ􀆰 Ｄｉａｂｅｔｅｓ Ｃａｒｅꎬ １９９８􀆰 ２１ (９): ｐ􀆰
１４１４－１４３１􀆰

[２] Ｆｅｒｌａｎｄ － ＭｃＣｏｌｌｏｕｇｈꎬ Ｄ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ
Ｔｈｅ ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ｉｎ Ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅ￣
ｔｅｓ􀆰 Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｓｏｃ Ｔｒａｎｓꎬ ２０１０􀆰 ３８ ( ６): ｐ􀆰
１５６５－１６７０􀆰

[３] Ｓｃｈｅｒｎｔｈａｎｅｒꎬ Ｇ􀆰 ａｎｄ Ｇ􀆰 Ｈ􀆰 Ｓｃｈｅｒｎ￣
ｔｈａｎｅｒꎬ [Ｃｕｒｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ] 􀆰
Ｉｎｔｅｒｎｉｓｔ (Ｂｅｒｌ)ꎬ ２０１２􀆰 ５３ (１２): ｐ􀆰 １３９９ －
１４１０􀆰

[４] Ｐｅｎｇꎬ Ｓ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ ＴＣＦ７Ｌ２ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｒｉｓｋ: ａ ｃｏｍｐｒｅ￣
ｈｅｎｓｉｖｅ ａｎｄ ｕｐｄａｔｅｄ ｍｅｔａ － ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｖｏｌｖｉｎｇ
１２１ꎬ １７４ ｓｕｂｊｅｃｔｓ􀆰 Ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓꎬ ２０１３􀆰 ２８
(１): ｐ􀆰 ２５－３７􀆰

[５] Ｇａｕｔａｍꎬ Ｓ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ ＣＤ３６ Ｇｅｎｅ Ｖａｒｉ￣
ａｎｔｓ ａｎｄ Ｔｈｅｉｒ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ Ｔｙｐｅ ２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ
ｉｎ ａｎ Ｉｎｄｉａｎ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 Ｄｉａｂｅｔｅｓ Ｔｅｃｈｎｏｌ Ｔ￣
ｈｅｒꎬ ２０１３􀆰 １５ (８): ｐ􀆰 ６８０－６８７􀆰

[６] Ｃｈｅｎꎬ Ｇ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ
ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｎｔｓ ｏｆ １７ ｄｉａｂｅｔｅｓ－ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ /
ｌｏｃｉ ａｎｄ ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ ｒｉｓｋ ａｎｄ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｎｅ￣
ｐｈｒｏｐａｔｈｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 Ｊ Ｄｉａ￣
ｂｅｔｅｓꎬ ２０１３􀆰 ５ (２): ｐ􀆰 １３６－１４５􀆰

[７] Ａｒａｓｈ Ｈｏｓｓｅｉｎ －ｎｅｚｈａｄꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 Ｖｉｔａ￣
ｍｉｎ Ｄ ｆｏｒ Ｈｅａｌｔｈ: Ａ Ｇｌｏｂａｌ Ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅꎬ Ｍａｙｏ

Ｃｌｉｎ Ｐｒｏｃ􀆰 ２０１３ꎬ ８８ (７): ７２０－７５５􀆰
[ ８ ] Ｐｒｏｋｏｐｅｎｋｏꎬ Ｉ􀆰 ꎬ Ｍ􀆰 Ｉ􀆰 ＭｃＣａｒｔｈｙꎬ

ａｎｄ Ｃ􀆰 Ｍ􀆰 Ｌｉｎｄｇｒｅｎꎬ Ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ: ｎｅｗ
ｇｅｎｅｓꎬ ｎｅｗ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ􀆰 Ｔｒｅｎｄｓ Ｇｅｎｅｔꎬ
２００８􀆰 ２４ (１２): ｐ􀆰 ６１３－６２１􀆰

[９] Ｗａｎｇꎬ Ｑ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｓ￣
ｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｏｕｒ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ (ＦｏｋＩꎬ ＡｐａＩꎬ ＢｓｍＩꎬ ＴａｑＩ) ｏｆ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ
ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｒｉｓｋ ｏｆ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ􀆰 Ｍｏｌ
Ｂｉｏｌ Ｒｅｐꎬ ２０１２􀆰 ３９ (１０): ｐ􀆰 ９４０５－９４１４􀆰

