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摘要
干眼是指由泪液的质、量和动力学异常等原因导致的泪膜
稳定性下降或眼表微环境失衡ꎬ造成多种眼部不适甚至视
功能障碍ꎮ 其发病机制复杂ꎬ目前治疗尚局限于缓解症
状ꎬ保护视功能ꎮ 针刺治疗干眼有效ꎬ但作用机制尚未完
全明确ꎮ 蛋白质组学技术能系统全面反映蛋白质的功能、
结构以及相互作用关系ꎬ将蛋白质组学技术应用于针刺治
疗干眼的研究ꎬ不仅可从不同病因病程揭示干眼蛋白质水
平的动态变化ꎬ寻找潜在生物标志物ꎬ还能系统挖掘针刺
治疗干眼的调控机制ꎬ为针刺治疗的理论研究和针刺作用
的基础研究提供依据ꎮ 本文旨在探讨蛋白质组学在干眼
临床和基础研究中的潜在应用价值ꎬ为干眼的诊疗及针刺
机制研究提供科学有效的思路ꎮ
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０引言
干眼(ｄｒｙ ｅｙｅ ｄｉｓｅａｓｅꎬＤＥＤ)是临床常见的眼表疾病之

一ꎬ据估计我国的干眼患者人数已接近 ３ 亿ꎬ且发病率呈
现不断上升的趋势[１－２]ꎮ 干眼症状表现多样ꎬ如:干涩感、
异物感、眼痒、眼胀、畏光、疼痛等ꎬ已成为严重影响国民眼
部健康的重要问题ꎮ 而不同严重程度的干眼ꎬ治疗方案亦
不相同ꎬ轻度干眼通过人工泪液等进行治疗ꎬ即可起到缓
解症状的作用ꎻ中重度干眼则需在人工泪液的基础上增加
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局部抗炎治疗ꎬ临床常用药物为糖皮质激素ꎬ如:氟米龙滴
眼液等ꎬ但此类药物长期使用会发生眼压升高、继发感染
等副作用ꎬ停药后炎症又得不到控制[３]ꎮ 临床研究证实ꎬ
针刺治疗可显著提高干眼患者的泪膜稳定性ꎬ促进泪液分
泌[４]ꎬ但其具体机制尚未得到明确证实ꎬ可能与调控眼表
炎症、抑制泪腺细胞凋亡、促进泪液蛋白分泌等因素有
关[５－８]ꎮ 蛋白质组学是基于生物体的整体水平ꎬ研究细
胞、组织和器官的蛋白质组成及变化规律的一门科学[９]ꎮ
通过观察蛋白质的表达、修饰、蛋白质－蛋白质网络作用
以及动态转化情况等ꎬ从而在蛋白质水平上揭示生物体的
活动以及对疾病发生、发展和治疗等过程的认知[１０－１１]ꎮ
近年来ꎬ随着蛋白质组学技术的日益发展成熟ꎬ其在眼科
疾病中的应用亦日趋广泛[１２]ꎮ 本文对近年来国内外蛋白
质组学技术在针刺治疗干眼中的应用情况进行系统整理
归纳ꎬ以期为针刺治疗干眼的研究提供新的研究思路和
方法ꎮ
１蛋白质组学技术在干眼临床和基础研究中的应用
１.１ 蛋白质组学技术在干眼临床研究中的应用 　 目前临
床对干眼的检查和诊断方法呈现多样化趋势ꎬ但是多数检
查检测方法都存在不同程度的主观性以及客观量化指标
和分析缺乏等缺点ꎮ 由于干眼的发病机制不同ꎬ需要多种
检查检测技术的联合应用ꎬ从而提高干眼诊断的效率和特
异性[１３]ꎮ 蛋白质组学则有希望通过对不同差异性蛋白表
达和蛋白质翻译修饰的研究ꎬ挖掘可应用于干眼早期诊断
的标记性蛋白ꎬ为干眼的诊断、鉴别诊断、分型、严重程度、
治疗靶标、干预疗效和疾病预后等提供较为全面的依据ꎮ

