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［摘要］ 　 目的 　 探讨肺结核并发真菌感染的影响因素，构建基于 Ｊａｎｕｓ 蛋白酪氨酸激酶

（ＪＡＫ） ／信号转导因子和转录激活因子（ＳＴＡＴ）信号通路的列线图预测模型并验证。 方法　 回顾性

选取我院诊治的肺结核患者 ３０８ 例，根据是否并发真菌感染将其分为并发组（３５ 例）和非并发组

（２７３ 例）。 观察并发组患者病原性真菌分布情况，收集所有患者临床资料及实验室检查结果，采
用单因素及多因素 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析评估肺结核并发真菌感染的危险因素，并以此构建列线图预测

模型。 采用受试者工作特征（ＲＯＣ）曲线评估相关危险因素及列线图预测模型对肺结核并发真菌

感染的预测价值。 采用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 法对列线图预测模型进行内部验证，采用校准曲线评估列线图模

型的校准度，采用决策曲线分析验证列线图模型的临床净收益率。 结果　 ３５ 例并发真菌感染患者

中，２３ 例（６５． ７１％ ）为曲霉菌，８ 例（２２． ８６％ ）为白假丝酵母菌，３ 例（８． ５７％ ）为热带假丝酵母菌，
１ 例（２． ８６％ ）为光滑假丝酵母菌。 多因素 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析结果显示，合并糖尿病及慢性阻塞性肺

疾病（ＣＯＰＤ）、长期应用广谱抗生素、病变累及肺野数 ＞ ３ 个、ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３ 蛋白相对表达水平较

高均为肺结核并发真菌感染的独立危险因素（Ｐ ＜ ０． ０５）。 ＲＯＣ 曲线分析结果显示，列线图预测模

型的 ＡＵＣ 均大于合并糖尿病及 ＣＯＰＤ、长期应用广谱抗生素、病变累及肺野数、ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３。 通

过 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 法行内部验证，一致性指数（Ｃ⁃ｉｎｄｅｘ）为 ０． ９０９，表明肺结核并发真菌感染预测模型有

良好的一致性。 决策曲线分析结果显示，该列线图模型阈值概率在 ２％ ～１００％时可获得临床净收

益。 结论　 合并糖尿病及 ＣＯＰＤ、长期应用广谱抗生素、病变累及肺野数 ＞ ３ 个、ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３ 蛋

白相对表达水平较高是肺结核并发真菌感染的独立危险因素，基于 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路及危险因

素构建的列线图预测模型具有较高的预测价值。
［关键词］ 　 肺结核；　 真菌感染；　 Ｊａｎｕｓ 蛋白酪氨酸激酶 ／信号转导因子和转录激活因子；　

危险因素；　 列线图预测模型
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ｆｉｅｌｄｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ＞ ３，ｈｉｇｈ ＪＡＫ２ ａｎｄ ｈｉｇｈ ＳＴＡＴ３ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｒｅ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ ｃｏｍｐｌｉｃａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｆｕｎｇａｌ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｈｅ ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ａｎｄ ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒｓ ｈａｓ ｈｉｇｈ ｐｒｅｄｉｃｔｉｖｅ ｖａｌｕｅ．

［Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ］ 　 Ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ； 　 Ｆｕｎｇａｌ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ； 　 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ； 　 Ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒｓ； 　 Ｎｏｍｏｇｒａｍ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

