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TÓM TẮT 

Nhồi máu cơ tim cấp là một bệnh lý nguy hiểm với tỷ lệ tử vong cao, bệnh nhân sống sót 

sau nhồi máu cơ tim vẫn phải chịu những hậu quả nặng nề từ các biến cố tim mạch. Do đó, việc tiên 

lượng sớm và chuẩn xác các đối tượng nguy cơ cao là việc làm hết sức quan trọng. Hiện nay, dựa 

trên việc cá thể hóa người bệnh đã hướng đến một cách tiếp cận mới trong tiên lượng dựa trên khảo 

sát các đặc điểm đa hình gen của từng bệnh nhân, qua đó cung cấp nhiều thông tin quan trọng trong 

tiên lượng bệnh. Gần đây, một đa hình của microRNA-146a là rs2910164 (G/C) được phát hiện có 

khả năng tiên lượng biến cố tim mạch chính ở bệnh nhân nhồi máu cơ tim cấp, qua đó mở ra hướng 

tiếp cận mới của các đa hình miRNA trong tiên lượng bệnh ngay từ cấp độ phân tử. 

Từ khóa: Nhồi máu cơ tim cấp, microRNA-146a, đa hình gen, tiên lượng. 

ABSTRACT 

THE ROLE OF MICRORNA-146A POLYMORPHISM  

IN THE PROGNOSIS OF ACUTE MYOCARDIAL INFARCTION 

Ngo Hoang Toan*, Tran Kim Son 

Can Tho University of Medicine and Pharmacy 

Acute myocardial infarction is a dangerous disease with a high mortality rate. Patients who 

survive myocardial infarction still suffer severe consequences from cardiovascular events. 

Therefore, early and accurate prognosis of high-risk subjects is extremely important. Currently, 

based on the individualization of patients, there is a new approach to prognosis that involves 

examining the genetic polymorphism characteristics of each patient. This approach provides a lot 

of important information in disease prognosis. Recently, a polymorphism of microRNA-146a, 

rs2910164 (G/C), was found to have the ability to predict major cardiovascular events in patients 

with acute myocardial infarction, thereby opening a new approach for miRNA polymorphism 

imaging in disease prognosis right from the molecular level. 

Keywords: Acute myocardial infarction, microRNA-146a, gene polymorphism, prognosis. 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ 

MicroRNA tuần hoàn là các miRNA được phát hiện trong dịch ngoại bào của cơ thể 

như huyết tương, huyết thanh, dịch hoạt khớp, nước tiểu hoặc nước bọt, sự điều hòa của các 

miRNA này là rất quan trọng trong việc kiểm soát biểu hiện gen sau phiên mã. Nhiều loại 

miRNA tuần hoàn đã được báo cáo là có liên quan đến bệnh lý mạch vành, trong số đó, 

microRNA-146a là một miRNA then chốt trong đáp ứng viêm và xơ hóa vì thế cũng được 

quan tâm và nghiên cứu nhiều nhất. Bệnh lý nhồi máu cơ tim cấp là một biến cố nguy hiểm 

của bệnh mạch vành, mặc dù có nhiều tiến bộ trong chẩn đoán và điều trị nhưng nhìn chung 

bệnh vẫn có tỷ lệ tử vong cao cả nội viện lẫn sau khi xuất viện, do đó, việc tiên lượng các 
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biến cố tim mạch bất lợi ở những bệnh nhân này là hết sức quan trọng. Các đa hình miRNA 

tuần hoàn đặc biệt là rs2910164 (G/C) của gen miRNA-146a qua các bằng chứng cho thấy 

có khả năng tiên lượng các biến cố tim mạch chính và tử vong ở bệnh nhân nhồi máu cơ tim 

cấp, qua đó mở ra hướng tiếp cận mới trong tiên lượng dựa trên việc cá thể hóa bệnh nhân. 

