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摘要 ：  重度哮喘是复杂异质性慢性炎症疾病。近年来，伴随着对重度哮喘发病机制认识的不断深入，其

生物标志物的研究取得了显著性进展，其诊断和治疗策略也得到了显著改善。每一种生物标志物都以其独特

的方式为重度哮喘的精准医疗提供重要信息。结合国内外最新的研究进展，该文综述了现有及未来可能改善

重度哮喘诊疗的新兴组学生物标志物，这些标志物能快速揭示疾病的病理生理过程，进而为精准诊断和个体化

治疗提供可靠依据。
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Abstract:  Severe asthma, characterized as a complex and heterogeneous chronic inflammatory disease, has 

witnessed significant advancements in biomarker research alongside a deepening understanding of its pathogenesis 

in recent years. These advancements have markedly improved diagnostic and therapeutic strategies for this 

condition. Each biomarker contributes uniquely to precision medicine in severe asthma by providing critical insights 

into its molecular underpinnings. This review synthesizes the latest global research progress on existing and 

emerging omics-based biomarkers that hold promise for refining the management of severe asthma. These 

biomarkers rapidly elucidate disease-specific pathophysiological pathways, thereby offering robust evidence to guide 

precision diagnosis and tailored therapeutic approaches. Furthermore, we highlight future directions in biomarker 

discovery, emphasizing their potential to overcome current limitations in phenotyping and therapeutic resistance.
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重 度 哮 喘 是 一 种 复 杂 的 慢 性 呼 吸 道 疾 病 ，具

有反复喘息、气短、咳嗽等多种临床特征 ，对患者

的生活质量、日常生活及心理健康有明显影响[1]。

近年来，基于炎症类型的不同，哮喘被进一步细化

为 不 同 的 表 型 或 内 型 ，其 中 ，对 高 辅 助 性 T 细 胞

2 型（T helper cell 2, Th2）哮喘与低 Th2 哮喘的区分

尤为重要。具体而言，高 Th2 哮喘的显著特征是气

道中存在高水平的 2 型免疫反应，这种炎症反应模

式 与 一 系 列 特 定 的 临 床 症 状 、疾 病 进 展 速 度 及 对

特定治疗药物的反应密切相关。低 Th2 哮喘则是
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不以显著 2 型免疫反应为主要特征的类型，其发病

