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系统性红斑狼疮患者 STAT4基因 mRNA和血清中 IL-12、IFN-γ
的表达

杨小蕾，邓丹琪

（昆明医科大学第二附属医院皮肤科，云南昆明 650101）

［摘要］目的 研究 SLE患者 STAT4的表达与患者血清中细胞因子 IL-12、IFN-γ的关系，探讨它们在 SLE

发病中的作用与狼疮疾病活动程度的关系．方法 应用 QPCR检测患者血液中 STAT4的表达．应用 ELISA方法

检测正常对照组与 SLE患者血清中 IL-12、IFN－γ的水平．所有数据资料用 Plink 1.06及 SPSS16.0软件进行统

计分析．结果（1） SLE病人 STAT4 mRNA的相对表达量高于正常对照组（ ＜0.01），STAT4表达水平与 SLEDAI

评分成正相关（＝0.385， ＜0.05）；（2） rs10181656 G等位基因的突变与 STAT4 mRNA的表达水平升高有关；

（3） SLE组 IFN-r、IL-12含量高于正常组（ ＜0.01）；IFN-r、IL-12含量与 SLEDAI评分呈正相关（ ＜0.05）；

（4） STAT4 mRNA的表达与 IFN-γ（＝0.335， ＜0.05）、IL-12 （＝0.401， ＜0.05） 显著正相关，与其他临

床及实验室指标蝶形红斑（＝0.471， P＜0.000）、粘膜溃疡（＝0.552， ＝0.000）、 浆膜炎 （＝0.311， ＝

0.014）、肾损害（＝0.247， ＝0.042）、血液损害 （ ＝0.256， ＝0.003 7） 成正相关（ ＜0.05）．结论（1）

SLE 患者中 STAT4 基因的表达水平增高并与 SLE 疾病活动相关，可以作为监测病情活动性的检测指标； （2）

SLE患者的 IFN-γ、IL-12异常高表达，而且与 SLEDAI评分呈正相关，IFN-γ、IL-12可以作为判断 SLE疾病

活动的参考指标．STAT4对 IL-12、IFN-γ的表达有正相调节作用，在基因水平上调控 IL-12、IFN-γ并促进其

mRNA的表达．

［关键词］系统性红斑狼疮；STAT4；SLEDAI；IL-12；IFN-γ

［中图分类号］ R758.63［文献标识码］ A［文章编号］ 1003－4706（2013） 04－0035－08

The Expression Levels of STAT4 mRNA and Serum Levels of
IL-12 and IFN-γ in Patients with Systemic Lupus

Erythematosus
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［Abstract］ Objective To investigate the STAT4 mRNA expression levels， the serum levels of IL-12 and

IFN-γ in peripheral blood of patients and normal individuals，and to explore its possible role in the pathogenesis of

SLE. Methods STAT4 expression of SLE patients and normal controls were analyzed with QPCR technique. ELISA

was applied to determine the serum levels of IFN-γ and IL-12. The data were analyzed with the Plink 1.06 software

and spss 16.0. Results 1.The expression levels of STAT4 mRNA of SLE patients were significantly higher than

those of control groups（ ＜0.01） ．There was a correlation between STAT4 and SLEDAI（ ＝0.385， ＜

0.05） .2. The G-allele of rs10181656 increased the expression of STAT4 mRNA. 3. The serum levels of IFN-γ and

IL-12 of SLE patients were significantly higher than those of normal controls（ ＜0.01） . The serum levels of

IFN-γ and IL-12 were positively correlated to SLEDAI （ ＜0.05） . 4.The expression levels of STAT4mRNA

showed a positive correlation with IFN-r （ ＝0.335， ＝0.009） and IL-12（ ＝0.401， ＝0.002）， and

showed a positive correlation with serositis， hematological， kidney damage and butterfly rash（ ＜0.05） .
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Conclusions 1. The expression levels of STAT4 mRNA of SLE increase and correlate with SLEDAI ， so the

expression levels of STAT4 might be used as a referential indicator， suggesting STAT4 may play a role in

development of SLE and correlate with the severity of SLE. 2. The serum levels of IFN-r and IL-12 increase，and

show a positive correlation with SLEDAI， suggesting that IFN-r， IL-12 may be as parameters of SLE activity.