Ｚｈｏｕ 等[１４]通过定量蛋白质组学联合等量异位标签技
术(ｉＴＲＡＱ)ꎬ对 ５６ 例干眼患者和 ４０ 名健康志愿者的泪液
潜在生物标志物进行识别ꎬ发现 ６ 种蛋白上调 (包括:
α－烯醇酶、α－１ 酸性糖蛋白 １、Ｓ１００ Ａ８、Ｓ１００ Ａ９、Ｓ１００ Ａ４
和 Ｓ１００ Ａ１１)和 ４ 种蛋白下调(包括:催乳素诱导蛋白、载
脂蛋白－１、乳铁蛋白和溶菌酶)与干眼相关ꎬ而随机采用
以上 ４ 种蛋白质标记物组合对干眼进行诊断ꎬ其准确性可
达 ９６％(灵敏性:９１.０％ꎬ特异性:９０.０％)ꎬ此外ꎬ通过 ３ 种
与炎症相关的蛋白质(包括:Ｓ１００ Ａ８、Ｓ１００ Ａ９ 和 α１－酸性
糖蛋白 １)的联合检测ꎬ可对干眼的严重程度进行监测ꎮ
Ｓｒｉｎｉｖａｓａｎ 等[１５]通过 ｉＴＲＡＱ 技术对 １８ 例不同严重程度干
眼患者的泪液蛋白情况进行分析ꎬ共发现 ３８６ 种蛋白质ꎬ
脂质运载蛋白－１、溶菌酶和催乳素诱导蛋白等在 ＤＥＤ 的
各种类型中均表现出显著下调ꎬ在中重度 ＤＥＤ 及其他类
型 ＤＥＤ 尚存在多种蛋白质的显著下调ꎬ其中以中重度
ＤＥＤ 泪液蛋白质的下调数量最多ꎬ所涉及的功能包括:应
激反应、免疫反应过程、生物调节过程以及离子转运等ꎮ

按照泪液的主要成分或功能异常情况对干眼进行分
类ꎬ其最主要的两种类型为:水液缺乏型和蒸发过强
型[１６]ꎮ Ｐｅｒｕｍａｌ 等[１７]招募了 ８０ 例受试者ꎬ平均分为 ４ 组ꎬ
分别是:健康受试者组、水液缺乏组(ＤＲＹａｑ)、蒸发过强
组(ＤＲＹｌｉｐ)和二者结合组(ＤＲＹａｑｌｉｐ)ꎬ通过基于质谱的
蛋白质组学技术策略对泪液蛋白质组学进行深入研究ꎬ发
现与健康受试者组比较ꎬＤＲＹａｑ、ＤＲＹｌｉｐ 和 ＤＲＹａｑｌｉｐ 组泪
液中均有大量显著差异表达的蛋白质ꎻ而对泪液的靶标蛋
白质组学研究发现ꎬ与健康受试者组比较ꎬ富含脯氨酸蛋
白 １ / ４ 和 酶 原 颗 粒 蛋 白 １６ 同 源 物 Ｂ 在 ＤＲＹａｑ 和
ＤＲＹａｑｌｉｐ 组中显著降低ꎬ但在 ＤＲＹｌｉｐ 组中仅略有降低ꎬ
乳腺珠蛋白 ２ 和脑恶性肿瘤缺失基因 １ 在 ＤＲＹａｑ 和

ＤＲＹａｑｌｉｐ 组中均显著降低ꎬ催泪蛋白仅在 ＤＲＹａｑｌｉｐ 组显
著降低ꎬＳ１００Ａ８、Ｓ１００Ａ９ 在 ＤＲＹａｑ 和 ＤＲＹａｑｌｉｐ 组中均显著
增加ꎬ但在 ＤＲＹｌｉｐ 组中仅略有增加ꎬα 烯醇化酶、血清转铁
蛋白、磷脂酰乙醇胺结合蛋白 １ 和 α－１－酸性糖蛋白 １ 在
ＤＲＹａｑ 和 ＤＲＹａｑｌｉｐ 组中均显著增加ꎬ乙醛脱氢酶和乙醛脱
氢酶 ３ 家族成员 Ａ１ 则仅在 ＤＲＹａｑｌｉｐ 组中显著增加ꎮ

干燥综合征(Ｓｊöｇｒｅｎ ｓｙｎｄｒｏｍｅꎬＳＳ)是以外分泌腺功能
障碍为特征的自身免疫性疾病ꎬ主要受累器官是泪腺和唾
液腺ꎮ 在干眼中ꎬＳＳ－ＤＥＤ 是最为严重的一类ꎬ且并发症
发生率最高[１８]ꎮ Ｋｕｏ 等[１９] 通过对 １０ 例 ＳＳ－ＤＥＤ 女性患
者和 １０ 例非 ＳＳ－ＤＥＤ 女性患者的泪液蛋白质组学研究发
现ꎬ与非 ＳＳ－ＤＥＤ 患者相比ꎬ稳定控制的 ＳＳ－ＤＥＤ 受试者
仍然存在泪液分泌较少、 眼表炎症程度较 高、 泪 液
ＭＭＰ－９ /乳铁蛋白的浓度比较高以及泪液蛋白质更加多
样化等情况ꎬ而在丰富的泪液蛋白质中ꎬ脂质运载蛋
白－１、催泪蛋白和催乳素等诱导蛋白的光谱强度较低ꎮ
通过以上方法不仅可以对 ＳＳ－ＤＥＤ 监测ꎬ避免稳定控制的
ＳＳ－ＤＥＤ 患者病情再次恶化ꎬ同时可以对不同类型的干眼
进行鉴别ꎮ