　 　 肺结核作为一种全球性公共卫生问题，其高发病

率和致死率一直备受关注［１］。 尤为严峻的是，肺结核

患者在治疗过程中常面临多种并发症风险，其并发真

菌感染的临床问题日益凸显，对患者预后及公共卫生

安全构成重大威胁［２］。 真菌感染，尤其是曲霉菌、白
假丝酵母菌等，与肺结核并发时，不仅加剧病情复杂

性，更显著增加治疗难度及病死率［３］。 因此，深入探

讨肺结核并发真菌感染的机制及其影响因素，构建有

效的风险预测模型，对于指导临床治疗和改善患者预

后具有重要意义。 Ｊａｎｕｓ 蛋白酪氨酸激酶（ＪＡＫ） ／信号

转导因子和转录激活因子（ＳＴＡＴ）信号通路作为免疫

调节的关键环节，在免疫应答中扮演着核心角色［４］。
已有研究表明，该信号通路的异常激活与肺部免疫失

衡、易感性增强密切相关，尤其是在肺结核并发感染的

背景下，ＪＡＫ２、ＳＴＡＴ３ 等关键蛋白的表达上调，可能通

过调节免疫细胞功能，促进真菌的侵袭与定植，成为并

发感染的潜在生物标志物［５］。 本研究旨在通过回顾

性分析肺结核患者的临床资料，结合 ＪＡＫ２、ＳＴＡＴ３ 蛋

白相对表达水平的检测，探讨肺结核并发真菌感染的

影响因素，并基于 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路构建列线图预

测模型，以期早期识别并发真菌感染高风险人群，指导

个体化治疗策略，降低病死率，提升患者生存质量。

对象与方法

１． 对象：回顾性选取 ２０２１ 年 １ 月 ～ ２０２４ 年 ８ 月我

院诊治的肺结核患者 ３０８ 例。 纳入标准：（１）年龄≥
１８ 岁； （ ２ ） 均 符 合 《 肺 结 核 诊 断 标 准 （ ＷＳ ２８８⁃
２０１７）》 ［６］，并经临床表现、胸部影像学检查及痰涂片

确诊；（３）资料完整。 排除标准：（１）肺癌、肺气肿等非

肺结核性肺部疾病；（２）免疫系统疾病或正在接受免

疫抑制治疗；（３）妊娠或哺乳期；（４）伴有严重肝肾功

能不全；（５）３ 个月内使用过抗真菌药物；（６）无法进

行长期随访或预计生存期 ＜ ３ 个月。 根据是否并发真

菌感染将 ３０８ 例患者分为并发组（３５ 例）和非并发组

（２７３ 例），真菌感染符合《肺真菌病诊断和治疗专家共

识》 ［７］中相关诊断标准。 本研究经过我院伦理委员会

审核批准。
２． 方法：收集所有患者的临床资料［性别、年龄、

ＢＭＩ、病程、住院次数、吸烟及饮酒情况、合并糖尿病、
高血压、高血脂及慢性阻塞性肺疾病（ＣＯＰＤ）情况、侵
入性操作、长期应用广谱抗生素、长期使用糖皮质激

素、病变累及肺野数、肺部空洞、病原性真菌分布情

况］及实验室检查结果［ＷＢＣ 计数、Ｈｂ、白蛋白（Ａｌｂ）
水平、ＪＡＫ２、ＳＴＡＴ３ 蛋白相对表达水平］。 采用 Ｗｅｓｔｅｒｎ
Ｂｌｏｔ 法检测患者 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路蛋白的相对表达

水平。
３． 统计学处理：应用 ＳＰＳＳ ２６． ０ 软件进行统计分

析。 符合正态分布的计量资料以 􀭰ｘ ± ｓ 表示，组间比较

采用独立样本 ｔ 检验。 计数资料以例数和百分比表

示，组间比较采用 χ２检验。 采用多因素 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分

析评估肺结核并发真菌感染的危险因素，并构建列线

图预测模型。 采用受试者工作特征（ＲＯＣ）曲线分析

模型的预测效能。 采用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 法对列线图预测模

型进行内部验证，采用校准曲线评估列线图模型的校

准度，采用决策曲线分析验证列线图模型的临床净收

益率。 以 Ｐ ＜ ０． ０５ 表示差异有统计学意义。
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结　 　 果

