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［摘 要］ 目的：研究慢性阻塞性肺疾病（chronic obstructive pulmonary disease，COPD）患者外周血α2巨球蛋白（alpha 2 macro⁃
globulin，A2M）与免疫细胞浸润的相关性。方法：对GSE38974数据集进行综合分析。GO富集、KEGG分析和GSVA分析用于

探索潜在的功能和通路。CIBERSORT用于评估组织浸润性免疫细胞。收集25例稳定期COPD患者和26例健康对照，分析外

周血A2M水平与免疫细胞计数的相关性。ELISA检测血浆中A2M的浓度。RT⁃qPCR检测细胞和外周血中A2M mRNA的表达

水平。Western blot法检测M2型巨噬细胞表面标志物精氨酸酶（arginase⁃1，Arg⁃1）的表达水平。采用Pearson相关分析进行相

关性分析。ROC曲线判断A2M的诊断灵敏度与特异度。结果：对GSE38974数据集的差异表达基因进行生物信息学分析发

现，A2M在COPD患者肺组织中表达下降，且与COPD患者肺组织的免疫细胞浸润相关。RT⁃qPCR和ELISA结果显示，A2M水

平在COPD患者外周血中下调，与COPD患者淋巴细胞、单核细胞具有相关性。ROC曲线提示A2M具有诊断COPD的价值。进一

步的通路分析提示A2M可能与巨噬细胞等调节免疫途径相关。在M2巨噬细胞中敲低A2M后Arg⁃1的表达降低。结论：A2M
在COPD患者肺组织与外周血中表达降低，与COPD患者免疫细胞计数、免疫细胞浸润等密切相关，A2M可能在巨噬细胞向

M2型极化的过程中发挥了重要作用。
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［Abstract］ Objective：To investigate the correlation between peripheral blood alpha 2 macroglobulin（A2M）and immune cell
infiltration in patients with chronic obstructive pulmonary disease（COPD）. Methods：Comprehensive analysis of the GSE38974
dataset was performed. GO enrichment，KEGG analysis，and GSVA analysis were used to explore potential functions and pathways.
CIBERSORT was used to assess tissue⁃ infiltrating immune cells. Peripheral blood A2M levels and immune cell counts were analyzed
in 25 stable COPD patients and 26 healthy controls. ELISA was used to detect the concentration of A2M in plasma. RT⁃qPCR was used
to measure A2M mRNA expression levels in cells and peripheral blood. Western blot was used to measure the expression levels of the
M2 macrophage surface marker arginase⁃1（Arg⁃1）. Pearson correlation analysis was used for correlation analysis. ROC curve was used
to determine the diagnostic sensitivity and specificity of A2M. Results：Bioinformatics analysis of differentially expressed genes in
GSE38974 dataset revealed that A2M expression was decreased in lung tissue of COPD patients and was correlated with immune cell
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慢性阻塞性肺疾病（chronic obstructive pulmonary
disease，COPD）是一种以不完全可逆的气流阻塞为

特征的肺部状态。有呼吸困难、慢性咳嗽或咳痰，

存在反复发作的下呼吸道感染史或有危险因素史

的患者均应考虑COPD。目前COPD的诊断和气流

受限的严重程度分级主要由肺功能检查确定，吸入

支气管舒张剂后1秒钟用力呼气量（forced expiratory
volume in one second，FEV1）/用力肺活量（forced vital
capacity，FVC）<0.7提示存在不完全可逆的气流受