According to the mRNA expression levels of STAT4 associated with IFN-r and IL-12，we conclude that STAT4 may
have active effect on IFN-r and IL-12 in the gene level. STAT4 may regulate IFN-r，IL-12 and enhance the mRNA

expression of the two cytokines.
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系统性红斑狼疮（systemic lupus erythematosus，

SLE）是自身免疫介导的，以免疫性炎症为突出表

现的弥漫性结缔组织病．该疾病有两个主要临床

特征，即血清中出现以抗核抗体 （antinuclear

antibody，ANA）为代表的多种自身抗体和累及多

系统多器官[1-3]．SLE是一种自身免疫病，有着明显

的免疫调节紊乱，异常表达的细胞因子参与 SLE

的发病，有的研究观察到 SLE 外周血单个核细胞

中 IL-2，IFN-γ，TNF-α 和 IL-12 生成减少 [4-6]，
但是许多实验又证明了 SLE 中 IL-12，TNF-α，

IFN-γ等表达水平升高[6，7]，这些结果表明了 SLE

中复杂的细胞因子网络可能在 SLE 的发病和活动

中起到重要作用．IL-12是一种具有多种生物学活

性的免疫调节因子，它可由巨噬细胞和树突细胞

产生，其通过特异识别表达在 NK细胞，活化的 T

和 B 细胞表面的 IL-12R，经由 JAK/STAT 途径向

细胞内转导信号，最终实现诱导 NK细胞和活化 T

细胞 IFN-γ的表达，增强效应细胞的细胞毒性，

诱导活化 T细胞的增值并促进 Th1细胞极化的生

物学效应[8]．IFN-γ是水溶性二聚体的细胞因子，

是Ⅱ型干扰素的唯一成员．IFN-γ主要由活化的

T淋巴细胞和 NK细胞产生，它是Ⅰ型辅助 T细胞

的标志性的细胞因子．IFN-γ具有抗病毒、免疫

调节及抗肿瘤特性．可以与结合到 IFN-γ受体，

IFN-γ结合激活其受体调节 JAK/STAT 通路．已

有研究结果表明，干扰素诱导基因在系统性红斑
狼疮患者中的表达水平显著上升[9]，IL-12与自身

免疫系统疾病密切相关，并参与狼疮性肾炎的发

生和发展 [10]．前期的研究显示 STAT4 基因的

RS10181656与 SLE相关，因为一个基因除编码特

定蛋白质的结构序列外，还包含有一些非转录序

列．如顺式激活原件，内含子以及增强子等 DNA

片段．这些片段中有些结构具有调节基因转录功

率的功能．如果这些功能序列发生改变，尽管可

能并不影响基因编码蛋白质的性质，但是蛋白质

的表达可能因此受到一定程度的影响．因此笔者

进一步研究其对基因功能的影响及分析细胞因子

与 STAT4基因之间的关系及它们之间的相互作用

能否引起自身免疫性疾病中的免疫紊乱．现将研

究结果报道如下．

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 标本来源 根据知情同意原则，所有研究

对象来自昆明医科大学第二附属医院皮肤性病 /风

湿免疫科 2008年 1月至 2010年 12月住院及门诊

根据 1997年美国风湿病协会（ACR）修订的 SLE

分类标准诊断的 SLE患者（389例），对照者为正

常体检者或者在皮肤科门诊就诊的无 SLE 和自身

免疫性疾病的患者．同时要求其一、二、三级亲

属中也均无 SLE 患者．其中病人 378 例，男 41

例，女 337 例，男女比为 1:8.2，平均 （32.10±

10.04）岁．正常对照组 389人，男 46例，女 343

例，男女比为 1:7.5，平均（27.41±13.90）岁，与

病例组在性别和年龄构成等方面均无显著差异
（ ＞0.05）．临床资料的采集：（1）采血前，详

细询问所有患者病史，记录就诊时存在的有关的

症状、体征及进行体格检查；（2）进行相关实验

室检查：拍摄胸部正位 X光片、心脏彩超、血常

规检查、小便常规检查、ANA和抗 ds-DNA抗体

的检测、ENA抗体普检测、补体检测、根据系统

性红斑狼疮疾病活动指数（SLEDAI）判断疾病的

活动情况．

1.1.2 主要试剂 QPCR 检测目的基因 STAT4 的

试剂:1） RNAprep pure血液样本总 RNA 提取试剂

盒（天根生化）；2）Quant cDNA第一链合成试剂盒

（天根生化）；3） 无水乙醇 （国产）；RNase H

（Invitrogen）；4）Taq PCR Master Mix（天根生化）；5）

RealmasterMix（SYBR Green）（天根生化）；6）引物

（Invitrogen）.RNA提取试剂:1）红细胞裂解液；2）裂

解液 RL；3） 去蛋白液 RW1；4） 漂洗液 RW；5）

RNase-free ddH2O（瓶装）；6）RNase-free吸附柱CR2
7）RNase-free 过滤柱CS ；8）DNase I（1 500 U）；9）