机 制 更 为 复 杂 多 样 ，可 能 涉 及 中 性 粒 细 胞 等 其 他

免 疫 细 胞 的 参 与[2]。 识 别 哮 喘 的 不 同 类 型 或 特 征

有 助 于 为 特 定 哮 喘 类 型 制 订 更 精 准 的 治 疗 方 案 。

尽管吸入糖皮质激素和支气管扩张剂是常用的哮

喘治疗方法，但对重度哮喘患者的治疗效果有限，

病 情 仍 可 能 加 重 ，因 此 需 要 新 的 治 疗 方 法 来 更 有

效地控制重度哮喘。生物标志物具有高特异性和

高敏感性，能在机体受到严重损害前发出信号，被

视为潜在的诊断和治疗工具。本文聚焦生物标志

物 在 重 度 哮 喘 中 的 应 用 ，分 析 其 诊 断 与 疗 效 监 测

价值，并展望研究前景与挑战，从而优化重度哮喘

管理策略。

1 重度哮喘的病理生理机制

与 轻 中 度 哮 喘 相 比 ，重 度 哮 喘 气 道 上 皮 损 伤

更 严 重 ，多 种 炎 症 细 胞 和 炎 症 因 子 会 异 常 产 生 和

释放。这些异常会导致 Th2 型细胞因子的表达水

平 增 加 ，如 白 细 胞 介 素 -4（Interleukin-4, IL-4）等 ，

进一步促进 2 型炎症的发生。同时，部分重度哮喘

气 道 可 见 中 性 粒 细 胞 浸 润 增 加 ，伴 随 着 转 化 生 长

因 子 β 和 IL-6 表 达 增 加 ，这 些 因 素 均 会 促 进 气 道

重塑的发生。重度哮喘的气道重塑出现得更早也

更为严重，其上皮层及平滑肌层明显增厚，外周血

中 的 成 纤 维 细 胞 数 量 也 明 显 高 于 一 般 哮 喘 患 者 。

重度哮喘气道的血管增生扩张和基底膜增厚更显

著，气道弹性下降，这些病理改变可导致气流受限

不可逆，肺功能进行性下降，症状更严重且难以控

制 。 此 外 ，遗 传 因 素 也 与 重 度 哮 喘 的 严 重 程 度 及

其病理、病理生理改变相关，从而影响激素治疗的

反应性。研究者们正在探索青蒿琥酯等新疗法以

改 善 重 度 哮 喘 患 者 的 激 素 抵 抗 问 题 ，这 些 新 疗 法

有 望 提 供 更 好 的 治 疗 效 果 。 简 而 言 之 ，重 度 哮 喘

的病理生理更为复杂，涉及炎症、气道重塑和遗传

等因素，需要针对性的治疗策略[2]。

2 疾病表型特征生物标志物

2.1　高Th2哮喘生物标志物

2.1.1 　 痰嗜酸性粒细胞（Eosinophil, EOS） 　我国重

度哮喘患者中，痰 EOS 表型（痰 EOS%≥ 2.5%）占比

达 76.8%，这表明其在我国重度哮喘患者中占主导

地位[3]。痰 EOS 是识别哮喘气道炎症的金标准，可

预测哮喘急性发作及调整吸入性糖皮质激素的剂

量 ，近 年 来 已 逐 渐 引 起 研 究 人 员 与 临 床 医 师 的 关

注 和 重 视[4]。 在 用 诱 导 痰 液 EOS 计 数 作 为 治 疗 指

南的情况下，其能显著降低哮喘发作的风险，减少

住院率和降低吸入糖皮质激素的剂量[5]。

