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摘要 目的：探讨维生素 K环氧化物还原酶复合体亚单位 1(VKORC1)基因 rs9923231及 酌-谷氨酰羧化酶(GGCX)基因 rs2592551

位点多态性同新疆维吾尔族和汉族人群发生心源性脑栓塞的关系。方法：选取 2017年 1月至 2018年 10月曾就诊于新疆医科大

学第六附属医院神经内科的维吾尔族和汉族散发性房颤致脑栓塞患者各 50例做为病例组，同时选取非心源性脑卒中维吾尔族

患者 50名及汉族患者 150名为对照组，从外周静脉血中提取基因组 DNA，采用 PCR - RFLP技术检测 VKORC1基因 rs9923231

及 GGCX基因 rs2592551多态性位点在不同人群中的分布。结果：维吾尔族脑栓塞组及对照组 VKORC1基因 rs9923231多态性

位点基因型频率分布差异有统计学意义(P＜0.05)；汉族脑栓塞组及对照组 VKORC1基因 rs9923231多态性位点基因型频率的分

布比较差异无统计学意义(P＞0.05)。GGCX基因 rs2592551多态位点在汉族、维吾尔族脑栓塞组及对照组的分布差异均无统计学

意义(P＞0.05)。结论：VKORC1基因 rs9923231多态性可能与新疆维吾尔族人群心源性脑栓塞的发病有关，而与汉族人群无关；

GGCX基因 rs2592551多态性可能与维吾尔族及汉族人群心源性脑栓塞的发病均无关。
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Association of VKORC1 gene rs9923231, GGCX Gene rs2592551
Polymorphism with the Cardiogenic Cerebral Embolism in Xinjiang Uygur

and Han Population*

To explore the association between vitamin K epoxide reductase complex subunit 1 (VKORC1) gene

rs9923231 and 酌-glutamyl carboxylase (GGCX) gene rs2592551 polymorphism and cardiogenic cerebral embolism in Xinjiang Uygur

and Han populations. 50 patients with cerebral embolism caused by sporadic atrial fibrillation in Uygur and Han nationality

who had been treated in the Department of Neurology, the Sixth Affiliated Hospital of Xinjiang Medical University from January 2017 to

October 2018 as a case group. At the same time, 50 non-cardiac stroke Uygur patients and 150 Han patients were selected as the control

group. Genomic DNA was extracted from peripheral venous blood, and the distribution of VKORC1 gene rs9923231 and GGCX gene

rs2592551 polymorphisms in different populations was detected by PCR-RFLP technique. The frequency distribution of VKO-

RC1 gene rs9923231 polymorphism in Uygur cerebral embolism group and control group was statistically significant (P<0.05); Han na-
tionality cerebral embolism group and control group VKORC1 gene rs9923231 polymorphism gene There was no significant difference

in the distribution of type frequency (P>0.05). There was no significant difference in the distribution of GGCX gene rs2592551 polymor-

phism in Han and Uygur cerebral embolism group and control group (P>0.05). The VKORC1 gene rs9923231 polymor-

phism may be associated with the onset of cardiogenic cerebral embolism in Xinjiang Uygur population, but not related to the incidence

of cerebral embolism in Han population; The GGCX gene rs2592551 polymorphism may not be associated with the onset of cardiogenic

cerebral embolism in Uygur and Han populations.
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前言

