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摘 要：【目的】探讨广州地区老年汉族人群CYP2C19基因的多态性，并比较在不同人群之间分布的差异，为老年人合

理用药提供依据。【方法】利用DNA微阵列芯片法检测CYP2C19基因多态性，同时比较不同地区汉族人群、各民族和不同种

族之间CYP2C19基因多态性分布的差异。【结果】本研究共纳入 2 312例样本。CYP2C19*1、CYP2C19*2和CYP2C19*3 3种

等位基因的频率分别为 64.27%、30.75%和 4.98%。根据基因型判断，快代谢型（*1 /*1）占 41.44%（n = 958），中代谢型（*1 /*
2 、*1 /*3）占 46.67%（n = 1 056），而慢代谢型（*2 /*2、*2 /*3和*3 /*3）占 12.89%（n = 298）。我国不同地区汉族人群快代谢和

中代谢比例及不同民族之间快中慢代谢人群比例的差异有统计学意义。亚洲人群与白色人种（P < 0.01）及黑色人种（P <
0.01）快中慢代谢人群比例的差异有统计学意义。【结论】我国不同地区汉族人群、各民族和不同种族间CYP2C19基因多态

性的分布有差异，广州地区老年汉族人群以中快代谢型为主，对老年人合理用药有一定指导作用。
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Abstract：【Objective】To investigate the genetic polymorphisms of the CYP2C19 gene in the elderly Chinese Han populations of
Guangzhou，and compare the frequencies of CYP2C19 gene polymorphisms in different populations，in order to provide accurate data
for the appropriate prescription.【Methods】To detect the genetic polymorphisms of the CYP2C19 gene by the DNA microarray，and
compare the frequencies of CYP2C19 gene polymorphisms in Chinese Han populations from different areas and the different races.
【Results】There were 2312 case samples in our study. The allele frequencies of CYP2C19*1，CYP2C19*2 and CYP2C19*3 were
64.27%，30.75%，and 4.98%，respectively. As the genotype，EM（*1 /*1）was 41.44%（n = 958），IM（*1 /*2，*1 /*3）was 45.67%
（n = 1056），and PM（*2 /*2，*2 /*3 and *3 /*3）was 12.89%（n = 298）. The ratios of EM and IM in Chinese Han populations from
different areas and all the subtypes of the CYP2C19 genotype in different minority were statistically significant. As the races，there were
difference in all the subtypes of the CYP2C19 genotype when Asian populations were compared with white races（P < 1304.64）and
black races（P < 0.01），which was also statistically significant.【Conclusions】The distributions of the CYP2C19 gene polymorphisms
were significantly different in Chinese han populations and in different races，and the main subtypes of the CYP2C19 genotype in the
elderly of Chinese han populations were IM and EM，which is beneficial for prescribing appropriate in the elderly populations.
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我国已经步入老龄社会，目前我国 60岁以上