缓冲液 RDD；10）RNase-free ddH2O （管装）；11）

RNase-free离心管（1.5 mL）；12）RNase-free收集管

cDNA 第 一 链 合 成 试 剂 ：1）Quant reverse
Transcriptase 2）oligo（dT）15（10μM）3）Random（10

μM）4）10×RT mix 5）RNase-free ddH2O 6）超纯

dNTP（2.5 mM each）PCR:1）ddH2O（天根生化）；2）

2*pcr master mix（天根生化）Qpcr:1）ddH2O（天根生

化）2）2.5*RealMasterMix/20*SYBR solution（天根生

化）．IL-12 与IFN－γ 的测定:人 IL-12 ELISA 试

剂盒（武汉晶美生物工程有限公司） 人 IFN－γ

ELISA试剂盒（武汉大风生物工程有限公司）．

1.2 方法

提取外周静脉血（SLE 患者和正常对照各 50

例，其中的 50 例 SLE 患者已经进行了 Sequenom

SNP基因分型实验），将样本血液放入 5 mL的试管

中，内含已配置好的抗凝 DTA溶液 0.4 mL（抗凝剂

为 EDTA，禁用肝素，因为肝素抑制聚合酶链反

应）．

QPCR 用 RNAprep pure血液总 RNA提取试剂

盒提取 RNA，Agilent2100 检测 RNA 纯度．Quant

cDNA第一链合成试剂盒反转录合成 cDNA．通过

qPCR方法检测 STAT4基因在病例组和正常组的表

达差异．

1）检测用引物序列：STAT4-F:CAGTGAAA-

GCCATCTCGGAGGA；STAT4-R:TGTAGTCTCGC -

AGGATGTCAGC；GAPDHF:GGTCTCCTCTGACTT-

CAACA；GAPDHF: GGTCTCCTCTGACTTCAACA.

2） PCR反应体系见表 1.

组 分 体 积

超纯水 10.75 uL

2.5*RealMasterMix/20*SYBR solution 11.25 uL

上游引物（10uM） 1 uL

下游引物（10uM） 1 uL

模板 1 uL

总体系 25 uL

表 1 PCR反应体系

Tab. 1 PCR reaction conditions
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3） PCR反应条件如下：

