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摘 要 目的：研究患者5-羟色胺1A/2A（5-HTR1A/2A）基因多态性与选择性5-羟色胺再摄取抑制剂（SSRI）类药物（SSRIs）抗抑郁

疗效的相关性，为SSRIs的合理使用提供参考。方法：采用前瞻性研究方法，选取2016年10月－2017年10月内蒙古自治区人民

医院精神专科符合入组标准的85例抑郁症住院患者，随机口服SSRIs帕罗西汀或舍曲林或艾司西酞普兰中的任意一种进行治疗，

治疗周期为8周。以汉密尔顿焦虑量表（HAMD）评分计算所得患者治疗后的HAMD减分率为标准，分为有效组（HAMD减分率

≥50％）和无效组（HAMD减分率＜50％）。采用χ2检验分析两组患者5-HTR1A（rs6295）、5-HTR2A（rs6313、rs6311）的基因型分布

和基因分布频率的差异，t检验比较有显著影响基因型对HAMD减分率的影响。结果：有效组患者45例，无效组患者40例，两组

患者间民族、性别、年龄差异均无统计学意义（P＞0.05）。两组患者5-HTR1A（rs6295）等位基因G、C的分布频率差异有统计学意

义（χ 2＝13.75，P＜0.001），基因型分布差异无统计学意义（χ 2＝4.72，P＝0.09）；5-HTR2A（rs6313）等位基因 G、A 和 5-HTR2A

（rs6311）等位基因 C、T 的分布频率差异均有统计学意义（χ2＝15.20、15.20，P＜0.001），基因型分布差异也均有统计学意义（χ2＝

23.68、23.68，P＜0.001）。5-HTR2A（rs6313）G/A、G/G、A/A 3 种基因型患者间 HAMD 减分率差异无统计学意义（P＞0.05）。

5-HTR2A（rs6311）T/T与C/C、T/T与C/T基因型患者间 HAMD减分率差异无统计学意义（P＞0.05），仅C/C基因型患者 HAMD减

分率明显高于C/T基因型患者（P＝0.02）。结论：5-HTR2A（rs6313、rs6311）基因多态性可能与SSRIs治疗抑郁症的临床疗效有关，

其中5-HTR2A（rs6311）C/C基因型有希望作为SSRIs治疗抑郁症时判别疗效的预测因子。

关键词 抑郁症；选择性5-羟色胺再摄取抑制剂；5-羟色胺1A 受体；5-羟色胺2A受体；基因多态性

Study on the Association of 5-HTR1A/2A Receptor Gene Polymorphism with Antidepressant Efficacy of

SSRIs

Siriguleng1，LIU Xiangchen2，YANG Fan2，YANG Hongxin1（1.Dept. of Pharmacy，Inner Mongolia Autonomous

Region People’s Hospital，Hohhot 010010，China；2.Dept. of Psychiatry，Inner Mongolia Autonomous Region

People’s Hospital，Hohhot 010010，China）

ABSTRACT OBJECTIVE：To study the association of 5-HTR1A/2A receptor gene polymorphism with antidepressant efficacy of

selective 5-serotonin reuptake inhibitors（SSRIs），and to provide reference for rational use of SSRIs. METHODS：In perspective

study，85 depressive inpatients met inclusion criteria were selected from Inner Mongolia Autonomous Region People’s Hospital

during Oct. 2016-Oct. 2017. They were randomly given one kind of SSRIs as paroxetine，sertraline or escitalopram oxalate，for 8

weeks. They were divided into valid group （HAMD reduction rate≥50％） and invalid group （HAMD reduction rate＜50％）

according to HAMD reduction rate calculated by HAMD score after treatment. Difference of genotype distribution and genotype

distribution frequency of 5-HTR1A （rs6295） and 5-HTR2A （rs6313， rs6311） were analyzed by χ 2-test in 2 groups. t-test

comparison significantly influenced the effects of genotype on HAMD reduction rate. RESULTS：There were 45 patients in valid

group and 40 patients in invalid group；there was no statistical significance in the difference in nationality，gender or age between

2 groups（P＞0.05）. There was statistical significance in the distribution frequency of 5-HTR1A（rs6295）allele G and C between 2

groups （χ 2＝13.75，P＜0.001）；there was no statistical significance in genotype distribution （χ 2＝4.72，P＝0.09）. There was

statistical significance in the distribution frequency of 5-HTR2A（rs6313）allele G and A with 5-HTR2A（rs6311）allele C and T（χ2＝

15.20，15.20，P＜0.001）. There was statistical significance in difference of genotype distribution（χ 2＝23.68，23.68，P＜0.001）.

