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　　[摘要]　目的:检测单纯尘螨过敏的变应性鼻炎(AR)患者6d冲击免疫治疗(RIT)前后相关血清差异蛋白

的表达。并对筛选出的CRP、CTHRC1与 WDR89三种表达明显差异蛋白进行检测及鉴定,分析并探讨此3种差

异蛋白在 AR的 RIT中的免疫调节作用及意义。方法:收集 AR患者、RIT患者及健康对照组血清标本分别为

15例、15例、10例,对标本进行等重同位素多标签相对定量蛋白组学技术(iTRAQ)研究,利用二维凝胶电泳及质

谱分析确定相关差异蛋白,再利用 Cluster3.0软件及JavaTreeView软件对所筛选的差异蛋白的合理性进行检

验及验证。最后,采用酶联免疫吸附法(ELISA)对筛选出的 CRP、CTHRC1与 WDR89蛋白进行鉴定。结果:本
研究检测到蛋白质总数为893个,发现并确认了53个差异蛋白。AR组与健康对照组相比较,差异有统计学意

义(差异倍数>1.2且P<0.05)的差异性表达蛋白有24个,与 AR的发生密切相关,其中表达上调的10个,表达

下调的14个;RIT组与 AR组相比较,差异有统计学意义(差异倍数>1.2且P<0.05)的差异性表达蛋白有29
个,与 RIT增量阶段的作用相关,其中表达上调的12个,表达下调的17个。与健康对照组相比较,AR组表达上

调且进行6d的 RIT,表达下调的蛋白质有CTHRC1、WDR89;与健康对照组相比,AR组表达下调且进行6d的

RIT,表达上调的蛋白质有 CRP。采用 ELISA 对筛选出的 CRP、CTHRC1 与 WDR89 蛋白进行鉴定,发现

CTHRC1与 WDR89差异表达在 AR及 RIT方面差异有统计学意义(P<0.05),而血清 CRP的差异表达在 AR
及 RIT方面差异无统计学意义(P>0.05)。结论:CTHRC1与 WDR89和 AR发病密切相关,并在RIT中起到一

定的调节作用,而血清蛋白CRP在 AR及 RIT中无明显作用。
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Abstract　Objective:Todetecttheexpressionofdifferentiallyexpressedproteinsinserumofpatientswithal-
lergicrhinitiswhowereallergictodustmitesbeforeandafter6-dayrushimmunotherapy.Thethreedifferentially
expressedproteins,CRP,CTHRC1andWDR89,weredetectedandidentified.Theimmunoregulatoryeffectsand
significanceofthesethreedifferentiallyexpressedproteinsinrushimmunotherapyofallergicrhinitiswereanalyzed
anddiscussed.Method:Theserumsamplesof15patientswithallergicrhinitis,15patientswithrushimmuno-
therapyand10patientswithhealthycontrolgroupwerecollected.Thesampleswerestudiedbyisobarictagsfor
relativeandabsolutequantitation(iTRAQ)technique.Therelateddifferentialproteinsweredeterminedbytwo-di-
mensionalgelelectrophoresisandmassspectrometry,andtherationalityofthescreeneddifferentialproteinswas
testedandverifiedbyCluster3.0softwareandJavaTreeViewsoftware.Finally,theselectedCRP,CTHRC1and
WDR89proteinswereidentifiedbyenzyme-linkedimmunosorbentassay(ELISA).Result:Inthisstudy,893pro-
teinsweredetectedand53differentialproteinswereidentified.Comparedwithhealthycontrolgroup,24proteins
whichwasstatisticallysignificantwerefoundinallergicrhinitisgroup,whichwerecloselyrelatedtotheoccur-
renceofallergicrhinitis,including10up-regulatedproteinsand14down-regulatedproteins.Comparedwiththe
allergicrhinitisgroup,patientswithallergicrhinitisunderwent6daysofrushimmunotherapy.Therewere29
proteinswhoseexpressionofproteinswithadifferenceofPvalueoflessthan0.05and1.2timeshigher,which
wererelatedtotheeffectaftertheincrementalphaseofrushimmunotherapywascompleted,ofwhich12wereup-
regulatedand17weredown-regulated.Comparedwithhealthycontrolgroup,theexpressionofup-regulatedofal-
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lergicrhinitisgroupandtheexpressionofdown-regulatedproteinafter6daysofrushimmunotherapy were
CTHRC1,WDR89;Comparedwithhealthycontrolgroup,ARgroupwasdown-regulatedandtheexpressionof
up-regulatedproteinafter6daysofrushimmunotherapywasCRP.CRP,CTHRC1andWDR89proteinswerei-
dentifiedbyenzymelinkedimmunosorbentassay(ELISA),anditwasfoundthatthedifferentialexpressionof
CTHRC1andWDR89inARandRITwasstatisticallysignificant(P<0.05),butthedifferentialexpressionofse-
rumCRPinARandRIT wasnotstatisticallysignificant(P>0.05).Conclusion:SerumproteinCTHRC1and
WDR89arecloselyrelatedtothepathogenesisofallergicrhinitis,andplayedaroleintheregulationofrushim-
munotherapy,whileserumproteinCRPhasnosignificanteffectonARandRIT.

