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基于机器学习算法构建HIV/AIDS合并马尔尼菲篮状菌感染
诊断模型的探讨

谢雨伶，杨 坤，但文冉
（重庆市公共卫生医疗救治中心，重庆 400016）

【摘 要】目的：基于机器学习算法构建人类免疫缺陷病毒 /获得性免疫缺陷综合征（human immunodeficiency virus and 
acquired immunodeficiency syndrome，HIV/AIDS）患者合并马尔尼菲篮状菌（Talaromyces marneffei，TM）感染的诊断模型，以实现

辅助早期诊断和提升诊断灵敏度。方法：回顾性收集 2020年 1月至 2023年 9月在重庆市公共卫生医疗救治中心共 201例HIV/
AIDS-Mp1p抗原阳性患者实验室数据，筛选得到确诊TM（TM组）91例和未感染TM（非TM组）110例。将数据通过统计学分析

获得 2组间差异性指标，并构建 logistic回归、随机森林分类器、决策树分类器模型。再通过最小绝对收缩和选择算子（least ab⁃
solute shrinkage and selection operator，Lasso）回归筛选差异变量，并构建Lasso-logistic回归、随机森林和决策树分类器模型。分

析所有模型筛选的高贡献特征指标，采用正确率、精确率、受试者工作特征（receiver operating characteristic，ROC）曲线和曲线

下面积（area under the curve，AUC）评价模型的诊断性能。结果：通过 TM组与非 TM组检验指标比较，删除了白细胞计数和性

别2个差异无统计学意义的指标（P>0.05），纳入红细胞计数、血小板计数、血红蛋白含量、C-反应蛋白、白细胞介素-6、降钙素原、

年龄、CD4+T淋巴细胞计数、HIV-RNA含量、（1-3）-β-D葡聚糖检测、曲霉半乳甘露聚糖抗原检测 11个差异有统计学意义（P<
0.05）的指标构建 logistic回归模型、决策树和随机森林分类模型。进一步通过Lasso回归分析删除了CD4+T淋巴细胞计数和红

细胞计数指标，剩余 9个变量纳入构建了 Lasso-logistic回归、决策树和随机森林分类模型，其AUC均大于纳入 11个变量构建

的同种模型，其中随机森林分类模型（n=9）的诊断性能最佳，正确率为 0.797、精确率为 0.794、AUC=0.822（95%CI=0.719~
0.924）。结论：在不同诊断模型中实验室检验指标特征重要性不同，经Lasso回归筛选变量后再构建模型能提高诊断性能，构

建的所有模型中随机森林分类模型诊断性能最好。基于机器学习算法和临床检验数据建立诊断模型，有利于辅助临床早期诊

断HIV/AIDS合并TM感染。
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Establishment of a diagnostic model for human immunodeficiency virus/
acquired immunodeficiency syndrome co-infection with 

Talaromyces marneffei based on machine learning algorithms
Xie　Yuling，Yang　Kun，Dan　Wenran

（Chongqing Public Health Medical Treatment Center）
【Abstract】Objective：To establish a diagnostic model for human immunodeficiency virus/acquired immunodeficiency syndrome（HIV/
AIDS） patients co-infected with Talaromyces marneffei（TM） using machine learning algorithms，and to help realize early diagnosis 
and improve diagnostic sensitivity. Methods：A retrospective analysis was performed for the laboratory test data of 201 HIV/AIDS pa⁃
tients with positive Mp1p antigen from January 2020 to September 2023，among whom 91 were diagnosed with TM infection（TM 
group） and 110 were not infected with TM（non-TM group）. The statistical analysis was performed to identify differential indicators be⁃
tween the two groups，and the models of logistic regression，Random Forest Classifier，and Decision Tree Classifier were constructed. 