There was no statistical significance in HAMD reduction rate

among 5-HTR2A（rs6313）G/A，G/G，A/A genotypes （P＞

0.05）. There was no statistical significance in HAMD

reduction rate between 5-HTR2A（rs6311）T/T genotype and C/

C genotype，between 5-HTR2A（rs6311）T/T genotype and C/T
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抑郁症（Major depressive disorder，MDD）是常以抑

郁为主要症状的一种心境障碍或情感性疾病，发病率较

高。根据研究显示，抑郁症在全球的发病率可达 5％～

12％，每年将近有 15％的抑郁症患者因自杀而失去生

命，随着社会的发展，抑郁症的发病率仍然不断上升，根

据国际卫生组织（WHO）相关报道，抑郁症已经成为影

响人体健康的主要疾病，其影响性仅次于心脏疾病[1-2]。

人类5-羟色胺1A受体（5-HTR1A）遗传基因位于第5

号染色体q11.2～q13区域，5-HTR1A为分布于突触前或

突触后树突部的G蛋白偶联受体，其有作为突触前自主

受体和突触后受体这两种作用。5-HTR1A的激活将引

起细胞膜的超极化，从而减弱神经元的兴奋性，是 5-羟

色胺（5-HT）系统神经传递的重要调节因素之一 [3]。

5-HTR2A 遗传基因位于第 13号染色体 q14～q21区域，

包含 20 kbp，主要含有 3个外显子和 2个内含子。已有

研究发现，5-HTR1A/2A 基因多态性与临床常见厌食症

以及情感障碍等均存在着密切关联[4-5]，且大多数研究集

中在5-HTR1A/2A 基因多态性与抑郁症易感性和认知功

能等方面，针对 5-HTR1A/2A 基因多态性与选择性 5-羟

色胺再摄取抑制剂（SSRI）类药物（SSRIs）抗抑郁疗效的

相关性研究报道的数量屈指可数且研究结果不一[6-7]。

因此，笔者采用前瞻性研究方法，就抑郁症患者

5-HTR1A基因的1个单核苷酸多态性（SNP）位点 rs6295

（C/G），5-HTR2A 基因的 2个 SNP 位点 rs6313（T/C）和

rs6311（A/G）的多态性与帕罗西汀、舍曲林、艾司西酞普

兰3种临床常用SSRIs抗抑郁疗效之间的相关性进行分

析，试图发现基因多态性与SSRIs抗抑郁疗效的良好预

测因子，为提高SSRIs临床使用后的抗抑郁疗效提供参

考，也为个体化用药的实施提供有效依据。

1 资料与方法
1.1 纳入与排除标准

研究对象为 2016年 10月－2017年 10月在内蒙古

自治区人民医院精神专科住院的抑郁症患者。纳入标

准：诊断被2名或2名以上精神科主治医师认可，要求达

到中国精神障碍分类与诊断标准第 3版（CCMD-3）[8]关

于抑郁症的诊断标准，汉密顿抑郁量表（Hamilton de-

pression scale，HAMD）评分≥20分（24项）；年龄30～60

岁；性别不限。排除标准：抑郁发作继发于脑器质性精

神障碍、使用精神活性物质、严重躯体疾病及其他精神

障碍；伴有精神活性物质滥用、严重器质性疾病、酒精和

药物依赖、妊娠哺乳者；有双相情感障碍阳性家族史；入

组前1个月内曾接受抗精神病药物、抗抑郁药物治疗或

电抽摇治疗。所有入选患者或其监护人均书面签署使

用SSRIs治疗及入组试验的知情同意书，本研究获内蒙

古自治区人民医院伦理委员会批准同意。

1.2 研究对象

入选患者共85例，HAMD评分均≥20分，均未使用