限即确诊COPD［1］。COPD发病机制复杂且存在多

种表型［2］，当前的诊断方法无法解释COPD的病因，

难以确定COPD特异性治疗靶点。大量研究发现生

物学标志物与疾病的发生、发展密切相关［3-4］，因此

在高危人群和 COPD患者中寻找分子生物学标志

物，有助于COPD的诊断与治疗。

COPD的特征在于下呼吸道的异常免疫反应，

其进展与形成淋巴滤泡的先天和适应性炎症免疫细

胞对肺的浸润有关。近年来，越来越多的证据强调了

免疫细胞浸润在COPD发生发展中的重要性［5-7］。因

此，在免疫细胞成分中寻找有效的COPD诊断生物

标志物是一种很有意义的研究途径。我们前期研

究表明α2巨球蛋白（alpha 2 macroglobulin，A2M）是

COPD的生物标志物且与炎症反应密切相关［8- 9］，本

研究进一步探讨了A2M与COPD中免疫细胞的相

关性，并探究其潜在的功能及通路。

A2M是一种急性期蛋白，当与蛋白酶反应时，

A2M被转化并获得与细胞因子、生长因子和细胞受

体结合的能力［10］。因此，A2M在维持蛋白酶介导的

细胞因子和生长因子的稳态方面发挥重要作用。

此外，A2M还参与控制肺蛋白酶活性［11］。肺泡巨噬

细胞在肺内局部合成A2M的能力以及A2M蛋白酶

复合物的吞噬作用在减少肺蛋白酶负荷中可能发

挥了重要作用。我们推测，A2M可能与免疫细胞的

肺部浸润有关。

本研究从GEO数据库中筛选出一个COPD微阵

列数据集。在健康样本和COPD样本之间进行差异

表达基因（differential expressed gene，DEG）分析。

鉴定A2M在DEG里的表达，使用CIBERSORT分析

免疫细胞基因表达，CIBERSORT成功地鉴定和定量

了在COPD和对照样本中渗入肺实质的各种免疫细

胞，此外，本研究还描述了免疫细胞和A2M之间的

关系。

1 对象和方法

1.1 对象

本研究选取 2022年 1月—2023年 1月于南京

医科大学附属常州第二人民医院呼吸与重症医学

科就诊的 25例稳定期 COPD患者作为研究对象。

入选标准：①符合 2022年 COPD全球倡议中的诊

断标准［12］；②临床稳定至少 3个月，无急性发作；

③年龄≥40岁。这些患者的影像学检查结果符合

COPD，吸入β2激动剂后，支气管扩张试验呈阴性，

FEV1/FVC<70%。本研究中所有COPD患者根据肺

功能分为4组（Ⅰ：FEV1%pred≥80%；Ⅱ：50%≤FEV1%
pred<80%；Ⅲ：30%≤FEV1%pred<50%；Ⅳ：FEV1%
pred<30%）。所有受试者均需排除感染、支气管扩

张、结核病、哮喘、恶性肿瘤和其他混杂的炎症性疾

病，如关节炎、结缔组织疾病或炎症性肠病。另选

取本院同期进行体检的健康志愿者 26例作为健康

对照组。入选标准：①年龄≥40岁；②肺功能正常。排

除标准为：①临床资料不完整；②有高血压、糖尿病、

呼吸系统疾病、自身免疫性疾病等。本研究获得常

州市第二人民医院伦理委员会批准（2022KY113⁃01），
所有参与者均签署知情同意书。

1.2 方法

1.2.1 采集血液样本

用EDTA抗凝管收集患者和健康对照的静脉外

周血 10 mL，其中 5 mL低速离心机 3 000 r/min离心

infiltration in lung tissues of COPD patient. RT⁃qPCR and ELISA results showed that A2M levels were down⁃regulated in peripheral
blood of COPD patients，and were correlated with lymphocytes and monocytes in COPD patients. ROC curve analysis showed that A2M
had a diagnostic value for COPD. Further pathway analysis suggested that A2M might be associated with macrophages and other
regulatory immune pathways. Knocking down of A2M in M2 macrophages resulted in decreased expression of Arg⁃1. Conclusion：The
expression of A2M is decreased in lung tissue and peripheral blood of COPD patients and is closely related to the immune cell counts
and immune cell infiltration in COPD patients. A2M may play an important role in the polarization of macrophages to the M2 phenotype.
［Key words］ chronic obstructive pulmonary disease；alpha 2 macroglobulin；immune cell infiltration
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10 min，分离血清，通过ELISA检测A2M蛋白水平；

