
vietnam medical journal n02 - JULY - 2023 

 

132 
 

nhiễm Covid-19, 92,6% Điều dưỡng biết cách 
phục hồi chức năng hô hấp cho NB. Tỷ lệ này 
cao hơn so với NC của Trần Quang Huy (có 
35,9% Điều dưỡng biết cách xử lý bề mặt bị 
nhiễm máu, dịch tiết,35,5% biết cách phục hồi 
chức năng hô hấp cho NB)[4].  

Mặc dù vậy, thực hành rửa tay trong quy 
trình mặc phương tiện phòng hộ chỉ đạt 14,5%, 
đây là lĩnh vực kém nhất trong thực hành Điều 
dưỡng. Kết quả này hoàn toàn phù hợp với NC 
của Trần Quang Huy (có 12,3%)[4]. 

Như vậy, NC của chúng tôi phần nào đã 
cung cấp thêm bằng chứng khoa học, làm sáng 
tỏ những điểm mạnh và điểm còn hạn chế về 
kiến thức, thái độ, thực hành của Điều dưỡng về 
bệnh Covid-19. Từ kết quả NC chúng tôi điều 
chỉnh kế hoạch đào tạo tập huấn nhằm củng cố 
cho Điều dưỡng từ những kiến thức cơ bản 
thường gặp cho đến kỹ năng nâng cao để cải 
thiện tốt nhất dịch vụ chăm sóc cho NB. 
 

V. KẾT LUẬN 
Điều dưỡng có kiến thức, thái độ và thực 

hành tốt về bệnh Covid -19 nói chung. Vẫn còn 1 
số mặt còn hạn chế như kiến thức về khí dung, 
oxi trong chăm sóc NB (chỉ đạt 68,3% và 
67,7%); hay về thái độ có 76,9% không sắp xếp 
được công việc và nghỉ ngơi, 23,1% nhận thấy 
không đủ năng lực chăm sóc NB bị Covid-19. 
Thực hành yếu về rửa tay với 14,5%. Điều này 
cho thấy cần đào tạo liên tục để củng cố kiến 
thức và kỹ năng trong thực hành Điều dưỡng. 

Mặt khác, đẩy mạnh thêm nhiều NC về kiến 
thức, thái độ, kỹ năng của Điều dưỡng trên các 
lĩnh vực khác nhằm tìm ra những điểm còn yếu 
từ đó có hướng bổ sung, khắc phục hợp lý nhất.  
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trên chuột ở 10 ngày tuổi và 21 ngày tuổi được nuôi ở 
2 mức nhiệt độ môi trường là  17℃ và 29℃ để tìm ra 
các gen có sự thay đổi mức độ biểu hiện mRNA (DEG). 
Kết quả: Xác định được 839 DEG (trong đó có gen 
Mest) khi chuột thay đổi độ tuổi, 11 DEG khi thay đổi 
nhiệt độ môi trường. Từ đó phát hiện 41 DEG có liên 
quan đến quá trình mô mỡ tăng sinh. Mức độ biểu 
hiện mRNA của gen Mest giảm mạnh khoảng 40-60 
lần ở chuột 21 ngày tuổi so với 10 ngày tuổi, trong khi 
đó 36/41 DEG liên quan đến tăng sinh mỡ lại tăng 
mức độ biểu hiện. Đặc điểm biểu hiện mRNA ở gen 
Mest có sự tương đồng với cụm 13 DEG, phần lớn các 
DEG này có liên quan với con đường chuyển hóa chất. 
Kết luận: Mức độ biểu hiện mRNA của gen Mest và 
các gen liên quan đến tăng sinh và mở rộng mô mỡ 
thay đổi đáng kể khi chuột thay đổi độ tuổi, tuy nhiên, 
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không tìm được sự khác biệt có ý nghĩa thống kê khi 
chuột được nuôi ở 2 mức nhiệt độ là 17℃ và 29℃. 

Từ khóa: Mest, tăng sinh mỡ, mức độ biểu hiện 
mRNA. 
 

