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  摘 要:目的 探究支气管哮喘患者血清CXC结构域趋化因子配体(CXCLs)、CC结构域趋化因子配体

(CCLs)水平与肺部感染发生的关系及其预测价值。方法 以2020年3月至2024年5月就诊于该院的288例

支气管哮喘患者作为研究对象。根据患者是否继发肺部感染划分为无肺部感染组(n=217)和继发肺部感染组

(n=71),检测并比较两组患者一般临床资料及血清C反应蛋白(CRP)、降钙素原(PCT)、CXCLs、CCLs表达谱

水平的差异,采用单因素、多因素Logistic回归分析筛选出支气管哮喘患者继发肺部感染相关的危险因素,并通

过受试者工作特征(ROC)曲线评估各危险因素联合预测支气管哮喘患者继发肺部感染的效能。结果 继发肺

部感染组患者年龄、抗菌药物使用时间、应用糖皮质激素患者比例、接受机械通气患者比例均显著长于或高于

无肺部感染组(P<0.05);继发肺部感染组患者血清CRP、PCT、CXCL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、

CCL19、CCL21水平均显著高于无肺部感染组(P<0.05)。单因素及多因素Logistic回归分析发现,血清CX-
CL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、CCL19、CCL21均是支气管 哮 喘 患 者 继 发 肺 部 感 染 的 重 要 危 险 因 素

(P<0.05)。ROC曲线分析可知,血清CXCL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、CCL19、CCL21水平独立及联

合预测支气管哮喘患者继发肺部感染的效能均较高,其中联合预测的效能大于各指标独立预测(P<0.05)。
结论 支气管哮喘患者血清CXCLs及CCLs表达谱水平与继发肺部感染具有相关性。基于上述指标的联合预

测模型对支气管哮喘患者继发肺部感染有较高的预测效能。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relationship
 

between
 

the
 

serum
 

levels
 

of
 

CXC
 

domain
 

chemokine
 

ligands
 

(CXCLs)
 

and
 

CC
 

domain
 

chemokine
 

ligands
 

(CCLs)
 

and
 

occurrence
 

of
 

pulmonary
 

infection
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma
 

and
 

the
 

occurrence
 

of
 

pulmonary
 

infection,as
 

well
 

as
 

their
 

predictive
 

value.Methods A
 

total
 

of
 

288
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma
 

in
 

this
 

hospital
 

from
 

March
 

2020
 

to
 

May
 

2024
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

subjects.According
 

to
 

whether
 

the
 

patients
 

had
 

secondary
 

pulmonary
 

infection,they
 

were
 

divided
 

into
 

the
 

non-pulmonary
 

infection
 

group
 

(n=217)
 

and
 

the
 

secondary
 

pulmonary
 

infection
 

group
 

(n=71).The
 

differences
 

in
 

general
 

clinical
 

data
 

and
 

the
 

expression
 

profile
 

levels
 

of
 

serum
 

C-reactive
 

protein
 

(CRP),procal-
citonin

 

(PCT),CXCLs,and
 

CCLs
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

of
 

patients
 

were
 

detected
 

and
 

compared.Univariate
 

and
 

multivariate
 

Logistic
 

regression
 

analyses
 

were
 

used
 

to
 

screen
 

out
 

the
 

risk
 

factors
 

related
 

to
 

secondary
 

pul-
monary

 

infection
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma,and
 

the
 

efficacy
 

of
 

the
 

combined
 

prediction
 

of
 

each
 

risk
 

factor
 

for
 

secondary
 

pulmonary
 

infection
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma
 

was
 

evaluated
 

through
 

the
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve.Results The
 

age,duration
 

of
 

antibacterial
 

drug
 

use,the
 

proportion
 

of
 

patients
 

applying
 

glucocorticoids,and
 

the
 

proportion
 

of
 

patients
 

receiving
 

mechanical
 

ventilation
 

in
 

the
 

second-
ary

 

pulmonary
 

infection
 

group
 

were
 

all
 

significantly
 

longer
 

or
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

non-pulmonary
 

infec-
tion

 

group
 

(P<0.05).The
 

levels
 

of
 

serum
 

CRP,PCT,CXCL5,CXCL10,CXCL13,CCL3,CCL5,CCL19
 

and
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CCL21
 

in
 

the
 

secondary
 

pulmonary
 

infection
 

group
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

non-pulmonary
 

infection
 

group
 

(P<0.05).Univariate
 

and
 

multivariate
 

Logistic
 

regression
 

analyses
 

revealed
 

that
 

serum
 

CX-
CL5,CXCL10,CXCL13,CCL3,CCL5,CCL19,and

 

