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摘   要：急性高原病(acute mountain sickness, AMS)是人体急性暴露于高原低压低氧环境后出现多

系统生理紊乱的临床综合征。定量蛋白质组学技术可以系统定量并描述机体蛋白质组成和动态变

化规律，近年来在多种疾病的预防、诊断、治疗和发生机制等方面研究应用广泛。本文系统综述

了定量蛋白质组学技术及其在 AMS 的预防、诊断、治疗和急进高原习服机制研究中的应用进展，

以期为 AMS 的发病机制、提前干预、临床治疗和 AMS 的蛋白质组学研究提供参考。 
关键词：定量蛋白质组学；急性高原病；高原习服；生物标志物；低压低氧  

Application of quantitative proteomics in the study of acute 
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Abstract: Acute mountain sickness (AMS) is a clinical syndrome of multi-system physiological 
disorder after acute exposure to low pressure and low oxygen at high altitude. Quantitative 
proteomics can systematically quantify and describe protein composition and dynamic changes. 
In recent years, quantitative proteomics has been widely used in the prevention, diagnosis, 
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treatment and pathogenesis of many diseases. This review summarizes the progress of 
quantitative proteomics techniques and its application in the prevention, diagnosis, treatment of 
AMS and mechanisms of rapidly acclimatizing to plateau, in order to provide a reference for the 
pathogenesis, early intervention, clinical treatment and proteomic research of AMS. 
Keywords: quantitative proteomics; acute mountain sickness; plateau acclimatization; biomarkers; 
hypobaric hypoxia 

 
我国是世界上高原地区面积最大、平均海

拔最高、定居人口最多的国家，随着西部地区

经济的快速发展，人群出入高原地区的频次显

著增多[1]。未经适应的平原人急进高原 2 500 m
以上时，常发生以头疼为主，并伴有眩晕、食

欲缺乏、失眠、疲劳等临床症状的急性高原病

(acute mountain sickness, AMS)[2]。AMS 大多数

情况不致命，但其发病急、进程快，不及时干

预严重时可发展成高原肺水肿 (high altitude 
pulmonary edema, HAPE)、高原脑水肿 (high 
altitude cerebral edema, HACE)等重型高原病，

威胁生命[2]。 
疾病的发生、发展，常伴随着某些蛋白质

的异常表达。近年来，定量蛋白质组学技术取

得了重大突破，已广泛用于临床疾病研究[3]。

系统综述定量蛋白质组学技术在 AMS 中的研

究进展，对 AMS 的发病机制、预警干预、临床

治疗以及 AMS 进一步的蛋白质组学研究具有

重要意义。因此，本文简述了定量蛋白质组学

技术，并从 AMS 的防诊治和急进高原习服机制

的角度出发，对定量蛋白质组学的应用研究进

行了概述和展望。 

1  定量蛋白质组学的研究进展 
蛋白质组概念最早于 1995 年由 Williams

提出，是细胞、组织和生物体在某一时刻基因

组表达的全部蛋白质 [4]。随着高效液相色谱分

离技术和生物质谱技术的不断发展完善，液相

色谱-生物质谱联用技术已经成为研究蛋白质

组学的主流工具。与此同时，蛋白质组学的研

究重点也从单纯的定性发现，过渡到定性、定

量分析的同时兼顾。根据定量分析的目的和原

理，可以将定量蛋白质组学技术分为靶向定量

和非靶向定量(图 1)。靶向定量主要包括以三

重四级杆串联质谱应用为主的离子选择反应

监测技术 /多重反应监测技术(selected reaction 
monitoring/multiple reaction monitoring, SRM/ 
MRM)[5]和以轨道阱或飞行时间质谱等高分辨

质谱为主的平行反应监测技术(parallel reaction 
monitoring, PRM)，以及基于数据非依赖采集模

式的所有理论质谱的顺序窗口采集(sequential 
window acquisition of all theoretical mass spectra, 
SWATH-MS)技术[6]。非靶向定量包括非标记定

量和标记定量[7]，非标记定量又根据定量依据

分为谱图数(spectral counting, SC)定量和离子

强度(extracted ion chromatogram, XIC)定量，该

方法样品前处理较为简单，但是需要控制实验

流程相同、仪器稳定、方法一致，否则定量结

果波动较大。常见的标记定量方法包括代谢标

记(stable isotope labeling with amino acids in cell 
culture, SILAC; neutron encoding, NeuCode)、化学