１． 病原性真菌分布情况：３０８ 例肺结核患者中有

３５ 例并发真菌感染，其中 ２３ 例（６５． ７１％ ）感染曲霉

菌，８ 例（２２． ８６％ ）感染白假丝酵母菌，３ 例（８． ５７％ ）
感染热带假丝酵母菌，１ 例（２． ８６％ ）感染光滑假丝酵

母菌。
２． 两组患者一般临床资料及实验室检查结果的单

因素分析：单因素分析结果显示，两组患者住院次数、
合并糖尿病及 ＣＯＰＤ、长期应用广谱抗生素、长期使用

糖皮质激素、病变累及肺野数、肺部空洞、ＷＢＣ 计数、
ＪＡＫ２、ＳＴＡＴ３ 蛋白相对表达水平比较差异均有统计学

意义（Ｐ ＜ ０． ０５）。 见表 １。
３． 影响肺结核患者并发真菌感染的危险因素分

析：多因素 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 回归分析结果显示，合并糖尿病及

ＣＯＰＤ、长期应用广谱抗生素、病变累及肺野数 ＞ ３ 个、
ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３ 蛋白相对表达水平较高均为肺结核患

者并发真菌感染的独立危险因素（Ｐ ＜ ０． ０５）。 见表 ２。

表 ２　 影响肺结核患者并发真菌感染的多因素 ｌｏｇｉｓｔｉｃ
回归分析结果

因素 β 值 Ｓ． Ｅ． Ｗａｌｄ χ２ Ｐ 值 ＯＲ 值 ９５％ ＣＩ

住院次数 ０．９９６ ０．７６８ １．６８４ ０．１９４ ２．７０７ ０．６０１ ～１２．１８７
合并糖尿病 １．９８４ ０．８９４ ４．９２２ ０．０２７ ７．２７３ １．２６０ ～４１．９７２
合并 ＣＯＰＤ ２．０６０ ０．７２３ ８．１１８ ０．００４ ７．８４３ １．９０２ ～３２．３４６
长期应用广谱抗生素 １．６３９ ０．７２２ ５．１５０ ０．０２３ ５．１４８ １．２５０ ～２１．１９９
长期使用糖皮质激素 ０．３６１ ０．７３９ ０．２３８ ０．６２６ １．４３４ ０．３３７ ～６．１０６
病变累及肺野数＞３个 １．６７９ ０．７１２ ５．５５７ ０．０１８ ５．３５８ １．３２７ ～２１．６３６
肺部空洞 ０．９８５ ０．６７３ ２．１４１ ０．１４３ ２．６７７ ０．７１６ ～１０．０１７
ＷＢＣ －０．０１１ ０．０９４ ０．０１４ ０．９０５ ０．９８９ ０．８２３ ～１．１８９
ＪＡＫ２ ３．７８９ ０．８３９ ２０．４０４ ＜０．００１ ４４．２２１ ８．５４２ ～２２８．９１６
ＳＴＡＴ３ ２．２０２ ０．５４４ １６．３６９ ＜０．００１ ９．０４５ ３．１１２ ～２６．２８６

　 　 ４． 肺结核患者并发真菌感染的列线图预测模型构

建：基于表 ２ 中的独立危险因素，构建肺结核并发真菌

感染的列线图预测模型，见图 １。

图 １　 肺结核患者并发真菌感染的列线图预测模型

表 １　 两组患者一般临床资料及实验室检查结果的单因素分析［例，（％ ）］

组别 例数 男性
年龄

（岁，􀭰ｘ ± ｓ）
ＢＭＩ

（ｋｇ ／ ｍ２，􀭰ｘ ± ｓ）
病程

（年，􀭰ｘ ± ｓ）
住院次数

＞ ２ 次
吸烟 饮酒

并发组 ３５ ２０（５７． １４） ５８． ４３ ± ７． ４１ ２５． ３６ ± ２． ７９ ４． ４３ ± １． ０４ １２（３４． ２９） １５（４２． ８６） １０（２８． ５７）
非并发组 ２７３ １５０（５４． ９５） ５８． ０１ ± ７． ４２ ２４． ８９ ± ３． ０６ ４． １６ ± １． １０ ５４（１９． ７８） １１０（４０． ２９） ７５（２７． ４７）
χ２ ／ ｔ 值 ０． ０６１ ０． ３１６ ０． ８７２ １． ３６３ ３． ８７７ ０． ０８５ ０． ０１９
Ｐ 值 ０． ８０６ ０． ７５２ ０． ３８４ ０． １７４ ０． ０４９ ０． ７７１ ０． ８９１