CCL21
 

were
 

all
 

important
 

risk
 

factors
 

for
 

secondary
 

pulmo-
nary

 

infection
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma
 

(P<0.05).ROC
 

curve
 

analysis
 

revealed
 

that
 

the
 

independent
 

and
 

combined
 

efficacy
 

of
 

serum
 

CXCL5,CXCL10,CXCL13,CCL3,CCL5,CCL19,and
 

CCL21
 

levels
 

in
 

predic-
ting

 

secondary
 

pulmonary
 

infections
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma
 

was
 

relatively
 

high,among
 

which
 

the
 

efficacy
 

of
 

the
 

combined
 

prediction
 

was
 

greater
 

than
 

that
 

of
 

the
 

independent
 

prediction
 

of
 

each
 

index
 

(P<
0.05).Conclusion The

 

expression
 

profile
 

levels
 

of
 

serum
 

CXCLs
 

and
 

CCLs
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma
 

are
 

correlated
 

with
 

secondary
 

pulmonary
 

infections.The
 

combined
 

prediction
 

model
 

based
 

on
 

the
 

above
 

indica-
tors

 

has
 

a
 

high
 

predictive
 

efficacy
 

for
 

secondary
 

pulmonary
 

infections
 

in
 

patients
 

with
 

bronchial
 

asthma.
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  支气管哮喘是由嗜酸性粒细胞、中性粒细胞等多

