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·论著·
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【摘要】 目的  了解锌指蛋白 804A基因（ZNF804A）基因rs13009002、rs72893068、rs61739291 3 个 

位点的基因多态性，并分析与维吾尔族首发精神分裂症患者精神症状严重程度的关系。方法  于2015年 

7 月至 2018 年 6 月，选取新疆维吾尔自治区喀什、和田精神卫生机构及新疆医科大学第一附属医院精

神科收治的 937 例维吾尔族首发精神分裂症患者以及 937 名健康体检者为病例组和对照组。采用

PANSS 评估病例组精神症状的严重程度。采用高通量基因测序技术对两组ZNF804A 基因 rs13009002、

rs72893068、rs61739291 3 个位点进行测序分析，并对关联位点进行性别比较，比较基因多态性与精神症

状严重程度。结果  两组受试者 rs72893068 和 rs61739291 位点的基因型和基因频率比较，差异无统计

学意义（P ＞ 0.05）。两组受试者 rs13009002 位点 G 基因频率为 92.2%（1 728/1 874），高于对照组的 90.2%

（1 690/1 874），差异有统计学意义（χ2=4.798，P ＜ 0.05）。两组受试者 rs13009002 位点显性［OR（95%CI）= 

1.30（1.02～1.66）］、超显性［OR（95%CI）=1.28（1.00～1.63）］和加性［OR（95%CI）=1.31（1.03～1.65）］遗传

模式比较，差异有统计学意义（P ＜ 0.05）。在男性受试者中，病例组 rs13009002 位点显性 GG 基因型、超

显性 GG/TT 基因型多于对照组，差异有统计学意义（χ2=11.944、11.645；P ＜ 0.01）。在男性受试者中，

病例组 G 基因频率高于对照组，差异有统计学意义（χ2=11.020，P ＜ 0.01）。男性患者阴性症状得分高

于女性，一般精神病理、抑郁和激活性得分低于女性，差异有统计学意义（t=2.003、2.023、3.296、2.736； 

P ＜ 0.05）；青年、中年、老年患者的阳性症状和思维障碍得分比较，差异有统计学意义（F=4.136、5.238；

P ＜ 0.05）。病例组 rs13009002 显性 GG 基因型男性患者的阳性症状、思维障碍得分高于 GT/TT 基因型，

差异有统计学意义（t=2.970、2.260；P ＜ 0.05）；超显性 GG/TT 基因型男性患者的阳性症状、思维障碍和攻

击性得分高于 GT 基因型患者，差异有统计学意义（t=2.776、2.244、2.110； P ＜ 0.05）。结论  ZNF804A 基

因 rs13009002 位点与我国维吾尔族首发精神分裂症的易感性相关，与男性患者精神症状严重程度相关，

携带显性 GG 和超显性 GG/TT 基因型患者的阳性精神症状较严重。rs72893068、rs61739291 位点与我国

维吾尔族人群精神分裂症缺乏关联性。
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【Abstract】 Objective  To explore the genetic polymorphisms of 3 sites， including rs13009002， 
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精神分裂症是常见的精神病性精神障碍，病因、

