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  摘 要:目的 探讨边疆少数民族地区世居彝族人群染色体9p21上rs1333049单核苷酸多态性(SNP)与

冠心病的联系。方法 采用病例对照研究,随机选取红河哈尼族彝族自治州各县市2018年4月至2020年12
月在昆明医科大学第五附属医院住院的120例年龄>18岁,3代以内均居住在边疆本地的世居彝族人群作为

研究对象,平均年龄(56.83+10.29)岁,根据临床资料、冠状动脉造影及相关辅助检查分为冠心病组和对照组,
每组各60例。收集个人资料及相关辅助检查指标,采用实时荧光定量聚合酶链反应检测rs1333049

 

SNP并分

析基因型。结果 冠心病组和对照组人群平均年龄分别为(58.62±9.05)岁、(55.05±11.19)岁;男性占比分

别为58.3%、50.0%;冠心病组和对照组高血压、糖尿病、吸烟、饮酒、空腹血糖(FBG)比较,差异均有统计学意

义(P<0.05);不同性别、不同年龄(≤45岁、>45~65岁、>65岁)人群rs1333049基因型(CC、CG、GG)频率

比较,差异均无统计学意义(P>0.05);冠心病组rs1333049的CG基因型频率(58.3%)高于对照组(36.7%),
差异有统计学意义(P<0.05)。多因素Logistic回归分析结果显示,校正了高血压、糖尿病、吸烟、饮酒后,年龄

(OR=1.054,95%CI:1.009~1.101)、FBG(OR=1.741,95%CI:1.156~2.623)、rs1333049的CG基因型

(OR=4.160,95%CI:1.399~12.370)为彝族冠心病的影响因素
 

(P<0.05);年龄>61.5岁,FBG>6.06
 

mmol/L预测彝族人群患冠心病的受试者工作特征曲线下面积分别为0.615、0.644,其灵敏度分别为45.0%、

41.7%,特异度分别为87.3%、89.9%。结论 rs1333049
 

CG基因型为彝族冠心病的易感基因型,结合年龄、
入院FBG水平及rs1333049基因检测可评估彝族人群患冠心病的风险。
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

relationship
 

between
 

the
 

single
 

nucleotide
 

polymorphism
 

(SNP)
 

of
 

rs1333049
 

on
 

chromosome
 

9P21
 

of
 

Yi
 

people
 

living
 

in
 

frontier
 

minority
 

areas
 

and
 

coronary
 

heart
 

disease.
Methods Using

 

the
 

case-control
 

method,120
 

indigenous
 

Yi
 

people
 

aged
 

over
 

18
 

years
 

who
 

were
 

hospitalized
 

in
 

the
 

Fifth
 

Affiliated
 

Hospital
 

of
 

Kunming
 

Medical
 

University
 

from
 

April
 

2018
 

to
 

December
 

2020
 

in
 

all
 

coun-
ties

 

and
 

cities
 

of
 

Honghe
 

Hani
 

and
 

Yi
 

Autonomous
 

Prefecture
 

were
 

randomly
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects,

all
 

of
 

them
 

were
 

native
 

ethnic
 

minority
 

within
 

three
 

generations
 

and
 

living
 

in
 

Honghe
 

Hani
 

and
 

Yi
 

Autono-
mous

 

Prefecture.The
 

average
 

age
 

of
 

them
 

was
 

(56.83±10.29)
 

years
 

old,according
 

to
 

clinical
 

data,coronary
 

angiography
 

and
 

related
 

auxiliary
 

examinations,they
 

were
 

divided
 

into
 

coronary
 

heart
 

disease
 

group
 

and
 

con-
trol

 

group,with
 

60
 

cases
 

in
 

each
 

group.Personal
 

data
 

and
 

related
 

auxiliary
 

inspection
 

indicators
 

were
 

collect-
ed,real-time

 

fluorescence
 

quantitative
 

TaqMan
 

technology
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

rs1333049
 

SNP
 

and
 

analyze
 

gen-
otypes.Results The

 

average
 

age
 

of
 

the
 

two
 

groups
 

of
 

people
 

were
 

(58.62±9.05)
 

years
 

and
 

(55.05±11.19)
 

years,of
 

which
 

male
 

accounted
 

for
 

58.3%
 

and
 

50.0%.Hypertension,diabetes,smoking,drinking,fasting
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blood
 

glucose
 

(FBG)
 

of
 

two
 

groups
 

had
 

statistically
 

significant
 

differences
 

(P<0.05),there
 

was
 

no
 

signifi-
cant

 

difference
 

in
 

frequency
 

of
 

rs1333049
 

genotype
 

(CC,CG,GG)
 

in
 

different
 

genders
 

and
 

different
 

age
 

groups
 

(≤45
 

years
 

old,>45-65
 

years
 

old,>65
 

years
 

old)
 