Keywords　rhinitis,allergic;rushimmunotherapy;iTRAQ;proteomics;differentialprotein

　　变应性鼻炎(AR)是一种I型非感染性慢性炎

性疾病,主要由暴露于变应原后的鼻黏膜中的IgE
介导。它是最常见的变应性疾病之一,目前影响了

全球超过40%的人口。中国一般成年人群中 AR
的标准化患病率已经由 2005 年的 11.1% 升至

2011年的 17.6%,不同地区有显著的变化〔1-2〕。
AR长期迁延,是哮喘、慢性阻塞性肺疾病、心脑血

管疾病等系统慢病的源头性疾病,其对患者的日常

生活、学习和工作造成不良影响及严重的经济压力

和心理负担。
国内外多项研究显示变应原特异性免疫治疗

(allergenspecificimmunotherapy,ASIT)是目前

发现的唯一针对病因且可通过调节免疫机制使疾

病的自然进程发生改变并最终达到临床治愈 AR
的一线治疗方法〔3-7〕,治疗结束后仍能维持较长的

疗效。目前 ASIT 对 AR 免疫调节机制作用的研

究已有大量文献报道,但其作用机制仍未明确,且
缺乏长期疗效的明确预测指标。特别是冲击免疫

治疗(rushimmunotherapy,RIT)在增量阶段完成

后,其免疫调节作用机制如何更未阐明。因此,筛
选高灵敏度且有效的血清标志物,并在疾病早期寻

找干预措施及免疫治疗后的预测疗效指标等,已成

为目前临床工作研究的迫切需要。
目前,生命科学的发展已进入后基因组时代,

定量蛋白质组学技术使蛋白质组学研究更加深

入〔8〕。蛋白质组学是20世纪提出的分析蛋白质间

相互作用和蛋白质功能的科学。而蛋白质是生命

活动的直接参与者,其与免疫机制的变化有紧密联

系。本课题应用定量蛋白组学方法中的等重同位

素多标签相对定量蛋白组学技术(isobarictagsfor
relativeandabsolutequantitation,iTRAQ)对健康

对照组、AR组及 RIT组进行血清蛋白组学研究,
使用质谱分析筛选出特异的差异蛋白质,并使用

Cluster3.0软件及JavaTreeView 软件对经质谱

鉴定后的差异蛋白质进行生物信息学分析中的聚

类分析,检验所选取的差异表达蛋白质的合理性和

准确性,并对发现并筛选出有统计学意义的差异表

达蛋白进行验证,初步探讨其在 RIT 中的作用及

其意义。

1　资料与方法

1.1　研究对象

15例 AR患者(AR组)均为我科门诊经检查

确诊的患者,均住院行 RIT(RIT 组),并排除心肺

肝肾疾病及全身性疾病,其中男9例,女6例;年龄

7~43岁,平均(19.60±11.08)岁。AR 组诊断均

参照 AR诊断和治疗指南(2015年,天津)〔9〕,患者

有鼻塞、鼻痒、阵发性打喷嚏及清水样鼻涕症状中

的两项或者更多项症状,每日持续或累计在1h以

上,可伴有眼红、流泪和眼痒等眼部症状,且全部病

例屋尘螨和粉尘螨点刺试验≥++,均未进行免疫

治疗及任何药物治疗,其一秒用力呼气容积(forced
expiratoryvolumeinthefirstsecond,FEV1)大于

预测值70%,检测前2周内未使用类固醇激素,并
排除伴有其他疾病,如鼻息肉、慢性鼻窦炎、支气管

哮喘、分泌性中耳炎、OSA、阿司匹林相关性鼻炎及

鼻中隔偏曲等。RIT组已自愿接受标准化屋尘螨

变应原疫苗,为皮下注射RIT增量阶段6d后的患

者。10例健康对照组来自该医院的门诊健康体检

者,均无家族及个人过敏史,且均无变态反应性疾

病史及其他全身系统性疾病,其中男7例,女3例;
年龄24~51岁,平均(32.50±9.16)岁。ELISA
验证:另外选取并收集11例健康志愿者,40例 AR
患者及15例 RIT6d患者的外周全血,患者均来