脑梗死 (cerebral infarction，CI) 占所有脑卒中患者的 70%

-80%[1]，基于脑梗死的病因及发病机制，TOAST分型将其分为

五型[2]。心源性脑栓塞患者发病率约占脑梗死患者的 20％，非

瓣膜性心房颤动是心源性脑栓塞的最常见原因，约占 50％[3,4]。

研究显示有高达 36%的老年人致死性大面积脑栓塞是由心房

颤动引起[5-7]，与其他亚型脑梗死相比，心源性脑栓塞常易出现

闭塞动脉的再次开通(60％至 90％)，引起 40％梗死灶出现出血

性转化，导致早期高病死和致残率，给社会、经济及家庭带来严

重影响[8]。因此，了解心源性脑栓塞的病因及发病机制对控制此

类脑梗死的发生发展有重要作用，目前研究表明遗传因素在心

源性脑栓塞的发病中具有重要作用。

维生素 K环氧化物还原酶复合体亚单位 1 (Vitamin K e-

poxide reductase complex subunit 1，VKORC1) 及郢-谷氨酰羧

化酶(郢-glutamyl carboxylase，GGCX)通过催化体内维生素 K

还原反应,使维生素 K依赖性蛋白(VKDP)逐渐被羧化为有活

性的凝血因子，从而维持机体的正常凝血途径[9]。VKORC1及

GGCX基因具有遗传多态性，有研究显示 VKORC1及 GGCX

的基因变异可能影响维生素 K依赖性蛋白的血浆活性水平，

从而影响血栓形成的风险 [10,11]。目前尚无 VKORC1及 GGCX

基因多态性与心源性脑栓塞之间关系的相关报道，研究基因多

态性与心源性脑栓塞的关系有助于更好的认识及预防疾病。本

研究采用病例对照的研究方法，对 VKORC1基因 rs9923231、

GGCX基因 rs2592551位点多态性与新疆维吾尔族、汉族人群

心源性脑栓塞的关系进行分析，旨在了解 VKORC1及 GGCX

的基因变异与不同民族心源性脑栓塞发生的相关性。

1 对象及方法

1.1 研究对象

选取 2017年 1月至 2018年 10月就诊于新疆医科大学第

六附属医院神经内科非瓣膜心源性脑栓塞患者共 100例，收集

其临床资料及外周血标本相关资料，房颤患者均由心电图结果

诊断，脑栓塞患者均依照第四届全国脑血管病学术会议诊断标

准，经过临床及 CT和 /或 MRI确诊，且符合脑栓塞影像学表

现。心源性脑栓塞患者的排除标准：1)合并其他病因所致脑梗

死(如合并颅内大血管狭窄或闭塞)；2)合并有非心源性栓子来

源可能(如脂肪栓塞、空气栓塞、癌性栓塞等)；3)房颤致脑栓塞

家族史；4)排除患有严重心脏病、恶性肿瘤、精神疾患、意识障

碍、血液病、自身免疫性疾病、甲状腺疾病及妊娠者。

所有研究对象具体分组如下：病例组：汉族脑栓塞组 50

例，男 26例，女 24例，年龄 58-91(68.22± 12.53)岁，维吾尔族

脑栓塞组 50例，男 23 例，女 27例，年龄 26-85(60.74± 14.50)

岁；对照组：无血缘关系的新疆汉族对照 150 例，男 76例，女

74例，年龄 15-84(40.23± 9.23)岁，维吾尔族对照 50 例，男 20

例，女 30例，年龄 17至 81(45.60± 15.50)岁，均为新疆医科大

学第六附属医院的非心源性脑栓塞患者，排除房颤及其他严重

威胁生命的重大疾病。两组研究对象均已签署知情同意书。

1.2 方法

1.2.1 基因组 DNA的提取 抽取所有研究对象的外周静脉血

每人 4 mL，利用肝素抗凝，保存于 -80℃冰箱，经过离心之后，

统一提取白细胞中 DNA，方法为常规酚 /氯仿抽提法。紧接着

对提取的 DNA样本进行质量检查及浓度估计，将 1 滋L样本置
于 1%琼脂糖凝胶电泳，然后根据紫外成像仪上成像的条带亮

度估计的 DNA浓度，将完成质检及浓度估计的样本稀释到

5-10 ng/滋L。
1.2.2 PCR反应 使用 Primer 3软件设计扩增目标基因的引

物序列，并由 GCG软件完成 Blast，确定引物序列具有高特异

性后，由上海艾吉析科技有限公司最终合成引物序列。引物序列

rs9923231-F：5'-GCAGGGACATCTTTGGTG-3'，rs9923231-R:

5'-AGTGGTTCTCGTGCCTCA-3'；rs2592551-F：CTTCACCCT

GCTCTACCTC，rs2592551-R：GATAGTTCAATCTGGCTCTTG。

共 25 滋L PCR扩增反应体系，其中包括：0.2 mmol/L dNTP、2.0
mmol/L Mg2+、1 × HotStarTaqbuffer 各 0.2 滋mol/L，1 滋L 模板
DNA及 HotStarTaq多聚酶 1 U。PCR反应程序：第一步：预变

性 15 min(94℃)；第二步：94℃反应 20 s，68℃反应 60 s(每个

循环递减 0.6℃)，72℃下 1 min，共 10个循环；第三步：经过 94

℃ 20 s，55℃ 60 s，72℃ 1 min，共 26个循环；第四步 72℃下 2

min结束。完成以上内容后对 PCR产物进行纯化，取 15 滋L
PCR产物，其中加入大肠杆菌核酸外切酶(Exonuclease I，Exo I)
2 U 和虾碱酶(Shrimp Alkaline Phosphatase，SAP)5 U，温浴 1 h