任何精神类药物或停药已 4周以上，学历为小学及以上

文化程度。其中，男性50例，女性35例；汉族70例，蒙古

族 15例；平均年龄（32.71±11.06）岁；病程 1～45个月，

平均病程（10.8±9.7）个月。

1.3 临床治疗和疗效评定

SSRIs属第二代抗抑郁药，已被证实是安全、有效和

易于耐受的药物。因为SSRIs是通过阻滞细胞膜上载体

对5-HT再摄取的转运而发挥作用，各SSRIs间在疗效方

面没有显著差异。因此，入选患者根据入院就诊顺序在

住院过程中随机使用SSRIs中的一种进行治疗。本研究

主要使用盐酸帕罗西汀片（北京万生药业责任有限公

司，批准文号：国药准字H20133084，规格：20 mg/片）、盐

酸舍曲林片（辉瑞制药有限公司，批准文号：国药准字

H10980141，规格：50 mg/片）、草酸艾司西酞普兰片（西

安杨森制药有限公司，批准文号：国药准字 J20150119，

规格：每片 10 mg）3种临床常用的 SSRIs。给药剂量在

患者治疗过程中根据个人情况而定，在治疗过程中始终

保持患者的个人最适剂量，治疗周期均为 8周。入选患

者在治疗过程中严禁服用其他抗抑郁症药物，但可根据

病情需要酌情使用苯二氮 类药物和治疗本研究药品

不良反应的药物。为保证治疗效果，避免患者漏服、少

服治疗药品，笔者采取就诊时嘱咐家属，针对治疗期间

出院患者2～3 d电话随访患者本人的方法进行监督，排

除人为因素干扰试验结果。

1.4 临床疗效指标的选定与分组

分别对入选患者治疗前和药物治疗8周后进行一次

HAMD评定。HAMD评定由2名资深医护人员开展，每

检查一次，共同讨论每个独立评分，以保障最终评分的

准确性。以患者治疗前后的HAMD减分率作为指标评

定患者的临床疗效，HAMD减分率＝（治疗前评分－治

疗后评分）/（治疗前评分）×100％，其中HAMD减分率≥

50％为有效，＜50％为无效。根据HAMD减分率将入选

患者分为有效组和无效组，其中有效组45例，无效组40

例 。 有 效 组 患 者 中 服 用 盐 酸 帕 罗 西 汀 片 17 例

（37.78％），盐酸舍曲林片13例（28.89％），草酸艾司西酞

普兰片15例（33.34％）。无效组患者中服用盐酸帕罗西

汀片13例（32.5％），盐酸舍曲林片9例（22.5％），草酸艾

司西酞普兰片18例（45％），两组间比较服药情况差异均

无统计学意义（P＞0.05）。另外，两组患者的性别、年

genotype （P＞0.05）. HAMD reduction rate of C/C genotype was significantly higher than that of C/T genotype （P＝0.02）.

CONCLUSIONS： 5-HTR2A （rs6313， rs6311） gene polymorphism may be associated with clinical efficacy of SSRIs for

depression. 5-HTR2A（rs6311）C/C genotype is hopeful as a efficacy predictor of SSRIs in the treatment of depression.

KEYWORDS Depression；Selective 5-serotonin reuptake inhibitor；5-HTR1A receptor；5-HTR2A receptor；Gene polymorphism
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龄、民族分布差异也均无统计学意义（P＞0.05），结果见