自我科门诊就诊及住院患者。纳入标准同第1部

分。其中健康对照组11例中,男6例,女5例,年
龄24~58岁,平均(33.55±10.00)岁;AR 组中,
男26例,女14例;年龄6~58岁,平均(18.52±
11.72)岁;RIT组中,男9例,女6例;年龄7~43
岁,平均(19.60±11.08)岁。所有患者或监护人均

签署知情同意书,本研究方案获我院医学伦理委员

会批准。
1.2　方法

1.2.1　AR患者的RIT剂量累加阶段方案　所有

患者使用的变应原制剂均是丹麦ALK公司生产的

标准化屋尘螨变应原疫苗进行RIT〔7,10-11〕。剂量累

加阶段有4种不同浓度分别为:100、1000、10000、
100000SQ/mL,分别对应1、2、3、4号瓶。RIT剂

量累加阶段方案具体为:第1天:1号瓶0.1mL;2
号瓶 0.1 mL;3 号 瓶 0.1 mL;第 2 天:3 号 瓶
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0.2mL,0.4mL,0.6mL;第3天:3号瓶0.8mL;
4号瓶0.1mL,0.2mL;第4天:4号瓶0.3mL,
0.4mL;第5天:4号瓶0.5mL,0.5mL;第6天:4
号瓶1.0mL。
1.2.2　血清样本收集　对健康对照组及2个实验

组的所有患者均在空腹时抽取5mL的静脉血,然
后置于室温下30min,4℃下以3000r/min离心

15min,取其上清液,在4℃下以3000r/min离心

5min,提取各组血清标本,在30min内混合,并分

装至1mL的EP管内,置于-80℃冰箱快速冻存。
1.2.3　去除血清高丰度蛋白　取适量样本,采用

对应物 种 的 去 血 清 高 丰 度 亲 和 色 谱 柱 Agilent
MultipleAffinityRemovalLCColumn-Human14
试剂盒,对应protocol中的操作方法去除血清中白

蛋白、IgG等14种高丰度蛋白质,得到低丰度组分

溶液。并使用紫外检测280nm 和214nm。应用

5kD超滤管进行超滤浓缩,加入一倍体积的SDT
裂解液,以沸水浴10min,以转速为14000g 离心

15min,取上清液。
1.2.4　总蛋白浓度的测定　采用 BCA 法进行蛋

白质定量。分装样品,-80℃保存。①配置 BCA
反应液:将 BCA 试剂 A 与 BCA 试剂 B按50∶1
体积比混匀(每个样品用量200μL);②取12联条

检测条(碧云天,FST012)置于检测板上,在适量孔

中各加入200μL混合好的BCA反应液;③加入标

准品和待测样品:前5个孔分别加入2μLBSA 蛋

白标准品(浓度分别为0mg/mL、1mg/mL、2mg/
mL、5mg/mL、10mg/mL),后面孔中依次加入2
μL待检测的蛋白溶液样品,枪头搅拌混匀液体;④
37℃孵育0.5h;⑤使用酶标仪570nm 测定蛋白浓

度,绘制标准曲线,计算蛋白样本浓度。
1.2.5　十二烷基硫酸钠-聚丙烯酰胺凝胶电泳　
将蛋白样品与6XSDS-PAGE蛋白上样缓冲液按

5∶1的比例混匀,然后按电泳操作说明方法进行

电泳及染色、脱色。
1.2.6　 超 滤 管 酶 解〔12〕　 各 样 品 取 蛋 白 质 溶 液

30μL,分别加入DTT至终浓度为100mmol/L,以
沸水浴 5 min,后冷却至室温。加入 UA buffer
200μL进行混匀,转入30kD 超滤离心管中,以