2.1.2 　 血 EOS 　在 哮 喘 中 ，EOS 不 仅 是 炎 症 反 应

中 的 重 要 效 应 细 胞 ，还 是 过 敏 性 炎 症 反 应 中 的 抗

原递呈细胞。血液 EOS 计数因其检测方法方便被

广 泛 用[6]。 通 过 研 究 2010 年 的 血 液 EOS 计 数 预 测

2011 年的哮喘情况，发现计数≥ 400 个/mm³的患者

在未来 1 年内哮喘控制不佳，表现为哮喘加重率更

高 、发 作 更 频 繁 、急 诊 室 访 问 和 住 院 治 疗 次 数 更

多，以及吸入药物次数更频繁[7]。在临床试验中，

血 EOS 计 数 可 作 为 使 用 生 物 制 剂（如 美 泊 珠 单

抗）[8] 治疗患者的一种选择。通过这些治疗，可显

著降低血 EOS 计数和患者的哮喘发作风险。但其

不是 Th2 型气道炎症的特异标志物，血 EOS 计数增

加 与 EOS 炎 症 相 关 ，其 也 出 现 在 特 应 性 皮 炎 和 过

敏性疾病中。

2.1.3 　 呼 出 气 一 氧 化 氮（fractional exhaled nitric 

oxide, FeNO）　FeNO 是由气道细胞产生的，其浓度

与炎症细胞数高度相关。在 BUSSE 等[9] 的研究中，

基 线 FeNO 水 平 越 高 的 患 者 发 生 重 度 哮 喘 的 风 险

也更高，且这种关联受吸烟史、发病时的年龄等因

素的影响。而且 FeNO 是检测 Th2 型气道炎症的特

异 性 标 志 物 ，临 床 用 于 预 测 患 者 对 吸 入 性 皮 质 类

固 醇（inhaled corticosteroid, ICS）治 疗 的 反 应 ，以 指

导 ICS 的 使 用 。 在 临 床 ，FeNO 和 EOS 与 哮 喘 患 儿

的呼吸道总阻力、中心呼吸道阻力、周边弹性阻力

及 响 应 频 率 均 呈 正 相 关 ，同 时 两 者 均 与 肺 功 能 指

标呈正相关。此 外 ，FeNO 和 EOS 结 合 后 的 敏 感 性

和 特 异 性 更 高 ，可 以 用 于 预 测 哮 喘 的 发 生 [10] 。 对

EOS 水 平 > 300 cells/mL 且 FeNO 水 平 ≥ 50 ppb 的患

者 采 用 度 普 利 尤 单 抗 治 疗 ，可 以 显 著 降 低 严 重 急

性 发 作 事 件 的 发 生 率 ，并 能 更 好 地 改 善 第 一 秒 用

力呼气容积效果[11]。

2.1.4 　 免疫球蛋白 E（Immunoglobulin E, IgE）　过敏

性哮喘的发病机制包括 2 个连续阶段：敏感化阶段

和 反 应 阶 段 。 在 敏 感 化 阶 段 ，患 者 首 次 接 触 过 敏

原 时 ，会 使 特 异 性 Th2 细 胞 并 产 生 大 量 IgE 抗 体 。

这些 IgE 分子与免疫球蛋白 Fc 受体结合，引发一系
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列 炎 症 反 应 ，导 致 急 性 早 发 型 反 应 和 晚 期 反 应 。