老年人数量已经超过 2亿。衰老导致机体药代动

力学和药效动力学改变，且老年人因存在共病和

慢病而使用多种药物治疗，用药时间长、剂量大。

因此，不合理用药是老年人群中普遍存在的一个

问题，导致药物相互作用及药物不良反应的发生

率增高［1-2］。药物相互作用包括药物之间的协同

作用和拮抗作用，可以发生在药代动力学和药效

学的任何阶段，研究最多的是细胞色素 P450氧化

酶（cytochrome P450 oxidases，CYP450），而其中又

以CYP2C19最为常见［3］。CYP2C19基因在人群中

存在多种不连续等位基因，称为CYP2C19基因多

态性，是引起个体和种族间对同一药物表现出不

同代谢能力的重要原因［4］。部分药物可以通过抑

制或诱导CYP2C19酶的活性，引起医源性的药代

动力学差异。老年人群由于同时使用多种药物治

疗，使医源性药代动力学差异发生的概率大大增

加［2］。研究老年人群的 CYP2C19多态性分布，并

以此指导临床用药，对减少药物间的相互作用、尽

量避免不合理用药具有重要意义。但目前针对老

年人群的 CYP2C19基因多态性分布的研究未见

报道，因此，本研究拟运用DNA微阵列芯片法检

测广州地区老年汉族人群 CYP2C19基因的多态

性，同时比较不同地区汉族人群，各少数民族和不

同种族之间的CYP2C19基因多态性分布差异，以

期为老年汉族人群合理用药提供依据。

1 材料与方法

1.1 研究对象

纳入的研究对象为 2015年 1月至 2016年 8月
在广州市第一人民医院住院，年龄≥ 60岁并完善

CYP2C19基因多态性检查的 2 312例患者。其中

男性 1 407 例，女性 905 例，平均年龄为（77.9 ±
9.0）岁，范围 60～102岁。患者之间无亲缘关系，

且全部为汉族。

1.2 主要仪器和试剂

全血DNA提取试剂盒、CYP2C19基因检测试

剂盒［产品注册号：国食药监械（准）字 2013 第

3400956号；产品标准号：YZB/国 2922-2013］均由

上海百傲科技股份有限公司提供（BaiO）。仪器：

PCR扩增仪采用 Applied Biosystems 2720 Thermal
Cy-cler，BR-526-24全自动杂交仪、BE-2.0生物

芯片识读仪由上海百傲科技股份有限公司提供。

1.3 检测方法

所有研究对象均于清晨空腹采集前臂静脉全

血，置于EDTA 抗凝管内，混合均匀后吸取200 μL，
根据全血DNA 提取试剂盒内说明书提取全血基

因组DNA。

1.4 PCR产物扩增、杂交及结果判读

①PCR反应体系：19 μL反应扩增液、1 μL 反

应液（包含d NTP、酶等）和5 μL DNA 模板，低速离

心混匀。636、681位点的扩增分别在两个独立的

反应管中进行。②反应条件：50 ℃ 5 min，94 ℃预

变性 5 min，35 个循环（ 94 ℃ 25 s，48 ℃ 40 s，
72 ℃ 30 s），72 ℃ 延伸 5 min。③杂交：按照产品

说明书，依次加入预杂交液、杂交反应液、洗脱液、

抗体液、显色液。④结果判读：将玻璃芯片板和杂

交产物放入芯片识读仪。利用ArrayDoctor软件自

动扫描、分析杂交结果。CYP2C19*1为第636位和

第681位均未发生突变的野生型。CYP2C19*2为第

5号外显子 681位碱基G突变为A，CYP2C19*3则

为第 4号外显子第 636位碱基处G突变成A，这两

个突变都致使蛋白的合成提前终止，造成酶活性

缺失［5］。这两个突变形成杂合或纯合突变，从而呈

现6种基因型［6］。其中*1 /*1（636GG，681GG）为快

代 谢 型（EM 型 ，Extensive metabolizes）；*1 /*2
（636GG，681GA）、*1 /*3（636GA，681GG）为中代谢

型（IM型，Intermediate metabolizes）；*2 /*2（636GG，

681AA）、*2 /*3（636GA，681GA）、*3 /*3（636AA，

681GG）为慢代谢型（PM 型，Poor metabolizes）。

1.5 统计学处理

用 SPSS 13.0统计软件对数据进行分析。以

Hardy-Weinberg遗传平衡定律检验样本的群体代

表性。代谢型的比较采用χ2检验，P < 0.05认为差

异有统计学意义，当四格表中有理论频数小于 5
或 n小于 40时，采用连续校正。

2 结 果

2.1 广州市老年汉族人群等位基因频率及

CYP2C19代谢型分布

本研究共纳入 2 312 例样本。CYP2C19*1、
CYP2C19*2和CYP2C19*3 3种等位基因的频率分

别为 64.27%、30.75%和 4.98%（表 1）。根据基因型

判断，EM型 958例，占 41.44%。IM型 1056例，占

308



第2期
45.67%。其中基因型为*1 /*2占39.31%（n = 909），

*1 /*3 占 6.36%（n = 147）。慢代谢型 298 例，占

12.89%。其中基因型为*2 /*2占 9.69%（n = 224），

*2 /*3占 2.81%（n = 65），*3 /*3的占 0.39%（n = 9；
表2）。经Hardy-Weinberg遗传平衡定律检测，6种
基因型符合遗传平衡定律（χ2 = 0.943，P > 0.05），