目前ꎬＤＥＤ 的研究大多选择单眼进行ꎬ并依此得出结
论ꎬ而涉及泪液蛋白质组学的研究则多采用一组 ＤＥＤ 患
者的泪液进行汇集分析[２０－２１]ꎮ Ｋｕｏ 等[２２] 对 ２３ 例女性干
眼患者的研究发现ꎬＤＥＤ 患者的双眼可能具有相似但又
不完全相同的眼表表现和泪液蛋白质组ꎮ 虽然在 ＤＥＤ 患
者的双眼中ꎬ大多数眼表稳态标志物和泪液生物学标志物
并没有发生显著差异ꎬ但多数临床参数和泪液生物学标志
物在双眼间存在显著关联性ꎬ其中乳铁蛋白和溶菌酶 Ｃ
在 ＤＥＤ 患者的两只眼睛之间显示出高度显著的相关性ꎮ
眼表动态平衡标记物和泪液蛋白表现上的差异性表明ꎬ一
只眼睛的表现并不能代表另一只眼睛或两只眼睛的表现ꎮ
而左右眼差异的发生可能与非侵入式泪膜破裂时间检测
具有一定的相关性ꎬ因为在该检测过程中会反射性地刺激
另一只眼睛的泪液分泌ꎬ从而暂时增强其泪膜的稳定
性[２３]ꎮ 因此ꎬ在研究过程中ꎬ应采用更严格的评价指标评
估双眼的严重程度ꎬ并从更为严重一侧的眼睛中收集泪液
样本ꎬ进行蛋白质组学的数据分析ꎬ防止在此过程中丢失
部分潜在的重要信息ꎮ
１.２蛋白质组学技术在探究干眼发病机制中的基础研究
进展　 ＳＳ 的诊断主要取决于临床评估和特异性抗体ꎬ主
要表现为:泪腺和唾液腺中的大量淋巴细胞浸润ꎬ以及血
液中的抗核抗体(ＡＮＡ)和类风湿因子水平[２４－２５]ꎮ 虽然有
许多理论对 ＳＳ 外分泌腺分泌功能的病因进行阐述ꎬ但确
切的机制仍未可知ꎮ Ｚｈｏｕ 等[２６]利用兔自身免疫性干眼模
型ꎬ通过 ｉＴＲＡＱ 和纳米液相色谱－串联质谱( ｎａｎｏ －ＬＣ－
ＭＳ / ＭＳ)对泪液进行蛋白质组学分析ꎬ并通过高分辨率多
反应监测(ＭＲＭ)验证特定蛋白质的研究发现ꎬ在造模 ２、
４ ｗｋ后ꎬ泪液中 Ｓ１００ Ａ６、Ｓ１００ Ａ９ 和血清白蛋白上调ꎬ而
血清转铁蛋白(ＴＦ)、催乳素诱导蛋白(ＰＩＰ)、聚合免疫球
蛋白受体(ｐＩｇＲ)和 Ｉｇγ 链 Ｃ 区下调ꎬ采用相对和绝对定量
的不等量标签 ( ｍＴＲＡＱ) 标记的高分辨率 ＭＲＭ 验证
Ｓ１００ Ａ６、ＴＦ、ＰＩＰ 和 ｐＩｇＲ 的变化ꎬ显示泪液蛋白发生了显
著变化ꎬ这些蛋白可能被用作干眼诊断和预后的生物标志
物ꎮ 在非 ＳＳ－ＤＥＤ 泪液中也发现其中部分蛋白质改变ꎬ这
表明不同类型 ＤＥＤ 的病理学基础是共同的ꎬ然而ꎬｐＩｇＲ 似
乎是 ＳＳ 所特有的ꎮ
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２蛋白质组学技术在针刺治疗干眼中的应用
２.１ 蛋白质组学技术在干眼中医证型中的应用 　 干眼属
于中医“白涩症”和“神水将枯”的范畴ꎮ «审视瑶函»中
云:“不肿不赤ꎬ爽快不得ꎬ沙涩昏朦ꎬ名曰白涩”ꎮ 干眼的
主要证型包括:肝经郁热ꎬ肺阴不足和气阴两虚等[２７]ꎮ 由
于中医辨证存在一定的主观性ꎬ而如何运用现代生物学技
术ꎬ对中医证型进行阐述ꎬ探索疾病中不同证候的本质特
征ꎬ具有非常重要的使用价值ꎮ 刘培等[２８] 采用数据非依
赖性采集(ＤＩＡ)高分辨率色谱－质谱技术( ＬＣ－ＭＳ)ꎬ对
５ 例肝经郁热型干眼患者与 ５ 例健康志愿者的泪液蛋白
质组学对比发现ꎬ共存在 １２７ 个差异蛋白(其中:１１５ 个上
调ꎬ１２ 个下调)ꎬ涉及的生物过程包括:补体激活、经典途
径和 Ｆｃγ 受体信号通路等ꎬ涉及的差异蛋白包括:Ｆｃγ 受
体介导的吞噬作用、ＰＩ３Ｋ－Ａｋｔ 信号通路和原发性免疫缺
陷等ꎬ而节点蛋白包括:外核苷酸焦磷酸酶 / 磷酸二酯酶家
族成员 １(ＥＮＰＰ１)、表皮生长因子受体(ＥＧＦＲ)、７０ ｋＤａ 热
休克蛋白 ４(ＨＳＰＡ４)和柠檬酸合成酶(ＣＳ)等ꎮ 然而ꎬ其
他干眼证型的蛋白质组学研究尚未见文献报道ꎬ对不同证
型之间蛋白质组学差异比较研究尚未开展ꎬ尚需进一步的
研究证实ꎮ
２.２蛋白质组学技术在针刺治疗干眼临床研究中的应用
　 临床发现ꎬ针刺治疗可显著改善干眼患者的泪膜稳定
性ꎬ促进泪液分泌ꎮ 多项系统评价和 Ｍｅｔａ 分析研究亦证
实ꎬ针刺在干眼的治疗中疗效确切ꎬ但具体分子机制尚不
明确[４ꎬ２９－３０]ꎮ 而通过观察针刺后 ＤＥＤ 患者泪液蛋白质组
学的变化ꎬ有可能为深入了解针刺治疗 ＤＥＤ 的作用机制
提供更多依据ꎮ Ｔｏｎｇ 等[３１] 通过对 １５ 例接受针刺治疗的
干眼患者进行泪液蛋白质组学分析发现ꎬ经过 １ ｍｏ 的针
刺治疗ꎬ泪液中分泌蛋白的总体含量呈现增加趋势ꎬ其中
以溶菌酶、催乳素诱导蛋白和 Ｓ１００ Ａ１１ 等 ３ 种蛋白质的
增加最为明显ꎮ

