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摘要  代谢相关性脂肪性肝病（MASLD）在全球范围内患病率急剧上升，构成严峻的公共卫生挑战。本文系

统综述了从“非酒精性脂肪性肝病”到 MASLD 的命名演变及其在精准识别病因、指导针对性治疗方面的临床优

势。重点围绕 MASLD 的无创诊断进展，同时展望了多组学整合与人工智能的分析策略，以期提升临床医生和公

共卫生相关机构对该疾病新理念与诊断方法的全面认知。
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Abstract

The global prevalence of metabolic dysfunction ⁃ associated steatotic liver disease (MASLD) has 
risen sharply, posing a significant public health challenge.  This article provides a systematic review of 
the nomenclature evolution from "non ⁃ alcoholic fatty liver disease" to MASLD and its clinical 
advantages in accurately identifying etiology and guiding targeted treatment.  It focuses on advances in 
non ⁃ invasive diagnosis of MASLD, while also exploring analytical strategies such as multi ⁃ omics 
integration and artificial intelligence, with the aim of enhancing comprehensive understanding among 
clinicians and public health institutions regarding the new concepts and diagnostic approaches for this 
disease.
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代谢相关性脂肪性肝病（metabolic dysfunction⁃
associated steatotic liver disease，MASLD）患者群体

庞大。研究表明，该类疾病不仅显著增加进展为肝

纤维化、肝硬化和肝癌等终末期肝病的风险，还与
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肝外肿瘤、糖尿病和心血管疾病的发生密切相关。

因此，对 MASLD 患者开展早期筛查并及时采取有

效干预措施，对于减轻患者疾病负担、改善预后具

有重要意义。本文围绕 MASLD 的命名演变及多组

学诊断等热点问题展开综述。

1 MASLD 的命名变化

肝病的命名应准确概括疾病的核心特征，反映

其病理机制与临床表现［1］。1986 年，SCHAFFNER
提出非酒精性脂肪性肝病（non⁃alcoholic fatty liver 
disease，NAFLD）的疾病谱，包括非酒精性单纯性

脂肪肝（non⁃alcoholic fatty liver，NAFL）、非酒精性

脂肪性肝炎（non⁃alcoholic steatohepatitis，NASH）及

其相关肝硬化和肝细胞癌（hepatocellular carcino⁃
ma，HCC）［2］。

近年来，随着医疗技术的进步及“精准医疗”理

念的深入，NAFLD 这一命名因存在概念模糊、易导

致诊断偏差等问题，已不能适应临床与科研需求。

2023 年，美国肝病学会将其更名为代谢相关性脂肪

性 肝 病（metabolic dysfunction ⁃ associated steatotic 
liver disease，MASLD），并重新制定了诊断与治疗

标准［3］。本文将系统分析 NAFLD 命名的局限性，

并阐述 MASLD 命名的临床优势。

使用 NAFLD 概括以下 4 点弊端：

（1）病因学层面：NAFLD 命名未能凸显代谢紊

乱的核心地位，忽略了该疾病合并多种代谢异常的

特征。酒精摄入、肥胖等多种因素也同样参与发

病。该命名易使医生过度关注酒精排除，忽视代谢

及其他因素的影响［4］，致使病因判断偏离核心，增加

不良预后风险。

（2）诊断层面：NAFLD 依赖排除性诊断，步骤

被动且效率低下，无法涵盖脂肪肝病因的多样性，

易致漏诊。若患者同时存在代谢异常与过量饮酒，

“非酒精性”定义会引发诊断矛盾，因患者可能同时

符合两种脂肪肝的诊断标准［2］，给临床决策带来

困扰。

（3）治疗层面：NAFLD 命名未体现疾病的高度

异质性，而不同病因所致脂肪肝对治疗反应存在显

著差异，不利于个体化治疗。2024 年 3 月美国食品

药品监督管理局（FDA）批准首款用于纤维化性

NASH 的甲状腺激素受体 ⁃β 选择性激动剂，其疗效

仍较有限——治疗 56 周后仅 30% 患者实现脂肪性

肝炎缓解且纤维化未进展，70% 患者无效。

（4）肝病管理层面：NAFLD 的命名可能造成管

理盲区。对于已有酒精性肝病或病毒性肝炎等明

确肝病史的患者，若被标注为“NAFLD”，其合并的

代谢性肝病问题极易被掩盖［1］。这种“非此即彼”的

诊断思维可能延误对核心驱动因素——代谢紊乱

的干预，错过最佳治疗时机。

MASLD 的命名拥有 3 点显著临床优势：

（1）诊断层面：实现从“排除性诊断”向“直接诊

断”转变，强调代谢异常在发病中的核心地位，有助

于精准识别病因并指导针对性治疗。

（2）治疗层面：新命名推动临床医生全面评估

患者代谢状态，实施对因干预。在药物研发中，有

助于明确靶点，提升治疗针对性与个体化水平。

（3）医疗人才培养与多学科协作：促进消化科

与内分泌科等多学科协作，推动从代谢因素出发，

多病因、综合治疗该类肝病的研究与实践。

2 MASLD 的诊断方法

肝穿刺活组织检查仍为诊断 MASLD 的“金标

准”［5］，但其存在有创性、成本高、样本多样性导致的

误差大等现实问题［6］，不易被患者接受，使其临床应

用受限。相比之下，血清学检测作为一种无创性检

测方法，因费用低、可重复性强、操作简便及有潜在

的广泛可用性［7］，在临床工作中不断被重视与发展。

围绕无创评估方法和代谢相关脂肪肝病这两大主

题，目前血清模型法主要应用于肝脂肪变性的诊断

和分级，以及 MASLD 的诊断、肝纤维化评估。

目前，许多用于检测脂肪变性的评分方法，包

括 ：SteatoTestTM、脂 肪 肝 指 数（fatty liver index，
FLI）、肝脏脂肪指数（hepatic steatosis index，HSI）、

脂质蓄积指数（lipid accumulation product，LAP）、

NASH 指数（the index of NASH，ION）及 NAFLD
相 关 肝 脏 脂 肪 评 分（the NAFLD liver fat score，
NAFLD ⁃LFS）。其中，应该注意的是，尽管 Stea⁃
toTestTM、FLI、NAFLD⁃LFS、LAP 和 HSI 都单独通

过检验，由于其诊断功效的局限性，将这些评分纳

入常规临床实践通常仍受到限制，受限原因包括但

不限于：患者群体的可变性，以及不同肝活检和影

像学方法对其的验证［7］。因此，与疑似 NAFLD、

MAFLD、MASLD 患者的常规实验室和影像学检

查相比，从这些研究中获得的诊断信息仍然存在

争议。
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2. 1　MASLD 相关分级   
2. 1. 1　脂肪肝指数（FLI）　FLI 模型由 BEDOGNI
等人［8］于 2006 年提出，其研究对象为 496 位被怀疑