所选取的研究对象具有群体代表性，处于平衡

状态。

表 1 广州市汉族人群CYP2C19等位基因频率分布表

Table 1 The distribution of genetic polymorphisms
about CYP2C19 gene in the elderly Chinese Han

populations of Guangzhou

Allele
CYP2C19*1
CYP2C19*2
CYP2C19*3

Male
1827（61.47）
846（59.49）
141（61.30）

Female
1145（38.53）
576（40.51）
89（38.70）

Total
2972（64.27）
1422（30.75）

［n（%）］

表 2 CYP2C19基因型分布统计

Table 2 The statistic of CYP2C19 genotype distribution

Metabolic pattern
EM
IM

PM

Total

Genotype
*1 /*1（636GG，681GG）
*1 /*2（636GG，681GA）
*1 /*3（636GA，681GG）
*2 /*2（636GG，681AA）
*2 /*3（636GA，681GA）
*3 /*3（636AA，681GG）

Male
592（61.80）
554（60.95）
89（60.54）

127（56.70）
38（58.46）
7（77.78）
1407

Female
366（38.20）
355（39.05）
58（39.46）
97（43.30）
27（41.54）
2（22.22）
905

P

0.44
0.98

0.23

Total
958（41.44）
909（39.31）
147（6.36）
224（9.69）
65（2.81）
9（0.39）
2312

P: Compared with the data between male and female.EM：extensive metabolizes; IM:intermediate metabolizes; PM:poor metabolizes

2.2 各人群CYP2C19代谢型分布比较

比较不同地区汉族人群，各少数民族及不同

种族之间 CYP2C19基因多态性的分布差异。结

果显示，以广州为代表的老年汉族人群与石家庄、

浙江、郑州、西安、汕头 5 个城市汉族人群的

CYP2C19 基因型分布差异具有统计学意义（P <
0.05）。不同地区汉族人群 CYP2C19基因型分布

差异主要体现在快、中代谢人群中，慢代谢人群的

比例差异无统计学意义（P > 0.05）。石家庄、浙

江、郑州的快代谢人群比例要低于以广州，而中代

谢人群比例则高于广州。而西安、汕头正好相反，

快代谢人群比例要高于广州，中代谢人群比例低

于广州（表 3）。在不同民族间，广州老年汉族人

群与黎族、回族、蒙古族、哈萨克族、撒拉族、白族

及侗族的 CYP2C19基因型分布差异具有统计学

意义（P < 0.05）。广州老年汉族人群快代谢比例

高于回族、蒙古族、撒拉族，低于哈萨克族和白族，

而中代谢刚好相反。而在慢代谢人群中，以广州

为代表的汉族人群要高于黎族，但低于回族、蒙古

族和侗族（表 4）。与亚洲其他民族的比较，以汉

族为代表的中国人与日本、越南、泰国、缅甸的

CYP2C19 基因型分布差异具有统计学意义（P <
0.01）。汉族的快代谢人群比例高于日本人，而中

代谢和慢代谢比例低于日本人。汉族与越南、泰

国、缅甸之间，快代谢人群比例低于泰国和缅甸，

而慢代谢人群比例则是高于越南和泰国，但与缅

甸的差异无统计学意义。而亚洲人群和白色人种、

黑色人种之间的比较发现，亚洲人群与白色人种

（χ2 = 1364.88，P < 0.01）及黑色人种（χ2 = 372.14，
P < 0.01）快中慢代谢人群的比例差异均有统计学

意义，亚洲人群快代谢比例低于白色人种和黑色

人种，而中慢代谢人群比例则相反（表 5）。

3 讨 论

老年患者具有特殊的药代动力学及药效学特

点，同时也是多病共存和多药共用的特殊群体，是

药物相互作用及药物不良反应的主要受害者。药

物疗法作为老年医学最主要的治疗手段之一，如

何避免老年人不合理用药是一个核心问题［2］。

CYP2C19参与临床上多种药物的代谢，其多态性

在不同种族之间差异明显，且东方人群人CYP2C19
弱代谢型的频率明显高于白色及黑色人种［7］。因

此，研究CYP2C19基因多态性尤其是在老年人群

中的分布特点对于指导临床用药意义重大。

本研究发现，广州地区老年汉族人群以中快

肖旋浩，等. 广州地区老年汉族人群CYP2C19基因多态性分布及不同人群间的比较研究 309
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EM：extensive metabolizes; IM:intermediate metabolizes; PM:poor metabolizes; f: Allele frequencies of CYP2C19 frequencies . NA: Not available;
OR: Base on this study; P: compared with the data of this study.