SUMMARY 
EVALUATING THE EFFECT OF DIFFERENT 

CONDITIONS ON MRNA EXPRESSION 
LEVELS OF MEST AND ADIPOGENESIS-

RELATED GENES VIA MICROARRAY DATA 
Mesoderm-specific transcript (Mest), which is 

assumed to be associated with the expansion of white 
adipose tissue, is predicted to be a biomarker and 
therapeutic target for obesity and other metabolic 
diseases. Thus, the genetic expression of Mest should 
be well-investigated for further application. In this 
study, we analyzed microarray data to evaluate the 
change in the mRNA expression level of the Mest gene 
and some genes related to adipogenesis in adipose 
tissue of 10-  and 21- day old mice raised at  17℃ and 
29℃ ambient temperature. There were 839 genes, 
including Mest, having changes in their mRNA 
expression level with different ages, while this figure 
for different ambient temperatures was 11. From that, 
we found 41 differentially expressed genes (DEG) 
related to adipogenesis. The expression level of Mest 
dramatically declined about 40 to 60 times in 21-day-
old mice compared with 10-day-old, while we found 
36/41 adipogenesis-related DEG up-regulated. The 
Mest’s expression features in adipose tissue were 
similar to a cluster of 13 DEG, most of which were 
involved in the metabolic pathway. 

Keywords: Mest, adipogenesis, mRNA 
expression level 
 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Gen Mesoderm specific transcript (Mest) 

được cho là một trong những gen có liên quan 
trực tiếp tới sự tăng sinh và mở rộng của mô mỡ, 
đặc biệt là mô mỡ trắng, hay còn được coi là 
marker tăng sinh mỡ. Cùng với gen Serum 
Secreted Frizzled-Related Protein 5 (Sfrp5), gen 
Mest đang được dự đoán còn có thể sử dụng làm 
marker sinh học cho tế bào mỡ khỏe mạnh, do 
biểu hiện của chúng không tiếp tục tăng khi 
chuột chuyển sang tình trạng béo phì bệnh lý 
[1]. Bên cạnh đó, Mest được cho là yếu tố điều 
hòa giảm quá trình biệt hóa tế bào mỡ, do đó 
lựa chọn Mest như một đích tác dụng trong phát 
triển thuốc hoặc các liệu pháp điều trị khác trong 
nỗ lực kiểm soát tình trạng béo phì và các bệnh 
liên quan đến rối loạn chuyển hóa hiện  đang là 
một hướng đi tiềm năng trong tương lai [2]. Việc 
hiểu rõ được các yếu tố gây nên sự thay đổi biểu 
hiện của gen Mest và các gen liên quan ở các 
điều kiện khác nhau cũng như làm rõ được con 
đường tín hiệu trong sinh tổng hợp mô mỡ là 
điều cần thiết.  

Nhờ có sự phát triển của tin sinh học, việc 

khai thác các đặc điểm về sự biểu hiện mRNA 
của một gen đặt trong mối tương quan với cả hệ 
gen thông qua phân tích dữ liệu microarray thay 
vì các nghiên cứu định lượng trên các gen đơn lẻ 
đang dần trở thành xu hướng nghiên cứu tại Việt 
Nam, cũng như trên thế giới [3]. Trên thế giới đã 
ghi nhận một số nghiên cứu trên dữ liệu 
microarray, trong đó các tác giả khảo sát và báo 
cáo đặc điểm biểu hiện mRNA của các gen liên 
quan đến mô mỡ khi tiếp xúc với môi trường 
lạnh, hoặc khi thay đổi độ tuổi, tuy nhiên các kết 
quả này còn nhiều tranh cãi [4, 5]. Nhất là đối 
với gen Mest, chưa có nhiều nghiên cứu từ dữ 
liệu microarray trên thế giới và ở Việt Nam quan 
tâm đến phân tích gen này. Vì vậy, chúng tôi tiến 
hành phân tích dữ liệu microarray từ bộ dữ liệu 
GSE62350 được thực hiện trên chuột ở một số 
điều kiện khác nhau nhằm khảo sát các đặc điểm 
biểu hiện mRNA của gen Mest và các gen liên 
quan đến quá trình tăng sinh và mở rộng mô mỡ.  
 

II. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
2.1. Đối tượng nghiên cứu. Dữ liệu 

microarray của chuột C57BL/6J (B6) sơ sinh 
được nuôi ở 2 mức nhiệt độ môi trường là 17℃ 
và 29℃ với chu kỳ 12h sáng/tối, được chia thành 
4 nhóm như sau: 

- Nhóm chuột 10 ngày tuổi, nuôi ở 17℃: kí 
hiệu là 10D_17C (n=8) 

- Nhóm chuột 10 ngày tuổi, nuôi ở 29℃: kí 
hiệu là 10D_29C (n=8) 

- Nhóm chuột 21 ngày tuổi, nuôi ở 17℃: kí 
hiệu là 21D_17C (n=8) 

- Nhóm chuột 21 ngày tuổi, nuôi ở 29℃: kí 
hiệu là 21D_29C (n=8)   

RNA tổng số được phân lập từ mô mỡ trắng 
vùng đùi của chuột thuộc 4 nhóm trên bằng 
công cụ Agilent 2100 Bioanalyzer, và lai hóa lên 
chip Single Color SurePrint G3 Mouse Gene 
Expression Microarrays của hãng Agilent. Thực 
nghiệm được tiến hành bởi Chabowska-Kita và 
cộng sự (2015) tại Viện Hàn lâm khoa học Ba 
Lan. Dữ liệu được mã hóa là GSE62350 trên cổng 
GEO của NCBI [6].  

2.2. Phương pháp nghiên cứu. Phương 
pháp phân tích trong microarray: Mức độ biểu 
hiện mRNA của các gen trong toàn bộ hệ gen 
được phân tích và biểu diễn bằng GEO2R, trong 
đó mức độ biểu hiện mRNA của gen được tính 
dựa vào cường độ tín hiệu huỳnh quang sau 
chuẩn hóa.  

Phương pháp xác định sự thay đổi biểu hiện 
mRNA: Để xác định sự thay đổi mức độ biểu 
hiện mRNA của gen khi thay đổi độ tuổi, chúng 
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tôi so sánh nhóm 10D_17C với nhóm 21D_17C; 
và nhóm 10D_29C với nhóm 21D_29C. Tương 
tự, để xác định sự thay đổi mức độ biểu hiện 
mRNA của gen khi thay đổi nhiệt độ môi trường, 
chúng tôi so sánh nhóm 10D_17C với nhóm 
10D_29C; và nhóm 21D_17C với nhóm 21D_29C. 
Giá trị foldchange được tính bằng tỉ lệ Cường độ 
tín hiệu huỳnh quang sau chuẩn hóa (nhóm so 
sánh)/Cường độ tín hiệu huỳnh quang sau chuẩn 
hóa (nhóm đối chứng). Trong nghiên cứu này, 
sự thay đổi mức độ biểu hiện mRNA của gen 
được cho là có ý nghĩa khi log2(foldchange) > 1 
hoặc log2(foldchange) < -1  và giá trị p-value 
sau hiệu chỉnh với kiểm định Benjamini & 
Hochbergb nhỏ hơn 0,05 [7]. Các gen có sự thay 
đổi mức độ biểu hiện mRNA được ký hiệu là DEG 

(differentially expressed gene). 
Phương pháp phân tích bản thể gen (Gene 

ontology): Các DEG được phân tích làm giàu và 
xác định chức năng dựa vào phân tích bản thể 
gen bằng công cụ enrich thuộc ngôn ngữ R dựa 
trên 3 mức độ phân loại: Chức năng phân tử, 
quá trình sinh học và thành phần tế bào với loài 
chuột nhắt (Mus musculus). Từ đó chúng tôi tìm 
ra các DEG có liên quan đến quá trình tăng sinh 
mỡ và tìm kiếm các con đường sinh học liên 
quan bằng phân tích trên cơ sở dữ liệu về các 
con đường sinh học của Kyoto (Kyoto 
Encyclopedia of Genes and Genomes – KEGG). 
Đặc điểm biểu hiện mRNA của các gen tại các 
nhóm sau đó được phân cụm và mô hình hóa 
bằng biểu đồ nhiệt bằng ngôn ngữ R. 