另留存 5 mL全血用于RT⁃qPCR测定A2M的mRNA
表达水平。所有受试者的血液样本均储存于-80 ℃。

1.2.2 细胞培养及处理

巨噬细胞系Raw264.7（武汉普诺赛公司）使用

DMEM培养基培养于 37 ℃、5%CO2的恒温培养箱

内，DMEM含有 10%胎牛血清和 1%双抗。使用终

浓度为 50 ng/mL 的白细胞介素（interleukin，IL）⁃4
和 IL⁃13诱导Raw264.7细胞 24 h成为M2型巨噬细

胞（细胞形态为类圆形或纺锤形贴壁）；随后用脂质

体3 000（赛默飞公司，美国）将A2M siRNA（福州尚亚

公司）转染至M2型巨噬细胞；最后分别于转染48 h和
72 h后提取RNA和蛋白用于进一步研究。

1.2.3 ELISA测定

根据制造商的说明，使用ELISA试剂盒（江苏酶

标公司）检测血浆样品中A2M的总浓度。在450 nm
处获得标准品和样品的吸光度值，并比较为每种测

定构建的标准曲线，并用于最小化测定间差异。

1.2.4 RT⁃qPCR检测

使用 RNAliquid超速全血总 RNA提取试剂盒

（北京汇天东方科技有限公司）提取总RNA，实验步

骤按照说明书进行。使用紫外线分光光度计对提

取的RNA浓度及纯度进行检测。使用第一链cDNA
合成试剂盒（南京诺唯赞公司）合成第一链互补

DNA。使用AceQ qPCR SYBR Green Master Mix（南

京诺唯赞公司）进行RT⁃qPCR，以评估mRNA表达

的程度。用ABI 7300型荧光定量PCR仪，采用2-ΔΔCT

法进行数据的相对定量分析。引物由苏州吉玛公

司提供，序列如下：homo⁃A2M（F：5ʹ⁃AGGAAATCG⁃
CATCGCACAATG ⁃ 3ʹ；R：5ʹ ⁃ ACGGTGAAAGGGT⁃
GCTCTG⁃3）́；homo⁃β⁃actin（F：5ʹ⁃CGTGGACATCCG⁃
CAAAGA⁃3ʹ；R：5ʹ⁃GAAGGTGGACAGCGAGGC⁃3）́；

mus⁃A2M（F：5ʹ⁃AGGAATCTGCCCGAGCTTCT⁃3ʹ；R：

5ʹ ⁃ATGGCCTTGGTCTTGATCTCC⁃ 3）́；mus ⁃β ⁃ actin
（F：5ʹ ⁃ TGTCCACCTTCCAGCAGATGT ⁃ 3ʹ；R：5ʹ ⁃
AGCTCAGTAACAGTCCGCCTAG⁃3）́。
1.2.5 Western blot实验

