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ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因多态性与重庆地区汉族人群中原发性闭角型青光眼易感性
的关系
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　　［摘要］　目的　探讨中国汉族人群中谷胱甘肽硫转移酶 Ｍ１（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅＳｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＭ１，ＧＳＴＭ１）、谷胱甘肽硫转移
酶Ｔ１（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅＳｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＴ１，ＧＳＴＴ１）基因多态性与原发性闭角型青光眼易感性的关系。方法　 收集２１１例汉族原发
性闭角型青光眼患者（ｐｒｉｍａｒｙａｎｇｌｅｃｌｏｓｕｒｅｇｌａｕｃｏｍａ，ＰＡＣＧ）以及４２２例健康志愿者的血液标本（对照组），并根据诊断标
准将ＰＡＣＧ组分为急性（ａｃｕｔｅｐｒｉｍａｒｙａｎｇｌｅｃｌｏｓｕｒｅｇｌａｕｃｏｍａ，ＡＰＡＣＧ）和慢性（ｃｈｒｏｎｉｃｐｒｉｍａｒｙａｎｇｌｅｃｌｏｓｕｒｅｇｌａｕｃｏｍａ，
ＣＰＡＣＧ），并采用多重等位基因特异聚合酶链反应（ｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲ）技术检测ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因多态性。结果　 ＧＳＴＴ１
缺失基因型在ＰＡＣＧ组中分布频率为５３．１％，在对照组中的分布频率为５３．８％，２组间无统计学差异（χ２＝０．０２８６，Ｐ＝
０８６６）；将ＰＡＣＧ组分为ＡＰＡＣＧ组和ＣＰＡＣＧ组后，ＧＳＴＴ１缺失基因型的分布频率分别为４６．３％和５５．４％，ＡＰＡＣＧ组与
对照组相比，无统计学差异（χ２＝０．１２６７，Ｐ＝０．７２２），ＣＰＡＣＧ组与对照组相比，差异也无统计学意义（χ２＝０．０３６２，Ｐ＝
０８４９）。在ＰＡＣＧ组中ＧＳＴＭ１的缺失基因型的频率为５８．３％，对照组中ＧＳＴＭ１缺失基因型的频率为５６．３％，２组间的差
异无统计学意义（χ２＝０．２０６３，Ｐ＝０．６５０）。ＧＳＴＭ１在ＡＰＡＣＧ组以及ＣＰＡＣＧ组中的分布频率分别为６１．１％及５６．３％，
ＡＰＡＣＧ组与对照组相比，其差异无统计学意义（χ２＝０．０２７９，Ｐ＝０．８６７）；ＣＰＡＣＧ组与对照组相比，其差异也无统计学意
义（χ２＝０．００６４，Ｐ＝０．９３６）。此外，将ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因型联合进行分析，发现其４种基因型在各个病例组与对照组
的比较中都没有统计学差异。结论 　在重庆地区的中国汉族人群中，未发现ＧＳＴＴ１缺失基因型和ＧＳＴＭ１缺失基因型与
原发性闭角型青光眼的易感性相关，联合比较ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因多态性与原发性闭角型青光眼的易感性，也未发现明
显相关性，而且与原发性闭角型青光眼的分类也不相关。
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　　青光眼已成为全球第１位不可逆性致盲眼病。国
内外多项流行病学研究［１－４］表明，原发性闭角型青光

眼（ｐｒｉｍａｒｙａｎｇｌｅｃｌｏｓｕｒｅｇｌａｕｃｏｍａ，ＰＡＣＧ）仍是我国青
光眼患者的主要类型，应作为青光眼防治研究的重点

对象。青光眼的发生、发展是由多因素间复杂的相互

作用所导致的不可逆性视力丧失，而氧化应激（ｏｘｉｄａ
ｔｉｖｅｓｔｒｅｓｓ，ＯＳ）在青光眼的发生中则起着重要作
用［５－６］。机体内存在酶抗氧化和非酶抗氧化两个系

统［７］，谷胱甘肽 Ｓ转移酶（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅＳｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，
ＧＳＴｓ）是生物机体内重要的抗氧化酶之一，它在体内
可催化谷胱甘肽与亲电物质发生结合反应，消除机体