95℃ 2 min

95℃ 10

61℃ 30
40周期

70℃ 45

ELISA试剂盒进行血浆中 IL-12、IFN-r 的测

定．结果判读：使用 CurveExpert1.3，根据标准品

浓度及 OD值绘制标准曲线，然后根据待测样品的

OD 值在该曲线上计算出相应的 IL-12、IFN-r 含

量．

1.3 统计学分析

基因的相对定量方法及分析：统计分析时用

△CT代表基因的相对定量，CT是目标扩增产物达

到设定阈值所经历的循环数，每个 CT值与该模板

的起始拷贝数的对数成负相关．△CT =目的基因

CT值 -内参基因 CT值．运用 SDS2.1软件对收集

检测的荧光信号进行分析，最后获得的 CT 值，

△CT值与 mRNA表达量呈反比关系．以目的基因

CT值减去内参基因 CT值作为△CT值，再减去板
间对照样本的△CT值作为△△CT值，以 2-△△ct

值量化代表目的基因的相对表达量．各因子之间以

及和 SLE 患者部分临床表现和实验指标的相关性

采用相关性分析，正态分布的采用 Pearson相关性

分析．SLE 病例组不同基因型 STAT4基因 mRNA

表达比较，采用 检验．

2 结果

2.1 RNA的完整性
2.1.1 总 RNA 纯度检测 上述所提取的全血

RNA，经 ND1000分光光度计 A260/A280比值检测

在 1.7～2.1之间，浓度为 0.2～0.4 滋g/滋L，符合实

验的要求．

2.1.2 总 RNA完整性的检测 RNA提取结果显示

SLE患者和正常人 RNA经琼脂糖凝胶电泳，可观

察到两 18 s、28 s两条带，说明了提取的 RNA的

完整性，RNA完整无降解，可以满足后面实验的

要求，如图 1所示，图为部分 RNA的电泳图．

2.2 PCR的检测结果

内参 GAPDH基因以及 STAT4基因的引物的溶

解曲线、扩增曲线如图（2～5），实时荧光定量检

测 GAPDH、STAT4扩增产物的特异性．通过溶解

曲线和扩增曲线可以看出产物特异性较高．

SLE患者和正常对照组 STAT4基因 mRNA的

表达水平比较：SLE患者 STAT4mRNA的相对表达

量高于正常组，统计结果 SLE组和正常组比较有
显著差异（ ＝0.022），差异具有统计学意义如图

6所示．

2.3 SLE患者 STAT4基因 mRNA的表达水平与

SLEDAI积分的比较

在 SLE 患者中，STAT4 的表达量 （0.071±



样 品 GAPDH Ct值平均值 STAT4 Ct值平均值 △CT △△CT 2-△△CT STAT4mRNA相对表达量

病例组平均值 13.513 25.503 11.99 0 1 0.071±0.024

正常组平均值 14.656 29.605 14.948 2.957 0.128 0.011±0.061

表 2 SLE组和正常组的 STAT4基因mRNA的相对表达量（x±s）
Tab. 2 The relative expression of STAT4 mRNA in SLE group and control group（x±s）

组 别 n IFN-γ（PG/mL） IL-12（PG/mL）

对照组 50 226.93±52.00 156.92±78.24

病例组 50 504.11±133.76** 765.09±226.24**

表 3 各血清中 IFN-γ、IL-12水平（x±s）
Tab. 3 The serum levels of IFN-γ and IL-12 in each group（x±s）