收集经处理的各组细胞，4 ℃下 12 000 g离心

10 min后，在含有蛋白酶和磷酸酶抑制剂的裂解液

（上海碧云天公司）中裂解 30 min。使用BCA蛋白

测定试剂盒（上海碧云天公司）测定蛋白含量。蛋

白质样品经 10%凝胶（上海雅酶公司）电泳后转移

到PVDF膜上，利用快速封闭液（上海碧云天公司）

对PVDF膜封闭20 min，加入抗精氨酸酶（arginase⁃1，

Arg⁃1）和抗内参 GAPDH 的一抗（Abcam 公司，英

国），4 ℃摇床孵育过夜。次日TBST洗涤 3次，山羊

抗兔 IgG二抗（上海碧云天公司）在室温下孵育1.5 h
后，再用TBST洗涤 3次。使用ECL显影液（上海碧

云天公司）在化学发光成像程序系统进行曝光拍

照。Image J软件用于结果分析。

1.2.6 肺功能的测定

本研究使用肺功能仪（耶格公司，德国），根据

2019年肺活量测定标准［13］对受试者进行坐位肺功

能检查，在整个测试过程中操作者持续观察容积和

流量曲线，并测量FVC、FEV1和FEV1/FVC以及其他

肺功能测试参数并计算预期值，记录3次测量数值，

将最高值认定为基值，同时FVC和FEV1的最佳值和

次佳值之间的差异应小于0.10 L。
1.2.7 生物信息学分析

从GEO数据库（http：//www.ncbi.nlm.nih.gov/geo）
中筛选芯片数据集，选择标准如下：①数据集必须

包含全基因组表达mRNA微阵列数据；②数据集应

包括COPD患者和正常吸烟者的肺组织标本；③数

据集样本数量必须>20。基于以上标准，获得了

GSE38974基因表达谱数据集，GSE38974包含来自

COPD患者的23个肺组织样品和来自正常吸烟者的

9个肺组织样品。

1.2.7.1 差异表达基因和富集分析

使用R软件“Limma”识别COPD样本和健康对

照组样本之间的差异表达基因。以调整后的P < 0.05
和 |log2 fold change| ≥1 作为截断值。使用 R 软件

clusterProfiler包进行GO和KEGG分析。

1.2.7.2 GSVA分析

GSVA能评估每个样本中通路活性的潜在变

化。使用R软件中的“GSVA”包进行分析，计算所有

样本中通路的富集评分。

1.2.7.3 免疫细胞浸润的评估

本研究使用“CIBERSORTx”网站（https：//ciber⁃
sortx.stanford.edu）估算了GSE38974样本中 22种免

疫细胞的比例。

1.3 统计学方法

使用 SPSS26.0和GraphPad Prism7对实验数据

进行统计分析。采用Kolmogorov⁃Smirnov检验测量

数据的正态性。符合正态分布的测量数据表示为

均数±标准差（x ± s），分类变量数据表示为例数（百

分率）［n（%）］。组间比较采用χ2检验或Fisher确切

概率法检验。若符合正态分布，对连续变量使用

t检验。采用Pearson相关分析对正态分布的资料进
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行相关性分析。采用受试者工作特征（receiver operating
characteristic，ROC）曲线确定诊断的灵敏度和特异

度，曲线下面积（area under the curve，AUC）确定诊

断效果。P < 0.05为差异有统计学意义。

2 结 果

2.1 研究对象临床特征

本研究纳入 25例稳定期COPD患者及 26例健

康对照，两组年龄、性别、体重指数、吸烟史无统计

学差异。与健康对照组比较，COPD组患者外周血

中性粒细胞（neutrophil，NEU）、单核细胞（monocyte，
MONO）、嗜酸性粒细胞（eosinophil，EOS）绝对值显

著升高，而淋巴细胞（lymphocyte，LYM）、嗜碱性粒

细胞（basophil，BASO）无明显差异（表1）。由于EOS
关系到稳定期COPD患者治疗方案的拟定，因此我们

以EOS在300个/μL为界值进一步进行亚组分析，结

果表明，EOS < 300个/μL组和EOS≥300个/μL组在年

龄、性别、体重指数、吸烟史、FEV1/FVC 和 FEV1%
pred均无明显差异，但 EOS≥300个/μL组患者的呼

出气一氧化氮（fraction of exhaled nitric oxide，FeNO）
水平显著高于EOS < 300个/μL组（表2）。
2.2 COPD患者DEG的鉴定和富集分析