表1。

表1 两组患者性别、年龄、民族分布

Tab 1 Distribution of patients’gender，age and na-

tionality in 2 groups

项目
性别

男性，n（占比，％）

女性，n（占比，％）

年龄（x±s），岁
民族

蒙古族，n（占比，％）

汉族，n（占比，％）

无效组（n=40）

22（44.00）

10（28.57）

30.96±10.01

6（40.00）

30（42.85）

有效组（n=45）

28（56.00）

25（71.43）

30.49±9.68

9（60.00）

40（57.14）

P

0.86

0.97

0.83

1.5 DNA提取和基因多态性测定

患者就诊当天抽取外周静脉血 2 mL为样本，加入

乙二胺四乙酸（EDTA）抗凝，混匀，在－20 ℃ 的环境中

保存。使用基因组DNA 提取试剂盒（美国Omega公司，

型号：D2100）对患者 DNA 进行提取，使用核酸蛋白分

析仪（美国 Thermo Scientific 公司 ，型号 ：NanoDrop

2000C）检测DNA浓度和纯度。使用SNaPshot多重SNP

分型技术（iMLDR®）对 5-HTR1A（rs6295）和 5-HTR2A

（rs6313、rs6311）基因进行分析。主要步骤：（1）使用

Premier 3.0引物设计软件生成SNP 位点的上下游引物；

（2）应用 9600型聚合酶链式反应（PCR）仪（美国ABI公

司）扩增每个 SNP 位点；（3）使用 SNaPshot 多重 SNP 分

型技术进行SNP分型，主要根据峰移动的胶位置找出该

延伸产物对应的SNP 位点，原始数据文件用GeneMap-

per 4.1软件分析位点信息。各基因型 SNP位点的引物

序列和片段长度见表2。

表2 各基因型SNP位点的引物序列和片段长度

Tab 2 Primer sequence and fragment length of dif-

ferent genotypes at SNP site

SNP位点

rs6295

rs6313

rs6311

基因型

5-HTR1A

5-HTR2A

5-HTR2A

位点

5′上游

外显子1

5′上游

等位基因

C/G

C/T

G/A

引物序列

上游：TGTCGTCGTTGTTCGTTTGT

下游：CGTGTCAGCATCCCAGAGTG

上游：GCCACCACAGTTCAGTTCTT

下游：GACGAGTATGTTTCCAGCAAT

上游：GCTACAAGTTCTGGCTTAGAC

下游：TGAAGTAAGGAGAGACACGAC

片段长
度，bp

254

285

204

退火温
度，℃

60

60

60

1.6 数据处理

使用SPSS 19.0软件进行统计分析。采用吻合度检

验考察基因型分布是否与哈迪-温伯格平衡定律（H-W

平衡定律）一致，吻合度检验是运用χ2检验来衡量基因型

数目的观察值（实际频数）与该位点上全部基因型频率

分布在符合H-W平衡定律时的预期值（预计频数）之间

的吻合程度。再运用χ2检验比较各基因型及等位基因分

布的差异，t检验比较有显著影响基因型对患者HAMD

减分率的影响。P＜0.05表示差异具有统计学意义。

2 结果
2.1 吻合度检验结果

结果显示，入选患者基因 rs6295、rs6313、rs6311位

点基因型的实际频数与H-W平衡定律下的预测频数差

异无统计学意义（P＜0.05），表明本研究3个SNP位点基

因型的频数分布均符合H-W平衡定律，结果见表3。

表3 各基因型的吻合度检验结果

Tab 3 Results of H-W equilibrium test of different

genotypes

项目

实际频数
预计频数
χ2

P

G/C

10

10

rs6295

G/G

70

71

1.725

0.760

C/C

5

5

G/A

45

44

rs6313

G/G

30

31

0.030

0.430

A/A

10

9

C/T

45

44

rs6311

C/C

30

31

0.019

0.990

T/T

10

10

2.2 基因多态性与SSRIs临床疗效的相关性

两组患者 5-HTR1A（rs6295）等位基因 G、C 的分布

频率差异有统计学意义（χ2＝13.75，P＜0.001），基因型分

布差异无统计学意义（χ 2＝4.72，P＝0.09）；5-HTR2A

（rs6313）等位基因 G、A 和 5-HTR2A（rs6311）等位基因

C、T的分布频率差异均有统计学意义（χ2＝15.20、15.20，

P＜0.001），基因型分布差异也均有统计学意义（χ 2＝

23.68、23.68，P＜0.001）。 由 此 说 明 ，患 者 5-HTR2A

（rs6313、rs6311）基因型分布及等位基因分布频率与SS-

RIs临床疗效存在一定的相关性，是SSRIs抗抑郁的敏感

基因型。两组患者不同基因型分布与等位基因分布频

率比较见表4。

表 4 两组患者不同基因型分布与等位基因分布频率

比较

Tab 4 Comparison of genotype distribution and allele

frequency between 2 groups

基因
5-HTR1A

5-HTR2A

位点
rs6295

rs6313

rs6311

分组

有效组
无效组

有效组
无效组

有效组
无效组

等位基因，n（占比，％）

G

75（45.5）

75（45.5）

G

75（45.5）

35（21.2）

C

70（45.5）

35（12.1）

C

15（9.1）

0（0）

A

20（12.1）

35（21.2）

T

20（21.2）

35（12.1）

χ2

13.75

15.20

15.20

P

＜0.001

＜0.001

＜0.001

基因型分布，n（占比，％）

G/C

5（5.9）

5（5.9）

G/A

20（23.5）

25（29.4）

C/T

20（23.5）

25（29.4）

G/G

35（41.2）

35（41.2）

G/G

25（29.4）

5（5.9）

C/C

25（29.4）

5（5.9）

C/C

5（5.9）

0（0）

A/A

0（0）

10（11.8）

T/T

0（0）

10（11.8）

χ2

4.72

23.68

23.68

P

0.09

＜0.001

＜0.001

2.3 基因型对患者HAMD减分率的影响

比较患者经过 SSRIs 治疗后HAMD 减分率间差异

发现，携带 5-HTR2A（rs6313）G/A、G/G、A/A 3种基因型

的 患 者 间 差 异 均 无 统 计 学 意 义（P＞0.05）；携 带

5-HTR2A（rs6311）T/T基因型患者与C/C基因型患者间、

携带 5-HTR2A（rs6311）C/T基因型患者与T/T基因型患

者间差异均无统计学意义（P＞0.05），仅携带 5-HTR2A

（rs6311）C/C基因型患者与C/T基因型患者间差异有统

计学意义（P＝0.02），携带 5-HTR2A（rs6311）C/C基因型

患者经过SSRIs治疗后HAMD减分率最高，表明其临床

疗效最好。入选患者5-HTR2A（rs6313、rs6311）对HAMD

减分率的影响见表5。
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表 5 入选患者 5-HTR2A（rs6313，rs6311）对HAMD减