种免疫细胞及相关细胞因子诱导的呼吸道慢性炎症

性疾病,具 有 发 病 率 高、反 复 发 作、迁 延 不 愈 等 特

点[1]。急性发作的哮喘患者由于气道往往存在高反

应性,会导致气道上皮细胞严重损伤,进而刺激呼吸

道黏液分泌过量及黏膜水肿,为细菌定植提供有利环

境,因此更容易诱导肺部感染[2]。既往研究认为,肺
部感染既是支气管哮喘常见并发症,也是加重支气管

哮喘患者病情的危险因素[3]。对于合并肺部感染的

支气管哮喘患者,若未及时治疗会使病情快速加重并

影响其生活质量。多种肺部感染病原体均可刺激肺

部炎症细胞及大量炎症因子分泌[4]。已有研究证实,
炎症因子与支气管哮喘的严重程度密切相关,而支气

管哮喘患者的炎症水平检测也逐渐成为辅助临床诊

断、预测的重要手段[5-6]。趋化因子是体内免疫调控

的重要细胞因子,可以诱导周围免疫细胞趋化至感染

部位。尽管趋化因子在支气管哮喘的严重程度判断、
预后评估中具有一定价值,但关于此类因子预测支气

管哮喘患者肺部感染发生的价值尚不明晰[7-8]。基于

此,本研究探究支气管哮喘患者血清CXC结构域趋

化因 子 配 体(CXCLs)、CC 结 构 域 趋 化 因 子 配 体

(CCLs)水平与肺部感染发生的相关性。
1 资料与方法

1.1 一般资料 以2020年3月至2024年5月就诊

于本院的334例支气管哮喘患者作为研究对象。纳

入标准:(1)符合支气管哮喘的临床诊断标准[9];(2)
入组前未自行服用非甾体抗炎药或抗菌药物;(3)既
往未接受过胸部手术治疗;(4)一般临床资料及实验

室检验指标均完整可获取;(5)怀疑继发肺部感染的

患者均经过病原学检测明确诊断。排除标准:(1)伴随

慢性阻塞性肺疾病、支气管扩张症等其他肺部疾病;(2)
合并肺结核、新型冠状病毒感染等肺部感染性疾病;(3)
合并任何类型、任何部位恶性肿瘤;(4)合并乙型病毒性

肝炎、丙型病毒性肝炎等慢性感染性疾病;(5)合并自身

免疫性疾病或凝血功能障碍。根据纳入、排除标准,最

终纳入288例支气管哮喘患者作为研究组。本研究经

本院伦理委员会审核批准(批准号:202002-16),所有患

者对本研究知情并签署知情同意书。
1.2 方法 所有支气管哮喘患者入组后均接受常规

治疗,根据是否发生肺部感染划分为无肺部感染组

(n=217)和继发肺部感染组(n=71)。继发肺部感染

定义为支气管哮喘患者入组时无肺部感染,而随访期

间发生肺部感染事件,并经血培养、痰液培养、肺泡灌

洗液培养或核酸检测明确感染类型。肺部感染判断

需由2位呼吸科医生根据门诊及住院病历、实验室检

验结果确诊。
1.3 观察指标 收集所有入组患者年龄、性别、基础

疾病情况(高血压史、糖尿病史)、体重指数、支气管哮

喘病程、吸烟史、饮酒史、抗菌药物使用时间、是否应

用糖皮质激素治疗、是否接受机械通气治疗等一般临

床资料。抽取入组患者启动治疗前外周静脉血3
 

mL,在室温下以1
 

500
 

r/min、离心半径15
 

cm 离心

10
 

min获取上层血清,应用罗氏诊断产品(上海)有限

公司生产的
 

Cobas
 

e
 

601
 

电化学发光免疫分析仪及配

套试剂,通过化学发光免疫测定法检测入组患者血清

中C反应蛋白(CRP)、降钙素原(PCT),以及 CX-
CL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、CCL19、
CCL21的表达水平。所有样本收集、准备、上机、检测

及记录均由同一名实验员参照全自动化学发光免疫

分析检测仪使用手册完成,所有样本均进行复孔检

测,最终检测结果由2名检验科医生进行审核。
1.4 统计学处理 采用SPSS27.0统计学软件对收

集的数据进行分析。计量资料均经通过 K-S正态性

检验,其中符合正态分布的以x±s表示,组间比较采

用独立样本t检验;非正态分布的以 M(P25,P75)表
示,组间比较采用非参数检验。计数资料采用例数或

百分率表示,组间比较采用χ2 检验。采用方差膨胀

因子(VIF)进行变量的多重共线性检验,若变量的

VIF>10则提示该变量可能存在严重共线性问题。
将单因素分析中P<0.01的指标纳入多因素Logis-
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tic回归分析,筛选出支气管哮喘患者继发肺部感染

的危险因素,并通过受试者工作特征(ROC)曲线、曲
线下面积(AUC)评价各危险因素独立及联合对支气

管哮喘患者继发肺部感染的预测效能。以P<0.05
为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 两组患者一般资料及炎症因子表达谱水平对

比 两组患者性别比例、基础疾病比例、体重指数、支
气管哮喘病程、有吸烟史患者比例、有饮酒史患者比

例比较,差异均无统计学意义(P>0.05);继发肺部感

染组患者年龄、抗菌药物使用时间、应用糖皮质激素

患者比例、接受机械通气患者比例,以及血清CRP、
PCT、CXCL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、
CCL19、CCL21水平均显著长于或高于无肺部感染

组,差异有统计学意义(P<0.05)。见表1。
2.2 支气管哮喘患者继发肺部感染的危险因素分

析 以支气管哮喘患者是否继发肺部感染为因变量

(继发肺部感染=1、无肺部感染=0),以组间比较差

异有统计学意义的指标为自变量进行Logistic回归

分析,结果发现年龄、抗菌药物使用时间、应用糖皮质

激素、接受机械通气,以及血清CRP、PCT、CXCL5、
CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、CCL19、CCL21均是

支气管哮喘患者继发肺部感染的潜在危险因素(P<
0.05),见表2。经多重共线性检验,各变量的VIF<
10,提示各变量之间不存在严重共线性问题。将单因

素分析中P<0.05的指标纳入多因素Logistic回归

分析,结果显示 CXCL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、
CCL5、CCL19、CCL21均是支气管哮喘患者继发肺部

感染的重要危险因素(P<0.05),见表3。
2.3 CXCLs、CCLs独立及联合预测支气管哮喘患者

继发肺部感染的价值 通过ROC曲线分析可知,血
清CXCL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、CCL19、
CCL21水平独立及联合预测支气管哮喘患者继发肺

部感染的 AUC分别为0.726、0.703、0.742、0.803、
0.817、0.744、0.839及0.961,其中联合预测的效能

大于 各 指 标 独 立 预 测 (Z=3.453、3.696、3.432、
3.368、3.352、3.444、3.123,均P<0.05),见表4、
图1。

表1  无肺部感染组与继发肺部感染组患者间一般临床资料对比

项目 无肺部感染组(n=217) 继发肺部感染组(n=71) Z/χ2/t P

年龄[M(P25,P75),岁] 59(55,62) 63(60,67) 7.092 <0.001

性别[n(%)] 1.743 0.187

 男 115(53.0) 44(62.0)

