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新疆维吾尔自治区和田地区长寿相关 ＧＷＡＳ
及其与健康状况的关系
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摘　要　目的　新疆维吾尔自治区和田地区长寿相关单核苷酸多态性（ＳＮＰ）的全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）及其与健康状

况相关性探究。方法　纳入新疆维吾尔自治区和田地区长寿人群 １２２例为长寿组，该地区同期非长寿人群 ９８例为对照组，采用

ＧＷＡＳ分析与长寿相关的 ＳＮＰ，同时测量研究对象的体重指数（ＢＭＩ）、空腹血糖（ＦＢＧ）水平、收缩压（ＳＢＰ）和舒张压（ＤＢＰ）以及

测定血清总胆固醇（ＴＣ）、甘油三酯（ＴＧ）、低密度脂蛋白胆固醇（ＬＤＬ－Ｃ）以及高密度脂蛋白胆固醇（ＨＤＬ－Ｃ）等血脂水平，此外

采用多重回归分析长寿相关基因与健康状况的相关性。结果　ｒｓ４４４９６５１ＴＴ基因型、ｒｓ１７１８３０７ＴＴ基因型、ｒｓ４３１６８１８ＴＴ基因型

及 ｒｓ２８３４３８４ＧＧ型与长寿呈强相关性（Ｐ＜０．０５）。同时长寿组人群 ＢＭＩ、ＦＢＧ、ＴＧ、ＴＧ以及 ＬＤＬ－Ｃ水平降低，ＨＤＬ－Ｃ水平显

著升高（Ｐ＜０．０５）。多重线性回归分析发现 ＢＭＩ和 ｒｓ４４４９６５１、ｒｓ１７１８３０７、ｒｓ４３１６８１８以及 ｒｓ２８３４３８４均具有显著相关性（Ｐ＜

００５），ＦＢＧ水平与 ｒｓ４４４９６５１及 ｒｓ１７１８３０７呈相关性（Ｐ＜０．０５），ＴＣ水平则与 ｒｓ１７１８３０７、ｒｓ４３１６８１８以及 ｒｓ２８３４３８４呈相关性（Ｐ＜

００５），ＴＧ水平与 ｒｓ２８３４３８４呈相关性（Ｐ＜０．０５），而 ＨＤＬ－Ｃ以及 ＬＤＬ－Ｃ则与 ｒｓ４３１６８１８以及 ｒｓ２８３４３８４呈相关性（Ｐ＜０．０５）。结论

ｒｓ４４４９６５１、ｒｓ１７１８３０７、ｒｓ４３１６８１８及 ｒｓ２８３４３８４共４个基因型与长寿呈强相关性，同时与 ＢＭＩ、血糖以及血脂等健康指标具有相关性。

关键词　长寿　全基因组关联分析　单核苷酸多态性　健康状况
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　Ｌｏｎｇｅｖｉｔｙ；ＧＷＡＳ；ＳＮＰ；Ｈｅａｌｔｈｓｔａｔｕｓ

　　衰老是生物体长期进化的结果，由基因和环境共
同作用，揭示衰老调控机制，实现长寿是生命科学的

研究热点。研究发现遗传因素影响寿命的决定度占

２５％，环境因素占 ７０％，但由于环境因素的随机性，
且遗传因素差异是造成个体对环境作出不同反应能

力的主要因素
［１，２］
。因此探究遗传因素有助于揭示

基因控制长寿表型，阐明长寿调控机制，实现长寿。

新疆维吾尔自治区和田地区长寿人群是目前研究长

寿的公认群体，本课题组前期研究表明发现载脂蛋白

Ｅ和糖皮质激素受体等基因与新疆维吾尔自治区和
田地区长寿具有显著相关性

［３～５］
。然而长寿是由多

种基因共同作用的复杂性状，故针对该地区长寿群体

单核苷酸多态性 （ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，
ＳＮＰ）进行全基因组关联分析（ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａ
ｔｉｏｎｓｔｕｄｙ，ＧＷＡＳ），对于筛选长寿相关 ＳＮＰ易感位
点具有重要意义。因此本研究针对新疆维吾尔自治