0.024）；与 50例病人 SLEDAI平均积分（22.38±

5.134）之间成正相关（＝0.396， ＝0.002），如

图 7所示．

2.4 血清中 IFN-γ、IL-12的表达

2.4.1 SLE 组和正常组中 IFN-γ 和 IL-12 水平

SLE 组和正常组中 IFN-γ水平分别为（504.11±

133.76） PG/mL、 （226.93±52.00） PG/mL，其含

量的比较差异有显著性， ＜0.01．SLE 组和正常

组中 IL-12水平分别为（765.09±226.24） PG/mL，
（156.92±78.24） PG/mL，其含量差异具有显著性

＜0.01（表 3）．

2.4.2 IFN-γ、IL_12与 SLE疾病活动度的相关

性 根据病人的临床表现、相关实验室指标按

SLEDAI评分标准，50例 SLE病人的平均 SLEDAI

评分为（22.38±5.134）．经 Pearson相关性分析，

SLE 患者外周血 IFN-γ 水平、 IL-12 水平与

SLEDAI 积分之间具有相关性分别 （图 8、图

9）．

2.4.3 STAT4 基因 mRNA 表达水平与 IFN-r、

IL-12的相关性 经 Pearson 相关性分析，SLE 患

者 STAT4基因 mRNA表达量（0.071±0.024）与外

周血 IFN-γ 的水平 （ ＜0.000 1），见图 10．

IL-12的水平均成正相关（＝0.001），见图 11．

2.5 STAT4基因 mRNA表达水平与 SLE患者各

临床表型的相关性

在 SLE患者中 STAT4基因 mRNA的表达量与
蝶形红斑（＝0.471， ＝0.000）、粘膜溃疡（r＝

0.552， ＝0.000） 浆膜炎（＝0.311， ＝0.014）、

肾损害 （r=0.247， ＝0.042）、血液损害 （ ＝
0.256， ＝0.0037）成正相关，如表 4所示．

2.6 rs10181656G等位基因与 STAT4基因 mR-

NA表达量的关系

选取了之前提取了 RNA的 50例 SLE 患者和

50例正常对照，分析 rs10181656不同基因型的患

病率，根据基因型分为 2组（CC组；GG+CG组），

结果显示 GG+CG 组的患病率远远高于 CC 组，

（GG+CG：42%，CC：8%， ＝0.004），如图 12所

示．同时分析这 2组基因型（CC组；GG+CG组）

的 mRNA的表达量，经 检验，2组的 STAT4基因

mRNA 的表达量 （CC 组 0.0054±0.012；GG+CG
组 0.1155±0.207）之间有显著差异性（P=0.017），

如图 13所示．

3 讨论

SLE是一种常见的自身免疫性疾病，好发于育

龄期妇女，与遗传、感染、内分泌及诸多环境因素

有关，由于机体免疫调节功能紊乱导致多系统慢性

炎症性病变．研究证明，细胞因子异常表达可能参

与自身免疫性疾病的发病．JAK/STAT信号途径是
继 Ras途径之后的又一重要的细胞因子信号转导通

路．在信号转导和转录活化因子（signal transducer

and activator of transcription，STAT）家族的各成员
中， 主要被 IL-12 激活的 STAT4 蛋白被认为在

Th1/Th2的分化调控及因此失调引发的各种炎症性

疾病中发挥着重要的作用．1995年发现第 1个能

诱导 STAT4 磷酸化而活化的细胞因子 IL-12，随

后陆续发现 IFN2α/β， IL-23也可激活 STAT4．

但 IL-12仍为 STAT4标志性的激活因子．当 IL-12

与相应受体结合后， IL-12R发生二聚化，激活与

之偶联的蛋白酪氨酸激酶 （janus kinase， JAK）

（JAK2 和 TYK2） ，继而使受体信号转导链 β2
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与对照组比较，** ＜0.01.



表 型 STAT4mRNA

关节炎 0.0778±0.191 0.036 0.402

蝶形红斑 0.0731±0.188 0.471 0.000

粘膜溃疡 0.0752±0.185 0.552 0.000

浆膜炎 0.0177±0.041 0.311 0.014

肾损害 0.0625±0.155 0.247 0.042

免疫学异常 0.0723±0.459 0.063 0.333

血液减少 0.0754±0.177 0.256 0.037

神经炎 0.0991±0.552 0.031 0.425

表 4 STAT4基因mRNA表达水平与 SLE患者各临床表型的相关性（x±s）
Tab. 4 The correlation between the expression levels of STAT4 mRNA and the clinical types of SLE（x±s）

图 1 RNA电泳图

Fig. 1 RNA electrophoresis figure

图 2 内参 GAPDH基因溶解曲线

Fig. 2 The dissociation curve of the internal control

GAPDH

图 3 内参 GAPDH基因扩增曲线

Fig. 3 The amplication curve of the internal control

GAPDH

图 4 STAT4基因溶解曲线

Fig. 4 The dissociation curve of STAT4

图 5 STAT4基因扩增曲线

Fig. 5 The amplication curve of STAT4

图 6 SLE患者组与正常对照组 STAT4mRNA表达水平的

比较

Fig. 6 Comparison of the relative expression levels

of STAT4 mRNA between SLE group and

control group
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0.080 0

0.060 0

0.040 0

0.020 0

SLE组 对照组 *
与 SLE组比较，* ＜0.05.



图 7 STAT4基因 mRNA的表达量与 SLEDAI积分的相关

性

Fig. 7 The correlation between the expression levels

of STAT mRNA and SLEDAI calculus

图 8 IFN-γ浓度与 SLEDAI积分的相关性

Fig. 8 The correlation between the serum levels of

IFN-γand SLEDAI calculus

图 9 IL-12浓度与 SLEDAI积分的相关性

Fig. 9 The correlation between the serum levels of

IL-2 and SLEDAI calculus

图 10 STAT4基因 mRNA的表达量与 IFN-γ的相关性
Fig. 10 The correlation between the expression levels

of STAT4 mRNA and the serum levels of
IFN-γ

图 11 STAT4基因mRNA的表达量与 IL-12的相关性
Fig. 11 The correlation between the expression levels

of STAT4 mRNA and the serum levels of IL-2

图 12 rs10181656不同基因型之间患病率的比较

Fig. 12 Comparison of the morbidity among patients

with different genotypes of rs10181656

图 13 rs10181656不同基因型的 SLE 病例 STAT4mRNA
的表达量的比较

Fig. 13 Comparison of the expression levels of STA -
4mRNA among SLE patients with different
genotypes of rs10181656

＝0.341， ＝0.008

＝0.487， ＝0.001
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胞内段特定区域酪氨酸位点磷酸化，继而作为