内的过氧化氢及脂质过氧化物，阻断活性氧自由基对

机体的进一步损伤，从而可保护 ＤＮＡ分子免受损伤，
维持遗传物质的稳定性［８］。人类 ＧＳＴｓ同工酶主要分
为５个家族，其中μ（Ｍ）族基因所编码的ＧＳＴｍｕ酶蛋
白以及θ（Ｔ）族基因所编码的ＧＳＴｔｈｅｔａ酶蛋白被认为
在细胞抗氧化损伤及抵御外来化合物的侵害中起着重

要作用［９］。

　　目前国外已有研究证实谷胱甘肽硫转移酶 Ｍ１
（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅＳｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＭ１，ＧＳＴＭ１）、谷胱甘肽硫转
移酶Ｔ１（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅＳｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＴ１，ＧＳＴＴ１）的多态性
和ＰＡＣＧ有关［１０］，但是国内有关 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１与
ＰＡＣＧ相关关系的报道较少，本实验拟采用病例对照
研究，探讨 ＧＳＴＴ１、ＧＳＴＭ１基因多态性与 ＰＡＣＧ易感
性的关系。

１　对象与方法

１．１　研究对象
　　收集２０１１年１月至２０１２年３月在重庆医科大学附属第一
医院眼科门诊以及住院部就诊的汉族 ＰＡＣＧ患者２１１例，其中
男性９０例，女性１２１例，年龄４０～８５岁。同期收集性别、年龄
及民族均匹配的正常对照组４２２例，其中男性１８２例，女性２４０例。
２组性别构成比无差异（χ２＝０．０１２９，Ｐ＝０．９１０），而且年龄段
分布也无构成比差异（χ２＝０．００８１，Ｐ＝１．００），见表１。所有

研究对象之间无血缘关系。ＰＡＣＧ的诊断标准采用２００８年中
华眼科学会眼科学分会青光眼学组对我国原发性青光眼的基

本检查和诊断方法以及治疗原则达成的共识性意见［１１］，为了

解不同ＰＡＣＧ分类与 ＧＳＴＴ１及 ＧＳＴＭ１的关系，进一步根据诊
断标准将所有纳入研究的对象分为急性（ａｃｕｔｅｐｒｉｍａｒｙａｎｇｌｅ
ｃｌｏｓｕｒｅｇｌａｕｃｏｍａ，ＡＰＡＣＧ）和慢性（ｃｈｒｏｎｉｃｐｒｉｍａｒｙａｎｇｌｅｃｌｏｓｕｒｅ
ｇｌａｕｃｏｍａ，ＣＰＡＣＧ）两种类型。

表１　病例组和对照组患者的参数比较

人口学参数　　　 病例组 对照组 Ｐ
性别（男／女） ９０／１２１ １８２／２４０ ０．９１０
年龄（岁） １．０００
　４０～５０ ３０ ５９
　＞５０～６０ ７６ １５２
　＞６０～７０ ６７ １３５
　＞７０～８５ ３８ ７６