区和田地区长寿群体进 ＧＷＡＳ，旨在探究长寿强相关
基因与健康状况的相关性。

资料与方法

１．一般资料：选择 ２０１２年 ２月 ～２０１５年 ２月新
疆维吾尔自治区和田地区维吾尔族长寿人群（纳入

标准
［６］
：年龄≥９０岁者）１２２例为长寿组，同时纳入

该地区同期非长寿人群（纳入标准
［６］
：随访 ３代以

内，家族人群年龄均 ＜９０岁者）９８例为对照组，两组
研究人群的排除标准：①外地迁移至此的人群；②因
人口流动或失聪、失明、失语导致无法有效完成随访

者；③合并精神疾病或认知障碍者；④未签署知情同
意书者。其中长寿组患者年龄为９１～１０９岁，平均年
龄为９９．７４±８．４８岁；长寿组中男性 ５５例，女性 ６７
例；饮酒者２３例，非饮酒者９９例；小学及以下学历者
９９例，初中学历者 １４例，高中及以上学历者 ９例。

对照组患者年龄为 ６１～７３岁，平均年龄为 ６６．３５±
７．８３岁；９９例患者中，男性４４例，女性 ５４例；饮酒者
１６例，非饮酒者 ８０例；小学及以下学历者 ８１例，初
中学历者 １１例，高中及以上学历者 ６例。两组患者
性别、是否饮酒以及学历等一般资料比较，差异无统

计学意义（Ｐ＞００５）。
２．长寿强相关基因的 ＧＷＡＳ：为筛选与长寿强相

关的 ＳＮＰ位点，本课题组抽取研究对象的静脉血
５ｍｌ，采用 ｐｏｏｌｉｎｇＤＮＡ杂交对长寿组／对照组的全基
因组扫描差异；通过 ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＳＮＰ６．０芯片杂交技
术完成了基于 ｐｏｏｌｉｎｇＤＮＡ的研究人群 ＳＮＰ分型分
析，筛选出可能与长寿相关的 ＳＮＰ位点；同时应用
ＳｅｑｕｅｎｏｍＭａｓｓＡｒｒａｙ技术平台（ＳｅｑｕｅｎｏｍＣｈｉｐｌｌ－
Ｇ３８４芯片）对可能与寿命相关的 ＳＮＰ位点进行分型
分析，完成对于长寿强相关基因验证。长寿强相关的

ＳＮＰ的判断标准参考文献［７］，应用 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ分析，以
ＯＲ≥４．００，Ｐ＜０．０５为强正相关。

３．健康资料统计：测量研究对象的体重指数（ｂｏｄｙ
ｍａｓｓｉｎｄｅｘ，ＢＭＩ）、空腹血糖（ｆａｓｔｉｎｇｂｌｏｏｄｇｌｕｃｏｓｅ，
ＦＢＧ）水平、收缩压（ｓｙｓｔｏｌｉｃｂｌｏｏｄｐｒｅｓｓｕｒｅ，ＳＢＰ）和舒
张压（ｄｉａｓｔｏｌｉｃｂｌｏｏｄｐｒｅｓｓｕｒｅ，ＤＢＰ）以及测定血清总胆
固醇（ｔｏｔａｌｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌ，ＴＣ）、甘油三酯（ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｉｄｅ，
ＴＧ）、低密度脂蛋白胆固醇（ｌｏｗｄｅｎｓｉｔｙｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｃｈｏ
ｌｅｓｔｅｒｏｌ，ＬＤＬ－Ｃ）以及高密度脂蛋白胆固醇（ｈｉｇｈｄｅｎ
ｓｉｔｙｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌ，ＨＤＬ－Ｃ）等血脂水平。

４．统计学方法：采用 ＳＰＳＳ２３．０统计学软件对数
据进行统计分析处理，计数资料比较运用 χ２检验，计
量资料采用均数 ±标准差（ｘ±ｓ）表示，比较运用独立
样本 ｔ检验，运用非条件 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析计算 ＯＲ值
及９５％ ＣＩ。健康相关指标与基因型频率之间的相关
性采用多重线性回归，以 Ｐ＜０．０５为差异有统计意义。

·５２·
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结　　果
１．长寿强相关基因的 ＧＷＡＳ的比较：本研究通

过 ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＳＮＰ６．０芯片对研究对象进行 ＧＷＡＳ发
现两组之间有 ４２个 ＳＮＰ位点存在差异（Ｐ＜０．０５），
随后将这 ４２个 ＳＮＰ位点应用 ＳｅｑｕｅｎｏｍＭａｓｓＡｒｒａｙ