分析COPD患者中的差异表达基因（图 1A），其

中，A2M在COPD组患者中的表达水平下降（图1B）。

GO富集分析显示，这些差异表达基因主要涉及白

细胞迁移、细胞趋化、受体配体活性、信号受体激活

活性、细胞因子活性等（图 1C、D）。KEGG结果提

示，在COPD发生过程中，细胞因子⁃细胞因子受体

相互作用、癌症的转录失调、肿瘤坏死因子信号通

路、凋亡、脂质与动脉粥样硬化等信号通路显著富

集（图1E、F）。
2.3 A2M与COPD免疫浸润

采用 CIBERSORT方法进行免疫浸润分析，计

算两组肺组织中22种免疫细胞的相对比例（图2A）。
表1 研究对象临床特征

Table 1 Clinical characteristics of subjects

Clinical characteristics
Gender［n（%）］

Male
Female

Age（years，x ± s）

BMI（kg/m2，x ± s）

Smoking history［n（%）］

Yes
No

FEV1% pred（x ± s）

GOLD stage［n（%）］

Ⅰ（FEV1% pred≥80%）

Ⅱ（50%≤FEV1% pred < 80%）

Ⅲ（30%≤FEV1% pred < 50%）

Ⅳ（FEV1% pred <30%）

NEU（×109/L，x ± s）

LYM（×109/L，x ± s）

MONO（×109/L，x ± s）

EOS（×109/L，x ± s）

≥300 cells/μL［n（%）］

<300 cells/μL［n（%）］

BASO（×109/L，x ± s）

NLR（x ± s）

MLR（x ± s）

COPD（n=25）

22（88.0）
03（12.0）

68.04 ± 10.03
23.90 ± 3.010

17（68.0）
08（32.0）

56.02 ± 19.03

04（16.0）
12（48.0）
07（28.0）
2（8.0）

4.95 ± 2.61
1.82 ± 0.77
0.66 ± 0.26
0.22 ± 0.17

8（32）
17（68）0.
0.03 ± 0.02
3.43 ± 3.01
0.42 ± 0.23

Statistic
χ2=0.123

t=-0.839
t=1.783
χ2=0.579

t=10.445

-
-
-
-

t=-2.226
t=-0.425
t=-3.484
t=-2.560

-
-

t=-0.669
t=-1.791
t=-2.877

P

<0.725

<0.407
<0.081
<0.447

< 0.001

-
-
-
-

<0.033
<0.673
<0.001
<0.015

-
-

<0.507
<0.084
<0.007

Control（n=26）

22（84.6）
0 4（15.4）

66.12 ± 5.66
25.48 ± 3.29

15（57.7）
11（42.3）

102.86 ± 12.10

-
-
-
-

03.68 ± 1.14
01.74 ± 0.44
00.46 ± 0.13
00.12 ± 0.09

0（0）0
26（100）

00.03 ± 0.02
02.29 ± 1.03
00.28 ± 0.09

BMI：body mass index；FEV1：forced expiratory volume in one second；FVC：forced vital capacity；FEV1%pred：forced expiratory volume in 1 sec
percent predicted；NEU：neutrophil；MONO：monocyte；EOS：eosinophil；LYM：lymphocyte；BASO：Basophil；NLR：neutrophil⁃lymphocyte ratio；MLR：

monocyte⁃lymphocyte ratio.
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CD8+T细胞、激活的自然杀伤（natural killer，NK）细

胞、M2巨噬细胞在COPD患者肺组织中异常下调，

而M0巨噬细胞上调（图2B）。此外，通过Pearson相
关分析发现A2M与M0巨噬细胞呈负相关，与M2巨
噬细胞和静息肥大细胞呈正相关（图2C）。
2.4 A2M与COPD免疫相关通路