眼部作为性激素的重要靶器官ꎬ性激素受体(包括:
雄激素、雌激素、催乳素以及孕激素等)在人的角膜、泪腺
及睑板腺等眼表组织中分布广泛[３２]ꎬ围绝经期女性由于
性激素水平的下降ꎬ导致泪膜稳定性下降和眼部的炎症反
应加重ꎬ干眼的发病风险明显增加ꎬ且发病率远超男
性[３３]ꎮ 围绝经期干眼患者通过人工泪液治疗仅能缓解症
状ꎬ效果并不理想[３４]ꎬ而激素替代疗法虽可促进房水分
泌ꎬ但不能改善患者泪液的质量ꎬ且长期使用有增加干眼
风险的可能[３５－３６]ꎮ 临床研究显示ꎬ针刺对围绝经期干眼
有潜在的治疗价值[３７－３８]ꎮ Ｌｉｕ 等[３９] 通过二维纳米液相色
谱耦合串联质谱法(２Ｄ Ｎａｎｏ－ＬＣ－ＭＳ / ＭＳ)技术对针刺治
疗围绝经期干眼女性的泪液蛋白质组学研究发现ꎬ针刺联
合人工泪液治疗可下调泪液中细胞质蛋白以及与增殖相
关的蛋白质的表达ꎬ并可上调分泌蛋白以及与免疫和调节
相关的蛋白质的表达ꎮ
２.３蛋白质组学技术在针刺治疗干眼基础研究中的应用
　 针刺治疗具有整体性和多靶点性等特点ꎬ与蛋白质组学
的整体性和系统性相契合ꎮ 针刺与蛋白质组学技术相结
合ꎬ开展针刺治疗的理论研究和针刺作用的基础研究已得
到广泛发展[４０]ꎮ 因此ꎬ将蛋白质组学运用于针刺治疗干
眼的基础研究ꎬ对深入挖掘其潜在机制有积极的推动作
用ꎮ Ｑｉｕ 等[４１]通过针刺治疗新西兰兔干眼模型ꎬ取穴:攒
竹、丝竹空、太阳ꎬ每次 ３０ ｍｉｎꎬ每周 ３ 次ꎬ共 １０ 次ꎬ通过对
治疗前后干眼模型兔泪液蛋白质组学的研究发现ꎬ针刺后