技术平台将进行群体验证发现 ｒｓ４４４９６５１ＴＴ基因型
（ＯＲ＝５．１６８，Ｐ＝０．０２６）、ｒｓ１７１８３０７ＴＴ基因型（ＯＲ＝
５．４６９，Ｐ＝０．００２）、ｒｓ４３１６８１８ＴＴ基因型（ＯＲ＝４．１９３，
Ｐ＝０．００６）以及 ｒｓ２８３４３８４ＧＧ型（ＯＲ＝４．７４４，Ｐ＝
００２５）与长寿呈强相关性，详见表１。

表 １　长寿强相关基因的 ＧＷＡＳ［ｎ（％）］

ＳＮＰ位点／基因型 基因 对照组（ｎ＝９８） 长寿组（ｎ＝１２２） ＯＲ ９５％ ＣＩ Ｐ
ｒｓ４４４９６５１ ＬＡＭＡ２
　ＡＡ ６５（６６．３３） ６７（５４．９１） １ １
　ＡＴ ３１（３１．６３） ４８（３９．３４） １．４８６ ０．９９９～２．２１１ ０．０５１
　ＴＴ ２（２．０４） ７（６．０４） ５．１６８ １．２１６～２１．９７５ ０．０２６
　Ａ ８１（８２．６５） ９１（７４．５９） １ １
　Ｔ １７（１７．３５） ３１（２５．４１） １．６３３ １．１６５～２．２８９ ０．００４
ｒｓ１７１８３０７ ＰＡＨ
　ＡＡ ２７（２７．５５） ２７（２２．１３） １ １
　ＡＴ ６６（６７．３５） ７０（５７．３７） １．０４０ ０．６２０～１．７４６ ０．８８１
　ＴＴ ５（５．１０） ２５（２０．４９） ５．４６９ １．８３４～１６．３０３ ０．００２
　Ａ ６０（６１．２２） ６２（５０．８２） １ １
　Ｔ ３８（３８．７８） ６０（４９．１８） １．５２０ １．０９６～２．１０８ ０．０１２
ｒｓ４３１６８１８ ＡＣＥ３
　ＣＣ ３４（３４．６９） ３３（２７．０５） １ １
　ＴＣ ６１（６２．２４） ７５（６１．４７） １．２５４ ０．７９７～１．９７１ ０．３２８
　ＴＴ ３（３．０６） １４（１１．４８） ４．１９３ １．４９９～１１．７２７ ０．００６
　Ｃ ６４（６５．３１） ７１（５８．１９） １ １
　Ｔ ３４（３４．６９） ５１（４１．８１） １．３７４ １．０１５～１．８６１ ０．０４０
ｒｓ２８３４３８４ ＭＲＰＳ６
　ＴＴ ３（３．０１） １（０．８２） １ １
　ＧＴ １８（１８．３７） １６（１３．１１） ３．１５７ ０．５８０～１７．１７８ ０．１８４
　ＧＧ ７７（７８．５７） １０５（８６．０７） ４．７４４ ０．９１１～２４．７１１ ０．０２５
　Ｔ １２（１２．２４） ９（７．３８） １ １
　Ｇ ８６（８７．７６） １１３（９２．６２） １．６９２ １．１２１～２．５５５ ０．０１２

　　ＬＡＭＡ２．层粘连蛋白 α２；ＰＡＨ．苯丙氨酸羟化酶；ＡＣＥ３．血管紧张素转换酶 －３；ＭＲＰＳ６．线粒体核糖体蛋白 －Ｓ６

　　２．健康相关指标比较：通过随访调查研究对象的
健康相关指标，本研究发现长寿组人群 ＢＭＩ、ＦＢＧ、
ＴＧ、ＴＧ以及 ＬＤＬ－Ｃ水平降低，而 ＨＤＬ－Ｃ水平，与
对照组比较差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５），两组人群
ＳＢＰ及 ＤＢＰ比较，差异无统计学意义（Ｐ＞０．０５），详
见表２。

表 ２　两组研究对象的健康相关指标比较

指标 对照组 长寿组 ｔ Ｐ

ＢＭＩ（ｋｇ／ｍ２） ２０．５５±３．０２ １８．３３±２．４２ ６．０６６ ０．０００
ＦＢＧ（ｍｍｏｌ／Ｌ） ５．３０±０．５９ ４．７７±０．５１ ７．２０２ ０．０００