标记(isotope-coded affinity tag, ICAT; isobaric 
tags for relative and absolute quantification, 
iTRAQ; tandem mass tag, TMT)和酶解标记

(18O)，其中 SILAC 和 ICAT 利用一级谱图进行

定量[8-9]，iTRAQ 和 TMT 方法常用二级谱图进

行定量[10]。以 SILAC 为代表的代谢标记方法具

有较好的定量准确性，但其通量较低且是体内

标记，多适用于疾病发生机制研究中的细胞和
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动物实验分析。而以 TMT 为代表的化学标记方

法具有标记定量准确的优势，虽然有比值抑制

现象、共洗脱肽段干扰[11]等，但是随着其分析

通量的逐步提升，在临床生物样本的定量分析

中发挥着越来越重要的作用。 
定量蛋白质组学通过检测不同状态、不同

时期蛋白质组的动态信息，对疾病发生机制的

预防、诊断、治疗等研究都有重要意义。通过

PubMed 数据库检索发现相关论文数目近 10 年

来迅速增长(图 2)，表明定量蛋白质组学技术越

来越受重视。与此同时，人类蛋白质组学计划

逐渐进入新的阶段，我国科学家提出蛋白质组 
 

 
 

图 1  基于质谱的定量蛋白质组学常用技术分类 
Figure 1  Classification of commonly used quantitative proteomics techniques based on mass spectrometry. 

 

 
 

图 2  定量蛋白质组学文献数目统计   以“quantitative proteomics”为关键词在 PubMed 上进行检索，统

计期为 2007 年 1 月 1 日−2021 年 12 月 31 日 
Figure 2  Numbers of quantitative proteomics literature: counting the total number of relevant literature 
based on the keyword “quantitative proteomics” in PubMed database from 2007.01.01 −2021.12.31. 
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学驱动精准医学发展的新时代已然开启[12]，蛋

白质组学的研究应用将更多地着眼于临床疾

病，预期在生物标志物、诊断试剂、诊断标准

和治疗药物等潜在医疗市场发挥重要作用。 

2  定量蛋白质组学在 AMS 预防

诊治研究中的应用 
AMS 是迄今最常见的高原病，流行病学数

据显示未经适应的平原人急进高原地区后，

AMS 的平均发病率为 75%，重度急性高原病引

起的死亡率约为 1%[13-14]，并且随着海拔升高，

AMS 发病率和死亡率也随之增加。对 AMS 病

人样本的定量蛋白质组学分析，为早期预警分

子、药物作用靶点和药效作用机制解析提供了

有效的研究策略。 

2.1  急性高原反应 
急性高原反应指短时间内由低海拔地区进

入高海拔地区，由于低压、低氧、寒冷等因素，

机体在短时期内发生头疼、厌食、恶心、疲劳

等一系列的典型表现。急性高原反应的风险取

决于个体易感性、海拔高度以及登高速度，目

前尚无可靠的客观诊断指标，常根据临床典型

症状进行判断。其治疗常采用对症治疗或辅助

供氧，限制体力活动等保守治疗方法。 

(1) 提前预测：个体差异是急性高原反应发

生与否的重要因素。为提前筛选适应高原的平

原人群，Yang 等定量比较了高原适应人群和急

性高原反应人群在平原地区的血清多肽，发现

并验证 α 间胰蛋白抑制剂重链 1 和 4 (inter-α 
trypsin inhibitor heavy chain 1/4, ITIH1/ITIH4)
蛋白存在差异表达[15]。Lu 等通过细胞因子阵列

分析比较了低海拔地区易感和抗性个体之间的

血浆细胞因子谱，鉴定了 75 种差异表达的细胞

因子。随后通过验证发现急性高原反应易感个

体中胰岛素样生长因子结合蛋白 6 (insulin-like 
growth factor binding protein 6, IGFBP-6)水平显

著降低，相反，血清淀粉样蛋白 A1 (serum 
amyloid A1, SAA1)、 Dickkopf 家族蛋白 4 
(dickkopf-related protein 4, DKK4)和白介素 17
受体 A (interleukin 17 receptor A, IL17RA)水平