 

III. KẾT QUẢ VÀ BÀN LUẬN 

 
Hình 1. Biểu đồ cột biểu diễn mức độ biểu hiện của gen Mest ở 4 nhóm chuột 

Khi so sánh sự biểu hiện mRNA của gen Mest 
giữa các nhóm có độ tuổi và nhiệt độ nuôi khác 
nhau, chúng tôi không tìm thấy sự khác biệt có ý 
nghĩa thống kê giữa các mẫu trong cùng một 
nhóm, hay giữa các nhóm chuột có cùng độ tuổi 
nhưng khác điều kiện nhiệt độ nuôi (Hình 1). 
Tuy nhiên chúng tôi tỉm thấy sự thay đổi rõ rệt 
về mức độ biểu hiện mRNA của gen Mest khi 
thay đổi độ tuổi của chuột với p-value <0,05. Cụ 
thể, ở nhóm chuột được nuôi ở 17oC, gen Mest 
có biểu hiện trên chuột 10 ngày tuổi nhiều hơn 
63,5 lần so với chuột 21 ngày tuổi. Tương tự đối 
với nhóm chuột được nuôi ở 29oC, mức độ biểu 
hiện gen Mest trên mô mỡ của chuột 21 ngày 
tuổi chỉ bằng 1/43 lần so với 10 ngày tuổi. Gen 
Mest cũng là một trong các gen có sự thay đổi 
lớn nhất về mức độ biểu hiện mRNA trên mô mỡ 
thay đổi độ tuổi. Kết quả này tương đồng với kết 
quả trong nghiên cứu của Chu và cộng sự (2017) 
và nghiên cứu của một số tác giả khác cho rằng 
các marker tăng sinh mỡ như Mest, Bmp3, Sfrp5 
hay Cav1, có biểu hiện rất cao ở giai đoạn mới 
sinh, và giảm mạnh theo thời gian cho khi chuột 
trưởng thành [5]. Các gen này chỉ tăng biểu hiện 

trở lại khi chuột được phơi nhiễm với một yếu tố 
gây béo phì, ví dụ như chế độ ăn giàu chất béo. 
Các gen như Mest biểu hiện cao trong giai đoạn 
sơ sinh là do chúng có vai trò quan trọng đối với 
sự phát triển phôi và quá trình biệt hóa mô, cùng 
với đó là vai trò quan trọng trong quá trình trao 
đổi chất và cung cấp năng lượng cho sinh 
trưởng. Do đó mức độ biểu hiện của gen Mest 
giảm dần ở các mô khi quá trình biệt hóa mô đã 
hoàn tất theo thời gian sinh trưởng của chuột [8]. 

Với ngưỡng foldchange đã lựa chọn, chúng 
tôi phát hiện được 1499 DEG khi so sánh giữa 
nhóm 10D_17C với nhóm 21D_17C, và khi so 
sánh nhóm 10D_29C và 21D_29C phát hiện 1356 
DEG. Tổng cộng chúng tôi phát hiện được 839 
gen có sự thay đổi mức độ biểu hiện ở cả 2 
nhóm so sánh, hay nói cách khác tìm được 839 
DEG khi thay đổi độ tuổi trên chuột. Tương tự, 
khi so sánh giữa nhóm 10D_17C và nhóm 
10D_29C, chúng tôi phát hiện 20 DEG, còn khi 
so sánh giữa nhóm 21D_17C và 21D_29C phát 
hiện 25 DEG. Tổng cộng có 11 DEG trùng nhau ở 
cả 2 nhóm so sánh, hay nói cách khác tìm được 
11 DEG khi thay đổi nhiệt độ môi trường nuôi 
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dưỡng của chuột. 11 DEG này bao gồm: Cpa1, 
Krt71, C1qtnf3, Adamts18, Gsg1l, Copg2as2, 
Mup6, Gys2, Zbtb7c, 0610005C13Rik và 
8430408G22Rik. 

