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TÓM TẮT 

Gen SLC22A7 (SLC22A7) thuộc họ SLC22A, mã hóa cho protein OAT2 tham gia chính 

trong quá trình vận chuyển anion hữu cơ không phụ thuộc ion natri ở tế bào gan và thận. Ung 

thư biểu mô tế bào gan (HCC) là căn bệnh phức tạp và có tỷ lệ tử vong cao. Tìm kiếm các chỉ 

thị sinh học có thể chẩn đoán sớm và tiên lượng bệnh ung thư biểu mô tế bào gan là rất cần 

thiết nhằm hạn chế các gánh nặng của HCC gây ra cho bệnh nhân, gia đình và xã hội. Trong 

báo cáo này, nhóm tác giả đã sử dụng phương pháp tin sinh học để nghiên cứu sự biểu hiện 

của SLC22A7 trong tế bào, trên các mô và mối tương quan của chúng với bệnh ung thư biểu 

mô tế bào gan. Kết quả cho thấy rằng SLC22A7 biểu hiện chủ yếu ở gan, đặc biệt trên màng 

tế bào gan. Mô ung thư HCC có biểu hiện SLC22A7 thấp hơn mô không ung thư. Bệnh nhân 

ung thư biểu mô tế bào gan biểu hiện mRNA của SLC22A7 thấp cho thấy sự tiên lượng xấu. 

Nghiên cứu này chứng tỏ rằng SLC22A7 là một chỉ thị sinh học tiềm năng trong việc chẩn 

đoán sớm và tiên lượng bệnh ung thư biểu mô tế bào gan.  

Từ khóa: SLC22A7, chỉ thị sinh học, chẩn đoán, tiên lượng, ung thư, HCC. 

1.  MỞ ĐẦU 

Ung thư biểu mô tế bào gan là ung thư gan nguyên phát phổ biến nhất và tỷ lệ tử vong 

cao thứ tư trong các loại ung thư trên toàn thế giới [1] với hơn 841.000 trường hợp mắc mới 

và 782.000 trường hợp tử vong trong năm 2018 [2]. Dựa trên các cơ sở dữ liệu của những năm 

qua, Tổ chức Y tế thế giới dự đoán sẽ có hơn 1 triệu ca tử vong do ung thư gan gây ra trong 

năm 2030 [3]. Phần lớn ung thư biểu mô tế bào gan xảy ra ở những bệnh nhân mắc bệnh gan 

tiềm ẩn, chủ yếu là do nhiễm vi rút viêm gan B hoặc C hoặc lạm dụng thức uống có cồn [4]. 

Một số yếu tố nguy cơ có liên quan đến HCC đã được ghi nhận như: tuổi tác, béo phì, giới 

tính, số lượng tiểu cầu trong huyết thanh và giai đoạn xơ hóa gan [5-8]. Tại thời điểm phát 

hiện, hầu hết các bệnh nhân HCC (hai phần ba bệnh nhân HCC) đang ở giai đoạn cuối của 

bệnh dẫn đến điều trị khó khăn và khả năng cao là phẫu thuật không thành công [9]. Hiện tại, 

apha-fetoprotein (AFP) là một trong những chỉ thị sinh học trong huyết thanh quan trọng nhất 

để chẩn đoán sớm HCC [10]. Tuy nhiên, do AFP không đặc hiệu cho HCC, biểu hiện dương 

tính giả mRNA của AFP đã được phát hiện trong máu của bệnh nhân bị viêm gan và xơ gan [9] 

nên việc tìm nhiều phương pháp chẩn đoán sớm cũng như các dấu hiệu có thể phát hiện đặc 

hiệu bệnh HCC là rất quan trọng. 
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Gen SLC22A7 (SLC22A7) là một trong số 23 thành viên thuộc họ SLC22A, có liên quan 

đến việc vận chuyển các chất anion hữu cơ khác nhau có nguồn gốc nội sinh hoặc ngoại sinh 

theo cách không phụ thuộc natri [11]. SLC22A7 đã được chứng minh là chủ yếu biểu hiện ở 

gan, biểu hiện thấp ở thận, phổi và các mô khác ở người [12-13]. Kudo A. và cộng sự đã báo cáo 

rằng biểu hiện của SLC22A7 trong mô gan có liên quan đến tái phát sau phẫu thuật cắt bỏ [14], 

biểu hiện giảm cho thấy nguy cơ tiên lượng xấu cao [15]. Từ đó cho thấy, chất vận chuyển 