The Least absolute shrinkage and selection operator（LASSO） re⁃
gression was used to identify differential variables，and then the 
models of LASSO-logistic regression，Random Forest Classifier，
and Decision Tree Classifier were constructed. The characteristic in⁃
dicators with high contribution identified by all models were ana⁃
lyzed，and the diagnostic performance of the model was assessed by 
accuracy，precision，the receiver operating characteristic（ROC） 
curve，and the area under the ROC curve（AUC）. Results：Through 
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comparison of test indicators between the TM group and the non-TM group，two indicators without statistical significance（leukocyte 
count and sex） were excluded（P>0.05），and eleven indicators with statistical significance were used to establish the models of logistic 
regression，Decision Tree Classifier，and Random Forest Classifier，i.e.，red blood cell count，platelet count，hemoglobin content，C-
reactive protein，interleukin-6，procalcitonin，age，CD4+ T lymphocyte count，HIV-RNA level，（1-3）-β-D-glucan test，and Aspergillus 
galactomannan antigen test（P<0.05）. The indicators of CD4+ T lymphocyte count and red blood cell count were removed by the 
LASSO regression analysis，and the remaining nine variables were included to establish the models of LASSO-logistic regression，Deci⁃
sion Tree Classifier，and Random Forest Classifier，which had a greater AUC than the models established based on the eleven vari⁃
ables； the Random Forest Classifier model（n=9） had the best diagnostic performance，with an accuracy rate of 0.797，a precision rate 
of 0.794，and an AUC of 0.822（95%CI=0.719-0.924）. Conclusion：Laboratory test indicators have different levels of importance in 
different diagnostic models，and the model established after screening for variables based on LASSO regression can improve the diag⁃
nostic performance of the model. The Random Forest Classifier model has the best diagnostic performance among all the models estab⁃
lished. The establishment of diagnostic model based on machine learning algorithms and clinical test data can help with the early diag⁃
nosis of HIV/AIDS with TM infection in clinical practice.
【Key words】machine learning；Talaromyces marneffei；human immunodeficiency virus；classifier diagnostic model

马尔尼菲篮状菌（Talaromyces marneffei，TM）

是一种温度双相型机会性致病真菌，主要在东南亚

地区和中国南方流行[1]，免疫功能正常的宿主可以

携带 TM，但当免疫系统受到抑制或损害时，就会

出现致命的散播型真菌感染，尤其是在获得性免疫

缺陷综合征（acquired immunodeficiency syndrome，
AIDS）患者中[2]。马尔尼菲篮状菌病已从一种罕见

的感染激增为继结核病、口腔念珠菌感染和肺

孢 子菌肺炎之后，最常见的人类免疫缺陷病毒

（human immunodeficiency virus，HIV）患者中的机会

性感染，也是 HIV 相关死亡的主要原因，超过结核

病和隐球菌脑膜炎[1-3]。

TM 感染可通过侵入与单核-巨噬细胞网状内

皮系统相关的器官和部位而分为散播型和局灶型，

没有及时诊断和有效的抗真菌治疗的TM病患者病

死率可达到 90%，及时有效的诊断则可将病死率降

到 30%[4]。TM 感染的早期诊断是影响 HIV/AIDS 患

者预后和生存结局的重要因素，而组织或体液的真

菌学培养阳性是 TM 感染的“金标准”，可该方法不

仅耗时长（7~14 d），而且灵敏度较低（血培养阳性率

76%左右）[5]，并会遗憾地错过治疗时间窗口期。因

此迫切需要早期诊断方法进行及时治疗干预。

目前，机器学习的各种算法在患者数据集中显

示出潜在的应用前景，通过深入挖掘变量特征建立

疾病诊断模型辅助诊断。本文将通过机器学习算

法区分HIV/AIDS患者中TM与非TM的临床实验室

检验的特征指标，构建 logistic回归模型和分类器模

型进行TM诊断并分析模型诊断性能。

1　资料与方法

1.1　研究对象及纳入标准

回顾性收集了 2020年 1月至 2023年 9月在重庆市公共

卫生医疗救治中心有完整实验室检验资料的HIV/AIDS住院

患者电子病历资料共 201 例，收集电子病例数据内容包括

HIV/AIDS 住院患者的一般人口统计学、常规实验室检验指

标白细胞计数（white blood cell count，WBC）、红细胞计数

（red blood cell count，RBC）、血 小 板 计 数（platelet count，
PLT）、C-反应蛋白（C-reactive protein，CRP）、血红蛋白含量

（hemoglobin content，Hb）、降钙素原（procalcitonin，PCT）、白

细胞介素-6（interleukin-6，IL-6）、CD4+T 细胞计数、人类免

疫缺陷病毒核糖核酸（human immunodeficiency virus ribo⁃
nucleic acid，HIV-RNA）含量、真菌学检验结果[（1-3）-β-D
葡聚糖检测（G 试验）、曲霉半乳甘露聚糖抗原检测（GM 试