ＳＢＰ（ｍｍＨｇΔ） １４０．６２±７．５３ １４０．９６±９．１１ ０．１３８ ０．８９１
ＤＢＰ（ｍｍＨｇ） ９１．８１±２．８０ ９０．１２±５．６０ １．２６２ ０．２１３
ＴＣ（ｍｍｏｌ／Ｌ） ５．１６±０．２５ ５．１１±０．３３ ２．５７３ ０．０１１
ＴＧ（ｍｍｏｌ／Ｌ） １．０３±０．０６ ０．９８±０．１９ ２．４４７ ０．０１８

ＨＤＬ－Ｃ（ｍｍｏｌ／Ｌ） １．５１±０．０８ １．５８±０．０５ ３．９２５ ０．０００
ＬＤＬ－Ｃ（ｍｍｏｌ／Ｌ） ３．３１±０．１１ ３．０７±０．２７ ３．８２７ ０．００１

　　Δ１ｍｍＨｇ＝０．１３３ｋＰａ

　　３．健康指标与强相关基因多重线性回归：将
ＢＭＩ、ＦＢＧ、ＴＣ、ＴＧ、ＨＤＬ－Ｃ以及ＬＤＬ－Ｃ健康相关指
标分别作为应变量，将 ｒｓ４４４９６５１（基因型设置哑变
量：ＡＡ＝１，ＡＴ＝２，ＴＴ＝３）、ｒｓ１７１８３０７（基因型设置哑
变量：ＡＡ＝１，ＡＴ＝２，ＴＴ＝３）、ｒｓ４３１６８１８（基因型设置
哑变量：ＣＣ＝１，ＣＴ＝２，ＴＴ＝３）以及 ｒｓ２８３４３８４（基因
型设置哑变量：ＴＴ＝１，ＧＴ＝２，ＧＧ＝３）作为自变量，
采用多重线性回归分析健康相关指标与基因型之间

的依存关系。ＢＭＩ和 ｒｓ４４４９６５１、ｒｓ１７１８３０７、ｒｓ４３１６８１８
以及 ｒｓ２８３４３８４均具有相关性（Ｐ＜０．０５），ＦＢＧ水平与
ｒｓ４４４９６５１及 ｒｓ１７１８３０７具有相关性（Ｐ＜０．０５），ＴＣ
水平则与 ｒｓ１７１８３０７、ｒｓ４３１６８１８以及 ｒｓ２８３４３８４呈相
关性（Ｐ＜０．０５），ＴＧ水平与 ｒｓ２８３４３８４呈相关性
（Ｐ＜０．０５），而 ＨＤＬ－Ｃ以及 ＬＤＬ－Ｃ则与 ＡＣＥ基因
ｒｓ４３１６８１８位点以及 ＭＲＰＳ６基因 ｒｓ２８３４３８４位点呈相
关性（Ｐ＜０．０５），详见表３。
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表 ３　健康指标与强相关基因多重线性回归

指标 ＳＮＰ位点
非标准化系数 标准化系数

β ＳＤ β
ｔ Ｐ

ＢＭＩ ｒｓ４４４９６５１ ２．０３６ ０．２００ ０．４０２ １０．１８２ ０．０００
ｒｓ１７１８３０７ １．３７２ ０．１８５ ０．２９０ ７．４０７ ０．０００
ｒｓ４３１６８１８ １．８５２ ０．２３６ ０．２７８ ７．８４９ ０．０００
ｒｓ２８３４３８４ ０．９４８ ０．１９７ ０．１８５ ４．８０３ ０．０００

ＦＢＧ ｒｓ４４４９６５１ ０．０３６ ０．５０９ ０．６１２ ０．０３５ ０．６８６
ｒｓ１７１８３０７ ０．１９０ ３．０９１ ０．００２ ０．２０５ ０．８８３
ｒｓ４３１６８１８ ０．４５９ ０．０６５ ０．４３０ ７．００４ ０．０００
ｒｓ２８３４３８４ ０．２６６ ０．０８６ ０．１９０ ３．０９１ ０．００２

ＴＣ ｒｓ４４４９６５１ ０．０９８ ０．９９３ ０．３２７ ０．１５１ ０．７０６
ｒｓ１７１８３０７ ０．０８６ ０．０４１ ０．１８２ ２．１０１ ０．０４２
ｒｓ４３１６８１８ ０．２２０ ０．０４３ ０．４７９ ５．０６４ ０．０００
ｒｓ２８３４３８４ ０．１９８ ０．０４５ ０．４２３ ４．３７７ ０．０００