显著高于耐受个体[16]。在动物水平，Padhy 等

通过非标记定量方法比较缺氧耐受和易感大鼠

的 血 浆 蛋 白 质 组 ， 发 现 载 脂 蛋 白 A-Ⅰ 
(apolipoprotein A-Ⅰ, APOA1)在缺氧敏感大鼠中

高表达，而 3 种抗氧化蛋白：对氧磷脂酶 1 
(paraoxonase 1, PON1)、甲状腺素转运蛋白

(transthyretin, TTR)和谷胱甘肽过氧化物酶 3 
(glutathione peroxidase 3, GPX3)在缺氧耐受大

鼠中高表达[17]。这些蛋白的表达水平可以用来

提前筛选急进高原耐受人群和不耐受人群，为

预测低海拔人群急性高原反应的易感性提供了

可能。 
(2) 机制解析：Lu 等利用 iTRAQ 定量方法

比较了急性高原反应耐受和敏感人群的血浆蛋

白质组，发现糖酵解、三羧酸循环、蛋白酶体

相关蛋白在急性高原反应耐受人群中显著降

低，暗示两类人群中存在能量代谢的差异，同

时耐受人群通过减少蛋白质的降解-合成循环

来降低能量消耗，对减少急性高原反应异常重

要[18]。Julian 等通过非标记定量蛋白质组学手

段比较急性高原反应易感和耐受人群的外周血

蛋白组，发现具有抗氧化特性的蛋白质如：过

氧化物酶 6 (peroxiredoxin-6, PRDX6)、谷胱甘

肽过氧化物酶 GPX 和巯基氧化酶 1 (sulfhydryl 
oxidase 1, QSOX1)在易感人群中显著增多，因

此他们认为在易感人群中，会产生病态增多的

氧化应激[19]。通过综述文献发现急性缺氧后各

器官中的氧化应激普遍增高，而易感人群中相

关蛋白的失调程度与发生急性高原反应之间的
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关系仍需更多的人群样本进一步明确。 
(3) 危险标志物筛选：Kalpana 团队通过非

标记定量方法，比较了急进海拔 4 200 m 人群和

平原人群的唾液蛋白质组，发现人群在 4 200 m
待 7 d 之后，唾液中涉及糖酵解、炎症和呼吸

性碱中毒相关的蛋白发生明显变化，并提示 α-
烯醇化酶(alpha enolase, ENO1)、碳酸酐酶 6 
(carbonic anhydrase 6, CA6)、泌乳素诱导蛋白

(prolactin-inducible protein, PIP)、凋亡诱导因子

2 (apoptosis inducing factor 2, AIF-2)以及半胱

氨酸蛋白酶抑制剂 Cystatin S 和 Cystatin SN 或

许可以作为急进高原相关疾病的诊断标志物[20]。

郭桅等基于前期用蛋白质组学发现的血管内皮

生长因子 (vascular endothelial growth factor, 
VEGF)和急性高原反应的关系，通过实验验证

进一步明确急性高原反应患者血清中 VEGF 高

表达，并且其含量和急性高原反应的严重程度

呈正相关，提出 VEGF 可以作为急性高原反应

临床观察和处置的生物标志物[21]，血液中游离

VEGF 的含量和急性高原反应的相关性也被

Viktor 团队证实[22]。此外，Yang 等追踪了 53 名

急进高原人群，分析急性高原反应的临床指标

和血浆蛋白质组学特征，通过蛋白质组定量分

析、差异筛选、机器学习等，提出将去整合素

金属蛋白酶 15 (ADAM metallopeptidase domain 
15, ADAM15) 、 磷 酸 甘 油 酸 脱 氢 酶

(phosphoglycerate dehydrogenase, PHGDH)和肿

瘤坏死因子受体相关因子 2 (tumor necrosis 
factor receptor-associated factor 2, TRAF2)分别

用作急性高原反应的保护性、预测性和诊断性

生物标志物[23]。 

2.2  高原肺水肿 
HAPE 是一种危及生命的非心源性肺水

肿，低压低氧引起肺血-气屏障破坏，导致血管

外液在肺泡腔聚集，严重影响气体交换。HAPE

具有个体易感差异性，但易感性的遗传学研究

尚难以得出明确结论[24-26]。HAPE 的早期识别

和立即干预是确保良好结局的关键，成功治疗

HAPE 的首要原则是降低肺动脉压，可以通过

降低海拔、氧疗或者服用硝苯地平、西地那非

等药物进行治疗[27-28]。 
免疫炎症反应是导致 HAPE 的关键因素。

Ahmad 等通过非标记定量方法发现触珠蛋白

(haptoglobin, HP)和载脂蛋白 APOA1 在 HAPE
患者血浆中显著高表达[29]。高钰琪等采集 6 例

HAPE 患者和 6 例健康志愿者的血浆，使用非

标记定量方法，发现 HAPE 患者中免疫球蛋白

κ1 轻链 (immunoglobulin kappa 1 light chain, 
Igκ1) 、 血 清 转 铁 蛋 白 前 体 (serotransferrin 
precursor)和 α-胰蛋白酶抑制剂重链相关蛋白