验）、马尔尼菲抗原荧光检测（TM-Mp1p-Ag）]以及真菌培养

结果，汇总整理成表格后，用于统计分析和构建机器学习预

测模型。从血液和（或）痰液、肺泡灌洗液、组织培养出 TM
即为确诊马尔尼菲篮状菌感染。

本研究的数据纳入标准为：①纳入患者均为经确诊为

HIV/AIDS阳性患者；②血清TM抗原检测阳性；③确诊TM感

染或非TM感染。排除标准为：①无完整实验室检验指标数

据；②合并其他霉菌感染。

1.2　统计学方法

首先对 TM组和非 TM组的实验室检查指标使用Graph⁃
Pad Prism 10软件分析数据，采用 Shapiro-Wilk（S-W）检验进

行正态性检验，P<0.05表明不服从正态分布，非正态分布的

计量资料以中位数（四分位间距）[Md（P25，P75）]描述，组间比

较采用 Wilcoxon 秩和检验；S-W 检验 P>0.05 表明服从正态

分布，计量资料以均数±标准差（x±s）表示，2组间比较采用

两独立样本 t 检验；计数资料采用频数或百分率表示，多组

间比较采用卡方检验。检验水准α=0.05。
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1.3　Lasso回归筛选TM发生的预测因素

以患者是否发生 TM（临床标本培养 TM 阳性）为因变

量，将 1.2中筛选出差异有统计学意义的指标作为自变量按

表 1进行赋值，采用R软件中 glmnet进行 Lasso分析，根据惩

罚系数λ筛选出有意义的预测因素。

1.4　logistic回归分析

对 TM 组和非 TM 组患者的临床资料进行比较分析后，

P<0.05的临床检验指标被纳入构建 logistic回归模型。获得

P<0.05的有意义特征变量。再根据Lasso回归筛选的有意义

变量构建 Lasso-logistic 回归模型。R4.4.1 软件 glmnet 包函

数用于构建 logistic回归模型

1.5　分类器模型构建

通过收集的临床资料数据集构建决策树和随机森林分

类器模型以评估HIV/AIDS患者是否感染TM。数据集按照3
∶1 随机分为训练集和测试集，分别使用全部数据预处理得

到的 11个变量构建分类器模型，和使用经Lasso回归筛选的

变量构建分类器模型。R4.4.1软件 rpart包函数用于构建决

策树，randomForest包函数用于构建随机森林。

1.6　回归模型和分类器模型的评价

使用受试者工作特征（receiver operating characteristic，
ROC）曲线、曲线下面积（area under the curve，AUC）、精确率、

正确率评估模型诊断性能，通过三折交叉验证对正确率和精

确率进行平均。ROC 曲线和 AUC 是通过 R4.4.1 软件中

pROC 构建并计算的。精确率=真阳性值/预测为阳性的个

数、正确率=（真阳性值+真阴性值）/总个数。

2　结 果

2.1　2组患者基本临床资料比较

201 例确诊 HIV/AIDS 合并 TM 抗原阳性患者电子病例

数据被纳入研究，临床体液或血液标本培养出 TM 组 91例，

非 TM 组患者 110 例。与非 TM 组相比，TM 组年龄较小（P<
0.05），RBC、Hb、PLT 较低（P<0.05），CRP、PCT、IL-6、CD4+T
细胞计数、HIV-RNA 含量、G试验阳性率和 GM 试验阳性率

均较高（P<0.05）。2 组性别和 WBC 差异无统计学意义（P>
0.05）。见表2。

表 1　Lasso 回归赋值方法

变量

因变量

　　确诊TM感染

自变量

　　年龄

　　CRP
　　HIV-RNA
　　PLT
　　PCT
　　IL-6
　　CD4+T细胞计数

　　Hb
　　RBC
　　G试验

　　GM试验

赋值

否=0，是=1

连续变量，原值代入

连续变量，原值代入

连续变量，原值代入

连续变量，原值代入

连续变量，原值代入

连续变量，原值代入

等级变量1=<100个/μL，2=100~350个/μL，
3=>350个/μL

连续变量，原值代入

连续变量，原值代入

阴性=0，阳性=1
阴性=0，阳性=1

表 2　2 组患者基本临床资料比较[n，%；Md（P25，P75）；x±s]

因素

性别

　　女

　　男

年龄（岁）

白细胞计数（×109/L）
红细胞计数（×1012/L）
血红蛋白（g/L）
血小板计数（×109/L）
C-反应蛋白（mg/L）
降钙素原（ng/mL）
IL-6（pg/mL）
CD4+T细胞计数（个/μL）
HIV-RNA（拷贝/μL）
G试验