ＴＧ ｒｓ４４４９６５１ ０．０５８ ０．４０４ ０．６８８ ０．０６１ ０．８５７
ｒｓ１７１８３０７ ０．０２５ ０．１７９ ０．８５９ ０．０２７ ０．９３１
ｒｓ４３１６８１８ ０．２５４ １．７４８ ０．０８７ ０．２５５ ０．７７７
ｒｓ２８３４３８４ ０．１１３ ０．０３１ ０．４７８ ３．６４６ ０．００１
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讨　　论
揭示长寿基因变异度是目前生命科学研究热点，

然而目前有关长寿基因的研究多局限于单一基因的，

而长寿是由遗传及环境因素控制的复杂的生物表型，

受多基因累积控制，ＧＷＡＳ是在全基因组范围内筛选
出与生物表型相关的 ＳＮＰ的检测手段［８］

。因此本课

题组采用 ＧＷＡＳ进行多基因整合研究，探究了健康
表型与 ＳＮＰ位点的相关性，揭示了长寿与多基因效
应之间的关系。

本研究通过 ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＳＮＰ６．０芯片杂交技术完
成研究对象的可疑长寿相关 ＳＮＰ位点筛选，同时应
用 ＳｅｑｕｅｎｏｍＭａｓｓＡｒｒａｙ技术平台完成验证确定出与
研究人群长寿的强相关 ＳＮＰ易感位点，笔者研究发
现，ＬＡＭＡ２基因 ｒｓ４４４９６５１ＴＴ基因型、ＰＡＨ 基因
ｒｓ１７１８３０７ＴＴ基因型、ＡＣＥ３基因 ｒｓ４３１６８１８ＴＴ基因
型以及 ＭＲＰＳ６基因 ｒｓ２８３４３８４ＧＧ型共 ４个基因型
存在强相关性，这与国外研究者 Ｋａｒｉｍｏｖ等［９］

的研究

结论较为一致。同时笔者查阅相关文献发现 ＬＡＭＡ２
基因是编码细胞外基质的主要基因，其 Ａｌｕ（Ｉ／Ｄ）多
态位点变异同样影响人群寿命

［８，１０］
。Ｓｚｐａｋｏｗｉｃｚ

等
［１１］
研究则表明 ＭＲＰＳ６基因 ＳＮＰ位点与心肌梗死

的发生率及预后效果有关，该基因 ＳＮＰ位点变异可
导致心肌梗死发生率增加。而 ＰＡＨ基因可表达苯丙

氨酸羟化酶，该基因变异是导致苯丙酮尿症的主要原

因
［１２］
。但目前有关 ＰＡＨ基因与长寿之间关系的报

道较少，仍需进一步探究。

血糖升高是心脑血管疾病的危险因素，本课题组

通过采集研究对象的健康相关指标，发现长寿组人群

ＢＭＩ及 ＦＢＧ水平较低，这提示长寿人群健康状况优
于对照组人群，同时笔者采用多重线性回归发现上述

健康相关指标分别受１种及以上长寿相关基因控制，
这不仅提示长寿是多种基因的累积效应，同时也表明

ＧＷＡＳ进行多基因整合研究对于揭示长寿机制的重
要性。血糖水平升高则引起微血管病变，引起 ＢＭＩ
升高，是导致心脑血管及代谢性老年疾病的重要原

因
［１３］
。本研究发现 ＢＭＩ与 ＬＡＭＡ２、ＰＡＨ、ＡＣＥ３及

ＭＲＰＳ６基因均具有相关性，同时 ＦＢＧ与 ＬＡＭＡ２及
ＰＡＨ具有相关性。查阅文献笔者发现，ＡＣＥ３可通过
减轻胰腺细胞氧化应激以及调节胰岛细胞微环境，达

到提高胰岛 β细胞功能的作用，而 ＭＲＰＳ６则通过调
节糖脂代谢达到稳定血糖的效果

［１４，１５］
。因此 ＬＡＭＡ２

及 ＰＡＨ可能通过调节并优化了体内血糖代谢系统，
减少了血糖相关疾病的发生，进而影响了长寿。

血脂代谢紊乱导致心脑血管动脉粥样硬化等疾

病，是引起老年群体死亡的重要原因
［１６，１７］

。本课题

发现长寿组人群 ＴＧ、ＴＧ以及 ＬＤＬ－Ｃ水平降低，而

·７２·
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ＨＤＬ－Ｃ水平升高，这提示长寿人群的血脂代谢优于
对照组，同时本研究结果表明 ＴＧ、ＴＧ、ＬＤＬ－Ｃ以及
ＨＤＬ－Ｃ水平与 ＡＣＥ３及 ＭＲＰＳ６基因均呈相关性。
而国内有研究者同样研究发现，ＡＣＥ基因 ＳＮＰ位点
与长寿现象之间密切相关，与本课题 ＧＷＡＳ结果一
致。而流行病学研究表明，ＭＲＰＳ６基因可降低心肌
梗死等心脏疾病的发生。而本研究表明 ＭＲＰＳ６基因
可调节血脂系统平衡，这是解释 ＭＲＰＳ６基因可降低
心脏相关疾病发生，延长寿命的潜在机制。

