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摘要 ：

[背景] 高血压是基因与环境共同作用导致的疾病。目前关于职业紧张、ATP 结合盒转运体
A1 基因（ABCA1）和血管紧张素原基因（AGT）多态性与高血压关系的研究多为关注单基因或
单环境影响。

[目的] 探讨 ABCA1 和 AGT 基因位点多态性和职业紧张交互作用与高血压患病的关系。

[方法] 将 2018 年课题组在克拉玛依油田工人中采用随机整群抽样方法调查的 1 200 人中的
198 例高血压患者作为病例，按照性别、年龄（±3 岁）和民族 1∶1 匹配的原则选择相应的对照
组，剔除血样、问卷或 DNA 纯（浓）度不达标者，最终确定病例组和对照组均为 153 人。运用
调查问卷收集油田工人的一般信息，并通过修订版的职业紧张量表（OSI-R）进行职业紧张程
度的评价。运用聚合酶链式反应限制性片段长度多态性技术检测 ABCA1 V825I、R219K 位点
和 AGT M235T、T174M 位点的基因型。采用广义多因子降维法分析 ABCA1 和 AGT 的基因-基
因交互作用，以及基因-职业紧张的交互作用与高血压患病率的关系。

[结果] 病例组和对照组职业紧张程度的分布差异具有统计学意义（P＝0.001)，病例组的高度
职业紧张检出率（65.4%）高于对照组（47.7%）。病例组和对照组的 ABCA1 V825I 位点、R219K
位点，AGT M235T 位点基因型和等位基因的分布差异均有统计学意义（P < 0.05）。条件 logis-
tic 回归结果显示，ABCA1  V825I 位点 VI、 II 基因型（ORVI=1.682，95%CI：1.099~2.573；ORII=
1.708，95%CI：1.045~2.790）、AGT M235T 位点 TT 基因型（OR=1.645，95%CI：1.022~2.647）、高
度职业紧张（OR=2.642，95%CI：1.228~5.686）人群高血压患病风险更高（P < 0.05）；而 ABCA1
R219K 位点和 AGT T174M 位点多态性与高血压患病的关联无统计学意义（P > 0.05）。ABCA1
V825I、R219K 位点与 AGT M235T 位点之间的基因-基因交互作用与高血压患病有关（训练集
和测试集的精确度分别为 0.68 和 0.63，交叉验证一致性系数为 10/10，P < 0.05），且 ABCA1
V825I 与 AGT M235T 位点呈正交互作用；ABCA1 V825I、R219K 位点、AGT M235T 位点与职业
紧张间的基因-环境交互作用与高血压患病有关（训练集和测试集精确度为 0.74 和 0.63，交
叉验证一致性系数为 10/10，P < 0.05），且 AGT M235T 位点与职业紧张呈负交互作用。

[结论] ABCA1 V825I 位点 VI、II 基因型、AGT M235T 位点 TT 基因型和高度职业紧张可能是克
拉玛依油田工人高血压的危险因素，且 ABCA1、AGT 基因多态性和职业紧张三者之间的基因-
基因、基因-环境的交互作用与高血压患病有关。
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Abstract:

[Background] Hypertension  is  influenced  by  both  genes  and  environment.  At  present,  most
studies  on the relationship among occupational  stress,  polymorphisms of  ATP binding cassette
subfamily A member 1 (ABCA1) or angiotensinogen (AGT) genes, and hypertension focus on single
gene or single environmental effects.

[Objective] To investigate the relationship of potential interactions between ABCA1 and AGT gene
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polymorphisms and occupational stress with the prevalence of hypertension.

[Methods] A total  of  198 hypertensive patients were selected as the case group from the 1 200 oilfield workers in Karamay Oilfield in
2018 with random cluster sampling method, and the control group was selected as 1∶1 matched subjects for sex, age (±3 years), and eth-
nicity, after excluding blood samples, questionnaires, or DNA purity (concentration) that did not meet the inclusion criteria. Finally, 153
workers in the hypertension case group and 153 workers in the control group were determined. A questionnaire was used to collect general
information  of  the  oilfield  workers,  and  the  Occupational  Stress  Inventory  Revised  Edition  (OSI-R)  was  used  to  evaluate  occupational
stress. Polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism technology was used to detect the genotypes of V825I and
R219K loci of ABCA1 as well as M235T and T174M loci of AGT. The gene-gene interaction of ABCA1 and AGT and the relationship between
the interaction of gene-occupational stress and the prevalence of hypertension were analyzed by generalized multi-factor dimensionality
reduction method.