组别 例数 糖尿病 高血压 高血脂 ＣＯＰＤ 侵入性操作
长期应用

广谱抗生素
长期使用

糖皮质激素

并发组 ３５ １１（３１． ４３） ８（２２． ８６） ６（１７． １４） １４（４０． ００） ９（２５． ７１） １７（４８． ５７） １２（３４． ２９）
非并发组 ２７３ ３０（１０． ９９） ５６（２０． ５１） ４２（１５． ３８） ４８（１７． ５８） ４０（１４． ６５） ４８（１７． ５８） ４５（１６． ４８）
χ２ ／ ｔ 值 １１． ２３１ ０． １０４ ０． ０７３ ９． ６９７ ２． ８３８ １７． ８９３ ６． ５１９
Ｐ 值 ０． ００１ ０． ７４８ ０． ７８７ ０． ００２ ０． ０９２ ＜ ０． ００１ ０． ０１１

组别 例数
病变累及肺野数

＞ ３ 个
肺部空洞

ＷＢＣ 计数
（ × １０９ ／ Ｌ，􀭰ｘ ± ｓ）

Ｈｂ
（ｇ ／ Ｌ，􀭰ｘ ± ｓ）

Ａｌｂ
（ｇ ／ Ｌ，􀭰ｘ ± ｓ）

ＪＡＫ２
（􀭰ｘ ± ｓ）

ＳＴＡＴ３
（􀭰ｘ ± ｓ）

并发组 ３５ １８（５１． ４３） １５（４２． ８６） １４． ５４ ± ３． ４３ ９９． ４０ ± １５． ３９ ２５． １３ ± ４． ２７ ２． ８３ ± ０． ７４ ２． ９０ ± ０． ７６
非并发组 ２７３ ７２（２６． ３７） ５６（２０． ５１） １３． ０５ ± ３． ５６ １０１． ０７ ± １５． ５０ ２６． １７ ± ４． ３７ １． ８３ ± ０． ５５ １． ８９ ± ０． ６５
χ２ ／ ｔ 值 ９． ４１６ ８． ７３２ ２． ３４０ － ０． ６０２ － １． ３２５ ９． ５９ ８． ３９４
Ｐ 值 ０． ００２ ０． ００３ ０． ０２０ ０． ５４８ ０． １８６ ＜ ０． ００１ ＜ ０． ００１

　 　 ５． 各危险因素及预测模型对肺结核并发真菌感染

的预测价值：ＲＯＣ 曲线分析结果显示，列线图预测模

型的 ＡＵＣ 均大于合并糖尿病及 ＣＯＰＤ、长期应用广谱

抗生素、病变累及肺野数、ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３。 见表３、图２。

图 ２　 各危险因素及列线图预测模型对肺结核

并发真菌感染的 ＲＯＣ 曲线

　 　 ６． 肺结核患者并发真菌感染列线图预测模型的验

证与评价：通过 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 法行内部验证，一致性指数

（Ｃ⁃ｉｎｄｅｘ）为０． ９０９，表明肺结核并发真菌感染预测模
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表 ３　 各危险因素及预测模型对肺结核并发真菌感染预测