患有肝脏疾病的病人。在模型建立初期，为了构建

早期脂肪肝预测和评估模型，BEDOGNI 等运用了

多元逐步 Logistic 回归分析等方法，全面评估了 13
个可能与脂肪肝相关的参数。最终确定其中 4 个常

见且易获得的参数来诊断 FLI。这 4 个参数分别

为：身体质量指数（body mass index，BMI）、腰围

（waist circumference，WC）、甘油三酯（triglycerides，
TG）和 γ⁃谷氨酰转移酶（gamma⁃glutamyl transfer⁃
ase，GGT）。诊断公式为 FLI=100/（1+e-z）；z=
0. 953×ln［TAG（mg·dL-1）］+0. 139×BMI（kg ·
m-2）+0. 718×ln［GGT（U·L-1）］+0. 053×WC
（cm）-15. 745。若 FLI 小于 30，则可以以 87% 的

敏感度排除脂肪肝变性；若 FLI 大于等于 60，则可

以以 86% 的特异性诊断肪肝变性［8］。FLI 的计算只

需测定 4 项常用的人体测量学及血生化指标。相比

肝脏活检而言，能最大程度地减少受试者的医疗费

用和时间，增加其接受度。因此更适合应用于临床

实践之中。FLI 的准确性及普适性尚需在更大规模

的前瞻性研究中加以验证。

2. 1. 2　 肝 脏 脂 肪 指 数（HSI）　 HSI 模 型 由 LEE
等［9］于 2010 年提出，其研究对象是 10 724 名参与医

疗 检 查 的 韩 国 人 。 其 中 5 362 名 病 人 被 诊 断 为

NAFLD（MASLD），另外 5 362 人为年龄与性别都

与病患相匹配的对照组。该模型基于 3 个参数进行

计算：天冬氨酸氨基转移/丙氨酸氨基转移酶比值

（AST/ALT）、BMI 以及是否患有糖尿病（diabetes 
mellitus，DM）。 其 计 算 公 式 为 ：HSI=8×AST/
ALT+BMI（kg·m- ²）+2（若患有 DM）+2（若为女

性）。受试者工作特征曲线下面积（area under the 
receiver operating characteristic curve，AUROC）为

0. 81，说明其诊断效能较强。当 HSI 小于 30 时，其

敏 感 度 为 93%；当 HSI 大 于 36 时 ，其 特 异 度 为

92%。

2. 1. 3　脂质蓄积指数（LAP）　LAP 由 KAHN［10］于

2005 年提出，该研究共纳入 9 180 名成年人，统计加

权后代表约 1 亿美国成年人群。该指数仅使用两个

核心参数——腰围（WC）、空腹甘油三酯（TAG），

并结合性别进行计算。其公式为：男性 ⁃ LAP=
［WC（cm）-65］×TAG （mmol·L-1）；女性 ⁃LAP=
［WC（cm）-58］×TAG （mmol·L-1）。LAP 旨在反

映脂质在体内的异常累积状况，其设计基于生理学

观察：即 WC 代表躯干脂肪（含内脏脂肪）的堆积，而

LAP 则体现循环脂质负荷。研究显示，在识别多种

心血管风险因素（如血脂异常、尿酸升高及心率增

加等）方面，LAP 的表现优于传统的 BMI。因此，

LAP 被认为是一个能够更精准评估与脂质过度积

累相关心血管风险的有效工具，并在后续研究中显

示出在预测代谢性脂肪肝等脂质相关疾病方面的

潜力。

2. 2　 代 谢 相 关 性 脂 肪 性 肝 病 的 血 清 学 诊 断   目

前，细胞角蛋白 18（cytokeratin⁃18， CK18）是应用最

广泛的血清标志物之一［11］。CK18 是肝细胞骨架中

的主要中间丝蛋白，在 caspase⁃3 介导的肝细胞凋亡

过程中被切割成约 30 kU 和 45 kU 的片段，并可通

过免疫分析方法检测。其中，30 kU 片段（即 CK18⁃
M30）能够被特异性抗体识别，可作为细胞凋亡的标

志物［7］。在健康人群中，血清中即存在一定浓度的

M30 片段；而当肝脏受到病毒、药物、酒精或自身免

疫等因素损伤时，肝细胞凋亡加剧，导致血清中

M30 水平显著升高。M30 酶联免疫吸附试验可用

于检测 caspase⁃3 切割产生的 CK18 片段，从而反映

细胞凋亡程度，这也是脂肪性肝炎的一个重要标

志。研究显示，CK18⁃M30 在诊断 NASH 中的特异

性约为 82%~87%，敏感度为 66%~78%，AUROC
为 0. 82。然而，由于商业化临床试验不足［12］、个体

敏感度有限［13］、诊断阈值存在较大变异［14］等原因，

其在临床中的广泛应用仍受到限制。

为提高诊断效能，有学者建议将该标志物与其

他生命体征参数（如尿酸、sFas、脂联素和抵抗素等）

联合使用，以期提升区分 NASH 与单纯性脂肪变性

的敏感性和特异性，加速其临床转化应用。

此外，基于临床和实验室指标构建的多种诊断

评估模型也陆续被提出［7］，例如：HAIR（高血压、

ALT、胰 岛 素 抵 抗）、Palekar 评 分（年 龄 、性 别 、

AST、BMI、AST/ALT、透明质酸）、Gholam 评分

（AST、糖尿病）、oxNASH（13⁃羟基十八碳二烯酸/
亚油酸比值、年龄、BMI 和 AST）、NAFIC 评分（铁

蛋白、胰岛素、Ⅳ型 7S 胶原蛋白）以及 NashTest（年

龄、性别、身高、体质量、甘油三酯、总胆固醇、α2⁃巨
球蛋白、载脂蛋白 A1、结合珠蛋白、GGT、ALT、

AST、总胆红素）等。然而，这些模型大多基于病态

肥胖人群开发，缺乏广泛的外部验证，其普遍适用

性和诊断准确性均显不足，因此目前尚未进入临床

试验阶段。

一项 Meta 分析［15］比较了 4 种用于评估肝纤维
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化分期的血清标志物：BARD 评分、AST 与血小板