[１０] Ｌｉꎬ Ｌ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ: ａ
ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ􀆰 Ａｒｃｈ Ｍｅｄ Ｒｅｓꎬ ２０１３􀆰 ４４ (３):
ｐ􀆰 ２３５－２４１􀆰

[１１] Ｚｈａｎｇꎬ Ｈ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ａｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｎｅｐｈｒｏｐａｔｈｙ ｉｎ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ Ｈａｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 Ｇｅｎｅꎬ ２０１２􀆰 ４９５
(２): ｐ􀆰 １８３－１８８􀆰

[１２] Ｂｉｄꎬ Ｈ􀆰 Ｋ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅ￣
ｃｅｐｔｏｒ (ＦｏｋＩꎬ ＢｓｍＩ ａｎｄ ＴａｑＩ) ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ: ａ Ｎｏｒｔｈ Ｉｎ￣
ｄｉａｎ ｓｔｕｄｙ􀆰 Ｉｎｄｉａｎ Ｊ Ｍｅｄ Ｓｃｉꎬ ２００９􀆰 ６３ (５):
ｐ􀆰 １８７－１９４􀆰

[ １３] Ｘｕꎬ Ｍ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ａ１１６６Ｃ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｎｇｉｏｔｅｎｓｉｎ ＩＩ ｔｙｐｅ Ｉ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ
ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｃｏｒｏｎａｒｙ ｈｅａｒｔ ｄｉｓｅａｓｅ: ｃｏｌ￣
ｌａｂｏｒａｔｉｖｅ ｏｆ ５３ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｉｔｈ ２０ꎬ ４３５ ｃａｓｅｓ ａｎｄ
２３ꎬ ６７４ ｃｏｎｔｒｏｌｓ􀆰 Ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓꎬ ２０１０􀆰 ２１３
(１): ｐ􀆰 １９１－１９９􀆰

[１４] Ｍａｎｔｅｌꎬ Ｎ􀆰 ａｎｄ Ｗ􀆰 Ｈａｅｎｓｚｅｌꎬ Ｓｔａ￣
ｔｉｓｔｉｃａｌ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄａｔａ ｆｒｏｍ ｒｅｔｒｏ￣
ｓｐｅｃｔｉｖｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ􀆰 Ｊ Ｎａｔｌ Ｃａｎｃｅｒ Ｉｎｓｔꎬ
１９５９􀆰 ２２ (４): ｐ􀆰 ７１９－７４８􀆰

[１５] Ｙｉꎬ Ｂ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｔａ￣
ｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ＢｓｍＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｗｉｔｈ
ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｎｅｐｈｒｏｐａｔｈｙ􀆰 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｎｅｐｈｒｏｌｏｇｙꎬ ２０１２􀆰 ２８ (４): ｐ􀆰 ２８１－２８５􀆰

[１６] Ｎｏｓｒａｔａｂａｄｉ Ｒꎬ Ａ􀆰 Ｍ􀆰 ꎬ Ｓａｌｅｈａｂａｄ
ＶＡꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ Ｔｙｐｅ
２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔｅｒｎ Ｉｒａｎｉａｎ Ｐａｔｉｅｎｔｓ􀆰
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ＬＡＢＭＥＤＩＣＩＮＥꎬ ２０１１􀆰 ４２ (１): ｐ􀆰 ３２－３４􀆰
[１７] Ｚｈａｏꎬ Ｙ􀆰 ꎬ Ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ

ＢｓｍＩꎬ ＡｐａＩ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｎｅ￣
ｐｈｒｏｐａｔｈｙ ｗｉｔｈｉｎ ａ Ｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 Ｍａｓｔｅｒ ’ ｓ
Ｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｃｅｎｔｒａｌ Ｓｏｕｔｈ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２０１１: ｐ􀆰 １－
４０􀆰

[１８] Ｙｏｋｏｙａｍａꎬ Ｋ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｒｕｍ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｌｅｖｅｌｓ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅ￣
ｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ＦｏｋＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｆｏｒ ｒｅｎａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ􀆰 ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ
２０１２􀆰 ７ (１２): ｐ􀆰 ｅ５１１７１􀆰

[ １９ ] Ｖｅｌａｙｏｕｄｏｍ － Ｃｅｐｈｉｓｅꎬ Ｆ􀆰 Ｌ􀆰 ꎬ ｅｔ
ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙꎬ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ ｒｉｓｋ ｆａｃ￣
ｔｏｒｓ ｉｎ Ｃａｒｉｂｂｅａｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ􀆰
Ｄｉａｂｅｔｅｓ Ｍｅｔａｂꎬ ２０１１􀆰 ３７ (６): ｐ􀆰 ５４０－８４５􀆰