[Results] The difference of reported occupational stress between the hypertension case group and the control group was statistically sig-
nificant (P＝0.001), and the reporting rate of high occupational stress in the case group (65.4%) was higher than that in the control group
(47.7%). The genotype and allele distributions of ABCA1 V825I, ABCA1 R219K, and AGT M235T between the hypertension case group and
the control group were significantly different (P < 0.05). The results of conditional logistic regression analysis showed that VI and II genotypes
at V825I locus  of ABCA1 (ORVI=1.682,  95%CI:  1.099-2.573; ORII=1.708,  95%CI:  1.045-2.790), TT genotype  at M235T locus  of AGT (OR=
1.645, 95%CI: 1.022-2.647), and high occupational stress (OR=2.642, 95%CI: 1.228-5.686) increased the risks for hypertension (P < 0.05).
There was no significant correlation between ABCA1 R219K or AGT T174M polymorphisms and the prevalence of hypertension (P > 0.05).
The gene-gene interactions between ABCA1 V825I and R219K loci and AGT M235T locus were associated with hypertension (accuracy on
training and test sets was 0.68 and 0.63, respectively, with a cross-validation coefficient of 10/10, P < 0.05), and ABCA1 V825I locus positively
interacted with AGT M235T locus. The gene-environment interactions among ABCA1 V825I and R219K loci, AGT M235T locus, and occu-
pational stress were associated with hypertension (accuracy on training and test sets was 0.74 and 0.63, respectively, with a cross-validation
coefficient of 10/10, P < 0.05), and AGT M235T locus negatively interacted with occupational stress.

[Conclusion] Genotype VI and II of V825I locus at ABCA1, genotype TT of M235T locus at AGT, and high occupational stress may be risk
factors for oilfield workers’ hypertension in Karamay, and the interactions of gene-gene and gene-environment among ABCA1 and AGT
gene polymorphisms and occupational stress may be associated with hypertension.

Keywords: occupational stress; gene polymorphism; interaction; hypertension

  

高血压是导致残疾和过早死亡的常见慢性心血
管疾病，每年造成 900 多万人死亡[1]。有队列研究已证
实职业紧张会增加职业人群炎症性肠病、冠心病、缺
血性心脏疾病和高血压的罹患风险[2–3]。Landsbergis
等[4]学者基于 29 项（1985—2012 年）研究的 meta 分析
结果显示职业紧张是血压升高的危险因素。较高的职
业紧张水平与高血压的患病率增加有关，该结论已在
警察和煤矿工人等职业人群中被证实[5]。血管紧张素
原（angiotensinogen, AGT）基因（AGT）和 ATP 结合盒转
运体 A1（ATP  binding  cassette  subfamily  A  member  1,
ABCA1）基因（ABCA1）都是高血压的易感基因。AGT 基
因调控血浆 AGT 水平，血浆 AGT 水平的变化会引起血
压波动进而导致高血压的发生与发展。ABCA1 基因调
控细胞膜蛋白 ABCA1 的表达，ABCA1 表达异常会使高
密度脂蛋白合成受阻，导致血脂异常[6]

，而血脂异常是
高血压的独立危险因素[7]。高血压的发生发展是遗
传[8]、心理[5]、个人健康行为[9]和生活环境等多种因素
共同作用的结果，基因-基因和基因-环境的交互作用
对高血压的影响不断被报道且已成为当前的研究热
点[10]。本研究旨在探讨 ABCA1 V825I、R219K 位点和
AGT M235T、T174M 位点与职业紧张间的交互作用，

为深入分析高血压的影响因素奠定基础。

 1    对象与方法
 1.1    研究对象

本研究将 2018 年课题组在克拉玛依油田工人中
采用随机整群抽样方法调查的 1 200 人中的 198 例高
血压患者作为病例组，按照性别、年龄（±3 岁）和民族
1∶1 匹配的原则，选择相应非高血压患者作为对照组，