利用 GSVA和 ssGSEA评估正常样本和 COPD
样本之间KEGG富集通路以及免疫相关通路的差异

（图3A、B），共获得184个KEGG通路评分矩阵。各

通路在不同亚组中的不同评分提示COPD患者与健

康人之间各通路活性存在差异，这可能是决定

COPD发生发展的重要因素。此外，Pearson相关分

析揭示了A2M基因和富集分子途径之间的相关性

（图 3C），结果显示，A2M与凋亡、B细胞受体通路、

趋化因子通路、细胞因子⁃细胞因子受体相互作用及

NK细胞介导的细胞毒性呈负相关。

2.5 COPD患者与健康对照组外周血中A2M的表达

RT⁃qPCR结果显示，与对照组相比，A2M mRNA
在COPD患者外周血有核细胞中表达明显降低（图

4A），ELISA实验结果显示，COPD患者外周血血浆

A2M的蛋白表达较对照组下降（图 4B）。ROC曲线

评估A2M作为COPD生物标志物的价值（图4C），当

界值（cut ⁃ off value）为 5.495 时，A2M mRNA 作为

COPD 生物标志物的灵敏度为 92.0%，特异度为

61.5%，AUC为0.815（95%CI：0.698~0.932，P < 0.001），

此指标作为COPD生物标志物的诊断价值最佳。

2.6 A2M与免疫细胞的相关性

进一步验证 25例COPD患者外周血中A2M蛋

白水平与免疫细胞的相关性（表 3）。结果显示，

A2M与LYM（图 5A）和MONO（图 5B）呈正相关（P <
0.05），与NEU、EOS、BASO、中性粒细胞/淋巴细胞比

值（neutrophil⁃lymphocyte ratio，NLR）、单核细胞/淋
巴细胞比值（monocyte⁃lymphocyte ratio，MLR）无明

显相关。我们前期研究表明A2M与肺功能相关［9］，

因此，本研究进一步分析了GOLD Ⅰ~Ⅱ级和GOLD
Ⅲ~Ⅳ级中 A2M与 COPD患者免疫细胞的相关性

（表4），结果显示，在GOLD Ⅰ~Ⅱ级中A2M与MONO
呈正相关。同时，EOS关系到COPD稳定期的治疗，

我们分析了EOS ≥300个/μL组和EOS < 300个/μL
组中A2M与COPD患者免疫细胞的相关性（表 4），

结果显示，EOS < 300个/μL组中A2M与MONO呈正

相关，与EOS呈负相关，EOS≥300个/μL组中A2M与

LYM呈正相关，与MLR呈负相关。

2.7 A2M与巨噬细胞Raw264.7细胞向M2型极化

的相关性

与正常巨噬细胞相比，IL⁃4和 IL⁃13共刺激组的

M2型巨噬细胞表面标志物Arg⁃1表达升高（图6A），

提示M2型巨噬细胞诱导成功。在M2型巨噬细胞

中敲低A2M后，A2M mRNA表达降低（图6B），且M2
型巨噬细胞表面标志物Arg⁃1表达降低（图6C）。

表2 不同EOS水平COPD患者的临床特征

Table 2 Clinical characteristics of COPD patients with different EOS levels

Clinical characteristics
Gender［n（%）］

Male
Female

Age（years，x ± s）

BMI（kg/m2，x ± s）

Smoking history［n（%）］

Yes
No

FEV1/FVC（x ± s）

FEV1%pred（x ± s）

FeNO（ppb，x ± s）

GOLD stage［n（%）］

Ⅰ（FEV1% pred ≥80%）

Ⅱ（50%≤FEV1% pred < 80%）

Ⅲ（30%≤FEV1% pred < 50%）

Ⅳ（FEV1% pred < 30%）

EOS≥300 cells/μL（n=8）

7（87.5）
1（12.5）

67.88 ± 9.340
23.52 ± 3.380

7（87.5）
1（12.5）

45.37 ± 10.16
52.92 ± 18.10
31.85 ± 10.07

1（12.5）
4（50.0）
2（25.0）
1（12.5）

P

0.958*

0.956*

0.668*

0.152*

0.302*

0.587*

0.021*

0.933*

-
-
-
-

EOS<300 cells/μL（n=17）

15（88.2）
02（11.8）

68.12 ± 10.62
24.09 ± 2.910

10（58.8）
07（41.2）

50.27 ± 11.10
57.47 ± 19.81
22.18 ± 8.630

03（17.6）
08（47.1）
05（29.4）
1（5.9）

Statistic
χ2=0.003

t=-0.055
t=-0.434
χ2=2.056

t=-1.056
t=-0.550
t=2.480

-
-
-
-

EOS：eosinophil；FeNO：fraction of exhaled nitric oxide. *Fisher exact test.
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A：Volcano plot of differentially expressed genes in GSE38974 dataset. B：Expression levels of the A2M gene between the control and COPD group
in GSE38974 dataset. C，D：GO enrichment bar plot（C）and dotplot（D）analysis of differentially expressed genes in GSE38974 dataset. E，F：KEGG
pathway enrichment barplot（E）and dotplot（F）analysis of differentially expressed genes in GSE38974 dataset. BP：biological process；CC：cellular
component；MF：molecular function.