II. NỘI DUNG TỔNG QUAN 

2.1. Tổng quan về các microRNA tuần hoàn 

RNA (acid ribonucleic) là thành phần quan trọng trong cơ thể, tham gia vào quá 

trình phiên mã, dịch mã, điều hòa và biểu hiện gen. Cấu trúc của RNA là một chuỗi gồm 

các đơn phân nucleotide với adenine (A), guanine (G), cytosine (C) và uracil (U). Có ba loại 

RNA đóng vai trò quan trọng trong hoạt động di truyền là mRNA (RNA thông tin), tRNA 

(RNA vận chuyển) và rRNA (RNA ribosome) [1]. Nhờ sự phát triển của di truyền học, vào 

năm 1993, Victor Ambros và Gary Ruvkun đã mô tả một RNA nhỏ được phát hiện ở loài 

caenorhabditis elegans có khả năng điều hòa tại gen mục tiêu, cụ thể theo bằng chứng thực 

nghiệm thu được từ cả hai nhóm, tác giả đã phát hiện một RNA nhỏ được đặt tên là lin-4 

cho thấy đã tham gia vào quá trình điều hòa biểu hiện gen sau phiên mã tại gen mục tiêu là 

lin-14. Điều thú vị là các kết quả ban đầu cũng cho thấy tác động điều hòa của lin-4 đối với 

mRNA của gen lin-14 được thực hiện bằng cách liên kết trực tiếp của miRNA này với vùng 

3’ không dịch mã (3’UTR). Thuật ngữ “microRNA” được Tom Tuschl và David Bartel sử 

dụng nhiều năm sau đó để chỉ họ các chất điều hòa sau phiên mã có kích thước nhỏ này [2]. 

Gần 10 năm sau khi được phát hiện, miRNA đã được mô tả ở các sinh vật phức tạp hơn bao 

gồm động vật có vú và chúng cũng cho thấy có liên quan đến một số bệnh ở người [3], [4].  

Phân tích cấu trúc phân tử cho thấy miRNA là các phân tử RNA kích thước nhỏ,  

mạch ngắn với chỉ từ 19-25 nucleotide, đây là một loại RNA thuộc loại RNA không mã hóa 

(non-coding RNA) đóng vai trò quan trọng trong việc điều chỉnh biểu hiện gen sau phiên 

mã [5]. Trong hầu hết các trường hợp, miRNA tham gia vào quá trình điều hòa ức chế sự 

biểu hiện gen bằng cách tương tác với vùng 3’UTR của mRNA mục tiêu để ngăn chặn biểu 

hiện gen và điều này làm cho mRNA bị phân hủy hoặc làm cho sự dịch mã xảy ra trên phân 

tử mRNA mục tiêu này bị khóa. Một vài nghiên cứu gần đây cho thấy miRNA còn có khả 

năng gắn lên vùng 5’UTR, chẳng hạn theo Larissa Nitschke phát hiện miRNA-760 là chất 

điều hòa âm liên kết với vị trí 5’UTR của gen ATXN-1 (gen nhạy cảm với liều lượng liên 

quan đến bệnh thoái hóa thần kinh di truyền gây thất điều type 1 - SCA1) để gây ra sự suy 

thoái RNA và ức chế quá trình dịch mã của RNA mục tiêu [6]. Hơn nữa, miRNA đã được 

chứng minh là có khả năng kích hoạt biểu hiện gen trong những điều kiện nhất định, các 

miRNA được luân chuyển giữa các ngăn dưới tế bào để kiểm soát tốc độ dịch mã và thậm 

chí cả phiên mã [7]. 