表 3 不同地区汉族人群CYP2C19基因型的分布情况

Table 3 Allele frequencies of CYP2C19 in different geography Chinese Han populations

Geography

This study
Beijing[14]

Shijiazhuang[8]

Zhejiang[8]

Zhengzhou[15]

Guangzhou[16]

Shanghai[17]
Xi’an[17]

Shantou[17]

Shenyang[17]

Jiangsu[18]

Taiwan[19]

Gansu[20]

Fujian[21]

Chongqing[22]

Kunming[23]

Wenzhou[24]

Anhui[25]

Age

77.91 ± 9.00
18～80
NA
NA

21.9 ± 2.4
46.8 ± 16.8
18～53
18～53
18～53
18～53

29.5 ± 6.8
NA

29.0 ± 4.2
14～90
37.3

19～36
NA

27.12 ± 8.03

n

2312
283

1000
1127
210
155
96
96
96
96
81

178
104

1001
140
107
287
110

CYP2C19 genotype
EM

f
41.44
42.4
37.30
34.87
32.38
36.78
46.88
52.08
58.33
51.04
38.27
35.52
43.27
37.66
44.29
42.99
44.95
40

OR
-

1.04
0.84
0.76
0.68
0.82
1.25
1.54
1.98
1.47
0.88
0.77
1.08
0.85
1.12
1.07
1.15
0.94

P

-
0.76
0.03

< 0.01
0.01
0.25
0.29
0.04

< 0.01
0.06
0.57
0.11
0.71
0.05
0.51
0.75
0.25
0.77

IM
f

46.67
43.46
48.8
50.23
52.86
47.74
38.54
30.21
33.34
39.59
45.68
51.69
42.31
47.95
46.43
46.73
40.42
49.09

OR
-

0.88
1.09
1.15
1.28
1.04
0.72
0.50
0.57
0.75
0.96
1.22
0.84
1.05
0.99
1.00
0.78
1.10

P

-
0.31
0.26
0.01
0.04
0.80
0.12

< 0.01
0.02
0.17
0.86
0.20
0.38
0.50
0.96
0.99
0.07
0.62

PM
f

12.89
14.14
13.7
14.63
14.76
15.48
14.58
17.71
8.33
9.37

16.05
11.8
14.42
13.99
9.29

10.28
14.63
10.91

OR
-

1.11
1.07
1.16
1.17
1.24
1.15
1.45
0.61
0.70
1.29
0.90
1.14
1.10
0.69
0.77
1.16
0.83

P

-
0.56
0.53
0.16
0.44
0.35
0.63
0.17
0.19
0.31
0.41
0.68
0.65
0.39
0.21
0.43
0.41
0.54

表 4 CYP2C19基因型在中国各民族分布情况

Table 4 Allele frequencies of CYP2C19 in different nation of Chinese populations

Nation

This study
Li[10]
Dai[26]
Uighur [7]

Hui[7]
Mongolian [7]

Kazakh [9]

She [27]

Zang[20]

Sala[28]

Bai[29]
Dong[30]

Age

77.91 ± 9.00
NA

18～22
19～25
19～25
19～25
NA
NA

29.0 ± 3.9
40 ± 14.2
NA

10～50

n

2312
100
193
214
164
158
107
163
86
99

202
74

CYP2C19 Genotype
EM

f
41.44
48
41.97
40.17
19.51
26.58
60.75
41.11
45.35
30.3
50.5
33.78

OR
-

1.31
1.02
0.95
0.34
0.51
2.19
0.99
1.17
1.62
1.44
0.72

P

-
0.19
0.89
0.72

< 0.01
< 0.01
< 0.01
0.93
0.47
0.03
0.01
0.19

IM
f

46.67
52
48.7
50.47
51.83
55.06
31.78
44.17
45.35
52.53
36.14
40.54

OR
-

1.24
1.06
1.16
1.23
1.40
0.53
0.90
0.95
1.26
0.65
0.78

P

-
0.30
0.59
0.29
0.20
0.02
0.01
0.54
0.81
0.25

< 0.01
0.30

PM
f

12.89
0.00
9.33
9.36

28.66
18.36
7.48

14.72
9.3

17.17
13.37
25.68

OR
-
-

0.70
0.71
2.75
1.54
0.55
1.27
0.70
1.42
1.05
2.36

P

-
< 0.01
0.17
0.15

< 0.01
0.04
0.11
0.30
0.34
0.20
0.87

< 0.01
EM：extensive metabolizes; IM:intermediate metabolizes; PM:poor metabolizes;f: Allele frequencies of CYP2C19 frequencies; NA: Not available.