　　阴性

　　阳性

GM试验

　　阴性

　　阳性

TM组（n=91）

30（33）
61（67）
46（35，51）

3.43（2.21，2.58）
2.98±0.66

85.74±21.86

92（37，170）

71.45（28.37，110.40）

1.11（0.31，3.97）

52.2（20.00，120.40）

19（11，33）

714 000（44 500，2 940 000）

19（21）
72（79）

9（10）
82（90）

非TM组（n=110）

27（25）
83（75）
52（36，62.5）

4.23（2.78，6.20）
3.37±0.80

102.5±26.32

146（9.83，87.83）

35.45（17.77，91.08）

0.19（0.08，0.86）

25.82（7.90，65.46）

45.5（19.75，119.00）

214 000（57.8，919 250）

68（62）
42（38）

61（55）
49（45）

t/χ2值
1.739

14.530
7.297
3.720
4.830

14.640
12.030
33.717
13.190
83.270
19.830
34.000

45.550

P值

0.187

<0.05
0.063

<0.01
<0.01
<0.05
<0.05
<0.01
<0.05
<0.01
<0.001
<0.001

<0.001
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2.2　logistic回归分析TM发生的影响因素

将TM组与非TM组有明显差异的实验室检验指标进行

logistic回归分析，以筛选 TM发生的影响因素，因变量：是否

确诊感染 TM。首先将所有差异指标（n=11）纳入分析，通过

逐步回归分析后仅保留明显性指标 GM 试验和 G 试验阳性

进行统计建模，并存在明显的线性关系（P<0.01）（表 3）。为

降低逐步回归的过拟合，进一步进行二分类 logistic回归，结

果显示（表 4），G 试验阳性、GM 试验阳性对 TM 感染有明显

影 响（P<0.05），G 试 验 阳 性 使 TM 培 养 阳 性 概 率 高 了

152.21%，GM 试验阳性使 TM 培养阳性概率高了 317.52%。

其余指标则对确诊 TM 感染的结果不产生显著影响（P>
0.05）。之后通过Lasso回归分析和交叉验证确认最佳参数λ=

0.04 筛选出 IL-6、年龄、HIV-RNA、CRP、PCT、PLT、Hb、G 试

验阳性、GM 试验阳性 9 个变量为预测变量，并构建 Lasso-
logistic 回归模型（表 5），模型提示对 TM 发生的影响因素主

要是GM和G试验阳性（P<0.05）。根据Lasso-logistic回归模

型，G试验阳性使TM培养阳性概率高了 161.4%，GM试验阳

性使TM培养阳性概率高了368.01%。

2.3　基于机器学习的TM诊断模型构建

按照 3∶1的比例将数据分为训练集和测试集，分别构建

决策树分类模型和随机森林分类模型。首先将 2.1 筛选的

TM组与非 TM组有明显差异的实验室检验指标（n=11）全部

纳入模型构建，通过决策树分类模型计算出诊断TM的主要

特征指标为 GM 试验阳性（20.40%）、PCT（12.60%）、HIV-
表 3　逐步回归模型结果

项目

常数

GM试验阳性

G试验阳性

β

0.075
0.377
0.232

Se

0.054
0.073
0.071

t

1.403
5.133
3.291

P

0.162
<0.01
<0.01

VIF

1.333
1.333

R2

0.267

F

F=36.012，P<0.01

表 4　二分类 logistic 回归结果

TM组

常数

IL-6
年龄

G试验阳性

HIV-RNA
GM试验阳性

Hb
CRP
PCT
PLT
RBC
CD4+T淋巴细胞

β

-0.372
0.000

-0.007
0.925
0.000
1.429

-0.021
0.001
0.003

-0.001
0.290

-0.002

Se

1.139
0.000
0.013
0.408
0.000
0.478
0.021
0.002
0.006
0.002
0.664
0.002

Wald

0.107
0.043
0.271
5.130
2.603
8.940
0.990
0.222
0.172
0.350
0.191
1.023

P

0.744
0.835
0.603
0.024
0.107
0.003
0.320
0.637
0.679
0.554
0.662
0.312

OR

0.689
1.000
0.993
2.522
1.000
4.175
0.979
1.001
1.003
0.999
1.336
0.998

OR（95%CI）
0.074~6.423
1.000~1.000
0.968~1.019
1.133~5.616
1.000~1.000
1.636~10.655
0.940~1.021
0.997~1.004
0.990~1.015
0.995~1.003
0.364~4.909
0.993~1.002