Quá trình sinh tổng hợp miRNA trải qua nhiều giai đoạn từ khi được phiên mã trở 

thành miRNA sơ cấp cho đến miRNA trưởng thành, quá trình này bao gồm các sự kiện phân 

cắt xảy ra trong nhân và sau đó trong tế bào chất được thực hiện bởi hai phân tử Drosha và 

Dicer thuộc nhóm RNase III có bản chất endonuclease. Đầu tiên, miRNA được phiên mã bởi 

RNA polymerase II thành một miRNA sơ cấp (pri-miRNA) có kích thước lớn bao gồm trình 

tự cho nhiều miRNA. Bước thứ hai là phân tách miRNA sơ cấp vừa được tạo thành nhờ vào 

Drosha (endonuclease loại RNase-III đặc hiệu RNA) và đồng yếu tố DGCR8 của nó để tạo ra 

tiền miRNA bao gồm gần 70 nucleotide. Sau đó, tiền miRNA vừa được tạo thành sẽ được vận 

chuyển đến tế bào chất qua các lỗ của kênh protein exportin-5. Tại tế bào chất, tiền miRNA 

tiếp tục được phân cắt bởi Dicer (endonuclease RNase-III tế bào chất) tạo thành thể miRNA 
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nhị phân dạng mạch đôi (22 nucleotide) bao gồm một chuỗi có vai trò hướng dẫn sự trưởng 

thành về hoạt động và chức năng cho miRNA và một chuỗi không có vai trò chức năng. Tiếp 

theo, phân tử miRNA mạch đôi được tháo xoắn, một trong hai mạch sẽ bị phân hủy nhanh 

chóng, mạch còn lại chính là miRNA trưởng thành [7]. MiRNA trưởng thành cuối cùng được 

gắn kết với protein Ago (là nhân tố khởi đầu dịch mã 2C2 – eIF2C2 ở eukaryote) và phức hợp 

RISC (RNA-induced silencing complex) để tham gia vào quá trình điều hòa sự biểu hiện gen 

thông qua hai cách là phân hủy mRNA hoặc ức chế sự dịch mã [7]. 

 

Hình 1. Con đường sinh học của miRNA từ khi được tổng hợp trong nhân, phân cắt cho 

đến liên kết với protein Ago để thực hiện hoạt động chức năng 

‘’Nguồn: Ana Lúcia Leitão (2022) [2]’’ 

2.2. Đặc điểm cấu trúc và chức năng của microRNA-146a 

Quá trình viêm đã được chứng minh là đóng vai trò then chốt trong sự phát triển của 

nhiều bệnh lý, đặc biệt là nhóm bệnh lý tim mạch. Trong những năm gần đây, nhiều miRNA 

đã được báo cáo là có liên quan đến sự phát triển xơ vữa động mạch thông qua điều hòa 

biểu hiện các gen tham gia vào quá trình đáp ứng viêm, trong số đó, miRNA‑146a có vai 

trò quan trọng trong điều hòa hệ thống miễn dịch ở người, khiến nó trở thành một trong 

những miRNA được nghiên cứu nhiều nhất [8]. MiRNA-146a lần đầu tiên được phân lập ở 

mô tim của chuột trong một nghiên cứu được công bố bởi Lagos-Quintana và cộng sự, sau 

đó các thử nghiệm trên người và động vật liên tục được thực hiện đã chứng minh bản thân 

miRNA-146a cũng là một loại miRNA tuần hoàn quan trọng ở người. Gen miRNA-146 có 

hai miền gen là miRNA-146a và miRNA-146b, trong đó gen miRNA-146a được tìm thấy tại 

vị trí không mã hóa ở nhiễm sắc thể 5q33.3, trong khi gen miRNA-146b lại được tìm thấy 

trong vùng xen kẽ của nhiễm sắc thể số 10 (10q24.32) [9].   