发病机制尚未完全清楚，相关研究显示遗传和环

境因素是其中之一，遗传度约 80%［1］。全基因组关

联研究发现，锌指蛋白 804A 基因（zinc finger protein 

804A gene，ZNF804A）可能是精神分裂症的致病风

险基因之一［2］。有研究发现ZNF804A可能与它相关

的蛋白质相互作用调节树突形态和突触的发育，在

胚胎时期高表达，影响大脑白质完整性，参与精神

分裂症的病理生理机制［3-5］。提示ZNF804A可能与

精神分裂症“神经发育假说”相关。结合前期的研究［6］，

选择3个位点进行关联分析。本研究旨在进一步了

解 ZNF804A 基因多态性与我国维吾尔族精神分裂

症患者潜在的关联性，探讨基因分型与精神症状严

重程度的相关性。

对象与方法

一、研究对象

于 2015 年 7 月至 2018 年 6 月，选取在新疆维吾

尔自治区喀什、和田精神卫生机构及新疆医科大学

第一附属医院精神科就诊的 937 例首发精神分裂症

患者为病例组。纳入标准：（1）符合 DSM- Ⅳ中精神

分裂症的诊断标准［7］；（2）未服用抗精神病性药物；

（3）维吾尔族；（4）年龄≥ 18 岁；（5）三代以上居住于

新疆地区；（6）各研究对象之间不存在血缘关系； 

（7）阳性与阴性症状量表（Positive and Negative 

Syndrome Scale， PANSS）得分≥39分［8］。排除标准：

（1）父母两系三代中有其他民族；（2）合并其他精神

疾病或神经系统疾病；（3）使用或依赖精神活性物质；

（4）合并影响研究指标的疾病，如贫血等；（5）精神发

育迟滞；（6）有其他家族遗传疾病史；（7）处于妊娠期

或哺乳期。937 例患者中，男性 632 例，女性 305 例；

青 年（18～44 岁）756 例，中 年（45～59 岁）152 例，老

年（≥ 60 岁）29 例。

同期选取与病例组性别、年龄相匹配的同机构

的 937 名健康体检者为对照组。纳入标准：（1）三代

以上居住于新疆地区；（2）维吾尔族；（3）年龄≥18 岁。

rs72893068 and rs61739291， of zinc finger protein 804A gene （ZNF804A）， and to analyze the correlation 
between ZNF804A polymorphism and severity of symptoms in Uighur first-episode schizophrenic patients. 
Methods  From July 2015 to June 2018， a total of 937 Uighur first-episode schizophrenic patients and 937 
healthy physical examinees admitted in the Kashgar and Hotan Mental Health Institutions of Xinjiang Uygur 
Autonomous Region and the Department of Psychiatry of the First Affiliated Hospital of Xinjiang Medical 
University were selected as the case group and the control group. The severity of psychotic symptoms was 
assessed using the Positive and Negative Syndrome Scale （PANSS）. The 3 loci （rs13009002， rs72893068 
and rs61739291） of ZNF804A of the 2 groups were sequenced using high-throughput gene sequencing. The 
association loci were compared by gender. The gene polymorphisms and severity of psychiatric symptoms were 
compared. Results  There were no significant differences between the case and control groups in genotyping of 
rs72893068 and rs61739291， or allele frequency （P ＞ 0.05）. The G allele frequency of rs13009002 of the case 
group was 92.2% （1 728/1 874）， higher than that of the control group 90.2% （1 690/1 874）， and the difference 
was statistically significant （χ2=4.026， P ＜ 0.05）. The differences in dominant ［OR （95%CI）=1.30 （1.02-
1.66）］， over-dominant ［OR （95%CI）=1.28 （1.00-1.63）］， and additive ［OR （95%CI）=1.31 （1.03-1.65）］ genetic 
patterns of rs13009002 between the 2 groups were statistically significant （P ＜ 0.05）. Among the male subjects， 
the dominant GG genotype and over-dominant GG/TT genotype at rs13009002 locus in the case group were more 
than those in the control group， and the differences were statistically significant（χ2=11.944，11.645；P ＜ 0.01）. 
Among the male subjects， the frequency of G gene in the case group was higher than that in the control group， 
and the difference was statistically significant （χ2=11.020， P ＜ 0.01）. The score of negative symptoms of male 
patients was higher than that of female patients， and the score of general pathology， depression and activation 
was lower than that of female patients， with statistically significant difference （t=2.003，2.023， 3.296， 2.736；  
P ＜ 0.05）. There was statistically significant difference in the scores of positive symptoms and thinking disorders 
among young， middle-aged and elderly patients （F=1.189，5.238；P ＜ 0.05）. The scores of positive symptoms 
and thinking disorders of male patients with rs13009002 dominant GG genotype in the case group were higher 
than those with GT/TT genotype， and the difference was statistically significant （t=2.970， 2.260； P＜0.05）. 
Male patients with over-dominant GG/TT genotype had higher scores of positive symptoms， thinking disorder 
and aggression than those with GT genotype， and the difference was statistically significant （t=2.776， 2.244， 
2.110； P ＜ 0.05）. Conclusions  The rs13009002 loci of ZNF804A gene is associated with the susceptibility of 
the first episode of schizophrenia in the Uygur nationality in China， and with the severity of mental symptoms in 
male patients. The positive mental symptoms of patients with dominant GG and over-dominant GG/TT genotype 
are more serious. The rs72893068 and rs61739291 loci lack association with schizophrenia in Chinese Uighurs.