比值指数（AST to platelet ratio index， APRI）、纤维

化 ⁃4 指数（fibrosis⁃4 index， FIB⁃4）以及 NAFLD 纤

维 化 评 分（NAFLD fibrosis score，NFS），其 AU ⁃
ROC 分别为 0. 76、0. 77、0. 84 和 0. 84。

当 APRI 阈值为 1. 0 和 1. 5 时，诊断晚期纤维化

的敏感性分别为 50. 0% 和 18. 3%，特异性分别为

84. 0% 和 96. 1%；当 FIB⁃4 阈值为 2. 67 和 3. 25 时，

诊断晚期纤维化的敏感性分别为 26. 6% 和 31. 8%，

特异性分别为 96. 5% 和 96. 0%；当 BARD 阈值≥2
及 NFS 阈值≥-1. 455 时，预测晚期纤维化的特异

性分别为 61% 和 70%，敏感性分别为 76% 和 72%。

在上述指标中，FIB⁃4 和 NFS 诊断进展期纤维

化的准确性最高，其中 FIB⁃4 因简便、经济，已被推

荐作为一线评估工具，可用于识别具有进展期纤维

化风险的患者并判断是否需要进一步检查［7］。

然而，这些模型仍存在一定局限性。首先，

FIB⁃4 和 NFS 诊断严谨性有限，仅适用于初步筛查，

阳性结果需通过其他方法进行确认。其次，当前大

多数验证研究基于肝病专科诊所人群，其中晚期纤

维化患病率远高于普通医疗机构，因此这两项评分

在初级医疗环境中的准确性尚需更多验证［7］。此

外，使用 FIB⁃4 或 NFS 时，约 30% 的患者属于中等

风险类别［16］，因其判断疾病等级的数值范围广泛、

准确性有限，可能导致本无需转诊的患者被过度转

诊至专科进行评估。

针对上述问题，研究者不断探索更为合适的无

创生物标志物。TANG 等人［17］采用多变量线性回

归方法，分析了 3 型胶原蛋白（PRO⁃C3）的 N 端蛋白

肽与肝纤维化组织学分期之间的关联。该研究共

纳入 851 例经肝活检确诊的 MASLD 患者，结果显

示，血清 PRO⁃C3 水平随肝纤维化进展逐步升高，且

与进展期纤维化显著相关（P<0. 001）。PRO⁃C3 诊

断进展期纤维化的效果较好（AUROC=0. 797），并

表 现 出 较 高 的 敏 感 性（81. 6%）和 阴 性 预 测 值

（96. 2%）。类似的，ZHANG 等人［18］开发并验证了

一个名为 N3⁃MASH 的血液生物标志物组合，用于

无创诊断 MASH。该组合包含 CXCL10、CK ⁃ 18 
M30 和 BMI 三个参数。在队列研究中，N3⁃MASH
区分 MASH 与单纯性脂肪肝的能力较高（AUROC
=0. 823），且特异性达 90. 0%，敏感性为 62. 9%，阳

性预测值为 88. 6%。值得注意的是，其诊断性能在

来自亚洲和美洲的三个独立验证队列中仍保持精

准，AUROC 分别为 0. 802、0. 805 和 0. 823。此外，

N3 ⁃MASH 还能识别 MASH 患者的组织学改善，

AUROC 可达 0. 857。
以上两种方法在与传统血清学指标的对比下，

也表现出一定的优势。将 PRO⁃C3 与年龄、血小板

及糖尿病等因素结合使用时，其在识别晚期纤维化

方面优于 APRI、FIB⁃4 及 NFS。同时，N3⁃MASH
的性能也优于 ALT、AST 等传统血清学指标及

FIB⁃4、NFS、BARD 等现有无创模型，且不受年龄、

性别、糖尿病等非特异性临床参数的影响。

综上所述，无创血清学标志物在肝脂肪变性、

MASLD 及其纤维化程度评估中显示出广阔的应用

前景。该类方法成本低、操作简便、可重复性好，在

提升诊断效能的同时减轻了患者痛苦，从而显著提

高了接受度和依从性。尽管目前其诊断准确性尚

不能完全取代肝活检，这一现实也正推动研究者对

其持续优化与改进。

2. 3　代谢相关性脂肪性肝病的基因组学诊断   基
因组学将单核苷酸多态性（single nucleotide poly⁃
morphism， SNP）与肝硬化、肝细胞癌和脂肪肝等肝

脏疾病相联系，其中特别针对 MASLD，是组学中研

究最深刻与广泛的组学技术［19］。基因组学技术中，

鉴于高通量测序成本高昂，目前多采用全基因组关

联研究（Genome⁃Wide Association Study， GWAS）
结合遗传风险评分（genetic risk score， GRS）的方

法，以实现 MASLD 的精准诊断。

GWAS 可以寻找与疾病密切相关的 SNP 来测

量常见基因变异。结合 GWAS 与肝脏活检、影像

学、弹性成像技术、肝脏酶成分检测等方法的 Meta
分析，可以揭示与 MASLD 相关的脂肪变性、脂肪性

肝炎及纤维化的遗传结构，如最近研究发现的 17 个

与腹部肥胖相关的细胞类型特异性基因。同时，可

以 实 现 辨 别 PNPLA3、TM6SF2、GCKR、SERPI⁃
NA1 及 MBOAT7 等 MASLD 的风险基因位点的

功能［19］。

GRS 与大量具有全基因组意义（P<5×10-8）

的 SNP 结合可以对 MASLD 进行有效的风险评估

与分级。经研究，在获得基于 PNPLA3、TM6SF2
及 HSD17B13 的高分 GRS 的欧洲人群中，他们肝硬

化风险增加 12 倍，肝细胞癌风险增加 29 倍［20］。类

似的是，与 PNPLA3、TM6SF2、MBOAT7、GCKR
和 HSD13B17 相结合的高分 GRS 更加强调肝脂肪

变性对于后续健康问题的影响［20］。

除了 GRS，多基因评分的运用将为人们对于复

杂的疾病的诊断带来福音。多基因评分在诊断过
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程中可以结合数百个到数千个的 SNP，而不会像

GRS 一样，仅局限于那些达到全基因组显著性的

SNP。SNP 的更大范围捕获可以让多基因评分比

GRS 有对于疾病更准确的预测能力［21］。有关肝脏

疾病的多基因评分仍处于开发阶段，在未来它需要

基于不同种族人群的 GWAS 研究，从而进一步确保

其普适性与精确度［19］。

2. 4　代谢相关性脂肪性肝病的影像组学诊断   目
前，磁共振成像（magnetic resonance imaging, MRI）
技术及基于超声的评分被认为是诊断 MASLD 最具

