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哮喘的发病机制涉及遗传、环境、免疫等多个方面，其中免疫

炎症反应在哮喘的发病中起重要作用。

01
哮喘是一种慢性炎症性疾病，影响气道并导致反复发作的喘息、

气促、胸闷和咳嗽等症状。

02
哮喘的全球患病率和死亡率均较高，对患者的生活质量和社会

经济造成严重影响。

哮喘概述



中性粒细胞型哮喘特点

中性粒细胞型哮喘是一种特殊类型的哮喘，以中性粒细胞浸润为主，与嗜
酸性粒细胞型哮喘不同。

中性粒细胞型哮喘患者通常对激素治疗不敏感，因此需要寻找新的治疗策
略。

中性粒细胞型哮喘的发病机制涉及中性粒细胞活化、炎症介质释放和气道
重塑等多个环节。



研究目的与意义

01

通过生物信息学分析中性粒细胞型哮喘的差异表达

基因，揭示其发病机制和潜在治疗靶点。

02

筛选针对中性粒细胞型哮喘潜在治疗药物，为临床

治疗提供新的候选药物和策略。

促进对中性粒细胞型哮喘的深入认识，为精准医疗

和个体化治疗提供理论支持和实践指导。
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基因芯片技术是一种高通量的基因表达分析技术，利用微阵列技术在固相支持物上固定大量已知序列的寡核苷酸

或cDNA片段，与待测样品进行杂交，通过检测杂交信号的强度来获取基因表达信息。

原理

基因芯片技术可用于中性粒细胞型哮喘差异表达基因的筛选和鉴定，通过比较哮喘患者和健康人之间基因表达的

差异，发现与哮喘发病相关的关键基因。

应用

基因芯片技术原理及应用



差异表达基因筛选方法

利用生物信息学算法（如聚类分析、主成分分析等）对基因表达数据进行降维和分类，

识别出具有特定表达模式的基因作为差异表达基因。

基于生物信息学算法的筛选

通过设定一定的表达量阈值，筛选出表达量高于或低于该阈值的基因作为差异表达基因。

基于表达量的筛选

利用统计学方法（如t检验、方差分析等）对基因表达数据进行处理，筛选出具有统计

学显著差异的基因作为差异表达基因。

基于统计学方法的筛选



功能注释
对筛选出的差异表达基因进行功能注释，包括基因名称、所属家族、功能描述等

信息的查询和整理，为后续分析提供基础数据。

通路分析

利用生物信息学数据库和工具（如KEGG、GO等）对差异表达基因进行通路分析，

揭示这些基因在哮喘发病过程中的作用机制和调控网络。通过通路分析，可以发

现与哮喘相关的关键通路和靶点，为潜在治疗药物的筛选提供线索。

差异表达基因功能注释和通路分析
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数据预处理

对原始基因表达谱数据进行质量

控制、标准化和归一化处理，消

除批次效应和技术差异。

差异表达分析

利用统计学方法或生物信息学算

法，比较不同样本或条件下基因

表达的差异，筛选出显著差异表

达的基因。

聚类分析

对差异表达基因进行聚类分析，

将具有相似表达模式的基因分组，

揭示基因之间的共表达关系和调

控网络。

基因表达谱数据分析



蛋白质互作数据收集

从公共数据库或文献中收集蛋白质互作数据，构建蛋白质互作网络。

网络拓扑性质分析

分析蛋白质互作网络的拓扑性质，如节点度、介数中心性等，识别网络中的关键节点和模块。

差异表达基因在蛋白质互作网络中的分析

将差异表达基因映射到蛋白质互作网络中，分析其在网络中的位置和作用，揭示差异表达基因与疾病发

生发展的关系。

蛋白质互作网络构建与分析



疾病相关基因模块挖掘

从疾病数据库或文献中收集与中性粒细胞型哮喘相关的基

因。

疾病相关基因模块构建

利用生物信息学算法，如WGCNA等，构建疾病相关基因模

块，识别与中性粒细胞型哮喘密切相关的基因模块。

模块功能注释和药物筛选

对识别出的基因模块进行功能注释，了解其在中性粒细胞

型哮喘中的作用。同时，结合药物数据库和计算方法，筛

选针对这些模块的潜在治疗药物。

疾病相关基因收集
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