12500g 离心25min,弃去滤液。加入IAAbuffer
100μL,以600r/min振荡1min,在室温条件下进

行30min避光反应,以12500g 离心25min。加

入100μLUAbuffer,以12500g 离心15min,对
该步骤重复2次。加入100μL10倍稀释的Disso-
lutionbuffer,以12500g 进行离心15min,对该

步骤重复2次。加入 Trypsinbuffer40μL(4μg
Trypsinin40μLDissolutionbuffer),以600r/min
振荡1min,在37℃的环境下放置16~18h。更换

新的收集管,以 12500g 离心 15 min;再加入

20μLDissolutionbuffer,以 12500g 进行离心

15min,收集滤液,肽段定量。
1.2.7　相对和绝对定量的等量异位标签标记　按

照 ABSCIEX公司2004年iTRAQ 标记试剂盒说

明书进行标记。
1.2.8　高PH 反相分级　将每组标记后的肽段进

行混合,采用 Agilent1260infinityIIHPLC系统

进行分级、洗脱,收集洗脱组分约36份。样品冻干

后,用0.1% FA复溶合并为10份。
1.2.9　质谱分析　①EasynLC色谱:每份样品以

纳升流速EasynLC系统进行分离。②质谱鉴定:
样品先经色谱分离,再进行质谱分析:Q-Exactive
Plus质谱仪。分析时长是60min,检测方式为正

离子,母离子扫描范围为350~1800m/z,一级质

谱分辨率为70000,AGCtarget为3e6,一级 Maxi-
mumIT为50ms。多肽和多肽碎片的质量电荷比

的采集:每次全扫描后采集10个碎片图谱,MS2
ActivationType为 HCD,二级质谱分辨率17500,
Isolationwindow为2m/z,Microscans为1,Nor-
malizedCollisionEnergy为30eV,二级 Maximum
IT为45ms。
1.2.10　质谱原始数据处理　①质谱原始文件处

理:本研究使用高分辨质谱仪 QExactivePlus进

行iTRAQ定量蛋白质组学分析。使用 Proteome
Discoverer2.1软件将 QExactivePlus产生的原

始图谱文件转化为.mgf文件,通过软件内置的工

具提交到 MASCOT2.6服务器进行数据库检索。
然后 再 通 过 ProteomeDiscoverer2.1 将 MAS-
COT服务器上形成的查库文件传回软件,对数据

进行筛选(标准:FDR<0.01),获得高度可信的定

性结果。②数据库选择:本研究所使用的数据库为

Uniprot_HomoSapiens_20386_20180905。③蛋白

质定性和定量分析参数:蛋白质组学定性分析中的

金标准:MASCOT,本课题采用 MASCOT2.6进

行数据库搜索。在定量分析过程中,本课题采用

ProteomeDiscoverer2.1软件对肽段报告离子峰

强度值进行抽提,并对定量值进行归一化处理。
1.2.11　蛋白质聚类分析　聚类分析时,对目标蛋

白质集合的定量信息进行归一化到(-1,1)区间。
其次,使用Cluster3.0软件同时对2个维度:样品

和蛋白 质 的 表 达 量 进 行 分 类。最 后,使 用 Java
TreeView软件生成层次聚类热图。
1.2.12　酶联免疫吸附试验　采用酶联免疫吸附

试验(ELISA)法检测 CRP、CTHRC1与 WDR89,
严格按照 CRP、CTHRC1与 WDR89试剂盒说明

书进行操作。
1.2.13　结果计算与判断　以OD 值为横坐标,标
准物的浓度为纵坐标,在坐标纸上绘出标准曲线,
据样品的OD 值由标准曲线查出相应的浓度,再乘
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以稀释倍数;或用标准物的浓度与OD 值计算出标

准曲线的直线回归方程式,将样品的 OD值代入方

程式,计算出样品浓度,再乘以稀释倍数,即为样品

的实际浓度。
1.3　统计学方法

采用 GraphPadPrism7统计软件进行分析。
CTHRC1、WDR89与 CRP的 ELISA 结果均不服

从正态分布,故使用 GraphPadPrism7中的单因素

(一维分组)—多组—One-wayANOVA(andNon-
parametric)—不 服 从 正 态 分 布—非 参 检 验—
Kruskal-Wallis检验方法。以P<0.05为差异有