前景的影像学工具，并已证实有可能利用这些技术

来诊断 MASLD［22］。此外，包括振动控制瞬时弹性

成像、计算机断层扫描等技术也显示出一定潜力。

下面将围绕上述影像学方法进行综述（见表 1）。

2. 4. 1　MRI 检查

（1） MRI 与 磁 共 振 波 谱（magnectic resonance 
spectrum， MRS）　MRI 与 MRS 对低程度肝脂肪变

性具有较高的检测灵敏度与特异性，能有效量化治

疗中肝脏脂肪的细微变化。例如，KIM 等人［23］报道

MRS 的最佳 AUROC 可达 1. 0，提示在该研究背景

下具备完美的区分能力。BASTATI 等人［24］使用

gadoxetic acid ⁃ enhanced MRI（GA ⁃ MRI），其 AU ⁃
ROC 为 0. 85。 AMORIM 等人［25］的结果为 0. 68。
尽管在少数实验中因存在预设阈值差异等偏倚，

MRI/MRS 仍被视为除肝组织活检这一诊断金标准

以外的无创诊断的标准［26］。

（2） MRI 衍 生 的磁 共 振 质 子 密 度 脂 肪 分 数

（MRI ⁃ determined proton density fat fraction， MRI ⁃
PDFF）　MRI⁃PDFF 可无创、定量评估肝细胞内脂

肪比例。有研究表明，其对肝脂肪变性的检测灵敏

度甚至高于肝活检［27］。

MRI 与 MRS 检查存在价格昂贵、普及率较低、

对患者体质要求较高的限制，相比之下 MRI⁃PDFF
无需对比剂，检查时间短，具有更好的临床接受

表 1　代谢相关性脂肪性肝病的影像组学诊断方式对比

技术分类

磁共振成

像(MRI)

超声(US)

振动控制

瞬时弹性

成像

(VCTE)

计算机断

层扫描

(CT)

具体方法

MRI；
磁共振波谱

(MRS)

质子密度脂肪分

数(MRI⁃PDFF)

磁共振弹性成像

(MRE)

传统超声

（US）

受控衰减参数

(CAP)

肝脏硬度测量

(LSM)

传统 CT

定量 CT(QCT)
双能 CT(DECT)

核心指标

量化肝脏脂肪含量

无创定量评估肝细

胞内脂肪比例

检测机械波作用下

组织形变以量化肝

硬度

回声特征分析

量化超声衰减回波，

评估脂肪变性程度

测量声波传播速度，

评估肝纤维化程度

比较肝/脾 CT 值，

定性分析脂肪程度

多能级衰减分析，

直接测量脂肪含量

诊断性能

可检测极低脂肪变性，

AUROC: 0.68~1.0[23⁃25]

灵敏度高于肝活检 [27]

诊断存在差异显著

AUROC: 0.57~0.93 [28⁃30]

诊断中重度脂肪肝：灵敏

度 84.8%，特异度

93.6% [31]

脂肪变性分级，AUROC：

0.79~0.84；
与脂肪变性强相关：r=

0.456(P<0.000 1) [35]

<8.0 kPa：排除 F3、
F4[34,37⁃38]；

8.0~11.9 kPa：纤维化；

≥12 kPa：晚期纤维化 [30⁃40]

仅识别中重度脂肪变性

精准识别早期脂肪变性 [41]

优势

高灵敏度及特异性测量

肝脂肪变性的显微变化

无需对比剂；

检查时间短；

检查结果准确

同步评估脂肪变性和纤

维化

普及率高；

操作简便；

价格低廉；

患者接受度高

可量化评估脂肪变性程

度，若 CAP>275 dB ·
m-1评估预测值优于

MRI⁃PDFF

读数不受其他组织学成

分或探针选择的影响；

高适用性及低失败率

设备广泛可用

精准区分组织成分；

减少 X 线参数干扰

局限性

价格昂贵；

普及率低；

个体差异明显

对于不均匀脂肪变

性存在评估偏差

病理诊断标准不统

一；试验研究方法

存在缺陷；试验样

本量普遍偏小

对轻度脂肪变性不

敏感，肥胖患者准

确性下降，受操作

者主观判断影响 [33]

受 BMI、代谢综合

征等因素综合影

响 [34]

F0~F1 期鉴别困难

轻度脂肪变性特异

性不足 [42]；

受设备性能影响 [43]

临床应用证据不足

应用前景

肝组织活检

以外的无创

诊断的标准

拥有被患者

广泛接受的

巨大潜力 [26]

需高质量研

究验证其价

值

临床一线筛

查工具

脂肪变性定

量重要工具

纤维化分期

重要工具

逐渐被新技

术替代

替代传统 CT
的潜力技

术 [41, 44]
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潜力［26］。

（3） 磁共振弹性成像（magnetic resonance elas⁃
tography，MRE）　MRE 通过量化组织硬度评估肝

纤维化。其在区分 NAFLD （MASLD）与单纯性脂

肪肝中的诊断性能存在较大差异。例如，CHEN 等

人［28］报道 MRE 的诊断准确性为 AUROC=0. 93，
但其纳入 58 名患者时未预设诊断阈值而存在潜在

偏倚风险。其他 MRE 研究的 AUROC 介于 0. 57~
0. 87，最低值来自 IMAJO 等［29］的研究（AUROC=
0. 57）。该研究未要求病理诊断包含纤维化，且存

在未预设阈值、盲法评估不明而导致的数据偏倚。

若改用更严格的 NASH CRN 标准（NAS 评分≥5），

COSTA⁃SILVA 等［30］报告的 MRE 最佳 AUROC 为

0. 79，但同样存在偏倚问题。

尽 管 部 分 研 究 表 明 MRE 对 NAFLD 
（MASLD）有较高诊断潜力，但研究间差异显著，未

来需更多高质量研究验证 MRE 的临床应用价值。

2. 4. 2　超声　传统超声技术因其普及度高、操作

简便、价格低廉及接受度高等优势，成为肝脂肪变

性最常用的影像学诊断方法。其特征性表现为包

括前场回声增强、后场回声衰减以及肝内管道结构

模糊［31］。脂肪变性的程度可通过“轻、中、重”等级

划分或基于传统超声评分的半定量评估。一项纳

入 34 项研究（共 2 815 名受试者）的 Meta 分析［31］显

示，超声诊断中重度脂肪肝的灵敏度为 84. 8%，特

异度为 93. 6%。在专门评估超声参数诊断效能的

研究中，肝脏与肾脏回声对比、血管壁清晰度和深

部衰减的灵敏度可达 98%。

然而，超声对肝脂肪变性的检测敏感性与特异

性仍显不足，尤其在肥胖人群中。当肝脂肪含量≥
12. 5% 时，超声具有较高的检测敏感性，低于该阈

值则显著下降［32］，易导致漏诊。此外，其诊断准确

性受操作者对肝回声强度的主观判断［33］及血清转

氨酶水平等因素影响。相比计算机断层扫描和磁

共振成像，超声在脂肪变性检测的准确性上仍有局

限性。

2. 4. 3　 振 动 控 制 瞬 时 弹 性 成 像 (vibration ⁃ con⁃
trolled transient elastography, VCTE)　VCTE 是目