１．２　研究方法
１．２．１　标本的采集及保存　　病例组以及对照组人群均抽取
肘部静脉血５ｍＬ，装入带有０．２ｍＬ枸橼酸钠的真空试管中，立
即登记病历信息，并且放入－８０℃的冰箱中冻存。
１．２．２　基因组ＤＮＡ抽提　　使用普洛麦格公司的全血 ＤＮＡ
纯化试剂盒（ＰｒｏｍｅｇａＡ１１２０Ｗｉｚａｒｄ ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡＰｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ
Ｋｉｔ，ＰｒｏｍｅｇａＣｏｒｐ．Ｍａｄｉｓｏｎ，ＷＩ，ＵＳＡ）提取血液基因组，使用
微量紫外分光光度计（Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００Ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ，Ｔｈｅｒｍｏ
ＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ，ＤＥ，ＵＳＡ）测量所抽提 ＤＮＡ的浓
度和纯度。所提取的血液ＤＮＡ冻存于－２０℃冰箱中。
１．２．３　ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１基因型分型　　采用多重 ＰＣＲ
（ｍｕｌｔｉｐｌｅＰＣＲ）的方法扩增ＧＳＴＴ１以及ＧＳＴＭ１作为目的基因，
同时扩增β球蛋白（βｇｌｏｂｉｎ）作为内对照，３对引物设计均参
照文献［１１］报道，各引物的序列见表２，所有引物由北京华大
基因研究所合成。ＧＳＴＭ１的扩增产物为２１９ｂｐ，ＧＳＴＴ１的扩增
产物为４５９ｂｐ，β球蛋白的扩增产物为２６８ｂｐ。ＰＣＲ反应体系
为２５μＬ：其中４种ｄＮＴＰ的终浓度为０．２ｍｍｏｌ／Ｌ，各引物的终
浓度为０．３ｍｍｏｌ／Ｌ，ＤＮＡ模板为１０～１００ｎｇ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶
（ＰｒｏｍｅｇａＣｏｒｐ．Ｍａｄｉｓｏｎ，ＷＩ，ＵＳＡ）２Ｕ。ＰＣＲ仪（Ｓ１０００，Ｂｉｏ
Ｒａｄ，ＵＳＡ）的循环参数为：９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性２ｍｉｎ，
５８℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ，运行３７个循环，最后７２℃延
伸５ｍｉｎ。ＰＣＲ产物在含５μＬＧｏｌｄＶｉｅｗ显色剂（鼎国试剂公
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司，北京，中国）的２．０％的琼脂糖凝胶（鼎国试剂公司，北京，中
国）中进行电泳分离，水平电泳槽（ＤＹＣＰ３１ＤＮ，北京六一仪器
厂）的电压为２００Ｖ，电流为１５０Ａ，电泳时间为１５ｍｉｎ，最后在凝
胶图像分析系统（ＣｈｅｍｉＤｏｃＸＲＳ，ＢｉｏＲａｄ，ＵＳＡ）上进行观察。

表２　ＧＳＴＴ１、ＧＳＴＭ１基因扩增引物序列

基因 引物序列（５′→３′） 扩增片段长度（ｂｐ）

ＧＳＴＴ１
上游：ＴＣＣＴＴＡＣＴＧＧＴＣＴＣＣＡＣＡＴＣＴＣ

下游：ＴＣＡＣＣＧＧＡＴＣＡＴＧＧＣＣＡＧＣＡ
４５９

ＧＳＴＭ１
上游：ＧＡＡＣＴＣＣＣＴＧＡＡＡＡＧＣＴＡＡＡＧＣ

下游：ＧＴＴＧＧＧＣＴＣＡＡＡＴＡＴＡＣＧＧＴＧＧ
２１９

βｇｌｏｂｉｎ
上游：ＣＡＡＣＴＴＣＡＴＣＣＡＣＧＴＴＣＡＣＣ

下游：ＧＡＡＧＡＧＣＣＡＡＧＧＡＣＡＧＧＴＡＣ
２６８

１．２．４　ＧＳＴＴ１、ＧＳＴＭ１基因型的判定方法　　ＤＮＡ样本经
ＰＣＲ扩增后如无清晰的２６８ｂｐ的βｇｌｏｂｉｎ基因片段者，判定为
无效扩增。单独分析 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１基因型时，根据是否产
生４５９ｂｐ片段，分别记为非缺失型 ＧＳＴＴ１（ｐｒｅｓｅｎｔ，＋）和缺失
型ＧＳＴＴ１（ｎｕｌｌ，－）；根据是否产生２１９ｂｐ片段，判定为非缺失
型 ＧＳＴＭ１（ｐｒｅｓｅｎｔ，＋）以及缺失型 ＧＳＴＭ１（ｎｕｌｌ，－）。将
ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１联合分析时，则有 ４种基因型（ＧＳＴＴ１＋
ＧＳＴＭ１：－／－，＋／－，－／＋，＋／＋）。ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１的基
因型判定方法见表３。

表３　ＧＳＴＴ１、ＧＳＴＭ１基因多态性的判定方法

基因型 ４５９ｂｐ ２６８ｂｐ ２１９ｂｐ
无效片段 √／× × √／×
ＧＳＴＭ１（＋） √／× √ √
ＧＳＴＴ１（＋） √ √ √／×

ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１（＋） √ √ √
ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１（－） √ √ ×
ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１（＋） × √ √
ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１（－） × √ ×