[２０] Ｏｒｔｌｅｐｐꎬ Ｊ􀆰 Ｒ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｔｈｅ ｖｉｔａｍｉｎ
Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｖａｒｉａｎｔ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｏｆ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ａｎｄ ｃｏｒｏ￣
ｎａｒｙ ａｒｔｅｒｙ ｄｉｓｅａｓｅ􀆰 Ｄｉａｂｅｔ Ｍｅｄꎬ ２００１􀆰 １８
(１０): ｐ􀆰 ８４２－８４５􀆰

[２１] Ｓｐｅｅｒꎬ Ｇ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ａｎｄ
ｅｓｔｒｏｇｅｎ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ｔｙｐｅ ２
ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ａｎｄ ｉｎ ａｎｄｒｏｉｄ ｔｙｐｅ ｏｂｅｓｉｔｙ􀆰
Ｅｕｒ Ｊ Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌꎬ ２００１􀆰 １４４ (４): ｐ􀆰 ３８５ －
３８９􀆰

[２２] Ｙｅꎬ Ｗ􀆰 Ｚ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐ￣
ｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｏｂｅｓｉ￣
ｔｙ ｉｎ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｓｕｂｊｅｃｔｓ ｗｉｔｈ ｅａｒｌｙ ａｇｅ ｏｆ ｏｎ￣
ｓｅｔ􀆰 Ｅｕｒ Ｊ Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌꎬ ２００１􀆰 １４５ ( ２): ｐ􀆰
１８１－１８６􀆰

[２３] Ｏｈꎬ Ｊ􀆰 Ｙ􀆰 ａｎｄ Ｅ􀆰 Ｂａｒｒｅｔｔ －Ｃｏｎｎｏｒꎬ
Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｏｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｓｙｎｄｒｏｍｅ
ｉｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ －ｄｗｅｌｌｉｎｇ ｏｌｄｅｒ ａｄｕｌｔｓ: ｔｈｅ Ｒａｎ￣
ｃｈｏ Ｂｅｒｎａｒｄｏ Ｓｔｕｄｙ􀆰 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ２００２􀆰 ５１
(３): ｐ􀆰 ３５６－３５９􀆰

[２４] Ｍａｌｅｃｋｉꎬ Ｍ􀆰 Ｔ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ
ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ
ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ｉｎ ａ Ｐｏｌｉｓｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰

Ｅｘｐ Ｃｌｉｎ Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌ Ｄｉａｂｅｔｅｓꎬ ２００３􀆰 １１１
(８): ｐ􀆰 ５０５－５０９􀆰

[２５] Ｓｈｅｎꎬ Ｂ􀆰 Ｓ􀆰 ꎬ Ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｔａ￣
ｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｗｉｔｈ ｄｉａｂｅｔｅｓ
ｍｅｌｌｉｔｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈａｎ ｎａｔｉｏｎａｌｉｔｙ ｏｆ Ｔｉａｎｊｉｎ ａｒｅａ􀆰
Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｔｉａｎｊｉｎ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ
２００４: ｐ􀆰 １－４９􀆰

[２６] Ｓｈｉ Ｙａｎｊｕｎꎬ Ｓ􀆰 Ｙ􀆰 ꎬ Ｙａｎｇ Ｙａｎｙａｎｇꎬ
Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌ￣
ｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｄｉａｂｅｔｅｓꎬ ２００７􀆰 １５ (４): ｐ􀆰 ２１９－２２１􀆰

[２７] Ｘｕ ＪＲꎬ Ｌ􀆰 Ｙ􀆰 ꎬ Ｇｅｎｇ ＨＦꎬ Ｗｕ Ｊꎬ
Ｍｉａｏ Ｈꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ
ｈｕｍａｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｙｐｅ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｒｅｈａｂｉｌｉｔａｔｉｖｅ Ｔｉｓｓｕｅ Ｅｎｇｉ￣
ｎｅｅｒｉｎｇꎬ ２００７􀆰 １１ (３０): ｐ􀆰 ５８８１－５８８３􀆰