泪液收集时间较前缩短ꎬ泪液中蛋白质含量增加ꎬ并发现
针刺可调控 ６ 种蛋白质上调(包括:泪液脂蛋白、富组氨酸
糖蛋白、α－１－抗蛋白酶、血凝酶、维生素 Ｄ 结合蛋白和
α－２－ＨＳ－糖蛋白等)和 ５ 种蛋白质下调(包括:膜联蛋白
Ａ１、解旋酶样转录因子、血清淀粉样蛋白 Ａ－３、１５ ｋＤａ 蛋
白 Ａ 和 Ｓ１００ Ａ９ 等)ꎮ
３展望和思考

近年ꎬ蛋白质组学在临床和基础研究中发展迅速ꎬ但
在眼科疾病尤其是干眼的研究中ꎬ仍存在诸多不足之处ꎮ
目前ꎬ对针刺治疗干眼蛋白质组学的临床研究样本主要集
中于泪液ꎬ其优点在于方便获取ꎬ避免给患者带来不必要
的眼部损伤和痛苦ꎮ 然而ꎬ针刺治疗干眼蛋白质组学的基
础研究开展较为缓慢ꎬ与干眼发病相关的眼表组织(包
括:角膜、结膜和泪腺等)的蛋白质组学研究尚需进一步
全面开展ꎮ 此外ꎬ大部分干眼的蛋白质组学研究ꎬ还局限
在研究相关蛋白质的变化情况ꎬ只有加大对蛋白质之间的
相互作用关系、蛋白质翻译后修饰功能、差异蛋白数据挖
掘、表达蛋白和功能蛋白之间的转变融合以及针刺治疗中
特异性生物标记物的深入挖掘ꎬ才能为干眼的早期预防、
疗效评价和疾病预后等方面提供科学依据ꎮ
参考文献

[１] 干眼诊疗中心规范化建设专家共识专家组ꎬ 中国康复医学会视

觉康复专委会干眼康复专业组ꎬ 晋秀明. 中国干眼诊疗中心规范化

建设专家共识(２０２１). 中华实验眼科杂志ꎬ ２０２１ꎬ３９(６):４７３－４７６.
[２ ] Ｓｔａｐｌｅｔｏｎ Ｆꎬ Ａｌｖｅｓ Ｍꎬ Ｂｕｎｙａ ＶＹꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＦＯＳ ＤＥＷＳ Ⅱ
ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ ｒｅｐｏｒｔ. Ｏｃｕｌ Ｓｕｒｆꎬ ２０１７ꎬ１５(３):３３４－３６５.
[３] Ｈａｋｉｍ ＦＥꎬ Ｆａｒｏｏｑ ＡＶ. Ｄｒｙ ｅｙｅ ｄｉｓｅａｓｅ. ＪＡＭＡꎬ ２０２２ꎬ３２７(５):
４７８－４７９.
[４] Ｗｅｉ ＱＢꎬ Ｄｉｎｇ Ｎꎬ Ｗａｎｇ ＪＪꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｃｕｐｏｉｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｄｒｙ ｅｙｅ: ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ ａｎｄ ｍｅｔａ － ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｔｒｉａｌｓ. Ｅｘｐ Ｔｈｅｒ Ｍｅｄꎬ ２０２０ꎬ１９(４):２８５１－２８６０.
[５] 韦庆波ꎬ 林佳ꎬ 顾嘉凌ꎬ 等. 针灸治疗干眼症的临床与机制研究

现状. 中华中医药杂志ꎬ ２０２１ꎬ３６(１):３１９－３２３.
[６] 韦庆波ꎬ 徐倩ꎬ 丁宁ꎬ 等. 针刺对干眼兔结膜胆碱能抗炎通路的

影响. 中华中医药杂志ꎬ ２０２２ꎬ３７(１):４１１－４１５.
[７] 李宝花ꎬ 宁博彪ꎬ 魏宇娇ꎬ 等. ＴＬＲｓ 信号通路在干眼发病机制

中的研究进展. 国际眼科杂志ꎬ ２０２１ꎬ２１(５):８２７－８３１.
[８] 韦庆波ꎬ 徐倩ꎬ 丁宁ꎬ 等. 电针对干眼兔泪腺高迁移率族蛋白

Ｂ１ 的影响. 中华中医药杂志ꎬ ２０２２ꎬ３７(６):３４６６－３４７０.
[９] 卫军营ꎬ 钱小红. 蛋白质组学研究技术进展. 中华检验医学杂

志ꎬ ２００９ꎬ３２(２):１３７－１４１.
[１０] Ｚｈａｎ ＸＱꎬ Ｌｉ Ｂꎬ Ｚｈａｎ ＸＨꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｎｏｖａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｐｔ ａｎｄ
ｐｒａｃｔｉｃｅ ｏｆ ｔｗｏ － ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｐｒｏｔｅｏｍｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｏｆｏｒｍ ｌｅｖｅｌ. Ｐｒｏｔｅｏｍｅｓꎬ ２０１９ꎬ７(４):３６.
[１１] 韦庆波ꎬ 高卫萍ꎬ 赵凡ꎬ 等. 蛋白质组学在干眼症研究中的应