＋为非缺失型，－为缺失型；√标记表示在扩增产物中有目标条
带，×标记表示在扩增产物中无目标条带；√／×标记表示包含扩
增产物中有或没有目标条带的两种情况

１．３　统计学分析
　　数据分析采用 Ｓｔａｔａ１２．０软件进行统计学处理，２组的年
龄与性别构成比，以及各种基因型在病例组和对照组中分布差

异，均使用χ２检验。

２　结果

２．１　ＧＳＴＴ１、ＧＳＴＭ１基因型的电泳结果
　　从病例组和对照组中各选取６个标本的电泳结果进行分
析，见图 １。其中 １、２、８、１０条带的基因型为 ＧＳＴＴ１（－）／
ＧＳＴＭ１（＋）；３、６、７条带的基因型为ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１（－）；

４、５、９条带的基因型为ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１（－）；１１、１２条带的
基因型为ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１（＋）。

! " # $ % & ' ( ) * +, ++ +#

&,, -.!

%,, -.!

$,, -.!

/,, -.!

",, -.!

"%&* -.

"/') -.

"/"* -.

Ｍ：标准（１００ｂｐＤＮＡＬａｄｄｅｒ）；１、３、４、５、６、１１：病例组；２、７、８、９、１０、
１２：对照组
图１　ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１ＰＣＲ扩增后琼脂糖凝胶电泳结果

２．２　ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因型的分布情况
　　单独比较ＧＳＴＴ１缺失基因型和ＧＳＴＭ１缺失基因型的分布
情况。ＧＳＴＴ１缺失基因型在ＰＡＣＧ组中分布频率为５３．１％，在
对照组中的分布频率为５３．８％，２组间的差异无统计学意义
（χ２＝０．０２８６，Ｐ＝０．８６６）；将 ＰＡＣＧ组分为 ＡＰＡＣＧ组和
ＣＰＡＣＧ组后，ＧＳＴＴ１缺失基因型的分布频率分别为４６．３％和
５５．４％，将 ＡＰＡＣＧ组与对照组相比，其差异无统计学意义
（χ２＝０．１２６７，Ｐ＝０．７２２）；将ＣＰＡＣＧ组与对照组相比，其差异
也无统计学意义（χ２ ＝０．０３６２，Ｐ＝０．８４９）；ＡＰＡＣＧ组与
ＣＰＡＣＧ组相比较，差异无统计学意义（Ｐ＝０．２４７）。在 ＰＡＣＧ
组中ＧＳＴＭ１的缺失基因型的频率为５８．３％，对照组中 ＧＳＴＭ１
基因缺失型的频率为 ５６．４％，２组间的差异无统计学意义
（χ２＝０２０６３，Ｐ＝０．６５０）。ＧＳＴＭ１在 ＡＰＡＣＧ组以及 ＣＰＡＣＧ
组中的分布频率分别为６１．１％及５６．３％，ＡＰＡＣＧ组与对照组
相比，其差异无统计学意义（χ２＝０．０２７９，Ｐ＝０．８６７）；ＣＰＡＣＧ
组与对照组相比，其差异也无统计学意义（χ２＝０．００６４，Ｐ＝
０９３６）。见表４。无论是 ＡＰＡＣＧ组还是 ＣＰＡＣＧ组，相对于对
照组而言，ＧＳＴＴ１缺失基因型与疾病无关（Ｐ＞０．０５）；而将
ＣＰＡＣＧ组与ＡＰＡＣＧ组相比较，也不能将ＧＳＴＴ１缺失基因型视
为致病因素（Ｐ＞０．０５）；而ＧＳＴＭ１缺失基因型虽然在各病例组
与对照组的比较中均有ＯＲ＞１，但由于差异无统计学意义（Ｐ＞
０．０５），故仍不能将其视为ＰＡＣＧ的致病因素，见表５。

表５　ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１缺失基因型在各组中分布情况的比较

ＧＳＴＴ１（－） ＧＳＴＭ１（－）
组别　　　

Ｐ ＯＲ ９５％ＣＩ Ｐ ＯＲ ９５％ＣＩ

对照组ｖｓＰＡＣＧ组 ０．８６５８０．９７ ０．６８～１．３７０．６４９７１．０８ ０．７６～１．５３

对照组ｖｓＡＰＡＣＧ组 ０．２９８８０．７４ ０．４１～１．３６０．５１０２１．２１ ０．６５～２．２９

对照组ｖｓＣＰＡＣＧ组 ０．７２７６１．０７ ０．７３～１．５７０．８４１４１．０４ ０．７１～１．５３

ＡＰＡＣＧ组ｖｓＣＰＡＣＧ组 ０．２４６８１．４４ ０．７４～２．８１０．６２６４０．８５ ０．４３～１．６８

表４　ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１在原发性急慢性闭角型青光眼患者以及正常对照组中分布情况的比较 ［例（％）］