OR: Base on this study. P: compared with the data of this study
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表 5 CYP2C19基因型在不同人群分布情况

Table 5 Allele frequencies of CYP2C19 in different populations

Race
Asian subjects

White subjects

Black subjects

Nation

Han

Sub-total

Sub-total

Sub-total

Sub-total

Sub-total

Sub-total
Total

Total

Total

Geography

This study
Beijing
Shijiazhuang[8]

Zhejiang[8]

Zhengzhou[15]

Guangzhou[16]

Shanghai[17]
Xi’an[17]

Shantou[17]

Shenyang[17]

Jiangsu[18]

Taiwan[19]

Gansu[20]

Fujian[21]

Chongqing[22]

Kunming[23]

Wenzhou[24]

Anhui[25]

Japanese[31]

Japanese [32]

Korea[31]

Korea [33]

Vietnam[33]

Vietnam [34]

Thailand[35]

Thailand [36]

Burma[35]

India[37]

India[38]

Ashkenazi Jewish[39]

Bolivian[40]

Faroese[41]

Croatian[42]

Dutch[43]

Russian[44]

Italian[45]

Roma[46]

Hungarian [46]

African [31]

Tanzanian [47]

Egyptian [48]

Ethiopian[49]

Zimbabwe [50]

Age/years

77.91 ± 9.00
18～80
NA
NA

21.9 ± 2.4
46.8 ± 16.8
18～53
18～53
18～53
18～53

29.5 ± 6.8
NA

29.0 ± 4.2
14～90
37.3

19～36
NA

27.12 ± 8.03
NA
NA
NA
NA
NA
29

38.1 ± 12.1
32.1 ± 8.9
29.3 ± 9.6
25.3 ± 8.9
31.4 ± 10.4

NA
24.9 ± 9
18～60
NA
NA

40.9 ± 16.4
30 ± 9
50 ± 19
39 ± 16

NA
16～52
NA
NA
NA

n

2 312
283

1 000
1 127
210
155
96
96
96
96
81

178
104

1 001
140
107
287
110

7 902
500

1 017
1 517
200
377
577
165
74

239
774
107
881
258
341
112
453

9 926
250
778
312
200
736
290
360
500
370

3 284
250
251
247
114
168

1 030

CYP2C19 Genotype
EM（P）

41.44
42.40
37.30
34.87
32.38
36.78
46.88
52.08
58.33
51.04
38.27
35.52
43.27
37.66
44.29
42.99
44.95
40
39.69
32.30
33.92
33.42（< 0.01）
38.30
40.85
40.04
44.85
35.14
41.84
44.50
47.66
44.95（< 0.01）
47.50（0.01）
44.00
29.50
40.40
39.69
60.80
85.30
66.19
73.00
75.30
78.62
79.44
63.60
75.90
75.61（< 0.01）
58.3
66.00
78.60
75.00
77.00
70.19（< 0.01）

IM（P）

46.67
43.46
48.80
50.23
52.86
47.74
38.54
30.21
33.34
39.59
45.68
51.69
42.31
47.95
46.43
46.73
40.42
49.09
46.69
48.40
51.03
50.17（0.01）
51.50
46.68
48.35
47.88
52.70
49.37
46.30
46.72
46.31
42.67
42.67
60.70
47.24
47.16
32.80
13.60
31.20
24.00
22.10
19.31
18.89
31.80
23.00
21.89（< 0.01）
37.2
31.00
20.60
20.00
19.00
26.80（< 0.01）

PM（P）

12.89
14.14
13.70
14.63
14.76
15.48
14.58
17.71
8.33
9.37

16.05
11.8
14.42
13.99
9.29

10.28
14.63
10.91
13.50
19.20
15.05
16.41（<0.01）
10.20
12.47
11.61
7.27

12.16
8.79（0.04）
9.20
5.61
8.74（< 0.01）
9.68

13.33
9.80

12.36
13.10
6.40
1.00
3.20
3.00
2.60
2.03
1.67
4.60
1.10
2.50（< 0.01）
4.4
3.00
0.80
5.20
4.00
3.20（< 0.01）