(37℃)，最后灭活 15 min(75℃)。

1.2.3 SNaPshot单碱基延伸反应 设计延伸引物，引物序列为

5'-TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTT-TTTTTGGGCT-

CAAACAAGGCCTGC-3'。(1)延伸反应体系(10 滋L)包括 5 滋L
SNaPshot Multiplex Kit，延伸引物混合物(延伸引物 0.4 滋mol/L)
2 滋L，纯化后的 PCR产物 2 滋L，1 滋L超纯水。(2)延伸循环程

序如下：94℃下 3 min；48循环× (94℃ 30 s，60℃ 30 s，72℃

30 s)；72℃再延伸 6 min结束。(3) 产物纯化如下：将 1 USAP

酶置于 10 滋L延伸产物中，并 37℃下温浴 1 h，最后 75℃灭活

15 min。

1.2.4 产物检测及 SNP信息分析 取纯化后的延伸产物 0.5

滋L，与 0.5 滋L Liz120 Size Standard、9 滋L Hi-Di混匀，变性 5

min (95℃) 后，置于 ABI 3130XL测序仪进行分析。用 Gen-

eMapper5.0 (Applied Biosystems Co., Ltd., USA) 软件对 ABI

3130XL测序仪上的原始数据进行 SNP信息分析并得到样本

的基因型。

1.2.5 测序 选取每种基因型中具有代表性的样本进行测序，

将测序结果在 SNP数据库中进行比较分析。

1.3 统计学处理

采用 SPSS19.0软件进行统计学分析。按 Hardy-Weinberg

平衡法检测样本的群体代表性。满足正态分布的定量资料用均

数± 标准差表示，满足正态分布且方差齐的两组定量资料，差

异性用两独立样本 t检验进行组间比较，满足正态分布并方差

不齐，用 t'检验进行组间比较，对不满足正态分布的定量资料

采用秩和检验，三种及以上差异比较采用方差分析。计数资料

用频数和百分比表示，比较其差异性用卡方检验。等位基因频

率 =(2× 纯合子 +杂合子)/(2× 受检人数)。用卡方检验比较组

间等位基因和基因型频率的差异。取 P＜0.05表示差异具有统

计学意义。
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2 结果

2.1 脑栓塞组与对照组的一般临床数据比较

汉族及维吾尔族脑栓塞组年龄、BMI值、高血压病史等方

面明显高于对照组(P＜0.05)。汉族及维吾尔族脑栓塞组与对照组

一般资料性别、吸烟、血脂等方面差异均无统计学意义(P＞0.05)，

汉族脑栓塞组在冠心病及糖尿病病史方面明显高于对照组

(P＜0.05)，而维吾尔族脑栓塞组与对照组在冠心病及糖尿病病

史方面差异无统计学意义(P＞0.05)，见表 1。

表 1 脑栓塞组与对照组的临床数据资料比较

Table 1 Comparison of the clinical data between cerebral embolism group and control group

Han nationality Uighur

Cerebral embolism

group(n=50)

Control group

(n=150)
P

Cerebral embolism

group(n=50)

Control group

(n=50)
P

Age/year 68.22± 12.53 40.23± 9.23 0.000 60.74± 14.50 45.60± 15.50 0.000

Gender: Male/

Female
26/24 76/74 0.870 23/27 20/30 0.545

Smoking/n(%) 4(8 %) 15(10 %) 0.676 10(20 %) 12(24 %) 0.629

BMI/kg/m2 24.65± 2.09 21.15± 2.15 0.000 24.40± 2.51 22.56± 4.65 0.016

Diabetes/n(%) 14(28 %) 4(3 %) 0.000 12(24 %) 11(22 %) 0.812

Hypertension/n(%) 31(62 %) 17(11 %) 0.000 28(56 %) 15(30 %) 0.009

Coronary heart

disease/n(%)
20(40 %) 2(1 %) 0.000 6(12 %) 10(20 %) 0.275

Systolic blood

pressure/mmHg
134.78± 19.69 122.84± 13.93 0.000 133.04± 16.92 122.34± 13.28 0.001