MicroRNA-146a điều hòa quá trình viêm thông qua trục IL-1R/TLRs-NFκB 

Con đường tín hiệu thúc đẩy phản ứng viêm thông qua trục IL-1R/TLRs-NFκB hoạt 

động chủ yếu bằng cách nhắm vào thụ thể interleukin IRAK1 (interleukin-1 receptor-

associated kinase 1) và yếu tố hoại tử khối u TRAF6 (tumor necrosis factor receptor-

associated factor 6-TRAF6), các nghiên cứu gần đây đã báo cáo rằng miRNA-146a có khả 
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năng làm giảm biểu hiện của IRAK1 và TRAF6, qua đó cho thấy, đây rất có thể là con 

đường chính chịu trách nhiệm giải thích cho tác động lên quá trình viêm và miễn dịch của 

miRNA-146a [10], [11]. Ban đầu, trong một nghiên cứu về tổn thương thận do thiếu máu 

cục bộ hoặc tái tưới máu thận, Li và cộng sự đã phát hiện ra miRNA-146a điều hòa làm 

giảm sự biểu hiện của IRAK1 thông qua liên kết với đầu 3′UTR của gen mục tiêu và cuối 

cùng làm bất hoạt con đường NF-κB, ức chế sự xâm nhập của các tế bào viêm và bảo vệ 

chức năng thận [12]. Tương tự, một nghiên cứu khác của Wang và cộng sự cho thấy miRNA-

146a nhắm mục tiêu 3′UTR của TRAF6 và gây ức chế con đường LPS-TLR4-NFκB, làm 

giảm các chất trung gian gây viêm như IL6 và TNF-α [13]. Để giải thích cho mối liên quan 

này, Zhang và cộng sự trong một nghiên cứu về hoạt động chức năng của miRNA-146a sau 

đó đã phát hiện đầu 3′UTR của TRAF6 và IRAK1 có các miền ràng buộc cho miRNA-146a 

liên kết và thực hiện hoạt động chức năng điều hòa [14]. Quá trình giải phóng các cytokine 

gây viêm được ghi nhận có sự suy giảm bởi sự điều hòa của miRNA-146a làm giảm IL-

1R1/TLR4, đồng thời, tăng điều hòa miRNA-146a lên gen mục tiêu cũng làm giảm nồng 

độ TNF-α [15]. Trong quá trình viêm, khi con đường NF-κB hoạt động quá mức dẫn đến 

đáp ứng viêm xảy ra mạnh mẽ, cơ thể phản ứng lại bằng cách gia tăng hoạt động của 

miRNA-146a trong các tế bào miễn dịch, dẫn đến sự điều hòa giảm của IRAK1 và TRAF6, 

cuối cùng làm giảm biểu hiện của các yếu tố phiên mã NF-κB, đặc biệt là các cytokine gây 

viêm [16]. Đặc biệt, các báo cáo gần đây cho thấy việc điều trị nhắm đích vào miRNA-146a 

trong mô hình thực nghiệm ở chuột cho thấy sự thay đổi đáng kể nồng độ các cytokine trong 

huyết tương, các cytokine tiền viêm bị ức chế, chẳng hạn như IL-1β, IL-6 và IFN-γ, trong 

khi các cytokine chống viêm như IL-10 lại tăng lên [17]. Những phát hiện này cho thấy, có 

thể miRNA-146a làm giảm phản ứng viêm bằng cách nhắm vào IRAK1 và TRAF6 của NF-

κB, trung tâm của đường dẫn tín hiệu IL-1R/TLR. 

 

Hình 2. Cơ chế điều hòa quá trình viêm liên quan đến microRNA-146 

‘’Nguồn: Paterson M. R (2017) [9]’’ 

 

MicroRNA-146a điều hòa quá trình viêm thông qua trục Janus kinase (JAK)-STAT 
Các thụ thể STAT được biết đến đóng vai trò trung gian trong phản ứng viêm thông 

qua việc kích thích sản xuất các cytokin chẳng hạn như IL-6. Tang và cộng sự đã xác định 

rằng việc tăng điều hòa miRNA-146a làm giảm sự biểu hiện của gen STAT1, qua đó kiểm 

soát đáp ứng viêm ở người thông qua con đường interferon (the interferon pathway-IFN). Tác 

giả này và cộng sự trong một phân tích sau đó cũng đã chứng minh rằng, sự gia tăng biểu hiện 
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của miRNA-146a lên mục tiêu STAT1 trong đại thực bào làm ức chế quá trình IFN-γ tạo ra 

các đại thực bào mới để biệt hóa thành các đại thực bào M1, đây có thể là một cơ chế mới của 

miRNA-146a với khả năng ức chế viêm thông qua giảm biệt hóa đại thực bào M1 [11], [18]. 