SLC22A7 có liên quan đến ung thư gan và có thể giải thích sự phát triển HCC ở những bệnh 

nhân không có yếu tố nguy cơ khác được biết đến [16]. Để hiểu thêm về các chức năng và sự 

liên quan của SLC22A7 với HCC, nhóm tác giả đã tiến hành phân tích mức độ biểu hiện, vai 

trò và phân bố của gen này trong các mô, cơ quan và trong bệnh nhân HCC. Qua nghiên cứu 

này, nhóm tác giả mong muốn cung cấp cái nhìn tổng quát hơn về SLC22A7 cũng như khả 

năng sàng lọc HCC dựa trên mức độ biểu hiện của gen này. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Phương pháp nghiên cứu 

2.1.1. Biểu hiện protein và RNA của gen SLC22A7 ở mức độ tế bào và các mô 

Cơ sở dữ liệu COMPARTMENTS (http://compartments.jensenlab.org/Search) [17] được 

sử dụng để thu thập các dữ liệu liên quan đến mức độ biểu hiện và phân bố của protein 

SLC22A7 ở cấp độ tế bào. Cơ sở dữ liệu GTEx (http://www.gtexportal.org/home/) [18] được 

sử dụng để kiểm tra sự biểu hiện RNA của SLC22A7 ở các mô khác nhau. Cơ sở dữ liệu GEPIA 

(http://gepia.cancer-pku.cn/) [19] được sử dụng để so sánh sự biểu hiện RNA của SLC22A7 ở 

mô không ung thư và ung thư. 

Mối liên hệ protein-protein của SLC22A7 sẽ được khảo sát thông qua cơ sở dữ liệu 

STRING (http://www.stringdb.org/) [20]. Mạng lưới liên kết protein được xây dựng dựa trên 

các liên kết của các phương diện sau: thực nghiệm, cơ sở dữ liệu hiện hành, mối liên hệ gần 

nhau, cách tổng hợp, sự xuất hiện và đồng biểu hiện.  

2.1.2. Biểu hiện protein của gen SLC22A7 thông qua hóa mô miễn dịch 

Cơ sở dữ liệu Human Protein Atlas (https://www.proteinatlas.org/) [21] được sử dụng để 

khảo sát mức độ biểu hiện protein của SLC22A7. Sự biểu hiện được đánh giá thông qua việc 

so sánh kết quả hóa mô miễn dịch của bệnh nhân không ung thư và ung thư biểu mô tế bào 

gan từ The Tissue Atlas và The Pathology Atlas.  

2.1.3. Thu thập hồ sơ dữ liệu biểu hiện gen và các thông tin lâm sàng của bệnh ung thư biểu 

mô tế bào gan 

Hồ sơ dữ liệu biểu hiện gen và các thông tin lâm sàng của bệnh ung thư biểu mô tế bào 

gan sẽ được thu thập từ nguồn cơ sở dữ liệu là The Cancer Genome Atlas database 

(https://www.cbioportal.org/) [22] và Gene Expression Omnibus (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/) 

[23]. Phương pháp robust multi-array được thực hiện để chuyển dữ liệu biểu hiện gen về dạng 

đã được tính trung vị. Hồ sơ GSE14520 [24] được chọn làm dữ liệu chính để xây dựng thử 

nghiệm trong nghiên cứu này. Mặc dù hồ sơ có 488 bệnh nhân nhưng chỉ có 242 bệnh nhân 

được sử dụng cho thí nghiệm, còn 246 bệnh nhân đã được loại bỏ do thiếu thông tin lâm sàng.  

2.1.4. Đánh giá biểu hiện RNA của gen SLC22A7 cho sự tiên lượng HCC 

Hồ sơ GSE14520 và TCGA [25] được chọn để quan sát mức độ biểu hiện mRNA của 

SLC22A7 giữa các nhóm mẫu bình thường và nhóm mẫu ung thư biểu mô tế bào gan. Bệnh 

nhân được chia thành hai nhóm có mức độ biểu hiện mRNA SLC22A7 cao hay thấp dựa vào 

mức độ biểu hiện mRNA SLC22A7 của bệnh nhân đó cao hơn hay thấp hơn giá trị trung vị 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Kudo+A&cauthor_id=23543312
http://compartments.jensenlab.org/Search
http://www.gtexportal.org/home/
http://gepia.cancer-pku.cn/
http://www.stringdb.org/
https://www.proteinatlas.org/
https://www.cbioportal.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
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của mức độ biểu hiện mRNA SLC22A7 trên tất cả các bệnh nhân. Đường cong Kaplan-Meier 