图1 GSE38974数据集中COPD肺组织和正常样本差异表达基因的鉴定和富集分析

Figure 1 Identification and enrichment analysis of differentially expressed genes between COPD lung tissue and normal
samples in GSE38974 dataset
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A，B：Bar graphs（A）and violin graphs（B）show the distribution of 22 immune cells in COPD patients. C：Association of A2M with immune cells in
COPD. Compared with the control group，*P < 0.05，**P < 0.01。

图2 肺组织浸润免疫细胞的分布

Figure 2 The landscape of lung tissue⁃infiltrating immune cells

3 讨 论

免疫细胞浸润错综复杂地参与了COPD的发生

和发展［14-16］。我们前期研究表明A2M是COPD的生

物标志物，且A2M与炎症反应密切相关［8-9］，本研究

在前期研究基础上利用生物信息学分析与临床相

关资料进一步探讨了A2M与COPD中免疫细胞的相

关性，并探究其潜在的功能及通路。

基于近年来COPD免疫机制的理论，多种新型

免疫调节药物可以促进受损气道的修复或免疫重

建，从而降低COPD发作的频率和严重程度，改善健

康状况和运动耐受性。因此，本研究使用 CIBER⁃
SORT评估来确定COPD患者和健康对照者中免疫

细胞浸润的概况，表征了与COPD相关的免疫细胞

亚型，为COPD的治疗提供新思路。

在本研究中，4种类型的免疫细胞均与COPD显

著相关，包括CD8+T细胞、激活的NK细胞、M0巨噬

细胞和M2巨噬细胞。这些不同的免疫细胞在肺组

织微环境中可能并不单独发挥作用，而是更倾向于

与其他细胞相互作用，协同影响 COPD的进程［17］。

COPD患者 IL⁃8、IL⁃17水平明显升高［18］，这可能是巨

噬细胞在烟雾、病原体或其他因素刺激下分泌的，

并进一步引起中性粒细胞的募集。这些促炎细胞

通过释放活性氧（reactive oxygen species，ROS）、蛋

白酶、一些炎症因子和趋化因子参与细胞外基质

降解、黏液分泌和细胞损伤，从而促进 COPD的发

展［19］。本研究发现M0巨噬细胞的比例显著增加，

可以作为极化刺激的储备。M1巨噬细胞主要参与
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A：Heat map of differential pathways between normal and COPD samples. B：Violin plot of the distribution of immune⁃related pathways in COPD
patients. C：Association of A2M with immune⁃related pathways in COPD. Compared with the control group，*P < 0.05，**P < 0.01。

图3 COPD相关的免疫信号通路分析

Figure 3 Analysis of immune signaling pathways associated with COPD

A

促炎反应，然而，在本研究的免疫浸润分析中未观

察到M1巨噬细胞在对照组和COPD组之间存在差

异。M2巨噬细胞主要参与抗炎反应，在COPD组中

显著减少，表明其功能可能在COPD中受损。研究

还发现 COPD 患者肺组织中 CD8+T细胞的表达减

少。CD8+T细胞主要分泌IL⁃4和IL⁃5，这两种细胞因

子都与加重肺气肿发展的肺实质组织损伤有关［20］。

然而，本研究观察到的CD8+T减少与以前的研究不

一致。COPD患者肺部产生γ干扰素的CD8+和CD4+

淋巴细胞数量增加［21］。与正常对照组和非吸烟

者相比，COPD 患者的 CD8+T 细胞亚群频率显著

增加［22］。这可能由于生物信息学方法和流式细胞
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术测定之间的差异。此外，COPD患者肺组织中活