[２８] Ｚｈａｎｇꎬ Ｐ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅ￣
ｔｗｅｅｎ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ Ｇｅｎｅ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ａｎｄ Ｔｙｐｅ ２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ Ｍｅｌｌｉｔｕｓ ｏｆ Ｈａｎ Ｎａｔｉｏｎａｌｉｔｙ
ｉｎ Ｔｉａｎｊｉｎ Ｔｉａｎｊｉｎ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２００８􀆰 ４:
ｐ􀆰 ２５５－２５７􀆰

[２９] Ｄｉｎｇꎬ Ｈ􀆰 Ｇ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｏｆ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｗｉｔｈ
ｌａｔｅｎｔ ａｕｔｏｉｍｍｕｎｅ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｉｎ ａｄｕｌｔｓ􀆰 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ ａｎｄ
Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ ２００９􀆰 １９ (６): ｐ􀆰 ３３６ －
３３８􀆰

[３０] Ｌａｎꎬ Ｘ􀆰 Ｃ􀆰 ａｎｄ Ｘ􀆰 Ｊ􀆰 Ｈｕｏꎬ Ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ (ＶＤＲ) ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ􀆰 Ｓｔｒａｉｔ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔ ｉ￣
ｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２００９􀆰 ２１ (５): ｐ􀆰 １４１－１４２􀆰

[３１] Ｗａｎｇꎬ Ｃ􀆰 Ｘ􀆰 ꎬ Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｏｆ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ａｎｄ
ＩＬ－１０ ａｓ ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ｃｈｒｏｎｉｃ ｐｅｒｉｏｄｏｎｔｉｔｉｓ
ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ􀆰 Ｄｏｃｔｏｒ’ ｓ ｔｈｅｓｉｓ ｏｆ
Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２００９: ｐ􀆰 １－１０９􀆰

[ ３２ ] Ｍｕｋｈｏｐａｄｈｙａｙａꎬ Ｐ􀆰 Ｎ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ
Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ－ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍ ｗｉｔｈｉｎ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｙｐｅ
２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｉｎ ａｎ Ｉｎｄｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 Ｇｅｎｅｔ Ｍｏｌ
Ｒｅｓꎬ ２０１０􀆰 ９ (４): ｐ􀆰 ２０６０－２０６８􀆰
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[３３] Ｓｕꎬ Ｂ􀆰 Ｃ􀆰 ꎬ Ａ Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ Ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ Ｇｅｎｅ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｗｉｔｈ Ｔｙｐｅ ２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ ａｎｄ Ｃｏｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｔｙｐｅ
２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ􀆰 Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｍｅｄｉ￣
ｃａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２０１１􀆰

[３４] Ｚｈａｏꎬ Ｙ􀆰 ａｎｄ Ｈ􀆰 Ｚｈａｎｇꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ
Ｒｅｃｅｐｔｏｒ Ｇｅｎｅ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｔｈｅ Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉ￣
ｔｙ ｏｆ Ｔｙｐｅ ２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ Ｍｅｌｌｉｔｕｓ􀆰 ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ
ＣＬＩＮＩＣＡＬ ＲＥＳＥＡＲＣＨꎬ ２０１１􀆰 ２８ ( ４): ｐ􀆰
６６８－６７０􀆰

[３５] Ａｌ－Ｄａｇｈｒｉꎬ Ｎ􀆰 Ｍ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ｖｉｔａｍｉｎ
Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ＨＬＡ ＤＲＢ１∗
０４ ｃｏｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓａｕｄｉ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｐａ￣
ｔｉｅｎｔｓ􀆰 Ｊ Ｉｍｍｕｎｏｌꎬ ２０１２􀆰 １８８ (３): ｐ􀆰 １３２５－
１３３２􀆰

[ ３６ ] Ｘｕꎬ Ｊ􀆰 Ｒ􀆰 ꎬ Ｘ􀆰 Ｆ􀆰 Ｎａꎬ ａｎｄ Ｙ􀆰
Ｙａｎｇꎬ Ｒｅｌｅｖａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｏｆ
ｆｏｕｒ ＳＮＰｓ ｏｆ ＶＤＲ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌ￣
ｌｉｔｕｓ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ Ｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ( Ｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｅｄｉｔｉｏｎ )ꎬ ２０１２􀆰 ３８
(５): ｐ􀆰 ９８５－９８９􀆰

[３７] Ｌｉꎬ Ｈ􀆰 Ｍ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅ￣
ｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅ￣
ｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｎｅ￣
ｐｈｒｏｐａｔｈｙ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｈａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 ＣＨＩＮＥＳＥ
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＣＬＩＮＩＣＡＬ ＲＥＨＡＢＩＬＩＴＡＴＩＯＮ
２００５􀆰 ９ (４７): ｐ􀆰 １－４􀆰