Diastolic blood

pressure/mmHg
77.80± 8.93 76.65± 9.45 0.441 79.10± 13.60 77.76± 8.97 0.562

TG/mmol/L 1.57± 0.81 1.64± 1.00 0.633 1.52± 0.83 1.70± 1.00 0.292

TC/mmol/L 4.12± 1.32 4.06± 1.17 0.762 4.12± 1.14 3.95± 1.79 0.571

LDL-C/mmol/L 2.64± 1.04 2.72± 1.02 0.627 2.74± 1.43 2.43± 1.10 0.315

HDL-C/mmol/L 1.31± 0.44 1.29± 0.43 0.829 1.41± 0.97 1.31± 0.53 0.496

2.2 汉族、维吾尔族脑栓塞组和对照组 VKORC1 基因

rs9923231多态位点及 GGCX基因 rs2592551多态位点的基因

型频率与等位基因频率比较

汉族和维吾尔族健康人群 VKORC1 基因 rs9923231、

GGCX基因 rs2592551位点基因型及等位基因频率分布符合

Hardy-Weinberg平衡定律。维吾尔族脑栓塞组及对照组之间

VKORC1基因 rs9923231多态性位点基因型频率的分布比较，

维吾尔族脑栓塞组 GG基因型频率达 26 %，明显高于对照组

GG基因型频率 10 %(P=0.037)，汉族脑栓塞组及对照组之间
VKORC1基因 rs9923231多态性位点基因型频率的分布比较

差异无统计学意义(P＞0.05)，汉族脑栓塞组及对照组 AA基因

型频率分别为 84 %、84.7 %，而未见 GG 基因型人群分布。

GGCX基因 rs2592551多态位点在汉族、维吾尔族脑栓塞组和

对照组的分布差异均无统计学意义(P＞0.05)，均以 CC及 CT

基因型为主，其中 C等位基因频率达 63 %以上，见表 2。

2.3 不同种族及民族之间 VKORCl-1639G/A基因多态性分布

的比较

将国外研究报道的欧美人、非洲人及日本人群的 VKO-

RC1基因 rs9923231 多态位点和 GGCX基因 rs2592551 多态

位点研究与本实验研究进行比较分析，结果显示汉族 VKO-

RC1基因 rs9923231多态位点的基因型频率及等位基因频率

分布与日本人群没有差异，而与维吾尔族、国外欧美人群及非

洲人群 VKORC1基因 rs9923231位点基因多态性分布存在显

著性差异(P＜0.05，见表 3)，汉族及日本人群主要以 AA基因型

为主，AA基因型频率达 80 %以上，未见 GG基因型分布，维吾

尔族及欧美人群以 AG基因型多见，而 AA基因型频率所占比

例不超过 46 %，非洲人群则 GG基因型频率占 89.6 %。汉族

GGCX基因 rs2592551多态位点的基因型频率及等位基因频

率分布与维吾尔族、非洲人及日本人群中没有差异，而与欧美

人群 GGCX基因 rs2592551位点基因多态性分布存在统计学

差异(P＜0.05，见表 4)，汉族及维吾尔族均存在 CC、CT、TT三

种基因型频率，以 CC及 CT基因型分布为主，TT基因型人群

分布亦可达 12 %以上，而欧美人群 TT基因型分布则在 9 %

以下。

3 讨论

维生素 K依赖性促凝(凝血因子 II、VII、IX和 X)和抗凝血

蛋白(蛋白 C及其辅因子蛋白 S)被认为与动脉硬化和血栓形成

有关，凝血因子 VII和凝血酶原与富含甘油三酯的脂蛋白

(TGRLP)，即乳糜微粒(CMs)相关。当 CM-凝血酶原复合物为
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Note: *Indicates that the healthy Han population in Xinjiang is compared with other people P＜0.05.

Note: *Indicates that the healthy Han population in Xinjiang is compared with other people P＜0.05.