EM：extensive metabolizes; IM:intermediate metabolizes; PM:poor metabolizes. In Asian subjects, Comparison is carried out between the Chinese
Han populations and other countries populations. Compared with White subjects and Black subjects were based on Asian subjects. NA: Not available.
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代谢型为主，与其他地区汉族人群的CYP2C19基

因多态性分布的差异主要集中在快代谢和中代谢

人群间，这与Hu等［8］的研究结果一致，考虑因地

域差异及由此导致的血缘关系的相对孤立造成，

同时也说明年龄对 CYP2C19基因多态性分布的

影响不大。在不同民族之间，CYP2C19基因多态

性的差异相对明显。哈萨克族快代谢人群比例更

高，约 60%；哈萨克族和白族的中代谢人群明显低

于汉族；而回族、蒙古族和侗族的慢代谢人群比例

相对较高。汉族与少数民族在 CYP2C19基因多

态性分布的差异性主要是由地理位置引起。比如

哈萨克族人的快代谢人群要高于汉族，可能是因

为哈萨克族人主要集中于新疆地区，更靠近于中

亚地区，而中亚地区的白色人种则是以快代谢人

群为主。但又由于古代丝绸之路的开辟，中原与

西北地区的紧密联系使得哈萨克族人民又携带有

典型的东方人群慢代谢基因，出现所谓遗传偏移

现象［9］。黎族主要居住在海南岛，更靠近于赤道

地区，与黑色人种的分布区域相一致，所以其慢代

谢人群要远低于汉族人群［10］。我国疆域广袤，各

民族在东方人群的遗传大背景下各有特色，同时

各民族之间的密切交流，是造成我国不同地区和

民族间CYP2C19多态性分布复杂的主要原因。

经 CYP2C19酶代谢的药物，快代谢型个体血

药浓度低，效应减弱，可能导致治疗无效，慢代谢

型个体则效应增强，容易产生不良反应。而具有

CYP2C19 酶诱导特性的药物，通过抑制或诱导

CYP2C19酶的活性，也可以增加或降低通过该酶

代谢的其他药物的血药浓度。质子泵抑制剂

（Proton pump inhibitor，PPI）就 是 一 种 常 见 的

CYP2C19酶活性的抑制剂，如奥美拉唑、兰索拉

唑、泮托拉唑、雷贝拉唑，均可不同程度抑制

CYP2C19 的活性，特别是奥美拉唑。氯吡格雷是

脑梗死急性期和二级预防的一线用药，但氯吡格

雷是一种无活性前体药物，其活性代谢物起抑制

血小板的作用。故中代谢及慢代谢人群的血小板

聚集率要高于快代谢人群，主要心血管事件及支

架内血栓形成风险发生率也因此升高［11］。同时研

究也发现服用氯吡格雷治疗急性冠脉综合征的

患者，若同时服用了 PPI，患者的ACS再发风险升

高［12］。此外，PPI还可以延长西酞普兰、地西泮的

半衰期，西酞普兰清除率的下降会导致QT间期延

长，而地西泮血药浓度的累积则会增加老年人的

跌倒风险。所以，检测患者的CYP2C19基因型，并

根据基因型及时调整老年人群的联合用药方案，将

使患者受益。而对于没有条件检测CYP2C19基因

型的地区，则可以参考本地区的CYP2C19基因型

分布模式，灵活调整。

本研究是目前国内关于老年汉族人群CYP2C19
基因多态性样本量最大的研究。本研究得出的

结论，为更好地指导临床医生用药，减少老年人

群的不合理用药提供了很好的基础。当然，本研

究也存在以下几点不足：（1）由于本研究使用的是

基因芯片，仅仅是检测了CYP2C19*1、CYP2C19*2
和 CYP2C19*3 3个基因，而目前已经知道的关于

CYP2C19的等位基因已经有 36个［13］。但根据Hu
等［8］的报道，中国汉族人群CYP2C19*1、CYP2C19*
2和 CYP2C19*3 3个等位基因的比例约为 99.74，
其他等位基因均罕见。这些罕见的等位基因对我

们的临床用药影响甚微。（2）根据种族的定义，必

须是 3代各自遗传的个体。但是我们并没有溯源

至 3 代，仅是根据患者的身份证上民族进行确

认。上述不足之处，可能导致研究结果的偏倚，但

基于本研究的样本量，我们相信研究结果还是相

对可靠的。
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