Hơn nữa, miRNA-146a còn được báo cáo là có khả năng điều chỉnh bệnh lý miễn dịch tự phát 

qua trung gian tế bào Th1 phụ thuộc IFN-γ, quá trình này làm giảm sự biệt hóa tế bào Treg 

thành tế bào Th1 bằng cách kiểm soát sự hoạt hóa quá mức của STAT1 trong tế bào Treg 

[19]. Bên cạnh đó, STAT3 từ lâu đã được biệt đến có liên quan đến tình trạng viêm nội mô 

võng mạc ở bệnh đái tháo đường típ 1 và căng thẳng lưới nội chất do glucose cao gây ra. Sự 

phosphoryl hóa STAT3 tăng cao dẫn đến tăng sản xuất các cytokine gây viêm từ đại thực bào 

[20], [21]. Tín hiệu JAK/STAT3 ở mắt được kích hoạt bởi IL-6, trong khi khả năng điều hòa 

biểu hiện gen của miRNA-146a trong các nghiên cứu trước đây đã cho thấy có khả năng ức 

chế sự sản xuất IL-6. Để hiểu rõ hơn về vấn đề này, Ye và Steinle trong một nghiên cứu sau 

đó đã báo cáo rằng miRNA-146a ức chế tình trạng viêm và chết tế bào theo chương trình bằng 

cách tham gia ức chế con đường JAK/STAT3 liên quan đến IL-6 [22]. Hơn nữa, miRNA-

146a cũng được báo cáo là có tác dụng ức chế chức năng gây viêm của STAT3 bằng cách 

nhắm mục tiêu vào các protein kinase tương tác với miền nội địa 3 (homeodomain interacting 

protein kinases 3) [23]. Trong mô hình chuột được điều chỉnh giảm sự điều hòa của miRNA-

146a đã cho thấy có sự gia tăng phosphoryl hóa protein STAT3, dẫn đến ở những con chuột 

này có sự hoạt hóa quá mức trục JAK/STAT3 thúc đẩy quá trình viêm xảy ra mạnh mẽ hơn 

so với những con chuột có nồng độ miRNA-146a bình thường [24], [25]. Qua các bằng chứng 

trên cho thấy, việc điều hòa giảm của miRNA-146a có thể làm gia tăng biểu hiện viêm thông 

qua con đường STAT, ngược lại, tăng điều hòa miRNA-146a lại làm ức chế con đường 

JAK/STAT qua đó cũng ức chế luôn quá trình viêm. 

MicroRNA-146a điều hòa quá trình xơ hóa 

Khoảng 45-50% số ca tử vong do bệnh tật ở các nước phát triển được phát hiện có sự 

tham gia của quá trình xơ hóa. Sản xuất ma trận ngoại bào (extracellular matrix-ECM) quá 

mức là một trong những đặc điểm quan trọng của tình trạng xơ hóa ở nhiều cơ quan khác nhau 

mà nguyên nhân chủ yếu được biết đến là do đáp ứng viêm mạn tính. Trong mô hình thực 

nghiệm, các tế bào biểu mô biệt hóa thành nguyên bào sợi được kích hoạt bởi đáp ứng viêm, 

sau đó, nguyên bào sợi liên kết với nhau và tạo thành ECM trong quá trình sửa chữa mô sinh 

lý, dẫn đến xơ hóa tổ chức mô. Sự lắng đọng của các thành phần mô liên kết dẫn đến tăng độ 