价值的 ＲＯＣ 曲线分析结果

变量 ＡＵＣ Ｓ． Ｅ． Ｐ 值 ９５％ ＣＩ 最佳
截断值

约登
指数

敏感
度

特异
度

合并
糖尿病

０． ６０２ ０． ０５５ ０． ０４９ ０． ４９４ ～
０． ７１１ ０． ５００ ０． ２０４ ０． ３１４ ０． ８９０

合并
ＣＯＰＤ ０． ６１２ ０． ０５４ ０． ０３１ ０． ５０６ ～

０． ７１９ ０． ５００ ０． ２２４ ０． ４００ ０． ８２４

长期应用
广谱抗生素

０． ６５５ ０． ０５４ ０． ００３ ０． ５５０ ～
０． ７６０ ０． ５００ ０． ３１０ ０． ４８６ ０． ８２４

病变累及
肺野数

０． ６２５ ０． ０５３ ０． ０１６ ０． ５２２ ～
０． ７２８ ０． ５００ ０． ２５０ ０． ５１４ ０． ７３６

ＪＡＫ２ ０． ８５７ ０． ０３４ ＜０． ００１ ０． ７９０ ～
０． ９２３ ２． ７８０ ０． ５４５ ０． ５７１ ０． ９７４

ＳＴＡＴ３ ０． ８４０ ０． ０３５ ＜０． ００１ ０． ７７２ ～
０． ９０７ ２． ４６５ ０． ５５６ ０． ７４３ ０． ８１３

预测模型 ０． ９５４ ０． ０２１ ＜０． ００１ ０． ９１３ ～
０． ９９６ ０． ２２６ ０． ８３８ ０． ８８６ ０． ９５２

型有良好的一致性，见图 ３。 决策曲线分析结果显示，
该列线图模型阈值概率在 ２％ ～ １００％ 时可获得临床

净收益。 见图 ４。

图 ３　 列线图预测模型的校准曲线

图 ４　 列线图预测模型的临床决策曲线

讨　 　 论

肺结核是一种由结核分枝杆菌引起的慢性传染

病，主要通过空气传播，在全球范围内广泛流行，尤其在

发展中国家，是导致死亡和残疾的主要原因之一［８⁃９］。
尽管有有效的抗结核药物和治疗方案，但耐药菌株、治
疗依从性差及合并症等问题仍阻碍其控制［１０］。 特别

值得注意的是，肺结核患者常并发真菌感染，其发生率

高且与病程延长、营养不良、免疫调节药物使用紧密相

关，加剧了治疗难度，提高了治疗成本，并可能恶化患

者预后，提升病死率［１１⁃１２］。 因此，深入探讨肺结核并

发真菌感染的影响因素，并开发有效的预测模型，对于

优化治疗策略、改善患者预后具有重大意义。 本研究

在 ３０８ 例肺结核患者中检出 ３５ 例并发真菌感染，发生

率为 １１． ３６％ ，与既往研究结果相吻合［１３］，再次凸显了

本研究的迫切性和重要性。 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路是细

胞内重要的信号转导途径之一，其参与调节多种免疫

应答相关细胞因子的信号传导，对维持免疫系统的正

常功能至关重要［１４］。 鉴于此，本研究旨在通过回顾性

分析肺结核患者的临床资料及 ＪＡＫ２、ＳＴＡＴ３ 蛋白表达

水平，探讨肺结核并发真菌感染的影响因素，并基于

ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路构建列线图预测模型，以期为临

床早期识别高风险患者、制定个性化治疗方案提供科

学依据。
本研究多因素 ｌｏｇｉｓｔｉｃ 分析显示，合并糖尿病及

ＣＯＰＤ、长期应用广谱抗生素、病变累及肺野数 ＞ ３ 个、
ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３ 蛋白相对表达水平较高均为肺结核并