được sử dụng để phân tích tỷ lệ sống còn của 2 nhóm bệnh nhân trên. Các phương pháp Chi 

bình phương và log-rank test đã được sử dụng để đánh giá nguy cơ sống sót, thời gian tái phát 

và tỷ lệ sống không mang bệnh. Các phân tích hồi quy tỷ lệ đơn biến và đa biến Cox đã được 

thực hiện để đánh giá các yếu tố tiên lượng độc lập liên quan đến sự sống còn, thời gian tái 

phát và thời gian không bệnh. Các đồng biến liên quan đến biểu hiện SLC22A7 được phân tích 

bao gồm: tuổi, giới tính, phân loại ung thư gan Barcelona (BCLC). 

2.2. Phương pháp thống kê 

Phương pháp Kaplan-Meier, t-test, Chi bình phương và log-rank test đã được thực hiện 

trong ngôn ngữ lập trình R (www.r-project.org) [26] để đánh giá giá trị tiên lượng của 

SLC22A7. Phương pháp Wilcoxcon được sử dụng để kiểm tra thứ hạng của hai nhóm dữ liệu. 

Trong tất cả các phân tích thống kê, giá trị p ˂ 0,05 được coi là có ý nghĩa. 

3.  KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Biểu hiện protein và RNA của SLC22A7 

3.1.1. Biểu hiện protein và RNA của SLC22A7 ở mức độ tế bào và mô 

 

Hình 1. Biểu hiện của gen SLC22A7 ở mức độ tế bào  

Theo cơ sở dữ liệu COMPARTMENTS [17] đã phân tích từ nhiều nguồn thông tin trên 

các loại tế bào khác nhau, sản phẩm protein của SLC22A7 biểu hiện cao nhất ở màng tế bào 

(mức biểu hiện 5), biểu hiện thấp ở ngoại bào và màng sinh chất (mức biểu hiện 2) và biểu 

hiện thấp nhất ở các bộ phận khác của tế bào (mức biểu hiện 1) (Hình 1). Protein OAT2 (được 

mã hóa bởi gen SLC22A7) được xác định là một protein vận chuyển anion hữu cơ đặc hiệu trong 

gan chuột [27]. Ban đầu protein được đặt tên là NLT và sau đó đổi tên thành OAT2 khi được 

chứng minh là có sự tương đồng về trình tự và sự tương đồng về chức năng với OAT1 (được mã 

hóa bởi gen SLC22A6) ở thận [12]. OAT2 vận chuyển các chất như methotrexate, prostaglandin 

E2, cAMP, ketoglutarate, azidodeoxythymidine, prostaglandin, azidodeoxythymidine (AZT), 

prostaglandin F2, tetracycline, p-amminohippat, paclitaxel và axit L-ascorbic [28-31]. 

http://www.r-project.org/
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Theo cơ sở dữ liệu GTEx [18] (Hình 2), biểu hiện của gen SLC22A7 với giá trị rất cao 

trong gan (TPM1 trung bình là 197,40), biểu hiện thấp hơn ở thận (TPM trung bình là 16,77; 

5,05 tương ứng trong vỏ thận và nang thận) và biểu hiện rất thấp hoặc không biểu hiện ở các 

cơ quan khác. OAT2 biểu hiện phong phú trong tế bào gan và không có khác biệt đáng kể về 

yếu tố giới tính trong sự biểu hiện [32]. OAT2 là thành viên duy nhất của họ OAT được biểu 

hiện cao ở gan [31, 33] được định vị vào màng của tế bào gan để tham gia quá trình vận chuyển 

các anion hữu cơ [12, 30]. 