统计学意义。
2　结果

2.1　蛋白质样本质检结果

定量以及 SDS-PAGE 结果显示蛋白质质量

好,总量足够,且样本间平行性较好;蛋白预质谱显

示酶解正常,色谱质谱行为正常。
2.2　质谱鉴定和定量结果评估

是质谱平台对质谱实验的一个评估,相当于正

式实验的质控。本研究此次质谱的正式实验是成

功的。
2.3　蛋白质定量结果

2.3.1　AR组与健康对照组的蛋白质组差异表达

图谱　与健康对照组相比,AR 组有10个差异蛋

白表达上调(表达差异倍数>1.2倍且P<0.05),
14个差异蛋白表达下调[(表达差异倍数<1/1.2

(0.83)倍且P<0.05)]。
2.3.2　RIT组与 AR组的蛋白质组差异表达图谱

　与 AR组相比,RIT组有12个差异蛋白表达上

调(表达差异倍数>1.2倍且P<0.05),17个差异

蛋白表达下调[(表达差异倍数<1/1.2(0.83)倍且

P<0.05)]。
通过对比,我们发现 AR组与健康对照组相比

有显著表达差异的蛋白质,上调(10个差异蛋白

质):CTHRC1、WDR89、POSTN、ARPC4、PLIN3、
PRG2、SYNE2、NPM1、LYVE1、RECK;下调(14
个差异蛋白质):CRP、SDR9C7、PLA2G7、MDN1、
HPR、KRT36、GRID2、APOM、XPNPEP2、AP-
OD、SEMA4D、HCLS1、CDHR2、TCN2;RIT组与

AR组相比有显著表达差异的蛋白质,上调(12个

差异蛋白质):CRP、DSP、REEP6、APOC3、SAA1、
ORM2、APCS、GHR、DDX60、HEXB、CAMP、
CPQ;下 调 (17 个 差 异 蛋 白 质 ):CTHRC1、
WDR89、RNASE4、LAMP2、CFHR2、CCL14、
PPIC、FABP1、ALB、FCGR3B、LAMA1、ABCA1、
TBC1D1、JCHAIN、GAPDH、HRK、HMGB2。与

健康对照组相比,AR 组表达上调,且与 AR 组相

比,RIT 组 表 达 下 调 的 差 异 蛋 白 质 有 2 个:
CTHRC1(图1)、WDR89(图2);与健康对照组相

比,AR组表达下调,且与 AR组相比,RIT组表达

上调的差异蛋白质有1个:CRP(图3)。

图1　血清CTHRC1肽段　1a:串联质谱进行肽段测序结果;1b:不同iTRAQ标签对肽段进行定量结果(健康对照组-
iTRAQ113、114;AR组-iTRAQ115、116、117;RIT组-iTRAQ118、119、121);　图2　血清 WDR89肽段　2a:串联质谱

进行肽段测序结果;2b:不同iTRAQ 标签对肽段进行定量结果(健康对照组-iTRAQ113、114;AR组-iTRAQ115、116、

117;RIT组-iTRAQ118、119、121);　图3　血清CRP肽段　3a:串联质谱进行肽段测序结果;3b:不同iTRAQ标签对

肽段进行定量结果(健康对照组-iTRAQ113、114;AR组-iTRAQ115、116、117;RIT组-iTRAQ118、119、121)。
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2.4　生物信息分析

蛋白质聚类分析(Clustering):笔者将经质谱

鉴定后所筛选出的差异蛋白汇入 Cluster3.0软件

及JavaTreeView软件进行聚类分析,生成层次聚

类热图(图4)。
图4a:AR组(B表示)、健康对照组(A 表示)

的相对丰度经Z-score标准化后将蛋白质分为两大

类,一类为在 AR组中表达上调而在健康对照组中

表达下调,说明这些蛋白可能在 AR发生中起上调

作用,另一类则与之表现相反。图4b:RIT 组(C
表示)、AR组的相对丰度经Z-score标准化后将蛋

白质分为两大类,一类为在 RIT 组中表达上调而

在 AR 组中表达下调,说明这些蛋白可能在 RIT

6d后起上调作用,另一类则与之表现相反。
2.5　 ELISA 检 测 血 清 中 CRP、CTHRC1 与

WDR89的含量的测定

血清中 CRP的表达量:与健康对照组相比,
AR组其表达量差异无统计学意义(P>0.05);与
AR组相比,RIT组其表达量差异无统计学意义(P
>0.05)。血清中CTHRC1的表达量:与健康对照