【Key words】  Schizophrenia；  Zinc finger protein 804A gene gene；  Gene polymorphism；  Uighur
Fund programs： National Natural Science Foundation （81660233， 81360209， 81960258）； Xinjiang 

Medical University Innovation and Entrepreneurship Project （CXCY2017031）
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排除标准：（1）父母两系三代有精神疾病史；（2）有其

他家族遗传疾病史。

本研究通过新疆医科大学第一附属医院伦理委

员会审核批准（伦理批号：20130616-89、20160218-23）。

所有研究对象或者第一监护人同意参与本研究并签

署知情同意告知书。

二、方法

1. 研究方法：（1）收集一般资料。自行设计研究

调查表收集受试者的性别、年龄。（2）收集病例组临

床资料。每年每季度采集1次患者的临床资料和生

物样本。采用DSM-Ⅳ临床定式访谈检查患者的精神

状况［7］，使用PANSS评估患者的精神症状严重程度［8］，

由副主任及以上职称医师复诊确认。各评定工具的

一致性均≥0.80，诊断一致性Kappa值均≥ 0.90。收

集的资料由 2 名无关人员独立录入数据库后进行比

对。（3）外周血采集。使用 4 ml 乙二胺四乙酸抗凝

管采集受试者肘静脉血 3 ml，先于 -20 ℃的冰箱冷

冻，后及时转运至新疆医科大学的 -80 ℃冰箱冷冻，

实验前用干冰冷冻转运至上海实验室。（4）DNA提取。

使用天根基因提取盒（型号：DP319）抽提样本DNA组，

样本要求吸光度值≥1.65且浓度≥15 ng/μl。实验

操作在上海 Bio-X 研究院实验室完成［9］。（5）基因

检测和分析。使用第2代高通量测序仪HiSeq X Ten

（Illumina公司，美国）测序获得基因位点，采用MMBP-
Seq获得测序方案。（6）数据分析。①分析 ZNF804A
基因 rs13009002、rs72893068、rs61739291 3 个位点