综上所述，本研究通过 ＧＷＡＳ进行多基因整合研
究，发现 ＬＡＭＡ２基因 ｒｓ４４４９６５１、ＰＡＨ基因 ｒｓ１７１８３０７、
ＡＣＥ３基因 ｒｓ４３１６８１８以及 ＭＲＰＳ６基因 ｒｓ２８３４３８４共４
个基因型与长寿呈强相关性，同时与研究人群的 ＢＭＩ、
血糖以及血脂等健康指标呈相关性。
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ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎｏｆｃｏｒｏｎａｒｙａｒｔｅｒｙｃａｌｃｉｕｍ：ｔｈｅｍｕｌｔｉｅｔｈｎｉｃｓｔｕｄｙｏｆａｔｈｅｒｏ
ｓｃｌｅｒｏｓｉｓｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＪＡｍＨｅａｒｔＡｓｓｏｃ，２０１４，３（５）：ｅ１２４１

２０　ＮａｋａｓｈｉｍａＨ，ＫｕｒｏｂｅＭ，ＭｉｎａｍｉＫ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｍｏｄｅｒａｔｅ－ｔｏ－
ｓｅｖｅｒｅｏｂｓｔｒｕｃｔｉｖｅｓｌｅｅｐａｐｎｅａｏｎｔｈｅｃｌｉｎｉｃａｌｍａｎｉｆｅｓｔａｔｉｏｎｓｏｆｐｌａｑｕｅ
ｖｕｌｎｅｒａｂｉｌｉｔｙａｎｄｔｈｅｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎｏｆｃｏｒｏｎａｒｙａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏ－ｓｉｓｉｎｐａ
ｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈａｃｕｔｅｃｏｒｏｎａｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅ［Ｊ］．ＥｕｒＨｅａｒｔＪＡｃｕｔｅＣａｒｄｉｏｖａｓｃ
Ｃａｒｅ，２０１５，４（１）：７５－８４

２１　ＬｉｎｚＤ，ＬｉｎｚＢ，ＨｏｈｌＭ，ｅｔａｌ．Ａｔｒｉａｌａｒｒｈｙｔｈｍｏｇｅｎｅｓｉｓｉｎｏｂｓｔｒｕｃｔｉｖｅ
ｓｌｅｅｐａｐｎｅａ：ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＳｌｅｅｐＭｅｄＲｅｖ，２０１６，２６：
８７－９４

２２　ＡｄｅｓｅｕｎＧＡ，ＲｏｓａｓＳＥ．Ｔｈｅｉｍｐａｃｔｏｆｏｂｓｔｒｕｃｔｉｖｅｓｌｅｅｐａｐｎｅａｏｎ
ｃｈｒｏｎｉｃｋｉｄｎｅｙｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＣｕｒｒＨｙｐｅｒｔｅｎｓＲｅｐ，２０１０，１２（５）：
３７８－３８３

２３　严治涛，程维平，毕云伟，等．高血压合并阻塞性睡眠呼吸暂停低
通气综合征 患者左心室结构与收缩功能的影响因素［Ｊ］．中华高
血压杂，２０１１，１９（３）：２７３－２７７

２４　盛红宇，李南方，周克明，等．短期持续气道内正压通气治疗对不
同程度阻塞性睡眠呼吸暂停低通气综合征合并高血压患者的降

压疗效比较［Ｊ］．中华全科医师，２０１５，１４（６）：４４２－４４７
２５　谢世良．ＣＰＡＰ对老年 ＯＳＡＳ患者并发心脑血管事件的远期作用

［Ｊ］．实用预防医学，２０１２，１９（９）：１３９２－１３９４
（收稿日期：２０１９－１２－１２）
（修回日期：２０１９－１２－２６）

·８２·

　·论　　著· ＪＭｅｄＲｅｓ，Ｊｕｎ２０２０，Ｖｏｌ．４９Ｎｏ．６　　