用进展. 辽宁中医杂志ꎬ ２０１９ꎬ４６(２):４２９－４３１.
[１２] 伍满ꎬ 谭亭ꎬ 王平. 泪液蛋白质组学分析在眼部疾病中的应用

及研究进展. 国际眼科杂志ꎬ ２０２１ꎬ２１(４):６５６－６５９.
[１３] 亚洲干眼协会中国分会ꎬ海峡两岸医药卫生交流协会眼科学专

业委员会眼表与泪液病学组ꎬ中国医师协会眼科医师分会眼表与干

眼学组. 中国干眼专家共识:检查和诊断(２０２０ 年). 中华眼科杂志ꎬ
２０２０ꎬ５６(１０):７４１－７４７.
[１４] Ｚｈｏｕ Ｌꎬ Ｂｅｕｅｒｍａｎ ＲＷꎬ Ｃｈａｎ ＣＭꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅａｒ
ｆｌｕｉｄ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｄｒｙ ｅｙｅ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｕｓｉｎｇ ｉＴＲＡＱ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ. Ｊ Ｐｒｏｔｅｏｍｅ Ｒｅｓꎬ ２００９ꎬ８(１１):４８８９－４９０５.
[１５] Ｓｒｉｎｉｖａｓａｎ Ｓꎬ Ｔｈａｎｇａｖｅｌｕ Ｍꎬ Ｚｈａｎｇ ＬＷꎬ ｅｔ ａｌ. ｉＴＲＡＱ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｅａｒｓ ｉｎ ｄｒｙ ｅｙｅ ｐａｔｉｅｎｔｓ. Ｉｎｖｅｓｔ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌ
Ｖｉｓ Ｓｃｉꎬ ２０１２ꎬ５３(８):５０５２－５０５９.

０６

国际眼科杂志　 ２０２４ 年 １ 月　 第 ２４ 卷　 第 １ 期　 　 ｈｔｔｐ: / / ｉｅｓ.ｉｊｏ.ｃｎ
电话:０２９￣８２２４５１７２　 　 ８５２０５９０６　 电子信箱:ＩＪＯ.２０００＠ １６３.ｃｏｍ



[１６] Ｃｒａｉｇ ＪＰꎬ Ｎｉｃｈｏｌｓ ＫＫꎬ Ａｋｐｅｋ ＥＫꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＦＯＳ ＤＥＷＳ Ⅱ
ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｐｏｒｔ. Ｏｃｕｌ Ｓｕｒｆꎬ ２０１７ꎬ１５(３):２７６－２８３.
[１７] Ｐｅｒｕｍａｌ Ｎꎬ Ｆｕｎｋｅ Ｓꎬ Ｐｆｅｉｆｆｅｒ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｈｕｍａｎ ｔｅａｒｓ ｆｒｏｍ ａｑｕｅｏｕｓ－ｄｅｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｅｖａｐｏｒａｔｉｖｅ ｄｒｙ ｅｙｅ ｐａｔｉｅｎｔｓ. Ｓｃｉ
Ｒｅｐꎬ ２０１６ꎬ６:２９６２９.
[１８] Ｈｗａｎｇ ＪＨꎬ Ｌｅｅ ＪＨꎬ Ｃｈｕｎｇ ＳＨ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｅｉｂｏｍｉａｎ ｇｌａｎｄ
ｉｍａｇｉｎｇ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ａｎｄ ｌｉｐｉｄ ｌａｙｅｒ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｒｉｍａｒｙ Ｓｊöｇｒｅｎ
ｓｙｎｄｒｏｍｅ ａｎｄ ｎｏｎ－ｓｊöｇｒｅｎ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｄｒｙ ｅｙｅｓ. Ｏｃｕｌ Ｉｍｍｕｎｏｌ Ｉｎｆｌａｍｍꎬ
２０２０ꎬ２８(２):１８２－１８７.
[１９] Ｋｕｏ ＭＴꎬ Ｆａｎｇ ＰＣꎬ Ｃｈａｏ ＴＬꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｅａｒ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ
ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｓｊöｇｒｅｎ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｏｒ ｄｒｙ ｅｙｅ ｄｉｓｅａｓｅ. Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ ２０１９ꎬ２０
(８):１９３２.
[２０] Ａｒｉｔａ Ｒꎬ Ｍｉｚｏｇｕｃｈｉ Ｔꎬ Ｋａｗａｓｈｉｍａ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｅｉｂｏｍｉａｎ ｇｌａｎｄ
ｄｙｓｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｒｙ ｅｙｅ ａｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ ｂｕｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ－
ｂａｓｅｄ ｓｔｕｄｙ: ｔｈｅ ｈｉｒａｄｏ－ ｔａｋｕｓｈｉｍａ ｓｔｕｄｙ ｉｎ Ｊａｐａｎ. Ａｍ Ｊ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌꎬ
２０１９ꎬ２０７:４１０－４１８.
[２１] Ｎｅｂｂｉｏｓｏ Ｍꎬ Ｄｅｌ Ｒｅｇｎｏ Ｐꎬ Ｇｈａｒｂｉｙａ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｄｒｙ ｅｙｅ ｉｎ ｏｃｕｌａｒ ｓｕｒｆａｃｅ ｄｉｓｏｒｄｅｒｓ.
Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ ２０１７ꎬ１８(８):１７６４.
[２２] Ｋｕｏ ＭＴꎬ Ｆａｎｇ ＰＣꎬ Ｋｕｏ ＳＦꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｅａｒ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｄｒｙ
ｅｙｅ ｄｉｓｅａｓｅ: ｗｈｉｃｈ ｅｙｅ ｄｏ ｙｏｕ ａｄｏｐｔ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｅｙｅ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｓｔｕｄｙ? Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ ２０２１ꎬ２２(１):４２２.
[２３] Ｋｏｈ Ｓꎬ Ｉｋｅｄａ Ｃꎬ Ｗａｔａｎａｂｅ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｎｏｎ－ｉｎｖａｓｉｖｅ ｔｅａｒ
ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｎ ｔｅａｒ ｍｅｎｉｓｃｕｓ ｈｅｉｇｈｔ. Ａｃｔａ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌꎬ ２０１５ꎬ９３
(２):ｅ１３５－ｅ１３９.
[２４] Ｔｓｕｂｏｔａ Ｋꎬ Ｆｕｊｉｔａ Ｈꎬ Ｔｓｕｚａｋａ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｋｕｌｉｃｚｓ ｄｉｓｅａｓｅ ａｎｄ
Ｓｊöｇｒｅｎｓ ｓｙｎｄｒｏｍｅ. Ｉｎｖｅｓｔ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌ Ｖｉｓ Ｓｃｉꎬ ２０００ꎬ４１(７):１６６６－１６７３.
[２５] 中华医学会风湿病学分会.干燥综合征诊断及治疗指南.中华风