前临床应用较为广泛的方法之一，通过测量肝组织

中剪切波传播速度与超声衰减，利用肝脏硬度测量

（liver stiffness measurement，LSM）与受控衰减参数

（controlled attenuation parameter，CAP）来分别估计

肝纤维化和脂肪变性，二者均为预测 MASLD 预后

的重要指标。

（1） 受 控 衰 减 参 数（controlled attenuation pa⁃
rameter，CAP）　CAP 可量化反映肝脂肪变性程度，

可通过振动控制的 VCTE 设备同步结合 LSM 测

得。最终的 CAP 值是个体 CAP 值的中位数，单位

为 dB·m-1。

CAP 值与多种生理参数均有显著相关性，如性

别、年龄、BMI、代谢综合征组分、肝脏硬度等。其数

值随代谢综合征的参数个数、BMI、腰围、是否存在

糖尿病或高血压、发病原因的增加而显著增加［34］。

CAP 与脂肪变性（r=0. 456，P<0. 000 1）相关

性较强，与纤维化相关性较弱。在一项研究［35］中，

诊断脂肪变性 >10%、>33%、>66% 的 AUROC
分别为 0. 79（95%CI 为 0. 75~0. 84）、0. 84 （95%CI
为 0. 80~0. 88）、0. 84（95%CI 为 0. 80~0. 88）。

CAP>275 dB·m-1 时对脂肪变性肝病的诊断性能

优于 MRI⁃PDFF［36］。

（2）肝脏硬度测量（liver stiffness measurement， 
LSM）　VCTE 是评估肝纤维化最常用的影像学方

法，通过测量声波在肝组织中的传播速度来估计

LSM。若 LSM<8. 0 kPa 可较好排除 F3~F4 期纤

维化［34，37⁃38］；若 LSM 在 8. 0~11. 9 kPa 提示可能与纤

维化型 MASH 有关；若 LSM≥12 kPa 则与晚期纤

维化的相关［39⁃40］。

一项评估 CAP 和 LSM 对肝脏的诊断准确性的

横断面前瞻性多中心研究发现，LSM 在不同纤维化

分期（除 F0~F1 外）间具有显著差异。诊断 F4 期

时 ，其 准 确 性 最 高 ，AUROC 为 0. 89 （95%CI 为

0. 84~0. 93），敏感度为 0. 85 （0. 69~0. 95），特异度

为 0. 79 （0. 74~0. 83）；当诊断 ≥F3 时，即 LSM≥
9. 7 kPa 时，AUROC 为 0. 80 （0. 75~0. 84）时，相应

敏 感 度 为 0. 71 （0. 62~0. 78），特 异 度 为 0. 75 
（0. 69~0. 80）；当诊断≥F2 时，即 LSM≥8. 2 kPa，
AUROC 降至 0. 77 （0. 72~0. 82），相应敏感度为

0. 71 （0. 64~0. 77），特异度为 0. 70 （0. 62~0. 77）。

与 FIB⁃4 和 NFS 相比，LSM 对肝硬化的诊断性

能通常更优，但 NFS 对 F2 的诊断优于 FIB ⁃ 4 和

NFS［34］。

已有研究证实 VCTE 具有较高的临床适用性

与较低的操作失败率，且 LSM 结果稳定，不受组织

学成分或探头选择的影响，是辅助 MASLD 诊断与

分期的重要工具。

2. 4. 4　 计 算 机 断 层 扫 描 (computed tomography, 
CT)　传统 CT 通过比较肝/脾 CT 值对肝脂肪变性

进行半定量评估（分为轻、中、重三度）［41］。但对轻
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度肝脂肪变性缺乏特异性［42］。且受设备性能影响，