(inter-alpha-trypsin inhibitor family heavy 
chain-related protein, IHRP)表达上调；纤维凝胶

蛋白 3 (hakata antigen, FCN3)表达下调[30]。吴刚

通过 iTRAQ 标记定量蛋白质组学手段比较

HAPE 患者和健康志愿者血浆蛋白组，发现免

疫、炎症相关蛋白在 HAPE 患者中显著升高，

之后通过实验证明 Toll 样受体 4 (Toll-like 
receptor 4, TLR4)介导的炎症反应增强是 HAPE
发生的重要机制，提出 HIF-1α/TLR4 信号通路

可能是防治 HAPE 的新靶标[31]。 
在标志物研究方面，通过比较 HAPE 患者

急性期和恢复期血浆蛋白质组的表达差异，格

日力团队发现载脂蛋白 APOA1 和 APOA4 的变

化与 HAPE 的发生有关，提出它们或许可以作

为 HAPE 发病风险的血浆生物标志物[32]。此外，

Kalpana 团队利用非标记定量蛋白质组学方法

探究低压低氧对肺部的损伤，发现能量代谢、

氧化应激相关蛋白与急性低压低氧肺损伤相

关，并且进一步验证了氧化应激蛋白磺基转移

酶 1A1 (sulfotransferases 1A1, SULT1A1)在高原
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肺水肿大鼠和人群中显著高表达，具有作为

HAPE 诊断标志物的潜力[33]。未来该方向的研

究有望提出新的生物标志物来诊断、评估

HAPE 的预后，以及风险分层。 

2.3  高原脑水肿 
大脑对缺氧最为敏感，虽然大脑只有身体

质量的 2%，却消耗机体 20%的氧气[34]。血管

通透性增加、血脑屏障完整性丧失导致的红细

胞外渗是引起脑水肿的主要原因[35]。高原脑水

肿表现为严重头疼、呕吐、共济失调、进行性

意识障碍等。目前尚无可靠预测 HACE 易感性

的生理学或遗传学特征。HACE 的早期诊断常

通过脑病症状、体征和脑部影像学检测进行判

断。降低海拔是根治 HACE 的方法，但由于条

件限制多数情况下不能立即降低海拔，因此早

期诊断和治疗至关重要，及早将患者撤离至海

拔较低地区，避免患者病情恶化导致不能自理

或处于不能配合降低海拔的风险条件下。 

汪海等对 HACE、HAPE 以及急性高原反

应患者的血浆进行定量蛋白质组学差异比较，

发现载脂蛋白 APOE 可能是 HACE 的特异性标

志物[36]。Zhang 等建立急性低压低氧脑水肿大

鼠模型，通过对大鼠的大脑皮层线粒体进行非

标记定量蛋白质组学研究，发现参与电子传递

链和 ATP 合酶功能的 10 种蛋白质含量发生明

显变化，表明低氧影响的脑线粒体蛋白质组功

能紊乱是急进高原脑损伤的重要原因[37]。然而

在脑组织中，不同的区域对缺氧敏感性不同， 
Kalpana 团队发现急性缺氧后皮质中能量代谢

相 关 蛋 白 三 磷 酸 甘 油 醛 脱 氢 酶

(glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, 
GAPDH) 、 磷 酸 甘 油 酸 变 位 酶 1 
(phosphoglycerate mutase1, PGAM1)、α-烯醇化