cứng ở mô bị ảnh hưởng, làm suy yếu sự khuếch tán oxy và chất dinh dưỡng, nếu tình trạng 

này kéo dài sẽ gây tổn thương tế bào [8]. MiRNA-146a là miRNA chống xơ hóa quan trọng 

trong cơ thể con người, nhiều bằng chứng gần đây cho thấy, việc can thiệp điều trị nhắm vào 

miRNA-146a làm cải thiện rõ rệt tình trạng xơ hóa ở nhiều cơ quan [26]. Trong mô hình chuột 

bị xơ gan, các tác giả đã quan sát thấy có hiện tượng giảm sự biểu hiện của miRNA-146a, 

ngược lại, khi gia tăng biểu hiện của miRNA-146a đã làm ức chế quá trình tạo mô sợi thông 

qua ức chế con đường tính hiệu tạo mô sợi của TNF-β [27]. Ngoài ra, một cơ chế quan trọng 

giúp miRNA-146a kiểm soát xơ hóa là thông qua ức chế tạo ECM. Khi đáp ứng viêm xảy ra 

quá mức làm thúc đẩy nguyên bào sợi tạo ECM, cơ thể phản ứng bằng cách thúc đẩy sự gia 

tăng biểu hiện của miRNA-146a dẫn đến giảm sản xuất α-SMA, axit hyaluronic và collagen-

1 trong nguyên bào sợi qua đó làm giảm tạo ECM ở mô bị tổn thương [8]. 

MicroRNA-146a và bệnh mạch vành 

Bệnh mạch vành do xơ vữa xảy ra khi có sự lắng đọng cholesterol vào lớp áo động 

mạch dẫn đến làm hẹp lòng mạch vành, gây thiếu máu cục bộ cơ tim. Quá trình viêm và xơ 



TẠP CHÍ Y DƯỢC HỌC CẦN THƠ – SỐ 76/2024 

229 

hóa đóng vai trò trung tâm trong cơ chế bệnh sinh của bệnh mạch vành, trùng hợp là miRNA-

146a lại là miRNA then chốt trong quá trình này. Emma Raitoharju và cộng sự qua khảo sát 

ở những bệnh nhân mắc bệnh lý xơ vữa động mạch đã phát hiện có sự gia tăng biểu hiện và 

mức độ lưu hành của miRNA-146a [28]. Tương tự, Takahashi và cộng sự cũng phát hiện mức 

độ lưu hành của miRNA-146a tăng cao ở những bệnh nhân mắc bệnh mạch vành so với những 

người bình thường [29]. Cả hai nghiên cứu trên đều ghi nhận quá trình điều hòa phản ứng 

viêm thông qua trục IL-1R/TLRs-NFκB của miRNA-146a là cơ chế chịu trách nhiệm chính 

cho mối liên quan này [28], [29]. Đặc biệt, sự gia tăng nồng độ lưu hành của miRNA-146a 

trong tuần hoàn còn tương quan với mức độ nặng của tổn thương mạch vành, những bệnh 

nhân mắc hội chứng động mạch vành cấp có nồng độ chất này trong máu cao hơn so với bệnh 

nhân đau thắt ngực ổn định, nồng độ miRNA-146a còn là yếu tố dự báo mạnh mẽ hội chứng 

động mạch vành cấp, độc lập với các yếu tố nguy cơ tim mạch khác [30]. Trong một nghiên 

cứu gần đây, Xiao và cộng sự đã phát hiện nồng độ miRNA-146a tuần hoàn có thể đóng vai 

trò là một biomarker mới giúp tiên lượng hiệu quả các biến cố tim mạch chính (major adverse 

cardiovascular events-MACE) ở bệnh nhân NMCT cấp có ST chênh lên [31]. 