难以准确诊断 MASLD［43］。近年来，定量 CT 技术

逐步应用于临床，提升了诊断准确性。

（1）定量计算机断层扫描（quantitative comput⁃
ed tomography， QCT）　与传统半定量 CT 相比较，

QCT 可以直接测量肝脏脂肪含量且可以显著降低

X 线滤过、kVp、患者体型和脾脏 HU 值变化等因素

导致的测量 HU 值的影响［41］。目前，QCT 已经被运

用于测量小型动物肝脏脂肪含量的试验中［44］，具有

良好的临床应用前景。

（2）双能计算机断层扫描（Dual ⁃ Energy CT，

DECT）　DECT 利用不同能量水平 X 射线穿透人

体组织 ，通过测量物质在不同能量下的衰减特

性［41］，可更准确地识别和量化组织成分，如脂肪、

钙、碘等。在动物及临床实验中均显示出对早期肝

脂肪变性的良好识别能力［41］，具备替代传统 CT 辅

助诊断的潜力。

2. 5　 代 谢 相 关 性 脂 肪 性 肝 病 的 肠 道 微 生 物 诊 断   
肠道微生物群对肝脏具有显著影响，其多样性在维

持人体健康中扮演着重要角色。正常情况下，肠道

屏障限制了绝大部分微生物及其衍生成分向肝脏

的转移；然而在 MASLD 患者中，肠道菌群失调导致

肠上皮屏障受损，大量菌群相关产物通过门静脉易

位至肝脏，引发肝脏代谢异常和炎症反应［45］。与此

同时，功能受损的肝脏其生物活性物质的分泌谱也

发生相应改变。

研究［46］显示，肠道微生物 α⁃多样性的降低意味

着脂肪肝程度的升高。MASLD 患者普遍存在 α⁃多
样性下降，这不仅妨碍肠道生态系统的恢复，还在

疾病进展至肝硬化时更为显著 ，从而形成推动

MASLD 恶化的恶性循环。这一微生物组成变化特

征，使得肠道菌群成为潜在的无创生物标志物，近

年 来 受 到 广 泛 关 注 。 一 项 综 合 分 析［47］指 出 ，

MASLD 患者普遍表现出粪杆菌和阿克曼氏菌丰度

降低，而大肠杆菌和普雷沃菌水平升高。

2. 5. 1　粪杆菌属（Faecalibacterium）　粪杆菌是小

肠中产生丁酸盐的关键菌群，其丰度下降通常与炎

症状态相关，可作为反映人体健康的重要指标［48］。

在 MASLD 患者中，粪杆菌的含量普遍低于健康人

群。研究［49］表明，肝脏脂肪含量较高的 MASLD 患

者，其粪杆菌水平显著低于肝脏脂肪含量较低者。

脂肪变性、脂肪性肝炎等病理表现是 MASLD 进展

中的典型征象。一项大规模研究［50］在排除肥胖、性

别等混杂因素后发现，MASLD 患者的粪杆菌含量

仍显著低于非 MASLD 人群。

目前，粪杆菌改善 MASLD 的机制仍不明确，已

有报道［51］指出其代谢产物可能含有抗炎成分，并有

助于增强细胞黏附功能。最近一项体外实验［52］表

明，粪杆菌能够缓解炎症因子诱导的上皮屏障功能

损伤，提示其在维持肠 ⁃肝轴稳态中可能发挥保护

作用。

2. 5. 2　嗜胶阿克曼氏菌（A.  muciniphila） A. mu⁃
ciniphila 能利用肠上皮表面的黏液蛋白作为碳源、

氮源和能量来源［53］，并可产生乙酸和丙酸等短链脂

肪酸。该菌被认为是一种具有潜力的“下一代有益

微生物”，在代谢性疾病的防治中表现出良好前景。

近期研究［54］表明，A. muciniphila 可增强肠 ⁃肝轴线

粒体氧化功能与胆汁酸代谢，减轻肠道中氧化应激

所诱导的细胞凋亡，并促进肠道微生物群落的重

构。这些代谢改善同时伴随肠道向肝脏输送的 L⁃
天冬氨酸水平升高。在体外实验和小鼠模型中，补

充 L⁃天冬氨酸也表现出类似的有益代谢作用，并有

效缓解 MASLD［55］。

多项小鼠实验证实，A. muciniphila 对肝脂肪变

性和肝损伤具有改善效应。值得注意的是，即使在

停止施用该菌后较长时间内，肥胖模型小鼠体内仍

可维持较高的菌群丰度，其抗 MASLD 效应亦得以

持 续［56］。 以 上 结 果 表 明 ，A. muciniphila 的 抗

MASLD 活性可能与促进脂质氧化及调节 L⁃天冬氨

酸代谢有关，进而改善肠 ⁃肝轴功能，为该疾病的临

床干预提供了新的思路。

2. 5. 3　 埃 希 氏 菌 属（Escherichia）　 Escherichia 属

于变形菌门，其主要致病机制之一为激活脂肪肝患

者体内的脂多糖［57］。该菌过度增殖会增强肠道通

透性，提高脂多糖水平，从而易诱发肠道炎症与肝

脏损伤。在 MASLD 患者中，大肠杆菌（Escherichia 
coli，E.  coli）的丰度显著高于健康人群。

动物实验［57］表明，E.  coli 可促进肝窦内皮细胞

向间质细胞转化，并通过激活鞭毛蛋白介导的信号

通路，推动 MASLD 的疾病进展。近期研究［58］通过

全 基 因 组 测 序 鉴 定 出 E.  coli NF73 ⁃ 1 是 促 进

MASLD 发展的关键菌株。该菌株易位至肝脏后可

诱导 M1 型巨噬细胞大量聚集，最终破坏肝脏脂质

代谢稳态。因此，针对 E.  coli 或其鞭毛蛋白的干预

策略，可能成为未来治疗 MASLD 的潜在方向。

2. 5. 4　 普 雷 沃 菌 属（Prevotella）　 Prevotella 通常

被视为一种潜在的有益菌属，其能够降解多糖并产

生短链脂肪酸，有助于维持葡萄糖稳态［59］。然而，
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也有研究表明某些 Prevotella 菌株可能具有致病

性，并与多种慢性炎症性疾病相关。

在 NAFLD（MASLD）患者肠道菌群研究中，

Prevotella 的丰度变化结果并不一致。在一项研究

中 NAFLD 患儿的 Prevotella 丰度较高；而一项针对

成人的研究则报道患者该菌属丰度较低［60］。另有

研究将 MASLD 患者的肝纤维化程度按以下标准分

级：F0=无纤维化，F1=肝窦周或门静脉周围纤维

化，F2=窦周及门静脉周围纤维化，F3=桥接纤维

化，F4=肝硬化［61］。综合分析表明，与 F0/F1 期患

者相比，F≥2 期纤维化患者的 Prevotella 丰度显著

降低。

鉴于目前研究结果尚缺乏一致性，未来仍需开

展更多研究以明确 Prevotella 在 MASLD 发生与发

展中的具体作用及变化规律。

2. 6　 代 谢 相 关 性 脂 肪 性 肝 病 的 蛋 白 质 组 学 诊 断   
蛋白质组学通过系统解析翻译后修饰及蛋白质间

相互作用，有效弥补了基因组学等技术的局限［62］。

以电泳和质谱为核心的技术体系日益完善［63］，推动

精准医学朝着单样本、高通量的分析范式发展［64］。

血浆蛋白质组整合了肝脏特异性分泌蛋白及肝外

组织被动释放的蛋白片段，其中肝源蛋白的丰度变

化可灵敏反映肝脏病理生理状态；加之静脉采血微

创、标准化的特点，使其具备优异的临床适用性［65］，

成为理想的疾病动态监测窗口。基于 MASLD 患者

与健康人群间显著的蛋白质表达差异［66］，该技术已

成为发掘无创诊断标志物、阐明病理机制及识别治

疗靶点的重要工具。

2. 6. 1　 MASLD 诊断　 BELL 等人［67］采用无标记

定量蛋白质组学技术对 85 例受试者（69 例 MASLD
患者及 16 例肥胖对照）的血清样本进行分析，共发

现存在 229 种差异蛋白。其中纤维蛋白原 β 链（fi⁃
brinogen beta chain，FGB）、副氧自由基酶 1（paraox⁃
onase 1，PON1）、凝血酶原片段（prothrombin frag⁃
ment 2，F2）、视黄醇结合蛋白 4（retinol binding pro⁃
tein 4，RBP4）、转胶蛋白 2（transgelin 2，TAGLN2）、

补体成分 C7（complement C7，C7）、血清淀粉样蛋

白 P 成 分（amyloid P component，Serum，APCS）、

Lumican（LUM）、胰岛素样生长因子结合蛋白酸不

稳定性亚基（insulin like growth factor binding pro⁃
tein acid labile subunit，IGFALS）和 CD5 抗原样蛋