酶 ENO1 以及超氧化物歧化酶 1 (superoxide 
dismutase1, SOD1)的水平显著高于海马组织中

的水平，表明海马组织对缺氧更加敏感，为皮

质和海马组织对缺氧易感性的不同提供了分子

依据[38]。研究者进一步通过 SILAC 定量蛋白质

组学方法比较了急性缺氧后小鼠海马 HT22 细

胞磷酸化蛋白质组的变化，发现急性缺氧后细

胞内磷酸化水平整体上调，其中 HIF-1α 的 S652
位点，BNIP3 的 T86 位点磷酸化修饰明显增加，

并且发现急性缺氧和缺铁后细胞呈现相似的磷

酸化修饰变化趋势[39]。 

3  定量蛋白质组学在急进高原

习服机制研究中的应用 
急进高原快速习服过程主要涉及人体的生

理、生化和分子调控改变。能否快速适应高原

环境取决于外在因素：海拔高度、上升速度、

登高持续时间等；以及个体易感性：氧气运输

能力、氧气消耗强度、代谢特征以及抵达高原

后的行为反应[40]。定量蛋白质组学为解析急进

高原习服的个体易感性分子机制提供了有力手

段。和平原相比，高海拔环境下血液、尿液、

组织等生物样品中蛋白质组特征以及缺氧特异

性蛋白的发现，在阐明高原习服机制中发挥着

重要作用。 
3.1  高原环境人血浆/血清的定量蛋白质组

学研究 
Jochen 团队利用低压模拟舱，将志愿者短期

(30 min 和 60 min)暴露于不同海拔高度(2 400 m
和 4 500 m)，研究急性缺氧后人体血浆蛋白质

组变化[41-42]。2 400 m 海拔高度处理组，低压缺

氧前后，在血浆中发现 10 个蛋白的含量显著改

变，其中血清白蛋白(serum albumin, ALB)、磷

酸 甘 油 酸 激 酶 (phosphoglycerate kinase 1, 
PGK1)、过氧化氢酶(catalase, CAT)、碳酸酐酶

CA1 显著下调，而载脂蛋白 APOE、三磷酸甘

油醛脱氢酶 GAPDH、补体 C1q 亚基 A/B 
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(C1QA/C1QB)、凝血酶原(prothrombin, F2)和聚

集素(clusterin, CLU)显著上调，这些蛋白主要参

与免疫反应、凝血等生物过程。4 500 m 海拔高

度处理组，研究者设置两组志愿者分别缺氧  
30 min 和 60 min，定量蛋白质组学结果显示，

缺氧时间增加后差异蛋白的数目和差异幅度也

随之增加。同样是利用低压模拟舱，志愿者在

模拟 4 875 m 海拔暴露 9 h 后，耐受个体暴露前

后的血浆蛋白质组结果表明，血清淀粉样蛋白

P (serum amyloid P-component, SAMP)、胰岛素

样生长因子酸不稳定亚基 (insulin-like growth 
factor-binding protein complex acid labile chain, 
IGFALS)、补体成分 C7、甘露糖结合凝集素 2 
(mannose-binding protein C, MBL2)、载脂蛋白

APOC4、血清淀粉样蛋白 SAA4、载脂蛋白

APOC1 和血管性血友病因子 (von willebrand 
factor, VWF)是高原习服的关键蛋白[19]。 

一氧化氮(nitric oxide, NO)是调控高原习

服的重要分子。Padhy 等[43]对旅居高原人群进

行血浆 iTRAQ 定量蛋白质组分析，发现习服过

程引发了 NO 生成通路相关蛋白的显著上调，

是促进血管扩张、提高氧气运输能力等高原习

服的关键环节。此外 Gangwar 等研究发现间歇

性低氧训练可以促进急进高原快速习服，血浆

定量蛋白质组学揭示可能的机制是，间歇性低

氧训练引发了 C 反应蛋白(C-reactive protein, 

CRP)、血清淀粉样蛋白 SAA 以及部分载脂蛋白

含量的变化。后续再进行高海拔暴露时，明显

减少了低压低氧诱导的炎症和血脂异常，进而

促进快速习服[44]。 

3.2  高原环境人尿液、唾液的定量蛋白质

组学研究 
尿液、唾液与血液相比，具有采集方便、

可重复取材、无创等优点，其组分变化可以反

映机体生理状态以及对环境的适应性改变，因

此，人群队列的尿液和唾液蛋白质组学应用研

究越来越受关注。通过定量比较平原和攀登珠

穆朗玛峰人员的尿液蛋白质组，Parati 等[45]发现

尿调解素(urea mediators, UMOD)和 α1-抗胰蛋

白酶(alpha-1 antitrypsin, A1AT)在珠峰攀登人群

中显著降低。研究表明，血清中较高含量的

A1AT 是 HAPE 的危险因子，A1AT 的上调会抑

制激肽系统的活性进而导致全身血管收缩阻碍

高原习服[46-47]。因此，珠峰攀登人群中 A1AT
下调可能促进 NO 的生成和血管舒张使机体快

速适应高原环境。Kalpana 团队采用 2DE[20]和

iTRAQ[48]定量蛋白质组学方法，比较平原人群

迁移高原前后的唾液蛋白质组变化，在未发生

急性高原反应的平原人群中，发现糖酵解相关

蛋白如 ENO1 显著降低，暗示糖酵解过程的减

少是高原习服的重要环节，唾液蛋白质组学的

这一结果和血液中的结果相吻合。Vandana 等[40]

