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肺炎支原体合并EB病毒感染患儿的预后预测模型构建
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[摘　要]目的　探究肺炎支原体(MP)合并 EB病毒(EBV)感染患儿预后的风险因素,并构建对应的预测模型.方法　选取

２０２１年１２月至２０２３年１２月期间于廊坊市人民医院就诊的１３２例 MP合并EBV感染患儿为研究对象,以２∶１的比例随机分为

学习集８８例、验证集４４例.入院后随访２８天,根据预后情况将学习集患儿分为不良结局组、良好结局组,比较两组一般资料,

Logistic回归模型分析 MP合并 EBV感染预后不良的影响因素;R 软件构建列线图预测模型;用受试者工作特征(ROC)曲线、

Calibration曲线验证模型效能、校准能力.结果　学习集患儿预后不良率为２９．５５％;Logistic回归分析显示,MPＧDNA 载量、

EBVＧDNA载量、发热持续时间、白介素Ｇ２(ILＧ２)是 MP合并 EBV感染患儿预后不良的危险因素(OR 值介于２．２７８~３．４６９之间,

P＜０．０５),年龄是其保护性因素(OR＝０．４３５,P＜０．０５);ROC曲线显示,模型预测学习集、验证集病例预后不良的曲线下面积

(AUC)分别为０．９３０、０．９０７,灵敏度分别为９６．１５％、９２．３１％,特异度分别为９０．３２％、８０．６５％;学习集、验证集的Calibration曲线经

HosmerＧLemeshow 检验,差异均无统计学意义(P＞０．０５);Bootstrap法内部验证结果显示,学习集、验证集的 CＧindex指数分别为

０．９２３、０．９０５.结论　MPＧDNA载量、EBVＧDNA载量、发热持续时间、ILＧ２是 MP合并 EBV 感染患儿预后不良的危险因素,年龄

是其保护性因素,据此建立的模型预测 MP合并 EBV感染患儿预后的效能良好.
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PrognosispredictionmodelforchildrenwithMycoplasmapneumoniae
complicatedwithEpsteinＧBarrvirusinfection

ZANGYuanyuan,YANGLu,DUANJinsong
(DepartmentofNeonatology,LangfangPeople􀆳sHospital,HebeiLangfang０６５０００,China)

[Abstract]ObjectiveToexploretheprognosticriskfactorsofchildrenwith Mycoplasmapneumoniae (MP)complicatedwith

EpsteinＧBarrvirus(EBV)infection,andtoconstructacorrespondingpredictionmodel．MethodsAtotalof１３２childrenwithMP

combinedwithEBVinfectionwhovisitedLangfangPeople􀆳sHospitalfromDecember２０２１toDecember２０２３wereselectedforthis

study．Thechildrenwererandomlydividedintoalearningsetof８８casesandavalidationsetof４４casesata２:１ratio．After２８days

offollowＧupafteradmission,thechildreninthestudygroupweredividedintoadverseoutcomegroupandgoodoutcomegroup

accordingtotheprognosis,andthegeneraldataofthetwogroupswerecompared,andtheinfluencingfactorsofpoorprognosisof

MPcomplicatedwithEBVinfectionwereanalyzedbylogisticregressionmodel．Rsoftwareconstructsnomogrampredictionmodel;

Thereceiveroperatingcharacteristic(ROC)curveandCalibrationcurvewereusedtoverifythemodelperformanceandcalibration

ability．ResultsTheincidenceofpoorprognosisinthelearningsetwas２９．５５％．LogisticregressionanalysisshowedthatMPＧDNA

load,EBVＧDNAload,durationoffever,andinterleukinＧ２ (ILＧ２)levelswereriskfactorsforpoorprognosisinchildrenwith MP

combinedwithEBVinfection(ORvaluesrangingfrom２．２７８to３．４６９,P＜０．０５),whileagewasaprotectivefactor(OR＝０．４３５,