(P>0.05).The
 

frequency
 

of
 

CG
 

genotype
 

of
 

rs1333049
 

(58.3%)
 

in
 

coronary
 

heart
 

disease
 

group
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

the
 

control
 

group
 

(36.7%),and
 

the
 

differ-
ence

 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).Multivariate
 

Logistic
 

regression
 

analysis
 

showed
 

that,after
 

cor-
recting

 

for
 

hypertension,diabetes,smoking/drinking
 

history,age
 

(OR=1.054,95%CI:1.009-1.101),FBG
 

(OR=1.741,95%CI:1.156-2.623),rs1333049
 

CG
 

genotype
 

(OR=4.160,95%CI:1.399-12.370)
 

were
 

independent
 

risk
 

factors
 

for
 

coronary
 

heart
 

disease
 

in
 

Yi
 

people
 

(all
 

P<0.05).The
 

area
 

under
 

the
 

curve
 

(AUC)
 

of
 

ROC
 

curve
 

showed
 

that
 

age>61.5
 

years
 

old,FBG>6.06
 

mmol/L
 

in
 

predicting
 

of
 

coronary
 

heart
 

disease
 

in
 

Yi
 

people
 

were
 

0.615
 

and
 

0.644
 

(P<0.05),the
 

sensitivity
 

was
 

45.0%,41.7%,and
 

the
 

specificity
 

was
 

87.3%,89.9%.Conclusion The
 

rs1333049
 

CG
 

genotype
 

is
 

a
 

susceptible
 

genotype
 

for
 

coronary
 

heart
 

dis-
ease

 

in
 

Yi
 

people.Combined
 

with
 

age,admission
 

FBG
 

level
 

and
 

rs1333049
 

gene
 

testing
 

can
 

assess
 

the
 

risk
 

of
 

coronary
 

heart
 

disease
 

in
 

Yi
 

people.
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  冠心病是炎症介导、多种细胞因子参与,以冠状

动脉血管平滑肌内膜损伤和脂质沉积为病变基础的

动脉粥样硬化缺血性心脏病,其受遗传和环境因素的

交互影响,并表现出地域、民族和种族差异[1]。染色

体9p21上rs1333049
 

单核苷酸多态性(SNP)与冠心

病有关联[2],但不同地域、不同民族间,民俗习惯、饮
食结构、疾病普及遗传基因有差异[3],冠心病易感基

因可能存在民族地域特征。云南省有25个少数民

族,其中彝族人口数量最多,彝族群体以大杂居小聚

居的居住方式零星分布于云南的各个地州,其中80%
居住在高寒山区,彝族人群独特的居住环境及民俗习

惯可能与冠心病的发生有联系,但目前国内外少见相

关报道。本研究以中国少数民族种类最丰富的云南

省为例,选取云南省少数民族人口数量最多的彝族人

群作为研究对象,探讨云南边疆红河哈尼族彝族自治

州(以 下 简 称 红 河 州)彝 族 人 群 染 色 体 9p21 上

rs1333049
 

SNP与冠心病的联系,并分析彝族冠心病

的易感基因型,以了解多民族聚集区彝族人群冠心病

的影响因素及易感基因,为少数民族冠心病的预防、
控制及基因诊断提供参考资料,现报道如下。

1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2018年4月至2020年12月在

昆明医科大学第五附属医院住院的120例年龄>18
岁,3代以内无不同民族间通婚,且居住在红河州范围

内的非直系世居彝族人群作为研究对象,其中男65
例,女55例,平均年龄(56.83+10.29)岁。选取经冠

状动脉造影检查为阳性的60例作为冠心病组,男性

占比58.3%,平均年龄(58.62±9.05)岁,纳入标准满

足所有条件或者(1)/(2)+(3):(1)有心悸、胸闷/胸

痛等临床症状;(2)心电图有ST-T段心肌缺血改变;