ＧＳＴＴ１ ＧＳＴＭ１ ＧＳＴＴ１＋ＧＳＴＭ１
组别 ｎ

＋ － ＋ － －／－ ＋／－ －／＋ ＋／＋
ＣＰＡＣＧ组 １５７ ７０（４４．６） ８７（５５．４） ６７（４３．７） ９０（５６．３） ５５（３５．０） ３５（２２．２） ３２（２０．４） ３５（２２．４）
ＡＰＡＣＧ组 ５４ ２９（５３．７） ２５（４６．３） ２１（３８．９） ３３（６１．１） １６（２９．６） １７（３１．５） ９（１６．７） １２（２２．２）
ＰＡＣＧ组 ２１１ ９９（４６．９） １１２（５３．１） ８８（４１．７） １２３（５８．３） ７１（３３．６） ５２（２４．６） ４１（１９．４） ４７（２２．３）
对照组 ４２２ １９５（４６．２） ２２７（５３．８） １８４（４３．６） ２３８（５６．４） １２０（２８．４） １１８（２８．０） １０７（２５．４） ７７（１８．２）
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２．３　联合分析ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１在各组中的分布情况
　　在 ２１１例 ＰＡＣＧ病例组中，首先是 ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１
（－）分布比例最高，共计７１例（３３．６％），其次是 ＧＳＴＴ１（＋）／
ＧＳＴＭ１（－），共计５２例（２４．６％），然后是 ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１
（＋），共计４７例（２２．３％），最后是 ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１（＋），
共计４１例（１９．４％）。４种基因型在对照组中有相似的分布情
况。在４２２例对照组中，ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１（－）所占比例最
高，共计１２０例（２８．４％），其次是 ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１（－），共
计１１８例（２８．０％），第 ３是 ＧＳＴＴ１（＋）／ＧＳＴＭ１（＋），共计
７７例（１８．２％），最后是 ＧＳＴＴ１（－）／ＧＳＴＭ１（＋），共计１０７例
（２５．４％）。各基因型在２组中的构成比无差异（χ２＝５．１０２３，
Ｐ＝０．１６３），见表４。将 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１均阳性者视为对照
组，表６表明在 ＰＡＣＧ组与对照组的比较中，３种缺失基因型
（Ｔ０Ｍ０、Ｔ１Ｍ０、Ｔ０Ｍ１）的 ＯＲ值均 ＜１，且差异无统计学意义
（Ｐ＞０．０５），所以不能认为任一种基因缺失型与 ＰＡＣＧ有关。
当ＡＰＡＣＧ与对照组相比较时，虽然Ｔ１Ｍ０的ＯＲ值较其他３组
高，但差异无统计学意义（Ｐ＞０．０５），见表７。而在 ＣＰＡＣＧ组
中与对照组的比较中，仅有Ｔ０Ｍ０的ＯＲ值为１．０１，但差异无统
计学意义（Ｐ＞０．０５）。见表８。

表６　联合分析ＧＳＴＴ１基因和ＧＳＴＭ１基因与ＰＡＣＧ的关系

ＧＳＴｓ基因型
对照组

（ｎ＝４２２）

ＰＡＣＧ组

（ｎ＝２１１）
ＯＲ ９５％ＣＩ Ｐ

Ｔ１Ｍ１ ７７（１８．２％） ４７（２２．３％） １．００ － －
Ｔ０Ｍ０ １２０（２８．４％）７１（３３．６％） ０．９７ ０．５９～１．５９ ０．８９５９
Ｔ１Ｍ０ １１８（２８．０％）５２（２４．６％） ０．７２ ０．４３～１．２１ ０．１９００
Ｔ０Ｍ１ １０７（２５．４％）４１（１９．４％） ０．６３ ０．３６～１．０８ ０．０７３３