剔除有高血压遗传病史和精神疾病、血样/问卷/DNA
纯度或浓度不达标者，最终两组各为 153 人。本研究
获得了新疆医科大学医院医学伦理委员会的审批（编
号：2015006）。研究对象均知情并同意参加此次研究。
 1.2    研究方法
 1.2.1   一般情况调查　通过课题组自行设计的一般情
况调查问卷收集油田工人的性别、年龄、民族、婚姻、
文化程度、工种、月收入、身高、体重、是否已被诊断
为高血压、吸烟和饮酒等信息，计算体重指数（body
mass index, BMI）。
 1.2.2   职业紧张评价　采用修订版的职业紧张量表
（Occupational  Stress  Inventory  Revised  Edition,  OSI-R）
测定职业紧张水平，该量表由职业任务紧张、个体紧
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张反应和人际关系紧张 3 个分量表组成。其中，职业
紧张评价以分量表职业任务紧张的总得分为标准，该
分量表包括 6 项指标：任务过重、任务不适、任务模
糊、任务冲突、责任感和工作环境，每项指标包括
10 个条目，共计 60 个条目，每个条目按“1~5”评分。职
业任务紧张的总得分越高，说明职业人群的紧张程度
越高；根据职业任务紧张的总得分，职业紧张被分为低
（职业任务紧张维度得分 < 120 分）、中（120≤职业任
务紧张维度得分≤160）、高（职业任务紧张维度得分
 > 160）三个程度组[11]。本次调查中职业任务紧张量表
的信度和效度均较好，Cronbach's α 系数为 0.812，
KMO=0.805，bartlett 球形检验 P < 0.001。
 1.2.3   高血压的诊断标准　研究对象平静状态下，收
缩压 > 140 mmHg 或舒张压 > 90 mmHg，或血压虽在此
范围内但既往有高血压史，目前正在服用降压药物
者[12]。
 1.2.4   血样收集和 DNA 提取　收集研究对象空腹状
态下的静脉血并置于 4 mL 真空采血管，置于高速离心
机分离血清与血浆，置于−80 ℃ 低温冰箱保存，用于
后续 DNA 的提取及基因多态性检测。采用血液基因
组 DNA 提取系统（非离心柱型）试剂盒（北京天根）提
取 DNA 并测定浓度和纯度，DNA 纯度合格范围为
1.6~1.9。
 1.2.5   ABCA1 和 AGT 基因位点多态性的测定　运用限
制性片段长度多态性（restriction fragment length poly-
morphism, RFLP）-PCR 方法检测 ABCA1 和 AGT 基因位
点多态性。PCR 引物序列：ABCA1  V825I 位点（长度
330 bp) 正向 5'-GAGACTGACCAGGAAATGG-3'，反向 5'-
ATGCACTGCAGAGATTCTAG-3'； ABCA1  R219K 位点 （长
度 442  bp) 正向 5'-GACCCAGCTTCCAATCTTCA-3'，反向
5'-TTCTTCCCATTCACCCTTTG-3'；AGT T174M 位点（长度
353  bp) 正向 5'-TGGCACCCTGGCCTCTCTCTATCT-3'，反
向 5'-CAGCCTGCATGAACCTGTCAATCT-3'； AGT  M235T
位点（长度 163  bp) 正向 5'-CCGTTTGTGCAGGGCCTG-
GCTCTCT-3'，反向 5'-CAGGGTGCTGTCCACACTGGACCCC-
3'。PCR 扩增体系（共 25 μL)：无菌双蒸水 8.5 μL、DNA
模板 2 μL、2×Taq PCR Master Mix 12.5 μL、正向和反向
引物各 1 μL，低速离心机混匀 30 s。ABCA1 V825I、AB-
CA1 R219K、AGT T174M、AGT M235T 位点 PCR 扩增的
反应条件如下。预变性：94 ℃，2、3、3、3 min；变性：
94 ℃，30、60、30、15 s；退火：61 ℃（30 s）、57 ℃（45 s）、
63 ℃（40 s）、69.5 ℃（50 s）；延伸：72 ℃，60、60、60、
45 s；循环数：35、35、40、35 次。

 1.3    质量控制
实验开始前严格筛选合格血样和 DNA，多方面查

阅文献摸索 PCR 条件，并在正式实验前进行了预实验；
实验过程中严格按照预实验 PCR 扩增反应条件和步
骤操作；试验完成后基因型的判定由双人共同判定。
 1.4    统计学分析