 女 102(47.0) 27(38.0)

基础疾病[n(%)]

 高血压 57(26.3) 18(25.4) 0.023 0.879

 糖尿病 63(29.0) 24(33.8) 0.577 0.447

体重指数[M(P25,P75),kg/m
2] 24.29(23.22,25.24) 24.27(23.20,25.39) 0.170 0.865

支气管哮喘病程[M(P25,P75),年] 4(4,5) 4(4,5) 1.426 0.154

吸烟史[n(%)] 0.757 0.384

 有 147(67.7) 52(73.2)

 无 70(32.3) 19(26.8)

饮酒史[n(%)] 0.363 0.547

 有 125(57.6) 38(53.5)

 无 92(42.2) 33(46.5)

抗菌药物使用时间[M(P25,P75),d] 8(8,10) 11(10,13) 7.635 <0.001

应用糖皮质激素[n(%)] 7.697 0.006

 是 139(64.1) 58(81.7)

 否 78(35.9) 13(18.3)

接受机械通气[n(%)] 11.138 0.001

 是 63(29.0) 36(50.7)

 否 154(71.0) 35(49.3)

CRP(x±s,mg/L) 9.36±4.41 11.25±5.26 2.981 0.003

PCT(x±s,ng/mL) 0.19±0.07 0.23±0.14 3.419 0.001
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续表1  无肺部感染组与继发肺部感染组患者间一般临床资料对比

项目 无肺部感染组(n=217) 继发肺部感染组(n=71) Z/χ2/t P

CXCL5(x±s,pg/mL) 688.49±131.60 830.78±176.08 7.239 <0.001

CXCL10(x±s,pg/mL) 153.79±15.96 181.34±40.77 8.233 <0.001

CXCL13(x±s,pg/mL) 76.20±10.54 87.24±15.46 6.764 <0.001

CCL3(x±s,ng/L) 26.45±3.37 31.48±6.64 8.361 <0.001

CCL5(x±s,ng/L) 29.47±4.53 35.54±4.89 9.612 <0.001

CCL19(x±s,pg/mL) 123.50±9.10 137.54±18.36 8.525 <0.001

CCL21(x±s,pg/mL) 278.28±17.89 305.44±58.55 6.042 <0.001

表2  支气管哮喘患者继发肺部感染危险因素的单因素Logistic回归分析

因素 赋值 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)

年龄 取原测量值 0.306 0.044 48.366 <0.001 1.358(1.244~1.482)

抗菌药物使用时间 取原测量值 0.711 0.103 47.650 <0.001 2.036(1.665~2.490)

应用糖皮质激素
应用糖皮质激素应用糖皮质激素=1,

未应用糖皮质激素=0
0.918 0.338 7.377 <0.001 2.504(1.291~4.855)

接受机械通气 接受机械通气=1,未接受机械通气=0 0.922 0.281 10.766 <0.001 2.514(1.451~4.357)

CRP 取原测量值 0.322 0.121 7.082 <0.001 1.230(1.007~1.527)

PCT 取原测量值 1.564 0.722 4.692 <0.001 2.370(1.434~4.153)

CXCL5 取原测量值 0.007 0.001 49.000 <0.001 1.007(1.004~1.009)

CXCL10 取原测量值 0.039 0.006 42.250 <0.001 1.040(1.028~1.052)

CXCL13 取原测量值 0.076 0.013 34.178 <0.001 1.079(1.052~1.108)

CCL3 取原测量值 0.244 0.037 43.489 <0.001 1.276(1.187~1.372)

CCL5 取原测量值 0.262 0.036 52.966 <0.001 1.300(1.210~1.396)

CCL19 取原测量值 0.085 0.013 42.751 <0.001 1.088(1.061~1.116)

CCL21 取原测量值 0.033 0.006 30.250 <0.001 1.033(1.021~1.046)

表3  支气管哮喘患者继发肺部感染危险因素的多因素Logistic回归分析

因素 β SE Waldχ2 P OR(95%CI)

常量 -70.005 13.821 25.654 - -

年龄 0.274 0.164 2.794 0.104 1.315(0.973~1.611)