P＜０．０５)．ROCcurvesshowedthattheareaunderthecurve(AUC)forpredictingpoorprognosisinthelearningandvalidationsets

was０．９３０and０．９０７,respectively,withsensitivitiesof９６．１５％and９２．３１％,andspecificitiesof９０．３２％and８０．６５％．Thecalibration

curvesforboththelearningandvalidationsetsshowednostatisticallysignificantdifferenceintheHosmerＧLemeshowtest(P＞

０．０５)．BootstrapinternalvalidationshowedaCＧindexof０．９２３forthelearningsetand０．９０５forthevalidationset．Conclusion

MPＧDNAload,EBVＧDNAload,durationoffever,andILＧ２areriskfactorsforpoorprognosisinchildrenwith MPandEBV

infection,andageistheirprotectivefactor．
[Keywords]child;Mycoplasmapneumoniae;EpsteinＧBarrvirus;prognosis;nomogrampredictivemodel
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　　肺炎支原体(Mycoplasmapneumoniae,MP)和

EB病毒(EpsteinＧBarrvirus,EBV)是两种常见的病

原体,均可引起儿童呼吸道感染,导致肺炎、咽炎及

其他相关疾病.MP是儿童社区获得性肺炎的主要

病原体之一,在全球范围内广泛流行,每年约有１．５
亿儿童感染[１].EBV是传染性单核细胞增多症的主

要病原体,在儿童中同样具有较高的感染率,其除了

能感染B细胞和上皮细胞,导致咽喉炎、慢性疲劳综

合症外,还与多种恶性肿瘤和自身免疫性疾病相

关[２].MP和EBV感染的临床表现多样,从无症状

感染到严重的呼吸道感染均可出现.MP感染的典

型症状包括发热、干咳、头痛和全身不适,EBV 感染

常表现为发热、咽痛、淋巴结肿大和肝脏功能异常,

当两种病原体合并感染时,可能导致比单独感染更

为严重的疾病表现和并发症,加重患儿临床症状,延

长疾病持续时间,甚至增加死亡风险[３].因此,早期

识别和准确预测 MP合并 EBV 感染患儿的预后具

有重要的临床意义.传统预后评估方法多为观察性

研究,且缺乏有效的风险评估工具,无法直观显示各

个因素对预后不良风险的影响,难以为临床医生提

供有效的信息,尤其是在合并感染情况下,单一的评

估指标很难全面反映患儿病情和预后.列线图模型

是一种新型的多变量统计预测工具,通过将多个预

测因子整合到一个直观的图形模型中,可为患者的

疾病进展、治疗反应和生存预测提供量化的风险评

估,因其直观、易于使用和能够提供个体化预测的特

点,已在医学领域得到广泛的应用[４Ｇ６],但暂未发现

在 MP合并EBV 感染患儿预后预测中应用价值的

报道.本研究旨在构建 MP合并 EBV 感染患儿的

列线图预后预测模型,并对其效能进行验证,以期为

临床提供一种快速、准确的风险评估工具,现报道

如下.

１对象与方法

１．１研究对象

选取２０２１年１２月至２０２３年１２月期间于廊坊

市人民医院就诊的１３２例 MP合并 EBV 感染患儿

为研究对象,以２∶１的比例随机分为学习集８８例、

验证集４４例.学习集、验证集一般资料比较,差异

无统计学意义(P＞０．０５).纳入标准:①年龄１~１２
岁;②经临床表现观察及实验室检测确认为 MP和

EBV 合并感染[７];③临床和实验室数据记录完整;

④监护人精神正常,同意参与研究.排除标准:①存

在其他病原体感染的证据;②合并先天性或后天性

免疫缺陷疾病;③合并哮喘、慢性阻塞性肺疾病、心

脏病、肾脏疾病、肝脏疾病等慢性疾病;④近４周内

接受过 MP或 EBV 治疗;⑤近４周内使用抗生素、

抗病毒药物或免疫调节剂治疗史.本院伦理委员会

批准本研究开展,审批号:２０２４ＧYXLWＧ００８.