统计分析采用 SPSS 21.0 软件包，病例组和对照组
在不同人口学特征和职业紧张组的差异、Hardy-Wein-
berg 遗传平衡检验以及 ABCA1 和 AGT 各基因型的分
布均采用 χ2 检验；ABCA1、AGT 基因位点多态性和职
业紧张与高血压患病率的相关性分析采用条件 logis-
tic 回归，以是否患高血压为应变量，将 ABCA1 V825I、
ABCA1 R219K、AGT T174M、AGT M235T 位点和职业紧
张逐个纳入和剔除模型进行分析。

ABCA1 基因-AGT 基因、ABCA1 基因-AGT 基因-职
业紧张交互作用模型采用 GMDR（0.9）软件进行构建
和分析。该软件基于交叉验证和计分统计量的基本原
理，利用降维方法将上述应变量和自变量引入软件，

探索基因与基因、基因与环境之间的交互作用。计分
统计量是将数据降为一维数据，交叉验证是通过 10
折交叉验证方法评价交互作用模型是否具有统计学
意义。研究数据被随机分成 10 份，9 份为训练样本（训
练集），1 份为检验样本（测试集），重复 10 次，得到训
练集和测试集的预测准确度，以及符号检验结果，同
时在此重复过程中得到此模型被选中的次数，即交叉
验证一致性。当模型具有最高的检验样本预测准确度、
最大的交叉验证一致性系数，且符号检验中 P < 0.05
时，则被认为是最优交互作用模型[13]。采用 MDR（3.0.2）
软件绘制树状图。在最佳模型具有统计学意义（P < 
0.05）的前提下，图中变量的距离越近，提示交互作用
越强；连线的颜色越接近红色，代表交互作用越接近
正交互作用；连线的颜色越接近蓝色，代表交互作用
越接近负交互作用。双侧检验水准 α=0.05。

 2    结果
 2.1    一般人口学特征及职业状况

病例组和对照组在职业紧张和 BMI 间的差异具
有统计学意义（P < 0.05），且病例组的高度职业紧张检
出率和超重（BMI≥24 kg·m−2）者的比例均高于对照组；
病例组和对照组在性别、年龄、工种、婚姻状况、月收
入、文化程度、是否吸烟和是否饮酒组间的差异均无
统计学意义（P > 0.05），见表 1。Hardy-Weinberg 遗传
平衡检验结果显示，ABCA1 V825I、R219K 位点和 AGT
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T174M、M235T 位点处于遗传平衡状态（P > 0.05），见
补充材料表 S1。

 2.2    ABCA1、AGT 基因型和等位基因分布
表 2 显示，病例组和对照组的 ABCA1 V825I、R219K

位点和 AGT M235T 位点的基因型和等位基因的分布
差异具有统计学意义（P < 0.05），其中 ABCA1 V825I 位
点 II 基因型和 I 等位基因、ABCA1 R219K 位点 GG 基

因型和 G 等位基因、AGT M235T 位点 TT 基因型和 T
等位基因在病例组的分布频率均高于对照组。

 2.3    ABCA1、AGT、职业紧张与高血压患病风险
表 3 显示，调整 BMI 后，与参照组比较，ABCA1

V825I 位点 VI、 II 基因型 （ORVI=1.682， 95%CI： 1.099~
2.573； ORII=1.708， 95%CI： 1.045~2.790）、 AGT M235T
位点 TT 基因型（OR=1.645，95%CI：1.022~2.647）、高度
职业紧张（OR=2.642，95%CI：1.228~5.686）人群高血压
患病风险更高（P < 0.05）；而 ABCA1  R219K 和 AGT
T174M 位点多态性与高血压患病率间的关联无统计
学意义（P > 0.05）。
 2.4    AGT 与 ABCA1 交互作用

GMDR 分析基因-基因交互作用结果显示，ABCA1
V825I、R219K 位点与 AGT M235T 位点之间的基因-基
因交互作用模型为最佳模型（P < 0.05），交叉验证一致
性系数为 10/10，训练集和测试集的精确度分别为
0.68 和 0.63，见表 4。树状图结果显示，ABCA1 V825I
与 AGT M235T 位点之间存在较强的正交互作用，见
图 1。

 

表 1   研究对象一般人口学特征及职业紧张状况 （n=306） 
Table 1    General demographic characteristics and occupational

stress of study subjects (n=306)
 