“锚定点”招募含 SH2结构域的信号分子 STAT4单

体， 并同时使其在 JAKs 作用下激活， 活化的
STAT4单体聚合，形成同源二聚体的形式穿越核

膜，识别其特异的 DNA 上的靶序列，启动特异

的基因转录[11]．IL-12由 p35和 p40亚基组成．生

理情况下， IL-12可由巨噬细胞和树突细胞产生，

其通过特异识别表达在 NK 细胞，活化的 T和 B

细胞膜表面的 IL-12R，经由上述 JAK/STAT途径

向胞内转导信号，最终实现诱导 NK细胞和活化 T

细胞 IFN-γ的表达，增强效应细胞的细胞毒性，

诱导活化 T细胞的增殖并促进 Th1细胞的极化的

生物学效应[12]．免疫系统动态平衡的维持依靠多种

免疫调节基因的参与，这些免疫调节基因并不能

够互补，对于机体正常免疫功能的发挥缺一不

可．研究表明，SLE患者体内存在着细胞因子网络

的失衡，免疫系统的稳态被打破，进而导致一系

列免疫异常，这在 SLE的发病机制中发挥重要作

用．

笔者检测了 SLE患者及健康对照者 STAT4基

因 mRNA表达水平的差异性，结果显示其在患者

组中明显升高，由此可推断，STAT4 基因 mRNA

表达与 SLE 这一疾病之间相互关联，进而通过

STAT4的 mRNA 的表达量与 SLEDAI 积分的关联

分析，发现成正相关关系．通过测定 SLE组与正

常对照组人群的 IFN-r的含量以及 IL-12的含量，

并将其与 STAT4 的 mRNA 的表达量以及 SLEDAI

积分进行相关性分析，发现在 SLE 患者中 IFN-r

的含量与 IL-12的含量异常高表达，并且与 STAT4

的 mRNA 的表达量以及 SLEDAI 积分均成正相关

关系．现有研究结果表明，干扰素诱导基因在系

统性红斑狼疮患者中的表达水平显著上升 [13]，

IL-12与自身免疫系统疾病密切相关，并参与狼疮
性肾炎的发生和发展[14]．由此进一步验证了 STAT4

基因表达的上升使得干扰素通路异常过度活化，

从而促使了 SLE的发生．此外，SLEDAI是一个很

好地评价 SLE 患者病情活动性的指标，STAT4基

因的表达水平与 IL-12、IFN-r有正相关性，提示

STAT4可能对 IL-12、IFN-r 的表达有正相调节作

用，可能在基因水平上调控 IL-12、IFN-r并促进

其 mRNA的表达．实验还检测了 STAT4基因的表

达水平与 SLE 患者各表型的相关性，结果发现

SLE患者中 STAT4的 mRNA的表达量与蝶形红斑、

粘膜溃疡、浆膜炎、肾损害、血液损害成正相

关．

关于 STAT4基因多态性与疾病相关性研究越

来越多，在研究中发现的一些与疾病相关的 SNP

基本位于 STAT4基因的第三内含子中，包括在本

研究中的几个 SNP位点（包括 rs10181656） ．已
有研究证明内含子能通过选择剪切从而使单一基

因产生多种蛋白质，能在不同的水平影响基因的

表达，包括影响转录、多腺苷酸化、mRNA输出及

翻译效率等，很多研究显示内含子对于基因的最

佳表达是必需的：（1）内含子调节基因表达具有

组织特异性；（2）内含子增加蛋白质变异；（3）

内含子促进基因转录[15]．而关于 STAT4基因 SNP

与 mRNA的表达的相关性至今尚无报道．因此我

们假设 rs10181656能够影响 STAT4基因 mRNA的

表达量，为了证明其能够影响 STAT4基因 mRNA

的表达，实验研究了 rs10181656不同基因型的病

例 STAT4基因 mRNA的表达的差别，结果发现 CC

基因型组与 GG+CG基因型组的 STAT4基因 mRNA

的 表达量之间有 显著差 异， 由 此可推 测

rs10181656G 位点突变增加了 STAT4 基因 mRNA

的表达量，推测这些 SNP可能影响基因的剪切或

者调控，而才和疾病相关．

总之，SLE是由多种因素影响导致的免疫功能

失调的自身免疫病，笔者研究发现由于 SLE 患者

SATA4表达水平的升高，IFN-γ是 STAT4诱导产

生的重要的免疫介质，而 IL-12作为能诱导 SA-

TA4磷酸化而活化的细胞因子，IFN-γ、IL-12在

SLE患者中的含量也会升高，可能导致自身免疫耐

受平衡被打破．

本研究结果说明了 STAT4基因内含子多态性

可能影响了 STAT4基因的表达，从而参与了 SLE

疾病的发生和发展，但是确切的机制还需要进一

步去探讨．
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