的基因分型和等位基因频率。②分析 rs13009002 位

点的遗传模式，在显性和超显性遗传模式中比较不

同性别患者的基因型和等位基因频率。③比较不同

性别、年龄患者的 PANSS 得分，并比较 rs13009002

位点显性和超显性遗传模式下患者的 PANSS 得分。

2. 统计学方法：采用 R 4.2.1 软件包进行统计学

分析。连续变量采用 Kolmogorov-Smimovz 进行正态

性检验，符合正态分布的计量资料用均数 ± 标准

差（x±s）描述，两组间比较采用独立样本 t 检验，多

组间比较采用单因素方差分析。计数资料用频率、

百分数（%）表示，组间比较采用 χ2 检验或 Fisher 确

切概率法。采用拟合优度 χ2 检验样本基因型的

Hardy-Weinberg 遗传平衡度。使用 SNP stats 网站

（https://www.snpstats.net/）对位点不同遗传模式进行

分析。双侧检验，P ＜ 0.05 表示差异有统计学意义。

结  果

1. 两组受试者rs13009002、rs72893068、rs61739291

等位基因频率和基因分型比较：两组受试者 3 个位

点的基因型分布均符合 Hardy-Weinberg 遗传平衡度

检验（P ＞ 0.05），样本具有一定的代表性。两组受

试 者 rs72893068 和 rs61739291 位 点 的 基 因 型 和 基

因频率比较，差异无统计学意义（P ＞ 0.05）；两组受

试者 rs13009002 基因频率比较，差异有统计学意义 

（P ＜ 0.05）。见表1。两组受试者rs13009002位点 GG

与 GT 基因型比较，差异有统计学意义（χ2=4.026，

P=0.045）。

2. 不同遗传模式下两组受试者 rs13009002 位

点基因分型比较：两组受试者显性、超显性和加性

遗传模式下的基因型比较，差异有统计学意义（P ＜ 

0.05），见表 2。

3. 两组不同性别受试者的 rs13009002 位点显性

和超显性遗传模式比较：在男性受试者中，病例组显

性 GG 基因型、超显性 GG/TT 基因型多于对照组，差

异有统计学意义（P ＜ 0.01）。在男性受试者中，病例

组 G 基因频率高于对照组，差异有统计学意义（P ＜ 

0.01）。见表 3。

4. 不同性别、年龄患者的 PANSS 得分比较：男性

患者的阴性症状得分高于女性患者，一般精神病理、

激活性、抑郁得分低于男性患者，差异有统计学意

义（P ＜ 0.05）。青年患者阳性症状和思维障碍症状

得分高于中年、老年患者，差异有统计学意义（P ＜ 

0.05）。见表 4。

5. rs13009002 位点不同遗传模式下男性患者的

PANSS 得分比较：显性 GG 基因型男性患者的阳性

症状和思维障碍得分高于 GT/TT 基因型男性患者，

差异有统计学意义（P ＜ 0.05）；超显性 GG/TT 基因型

男性患者的阳性症状、思维障碍和攻击性得分高于

GT 基因型男性患者，差异有统计学意义（P ＜ 0.05），

见表 5。

讨  论

精神分裂症被认为是一种多基因与环境交互

作用的遗传病［1］。相关研究发现，精神分裂症遗

传表型与临床表型间存在关联性，不同遗传背景的

人群和种族，临床表型随遗传表型的变化发生变

化［10-12］。ZNF804A 基因多态性在人群的分布存在

差异，故在我国维吾尔族人群中探讨该基因多态性

与精神分裂症及临床表型相关性有一定意义［13-15］。

ZNF804A 位于 2q32.1，包含 4 个外显子和 3 个内含

子，长度 341 122 bp，能够编码锌指结合蛋白，可翻

译出 1 个由 1 210 个氨基酸残基构成的蛋白质，主要
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在人脑中分布［16-17］。Zhang 等［18］发现，rs13423388