分率的影响（x±±s）

Tab 5 Effects of 5-HTR2A（rs6313，rs6311）on HAMD

reduction rate in 2 groups（x±±s）

位点
rs6313

rs6311

基因型1

A/A（n=10）

0.51+0.25

T/T（n=10）

0.49+0.36

基因型2

G/G（n=30）

0.50+0.12

C/C（n=30）

0.58+0.23

基因型3

G/A（n=45）

0.45+0.36

C/T（n=45）

0.51+0.26

P1-2

0.068

0.093

P2-3

0.089

0.020

P1-3

0.059

0.067

3 讨论
5-HT是哺乳类动物体内重要的神经递质，其突触前

后受体亚型种类繁多。有研究指出，抑郁症患者脑内的

突触后5-HT受体数量较正常人有所升高。这证明抑郁

症患者突触前5-HT能神经递质活动的功能性下降可能

是促使突触后5-HT受体数量增加或功能上调的原因之

一。还有研究表明，5-HTR2A基因启动子区域多态性与

常见抑郁症存在着密切关联[9]。5-HTR2A重要的分布区

域为与精神分裂症病因学强烈相关的额叶皮层，因此，

对其相关基因多态性的研究引起了人们的高度关注。

5-HTR2A（rs6311）多态性可能与SSRIs疗效存在关

联，C/T基因型患者的HAMD减分率显著低于携带C/C

基因型患者，提示携带 rs6311位点T等位基因、C/T基因

型的患者使用SSRIs后疗效较差。5-HTR2A（rs6311）是

唯一位于启动子区域的多态性位点，其修饰启动子活

性，而启动子的变异可能会有区别地改变转录，影响受

体数目和结合功能，这可能是不同基因型患者疗效差异

的原因。本研究结果提示，5-HTR2A（rs6311）多态性可

能与SSRIs疗效有关，C/C基因型携带者比其他两种基

因型携带者使用 SSRIs 治疗后的临床疗效更佳，提示

5-HTR2A（rs6311）C/C 基因型有希望作为 SSRIs 治疗抑

郁症后判别疗效的预测因子。

5-HTR2A（rs6313）由于位于该基因的外显子区域，

具有潜在的功能及影响药物治疗的效果而倍受关注。

研究发现，5-HTR2A多态性可影响帕罗西汀和氟伏沙明

的治疗效果，G/G携带者接受治疗后其痊愈程度较其他

患者较好，G/A 多态性同艾司西酞普兰的治疗效果有

关，G/G携带者对艾司西酞普兰的治疗愈后效果较好，

而G/A、A/A基因型携带者对其的治疗效果不理想[10-11]。

还有研究报道，在对66例日本重性抑郁症患者用氟西汀

治疗 6周后发现，有效组和无效组的 5-HTR2A（rs6313）

G/G、G/A、A/A基因型及等位基因频率相差无几[12]。由

本次研究结果可知，5-HTR2A（rs6313）G 等位基因携带

者对SSRIs疗效较A等位基因携带者更好，SSRIs对G/G

基因型比 A/A 基因型患者疗效更好，并具有统计学意

义，这与国外一些研究结果[13]大致相似。

本研究结果还显示，SSRIs对5-HTR1A（rs6295）3种

基因型患者治疗效果没有显著影响，这与文献[14]结果

并不一致。其可能是由于不同研究中涉及的人种不

同。例如在中国和日本人中，G等位基因频率高于C等

位基因频率，而在白种人中偏低。可能在白种人中，G

等位基因会阻碍疾病的发展，而在亚洲人种中，C等位基

因会阻碍疾病的发展[15]。由于本研究患者基本为城市

人口，民族融合情况较为复杂，试验原始数据有一定的

局限性，试验结果可能会有一定的偏倚。

综上所述，5-HTR2A（rs6313、rs6311）基因多态性可

能与 SSRIs 治疗抑郁症的临床疗效存在着密切关联，

5-HTR2A（rs6311）C/C 基因型可能成为 SSRIs 治疗疗效

的预测因子。在客观条件的限制下，此次研究结果与国

内外研究结果稍有出入，原因可能为不同学者所研究的

病例各自具有不同特点，包括药物耐药性患者、初次就

诊的抑郁症患者等；治疗药物种类及剂量的限制、判断

疗效的标准不统一等[16]；由于实际治疗情况限制，本研

究收集病例只有 85例，样本量较少，可能导致研究结果

偏差；另外，抑郁症是一种多基因遗传疾病，遗传机制较

为复杂，某个基因多态性可能通过一个或一些与此多态

性连锁不平衡的其他多态性联合发挥作用，而某个基因

位点的多态性只是构成抑郁症的某一种或几个临床症

状的危险因素，因此研究需进一步考虑多个基因间的相

互作用。
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缬沙坦/氨氯地平复方制剂与ARB+CCB联用治疗高血压的药物