发真菌感染的独立危险因素。 既往研究发现，糖尿病

患者由于长期的高血糖状态，会导致免疫系统功能受

损，特别是细胞免疫功能下降，从而增加感染的风

险［１５⁃１６］。 高血糖环境也为真菌的生长提供了有利条

件，使得糖尿病患者更容易发生真菌感染，包括肺结核

并发真菌感染。 相关研究表明，合并 ＣＯＰＤ 患者往往

存在持续的气流受限和肺部炎症，这些都会削弱肺部

的防御机制［１７⁃１８］。 同时，ＣＯＰＤ 患者可能长期依赖吸

入性糖皮质激素等药物治疗，这些药物虽然能缓解炎

症，但也可能增加真菌感染的风险［１９］。 此外，马清艳

等［２０］和 Ｈｕ 等［２１］研究发现，ＣＯＰＤ 患者的肺部结构改

变，如肺气肿和支气管扩张，也为真菌的定植和感染提

供了机会。 在肺结核的治疗过程中，由于肺结核常伴

随其他细菌感染，因此广谱抗生素常被用于辅助治疗。
然而，有报道指出，广谱抗生素在杀灭或抑制有害细菌

的同时，也会破坏人体内的微生态平衡，使得原本受到

抑制的真菌有机会大量繁殖［２２］。 加之肺结核患者本

身免疫功能受损，进一步增加了真菌感染的风险。 真

菌因其强大的适应性和耐药性，在抗生素的选择性压

力下可能转变为致病菌。 因此，在肺结核的治疗过程

中，应谨慎使用广谱抗生素，加强免疫支持，定期监测

真菌感染情况，并采取综合治疗措施以应对可能发生

的真菌感染。 肺结核病变累及肺野数越多，说明病情

越严重，肺部结构和功能受损越严重。 这种情况下，患
者的免疫力和肺部防御机制都会受到较大影响，使得

真菌更容易在肺部定植和感染。 Ｚｈａｎｇ 等［２３］ 研究发

现，ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路在细胞免疫应答中扮演核心
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角色，其异常激活与肺结核并发真菌感染存在密切关

联。 ＪＡＫ２ 和 ＳＴＡＴ３ 蛋白相对表达水平较高均为肺结

核并发真菌感染的独立危险因素，可能通过增强促炎

细胞因子信号传递，影响细胞因子网络平衡，减弱抗真

菌免疫反应［２４］。 具体机制可能为过度激活的 ＳＴＡＴ３
促进了 Ｔｈ１７ 细胞的异常分化，干扰了巨噬细胞的吞噬

和杀菌功能，为真菌提供了有利的侵袭和生存环

境［２５］。 因此，了解 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路在肺结核并发

真菌感染中的作用，对识别高危患者及制定个性化治

疗方案至关重要。 临床可监测 ＪＡＫ２ 与 ＳＴＡＴ３ 表达水

平评估风险，并探索 ＪＡＫ 抑制剂等调节该通路的药

物，以降低感染风险。 ＲＯＣ 曲线分析结果显示，各危

险因素及列线图预测模型 ＡＵＣ 值介于 ０． ６０２ ～ ０． ９５４，
展现出一定预测能力，但列线图最高，显著高于单一因

素，表明该模型在预测肺结核并发真菌感染方面具有

卓越性能。 最佳截断值 ０． ２２６ 时，该预测模型不仅保

持了较高敏感度，即能够准确识别出大部分真正发生

感染的患者，同时也拥有极高的特异度，即误判未感染

患者为感染患者的比例极低。 这表明该模型在区分感

染与非感染患者方面具有极高的准确性和可靠性。 通

过 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 法进行内部验证，Ｃ⁃ｉｎｄｅｘ 值为 ０． ９０９，进
一步证实了该预测模型具有良好的稳定性和可重复

性。 临床决策曲线分析表明，采用该模型进行决策能

够带来净收益，且明显优于不采取任何措施的无效策

略，强调了其在临床实践中的应用价值。
综上所述，合并糖尿病及 ＣＯＰＤ、长期应用广谱抗

生素、病变累及肺野数 ＞ ３ 个、ＪＡＫ２ 及 ＳＴＡＴ３ 蛋白相

对表达水平较高均是肺结核患者并发真菌感染的独立

危险因素，基于 ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路及危险因素构建

的列线图预测模型具有较高的预测价值。 然而，本研

究样本量有限、单中心回顾性研究或存选择偏倚，未来

需扩大样本量、多中心前瞻性研究优化预测效能。 此

外，ＪＡＫ ／ ＳＴＡＴ 信号通路机制未深入探索，未来应结合

分子生物学技术，解析其在肺结核并发真菌感染中的

具体机制。
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