通过 IPA (ingenuity pathway analysis)软件对高

原适应性反应蛋白进一步分析，明确 LXR/RXR 
(liver X receptor/retinoid X receptor)激活、急性

期反应信号以及 NO 产生通路是高原习服的关

键调节过程，这些证据表明脂质和能量代谢途

径在急进高原习服中发挥着重要作用。 

3.3  高原环境人其他组织和动物模型的定

量蛋白质组学研究 
Vigano等[49]使用 2DE方法定量比较人体暴

露于 4 559 m 海拔前后肌肉蛋白质组的差异，

其中大部分蛋白呈现下调趋势，包括铁转运蛋

白、三羧酸循环、氧化应激和氧化磷酸化蛋白

等。这些结果在 CXER 研究小组和 Louise 团队

分别针对攀登珠穆朗玛峰运动员和模拟缺氧条

件下志愿者的肌肉组织研究中得到证实[50-51]。

在高原耐受个体中，三羧酸循环和氧化磷酸化

中大多数酶的丰度在高海拔地区降低，并且在

极端海拔高度降低更为明显，表明降低能量消
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耗在高原习服中的关键作用。与此同时，蛋白

合成通路相关延伸因子表达水平降低，而热休

克伴侣蛋白水平增加，说明高原环境下肌肉组

织中蛋白质合成减少，自噬水平增加。 
目前也有团队通过定量蛋白质组学研究动

物模型对急性缺氧后的适应性改变。高友鹤等[52]

分析比较了低压低氧处理前后大鼠尿液蛋白质

组，差异蛋白的功能富集分析显示，抗氧化应

激、糖酵解、补体和凝血级联反应等生物学通

路显著富集。周思敏等[53]对低压低氧暴露小鼠

的海马组织进行定量磷酸化蛋白质组学分析，

缺氧暴露后海马组织磷酸化肽段和蛋白发生明

显扰动，差异磷酸化修饰蛋白富集于囊泡运输、

树突发育、认知等生物学过程，为了解急进高

原海马组织的磷酸化调控网络变化提供了数据

支撑。此外，高原动物也为研究高原适应性分

子机制提供了良好的材料。牦牛臀肌[54]、骨骼

肌[55]以及牦牛和藏鸡心脏[56-57]等器官的定量蛋

白质组学研究结果表明，氧化磷酸化、葡萄糖

摄取等和能量代谢相关的蛋白在肌肉组织中显

著差异表达；而谷胱甘肽代谢、Ca2+通道等分

子在高原适应性动物心脏中明显高表达。对高

原本土动物组织的定量蛋白质组学研究为高原

适应分子机制提供了新的见解。 

4  总结展望 
定量蛋白质组学的研究策略和分析技术正

在不断完善成熟，随着人类蛋白质组学计划的

推进，疾病蛋白质组学的研究热潮正席卷而来[12]。

本文综述相关文献发现，定量蛋白质组学技术

正逐步应用于 AMS 各类研究中，包括 AMS 的

预防、诊断、治疗以及急进高原的习服机制等。

在不同阶段，对各种器官和生物样本的定量蛋

白质组学研究，为提高 AMS 的防诊治能力提供

了有力科学支撑。然而，和其他疾病相比，AMS

的蛋白质组学应用研究尚在初期，仍然存在一

些问题：(1) 大部分定量蛋白质组学研究止步于

差异蛋白筛选和功能富集分析，生物标志物的

进一步人群验证以及药物靶标的体内外实验确

证研究并没充分开展；(2) AMS 初期是多系统

的功能障碍，致病机制较为复杂，而目前的组

学研究手段比较单一，应将蛋白质组学、基因

组学、表观组学等有机结合，多器官、多维度

解析 AMS 的发病机制；(3) 蛋白质的翻译后修

饰调节在机体面对外界环境变化时会优先启

动，因此，随着多种翻译后修饰蛋白/肽段富集

方法的成熟稳定，其有希望成为定量蛋白质组

学技术在 AMS 研究中新的重要方向。 
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