表 5　Lasso-logistic 回归结果

TM组

常数

年龄

CRP
Hb
PLT
PCT
IL-6
HIV-RNA
GM试验阳性

G试验阳性

β

-0.217
-0.008

0.001
-0.014
-0.001

0.003
0.000
0.000
1.543
0.961

Se

1.111
0.013
0.002
0.008
0.002
0.006
0.000
0.000
0.468
0.399

Wald

0.038
0.406
0.178
3.186
0.366
0.250
0.041
0.912

10.868
5.792

P

0.845
0.524
0.673
0.074
0.545
0.617
0.840
0.340
0.001
0.016

OR

0.805
0.992
1.001
0.986
0.999
1.003
1.000
1.000
4.680
2.614

OR（95%CI）
0.091~7.101
0.967~1.017
0.997~1.004
0.971~1.001
0.995~1.003
0.991~1.015
1.000~1.000
1.000~1.000
1.870~11.715
1.195~5.717
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RNA 含量（19.90%）、Hb 含量（9.70%）和 CD4+T 细胞计数

（9.40%），通过随机森林分类模型计算出的诊断 TM 的主要

特征指标为 PCT（11.90%）、PLT（10.10%）、HIV-RNA 含量

（12.00%）、Hb含量（9.20%）和CD4+T细胞计数（10.00%）。见

表 6。将Lasso回归筛选的 9个变量构建分类模型，通过决策

树 分 类 模 型 计 算 出 诊 断 TM 的 主 要 特 征 指 标 为 PCT
（28.40%）、GM 试验阳性（20.4%）、Hb 含量（15.40%）、HIV-
RNA（10.10%）、年龄（10.10%），通过随机森林分类模型计算