 

Hình 2. Biểu hiện RNA của gen SLC22A7 ở các mô khác nhau trong cơ thể người  

Kết quả phân tích cho thấy rằng, SLC22A7 được xác định là có chín biến thể (Hình 3) và 

đều biểu hiện ở gan. Đặc biệt, 2 biến thể ENST00000372589.7 và ENST00000372585.9 biểu 

hiện rất cao. ENST00000480882.5 và ENST00000487175.5 biểu hiện thấp nhất ở gan so với 

các biến thể còn lại. Có một số biến thể biểu hiện ở thận như ENST00000372589.7, 

ENST00000372585.9 và ENST00000372574.7 nhưng tương đối thấp. Ở các cơ quan khác, 9 biến 

thể này biểu hiện rất thấp hoặc không biểu hiện. Tính đa hình của OAT2 trên người đã được xác 

định, tuy nhiên việc đánh giá hiệu quả chức năng của chúng vẫn chưa được làm rõ [34]. SLC22A7 

có một số đột biến như Thr101Ile, Ver192Ile và Gly507Asp [34]. Các đột biến này không ảnh 

hưởng nhiều đến chức năng của SLC22A7 cũng như không tìm thấy mối liên quan đến hoạt 

động của OAT2, từ đó cho thấy các đột biến này không đóng góp đáng kể vào hoạt động và 

biểu hiện của SLC22A7 [35]. 

 
1 Nói một cách đơn giản nhất Transcripts Per Million (TPM) là một trong những đơn vị đo mức độ biểu hiện của gene trong  

phương pháp RNA-seq. Transcripts Per Million (TPM) là một phương pháp đồng hoá trong RNA-seq và được tính như sau: 

1. Chia số read cho chiều dài của từng gene với đơn vị là kilobase ta được reads/kilobase (read per kilobase – RPK). 

2.  Đếm tất cả các giá trị RPK trong một mẫu và chia số này cho 1.000.000 ta được hệ số tỷ lệ trên mỗi triệu (per milion). 

3. Chia giá trị PRK cho hệ số tỷ lệ trên mỗi triệu ta được TPM. 

Khi ta dùng TPM thì tổng của tất cả các TPM của từng mẫu sẽ giống nhau. Điều này giúp cho việc so sánh tỷ lệ các read được 
map vào mỗi gene trên từng mẫu dễ dàng hơn. 
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Hình 3. Biểu hiện Exon của gen SLC22A7 ở các mô khác khau trong cơ thể người 

  

Hình 4. Biểu hiện của gen SLC22A7 trên các loại ung thư 

Chú thích: LIHC: Ung thư biểu mô tế bào gan; ACC: Ung thư biểu mô tuyến thượng thận; BLCA: Ung thư 

biểu mô bàng quang; BRCA: Ung thư biểu mô xâm lấn vú; CESC: Ung thư biểu mô cổ tử cung và ung thư biểu 

mô tuyến nội tiết; CHOL: Ung thư đường mật; COAD: Ung thư biểu mô đại tràng; DLBC: Ung thư tế bào lympho 

B; ESCA: Ung thư biểu mô thực quản; GBM: U nguyên bào thần kinh đệm đa dạng; HNSC: Ung thư biểu mô tế 
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bào vảy đầu và cổ; KICH: Ung thư chromophobe thận; KIRP: Ung thư biểu mô tế bào thận; KIRP: Ung thư thận 

thể nhú; LAML: Bệnh bạch cầu tủy cấp tính; LGG: U thần kinh đệm; LUAD: Ung biểu mô phổi; LUSC: Ung thư 

biểu mô tế bào vảy phổi; OV: U nang buồn trứng; PAAD: Ung thư tuyến tụy; PCPG: U nội tiết; PRAD: Ung thư 

tuyến tiền liệt; READ: Ung thư tuyến trực tràng, SARC: Sarcoma; SKCM: U hắc tố da; STAD: Ung thư biểu mô 

dạ dày; TGCT: U tinh bào; THCA: Ung thư biểu mô tuyến giáp; THYM: U tuyến ức; UCEC: Ung thư nội mạc tử 

cung Corpus; USC: Ung thư tử cung carcinosarcoma. 

Trên mô bệnh nhân HCC (LIHC), biểu hiện trung vị của SLC22A7 là 75,29 TPM thấp 

hơn rất nhiều so với mô không ung thư là 141,93 TPM (Hình 4). SLC22A7 biểu hiện chủ yếu 

ở gan và biểu hiện rất thấp ở thận, màng hoạt dịch (Hình 5). Từ đó cho thấy, SLC22A7 là một 

gen đặc hiệu với bệnh HCC. 