项目
病例组

n(%)
对照组

n(%)
χ2 P

性别 <0.001 1.000

　男 119(77.8) 119(77.8)

　女 34(22.2) 34(22.2)

年龄/岁 <0.001 1.000

　<40 23(13.7) 23(13.7)

　≥40 130(86.3) 130(86.3)

民族 <0.001 1.000

　汉族 135(88.2) 135(88.2)

　少数民族 18(11.8) 18(11.8)

工种 1.259 0.533

　钻井 29(19.0) 22(14.4)

　采油 65(42.5) 66(43.1)

　输油 59(38.6) 65(42.5)

婚姻状况 0.462 0.794

　未婚 4(2.6) 6(3.9)

　已婚 131(85.6) 128(83.7)

　离异及丧偶 18(11.8) 19(12.4)

月收入/元 1.692 0.242

　≤3 500 35(22.9) 45(29.4)

　>3 500 118(77.1) 108(70.6)

文化程度 0.013 0.500

　高中及以下 76(49.7) 75(49.0)

　大专及以上 77(50.3) 78(51.0)

是否吸烟 0.053 0.909

　是 84(54.9) 82(53.6)

　否 69(45.1) 71(46.4)

是否饮酒 <0.001 1.000

　是 107(69.9) 107(69.9)

　否 46(30.1) 46(30.1)

BMI/(kg·m−2) 10.38 0.002

　<24 34(22.2) 60(39.2)

　≥24 119(77.8) 93(60.8)

职业紧张 15.141 0.001

　低度 7(4.6) 25(16.3)

　中度 46(30.1) 55(35.9)

　高度 100(65.4) 73(47.7)

合计 153(100.0) 153(100.0)

 

表 2   病例组和对照组基因型和等位基因的分布
Table 2    The genotype and allele distributions between the case

group and the control group
 

基因位点 基因型和等位基因
病例组

n(%)
对照组

n(%)
χ2 P

ABCA1 V825I VV* 28(18.3) 56(36.6) 12.88 0.002

VI* 88(57.5) 69(45.1)

II* 37(24.2) 28(18.3)

V# 144(47.1) 181(59.2) 8.98 0.003

I# 162(52.9) 125(40.8)

ABCA1 R219K AA* 7(4.6) 19(12.4) 9.21 0.010

AG* 64(41.8) 73(47.7)

GG* 82(53.6) 61(39.9)

A# 78(25.5) 111(36.3) 8.34 0.004

G# 228(74.5) 195(63.7)

AGT T174M TT* 127(83.0) 126(82.4) 1.02 0.559

TM* 25(16.3) 24(15.7)

MM* 1(0.7) 3(2.0)

T# 279(91.2) 276(90.2) 0.17 0.676

M# 27(8.8) 30(9.8)

AGT M235T MM* 41(26.8) 59(38.6) 8.53 0.014

MT* 83(54.2) 80(52.3)

TT* 29(19.0) 14(9.2)

M# 165(53.9) 198(64.7) 7.37 0.007

T# 141(46.1) 108(35.3)

[ 注 ] *：基因型。#：等位基因。
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 2.5     ABCA1、AGT、职业紧张交互作用分析
ABCA1 V825I、R219K 位点、AGT M235T 位点与职

业紧张之间的交互为最佳基因-职业紧张交互作用模
型（P < 0.05)，交叉验证一致性系数为 10/10，测试集精
确度最高为 0.63，训练集精确度为 0.74，见表 5。树状
图结果显示，AGT M235T 位点与职业紧张之间存在较
强的负交互作用，见图 2。

 3    讨论
高血压是基因与环境共同作用的结果，其发生发

展与基因多态性[14]、脂代谢紊乱 [15]、血尿酸升高 [16]、
不良生活方式和长期过度紧张[8，11]等因素相关。职业
紧张一方面可通过神经内分泌机制直接影响血压水
平，另一方面可通过导致高血压的不健康生活方式对
血压产生间接影响[17]。本研究结果表明，克拉玛依油
田工人高血压病例组的高度职业紧张检出率较高，高
度职业紧张组人群罹患高血压的风险是低度职业紧
张组的 2.642 倍。