白（CD5 antigen like，CD5L）等蛋白表现出重要变

化 。 由 FGB、RBP4、APCS、LUM、TAGLN2 和

CD5L 构成的六蛋白组合在区分 MASLD 亚型时准

确 率 达 76%（AUROC=0. 83~0. 91）；由 C7、IG⁃
FALS 和 TAGLN2 构成的三蛋白组合鉴别非纤维

化与晚期纤维化 MASLD 的 AUROC 达 0. 91；F2 与

PON1 可 完 全 区 分 对 照 组 与 全 部 MASLD 类 型

（AUROC=1. 0）。

LIU 等人［68］整合基因组与蛋白质组数据，在

2 941 个血浆蛋白中识别出 929 个与 MASLD 相关

（占 31. 6%），其中 17 个可能直接参与疾病发生。此

外，通过多组学联合分析，新发现 CD33、乙醛酸羟

基丙酮酸还原酶、血红素加氧酶 2 和分泌粒蛋白Ⅲ
四个新型潜在 MASLD 蛋白/遗传靶标。

STIGLUND 等人［69］聚焦炎症相关蛋白，发现

13 种血清蛋白可区分 NASH 与单纯脂肪变性，涉及

白细胞介素和非经典 NF⁃κB 信号通路，有助于识别

特定 NASH 亚群。

另一项涵盖 443 453 名欧洲受试者的大规模研

究［70］显示，基于弹性网络回归构建了代谢组与蛋白

质组的分类模型，仅用蛋白质组区分酒精相关肝病

与 MASLD 的 AUROC 高达 0. 96；基于 10 种蛋白质

的简化模型 AUROC 也达 0. 93，显著优于代谢组

（AUROC=0. 86），凸显了蛋白质组学在区分脂肪

肝亚型中的卓越潜力。

2. 6. 2　 MASLD 纤维化分期　 COREY 等人［71］采

用基于适配体的蛋白质检测与质谱联用技术结合

广义线性模型 ⁃逻辑回归分析，对肥胖组和 NAFLD
（MASLD）组样本进行了定量分析。结果显示，具

有凝血酶原基序 2 的 ADAMTS 样蛋白 2 能够准确

区 分 NASH 患 者 中 的 轻 度 纤 维 化（F0~F1 期 ，

AUROC=0. 83）与 显 著 纤 维 化（F2~F4 期 ，AU ⁃
ROC=0. 86）。 LUO 等人［72］基于 SOMAscan 蛋白

质组学平台鉴定出 97 个纤维化相关差异蛋白，构建

的四蛋白组合模型（血清淀粉样蛋白 P、纤维蛋白

原、嗅动素、性激素结合球蛋白）区分 F0~F1 与

F2~F4 期纤维化的 AUROC 为 0. 74；十二蛋白组

合区分 F0~F2 与 F3~F4 期纤维化的 AUROC 达

0. 83。SAKANE 等人［73］在血清细胞外囊泡中发现

的 Fibulin⁃3 与肝纤维化进展高度相关，可作为预测

肝 脏 相 关 事 件 的 潜 在 标 志 物 。 BLOMDAHL 等

人［74］采用“发现+验证”模式，确立由血管紧张素转

换酶 2、肝细胞生长因子和胰岛素样生长因子结合

蛋白 7 构成的组合模型在区分低期（F0~F1）与显著

纤维化（F2~F4）方面具有良好的应用潜力。

目前，开发适用于常规临床的 MASLD 及晚期

纤维化无创分级方法仍是重要需求。蛋白质组学
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凭借其可量化多蛋白定量、新靶标挖掘及动态监测

能力，正推动 MASLD 诊疗向精准化发展。但仍面

临生物复杂性解析不足、技术标准化缺失［75］、人群

覆盖率有限［76］等问题，需进一步发展以实现从“替

代标志物”向“金标准级无创诊断”的跨越。

2. 7　代谢相关性脂肪性肝病的代谢组学诊断   
2. 7. 1　甘油三酯（triacylglycerols,TAG）　脂质组

学作为代谢组学的关键分支，通过优化脂质提取与

检测技术，有助于揭示 MASLD 的病理机制。脂质

异常积聚是 MASLD 的核心病理特征之一。表现为

患者血浆及肝组织中 TAG 水平显著升高［77］。TAG
的升高实质是肝脏对脂质超载的适应性反应，旨在

将活性脂质转化为相对惰性的 TAG 储存于脂滴，

减轻脂毒性损伤。在 MASLD 发生初期，多个脂质

代谢关键酶协同促进肝脏 TAG 异常沉积，包括

ATP 柠檬酸裂解酶、乙酰辅酶 A、丙二酰辅酶 A、硬

脂酰辅酶 A 去饱和酶 1、二酰甘油酰基转移酶 2（dia⁃
cylglycerol O⁃acyltransferase 2，DGAT2）等，导致肝

内脂质大量堆积［77⁃82］。

目前，以 TAG 合成末端酶 DGAT2 的治疗策略

已进入临床转化阶段，Ⅱ期临床试验中显示，其抑

制剂可显著降低 MASLD 患者肝脏脂质含量，并使

≥30% 的患者肝脂滴减少［83］，表明其有望缓解肝脂

肪变性，为疾病逆转提供新方向。

此外，由 NOUREDDIN 等人［84］于 2024 年开发

了代谢组学⁃晚期脂肪性肝炎纤维化评分（metabolo⁃
mics ⁃ advanced steatohepatitis fibrosis score， 
MASEF），该模型通过整合 12 种特定脂质分子（包

括 2 种甘油三酯、5 种甘油磷脂胆碱、1 种胆固醇酯、

1 种神经酰胺和 3 种鞘磷脂）与 BMI、天冬氨酸氨基

转移酶和丙氨酸氨基转移酶，诊断“高危 MASH”

（即 MASH 伴 NAFLD 活动度评分≥4 且显著纤维

化 ≥F2）的 AUROC 达 0. 79，与依赖 VCTE 的 Fi⁃
broScan⁃AST（FAST）评分相当，且作为纯血清学

检测更具临床普及潜力。

JUNG 等人［85］发现肥胖和非肥胖的 MASLD 患

者具有不同的脂质代谢紊乱模式，并据此构建了群

体特异的诊断模型。非肥胖模型基于三种中链

TAG（TAG 46∶1， 48∶1， 50∶1）及两种饱和鞘磷脂

（SM d32∶0， d38∶0）；肥胖模型则整合了 3 种 DAG
（DAG 34∶1， 40∶7， 40∶8）、3 种 TAG（TAG 46∶1， 
48∶1， 50∶2）以及一种饱和鞘磷脂（SM d36∶0），二