位点在 ZNF804A 基因与精神分裂症关联上具有增

强子元件的功能，与专一的转录因子结合后能提高

该基因的转录水平，与精神分裂症的易感风险相

关。HaploReg v4.1 网 站 信 息 显 示，ZNF804A 基 因

rs13009002 位点是 rs13423388 位点的完全相关位点

（r2=1，D'=1），并通过连锁不平衡与 rs13423388 位点

在基因座上共同表达、共同遗传；rs72893068 位点

通过基因连锁不平衡与其相关位点增强组蛋白在人

脑中标记，影响 DNA 序列；rs61739291 位点存在错

表1  两组受试者 rs13009002、rs72893068、rs61739291 位点的基因分型和基因频率比较

组别 例数
rs13009002

χ2 值 a P 值 a

GG 基因型（例） GT 基因型（例） TT 基因型（例） G 基因频率（%） T 基因频率（%）

病例组 937 793 142 2 92.2（1 728/1 874） 7.8（146/1 874） 4.827 0.090

对照组 937 758 174 5 90.2（1 690/1 874） 9.8（184/1 874） 2.214 0.331

χ2 值 - 4.798

P 值 0.062 0.029

组别 例数
rs72893068

χ2 值 a P 值 a

CC 基因型（例） TC 基因型（例） TT 基因型（例） C 基因频率（%） T 基因频率（%）

病例组 937 911 26 0 98.6（1 848/1 874） 1.4（26/1 874） 0.185 0.911

对照组 937 902 35 0 98.1（1 839/1 874） 1.9（35/1 874） 0.339 0.844

χ2 值 1.373 1.350

P 值 0.241 0.245

组别 例数
rs61739291

χ2 值 a P 值 a

AA 基因型（例） AC 基因型（例） CC 基因型（例） A 基因频率（%） C 基因频率（%）

病例组 937 911 25 1 98.6（1 847/1 874） 1.4（27/1 874） 3.434 0.180

对照组 937 907 30 0 98.4（1 844/1 874） 1.6（30/1 874） 0.248 0.883

χ2 值 - 0.160

P 值 0.585 0.689

    注：- 采用 Fisher 确切概率法；aHardy-Weinberg 遗传平衡度检验。

表2  两组受试者 rs13009002 位点不同遗传模式的基因型比较

遗传模式 基因型 病例组（例） 对照组（名） OR 值（95%CI） P 值 AIC BIC

共显性 GG 793 758 1.00 

0.062a 2 600.5 2 622.7GT 142 174 1.28（1.01～1.63）

TT 2 5 2.62（0.51～13.51）

显性 GG 793 758 1.00
0.032 2 599.3 2 615.9

GT/TT 144 179 1.30（1.02～1.66）

隐性 GG/GT 935 932 1.00
0.452a 2 602.6 2 619.2

TT 2 5 2.51（0.49～12.94）

超显性 GG/TT 795 763 1.00
0.048 2 600.0 2 616.6

GT 142 174 1.28（1.00～1.63）

加性 - - - 1.31（1.03～1.65） 0.024 2 598.9 2 615.5

    注：AIC 赤池信息量准则；BIC 贝叶斯信息准则；a 采用 Fisher 确切概率法；- 无数据

表3  两组不同性别受试者 rs13009002 位点显性、超显性基因型和 G、T 基因频率比较

组别 例数
显性基因型（例） 超显性基因型（例） 基因频率（%）

GG TG/TT χ2 值 P 值 GG/TT TG χ2 值 P 值 G T χ2 值 P 值

男性

  病例组 632 543 89
11.944 0.001

545 87
11.645 0.001

92.8（1 173/1 264） 7.2（91/1 264）
11.020 0.001

  对照组 632 496 136 499 133 89.0（1 125/1 264） 11.0（139/1 264）

女性

  病例组 305 250 55
1.751 0.186

250 55
2.423 0.120

91.0（555/1 264） 9.0（55/1 264）
1.089 0.297

  对照组 305 262 43 264 41 92.6（565/1 264） 7.4（45/1 264）
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义变异和编码序列变异，从而影响了大脑蛋白质的

功能。

本 研 究 结 果 显 示，两 组 受 试 者 rs72893068 和

rs61739291 位点的基因分型和基因频率比较，差异

无统计学意义；rs13009002位点基因频率比较，差异

有统计学意义；rs13009002位点显性、超显性和加性

遗传模式比较，差异有统计学意义，与Zhang等［19］在

汉族人群中的研究结果相似。本研究中，病例组性

别比例不均衡，与一般流行病学特征中性别比例不

一致，可能影响研究结果［20］。因此，本研究对性别

进行分组比较 , 结果显示 rs13009002 位点显性和超

显性遗传模式男性患者的阳性症状、思维障碍得分

比较，差异有统计学意义。基因多态性与精神分裂

症关联性研究表明，不同性别间存在不同的结果，

可能与病例组样本量较少有关［21-23］。本研究除存

在性别不均衡因素外，还可能与不同性别精神分裂

症遗传内表型和表观遗传学相关［24-25］，其具体中间

机制有待进一步研究。

既往研究发现男性精神分裂症患者阴性症状更

严重，情感症状严重程度较低［26］。本研究显示，男

性阴性症状较女性更明显，一般精神病理及抑郁、激

活性症状群严重程度低于女性患者，与Giordano等［26］

的观点一致。男性一般为家庭经济主要承担者，精

神症状及社会功能受损更易被关注，症状改善及功

能恢复有利于缓解家庭压力。随着年龄增加，精神

分裂症患者阳性症状逐渐减轻，包括思维障碍和攻

击性症状等；而阴性症状逐渐加重［27］，如反应缺乏、

情感体验减少，部分中老年患者脑功能甚至趋于衰

退，这种临床现象学的变化符合精神分裂症自然病

程的发展趋势，也可能与ZNF804A基因影响神经发

育，尤其是幼年期突触形成及蛋白调控有关［3］。

ZNF804A 基因主要在人脑中高表达［3］，位点基

表4  不同性别、年龄的维吾尔族首发精神分裂症患者的 PANSS 得分比较（分，x±s）

项目
性别 年龄

女性（n=305） 男性（n=632） t 值 P 值 青年（n=756） 中年（n=152） 老年（n=29） F 值 P 值

PANSS 86.50±24.68 84.97±19.95 1.019 0.309 85.97±21.23 83.01±23.04 85.35±23.19 1.189 0.305

  阳性症状 20.84±7.52 19.97±6.82 1.769 0.076 20.55±7.01 19.24±6.97a 17.72±8.12a 4.136 0.016

  阴性症状 22.76±8.06 23.81±7.24 2.003 0.044 23.55±7.35 22.84±8.26 24.79±8.04 1.016 0.362

  一般精神病理 42.90±13.78 41.19±11.33 2.023 0.043 41.87±12.15 40.93±12.49 42.83±12.04 0.494 0.611

  症状群

    反应缺乏 11.23±4.16 10.90±3.75 1.213 0.225 10.99±3.78 10.88±4.12 12.14±5.25 1.316 0.269

    思维障碍 11.59±4.54 11.15±4.04 1.478 0.140 11.50±4.17 10.58±4.08a 9.69±5.28a 5.238 0.005