Han nationality Uighur

Cerebral embolism

group(n=50)

Control group

(n=150)
P

Cerebral embolism

group(n=50)

Control group

(n=50)
P

rs9923231
Genotype

frequency

AA 42(0.840) 127(0.847) 0.910 25(0.500) 23(0.460) 0.037

AG 8(0.160) 23(0.153) 12(0.240) 22(0.440)

GG 0(0.000) 0(0.000) 13(0.260) 5(0.100)

Allele frequency

A 92(0.920) 277(0.923) 0.914 62(0.620) 68(0.680) 0.374

G 8(0.080) 23(0.077) 38(0.380) 32(0.320)

rs2592551
Genotype

frequency

CC 22(0.440) 67(0.450) 0.140 22(0.440) 19(0.380) 0.821

CT 25(0.500) 58(0.389) 23(0.460) 25(0.500)

TT 3(0.060) 24(0.161) 5(0.100) 6(0.120)

Allele frequency

C 69(0.690) 192(0.644) 0.405 67(0.670) 63(0.630) 0.553

T 31(0.310) 106(0.356) 33(0.330) 37(0.370)

表 2 汉族、维吾尔族脑栓塞组和对照组 VKORC1基因 rs9923231多态位点及GGCX基因 rs2592551多态位点的基因型频率与等位基因频率比较

Table 2 Comparison of genotype frequency and allele frequency of VKORC1 gene rs9923231 polymorphism locus and GGCX gene rs2592551

polymorphism locus in Han and Uygur cerebral embolism groups and control group

表 3 不同种族及民族之间 VKORC1基因 rs9923231多态位点分布的比较

Table 3 Comparison of polymorphic loci distribution of VKORC1 gene rs9923231 among different races and ethnic groups

Nationality n
Rs9923231 locus genotype frequency/(%) Rs9923231 locus allele frequency/n(%)

AA AG GG A G

African 661 0.004* 0.100* 0.896* 72(0.054)* 1250(0.946)*

American 347 0.173* 0.476* 0.351* 285(0.414)* 409(0.589)*

European 503 0.157* 0.461* 0.382* 390(0.388)* 616(0.612)*

Japanese 104 0.808 0.192 0.000 188(0.904) 20(0.096)

Uighur 50 0.460* 0.440* 0.100* 68(0.680)* 32(0.320)*

Han nationality 150 0.847 0.153 0.000 277(0.923) 23(0.077)*

表 4 不同种族及民族之间 GGCX基因 rs2592551多态位点分布的比较

Table 4 Comparison of polymorphic loci distribution of GGCX gene rs2592551 among different races and ethnic groups

Nationality n

Rs2592551 locus

genotype frequency/n

Rs2592551 locus

allele frequency/n(%)

CC CT TT C T

African 661 0.365 0.490 0.145 806(0.610) 516(0.390)

American 347 0.608* 0.340* 0.052* 540(0.778)* 154(0.222)*

European 503 0.467* 0.443* 0.090* 693(0.689) 313(0.311)

Japanese 104 0.413 0.490 0.097 137(0.659) 71(0.341)

Uighur 50 0.380 0.500 0.120 63(0.630) 37(0.370)

Han nationality 150 0.447 0.393 0.160 193(0.643) 107(0.357)
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血红蛋白时，这种关联增强了血小板因子 Xa介导的凝血酶原