者在区分单纯脂肪肝与 NASH 的效能分别可达

AUROC=0. 813 及 AUROC=0. 812。这两个模型

不仅展现了良好的诊断潜力，更深刻揭示了肥胖与

非肥胖 MASLD 存在不同的脂质代谢紊乱机制：非

肥胖型可能与鞘脂介导的脂毒性及炎症关系更密

切，而肥胖型则更显著地表现为复杂的甘油酯代谢

失调。这为开发特异性的无创诊断工具提供了重

要的分子基础。

2. 7. 2　胆汁酸 (bile acids,BAs)　初级胆汁酸在肝

脏合成后进入肠道，经菌群降解、脱氧等代谢过程

转化为多种次级胆汁酸［86］。BAs 在调节葡萄糖、脂

质和能量代谢中起关键作用，而胰岛素抵抗和肝脏

脂肪酸过量摄取所致代谢紊乱是 MASLD 的重要诱

因 ，因 此 BAs 与 MASLD 的 发 生 和 发 展 密 切 相

关［87］。

代谢组学研究显示，MASLD 患者血液和粪便

中 BAs 水平及组成发生显著改变，并与疾病严重程

度相关［88⁃89］。此外，MASH 患者中可观察到反映胆

汁酸合成的标志物 C4 及关键合成酶 CYP7A1 表达

上升，同时血清 FGF19 水平降低［89］。FGF19 作为

肠⁃肝信号轴的核心介质，负责将肠道胆汁酸信号反

馈至肝脏以调控合成，维持胆汁酸稳态。上述变化

提 示 MASLD 患 者 存 在 胆 汁 酸 生 成 增 多 、FXR ⁃
FGF19 反馈通路失调和肠道胆汁酸代谢异常。

多项研究致力于探索循环胆汁酸作为 MASLD
无创诊断标志物的潜力。例如，LEGRY 等人［90］发

现，特定的次级胆汁酸代谢物（如酮 ⁃脱氧胆酸和 7⁃
酮 ⁃石胆酸）与 MASH、肝细胞气球样变及晚期纤维

化的风险呈极强关联，展现出卓越的诊断前景。然

而，另一项专门在肥胖受试者中进行的研究却报

道，未发现血浆胆汁酸改变与胰岛素抵抗或 MASH
存在任何相关性。这种明显的矛盾凸显了该领域

的复杂性，可能源于研究人群、检测方法及分析靶

点的异质性。因此，未来需要在前瞻性、多中心的

大队列中采用标准化的检测方案，以明确特定胆汁

酸谱的临床适用性及其边界条件。

2. 7. 3　氨基酸　支链氨基酸（branched chain ami⁃
no acids，BCAA）由缬氨酸（Val）、亮氨酸（Leu）和异

亮氨酸（Ile）组成，在调节肝脏胰岛素信号、糖代谢

和抑制癌变中具有重要作用。LAKE 等人［91］的一

项人体组织研究发现，随着 NAFLD 向 NASH 进

展，Leu、Ile、Val 分别升高至正常值的 127%、139%
和 147%，且通常肝脏中不表达的 BCAA 分解关键

酶——支链氨基酸转氨酶，在 NASH 肝组织中表达

上调，提示 BCAA 代谢增强可能与肝脏应激相关。

SHEN 等 人［92］进 一 步 发 现 ，氨 基 酸 转 运 体
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SLC7A11 在 MASLD 肝组织中高表达且与疾病严

重程度呈正相关。其功能异常通过干扰半胱氨酸

与丝氨酸代谢，诱发铁死亡，从而推动疾病进展。

值得注意的是，血清丝氨酸/谷氨酸在多个 MASLD
小鼠模型中显著降低，临床分析也证实患者血清丝

氨酸水平显著降低，而谷氨酸水平则升高，表明该

比值可作为潜在无创标志物，为基于氨基酸代谢谱

的诊断与预后评估提供了新方向。

2. 8　 代 谢 相 关 性 脂 肪 性 肝 病 的 多 组 学 诊 断   
MASLD 的进展受年龄、遗传背景、性别、种族、饮

食、胆汁酸代谢及胰岛素抵抗等多种因素影响［93］，

单一组学难以全面揭示 MASLD 的复杂机制。整合

基因组、表观组、转录组、蛋白组和代谢组等多维数

据，已成为实现精准分诊的关键策略。

DING 等人［94］通过收集患者肝组织、血液及尿

液样本，整合基因组学、蛋白质组学、磷酸化修饰组

学 、脂 质 组 学 与 代 谢 组 学 数 据 ，将 NAFLD
（MASLD）划分为三种分子亚型（mSⅠ~mSⅢ），并

构建了含 78 种血清分子和 5 种尿液分子的无创诊

断组合。其中，mSⅠ以 CYP1A2/CYP3A4 高表达

为特征，mSⅡ与脂质堆积及炎症标志物升高相关，

易进展为肝硬化，mS Ⅲ 则具有较高的肝细胞癌

风险。

人工智能（artificial intelligence，AI）已被应用于

包括基因组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学和

微生物组学在内的组学数据，致力于早期诊断、生

物标志物发现以及疾病进展和生存预测。ATA⁃
BAKI⁃PASDAR 等人［95］构建了融合基因组学、转录

组学、蛋白质组学和代谢组学以及临床参数的无创

预测工具（AUROC=0. 84），显著优于仅依赖临床

参 数 的 模 型（AUROC=0. 82）。 CHIAPPINI 等

人［96］利用肝活检和脂质分析开发了一种基于 32 种

脂质特征的随机树模型，可以准确区分 NASH 与非

酒精性脂肪肝（AUROC=1. 0）。此外，若单独使用

NAFLD 纤维化评分以区分 F0~F2 及 F3~F4 纤维

化 阶 段 ，AUROC 仅 为 0. 87。 当 通 过 GMLVQ 
（generalized matrix learning vector quantization）模型

整 合 代 谢 组 学 数 据 时 ，AUROC 可 大 幅 提 高

至 0. 99。
综上，精准医学依赖于每个患者的多方位数

据。通过分析遗传、蛋白质组、代谢组学等多组学

数据，将有利于识别疾病生物标志物并制定个性化

的治疗策略。传统“一刀切”的疾病诊断模型虽有

一定程度的普适性，但面对不同的患者，在此基础

上的微调仍无法满足患者的个性化诊断和风险分

层。融合多组学与 AI分析，不仅深化了对疾病分子

机制的理解，也为实现早期精准诊断、风险分层及

个体化治疗提供了新途径。

3 结语与展望

非酒精性脂肪肝到代谢相关性脂肪肝的命名

变化，是一次基于疾病精准概念的更新。命名的更

新为临床医生的临床技能提出了更高的要求，同时

也促进了脂肪肝疾病的精准化临床管理。此外，科

学技术的蓬勃发展极大促进了对于脂肪肝疾病的

精准诊断。

如今，我们可以秉持多组学并行的诊断思路，

结合血清模型、基因组学、影像组学、肠道菌群、蛋

白质组学、代谢组学等多个角度进行综合分析，从

而加强对代谢相关性脂肪肝疾病的精准管理。随

着人工智能的不断发展，多组学技术的持续进步，

我们有望在代谢相关性脂肪肝疾病的精准化诊断

与治疗方面取得显著进展。

开放科学（资源服务）标识码（OSID）： 
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