在 慢 性 阶 段 ，反 复 暴 露 于 过 敏 原 会 导 致 气 道 重 塑

和气流受限[12]。

高 IgE 与哮喘之间存在关联。一项为期 1 年的

大型前瞻性队列研究的数据验证了这个结果，IgE

系 数 高 的 患 者 具 有 更 高 的 空 气 炎 症 程 度 ，更 容 易

发 生 哮 喘 急 性 加 重 事 件 ，在 随 访 期 内 发 病 风 险 更

高，患者哮喘控制情况、肺功能和气道炎症程度较

差 ，且 使 用 药 物 治 疗 更 频 繁[13]。 此 外 ，高 IgE 水 平

与哮喘、湿疹、过敏性鼻炎等疾病的发病率有关 。

存 在 更 多 的 过 敏 史 和 家 族 哮 喘 病 史[14]。 在 临 床 ，

总 IgE 水 平 用 来 识 别 可 能 是 奥 马 珠 单 抗 候 选 人 的

患者，奥马珠单抗可以阻断 IgE 与受体的结合，即

可阻断游离 IgE 与高亲和力 Fc 受体之间的相互作

用，从而减少炎症反应的发生[12]。

2.1.5 　 骨膜蛋白（periostin）　periostin 是一种细胞外

基 质（extracellular matrix, ECM）蛋 白 ，在 组 织/器 官

发 育 或 修 复 过 程 中 发 挥 关 键 作 用 。 研 究 发 现 ，

periostin 沉积在哮喘患者的增厚基底膜上，并且与

ECM 蛋白的定位相同，表明 periostin 是支气管哮喘

中基底膜增厚的新成分；还发现 periostin 是过敏性

炎症的一个参与因素，可以作为高 Th2 哮喘的生物

标志物[15]。

一项回顾性研究发现，血清 periostin 水平与血

液 EOS、年龄均呈正相关，与体重和一秒率均呈负

相关。分析比较不同生物标志物与气流限制之间

的关联时，发现高血清 periostin 水平与固定性气流

受限的相关性更强，血清 periostin 水平是唯一一个

与气流限制显著相关的生物标志物[16]。periostin 还

可 作 为 哮 喘 生 物 治 疗 反 应 的 预 测 标 志 物 ，在 重 度

哮 喘 患 者 中 ，高 基 线 水 平 者 接 受 来 瑞 组 单 抗 治 疗

后，哮喘发作率明显下降，第一秒用力呼气容积值

显著提升。同时，低水平者未出现副作用，为难治

性哮喘治疗开辟了新的途径[17]。

2.2　低Th2哮喘生物标志物

2.2.1 　 中性粒细胞 　中性粒细胞在骨髓中由骨髓

前 体 产 生 ，这 一 过 程 受 粒 细 胞 集 落 刺 激 因 子 的 调

节[18]。高强度运动等因素都会增加中性粒细胞计

数 ，这 些 刺 激 可 引 起 气 道 损 伤 ，随 后 导 致 toll 样 受

体 的 释 放 ，诱 导 中 性 粒 细 胞 向 Th1 和 Th17 反 应 转

移 ，从 而 产 生 IL-8、干 扰 素 - γ（interferon-gamma, 

IFN- γ） 和 肿 瘤 坏 死 因 子 α（tumor necrosis factor-

alpha, TNF-α），进一步加重气道炎症反应[19]。

2.2.2 　 细胞因子 　 IL-6 是 一 种 促 炎 细 胞 因 子 ，

PETERS 等[20] 在 2 个队列的横断面研究中发现高水

平的血浆 IL-6 与肥胖、代谢疾病、肺功能下降及更

频 繁 的 哮 喘 发 作 均 有 关 。 此 外 ，即 使 控 制 体 质 量

指 数 等 因 素 的 影 响 ，高 IL-6 组 的 患 者 仍 然 表 现 出

更 严 重 的 哮 喘 症 状 。 IL-17 可 促 进 哮 喘 患 者 的 中

性 粒 细 胞 炎 症 ，这 些 细 胞 因 子 还 可 诱 导 黏 膜 细 胞

化 生 ，增 加 气 道 平 滑 肌 质 量 ，从 而 导 致 气 道 狭

窄[21]。 但 随 着 检 测 技 术 的 进 步 和 成 本 的 降 低 ，未

来有望在哮喘的诊断和治疗中发挥更大的作用。

2.2.3 　 其他低 Th2 哮喘生物标志物 　在重度低 Th2

哮喘患者的支气管肺泡灌洗液中，观察到 Th17 相

关 的 细 胞 因 子（IL-6）及 Th1 相 关 的 细 胞 因 子

（TNF- α、IFN- γ）明 显 升 高[22]。 TNF-a 和 IFN- γ 的

组合可以促进 ICS 抵抗，IFN-γ 通过增强核因子 kB

信号通路来增强 TNF-a 的作用，从而影响哮喘炎症

反 应[23]。 此 外 ，高 敏 感 性 C 反 应 蛋 白（high 

sensitivity c-reactive protein, hs-CRP）水 平 与 哮 喘 的

严 重 程 度 呈 正 相 关 ，在 接 受 吸 入 性 皮 质 激 素 治 疗

后，患者的血清 hs-CRP 水平明显降低。而且血清

hs-CRP 水平能够有效区分哮喘控制状态[24]。未来

需要更多的研究来评估这些潜在的生物标志物在

临床环境中是否适用。

3 新兴组学生物标志物

3.1　基因组学

基 因 组 学 涉 及 基 因 组 遗 传 变 异 等 相 关 的 研

究 ，大多数复杂疾病（如哮喘）的遗传研究都集中

在 单 核 苷 酸 多 态 性（single nucleotide polymorphism, 

SNP）上 。 由 于 多 态 性 的 模 式 ，从 数 十 万 个 SNP 中

可 以 推 断 出 数 百 万 个 遗 传 变 异 。 因 此 ，全 基 因 组

关联研究为学者们打开了一扇通往研究复杂疾病

的 大 门 ，高 效 发 现 新 的 遗 传 变 异 与 疾 病 之 间 的 关

联，能够识别不同人群中的遗传差异、稀有变异及

重复序列变异。然而，由于多重测试问题、样本量

不足等问题，其使用仍然受到限制[25]。

DONG 等[26]确定了 11 个重要的哮喘相关基因，

如 N-乙酰氨基葡萄糖 6-磷酸合成酶 2[glucosamine

（N-acetyl）6-phosphate synthetase 2, GNGT2]等 ，在重
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度哮喘的表达模式有显著差异。分析英国生物库