 

Hình 5. Biểu hiện của gen SLC22A7 ở bệnh nhân ung thư gan (A) và không ung thư gan (B) 

3.1.2. Mối tương tác protein- protein của SLC22A7 với các protein khác 

 

Hình 6. Mối liên hệ protein của gen SLC22A7 với các protein khác 

Protein của SLC22A7 có mối liên hệ gần với protein được mã hóa bởi các gen như: UCK, 

SLCO1B3, SLCO2B1, SLCO1B1, SLCO1A2, SLC22A8, SLC10A1, ABCG2, ABCB11, ENSG-

00000257046 (Hình 6). Protein OAT2 (mã hóa bởi SLC22A7) được biểu hiện chủ yếu ở gan và thực 

hiện vận chuyển thuốc anion vào tế bào gan không phụ thuộc natri [30], tương tự gen SLC10A1 mã 

hóa cho protein NTCP cũng biểu hiện chủ yếu ở gan và thực hiện chức năng vận chuyển xuyên màng 

tế bào như vận chuyển tái hấp thu acid mật vào gan nhưng phụ thuộc natri [36]. SLC22A8 mã hóa 

cho protein vận chuyển OAT3 nằm ở màng đáy của thận [37], thực hiện chức năng chính là 

bài tiết các anion hữu cơ ở thận vào đường tiểu [38, 39]. Trong màng tế bào gan protein BSEP 

được mã hóa bởi ABCB11 chịu trách nhiệm cho việc vận chuyển muối mật từ tế bào gan ra 

ngoài và phụ thuộc vào ATP [40]. Các mối liên hệ chính của protein được mã hóa từ SLC22A7 

đều liên quan đến vận chuyển xuyên màng tế bào và chủ yếu biểu hiện ở gan và thận. 

3.2. Biểu hiện protein của gen SLC22A7 thông qua hóa mô miễn dịch 

Biểu hiện protein của SLC22A7 thông qua phương pháp hóa mô miễn dịch cho thấy có 

sự khác biệt giữa mẫu mô của bệnh nhân không ung thư và bệnh nhân ung thư cho cả nam 
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giới và nữ giới (Hình 7). Biểu hiện SLC22A7 cao ở người bình thường và thấp ở người ung 

thư biểu mô tế bào gan. Đây sẽ là dấu hiệu tốt cho việc thực hiện các chẩn đoán liên quan 

bệnh nhân ung thư khi dùng gen SLC22A7 làm chỉ thị sinh học.   

 

Hình 7. Biểu hiện của gen SLC22A7 trên mẫu mô gan ung thư và không ung thư 
A - Bệnh nhân nữ (55 tuổi) không bị ung thư, ID 2429; B - Bệnh nhân nữ (67 tuổi) bị HCC, ID 3477;  

C - Bệnh nhân nam (54 tuổi) không bị ung thư, ID 3402; D - bệnh nhân nam (73 tuổi) bị HCC, ID 2766).  

Màu nâu là biểu hiện của SLC22A7. Màu xanh là nhân của tế bào. 

3.3. Biểu hiện RNA của gen SLC22A7 thông qua các thông tin lâm sàng 

Bảng 1. Đặc điểm lâm sàng của bệnh nhân trong hồ sơ GSE14520 

Biến Tổng Biểu hiện cao Biểu hiện thấp 
p(x2-test) 

Số bệnh nhân (%) 242 121 (50,0) 121 (50,0) 

Tuổi 
>50 117 (48,3) 60 (49,6) 57 (47,1) 

0,79 
≤50 125 (51,7) 61 (50,4) 64 (52,9) 

Giới tính 
Nam 211 (87,2) 101 (83,5) 110 (90,9) 

0,12 
Nữ 31 (12,8) 20 (16,5) 11 (9,1) 

BCLC 

0 20 (8,3) 8 (6,6) 12 (9,9) 

3,90e-04 

A 152 (62,8) 90 (74,4) 62 (51,3) 

B 24 (9,9) 7 (5,8) 17 (14,0) 

C 29 (12,0) 7 (5,8) 22 (18,2) 

NA 17 (7,0) 9 (7,4) 8 (6,6) 

OS 
0 146 (60,3) 85 (70,2) 61 (50,4) 

2,43e-03 
1 96 (39,7) 36 (29,8) 60 (49,6) 

RFS 
0 106 (43,8) 65 (53,7) 41 (33,9) 