表７　联合分析ＧＳＴＴ１基因和ＧＳＴＭ１基因与ＡＰＡＣＧ的关系

ＧＳＴｓ基因型
对照组

（ｎ＝４２２）

ＡＰＡＣＧ组

（ｎ＝５４）
ＯＲ ９５％ＣＩ Ｐ

Ｔ１Ｍ１ ７７（１８．２％） １２（２２．２％） １．００ － －
Ｔ０Ｍ０ １２０（２８．４％）１６（２９．６％） ０．８５ ０．３６～２．０９ ０．７０２６
Ｔ１Ｍ０ １１８（２８．０％）１７（３１．５％） ０．９２ ０．３９～２．２５ ０．８４６０
Ｔ０Ｍ１ １０７（２５．４％） ９（１６．７％） ０．５４ ０．１９～１．４８ ０．１８０３

表８　联合分析ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因与ＣＰＡＣＧ的关系

ＧＳＴｓ基因型
对照组

（ｎ＝４２２）

ＣＡＰＡＣＧ组

（ｎ＝１５７）
ＯＲ ９５％ＣＩ Ｐ

Ｔ１Ｍ１ ７７（１８．２％） ３５（２２．４％） １．００ － －
Ｔ０Ｍ０ １２０（２８．４％）５５（３５．０％） １．０１ ０．５９～１．７４ ０．９７４６
Ｔ１Ｍ０ １１８（２８．０％）３５（２２．２％） ０．６５ ０．３６～１．１７ ０．１２６７
Ｔ０Ｍ１ １０７（２５．４％）３２（２０．４％） ０．６６ ０．３６～１．１９ ０．１４２９

３　讨论

　　从世界范围来看，ＰＡＣＧ在亚洲地区的发病率明
显高于欧洲，尤其是在中国人中的患病率较高，这种差

异可能是由于国内外诊断标准的不同所致，也可能与

亚洲人前房较浅、眼轴较短的解剖结构有关。国内外

均有调查［１２－１３］显示 ＰＡＣＧ的患病率随年龄的增长而
升高，尤以５０～７０岁居多。本研究中发现青光眼的发
病年龄主要集中分布于５１～６０岁（３６％）以及 ＞６０～
７０岁（３２％）两个阶段，与国内外结论相一致，推测这

可能是由于年龄增长导致晶状体变厚前移，使前房角

变窄所致。关于性别是否是青光眼的危险因素，目前

还未被证实，本研究中 ＰＡＣＧ患者中男性：女性 ＝
１∶１．３５，但差异性不显著，所以尚需更多的流行病学资
料来说明性别与ＰＡＣＧ的关系。
　　目前认为青光眼的发病是解剖、免疫、遗传和应激
等多种机制相互作用的结果。ＰＡＣＧ中典型的高眼压
可能引起视乳头周围氧自由基、炎症因子及谷氨酸的

增加，从而启动青光眼的发病级联反应［１４］。由于眼部

的视网膜视细胞的外节盘膜中含有较多不饱和脂肪

酸，所以其相对于其他组织器官更易受到自由基的攻

击［１５］。谷胱甘肽Ｓ转移酶（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅＳｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｓ，
ＧＳＴｓ）是生物体内重要的活性氧自由基清除剂，是一
组具有多种生理功能的二聚体可溶性蛋白质，主要存

在于肝细胞的细胞质中，少量位于微粒体。它具有过

氧化物酶和过氧化物异物酶的活性，可参与机体内抗

氧化和保护细胞内物质合成、储存和转运的过程，从而

维持细胞的正常功能［１６］。

　　国内外已有研究证实 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１的纯合子
缺失变异基因型会失去酶活性，从而影响到细胞的抗

氧化损伤过程［１７－１８］。也有多项研究发现 ＧＳＴＴ１与
ＧＳＴＭ１基因多态性可能与肺癌、大肠癌、膀胱癌以及
卵巢癌等多种癌症相关［１９－２２］。ＡｂｕＡｍｅｒｏ等［１０］在沙

特阿拉伯人群中的筛选了４９例原发性开角型青光眼、
２９例原发性闭角型青光眼、２９例色素剥脱性青光眼以
及１２０例正常对照者进行 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１基因多态
性与各种类型的青光眼的相关性研究，其结果表明