数据，又发现了 72 个与哮喘相关的位点，其中最显

著的是位于 17q12-q21 上的 gasdermin B 基因，其与

哮喘风险呈正相关[27]。此外，PIVIDORI 等[28]对儿童

和 成 人 哮 喘 的 基 因 组 关 联 研 究 ，发 现 儿 童 和 成 人

哮 喘 可 能 有 不 同 的 遗 传 机 制 ，进 一 步 发 现 儿 童 期

发病的疾病驱动更多是由过敏和上皮屏障功能失

调基因所驱动，而成人哮喘的病因更集中在肺部，

并且具有环境决定性和免疫介导机制的特点。尽

管上述一些研究已经发现了许多与哮喘相关的遗

传变异，但仍有很多未知的因素需要进一步探索。

例如继续深入研究已知的遗传变异如何影响哮喘

发 病 机 制 ，以 及 如 何 将 这 些 信 息 应 用 于 临 床 诊 断

和治疗中。

3.2　表观遗传学

哮 喘 易 感 性 受 遗 传 基 因 位 点 影 响 显 著 ，探 究

这 些 位 点 如 何 分 子 层 面 影 响 发 病 风 险 ，对 于 理 解

哮 喘 发 病 的 生 物 学 路 径 至 关 重 要 。 其 中 ，脱 氧 核

糖 核 酸（deoxyribonucleic acid, DNA）甲 基 化 作 为 重

要 的 表 观 遗 传 调 控 方 式 ，在 哮 喘 的 免 疫 反 应 和 基

因 表 达 中 发 挥 着 调 节 作 用 ，为 深 入 研 究 哮 喘 提 供

了新视角。

鼻腔上皮中的 DNA 甲基化信号与儿童哮喘和

过 敏 有 显 著 关 联 ，这 些 信 号 可 以 准 确 地 识 别 出 患

有哮喘或过敏的儿童[29]。而且 DNA 甲基化水平的

变化与肺功能指标（如一秒率）有强烈的关联 ，这

些指标与哮喘气流下降有关。其通过调节基因表

达来影响哮喘的严重程度和肺功能[30]。进行鼻腔

全 基 因 组 关 联 分 析 发 现 多 个 与 哮 喘 、过 敏 性 和 空

气 道 炎 症 相 关 的 差 异 甲 基 化 位 点 和 区 域 ，哮 喘 、

IgE 和 FeNO 与鼻腔甲基化的加速老化有关。以年

龄作为对照变量，发现 DNA 甲基化与哮喘、过敏性

疾 病 和 肺 功 能 之 间 存 在 相 关 性 ，并 且 这 种 相 关 性

随 着 年 龄 的 增 长 而 增 强[31]。 此 外 ，DNA 甲 基 化 受

多种因素的影响 ，性别、年龄、环境等因素均可改

变基因的 DNA 甲基化水平。早期的环境暴露 ，特

别 是 空 气 污 染 和 烟 草 烟 雾 ，可 能 会 导 致 基 因 甲 基

化 的 变 化 ，从 而 增 加 患 哮 喘 的 风 险 。 这 些 发 现 为

哮喘的预防和治疗提供了新的视角[32]。

3.3　转录组学　

转录组学通过核糖核酸（ribonucleic acid, RNA）

测序等高通量方法研究所有 RNA 转录物。大多数

转 录 组 学 研 究 都 集 中 在 微 小 核 糖 核 酸（microRNA, 

miRNA）上，miRNA 可以影响生物过程，如塑造气道

结构、产生细胞因子和免疫介质及控制防御机制，

从 而 影 响 哮 喘 的 发 生 、发 展[33]。 一 些 miRNA 能 直

接 或 间 接 地 调 控 病 毒 复 制 和 免 疫 应 答 ，从 而 导 致

哮 喘 症 状 加 重[34]。 同 样 ，microRNA-133a 和

microRNA-488 这 2 种 miRNA 可 以 直 接 靶 向 胰 岛 素

样生长因子 1 受体基因，降低其表达水平可抑制气

道 重 塑 相 关 基 因 的 表 达 、减 轻 气 道 高 反 应 性 和 气

道 炎 症 。 此 外 let-7 家 族 的 miRNA 可 以 通 过 靶 向

IL-13 来限制其的表达，从而减少 EOS 计数和气道

高反应性，这些 miRNA 在调节 CD4+T 细胞极化和哮

喘 病 理 生 理 过 程 中 起 着 重 要 作 用[35]。 此 外 ，

CAÑAS 等[36] 研究发现，在重度嗜酸性哮喘患者中，

microRNA-1246、microRNA-5100 和 microRNA-338-3p

这 3 种 miRNA 的表达水平发生变化。这些 miRNA

与 丝 裂 原 活 化 蛋 白 激 酶 信 号 传 导 途 径 相 关 ，影 响

双特异性磷酸酶 1 等多个与哮喘相关的基因。贝

那 利 珠 单 抗 治 疗 后 ，这 3 种 miRNA 的 表 达 水 平 降

低，其中 microRNA-1246 的表达水平与哮喘发作次

数 呈 负 相 关 ，与 嗜 酸 性 粒 细 胞 计 数 呈 正 相 关 。 总

之 ，这 些 新 策 略 为 哮 喘 的 深 入 研 究 提 供 了 新 的 思

路和方法，然而，由于个体差异和疾病异质性的存

在，单一 miRNA 并不能完全解释疾病的发病机制，

需要进一步深入研究。

3.4　代谢组学

代谢组学旨在分析生物样品的完整代谢物组

成 。 通 过 高 通 量 分 析 技 术 ，如 质 谱 或 核 磁 共 振 波

谱进行，用于寻找不同哮喘内型的生物标志物，以

及对治疗的反应。研究发现多种代谢物及其参与

的 代 谢 途 径 与 哮 喘 的 发 生 发 展 密 切 相 关 ，涉 及 脂

质代谢、氨基酸代谢、能量代谢及氧化还原平衡等

多个方面。这些代谢异常可能是哮喘炎症反应和

气 道 高 反 应 性 的 驱 动 力[37]。 在 严 重 哮 喘 患 者 中 ，

程序性死亡受体 1（programmed death 1, PD1）是 EOS

产生的一种抗炎脂质介质。其 EOS 生物合成 PD1

的能力显著降低。导致 PD1 作为一种自我调节机

制 的 缺 失 可 能 加 剧 了 炎 症 反 应[38]。 此 外 ，通 过 质

谱在哮喘患者中发现 10 种脂质物种的异常表达，

其中某些磷脂酰乙醇胺和鞘磷脂与其严重程度呈
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正 相 关 ，而 某 些 甘 油 三 酸 酯 和 磷 脂 酰 肌 醇 与 其 严