2,80e-03 
1 136 (56,2) 56 (46,3) 80 (66,1) 

Chú thích: BCLC: phân loại ung thư biểu mô tế bào gan Barcelona; OS: sự sống còn;  

RSF: sự tái phát; p-value thu được từ phép thử x2-test. 
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Bảng 2. Phân tích dữ liệu lâm sàng của hồ sơ GSE14520 thông qua 

phương pháp hồi quy đơn biến với mô hình nguy cơ tỷ lệ Cox đơn biến và đa biến 

Biến 

OS RFS 

Đơn biến Đa biến Đơn biến Đa biến 

HR 95% CI p HR 95% CI p HR 95% CI p HR 95% CI p 

Tuổi 0,96 0,79-1,20 0,69 0,94 0,63-1,40 0,75 1,00 0,88-1,20 0,66 1,14 0,81-1,59 0,45 

Giới tính 1,90 0,90-3,08 0,09 1,66 0,80-3,45 0,17 2,40 1,20-4,50 0,01 2,16 1,13-4,14 0,02 

Biểu hiện 2,10 1,40-3,20 3,00e-04 2,08 1,37-3,16 5,29e-04 1,90 1,30-2,60 3,80e-04 1,76 1,24-2,48 1,25e-03 

Chú thích: OS: sự sống còn; RSF: sự tái phát; HR: tỷ lệ rủi ro; CI: khoảng tin cậy. 

Phương pháp kiểm định Chi bình phương đã được thực hiện để nghiên cứu mối quan hệ 

giữa SLC22A7 và các thông tin lâm sàng trên hồ sơ dữ liệu GSE14520 (Bảng 1). Giới tính và 

độ tuổi không có mối liên quan có ý nghĩa đến biểu hiện SLC22A7. Phân loại BCLC, sự sống 

còn và sự tái phát có mối liên quan chặt với biểu hiện SLC22A7 với mức độ tương ứng là 

p = 3,90e-04, p = 2,43e-03 và p = 2,80e-03.  

Phương pháp phân tích hồi quy tỷ lệ đơn biến và đa biến Cox đã được thực hiện để tìm 

các mối tương quan về sự tiên lượng của SLC22A7 và các biến lượng khác như tuổi, giới tính, 

trên hồ sơ GSE14520 (Bảng 2). Trong phân tích đơn biến thì độ tuổi và giới tính không có mối 

liên hệ với sự sống còn và tái phát. Trong phân tích đa biến thì độ tuổi không có mối liên hệ 

với sự sống còn và tái phát, nhưng giới tính có mối liên quan với sự tái phát (HR: 2,16; 95%CI: 

1,13-4,14; p = 0,02). Phụ nữ có nguy tái phát cao hơn 31% so với nam giới trong các mô hình 

đa biến [41]. Ở những bệnh nhân được cấy ghép gan do ung thư, phụ nữ có nguy cơ tử vong 

tăng 14% sau 5 năm so với nam giới [42]. Giới tính thường không được quan tâm trong các 

quyết định điều trị, mặc dù nó ảnh hưởng đến tỷ lệ mắc và hình thành bệnh ung thư gan. Chúng 

ta cần phải đánh giá thêm sự ảnh hưởng của hormone giới tính, thói quen sống và môi trường 

sống đến khả năng tiên lượng bệnh HCC.  
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Hình 8. Phân tích biểu hiện của gen SLC22A7 liên quan sự sống còn  

A - Hồ sơ dữ liệu GSE14520. B - Hồ sơ dữ liệu TCGA 

Bộ dữ liệu GSE14520 (n = 242) và TCGA (n = 365) đã được sử dụng để tiến hành phân 

tích mối tương quan giữa biểu hiện của gen SLC22A7 và sự sống còn và sự tái phát. Biểu hiện 

của gen SLC22A7 trong hồ sơ GSE14520 được phân loại thành nhóm biểu hiện cao (n = 121) 

và nhóm biểu hiện thấp (n = 121). Sau đó, phương pháp Kaplan-Meier đã được thực hiện và 

cho thấy biểu hiện gen SLC22A7 có liên quan đến sự sống còn của bệnh nhân ung thư biểu mô 
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tế bào gan (p = 0,000217; Hình 8A). Bệnh nhân có biểu hiện SLC22A7 thấp có thời gian sống 

ngắn hơn bệnh nhân có biểu hiện SLC22A7 cao. 