 

 

 
Hình 2. Kết quả phân tích bản thể gen của 
các gen có thay đổi mức độ biểu hiện trên 

mô mỡ khi thay đổi độ tuổi 
A. Quá trình sinh học 
B. Chức năng phân tử 
C. Thành phần tế bào 
Giải thích: Trục tung là các phân nhóm, trục 

hoành là tỉ lệ gen/tổng số gen khảo sát, kích 
thước hình tròn tỉ lệ thuận với số lượng gen, màu 
sắc của hình tròn biểu diễn giá trị p value. 

Tiến hành phân tích bản thể gen của 839 
DEG khi thay đổi độ tuổi và 11 DEG khi thay đổi 
nhiệt độ nuôi, trong 11 DEG trên không tìm thấy 
phân nhóm nào chứa ít nhất 2 gen trở lên. Đối 
với nhóm 839 DEG khi thay đổi độ tuổi, chức 
năng của các DEG này thường nằm trong các 
quá trình sinh học tác động lên quá trình phát 
triển hệ miễn dịch. Cụ thể, trong 839 DEG trên, 
có khoảng 6,5% DEG có liên quan đến quá trình 
feedback âm của hệ miễn dịch, 6,0% DEG liên 
quan đến tăng sinh tế bào bạch cầu. Các DEG 

trên cũng nằm trong nhiều phân nhóm khác, tuy 
nhiên mỗi phân nhóm đều chiếm không quá 
5,0% tổng số lượng DEG (Hình 2). 

Dựa trên kết quả phân tích bản thể gen của 
839 DEG, chúng tôi tìm thấy 41 DEG liên quan 
đến sự mở rộng mô mỡ nằm trong các quá trình 
sinh học khác nhau. Các quá trình này bao gồm: 
quá trình điều hòa sự oxy hóa của acid béo, quá 
trình điều hòa sinh tổng hợp lipid, quá trình 
chuyển hóa acid béo, sự đáp ứng với lipid trong 
tế bào, và quá trình chuyển hóa lipid (Bảng 1). 
Phần lớn các DEG (36/41 gen) tăng mức độ biểu 
hiện mRNA khi chuột tăng độ tuổi. Một số gen 
như Acsm3, Cyp2e1, Slc27a2 và họ gen Mup 
xuất hiện ở cùng lúc nhiều quá trình sinh học, và 
mức độ biểu hiện của các gen này tăng từ 30 
đến hơn 60 lần khi chuột 21 ngày tuổi so với 10 
ngày tuổi (Bảng 1). Đây cũng là các gen nằm 
trong nhóm các gen có tỉ lệ thay đổi mức độ biểu 
hiện lớn nhất khi thay đổi độ tuổi của chuột. 
Điều này gợi ý nhu cầu lipid cấp thiết của cơ thể, 
và quá trình tăng sinh mỡ là một trong những 
quá trình có sự phát triển mạnh mẽ nhất ở chuột 
từ sau giai đoạn sơ sinh cho đến khi trưởng 
thành [9].  

Trong một mô hình thí nghiệm trên chuột 
C57BL/6J được gây béo phì bằng chế độ ăn, Choi 
và cộng sự (2015) cho rằng chế độ ăn giàu chất 
béo có thể làm giảm sự biểu hiện của các gen 
điều khiển hệ thống chống oxy hóa như Cyp2e1, 
các gen liên quan đến quá trình hấp thu và vận 
chuyển acid béo như Slc27a2, gen liên quan đến 
quá trình oxy hóa như Acacb và Acsm3 [10]. Kết 
quả này ngược lại với sự thay đổi mức độ biểu 
hiện của các gen kể trên trong quá trình phát 
triển của chuột từ 10 ngày tuổi đến 21 ngày tuổi. 
Điều này gợi ý chế độ ăn giàu chất béo có ảnh 
hưởng đi ngược lại với các quá trình sinh học tự 
nhiên của cơ thể, đặc biệt là các quá trình liên 
quan đến chuyển hóa lipid và tăng sinh mỡ.  