[３８] Ｌｉꎬ Ｈ􀆰 Ｍ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅ￣
ｔｗｅｅｎ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ｈｕｍａｎ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ
ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ􀆰 ＣＨＩ￣
ＮＡ ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＭＯＤＥＲＮ ＭＥＤＩＣＩＮＥ ２００５􀆰

１５ (７): ｐ􀆰 ９８９－９９２􀆰
[３９] Ｌｉａｏꎬ Ｌ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｔａｔｕｓ

ｏｆ Ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ａｎｄ ｌａｔｅｎｔ ａｕｔｏｉｍｍｕｎｅ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｉｎ
ａｄｕｌｔｓ Ｄｏｃｔｏｒ’ｓ ｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｃｅｎｔｒａｌ Ｓｏｕｔｈ Ｕｎｉｖｅｒｓｉ￣
ｔｙꎬ ２００５: ｐ􀆰 １－１２８􀆰

[４０] Ｄｕꎬ Ｔ􀆰 ꎬ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ＶＤＲ
Ｇｅｎｅ ＦｏｋＩ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ Ｔｙｐｅ ２ Ｄｉａｂｅｔｅｓ􀆰
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｃｈａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ( Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉ￣
ｅｎｃｅ)ꎬ ２００８􀆰 ３２ (５): ｐ􀆰 ４８９－４９２􀆰

[４１] Ｂａｉꎬ Ｒ􀆰 ꎬ Ｍ􀆰 Ｌｉｕꎬ ａｎｄ Ｊ􀆰 Ｌ􀆰 Ｄｕꎬ
Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ (ＶＤＲ) ＦｏｋＩ
ｇｅｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｗｉｔｈ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ａｎｄ ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ Ｃｈｉ￣
ｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｄｉａｂｅｔｅｓꎬ ２００８􀆰 １７ (１２): ｐ􀆰
８９２－８９４􀆰

[４２] Ｄｉｌｍｅｃ Ｆ􀆰 ꎬ ｅｔ ａｌ􀆰 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＶＤＲ
ｇｅｎｅ ＡｐａＩ ａｎｄ ＴａｑＩ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ
ｗｉｔｈ ｔｙｐｅ ２ ｄｉａｂｅｔｅｓ ｍｅｌｌｉｔｕｓ ｕｓｉｎｇ ＰＣＲ－ＲＦＬＰ
ｍｅｔｈｏｄ ｉｎ ａ Ｔｕｒｋｉｓｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ􀆰 Ｊ Ｄｉａｂｅｔｅｓ Ｃｏｍ￣
ｐｌｉｃａｔｉｏｎｓꎬ ２０１０􀆰 ２４ (３): ｐ􀆰 １８６－１９１􀆰

Ａｕｔｈｏｒ Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ:
Ｆｉｒｓｔ ａｕｔｈｏｒ: Ｆｅｉ Ｙｕꎬ ＰｈＤ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｆｒｏｍ

Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｕｂｌｉｃ Ｈｅａｌｔｈꎬ ＺｈｅｎｇｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉ￣
ｔｙ􀆰 Ｔｅｌ􀆰 : ＋８６ ３７１ ６７７８１２４３ꎻ Ｅ－ｍａｉｌ ａｄｄｒｅｓｓ:
ｙｕｆｅｉ＠ ｚｚｕ􀆰 ｅｄｕ􀆰 ｃｎ􀆰

Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ: Ｗｅｎｊｉｅ Ｌｉꎬ Ｐｒｏｆｅｓ￣
ｓｏｒꎬ ＰｈＤ ｄｉｒｅｃｔｏｒｏｆ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ Ｆｏｏｄ Ｈｙ￣
ｇｉｅｎｅＤｅｐａｒｔｍｅｎｔꎻ Ｔｈｅ Ｄｅａｎ ｏｆＣｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｕｂｌｉｃ
Ｈｅａｌｔｈꎬ ＺｈｅｎｇｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ􀆰 Ｔｅｌ􀆰 : ＋ ８６ ３７１
６７７８１３０５ꎻ ｆａｘ: ＋ ８６ ３７１ ６７７８１８６８􀆰 Ｅ － ｍａｉｌ
ａｄｄｒｅｓｓ: ｌｉｗｊ２００８＠ １２６􀆰 ｃｏｍ 􀆰