１．２研究方法

１．２．１一般资料收集

经询问监护人、查询病案等方式收集患儿一般

资料,包括性别、年龄、体重、MP感染史、EBV 感染

史、发热持续时间、最高体温、支气管血管影增加、大片

状实变影、分支样线条征、细支气管扩张、MPＧDNA载

量、EBVＧDNA 载量、心率(heartrate,HR)、氧合指

数、白细胞计数 (whitebloodcell,WBC)、白蛋白

(albumin,Alb)、血小板计数(platelet,PLT)、C反应

蛋白(CＧreactiveprotein,CRP)、白介素Ｇ２(interleuＧ

kinＧ２,ILＧ２)、白介素Ｇ１２(interleukinＧ１２,ILＧ１２)、DＧ二

聚体(DＧdimer,DＧD)、乳酸脱氢酶(lactatedehydroＧ

genase,LDH)、肌 酸 激 酶 同 工 酶 (creatinekinaseＧ

MB,CKＧMB)、心肌肌钙蛋白I(cardiactroponinI,

cTnI)、谷 丙 转 氨 酶 (alanine aminotransferase,

ALT)、天冬氨酸转氨酶(aspartateaminotransferＧ

ase,AST)、有创机械通气、无创机械通气、使用抗生

素类型.

１．２．２预后情况判断

入院后随访２８天,统计患儿转归情况[８].预后

良好:发热、咳嗽等症状消失,无严重并发症(脑炎、

心肌炎、溶血性尿毒症综合征等),WBC、CRP、LDH
及肝肾功能指标正常,痰培养病原体阴性,胸部 X光

或CT显示肺部浸润或实变范围小,无大面积或多叶

段受累.预后不良:仍存在发热、咳嗽等症状,有严

重并发症,WBC、CRP、LDH 及肝肾功能指标异常,

痰培养病原体阳性,胸部 X光或 CT显示大片实变、

多叶段受累或快速进展.预后良好、预后不良分别

纳入良好结局组、不良结局组.

１．３统计学方法

数据分析用SPSS２１．０软件.以例数(n)和百分

比(％)表示计数资料,采用χ２ 检验;用KＧS 方法检
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验计量资料是否为正态分布,符合正态分布时(P＞
０．０５)以均数±标准差(x－±s)表示,组间比较用独立

样本t检验;不服从正态分布时(P≤０．０５)以中位数

及四分位间距 M(Q１~Q３)表示,用 MannＧWhitney
U 检验;经Logistic回归模型分析 MP合并 EBV 感

染患儿预后的影响因素;用 R语言软件foreign、rms、

survival程序包建立 MP合并EBV感染患儿预后的列

线图预测模型;分别用受试者工作特征(receiveroperＧ
atingcharacteristic,ROC)曲线、Calibration曲线验证

模型效能、校准能力.P＜０．０５时差异有统计学意义.

２结果

２．１不良结局组、良好结局组一般资料比较

学习集８８例患儿中预后不良２６例(２９．５５％).

与良好结局组比较,不良结局组年龄较小,发热持续

时间较长,大片状实变影占比较高,MPＧDNA 载量、

EBVＧDNA载量、CRP、ILＧ２较高,ILＧ１２水平较低,

差异均有统计学意义(χ２/t值介于２．４３７~５．３６２之

间,P＜０．０５),见表１.