重程度呈负相关。这些脂质可能被认为是潜在的

哮 喘 脂 质 生 物 标 志 物[39]。 同 时 ，通 过 质 谱 和 电 子

鼻技术分析不同类型呼出气体中的挥发性有机化

合物，可以有效区分出哮喘患者，甚至能够在某些

情 况 下 预 测 患 者 的 病 情 变 化 和 治 疗 反 应[40]。 然

而 ，代 谢 组 学 研 究 还 需 要 进 一 步 优 化 标 准 化 收 集

和 分 析 方 法 ，以 便 更 好 地 理 解 哮 喘 的 发 生 机 制 和

诊 断 治 疗 。 目 前 ，针 对 哮 喘 的 代 谢 组 学 研 究 还 存

在 许 多 挑 战 和 限 制 ，需 要 更 多 的 研 究 来 解 决 这 些

问题。

3.5　微生物组学

气道微生物群落组成和多样性与支气管高反

应性具有明显相关性，具体而言，哮喘患者的微生

物群落在物种组成、丰度、多样性等方面与健康人

存在显著差异[41]。而且呼吸道微生物群落结构和

多 样 性 在 不 同 炎 症 表 型 的 哮 喘 存 在 显 著 差 异[42]。

研究发现，不同年龄段、宠物等因素与鼻腔微生物

群 落 结 构 有 关 ，并 且 与 哮 喘 症 状 的 发 生 、发 展 相

关[43]。 微 生 物 多 样 性 随 着 年 龄 的 增 长 而 减 少 ，可

能与机会性感染的增加有关[42]。更多地接触微生

物组会增加对哮喘和过敏的防护。例如在农场长

大 、与 宠 物 接 触 和 接 触 细 菌 内 毒 素 等 条 件 可 降 低

哮喘风险。坚持良好的生活方式和环境卫生对预

防哮喘和过敏性疾病非常重要[44]。此外，GOLEVA

等[45] 发现，在对激素疗法不敏感的哮喘患者中，细

菌种类的数量增加，尤其是革兰阴性菌，如嗜血杆

菌 ，能 够 抑 制 细 胞 对 激 素 的 反 应 ，使 激 素 疗 法 失

效。调节气道微生物群可提高哮喘患者激素治疗

的疗效。

4 临床应用、未来研究方向与挑战

生 物 标 志 物 对 于 重 度 哮 喘 患 者 至 关 重 要 ，检

测特定的生物标志物不仅可以及早识别高风险患

者和患者疾病严重程度，还能监测治疗反应，这种

动态监测有助于实现更为精准的治疗。目前有多

种 生 物 标 志 物 可 用 于 诊 断 和 监 测 重 度 哮 喘 ，但 未

来需深化探索新生物标志物以优化哮喘诊断与监

测 ，聚 焦 发 现 哮 喘 相 关 的 新 标 志 物 和 改 善 筛 查 与

治 疗 效 果[46]，例 如 组 织 学 研 究 或 能 揭 示 哮 喘 更 多

的 机 制 与 标 志 物 。 同 时 ，还 需 标 准 化 并 验 证 生 物

标志物的临床应用，制订统一测试流程和指南，推

动其在重度哮喘管理中的普及应用[47]。

5 总结

随 着 对 哮 喘 病 理 生 理 机 制 认 识 的 不 断 深 入 ，

传统的“一刀切”哮喘治疗模式正在向更精确、更

个性化的治疗转变。源于样本、设计、分析等多种

因 素 的 差 异 以 至 于 哮 喘 生 物 标 志 物 研 究 观 点 不

一 。 因 此 临 床 应 用 时 应 考 虑 这 些 差 异 ，促 进 标 准

化 以 确 保 结 果 可 靠 。 总 体 而 言 ，未 来 研 究 应 聚 焦

其 在 各 哮 喘 类 型 中 的 作 用 及 治 疗 决 策 应 用 ，平 衡

多 样 性 与 一 致 性 的 同 时 推 动 个 性 化 治 疗 ，从 而 提

升患者生活质量。
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