化的NK细胞减少。NK细胞可以分泌细胞毒性介

质，如颗粒酶B和穿孔素，它们可能在诱导肺细胞凋

亡中起重要作用，从而促进肺气肿［23］。有研究表

明，NK细胞对COPD患者肺上皮细胞具有细胞毒性

作用，并通过 IL⁃1受体亚单位的树突状细胞转运 IL⁃1
而得到增强［24］。以上研究均证明了免疫细胞在

COPD发病中的直接或间接作用，这与本研究结果

一致。因此，寻找COPD免疫疗法的潜在靶点具有

重要意义。

A2M是控制蛋白酶活性的核心调节剂，在充当

蛋白酶抑制剂、激素、免疫调节剂和细胞因子中发

挥着重要作用［25］。研究发现，A2M作为血液中的一

种大分子血浆蛋白，可以通过抑制纤溶酶和激肽释

放酶来灭活多种蛋白酶［26］，还可以充当结合生长因

子、激素和细胞因子的载体蛋白，如血小板衍生生

长因子、碱性成纤维细胞生长因子、胰岛素样生长

因子和白细胞介素［27］。Poller等［28］鉴定了 1例A2M
基因突变和部分血清A2M缺乏症的患者，该患者慢

性气道阻塞发生早，并迅速进展为极其严重的

COPD。

本课题组前期研究发现A2M mRNA在COPD患

者外周血中下调［29］，此结果在本研究中得到进一步

验证。本研究发现，A2M与M0巨噬细胞呈负相关，

与M2巨噬细胞和静息肥大细胞呈正相关，且A2M
与凋亡、B细胞受体通路、趋化因子通路、细胞因子⁃
细胞因子受体相互作用及NK细胞介导的细胞毒性

呈负相关。此外，本研究进一步证实了A2M与淋巴

细胞、单核细胞具有显著相关性。单核细胞作为先

天免疫系统的重要组成部分，可以直接发挥吞噬作

用或分化为巨噬细胞进而影响疾病进程［30］。上述

A：Correlation between the expression of A2M and lymphocytes. B：
Correlation between the expression of A2M and monocytes.

图5 A2M蛋白与免疫细胞的相关性

Figure 5 Correlation between peripheral blood A2M pro⁃
tein and immune cells
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A：Expression levels of A2M mRNA in peripheral blood of COPD patients and healthy controls. B：The expression level of A2M protein in peripher⁃
al blood of COPD patients and healthy controls. C：ROC curve analysis of A2M as a COPD biomarker. Compared with the control group. ***P < 0.001.

图4 COPD患者与健康对照组外周血中A2M的表达水平

Figure 4 Expression levels of A2M in peripheral blood of COPD patients and healthy controls
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表3 A2M和COPD患者免疫细胞的相关性

Table 3 Correlation between A2M and immune cells in COPD patients

Protein
A2M

EOS
-0.231
0.267

MLR
0.157
0.455

Statistic
r

P

LYM
0.404
0.045

NEU
-0.067
-0.752

MONO
0.468
0.018

BASO
0.141
0.502

NLR
-0.166
0.428
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发现提示A2M可能与巨噬细胞相关，因此，本研究

探究了M2型巨噬细胞中A2M的表达水平，并在M2
型巨噬细胞中敲低A2M后进一步验证A2M与巨噬

细胞极化存在相关性。此外，本研究还探究了NLR
和MLR与A2M的相关性，NLR和MLR都是机体免

疫对不同应激刺激反应的指标［31-32］，可以放大中性

粒细胞、单核细胞和淋巴细胞对炎症反应的评价作

用。本研究中 COPD组患者的NLR高于健康对照

组，但差异无统计学意义，而 COPD组患者的MLR
高于健康对照组（P < 0.05）。然而，A2M与NLR和

MLR 均无明显相关性，但在 EOS≥300 个/μL 组中

A2M 和 MLR 呈负相关。以上结果提示 A2M 在

COPD 炎症和免疫中可能发挥重要功能，通过对

EOS进行亚组分析，本研究发现EOS ≥300个/μL组

较EOS < 300个/μL组有更高的FeNO水平，验证了

高 EOS与气道炎症相关，且 EOS ≥300个/μL组中

A2M与淋巴细胞呈正相关，提示A2M在高 EOS的

COPD中可能是通过淋巴细胞介导炎症反应的，而

在低EOS的COPD中可能是通过单核细胞介导炎症

和免疫反应的。

本研究有一定局限性。首先，样本量较小；其

次，只检测了外周血中A2M的表达，其在痰液和肺

泡灌洗液中的表达水平尚不清楚，这两种样本与气

道炎症关系更密切；最后，本研究表明A2M与巨噬

细胞向M2型极化的相关性，然而，A2M是否直接影

响巨噬细胞向M2型极化仍需进一步研究。

综上所述，本研究通过生物信息学分析发现

A2M在COPD患者肺组织与外周血中表达降低，且

与淋巴细胞、单核细胞、巨噬细胞、肥大细胞具有相

关性，A2M可能在巨噬细胞向M2型极化的过程中

发挥重要作用。这为未来研究COPD的发病机制以

及探索相关的免疫治疗奠定了理论基础。
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