表１　两组一般资料比较[n(％),x－±s,M(Q１~Q３)]

Table１　Comparisonofgeneraldatabetweenthetwogroups[n(％),x－±s,M(Q１~Q３)]

一般资料 不良结局组(n＝２６) 良好结局组(n＝６２) χ２/t/Z P

性别 ０．２７２ ０．６０２

　男 １５(５７．６９) ３２(５１．６１)

　女 １１(４２．３１) ３０(４８．３９)

年龄(岁) ５．３２±１．２５ ６．４４±１．３８ ３．５６８ ０．００１
体重(kg) １８．５４±３．１９ ２０．３３±４．１７ １．９５９ ０．０５３

MP感染史 ４(１５．３８) ５(８．０６) １．０６９ ０．３０１

EBV感染史 ２(７．６９) １(１．６１) ２．０５６ ０．１５２
发热持续时间(d) ７．１３±１．５８ ６．０２±１．６９ ２．８６４ ０．００５
最高体温(℃) ３８．８６±１．０３ ３８．４２±１．０５ １．８０３ ０．０７５
支气管血管影增加 ７(２６．９２) ７(１１．２９) ３．３４６ ０．０６７
大片状实变影 ８(３０．７７) ７(１１．２９) ４．９１５ ０．０２７
分支样线条征 ２(７．６９) ３(４．８４) ０．２７８ ０．５９８
细支气管扩张 ４(１５．３８) ３(４．８４) ２．７８２ ０．０９５

MPＧDNA载量(logIU/mL) ４．１１±０．７６ ３．４７±０．８５ ３．３２１ ０．００１

EBVＧDNA载量(logIU/mL) ３．７５±０．９１ ３．１９±０．８７ ２．７１８ ０．００８

HR(次/min) ８５(７５~１０３) ８４(７２~１００) １．５７６ ０．１１９
氧合指数(mmHg) ２７２．３１±２８．２０ ２７９．７３±２９．８４ １．０８１ ０．２８３

WBC(×１０９/L) １７．１９±３．１３ １６．４８±２．９２ １．０１９ ０．３１１

Alb(g/L) ３６．５８±６．１９ ３９．０２±７．１３ １．５２０ ０．１３２

PLT(×１０９/L) １２１．６４±１６．７０ １２９．７２±１９．３３ １．８５９ ０．０６６

CRP(mg/L) １８．５９±４．１３ １６．２３±４．１５ ２．４３７ ０．０１７

ILＧ２(ng/L) ３．９８±０．５７ ３．２３±０．６１ ５．３６２ ＜０．００１

ILＧ１２(ng/L) １０．２９±３．２４ １３．２３±４．１１ ３．２４５ ０．００２

DＧD(μg/L) ４０１．５４±７３．６１ ３７１．２３±６２．１９ １．９７４ ０．０５２

LDH(U/L) ９４５．６０±１２０．４８ ８９６．３５±１１０．２６ １．８６０ ０．０６６

CKＧMB(ng/mL) ８．０８±１．３５ ７．４２±１．６３ １．８１８ ０．０７３

cTnI(ng/L) ５３．２９±７．２１ ５０．２５±６．２９ １．９８０ ０．０５１

ALT(U/L) ３４．１８±５．３２ ３２．０１±５．１２ １．７９３ ０．０７６

AST(U/L) ３６．１１±６．４４ ３３．８５±４．１３ １．９６８ ０．０５２
有创机械通气 ４(１５．３８) ４(６．４５) １．７６９ ０．１８４
无创机械通气 ９(３４．６２) １９(３０．６５) ０．１３３ ０．７１５
使用抗生素类型 ０．７１５ ０．６９９

　大环内酯类 ８(３０．７７) ２３(３７．１０)

　氟喹诺酮类 １０(３８．４６) ２５(４０．３２)

　四环素类 ８(３０．７７) １４(２２．５８)
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２．２MP合并EBV感染患儿预后的影响因素

以预后不良(否＝０,是＝１)为因变量,年龄、发

热持续时间、MPＧDNA载量、EBVＧDNA载量、CRP、

ILＧ２、ILＧ１２(实际值),大片状实变影(否＝０,是＝１)

为自变量,当方差膨胀因子(varianceinflationfacＧ

tor,VIF)值＞１０排除共线性变量.ILＧ２与 CRP、

ILＧ１２表现为共线性,排除 CRP、ILＧ１２,保留ILＧ２.