(3)冠状动脉造影检查证实主要供血冠状动脉管腔狭

窄≥50%。按照性别年龄匹配,连续入选同期经临床

及冠状动脉造影检查排除了冠心病的彝族非冠心病

患者60例作为对照组,男性占比50.0%,平均年龄

(55.05±11.19)岁。排除标准:非世居彝族、有全身

免疫功能障碍、恶性肿瘤、严重肝肾功能障碍、合并严

重感染、急性消化道出血、严重贫血、精神行为异常

者。收集纳入研究对象的性别、年龄、居住地、既往

史、个人史、血压[收缩压(SBP)、舒张压(DBP)]等基

本信息,以及总胆固醇(TC)、甘油三脂(TG)、高密度

脂蛋白胆固醇(HDL-C)、低密度脂蛋白胆固醇(LDL-
C)、空腹血糖(FBG)、同型半胱氨酸(Hcy)等指标和

冠状动脉造影检查等结果。本研究通过昆明医科大

学第五附属医院伦理委员会批准,所有研究对象均知

情同意并签署知情同意书。

1.2 相关诊断标准 高血压[4]、糖尿病[5]的诊断依

据临床诊治期间我国最新的临床指南为标准;吸烟、
饮酒史为有相应嗜好1年以上,吸烟:>100支/年,饮
酒:每天饮用酒精量(g)男性、女性分别为>25

 

g、>15
 

g,酒精量(g)=饮酒总量(mL)×含酒精浓度(%)×
0.8。血脂、血糖等生化指标为患者空腹>8

 

h采血,
经定期室间质控及每天室内质控合格的 AU5800生

化分析仪(美国)检测。

1.3 样本量的估算 本研究依据云南省玉溪市报道

的彝族冠心病人群染色体9p21上rs1333049基因分

布的频率[6],以基因型频率占比最高(47%)的CG基

因型、CG+GG基因型频率占比为77%,结合前期对

昆明医科大学第五附属医院住院的彝族冠心病患病

率的估算及rs1333049基因分布频率的初步分析,以
频率最高(45%左右)的G等位基因、CG+GG基因型
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的累积频率占70%左右,检验效能=0.8,检验水准

α=0.05,1-α=0.95,根据PASS15.0样本量估算软

件计算的样本量为58例,失访率按照5%计算,样本

量为每组各61例,取整数每组各60例。

1.4 方法

1.4.1 血液样本收集 采集符合纳入标准人群的静

脉血2
 

mL,采用乙二胺四乙酸抗凝采血管收集后保

存于-80
 

℃冰箱备用。

1.4.2 血液样本 DNA 提取 采用 Qiagen血液

DNA提取试剂盒,按照说明书操作步骤提取全血

DNA,采用UV-IV紫外分析仪(北京市新技术应用研

究所生产)检测A260/A280,若A>1.8为纯度达标(>
90%),DNA样本保存备用。

1.4.3 rs1333049 基 因 分 型  染 色 体 9p21 上

rs1333049基因分型采用实时荧光定量聚合酶链反应

(PCR),引物设计用PrimerPremier6.0软件完成,G
等位基因5'到3'方向正向 DNA序列:ATCATAC-
CCGAA

 

GTAGAGC,反向引物序列:TTGTTGAA-
CAATTTCCCTA。以1.0

 

μmol/L的引物采用BIO-
RAD公司生产的PTC-200

 

PCR仪进行基因扩增,

PCR产物采用 DYY-8C 电泳仪进行检测,纯化的

PCR产物用 ABI3730XL 型 DNA 测序仪(Applied
 

Biosystems公司)进行基因分型,所有操作严格遵循

标准操作规程,用chromas.exe软件读取基因测序的

峰图。

1.5 数据收集 收集个人基本信息,从医院信息系

统调取住院患者入院第2天空腹血的血生化指标,冠
状动脉造影结果录入自建的EpiDataV3.1冠状动脉

数据库。

1.6 统计学处理 采用
 

SPSS24.0统计软件进行数

据分析处理。冠心病组和对照组rs1333049等位基因

群体代表性的评估采用 Hardy-Weinberg平衡χ2 检

验;符合正态分布的计量资料以x±s表示,两组间比

较采用t检验,非正态分布的计量资料以 M(Q1,Q3)
表示,组间比较采用非参数检验;计数资料以例数或

百分率表示,组间比较采用χ2 检验;冠心病主要危险

因素的分析采用多因素Logistic回归分析,计算比值

比(OR)和95%可信区间(95%CI),采用受试者工作

特征曲线(ROC曲线)进行诊断效能评估。以P<
0.05为差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 等位基因 Hardy-Weinberg平衡检验 冠心病