激活，从而进一步增加血栓形成的风险[12,13]。生成维生素 K依赖

性凝血因子的限速酶是维生素 K环氧化物还原酶复合体亚单

位 1(VKORC1)，通过催化体内维生素 K还原反应，使维生素 K

依赖性蛋白(VKDP)羧化为 酌-羧基谷氨酸，含有 酌-谷氨酸残基
的凝血因子前体进一步被持续羧化为有活性的凝血因子，其中

由 酌-谷氨酰羧化酶(GGCX)进行的 酌-羧化是激活维生素 K依

赖性蛋白(VKDP)必需的酶促过程[14]。VKORC1及 GGCX基因

突变会影响维生素 K的还原及维生素 K依赖蛋白的正常羧

化，从而导致凝血异常[15,16]。

VKORC1是位于 16号染色体上的维生素 K环氧化物还

原酶复合体的第一个亚基，含有 3个外显子,编码 163个氨基

酸序列[17,18]。VKORC1基因的变异会导致 VKORC1酶的活性降

低，进而使维生素 K依赖性凝血因子的功能降低[19-21]。GGCX

基因位于染色体 2p12上，跨越 13-kb基因组区域，由 15个外

显子组成，编码 758个氨基酸序列[22]。GGCX可以催化凝血因

子 II、VII、IX、X的 酌-羧化作用，它的作用依赖于维生素 K和

O2，当存在维生素 K和 O2时，GGCX特异性地将 CO2掺入谷

氨酸残基中，产生 酌-羧化谷氨酸同时还生产维生素 K 2,3-环

氧化物。含有维生素 K依赖性凝血因子 II、VII、IX、X、蛋白质 C

和蛋白质 S的谷氨酸残基通过 GGCX羧化以获得活性。然后

发生一系列的级联反应导致血液凝固[23-25]。而 GGCX基因突变

将对凝血因子及蛋白羧化产生影响，破坏凝血过程[14,19]。有研究

报道非瓣膜性房颤患者多有多种凝血系统功能紊乱造成的凝

血异常，这些紊乱可增加发生脑栓塞的风险[26]。Sychev等[27]人

也得出相同结论。

既往众多研究证实 VKORC1基因多态性在不同人种的健

康人群中分布存在显著差异[28-30]。中国地域辽阔，目前有 56个

不同的民族，不同民族间生活方式、饮食习惯各具特色，为了解

其在遗传方面的差异性，本研究针对新疆维吾尔族及汉族人群

展开研究。研究发现维吾尔族心源性脑栓塞患者与健康对照人

群相比，VKORC1基因 rs9923231多态位点中携带 GG型基因

频率人群(26%)明显高于健康对照组(10%)，分布存在统计学差

异(P＜0.05)，推测 1639G＞A等位基因可能是维吾尔族人群中

心源性脑栓塞的遗传风险因子，Dubovyk等[10]人在乌克兰人群

中的研究数据中也得出了同样的结论，近期有报道表明乌克兰

人群中缺血性脑卒中患者 TT型基因频率高于 C等位基因[31]。

而这种差异在新疆汉族人群中并不明显，汉族心源性脑栓塞组

及对照组均以AA型等位基因为主，分布无统计学差异(P＞0.05)，
且未见 GG型基因分布人群。而在 GGCX基因 rs2592551位点

多态性分布中，维吾尔族及汉族脑栓塞患者与健康对照人群中

可见 CC、CT、TT三种基因型分布，且三种基因型频率分布在

不同民族的脑栓塞组及对照组中均未见统计学差异(P＞0.05)。

故猜测 GGCX基因 rs2592551位点多态性可能与维吾尔族及

汉族房颤患者脑栓塞的发病无关。

为了比较 VKORC1基因 rs9923231多态位点和 GGCX基

因 rs2592551多态位点在不同种族、不同民族间的分布情况，

通过查询 http://asia.ensembl.org/中 dbSNP数据库发现新疆汉

族 VKORC1基因 rs9923231多态位点的基因型频率及等位基

因频率分布与日本人没有差异，而与维吾尔族、国外欧美人群

及非洲人群分布存在显著性差异，汉族及日本人以 AA基因型

分布为主，均未见 GG基因型分布[32]。维吾尔族及欧美人群以

AG基因型多见，GG基因型频率达 10 %以上，而非洲人群 GG

基因型频率所占比例更高达 89.6 %。Yuan等[28]人的实验证明，

相比较于 A等位基因，rs9923231位点的 G等位基因将 VKO-

RC1的启动子活性提升了 44 %，使 VKORC1的 mRNA和蛋

白量表达增加，增强凝血因子羧化能力，从而导致房颤患者血

栓形成的风险更大。亚洲人群 VKORC1基因 rs9923231多态性

位点分布主要以 AA基因型为主，而维吾尔族及欧美、非洲人

群则主要以 AG型及 GG型分布为主，其房颤患者更易导致脑

栓塞的发生。在 GGCX基因 rs2592551多态位点的基因型频率

及等位基因频率人群分布中，汉族与维吾尔族、非洲人和日本

人相比并无差异，而与欧美人群 GGCX基因 rs2592551位点基

因多态性分布存在统计学差异，欧美人群以 CC基因型分布为

主，TT基因型分布人群较少[33]，尤其在美国人群中该分布差异

最为明显，而维吾尔族、汉族及日本、非洲人群 TT基因型分布

频率则达 9.6 %以上。以上结果说明 VKORC1基因 rs9923231

及 GGCX基因 rs2592551多态性位点基因型分布频率在亚洲、

非洲及欧美人群中分布均存在差异。

综上所述，本研究结果表明 VKORC1基因 rs9923231与维

吾尔族房颤患者脑栓塞的发病有关，而与汉族人群无关；

GGCX基因 rs2592551与维吾尔族及汉族房颤患者脑栓塞的

发病均无关。此外，VKORC1基因 rs9923231位点及 GGCX基

因 rs2592551位点多态性在不同种族、不同民族健康人群中分

布存在差异。
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