多因 素 Logistic回 归 结 果 显 示,MPＧDNA 载 量、

EBVＧDNA载量、发热持续时间、ILＧ２是 MP 合并

EBV 感染患儿预后不良的危险因素(OR 值介于

２．２７８~３．４６９之间,P＜０．０５),年龄是其保护性因素

(OR＝０．４３５,P＜０．０５),见表２.

表２　影响 MP合并EBV感染患儿预后的多因素分析

Table２　MultivariateanalysisoffactorsaffectingtheprognosisofchildrenwithMPcombinedwithEBVinfection

自变量 β S．E． Waldχ２ P OR ９５％CI

年龄 －０．８３３ ０．３０１ ７．６５９ ０．００７ ０．４３５ ０．２４１~０．７８４

MPＧDNA载量 ０．９０８ ０．３００ ９．１８４ ０．００２ ２．４７９ １．３７８~４．４５９

EBVＧDNA载量 ０．８２３ ０．２８７ ８．２３３ ０．００４ ２．２７８ １．２９８~３．９９７

发热持续时间 １．０９３ ０．３６８ ８．８０３ ０．００３ ２．９８４ １．４４９~６．１４３

ILＧ２ １．２４４ ０．４４２ ７．９３５ ０．００５ ３．４６９ １．４６０~８．２４１

常数项 －２５．４９３ ７．３３３ １２．０８５ ０．００１ ＜０．００１ －

　　２．３ MP合并 EBV 感染患儿预后预测模型的

构建

纳入年龄(X１)、MPＧDNA载量(X２)、EBVＧDNA
载量(X３)、发热持续时间(X４)、ILＧ２(X５)建立线性回

归方 程:Y＝ －２５．４９３－０．８３３X１ ＋０．９０８X２ ＋

０．８２３X３＋１．０９３X４＋１．２４４X５.根据上述影响因素

建立 MP合并EBV 感染患儿预后不良的风险预测

模型,X１~X５对应的分数之和为总分,获取 MP合

并EBV感染患儿预后不良概率,见图１.

图１　MP合并EBV感染患儿预后预测模型

Fig．１　PrognosticpredictionmodelforchildrenwithMPcombinedwithEBVinfection

　　２．４MP合并EBV感染患儿预后预测模型的效

能验证

该预测模型预测学习集、验证集病例预后不良

的曲 线 下 面 积 (areaundercurve,AUC)分 别 为

０．９３０、０．９０７,灵敏度分别为９６．１５％、９２．３１％,特异

度分别为９０．３２％、８０．６５％;学习集、验证集的 CaliＧ

bration曲线经 HosmerＧLemeshow 检验,差异均无

统计学意义(P＞０．０５);Bootstrap法内部验证结果

显示,学习集、验证集的CＧindex指数分别为０．９２３、

０．９０５,见表３、图２及图３.

８８
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表３　MP合并EBV感染患儿预后预测模型的效能

Table３　PerformanceoftheprognosticpredictionmodelforchildrenwithMPcombinedwithEBVinfection

指标 学习集 验证集

AUC(９５％CI) ０．９３０(０．８５５~０．９７３) ０．９０７(０．７８１~０．９７４)

灵敏度(％,９５％CI) ９６．１５(８０．４~９９．９) ９２．３１(６４．０~９９．８)

特异度(％,９５％CI) ９０．３２(８０．１~９６．４) ８０．６５(６２．５~９２．５)

HosmerＧLemeshow 检验χ２/P ０．１５９/０．６９０ ０．４２６/０．５１４

CＧindex指数(９５％CI) ０．９２３(０．８６１~０．９８５) ０．９０５(０．７９５~０．９６１)

　　　　　　注:数据线为预测模型内所有指标.