湿病学杂志ꎬ ２０１０ꎬ１１:７６６－７６８.
[２６] Ｚｈｏｕ Ｌꎬ Ｗｅｉ ＲＨꎬ Ｚｈａｏ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ
ａｌｔｅｒｅｄ ｔｅａｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｉｎ ａ ｒａｂｂｉｔ ｍｏｄｅｌ ｏｆ Ｓｊöｇｒｅｎｓ ｓｙｎｄｒｏｍｅ －
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｄｒｙ ｅｙｅ. Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓꎬ ２０１３ꎬ１３(１６):２４６９－２４８１.
[２７] 彭清华. 中医眼科学. 第 ３ 版. 北京: 中国中医药出版社ꎬ ２０１２:
１１９－１２１.
[２８] 刘培ꎬ 蒋鹏飞ꎬ 梁昊ꎬ 等. 肝经郁热型干眼患者的泪液蛋白质

组学研究. 中华中医药杂志ꎬ ２０２２ꎬ３７(５):２７１２－２７１７.

[ ２９ ] Ｎａ ＪＨꎬ Ｊｕｎｇ ＪＨꎬ Ｐａｒｋ ＪＧꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ａｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｄｒｙ ｅｙｅ: ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ ａｎｄ ｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ.
Ａｃｔａ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌꎬ ２０２１ꎬ９９(５):４８９－４９８.
[３０] Ｋｉｍ ＢＨꎬ Ｋｉｍ ＭＨꎬ Ｋａｎｇ ＳＨꎬ ｅｔ ａｌ. Ｏｐｔｉｍｉｚｉｎｇ ａｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｆｏｒ ｄｒｙ ｅｙｅ ｓｙｎｄｒｏｍｅ: ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｒｅｖｉｅｗ. ＢＭＣ Ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ
Ａｌｔｅｒｎ Ｍｅｄꎬ ２０１８ꎬ１８(１):１４５.
[３１] Ｔｏｎｇ Ｌꎬ Ｚｈｏｕ Ｌꎬ Ｋｏｈ ＳＫꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｅａｒ ｐｒｏｔｅｏｍｅ ａｆｔｅｒ
ａｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎ ｄｒｙ ｅｙｅ. Ｃｌｉｎ Ｏｐｈｔｈａｌｍｏｌꎬ ２０２１ꎬ １５:
４５８５－４５９０.
[３２] 刘超ꎬ 王传富. ＮＦκＢｐ６５、ＮＯＳ２ 在去势雄兔角膜、结膜和泪腺中