Khi phân cụm 41 DEG liên quan đến quá 
trình tăng sinh mỡ và gen Mest dựa trên giá trị 
biểu hiện sau chuẩn hóa của 32 mẫu mô, chúng 
tôi nhận thấy biểu hiện mRNA của gen Mest ở 
mức độ trung bình khi so sánh với mức độ biểu 
hiện của các gen còn lại (Hình 3). Và sự thay 
đổi mức độ biểu hiện của gen Mest giữa các mẫu 
có sự tương đồng với cụm gen bao gồm 13 DEG 
sau: Hmgcs1, Lpgat1, Acaca, Cyp11a1, Gdpd2, 
Pla2g5, Hmgcs2, B4galnt1, Acap1, B3gnt5, 
Cyp4f18, Ptpn22, Pla2g2d. khi thay đổi độ tuổi 
và nhiệt độ môi trường nuôi chuột (Hình 3). Gen 
Mest là một gen chưa được nghiên cứu nhiều, vì 
vậy chưa có thông tin khi phân tích các con 
đường sinh học bằng cơ sở dữ liệu KEGG. Tuy 
nhiên khi phân tích KEGG với gen Mest và 13 



vietnam medical journal n02 - JULY - 2023 

 

136 
 

DEG có đặc điểm biểu hiện tương tự Mest, chúng 
tôi nhận thấy có 8/13 gen này liên quan đến con 
đường trao đổi chất với giá trị p-value < 0,05.  
Điều này gợi ý có thể có sự có mặt của gen Mest 
trong con đường trao đổi chất trên. 

Bảng 1. Các DEG có liên quan đến quá 
trình tăng sinh mỡ 

Quá trình 
sinh học 

Số 
lượn

g 
gen 

p-
value 
(bản 
thể) 

Ký 
hiệu 
gen 

Log2(FC) 
(10D_17C 
vs 21D_ 

17C) 

Log2(FC) 
(10D_29
C vs 21D_ 

29C) 

Quá trình 
chuyển 
hóa acid 

béo 

14 0,023 

Aacs -1.90 -1.90 
Acaca -1.29 -1.34 
Acacb -2.88 -2.60 
Acsm3 -5.53 -5.57 

C3 -1.18 -1.67 
Cyp2e1 -6.20 -6.49 
Ehhadh -1.61 -1.33 
Fabp3 -3.43 -2.54 
Fasn -2.46 -2.24 
Gpam -1.35 -1.25 
Pecr -1.68 -1.14 

Pla2g5 -1.13 -1.62 
Slc27a2 -4.46 -3.94 
Tnxb 1.42 1.49 

Quá trình 
điều hòa 
sinh tổng 
hợp lipid 
và quá 

trình đáp 
ứng của 
tế bào 
với lipid 

4 0,015 

Mup2 -5.18 -4.39 
Mup3 -5.42 -4.73 
Mup4 -5.76 -5.25 

Mup5 -5.83 -5.26 

Quá trình 
chuyển 

35 0,020 
Hmgcs1 1.06 1.22 
Hmgcs2 -1.33 -1.72 

hóa lipid Acly -1.35 -1.02 
Acap1 -1.69 -1.28 
B3gnt5 -1.48 -1.60 
Aacs -1.90 -1.90 
Acaca -1.29 -1.34 
Acacb -2.88 -2.60 
Acsm3 -5.53 -5.57 
Acss3 -1.80 -2.05 
Apoc3 -2.65 -3.77 
Aspg -3.48 -2.11 

B4galnt
1 

-1.16 -1.05 

Bcat2 -1.55 -1.32 
Ces1d -1.20 -1.13 

C3 -1.18 -1.67 
Cyp11a1 2.24 1.77 
Cyp2e1 -6.20 -6.49 
Cyp27a1 -1.21 -1.19 
Cyp4f18 -1.20 -1.03 
Ehhadh -1.61 -1.33 