    激活性 6.64±3.16 6.09±2.72 2.736 0.006 6.29±2.84 6.09±3.03 6.59±3.18 0.483 0.618

    偏执 9.05±4.35 9.33±3.87 1.017 0.309 9.32±3.99 8.93±4.19 8.66±4.51 0.902 0.407

    抑郁 8.75±4.54 7.75±4.28 3.296 0.001 8.12±4.50 7.96±4.02 7.48±3.37 0.352 0.703

    攻击性 16.54±6.96 16.44±5.80 0.221 0.824 16.67±6.15 15.82±6.09 14.97±7.67 2.063 0.128

    注：PANSS 阳性与阴性症状量表；a 与青年比较，P ＜ 0.05

表5  rs13009002 位点不同遗传模式下维吾尔族首发精神分裂症男性患者的 PANSS 得分比较（分，x±s）

项目
显性基因 超显性基因

GG（n=543） GT/TT（n=89） t 值 P 值 GG/TT（n=545） GT（n=87） t 值 P 值

PANSS 得分 85.49±20.05 81.80±19.13 1.675 0.096 85.46±20.04 81.91±19.18 1.592 0.114

  阳性症状 20.29±6.83 17.99±6.43 2.970 0.003 20.27±6.84 18.09±6.39 2.776 0.006

  阴性症状 23.79±7.35 23.98±6.52 0.229 0.819 23.79±7.34 23.94±6.58 0.177 0.860

  一般精神病理 41.41±11.42 39.83±10.70 1.218 0.224 41.40±11.41 39.87±10.76 1.165 0.245

  症状群

    反应缺乏 10.92±3.80 10.74±3.51 0.422 0.673 10.92±3.79 10.77±3.54 0.340 0.734

    思维障碍 11.30±4.04 10.26±3.96 2.260 0.024 11.30±4.05 10.25±3.89 2.244 0.025

    激活性 6.13±2.73 5.85±2.66 0.896 0.372 6.12±2.73 5.92±2.65 0.624 0.533

    偏执 9.44±3.92 8.67±3.54 1.732 0.084 9.44±3.92 8.67±3.50 1.729 0.084

    抑郁 7.80±4.35 7.44±3.85 0.733 0.464 7.79±4.35 7.46±3.88 0.673 0.501

    攻击性 16.63±5.83 15.34±5.51 1.948 0.052 16.64±5.80 15.23±5.52 2.110 0.035

    注：PANSS 阳性与阴性症状量表
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因多态性对额叶和顶叶大脑皮质灰质和白质体积产

生显著的效应，对阳性维度的一些基因表达有影响，

如幻觉、妄想等，并与精神分裂症患者症状的严重

程度有较强的关联性［28-29］。本研究显示，ZNF804A
基因 rs13009002 位点显性 GG 基因型、超显性 GG/TT

基因型男性患者的阳性症状、思维障碍、攻击性得

分较高。在阳性症状维度控制下可存在明显的激越、

攻击倾向和自杀行为［30］。该基因表达的异常可能会

引起神经功能的紊乱从而导致精神症状的发生，但

ZNF804A基因的神经生物学功能尚不清楚［31］。后期

可以从神经发育及神经病理学角度进一步研究，探

讨该基因位点可能通过对脑发育的影响，进而影响

临床表型，解释性别及年龄组间的临床特征差异。

本研究存在一定的局限性：（1）精神分裂症男、

女整体患病比例差别不大，但本研究纳入的男、女

患者比例不均衡，可能导致研究结果在女性中推广

受限，今后研究需要增大样本量，同时加强混杂因

素的控制。（2）精神分裂症受多种基因的遗传影响，

临床表型影响因素众多，本研究纳入 3 个基因多态

性位点，解释说明问题的能力有限，后期研究需要

纳入更多的基因位点进一步论证。（3）本研究基因

分型与精神症状严重程度关联强度中等，今后可筛

选关联性更强的位点进行研究分析。

综上所述，ZNF804A基因rs13009002 位点基因

多态性与我国新疆地区维吾尔族精神分裂症的风险

性增加相关联；两组受试者rs72893068和rs61739291

位点基因多态性比较，差异无统计学意义。男性精

神分裂症患者阴性症状较女性严重，随着年龄增

加，患者阳性症状严重程度减轻，阴性症状增加。

rs13009002位点基因多态性与男性患者精神症状严

重程度有关，携带显性GG基因型和超显性GG/TT基

因型的男性精神分裂症患者的阳性症状较重。目前

相关因素之间关联的具体机制尚不清楚，未来将从

社会-生物-心理等因素对其进行深入探索。
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