图２　预测模型预测学习集、验证集病例预后不良的ROC曲线

Fig．２　ROCcurvesforpredictingpoorprognosisinthetrainingandvalidationsetsusingthepredictionmodel

图３　预测模型预测学习集、验证集病例预后不良的Calibration曲线

Fig．３　Calibrationcurvesforpredictingpoorprognosisinthetrainingandvalidationsetsusingthepredictionmodel

３讨论

３．１预测 MP合并 EBV 感染患儿预后的临床

意义

MP是一种无细胞壁的简单原核生物体,能够

逃避宿主的免疫反应,导致慢性感染和炎症反应,

EBV具有潜伏性,可长期存在于宿主细胞内,引起

淋巴细胞异常增殖和免疫调节失衡,两种病原体合

并感染可能导致更为复杂的病理过程,包括持续性

炎症反应、组织损伤和免疫功能障碍,从而增加治疗

难度和患儿病死率[８Ｇ９].MP合并 EBV 感染的危害

不仅局限于呼吸系统,还可能影响心脏、肝脏、神经

系统等多个组织器官,且长期病原体感染还可影响

患儿的生长发育,甚至增加成年后患恶性肿瘤的风

险[１０].目前对 MP合并EBV 感染的治疗主要依赖

于抗生素和抗病毒药物,但由于这两种病原体的生

９８
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物学特性和感染机制存在差异,单一的治疗方案通

常难以取得满意的治疗效果,主要体现在对病原体

清除不彻底、对免疫反应调节不足及对并发症的防

治不够有效,加之缺乏对患儿预后的准确评估,临床

医生在制定治疗方案时往往缺乏足够的信息支持.

因此,开发一种能够准确预测 MP合并EBV感染患

儿预后的模型显得尤为重要.本研究学习集 MP合

并EBV感染患儿预后不良率为２９．５５％,与党赫铭

等[１１]的２９．４１％相似.

３．２MP合并EBV感染患儿预后的影响因素

本研究显示,年龄是 MP合并EBV感染患儿预

后的保护性因素,MPＧDNA 载量、EBVＧDNA 载量、

发热持续时间、ILＧ２是危险性因素,与既往研究具有

相似性[１２],分析原因如下.

３．２．１年龄是 MP合并 EBV 感染患儿预后的保

护性因素

儿童免疫系统的成熟度与年龄密切相关,婴幼

儿的天然免疫和适应性免疫功能还未完全成熟,导
致其对病原体的感染更为敏感,对于 MP和EBV这

两种可通过免疫逃逸机制影响宿主免疫应答的病原

体,年龄较小的儿童可能无法有效激发免疫系统产

生足够的防御反应,从而导致疾病更为严重,预后更

差[１３].此外,年龄较小的患儿在感染 MP和 EBV
后,更容易出现肺炎、脑膜炎、肝炎等并发症,不仅增

加治疗难度,还可能导致长期的器官损伤和功能障

碍,影响患儿长期健康,而对于年龄较小的患儿,药
物治疗可能面临更多的挑战,药物剂量、药物耐受性

和副作用管理等都需更为谨慎.

３．２．２MPＧDNA 载量、EBVＧDNA 载量是 MP合

并EBV 感染患儿预后的危险性因素

病原体的DNA载量通常反映了感染的严重程

度,在 MP和 EBV 合并感染的情况下,较高的 MPＧ
DNA和 EBVＧDNA 载量意味着病原体在体内的数

量较多,可能导致更为严重的炎症反应和组织损伤,
患儿的免疫系统更难控制感染,从而增加并发症风

险和治疗难度,影响预后.高 EBVＧDNA 载量还可

能导致B细胞过度活化,增加免疫介导的炎症反应,

导致肝脏、脾脏等器官肿大及其他免疫介导的病理

改变,而高 MPＧDNA 载量可通过激活宿主巨噬细

胞、树突状细胞等免疫细胞,引发炎症反应,加剧肺

部和其他器官损伤.此外,高 EBVＧDNA 载量意味

着病毒具有较强的再激活和复制能力,可能导致患

儿长期处于慢性炎症状态,增加患儿发展为慢性活

动性EBV 感染或其他EBV 相关疾病的风险[１４],而
高 MPＧDNA载量意味着需要更强或更长时间的抗

生素治疗,从而增加病原体耐药性,进而导致治疗效

果不佳,并增加治疗失败风险[１５].