组和对照组rs1333042
 

SNP等位基因频率采用 Har-
dy-Weinberg平衡χ2 检验,P>0.05,表示样本的民

族群体代表性好。

2.2 两组人群基线资料比较 冠心病组和对照组人

群高血压、糖尿病、吸烟、饮酒、FBG及rs1333042基

因型比较,差异均有统计学意义(P<0.05);而年龄、
男性、居住农村、SBP、DBP、LDL-C、HDL-D、TG、TC、

Hcy及rs1333049等位基因比较,差异均无统计学意

义(P>0.05)。见表1。

表1  冠心病组和对照组基线资料比较[n(%)或x±s或M(Q1,Q3)]

组别 n 男性 年龄(岁) 居住农村 高血压 糖尿病 吸烟 饮酒 SBP(mm
 

Hg)

对照组 60 30(50.0) 55.05±11.19 42(70.0) 29(48.3) 4(6.7) 14(23.3) 15(25.0) 134.00±25.14

冠心病组 60 35(58.3) 58.62±9.05 44(73.3) 41(68.3) 18(30.0) 25(41.7) 29(48.3) 137.35±22.82

χ2/t/Z 0.839 -1.920 0.164 4.937 10.909 4.596 7.033 -0.764

P 0.360 0.057 0.685 0.026 0.001 0.032 0.008 0.446

组别 n DBP(mm
 

Hg) LDL-C(mmol/L) HDL-C(mmol/L) TG(mmol/L) TC(mmol/L) FBG(mmol/L) Hcy(mmol/L)

对照组 60 85.42±22.19 2.81±0.80 1.17±0.30 1.43(1.14,2.55) 4.64±0.99 5.35±0.86 12.42(10.50,16.14)

冠心病组 60 83.98±14.35 2.98±0.94 1.11±0.33 1.73(0.99,2.23) 4.63±1.43 6.44±2.01 12.65(10.90,15.52)

χ2/t/Z 0.420 -1.090 1.071 -0.094 0.054 -3.853 -0.228

P 0.675 0.278 0.286 0.925 0.957 <0.010 0.819

组别 n
rs1333049基因型

CC CG GG

rs1333049等位基因

C G

对照组 60 17(28.3) 22(36.7) 21(35.0) 56(46.7) 64(53.3)

冠心病组 60 9(15.0) 35(58.3) 16(26.7) 53(44.2) 67(55.8)

χ2/t/Z 6.102 0.151

P 0.047 0.679
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2.3 彝族人群染色体9p21上rs1333049的基因分布

特征  冠 心 病 组 rs1333049 的 CG 基 因 型 频 率

(58.3%)高于对照组(36.7%),而CC及GG基因型

频率均低于对照组(15.0%
 

vs.28.3%、26.7%
 

vs.
35.0%),差异均有统计学意义(P<0.05),见图1;而
不同性别人群rs1333049的CC、CG、GG基因型频率

比较,差异均无统计学意义(P>0.05),见图2;不同

年龄(≤45岁、>45~65岁、>65岁)人群rs1333049
的CC、CG、GG基因型频率比较,差异均无统计学意

义(P>0.05),见图3。

图1  两组彝族人群rs1333049基因型频率比较

2.4 彝族冠心病主要危险因素分析 采用多因素

Logistic回归分析将冠心病相关因素:性别、年龄、吸
烟、饮酒、高血压、糖尿病、LDL-C、表1中差异有统计

学意义的FBG及染色体9p21上rs1333049基因型

(CC、CG、GG)赋值后纳入回归分析模型,因变量为是

否为冠心病,冠心病赋值1,非冠心病(对照组)赋值

0。结果显示,年龄(OR=1.054,95%CI:1.009~
1.101)、FBG(OR=1.741,95%CI:1.156~2.623)、

rs1333049 的 CG 基 因 型 (OR=4.160,95%CI:

1.399~12.370)为 彝 族 冠 心 病 的 影 响 因 素(P<
0.05)。见表2。

图2  彝族不同性别人群rs1333049基因型频率比较

图3  彝族不同年龄人群rs1333049基因型频率比较

表2  彝族冠心病多因素Logistic回归分析

因素 B SE Waldχ2 OR
 

(95%CI) P

截距 -6.993 2.332 8.994 - 0.003

男 0.694 0.489 2.015 2.002(0.768~5.222) 0.156

年龄 0.053 0.022 5.688 1.054(1.009~1.101) 0.017

LDL-C 0.419 0.271 2.404 1.521(0.895~2.585) 0.121

FBG 0.555 0.209 7.052 1.741(1.156~2.623) 0.008

高血压 0.499 0.521 0.918 1.647(0.594~4.568) 0.338

糖尿病 -0.876 0.905 0.937 0.417(0.186~1.545) 0.333

饮酒 -0.623 0.540 1.331 0.536(0.186~1.545) 0.249

吸烟 0.237 0.621 0.146 1.267(0.376~4.277) 0.703

rs1333049基因型

 GG - - - 1.000 -

 CC 0.254 0.651 0.152 1.289(0.360~4.614) 0.696

 CG 1.425 0.556 6.571 4.160(1.399~12.370) 0.010

  注:-表示无数据。

2.5 年龄、FBG诊断彝族冠心病的ROC曲线分析 

ROC曲线分析结果显示,年龄>61.5岁,曲线下面积

(AUC)=0.615,P=0.029;FBG>6.06
 

mmol/L,

AUC=0.644,P=0.006。年龄、FBG诊断彝族冠心

病的灵敏度为分别为45.0%、41.7%,特异度分别为

87.3%、89.9%,2项指标联合检测诊断冠心病的

AUC=0.719,P<0.001,灵敏度为65.0%,特异度为

73.3%。见图4。
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图4  年龄、FBG预测彝族冠心病患者的ROC曲线

3 讨  论

冠心病是边疆少数民族地区导致死亡和伤残的

主要疾病之一,但目前缺乏大规模的流行病学调查报

告。对于 彝 族 等 少 数 民 族,因 冠 心 病 的 诊 治 费 用

高[7]、需要长期服药的特点成为边疆脱贫攻坚的难

点。冠心病的发病受地域、环境、民族、饮食习惯、生
活方式和遗传背景的交互影响[8]。彝族等少数民族

冠心病的危险因素及冠心病的相关易感基因是否与

其他民族存在差异,相关报道较少。有研究显示,特
定基因型的效应大小可能与遗传背景及环境因素密

切相关[9]。在北印度人群中,rs1333049
 

的C/G多态

性与冠心病明显相关,CC纯合基因型的频率与冠状

动脉严重程度呈正相关[10]。来自英国、比利时和波兰

的全球急性冠状动脉事件登记研究共纳入3
 

247例急

性冠脉综合征患者,随访6个月,发现rs1333049位点

C等位基因与心肌梗死复发或心源性死亡独立相关

(HR=1.49,95%CI:1.03~1.98,P=0.028)[11]。
对波兰白种人急性ST段抬高型心肌梗死患者的5年

随访研究未发现rs1333049基因型与全因病死率相

关,但高危冠心病组rs1333049位点的GG/CG基因

型与5年生存率相关(HR=2.3,95%CI:1.2~4.3,

P=0.015)[12];来自中国、韩国、日本3国共20
 

523例

入选病例的荟萃分析也证实rs1333049
 

SNP与冠心

病有关联(OR=1.29,95%CI:1.23~1.36,P=
0.001)[13],但相关研究未探讨少数民族SNP与冠心

病的联系。在中国新疆维吾尔族人群中,冠心病易感

基因rs1333049以CC基因型及C等位基因为主[14],
昆明汉族[15]与温州汉族[16]均以CG/CC基因型及C
等位基因高表达为主。而本研究发现,彝族冠心病

CG基因型呈高表达(>50%),CG基因型是彝族人群

冠心病的易感基因型(OR=4.160,95%CI:1.399~
12.370),而两组C、G等位基因频率比较,差异无统

计学意义(P>0.05),提示不同地区、不同民族间基因

频率及易感基因型有差异,其原因需进一步研究。

本研究结果显示,性别、年龄、吸烟、饮酒、高血

压、糖尿病、LDL-C、FBG及染色体9p21上rs1333049
基因型是彝族人群患冠心病的相关因素,以上相关因

素与汉族冠心病的相关因素相似,在边疆少数民族彝

族 人 群 中,年 龄 (OR=1.054,95%CI:1.009~
1.101)、FBG(OR=1.741,95%CI:1.156~2.623)为
冠心病的影响因素,但其单独诊断冠心病的灵敏度、
特异度较低,考虑这2项指标为冠心病的非特异性指