抗菌药物使用时间 0.751 0.524 2.049 0.131 2.119(0.965~3.289)

应用糖皮质激素 -0.752 0.814 0.853 0.356 0.471(0.096~2.324)

接受机械通气 0.011 0.033 0.111 0.739 1.011(0.948~1.079)

CRP 0.063 0.037 2.870 0.090 1.065(0.990~1.146)

PCT 0.011 0.008 1.831 0.176 1.011(0.995~1.027)

CXCL5 1.963 0.922 4.536 0.033 7.118(1.169~43.328)

CXCL10 0.167 0.074 5.168 0.023 1.182(1.023~1.366)

CXCL13 0.378 0.090 17.590 <0.001 1.459(1.223~1.741)

CCL3 0.012 0.003 13.183 <0.001 1.012(1.006~1.019)

CCL5 0.038 0.016 5.409 0.020 1.039(1.006~1.073)

CCL19 0.274 0.104 6.963 0.008 1.315(1.073~1.611)

CCL21 0.751 0.224 11.192 0.001 2.119(1.365~3.289)

  注:-表示无数据。
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表4  CXCLs、CCLs独立及联合预测支气管哮喘患者继发肺部感染的价值

项目 AUC
95%CI

下限 上限
cut-off值 灵敏度(%) 特异度(%) Youden指数

CXCL5 0.726 0.619 0.833 733.88
 

pg/mL 67.08 72.43 0.395

CXCL10 0.703 0.573 0.833 176.96
 

pg/mL 55.42 96.93 0.524

CXCL13 0.742 0.633 0.851 85.72
 

pg/mL 58.34 86.28 0.446

CCL3 0.803 0.695 0.910 29.69
 

ng/mL 61.25 92.68 0.539

CCL5 0.817 0.746 0.897 33.07
 

ng/mL 75.83 72.43 0.483

CCL19 0.744 0.624 0.864 134.21
 

pg/mL 55.42 95.87 0.513

CCL21 0.839 0.738 0.940 300.21
 

pg/mL 70.00 94.81 0.648

联合 0.961 0.711 0.995 - - - -

  注:-表示无数据。

图1  CXCLs、CCLs独立及联合预测支气管哮喘患者继发

肺部感染的价值的ROC曲线

3 讨  论

支气管哮喘患者的肺部继发感染受多种复杂因

素的影响,如环境、遗传、生活方式等,早期对患者进

行肺部继发感染风险的预测,对减少哮喘的发生、改
善预后有重要作用[10]。支气管哮喘患者常见的一种

并发症是肺部感染,其支气管哮喘相互影响。反复的

肺部感染使哮喘患者的病情进展加快,而哮喘反复发

作的患者往往更容易患上肺部感染从而会诱导大量

炎症细胞因子通过介导炎症通路激活,导致气道高反

应性进一步加重,最终形成恶性循环[11-12]。支气管哮

喘患者气道管壁的纤毛运动方向会改变,并伴有上皮

细胞空泡亢进,且管壁多有结缔组织增生和膜腺体萎

缩,造成痰液等分泌物在气管腔内排出不畅及局部堆

积,故并发肺部感染的可能性较大[13]。分析影响支气

管哮喘患者继发肺部感染的因素,寻找对支气管哮喘

患者继发肺部感染的有效预测敏感指标具有重要

意义。
炎症细胞在气道中的激活会导致炎症因子的释

放,进一步诱导免疫细胞浸润、气道平滑肌收缩、血管

通透性增加、黏液分泌增多、气道重塑等发生。其中,
趋化因子作为一类常见炎症相关细胞因子,可分为

CXC和CC两个主要家族。在支气管哮喘患者的气

道中,在炎症细胞趋化过程中扮演重要角色的趋化因

子主要来自气道上皮细胞和肺泡巨噬细胞,它们与哮

喘疾病的发生和发展有着密切的关系[14]。CXCL5可

趋化中性粒细胞参与机体免疫应答和炎症反应。作

为炎症因子,CXCL5在多种肺部炎症性疾病患者的

气道中表达增加,而阻断CXCL5可减少气道中性粒

细胞的趋化作用[15]。CXCL10作为 Th1类趋化因

子,能够刺激单核细胞、促进T细胞迁移、调节黏附分