组相比,AR 组其表达差异有统计学意义 (P <
0.0001);与 AR 组相比,RIT 组其表达差异有统

计学意义(P<0.0001)。血清中 WDR89表达量:
与健康对照组相比,AR组其表达差异有统计学意

义(P<0.0001);与 AR组相比,RIT组其表达差

异有统计学意义(P<0.0001)。见图5。

图4　层次聚类热图　4a:蛋白质聚类分析结果(BvsA);　4b:蛋白质聚类分析结果(CvsB);　红色代表上调的蛋白

质,蓝色代表下调的蛋白质,白色代表无明显变化;　图5　血清中CRP(5a)、CTHRC1(5b)与 WDR89(5c)的表达量

3　讨论

蛋白质是生命活动的直接参与者,其与免疫机

制的变化有紧密联系。蛋白质组学是分析蛋白质

间相互作用和蛋白质功能的科学,而定量蛋白质组

学技术使蛋白质组学研究更加深入〔8〕。本研究利

用iTRAQ进行差异蛋白研究,发现并鉴定到893
个蛋白质,共确认了53个差异蛋白。通过进一步

对比分析,我们发现CTHRC1、WDR89及CRP这

3种蛋白在 AR中有差异表达,且给予短时间内大

剂量屋尘螨变应原疫苗 RIT之后,表达也有差异,
表明此3种差异蛋白可能在 AR的发病及 RIT的

作用机制中起到一定的作用,但经ELISA 验证后,

CTHRC1、WDR89这2个蛋白差异有统计学意义,
而CRP蛋白不具有统计学意义。

CTHRC1编码一种可能通过参与血管重塑在

动脉损伤的细胞反应中发挥作用的蛋白。该基因

突变与Barrett食管和食管腺癌有关。许多研究表

明CTHRC1在实体肿瘤中高度上调,如黑色素瘤、
非小细胞肺癌等。CTHRC1表达在肿瘤和自身免

疫性疾病(类风湿性关节炎)的发病机制中起到一

定作用〔13〕。
然而,目前CTHRC1在 AR、哮喘及其相关免

疫治疗方面在国内外尚未见报道。本研究结果发

现:CTHRC1在 AR 的发病中可能起到一定的免
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疫调节作用,而经过 RIT增量阶段后,其表达量明

显降低,显示RIT可能通过抑制CTHRC1,从而控

制 AR 的症状。说明 AR 患者治疗前后血清中

CTHRC1的含量变化,可能作为一种RIT或SCIT
的治疗效果的预测参考指标。

WDR蛋白家族(Trp-asprepeatproteinfami-
ly)是含有多个保守 WD 基序(WD motif)且广泛

存在于真核生物中的蛋白质类。目前已知多种

WDR蛋白在肿瘤细胞中异常表达。其中 WDR蛋

白家族中的 WDR66可能是食管鳞状细胞癌危险

分层的有用生物标志物。WDR66表达可能作为上

皮细胞的间质转化的正性调节剂,在食管鳞状细胞

癌的 生 长 和 侵 袭 中,发 挥 着 重 要 作 用。此 外,
WDR66可能是治疗 鳞 状 细 胞 癌 的 新 型 药 物 靶

标〔14〕。Kannan等〔15〕认为 WD40-重复序列(WDR)
蛋白家族为研究 WDR 蛋白在微管神经元调节和

自噬中的意义提供了一个起点。
WDR89(WD重复结构域89)是蛋白质编码基

因,其在淋巴结、甲状腺等25种组织中的表达普遍

存在,而其目前相关临床应用研究尚不多见,且

WDR89在 AR、哮喘及其相关免疫治疗方面在国

内外尚未见报道。本研究结果表明 WDR89可能

在 AR的发生发展过程中起到一定的作用,而经过

RIT增量阶段完成后,其表达量明显降低,表明

RIT可能通过抑制 WDR89,从而控制 AR的症状。
说明 AR患者血清中 WDR89的含量变化亦可能

作为预测RIT治疗效果的预测参考指标。
CRP首先被鉴定为急性炎症患者血清中,与

肺炎球菌结合蛋白的碳水化合物抗体反应的物质,
是肝脏合成的五聚体,其水平随炎症升高而升高。
该基因编码的蛋白质属于pentaxin(穿透素)家族。
在组织损伤、感染或其他炎性刺激的急性期反应期