2.3. Vai trò của đa hình microRNA-146a trong tiên lượng nhồi máu cơ tim cấp 

Khoảng 99,9% bộ gen của các cá thể đều giống nhau, chỉ có 0,1% trong số đó khác 

nhau về đặc điểm nhiễm sắc thể. Sự khác biệt này là nguyên nhân dẫn đến sự đa dạng về 

kiểu hình và khả năng chịu ảnh hưởng với các tác động của môi trường. Biến thể di truyền 

là một khía cạnh quan trọng trong di truyền, thuật ngữ đột biến thường được sử dụng để chỉ 

các biến thể về trật tự gen xảy ra ở ít hơn 1% dân số, ngược lại thì các biến thể phổ biến hơn 

được gọi là là đa hình. Các đa hình đơn nucleotid là biến thể di truyền phổ biến nhất ở người 

và được định nghĩa là một kiểu đa hình liên quan đến sự biến đổi của một cặp base. Chẳng 

hạn, các nucleotide cơ bản bao gồm A, T, C hoặc G với một đột biến làm thay đổi vị trí 

nucleotid cytosine (C) bằng nucleotid thymine (T) trong một đoạn DNA nhất định gọi là đa 

hình đơn nucleotid. Thông thường, SNP xuất hiện trong toàn bộ hệ gen người với tần suất 

1/300, nghĩa là cứ 300 bp sẽ có một SNP và trong 3 tỷ nucleotide của DNA người sẽ có 

khoảng 10 triệu SNP [32]. MiRNA-146a là một miRNA quan trọng trong quá trình điều hòa 

đáp ứng viêm và xơ hóa, do đó, sự thay đổi cấu trúc phân tử của miRNA-146a có thể dẫn 

đến khiếm khuyết về mặt chức năng và thúc đẩy sự phát triển của nhiều bệnh lý, đặc biệt là 

bệnh lý tim mạch liên quan đến xơ vữa. Các đa hình của miRNA-146a đã được báo cáo là 

có liên quan đến bệnh mạch vành, một phân tích tổng hợp của các tác giả tại Trung Quốc 

đã báo cáo một SNP của miRNA-146a là rs2910164 với kiểu gen GG, GG+GC và alen G 

có liên quan đến nguy cơ mắc bệnh mạch vành [33].  

Nhồi máu cơ tim (NMCT) cấp là nguyên nhân tử vong hàng đầu ở bệnh nhân mắc bệnh 

mạch vành, các đa hình của miRNA-146a bên cạnh khả năng chẩn đoán thì gần đây đã được 

báo cáo còn có vai trò trong tiên lượng các biến cố bất lợi ở bệnh nhân NMCT. Chẳng hạn, 

một nghiên cứu của tác giả Xiang Rui Qiao và cộng sự đã phát hiện đa hình rs2910164 (G/C) 

có liên quan đến tăng nguy cơ mắc bệnh và tiên lượng các biến cố bất lợi ở bệnh nhân hội 

chứng động mạch vành cấp. MiRNA-146a rs2910164 trong mô hình trội làm tăng nguy cơ mắc 

MACE ở bệnh nhân sau PCI (CG + GG so với CC, HR = 1,405, p=0,038). Kết quả xét nghiệm 

sinh hóa cho thấy các yếu tố viêm trong huyết thanh tăng cao hơn ở những bệnh nhân có 

miRNA-146a rs2910164 alen là G so với những người mang alen C, đồng thời alen G của 

miRNA-146a rs2910164 cũng đã được quan sát thấy là có xu hướng bị oxy hóa ở nhóm bệnh 

nhân hội chứng vành cấp. Việc kết hợp sai Oxi-miR-146a (alen G) với 3'UTR của IKBA dẫn 
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đến giảm biểu hiện protein IκBα và kích hoạt con đường viêm NF-κB, đồng thời biểu hiện P65 

cũng cao hơn ở các mảng xơ vữa động mạch trên những bệnh nhân mang alen miRNA-146a 

rs2910164 G, đây có thể là cơ chế chịu trách nhiệm cho mối liên quan kể trên [34]. Một nghiên 