子及自然杀伤因子的表达。当病原侵袭时,多种免疫

细胞均会高表达CXCL10[16]。呼吸道中CXCL13主

要由微血管内皮细胞及纤维母细胞分泌,肺泡上皮细

胞异常激活产生后,成纤维细胞富集也会导致CX-
CL13水平异常升高,参与气道炎症反应[17]。CCL3、

CCL5、CCL19及CCL21对炎症细胞的激活和趋化作

用在支气管哮喘患者气道炎症、肺部感染中均具有重

要作用,但关于上述CCLs与支气管肺炎患者继发性

肺部感染的关系尚不明晰。
本研究发现,继发肺部感染组患者年龄、抗菌药

物使用时间、应用糖皮质激素患者比例、接受机械通

气患者比例、血清CXCL5、CXCL10、CXCL13、CCL3、

CCL5、CCL19、CCL21水平均显著长于或高于无肺部

感染组;多因素Logistic回归分析发现,血清CXCL5、

CXCL10、CXCL13、CCL3、CCL5、CCL19、CCL21均是

支气管哮喘患者继发肺部感染的重要危险因素,且上

述各因素独立及联合预测支气管哮喘患者继发肺部

感染的效能均较高。分析原因,CXCL5在多种先天

性和后天性的免疫反应中起到关键作用,并通过触发

经典的炎症信号途径来加速多种炎症因子的释放。
此外,在白细胞介素1β的刺激作用下,上皮细胞能够

促进CXCL5的释放,从而增强患者的炎症反应及感
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染风险[18]。CXCL10在局部炎症水平增高后会进一

步刺激Th2淋巴细胞的分化,从而形成正反馈循环,
进一步加剧哮喘的发作及感染风险。CXCL13在支

气管旁淋巴结的生成过程中扮演着关键角色,同时,
支气管旁淋巴结对于产时IgE也有着不可忽视的影

响。CXCL13拮抗剂能够通过上游阻断CXCL13的

生成,从而有效缓解哮喘小鼠的支气管哮喘相关反应

并降低继发性肺部感染的风险[19]。已有研究表明,

CCL3可能会加剧风湿性关节炎、哮喘等炎症性疾病

的发展,在受到过敏原刺激后的6
 

h内,哮喘患者的支

气管肺泡灌洗液中的CCL3水平明显上升,CCL3和

CCL5均可以与嗜酸性粒细胞表面的受体结合,从而

参与哮喘患者的气道炎症过程,并在增加肺部感染的

微环境中起到关键作用[20]。以往研究表明,支架蛋白

还可在CCL19/CCR7轴上发挥作用,驱动呼吸道树

突状细胞迁移和呈递抗原使其分化为Th2细胞方向

发生偏移,最后免疫调节失衡而出现炎症反应,导致

局部感染风险增加。还有研究发现,CCL19、CCL21
及其受体可以介导核因子相关通路的激活,从而促进

免疫炎症反应的发生,导致症状的恶化和并发症风险

增高[21]。
本研究仍存在一定不足:首先,趋化因子不论在

支气管哮喘还是肺部感染中均存在多种亚型的表达

水平变化,尽管本研究验证了多种CXCLs及CCLs
与支气管哮喘患者肺部感染的相关性,但仍存在大量

亚型未被纳入,且各CXCLs及CCLs可能影响支气

管哮喘患者肺部感染的具体机制仍未明晰。后期将

通过进一步联合高通量分析方法或组学分析方法,扩
展纳入研究的CXCLs及CCLs表达谱,同时通过体

外实验或动物实验验证各CXCLs及CCLs影响支气

管哮喘患者肺部感染的潜在机制。其次,年龄、抗菌

药物使用时间、应用糖皮质激素、接受机械通气等在

单因素分析中是潜在危险因素,但多因素分析不显

著,可能是因为年龄、应用糖皮质激素等因素与其他

因素等存在一定的相互影响。再次,患者的生活环

境、免疫状态等其他未纳入研究的因素也可能对结果

产生影响。此外,多因素Logistic回归分析提示CX-
CL5的置信区间过宽,可能是由于样本量相对不足及

研究中多种复杂因素相互作用导致变量变异较大所

致,在未来研究中应进一步确认CXCL5等因素与支

气管哮喘患者继发肺部感染的关系。
综上所述,本研究认为支气管哮喘患者血清CX-

CLs及CCLs表达谱水平与继发肺部感染具有密切相

关性,基于上述指标的联合预测模型对于早期判断、
及时治疗支气管哮喘患者、预防肺部感染发生具有重

要临床意义,血清CXCLs及CCLs可能是未来治疗

的潜在生物标志物。
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·论  著·

sFlt-1/PLGF、UA、ALB对子痫前期的临床诊断价值*

谭琪琳1,2,江 敏2,段朝晖1,3△
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510623;3.中山大学孙逸仙纪念医院检验科,广东广州
 