Fasn -2.46 -2.24 
Gsta3 -2.99 -3.45 
Gpam -1.35 -1.25 
Gdpd2 1.68 1.23 
Lpgat1 1.15 1.18 
Pecr -1.68 -1.14 

Pla2g2d -1.37 -1.33 
Pla2g5 -1.13 -1.62 
Plcl1 1.41 1.23 

Ptpn22 -1.21 -1.19 
Slc27a2 -4.46 -3.94 
Smpd3 -1.71 -1.79 
Tnxb 1.42 1.49 
Thrsp -1.41 -1.83 

 
Hình 3. Biểu đồ nhiệt và biểu đồ dendrogram của gen Mest và các DEG có liên quan đến 

tăng sinh mỡ 
Giải thích: Có một số gen xuất hiện trong nhiều hơn 1 quá trình 
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IV. KẾT LUẬN 
Khai thác dữ liệu microarray trên mô mỡ của 

chuột ở các điều kiện khác nhau, chúng tôi phát 
hiện mức độ biểu hiện mRNA của gen Mest ở 
chuột 10 ngày tuổi cao gấp khoảng 40 đến hơn 
60 lần mức độ biểu hiện ở chuột 21 ngày tuổi, 
tuy nhiên không có sự thay đổi có ý nghĩa thống 
kê về mức độ biểu hiện mRNA của gen Mest khi 
thay đổi nhiệt độ nuôi. Phát hiện 839 DEG khi 
thay đổi độ tuổi, từ đó phát hiện 41 DEG liên 
quan đến quá trình tăng sinh mỡ. 36/41 DEG 
trên tăng biểu hiện ở mô mỡ chuột 21 ngày tuổi 
so với chuột 10 ngày tuổi. Xây dựng được cụm 
các gen có đặc điểm biểu hiện mRNA tương 
đồng bao gồm: gen Mest và 13 gen liên quan 
đến quá trình tăng sinh mỡ: Hmgcs1, Lpgat1, 
Acaca, Cyp11a1, Gdpd2, Pla2g5, Hmgcs2, 
B4galnt1, Acap1, B3gnt5, Cyp4f18, Ptpn22, 
Pla2g2d. Cụm gen này có liên quan đến con 
đường trao đổi chất.  
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TÓM TẮT33 
Mục tiêu: Đánh giá chất lượng cuộc sống theo 

bộ câu hỏi EQ-5D-5L của bệnh nhân ĐTĐ týp 2 đang 
điều trị bằng Insulin tại Khoa khám bệnh Cán bộ cao 
cấp, Bệnh viện TWQĐ 108. Phương pháp nghiên 
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cứu: Tiến cứu mô tả cắt ngang với cỡ mẫu thuận tiện 
136 bệnh nhân ĐTĐ  týp 2 đang điều trị ngoại trú tại 
khoa khám bệnh cán bộ cao cấp - Bệnh viện TWQĐ 
108 từ tháng 10/2022 đến tháng 3/2023. Kết quả: 
Tuổi trung bình của bệnh nhân nghiên cứu là 67,3 ± 
15,3; thời gian bệnh nhân mắc bệnh từ 6 -10 năm 
chiếm tỷ lệ cao nhất (39,5%); bắt đầu tiêm Insulin 1 
đến 5 năm chiếm tỉ lệ chủ yếu (41,9%). Tỷ lệ gặp hạ 
đường huyết là 19,8%, loạn dưỡng mỡ là 22%, có 2 
bệnh nhân bị nhiễm khuẩn nơi tiêm (2%). Điểm CLCS 
theo bộ câu hỏi EQ-5D-5L của nhóm bệnh nghiên cứ 
là 0,79 ± 0,12, trong đó đặc điểm đau và khó chịu 
chiếm mức độ cao nhất. Có mối tương quan mức độ 
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