间,该蛋白在血浆中的水平显著增加。有研究表明

CRP与组胺水平、哮喘急性发作、变应性炎症状

态、哮 喘 的 严 重 程 度 和 控 制 程 度 有 关〔16-19〕。Ra
等〔20〕研究发现高灵敏度 CRP作为小气道炎症标

志物的可能性。
然而,本研究中,在 AR及 RIT的验证过程中

差异表达出现无意义的结果,可能因免疫机制调节

作用的复杂性及本研究中的样本量不多,或许还有

一些未知的其他原因。因此针对 CRP在 AR 及

RIT中的应用研究尚需进一步更深入细致的工作。
综上所述,本研究结果发现 AR 患者及 RIT

前后CTHRC1与 WDR89比较差异有统计学意

义,而此2种蛋白在 AR及哮喘方面尚未见报道,
而CRP在本研究验证中却未发现有统计学意义的

结果。本研究在 AR免疫治疗特别是 RIT方面进

行了初步探讨。由于本研究例数尚不多,因此需要

进一步加大病例数进行更深入细致的研究。是否

CTHRC1与 WDR89这两种蛋白在 AR相关免疫

治疗中作为预测指标及其相关作用机制,尚需进一

步深入细致研究。
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格拉斯哥受益量表中文版的效度和信度评价∗
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　　[摘要]　目的:对格拉斯哥受益量表中文版(C-GBI)进行效度和信度评价。方法:通过问卷访谈形式对98例

耳鼻咽喉科疾病患者在手术或其他医疗干预后进行受益评估,用内容效度、结构效度(包括探索性因子分析及验

证性因子分析)、内部一致性、折半信度等对格拉斯哥受益量表中文版的效度和信度进行评价。结果:C-GBI由3
个维度18项条目组成,有良好的内容效度。运用主成分分析法对量表进行因子分析,提取出3个公因子,问题

10出现因子错误对应,予以删除。调整后的C-GBI3个公因子旋转后累积方差贡献率达70.32%,每个条目在其

对应公因子上的载荷系数均大于0.4,且具有良好的聚合效度和区分效度。信度方面,调整后的 C-GBI各维度及

总体的Cronbachα系数、Spearman-Brown系数及 GuttmanSplit-Half系数均大于0.6。结论:C-GBI虽有一个条

目在结构效度分析中存在因子错误对应,但删除该项后的量表仍具有良好的效度和信度,可作为临床上对耳鼻咽

喉科疾病患者在医疗干预后受益情况的评价指标。
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EvaluationofthevalidityandreliabilityoftheChineseversionof
GlasgowBenefitInventory

SHENYing　XIAOLili　LUOQiong　FENGYanmei　ZHENGZhong
(1DepartmentofOtolaryngologyHeadandNeckSurgery,ShanghaiJiaotongUniversityAffilia-
tedSixthPeople'sHospital;OtolaryngologyInstituteofShanghaiJiaotongUniversity,Shang-
hai,200233,China)
Correspondingauthor:FENGYanmei,E-mail:feng.yanmei@126.com

Abstract　Objective:ToevaluatethevalidityandreliabilityoftheChineseversionofGlasgowBenefitInven-
tory.Method:UsingtheChineseversionofGlasgowbenefitinventory(C-GBI)toevaluatehowtheotorhinolaryn-
gological(ORL)interventionshavealteredthequalityoflifeof98casesofORLdepartmentandanalyzethevalidi-
tyandreliabilityofthetestresults,whichisassessedbycontentvalidity,constructvalidity,internalconsistency
andsplit-halfreliability.Result:TheresultsshowthattheC-GBIhas3dimensionsand18items.Thecontentva-
lidityofC-GBIisacceptable.Threefactorswereextractedbyexploratoryfactoranalysis.Sinceitem No.10
matchedFactor3inerror,wedecidedtodeleteitafterdiscussions.Afterthisadjustment,exploratoryfactora-
nalysisyieldedwithanthree-factorsolution,explaining70.32%ofthetotalvarianceandtheloadingcoefficientfor
eachofthe17C-GBIquestionsisabove0.4.Theresultsalsoshowgoodconvergentvalidityanddiscriminantva-
lidity.ReliabilityusingCronbachα,Spearman-BrownandGuttmanSplit-Halfwashigherthan0.6fortotalscore
anditsthreesubscalesoftheadjustedC-GBI.Conclusion:AfterdeletingoneitemoftheC-GBIwhichmatched
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