510120

  摘 要:目的 探讨可溶性fms样酪氨酸激酶-1(sFlt-1)与胎盘生长因子(PLGF)比值(sFlt-1/PLGF)、血

清尿酸(UA)、血清白蛋白(ALB)对子痫前期(PE)的诊断价值。方法 选取2022年1月至2023年7月在广州

医科大学附属妇女儿童医疗中心产检、分娩且资料完整的110例PE孕妇作为PE组,另选取47例同期健康孕

妇作为对照组,开展回顾性分析。比较两组孕妇分娩孕周、血压、体重指数(BMI)和孕次等一般资料,以及血清

sFlt-1、PLGF等生化指标。采用Logistic回归分析PE发生的独立风险因素,并采用受试者工作特征(ROC)曲

线分析sFlt-1/PLGF和生化指标对PE的诊断价值。结果 PE组血清UA水平及sFlt-1/PLGF高于对照组,
血清ALB水平低于对照组,差异有统计学意义(P<0.05)。ROC曲线分析结果显示,sFlt-1/PLGF、UA、ALB
均对PE具有一定诊断价值,曲线下面积(AUC)分别为0.854、0.825、0.778,三者联合的AUC为0.894,高于

单项检测(P<0.05)。结论 sFlt-1/PLGF、UA和ALB对预测PE的发生和发展均有参考价值,三者联合检

测对PE的诊断效能更优。
关键词:子痫前期; 可溶性fms样酪氨酸激酶-1; 胎盘生长因子; 尿酸; 白蛋白
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Clinical
 

diagnostic
 

value
 

of
 

sFlt-1/PLGF,UA
 

and
 

ALB
 

for
 

preeclampsia*
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

fms-like
 

tyrosine
 

kinase-1
 

(sFlt-1)
 

to
 

placental
 

growth
 

factor
 

(PLGF)
 

ratio
 

(sFlt-1/PLGF),serum
 

uric
 

acid
 

(UA)
 

and
 

albumin
 

(ALB)
 

for
 

preeclampsia
 

(PE).Methods A
 

total
 

of
 

110
 

pregnant
 

women
 

with
 

PE
 

who
 

underwent
 

prenatal
 

examination,delivery
 

and
 

had
 

complete
 

data
 

at
 

the
  

Affiliated
 

Women's
 

and
 

Children's
 

Medical
 

Center
 

of
 

Guangzhou
 

Medical
 

University
 

from
 

January
 

2022
 

to
 

July
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

PE
 

group,and
 

another
 

47
 

healthy
 

pregnant
 

women
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.A
 

retrospective
 

analysis
 

was
 

conducted.The
 

general
 

data
 

of
 

the
 

two
 

groups
 

of
 

pregnant
 

women,such
 

as
 

gestational
 

weeks
 

at
 

delivery,blood
 

pressure,body
 

mass
 

index
 

(BMI),the
 

second
 

trimester
 

and
 

biochemical
 

indicators,such
 

as
 

serum
 

sFlt-1
 

and
 

PLGF
 

were
 

compared.Lo-
gistic

 

regression
 

Logistic
 

regression
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

independent
 

risk
 

factors
 

for
 

the
 

occurrence
 

of
 

PE,

and
 

the
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

sFlt-1/PLGF
 

and
 

biochemical
 

indicators
 

for
 

PE.Results The
 

levels
 

of
 

serum
 

UA
 

and
 

sFlt-1/PLGF
 

in
 

the
 

PE
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group,while
 

the
 

level
 

of
 

serum
 

ALB
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

the
 

control
 

group,

and
 

the
 

differences
 

were
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).The
 

results
 

of
 

ROC
 

curve
 

analysis
 

showed
 

that
 

sFlt-1/PLGF,UA,and
 

ALB
 

all
 

had
 

certain
 

diagnostic
 

value
 

for
 

PE.The
 

areas
 

under
 

the
 

curve
 

(AUC)
 

were
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