出的诊断 TM 的主要特征指标为 PCT（14.20%）、Hb 含量

（13.60%）、HIV-RNA（12.40%）、PLT（12.40%）。见表7。

2.4　诊断模型评价

根据混淆矩阵和 ROC 曲线下面积评估诊断模型性能，

通过三折交叉验证对正确率和精确率进行平均后对 2种机

器学习分类模型进行评价，根据 ROC AUC 对 6 种诊断模型

进行综合评价。根据混淆矩阵（图 1）和 ROC 曲线（图 2）结

果，如表 8所示，11变量分类模型和 9变量分类模型中，随机

森林分类模型正确率和精确率均优于决策树分类模型，

Lasso-logistic 回归诊断性能优于 logistic回归，构建的 6种诊

断模型中，随机森林分类器（n=9）模型的 AUC 最大，具有最

佳诊断性能。

图 1　机器学习分类器模型混淆矩阵

表 6　机器学习分类模型特征重要性（n=11，%）

特征

年龄

CD4+T淋巴细胞

CRP
PLT
GM试验阳性

Hb
G试验阳性

RBC
HIV-RNA
IL-6
PCT

特征重要性

决策树分类

3.90
9.40
3.70
6.80

20.40
9.70
2.20

11.90
19.90

0.00
12.60

随机森林分类

8.60
10.00

6.30
10.10

6.80
9.20
7.50
8.90

12.00
8.60

11.90

表 7　机器学习分类模型特征重要性（n=9，%）

特征

年龄

Hb
IL-6
CRP
HIV-RNA
PLT
G试验阳性

PCT
GM试验阳性

特征重要性

决策树分类

10.10
15.40

5.40
3.70

10.10
3.50
2.90

28.40
20.40

随机森林分类

11.40
13.60
11.40

7.60
12.40
12.40

6.90
14.20
10.10
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3　讨 论

TM 是 HIV/AIDS 患者的主要机会性感染病原

体，作为胞内侵袭性真菌，TM 主要通过侵犯单核-
巨噬细胞网状内皮系统进入血液，然后经淋巴系统

和血液循环扩散到相关器官和部位导致播散型 TM
病，其起病隐匿、临床表现复杂性和病死率高[6]。延

迟诊断是 TM 病高病死率的重要原因，然而其明确

诊断依赖于 TM 的组织病理学或培养证据，其因耗

时较长和需要进行侵入性检查而在临床实践中存

在明显的局限性。

当前已有多种实验手段用于早期辅助诊断

TM，G试验和 GM 试验都被用于辅助诊断侵袭性真

菌感染，但是GM广泛用于协助曲霉菌的诊断，G试

验用于侵袭性真菌的大范围协助诊断，用于 TM 检

测时则因为交叉反应而限制其临床应用。Mp1p抗

原是存在于 TM 细胞壁中的特异性抗原，2022 年全

球地方性真菌病指南推荐进行Mp1p抗原检测作为

TM 筛选手段[7]。本研究以 TM 培养结果为金标准，

收集的 201 例 Mp1p 抗原阳性 HIV/AIDS 患者确诊

TM 阳性率为 45.27%（91/201），表明基于 Mp1p抗原

阳性辅助其他实验室指标有助于提高TM病的早期

诊断。

本研究通过回顾性分析 HIV/AIDS-Mp1p 阳性

患者一般人口学特征和实验室检验指标，包括年

龄、性别、G 试验、GM 试验、WBC、RBC、PLT、Hb、
CRP、IL-6、PCT、CD4+T淋巴细胞计数、HIV-RNA含

量、TM 培养结果 ,删除了无组间差异性指标性别

和 WBC，再以 TM 组/非 TM 组为结局，通过多因素

logistic 回归筛选独立危险因素，结果表明 Mp1p 抗

原阳性联合 G 试验和 GM 试验阳性能明显提高诊

断性能。

机器学习在医学诊断模型开发中已有充分研

表 8　诊断模型评价

模型

logistic回归（n=11）
Lasso-logistic回归（n=9）
决策树分类器（n=11）
随机森林分类器（n=11）
决策树分类器（n=9）
随机森林分类器（n=9）

正确率

0.745
0.745
0.712
0.763
0.729
0.797

精确率

0.749
0.750
0.715
0.759
0.744
0.794

AUC（95%CI）
0.737（0.607~0.869）
0.792（0.673~0.911）
0.743（0.623~0.863）
0.820（0.707~0.933）
0.768（0.652~0.885）
0.822（0.719~0.924）

图 2　6 种诊断模型 ROC 曲线
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究，本研究经过整合数据和筛选风险变量构建了决

策树和随机森林 2 种机器学习分类器模型，2 种模

型基于对不同指标的重要性占比不同实现对TM结

局的分类，不同指标虽然占比不同，但是都将HIV-
RNA含量、Hb和 PCT作为较重要的参数，这与既往

的研究[8-9]一致，与炎症指标 IL-6、CRP相比，PCT在

真菌感染中似乎是更可靠的指标，比起WBC、RBC、

PLT，Hb在TM感染中似乎更能反映骨髓抑制。

Lasso 回归以 λ 正则项筛选变量，直至 λ 值增

大，部分自变量回归系数收缩至 0，并可从多重共线

性变量集中选择以筛选预测变量[10]。本研究通过

Lasso 回归筛选删除了 RBC、CD4+T 淋巴细胞计数，

剩余的 9个变量构建 logistic回归分析、随机森林和

决策树模型。根据 AUC 结果显示 Lasso-logistic 回

归诊断性能优于 logistic 回归，而且经 Lasso 回归筛

选的 9 个变量的决策树和随机森林分类模型比 11
个变量同种分类器 AUC 更大，表明诊断性能更高，

而且在所有模型中随机森林分类模型（n=9）诊断

性能最好。研究结果表明，随机森林分类模型能

够通过纳入更少的变量达到相似的诊断效果，而

且诊断性能更稳定。

本研究是基于 Mp1p 抗原阳性 HIV/AIDS 患者

合并TM的诊断模型建立的探讨，由于Mp1p抗原检

测结果的准确性依赖于检测技术和平台的可靠性，

纳入其他实验室检验指标进行整合能提高诊断性

能和弱化个体差异。同时通过对不同实验指标的

回归筛选，优化诊断模型，并进一步分析不同模型

的诊断价值。但是本研究尚存在一定的局限性，样

本量的不足影响了模型的稳定性和泛化能力，只纳

入了部分炎症相关和免疫相关指标的模型具有一

定的偏倚，如果加入临床表现、抗生素使用等情况

可能会更好拟合模型。本研究也提供了临床诊断

TM 的检验方向，可以依据现有的检验结果选择适

合的模型进行分析，为早期诊断和及时用药提供一

些技术手段。
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