ABCA1 V825I 和 R219K 位点多态性与包括高血压
在内的心血管疾病相关，ABCA1 表达异常会使高密度
脂蛋白合成受阻引起血脂异常，进而导致高血压的发
生和发展。杨博等[18]的研究显示 ABCA1 基因多态性与
中国男性汉族人群的冠心病相关。薛偕华等[19]的研究
表明，ABCA1 V825I 位点Ⅱ基因型的福建汉族人群腔
隙性脑梗死合并高血压的发生风险降低。目前关于
ABCA1 R219K 位点多态性的研究多与血脂异常有关[20]

，

而血脂异常与高血压存在密切联系。本研究分析 AB-
CA1 基因位点多态性与高血压患病关系的结果显示，

ABCA1 V825I 位点 VI 和 II 基因型者罹患高血压的风险
分别是 VV 基因型者的 1.682 和 1.708 倍，但本研究未
发现 ABCA1 R219K 位点多态性与高血压的关联。AGT
基因主要通过调控血浆 AGT 水平变化而引起血压波
动。受研究人群和样本量的影响，目前对 AGT 基因多
态性和高血压关系的研究尚未得出统一结论。张红艳

 

表 3   不同特征研究对象高血压患病风险 （n=306） 
Table 3    Risk of hypertension in subjects with different charac-

teristics (n=306)
 

组别 b Wald χ2 OR(95%CI) P

ABCA1 V825I (VV基因型为参照)

　VI 0.520 5.737 1.682(1.099~2.573) 0.017

　II 0.535 4.564 1.708(1.045~2.790) 0.033

ABCA1 R219K (AA基因型为参照)

　AG 0.551 1.916 1.735(0.795~3.786) 0.166

　GG 0.756 3.687 2.130(0.984~4.608) 0.055

AGT T174M (TT基因型为参照)

　TM 0.079 0.132 1.803(0.705~1.662) 0.717

　MM −1.257  1.567 0.285(0.040~2.036) 0.211

AGT M235T (MM基因型为参照)

　MT 0.217 0.256 1.242(0.854~1.805) 0.118

　TT 0.498 0.040 1.645(1.022~2.647) 0.004

职业紧张程度(低度紧张组为参照)

　中度 0.733 3.267 2.082(0.940~4.611) 0.071

　高度 0.972 6.177 2.642(1.228~5.686) 0.013

[ 注 ] 应变量为是否患高血压，0=否，1=是。

 

表 4   基因-基因交互作用分析
Table 4    Analysis of gene-gene interaction

 

模型
精确度 符号检验 交叉验证

一致性系数训练集 测试集 χ2 P

V825I 0.59 0.57 8 0.055 9/10

V825I×M235T 0.65 0.63 9 0.011 10/10

V825I×R219K×M235T 0.68 0.63 9 0.011 10/10

V825I×R219K×T174M×M235T 0.70 0.60 8 0.055 10/10

 

R219K

V825I

M235T

正交互作用

负交互作用 
图 1   基因-基因 （ABCA1 V825I、R219K 位点与 AGT M235T

位点） 交互作用树状图
Figure 1   Gene-gene interaction tree diagram (ABCA1 V825I and

R219K loci and AGT M235T locus)

 

表 5   基因-职业紧张交互作用分析
Table 5    Analysis of gene-occupational stress interaction

 

模型
精确度 符号检验 交叉验证

一致性系数训练集 测试集 χ2 P

V825I 0.60 0.55 8 0.055 5/10

V825I×M235T 0.65 0.63 9 0.011 10/10

V825I×M235T×
职业紧张程度

0.69 0.59 8 0.055 7/10

V825I×R219K×M235T×
职业紧张程度

0.74 0.63 10 <0.001 10/10

V825I×R219K×T174M×M235T×
职业紧张程度

0.76 0.58 9 0.011 10/10

 正交互作用

职业紧张程度 负交互作用

R219K

V825I

M235T

 
图 2   ABCA1 V825I、R219K 位点，AGT M235T 位点与职业

紧张交互作用树状图
Figure 2   Interaction tree diagram among ABCA1 V825I and

R219K loci, AGT M235T locus, and occupational stress
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等[21]的研究显示 AGT T174M、M235T 位点的 TT 基因
型均与高血压的患病率增加有关，且 TT 型与高血压
引起的左心室肥厚、MT 型与高血压肾病相关，但李星
辉等[22]基于甘肃省东乡族人群的研究未发现这两个
位点的基因多态性与高血压之间的关联。本研究中
AGT M235T 位点 TT 基因型者罹患高血压的风险是
MM 基因型者的 1.645 倍，但未发现 AGT T174M 位点
多态性与高血压的关联，这与 Kolovou[23]和李星辉等[22]