cứu gần đây đã cho thấy mức độ biểu hiện cao đáng kể của rs2910164 và miRNA-146a trong 

huyết tương có thể được sử dụng làm dấu ấn sinh học để chẩn đoán sớm NMCT cấp có ST 

chênh lên và mức độ biểu hiện của nó tương quan với tiên lượng của bệnh [35]. Theo nghiên 

cứu của tác giả Liu Qiaozhi và Xue Tongneng với mục tiêu khảo sát đặc điểm phân bố của 

miRNA-146a và SNP của nó là rs2910164 trong huyết tương và biểu hiện của miRNA-146a ở 

bệnh nhân NMCT cấp có ST chênh lên. Bệnh nhân được chia thành 2 nhóm là nhóm NMCT 

(n=92) và nhóm chứng (n=100). Tính đa hình và biểu hiện của miRNA-146a rs2910164 ghi 

nhận ngay sau khi nhập viện, tiêu chí chính được theo dõi là sự xuất hiện biến cố MACE trong 

thời gian nằm viện và trong vòng 28 tháng sau khi xuất viện. Kết quả cho thấy kiểu gen CC+GC 

có tỷ lệ cao ở những bệnh nhân xuất hiện NMCT so với nhóm chứng, người mang kiểu gen 

CC+GC có nguy cơ cao xuất hiện các biến cố bất lợi gấp 3,189 lần (p=0,004) so với bình 

thường. Mức độ biểu hiện của miRNA-146a ở nhóm NMCT cấp cũng cao hơn đáng kể so với 

nhóm đối chứng (p=0,0001). Sử dụng mức độ biểu hiện của miRNA-146a huyết tương để chẩn 

đoán NMCT cấp ngay sau khi nhập viện có hiệu quả rất tốt với diện tích dưới đường cong là 

0,742. Phân tích sâu hơn, tác giả này cũng ghi nhận tỷ lệ mắc biến cố MACE ở những bệnh 

nhân có biểu hiện miRNA-146a thuộc nhóm cao cho thấy cao hơn đáng kể so với những bệnh 

nhân có biểu hiện miRNA-146a ở mức thấp (p=0,001). Cuối cùng, mức độ biểu hiện miRNA-

146a là yếu tố nguy cơ độc lập đối với biến cố MACE ở bệnh nhân NMCT cấp có ST chênh 

lên (với HR=2,712, p=0,002) [35]. Các nghiên cứu sau đó cũng ghi nhận mức độ biểu hiện quá 

mức của miRNA-146a trong huyết tương ở bệnh nhân đau thắt ngực không ổn định có tương 

quan với mức độ nghiêm trọng của tổn thương mạch vành, đồng thời những bệnh nhân có mức 

độ biểu hiện miRNA-146a càng cao thì càng có tiên lượng lâm sàng kém [36]. Tuy nhiên, theo 

Suli Huang lại cho kết quả trái ngược với rs2910164 C>G có liên quan đến việc giảm nguy cơ 

mắc hội chứng mạch vành cấp ở người Trung Quốc, điều này đòi hỏi phải xét lại tính nhất 

quán biểu hiện của đa hình này trên một dân số lớn hơn [37]. 

III. KẾT LUẬN 

Nhồi máu cơ tim là bệnh lý nặng, mặc dù có nhiều tiến bộ trong chẩn đoán và điều 

trị, tuy nhiên bệnh vẫn có tỷ lệ tử vong và khởi phát các biến cố tim mạch bất lợi rất cao. 

Các đa hình miRNA-146a cung cấp nhiều thông tin quan trọng trong sự điều hòa gen và qua 

nhiều bằng chứng cho thấy có khả năng tiên lượng nhồi máu cơ tim cấp. Cần thêm nhiều 

nghiên cứu để cung cấp thêm dữ liệu cho hướng tiếp cận dựa trên cá nhân hóa này trên bệnh 

nhân nhồi máu cơ tim cấp. 
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