Tương tự, hồ sơ TCGA được phân loại thành nhóm biểu hiện cao (n = 182), biểu 

hiện thấp (n = 183) và kết quả cũng thể hiện sự liên quan của SLC22A7 với sự sống còn 

(p = 0,00278; Hình 8B). SLC22A7 biểu hiện thấp cho tỷ lệ sống ngắn hơn biểu hiện cao. Riêng 

hồ sơ GSE14520, nhóm tác giả đã phân tích thêm khía cạnh liên quan của gen SLC22A7 với 

sự tái phát và các bước làm được thực hiện tương tự phân tích sự sống còn. Kết quả cho thấy 

SLC22A7 cũng liên quan đến sự tái phát của bệnh nhân ung thư biểu mô tế bào gan (p = 0,000308, 

Hình 9) và những bệnh nhân biểu hiện SLC22A7 thấp thì tỷ lệ tái phát cao hơn so với những 

bệnh nhân có SLC22A7 biểu hiện cao. Biểu hiện thấp của gen SLC22A7 liên quan mật thiết 

đến sự tiên lượng xấu của bệnh ung thư biểu mô tế bào gan cho cả sự sống còn và tái phát. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 9. Phân tích biểu hiện gen SLC22A7 liên quan sự tái phát của hồ sơ GSE14520 

4.  KẾT LUẬN 

Nghiên cứu này đã cho thấy cái nhìn tổng quát hơn về mối tương quan giữa biểu hiện của 

SLC22A7 và bệnh ung thư biểu mô tế bào gan. SLC22A7 mã hóa cho protein OAT2 biểu hiện 

chủ yếu ở tế bào gan. Biểu hiện mRNA của SLC22A7 trên mẫu mô ung thư biểu mô tế bào 

gan thấp hơn so với trên mẫu mô không ung thư. Trong phân tích đa biến chứng tỏ SLC22A7 

là một chỉ thị sinh học độc lập có thể sử dụng trong chẩn đoán và tiên lượng bệnh ung thư biểu 

mô tế bào gan. Ở nhóm bệnh nhân ung thư biểu mô tế bào gan có biểu hiện SLC22A7 thấp hơn 

sẽ có thời gian sống ngắn và tỷ lệ tái phát cao hơn nhóm bệnh nhân có mức độ biểu hiện 

SLC22A7 cao hơn, cho thấy biểu hiện thấp của SLC22A7 dẫn đến tiên lượng xấu cho bệnh ung 

thư biểu mô tế bào gan cả về sự sống còn và tái phát. 

Lời cảm ơn: Nghiên cứu này do Trường Đại học Công nghiệp Thực phẩm TP. Hồ Chí Minh 

hỗ trợ và cấp kinh phí theo Hợp đồng số 145/HĐ-DCT ngày 31/12/2019. 
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ABSTRACT 

SLC22A7 GENE, A POTENTIAL BIOMARKER FOR 

THE DIAGNOSIS AND PROGNOSIS OF HEPATOCELLULAR CARCINOMA 

Nguyen Van Gio1, Tran Cong Manh1, Tran Quynh Hoa1, 

Hoang Xuan The1, Nguyen Thi Thu Huyen1,  

Lai Dinh Bien1, Nguyen Minh Nam2* 
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The SLC22A7 gene belongs to the SLC22A family and encodes for the OAT2 protein 

involved in the sodium-independent transport and excretion of organic anions in the liver and 

kidney. Hepatocellular carcinoma (HCC) is a complex disease and has a high mortality rate. 

Identifying biomarkers that can be used to diagnose early and prognosis of HCC is essential 

to reduce the burden of HCC on patients, families, and society. In this report, we used 

bioinformatics tools to study the expression of SLC22A7 in the cell, on the tissues and their 

correlation with hepatocellular carcinoma. Our results showed that SLC22A7 mainly expresses 

in the liver, especially on the membrane of liver cells. We also found that level expression of 

SLC22A7 in liver cancer tissues was lower than that in non-cancer tissues. Low expression of 

SLC22A7 was related to worse prognosis in patients with HCC. Taken together, we indicated 

that SLC22A7 is a potential biomarker for early diagnosis and prognosis of hepatocellular 

carcinoma. 

Keywords: SLC22A7, biomarker, diagnosis, prognosis, cancer, HCC. 

 