经济学比较
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摘 要 目的：比较缬沙坦/氨氯地平复方制剂与血管紧张素Ⅱ受体阻滞药（ARB）+钙通道阻滞药（CCB）联用治疗高血压的有效

性和经济性。方法：检索Medline、PubMed、Cochrane Library等3个英文期刊数据库，以及中国知网、维普网、万方数据等3个中文

期刊数据库，检索范围设定为“题目/摘要（Title/Abstract）”，检索词为“缬沙坦/氨氯地平（Valsartan/Amlodipine）”“高血压（Hyperten-

sion）”，检索时限均为建库起至2018年5月。运用Markov模型，基于中国2017年的药品价格与医疗费用，对纳入文献中缬沙坦/氨

氯地平复方制剂组与ARB+CCB组患者的有效性和经济性进行对比分析。结果：从医疗卫生系统角度分析，缬沙坦/氨氯地平复

方制剂组在Markov模型中非致死性心肌梗死和非致死性卒中状态的人均治疗成本低于ARB+CCB组。与ARB+CCB组比较，缬

沙坦/氨氯地平复方制剂组患者治疗的增量效用是质量调整生命年（QALY）每增加0.067 8个单位所需的增量成本为2 916.63元，其

增量成本-效果比为42 988.44元/QALY。结论：与ARB+CCB联用相比，缬沙坦/氨氯地平复方制剂治疗高血压可显著降低患者非

致死性心肌梗死和非致死性卒中等不良事件的发生，且可为患者节省医疗费用，更具经济性。

关键词 缬沙坦/氨氯地平；血管紧张素Ⅱ受体阻滞药；钙通道阻滞药；高血压；经济性

Comparison of Pharmacoeconomics of Valsartan/Amlodipine Compound Preparation and ARB+CCB in the

Treatment of Hypertension

LI Haiyan，HU Yuqian，YU Zhijie（Dept. of Pharmacy，Tianjin Forth Central Hospital，Tianjin 300140，China）

ABSTRACT OBJECTIVE：To compare effectiveness and economical efficiency of valsartan/amlodipine compound preparation

versus angiotensin receptor blockers （ARB）+ calcium channel blockers （CCB） in the treatment of hypertension. METHODS：

Retrieved from English databases as Medline，PubMed，Cochrane Library，and Chinese databases as CNKI，VIP，Wanfang

database，retrieval range were“Title/Abstract”；retrieval terms were“Valsartan/Amlodipine”and“Hypertension”；retrieval time

limit was from database establishment to May 2018. By Markov model，based on drug price and medical cost in 2017，the

effectiveness and economical efficiency of valsartan/amlodipine compound preparation group in the included literatures were

compared with that of ARB+CCB group. RESULTS：From the perspective of medical and health system，treatment cost per capita

of nonfatal myocardial infarction and nonfatal stroke in Markov model of valsartan/amlodipine compound preparation group were

lower than ARB+CCB group. Compared with ARB+CCB group，incremental utility of valsartan/amlodipine compound preparation
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