Ｔ０Ｍ０（ＧＳＴＴ１ｎｕｌｌａｎｄＧＳＴＭ１ｎｕｌｌｇｅｎｏｔｙｐｅ）与任一种
青光眼类型均不相关，Ｔ１Ｍ０（ＧＳＴＴ１ｐｒｅｓｅｎｔａｎｄ
ＧＳＴＭ１ｎｕｌｌｇｅｎｏｔｙｐｅ）型在任意一组青光眼中的发生
频率均高于正常对照组，而 Ｔ０Ｍ１（ＧＳＴＴ１ｎｕｌｌａｎｄ
ＧＳＴＭ１ｐｒｅｓｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅ）型则在原发性开角型青光眼
以及色素剥脱性青光眼中更为常见。所以他们认为

ＧＳＴｓ的多态性可能是各型青光眼的危险因子之一。
熊毅彤等［２３］在中国汉族人群中，选取了１６８例原发性
开角型青光眼、４３例原发性闭角型青光眼以及９８例
正常对照组进行研究，其研究结果认为 ＧＳＴＭ１和
ＧＳＴＰ１基因交互作用使个体发生原发性开角型青光眼
的危险率增加１２．１９７倍；而在原发性闭角型青光眼组
中，ＧＳＴＭ１和ＧＳＴＰ１的基因交互作用则不明显，其认
为ＧＳＴＭ１和 ＧＳＴＰ１基因型与原发性闭角型青光眼无
明显相关性。本研究筛选了重庆地区汉族人群中２１１例
ＰＡＣＧ患者（其中包括１５７例 ＣＰＡＣＧ，５４例 ＡＰＡＣＧ）
以及 ４２２例正常对照者进行研究，发现单独分析
ＧＳＴＴ１缺失基因型或ＧＳＴＭ１缺失基因型时，在各青光
眼组与正常对照组对比中，没有显著性差异。将
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ＧＳＴＴ１和ＧＳＴＭ１基因进行联合分析时，无论是急性还
是慢性，或者是所有原发性闭角型青光眼与正常组相

比较，ＧＳＴＴ１与ＧＳＴＭ１的各种基因型的构成比都无显
著性差异，而且将 ＡＰＡＣＧ组与 ＣＰＡＣＧ组相比，同样
无显著性差异。因此本研究尚未发现在中国汉族人群

中ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１基因多态性与原发性闭角型青光
眼易感性的相关性。本研究中 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１的结
果与国外在沙特阿拉伯人群中所得到的研究并不一

致，ＧＳＴＭ１的研究结果与国内的报道相一致，但是单
独分析 ＧＳＴＴ１以及联合分析 ＧＳＴＴ１和 ＧＳＴＭ１与
ＰＡＣＧ的关系在国内尚少见相关研究报道。造成这种
差异的原因，一方面可能是由于 ＧＳＴｓ不同亚型间代
谢的底物范围有交叉，相互之间具有补偿作用，所以

ＧＳＴＴ１缺失基因型以及 ＧＳＴＭ１缺失基因型并未增加
ＰＡＣＧ的患病率。另一方面，ＰＡＣＧ具有多基因致病的
倾向性，而并非仅仅单一基因起作用。其中每对基因

的性状效应都很微小，多基因累加才导致疾病的发生。

此外，不同的种族、样本含量的差异以及抽样误差等都

可能影响研究结果。

　　总之，本研究的结果显示 ＧＳＴＴ１、ＧＳＴＭ１基因多
态性与中国汉族人群的原发性闭角型青光眼的易感性

不相关，尚不能作为预测中国汉族人群发生原发性闭

角型青光眼的遗传性标记。因而推测 ＧＳＴＴ１和
ＧＳＴＭ１纯合子基因型变异可能对原发性闭角型青光
眼的发生风险没有预测作用。但是，青光眼是多因素、

多基因相关的疾病，在选择病例和对照组时，各因素的

影响很容易被相互抵消掉，造成假阴性，而且 ＧＳＴＴ１
与ＧＳＴＭ１的基因多态性在不同地区人群中的分布有
差异性。因此，尚需要在不同种族的人群开展更大样

本量的、多因素分析的病例对照研究，以揭示ＧＳＴｓ超
基因家族与青光眼的关系。
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