３．２．３发热持续时间是 MP合并 EBV 感染患儿

预后的危险性因素

发热是机体对感染的一种免疫反应,通常反映

了炎症的程度和持续时间.在 MP和 EBV 合并感

染的情况下,发热持续时间较长意味着炎症反应更

为持久和剧烈,持续性炎症反应可能导致组织损伤

加剧,影响器官功能,从而影响患儿的预后.发热持

续时间较长还可能表明机体免疫清除能力不足,无
法有效控制病原体扩散,导致感染持续和加重,进而

影响患儿的恢复和预后.此外,长时间发热可能对

免疫细胞功能产生负面影响,导致免疫细胞耗竭或

功能紊乱,减弱机体对 MP和 EBV 的防御能力,增
加感染的严重性和复杂性.Li等[１６]认为,发热持续

时间(OR＝１．３４,９５％CI:１．２０~１．５０,P＜０．００１)是
识别住院儿童 MP中难治性 MP的独立危险因素,
提示其与 MP病情严重程度有关.

３．２．４ILＧ２是 MP合并EBV 感染患儿预后的危

险性因素

ILＧ２是机体内重要的免疫调节因子,主要由活

化CD４＋T细胞产生,其在维持免疫细胞功能和调

节免疫反应中起着关键作用.在 MP和 EBV 合并

感染的情况下,ILＧ２水平异常可反映 Th１细胞功能

减弱,而 Th２细胞相对增强,这种失衡可能加剧炎

症反应和组织损伤,从而影响患儿的预后.ILＧ２能

够促进干扰素Ｇγ产生,其是另一种关键的免疫调节

因子,具有优秀的抗病毒作用,而ILＧ２水平异常可

能干扰这一网络,影响机体对感染的免疫应答,导致

预后不良.ILＧ２水平异常还可能促进 EBV 的复制

和活化,导致病毒载量增加,从而加剧感染严重性.
吴邹钰等[１７]也认为,MP合并 EB病毒感染患儿血

清ILＧ２水平升高,且与预后密切相关,对患儿不良

预后具有一定的预测价值.

３．３列线图模型的优势及在 MP合并EBV感染

患儿预后预测中的效能

列线图是一种可视化地展示多变量回归模型结

果的统计工具,其是在多因素回归分析的基础上建

立的,通过构建带有刻度的线段,并按照一定的比例

在同一坐标系上绘制这些线段,直观地展示不同预
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测指标对结果的影响程度[１８Ｇ１９].该模型的主要优点

是将复杂的数学模型转化为直观、易于理解的图形,
使预测模型的结果更具有可读性,帮助医生和研究

人员更容易理解和解释模型中各个变量之间的相互

关系,以便更好地应用模型的预测结果对患者进行

评估.本研究基于年龄、MPＧDNA 载量、EBVＧDNA
载量、发热持续时间、ILＧ２构建 MP合并 EBV 感染

患儿预后不良的列线图风险预测模型,且经 ROC曲

线、Calibration曲线验证预测效能良好,提示该模型

可提供一个综合考虑多种因素的预测工具,帮助医

生和研究人员更好地理解患儿的预后情况,并据此

做出更加合理的临床决策.
综上所述,年龄、MPＧDNA 载量、EBVＧDNA 载

量、发热持续时间、ILＧ２是 MP合并 EBV 感染患儿

预后不良的影响因素,以此为依据构建的预测模型

预测效能良好.本研究通过构建预测模型,将统计

数据转化为直观的图形,便于医生快速评估 MP合

并EBV感染患儿的预后风险.本研究的不足之处

在于在客观条件的限制下未细化年龄分组,未来应

探索更细致的年龄分组,采用更先进的统计方法来

优化模型,为临床医学提供更加精确的预测工具,并
着眼于根据模型制定标准化、针对性的干预措施,以
改善 MP合并EBV感染患儿的预后.
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