的研究结果基本一致。
高血压是基因与环境共同作用导致的疾病，单基

因或单环境因素的分析并不能完全阐释其作用机制。
隋小芳等[24]的研究结果显示，高同型半胱氨酸、高尿
酸与脂代谢紊乱对促进高血压的发生发展存在交互
作用。武陵山片区人群的 ALDH2 rs190914158 位点突
变、同型半胱氨酸代谢障碍与长期摄入腌制食品在
Ｈ型高血压的发生发展中存在交互作用[25]。本研究的
交互作用分析结果显示，ABCA1 V825I、R219K 位点与
AGT M235T 位点与油田工人的高血压患病存在基因-
基因交互作用，且 ABCA1 V825I 位点与 AGT M235T 位
点之间有较强的正交互作用；ABCA1 V825I、R219K 位
点、AGT M235T 位点与职业紧张对高血压存在基因-
环境交互作用，AGT M235T 位点与职业紧张之间有较
强的负交互作用。

本研究通过 logistic 回归分析和交互作用分析，均
证明了 ABCA1 和 AGT 基因位点多态性、职业紧张与
高血压患病率密切相关，为今后相关的队列研究奠定
了基础。但本研究仍然存在一定的局限性：首先，本研
究样本量相对较少且潜在未知的变量可能会对实验
结果产生影响，但本研究采用 1∶1 匹配的方式选择病
例组和对照组，在一定程度上控制了部分混杂因素，

结果的可信度仍然较高；其次，本研究未收集油田工
人的饮食、运动、个人家族史和职业危害暴露史等信
息，未能控制这些因素对高血压的影响，在今后的研
究设计中注意这些重要信息数据的收集。

综上所述，本研究显示 ABCA1 V825I 位点 VI、II 基
因型、AGT M235T 位点 TT 基因型和高度职业紧张的
克拉玛依油田工人高血压患病风险较高，且 ABCA1、
AGT 基因多态性和职业紧张三者之间的基因-基因、基
因-环境的交互作用与高血压患病有关。
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喜讯：《  》入选
《预防医学与卫生学高质量科技期刊分级目录》

 
       近日，中华预防医学会在其网站公布了《预防医学与卫生学高质量科技期刊分级目录》，这是我国本
领域首次开展期刊分级工作，由上海市疾病预防控制中心主办的《环境与职业医学》成功入选该目录。
        为贯彻落实中国科协、中宣部、教育部、科技部联合印发的《关于深化改革培育世界一流科技期
刊的意见》推动建设与世界科技强国相适应的科技期刊体系，助力我国科技期刊高质量发展，按照中
国科协的统一部署，中华预防医学会依据中国科协关于"价值导向、同行评议、等效使用"等原则要求，

组织建立了预防医学与卫生学高质量科技期刊评价指标体系，采取定量和定性评价相结合的方式，经
过数据采集、期刊遴选、专家评议和专家评审委员会会议审核认定、公示、复审等程序，最终形成
2021 年度《预防医学与卫生学高质量科技期刊分级自录》，共收录期刊 122 种，其中中文期刊 33 种，

外文期刊的 89 种。
        《  》 （Journal  of  Environmental  &  Occupational  Medicine,  JEOM）杂志 ，创刊于
1984 年，系由上海市疾病预防控制中心主办的专业性学术期刊，以刊登中文文献为主（含英文摘要），

月刊。所有被录用的稿件均经过同行专家评议。纸质印刷版于每月 25 日出版。国际连续出版物号：
ISSN 2095-9982；国内统一连续出版物号：CN 31-1879/R。杂志主页：www.jeom.org。目前杂志已被中
国科学引文数据库（CSCD）源期刊、中文核心期刊（北大核心）、中国科技论文统计源期刊（科技核心）、
Scopus 数据库、Doaj 数据库、EBSCO 数据库、CABI 数据库、美国剑桥科学文摘（自然科学）、美国化学
文摘（CA）数据库等国内、国际著名数据库所收录。
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