标,且有交互影响作用。年龄和FBG联合检测预测

冠心病的效率有所提升,提示对于边疆少数民族,根
据人群年龄,关注患者FBG,可能对冠心病的早期识

别和预防有一定意义。
对于多民族聚集的云南边疆少数民族地区,其独

特的山区地形、温和的气候条件、丰富多彩的民族文

化、频繁的边境商贸人员往来,可能使少数民族集聚

区冠心病的易感基因及基因型表现有所不同。本研

究结果显示,云南边疆彝族人群rs1333049
 

SNP符合

Hardy-Weinberg遗传平衡定律,提示样本的民族代

表性较好。本研究发现,不同性别、不同年龄彝族人

群rs1333049的基因型频率比较,差异均无统计学意

义(P>0.05)。冠心病组CG基因型频率(58.3%)高
于对照组(36.7%),多因素Logistic回归分析校正高

血压、糖尿病、吸烟、饮酒后,rs1333049的CG基因型

为彝族冠心病的独立危险因素(OR=4.160,95%CI:

1.399~12.370,P<0.05),提示rs1333049的CG基

因型与彝族冠心病的发病有关联,相似的研究结论在

白种人、黑种人、亚洲黄种人中均得到证实[17]。
彝族人群染色体9p21上rs1333049

 

SNP与冠心

病有关联[18],但易感基因型与汉族人群有差异,其可

能与彝族人群的遗传背景、居住环境、风俗习惯、生活

方式、饮食结构和疾病谱有关,但需进一步研究。云

南世居彝族80%居住在山区,山区高海拔及相对缺氧

的高原环境可能对遗传变异及饮食习惯有影响,本研

究未进行探讨,后续研究者可进一步探索。本研究入

选的彝族人群均为3代以内不存在非彝族间通婚的

情况,以保证同民族间基因遗传的稳定性,但入选人

群70%以上居住在农村,其余近30%人群由于城镇

化由农村移居城镇,城镇彝族居民的生活方式、饮食

结构及行为习惯可能受人口数量最多的汉族人群的

影响,其冠心病的易感基因型也可能会随环境及生活

方式的改变而发生变化。染色体9p21上rs1333049
 

C/G
 

位于
 

CDKN2B-AS1
 

的非翻译区,其通过编码细

胞周期蛋白依赖性激酶抑制因子(CDKN
 

)2A和CD-
KN2B或甲基硫腺苷磷酸化酶通路,引起反义非编码

RNA的转录抑制、染色质重塑、炎症介导、基因沉默

或DNA甲基化[19],从而引起碱基插入、缺失或突变,
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加速冠心病易感基因型改变,促进动脉粥样硬化的进

程,但确切的分子机制还需进一步研究。
本研究经过严格的试验设计和伦理审查,样本量

的估算以前期大量的文献调研并结合实际临床实践

为基础,通过专业的PASS15.0软件进行样本量估

算;入组者严格按照前瞻性试验设计入组,入组者排

除非彝族通婚及家族性遗传病者,入组人群代表性较

好。冠心病组所有患者均行冠状动脉造影检查确诊,
对照组经临床诊断明确排除冠心病,但由于样本量较

小,入选病例可能难免有入组偏倚;对照组并非完全

健康人群,基础疾病的交互影响可能成为冠心病的混

杂因素;由于样本量有限,且为单中心的少数民族研

究,研究结论可能具有地域特征,但对了解多民族聚

集区少数民族冠心病的危险因素具有启发作用。世

居彝族人群多居住在山区,但入组人群有近30%居住

在城镇(由农村移居城镇),其彝族人群原本的基因背

景可能会随着环境、生活方式及行为习惯的改变而发

生变化,本研究未进一步分析居住地及生活方式改变

等可能引起的基因变异问题,后续可开展多中心、大
样本的前瞻性研究,尽可能多地控制可能的混杂因

素,使研究更具代表性。
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