的表达及意义. 眼科研究ꎬ ２００６ꎬ２４(１):８１.
[３３] 邵毅ꎬ 余瑶ꎬ 余静ꎬ 等. 鬼针草滴眼液治疗兔围绝经期干眼症

的实验研究. 中国中药杂志ꎬ ２０１５ꎬ４０(６):１１５１－１１５５.
[３４] Ｔｒｕｏｎｇ Ｓꎬ Ｃｏｌｅ Ｎꎬ Ｓｔａｐｌｅｔｏｎ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｅｘ ｈｏｒｍｏｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｒｙ
ｅｙｅ. Ｃｌｉｎ Ｅｘｐ Ｏｐｔｏｍꎬ ２０１４ꎬ９７(４):３２４－３３６.
[３５] Ｆｅｎｇ ＹＨꎬ Ｆｅｎｇ Ｇꎬ Ｐｅｎｇ ＳＬꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｈｏｒｍｏｎｅ
ｒｅｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｔｈｅｒａｐｙ ｏｎ ｄｒｙ ｅｙｅ ｓｙｎｄｒｏｍｅｓ ｅｖａｌｕａｔｅｄ ｂｙ Ｓｃｈｉｒｍｅｒ ｔｅｓｔ
ｄｅｐｅｎｄ ｏｎ ｐａｔｉｅｎｔ ａｇｅ. Ｃｏｎｔ Ｌｅｎｓ Ａｎｔｅｒｉｏｒ Ｅｙｅꎬ ２０１６ꎬ３９(２):１２４－１２７.
[３６] ＡｌＡｗｌａｑｉ Ａꎬ Ｈａｍｍａｄｅｈ Ｍ. Ｅｘａｍｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｈｏｒｍｏｎｅ ｔｈｅｒａｐｙ ａｎｄ ｄｒｙ － ｅｙｅ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｉｎ ｐｏｓｔｍｅｎｏｐａｕｓａｌ ｗｏｍｅｎ: ａ
ｃｒｏｓｓ－ｓｅｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｓｔｕｄｙ. Ｍｅｎｏｐａｕｓｅꎬ ２０１６ꎬ２３(５):５５０－５５５.
[３７] 郭文宣ꎬ 曹宁ꎬ 韩昀彤ꎬ 等. 针灸治疗围绝经期干眼症疗效系

统评价. 中国民族民间医药ꎬ ２０２２ꎬ３１(２):８０－８５.
[３８] 温勇ꎬ 曾汉东ꎬ 秦智勇ꎬ 等. 经络脏腑辨证针灸治疗围绝经期

肝肾阴虚型干眼症的临床观察. 中国民族民间医药ꎬ ２０１８ꎬ２７(３):
１１１－１１３.
[３９] Ｌｉｕ ＱＹꎬ Ｌｉｕ ＪＬꎬ Ｒｅｎ ＣＤꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｅａｒｓ
ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ａｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｆｏｒ ｍｅｎｏｐａｕｓａｌ ｄｒｙ ｅｙｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｂｙ ｔｗｏ－
ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｎａｎｏ － ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ ｃｏｕｐｌｅｄ ｗｉｔｈ ｔａｎｄｅｍ ｍａｓｓ
ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ. Ｉｎｔ Ｊ Ｎａｎｏｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ ２０１７ꎬ１２:１６６３－１６７１.
[４０] 张鸿嫣ꎬ 卢圣锋ꎬ 孙志岭ꎬ 等. 针灸研究领域应用蛋白质组学

技术的文献计量学分析. 中国中西医结合杂志ꎬ ２０１６ꎬ ３６ ( ７):
８２７－８３０.
[４１] Ｑｉｕ ＸＤꎬ Ｇｏｎｇ Ｌꎬ Ｓｕｎ ＸＨꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｉｃａｃｙ ｏｆ ａｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅａｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｕｓｉｎｇ ｉＴＲＡＱ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｉｎ ｒａｂｂｉｔｓ. Ｃｕｒｒ Ｅｙｅ Ｒｅｓꎬ ２０１１ꎬ３６(１０):８８６－８９４.

１６

Ｉｎｔ Ｅｙｅ Ｓｃｉꎬ Ｖｏｌ.２４ꎬ Ｎｏ.１ Ｊａｎ. ２０２４　 　 ｈｔｔｐ: / / ｉｅｓ.ｉｊｏ.ｃｎ
Ｔｅｌ:０２９￣８２２４５１７２　 ８５２０５９０６　 Ｅｍａｉｌ:ＩＪＯ.２０００＠１６３.ｃｏｍ


