
ＤＯＩ：１０．１３３５０／ｊ．ｃｊｐｂ．２４１２１０ ·论著·

胸腔积液患者病原菌分布及胸水中ｓＴＲＥＭ１、

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平对良恶性的诊断价值


刘秋霞，顾玉，龚志平，王媛媛

（承德市中心医院检验科，河北承德０６７０００）

【摘要】　目的　探究胸腔积液患者病原菌分布及胸水中可溶性髓系细胞触发受体１（ｓＴＲＥＭ１）、可溶性白细胞分化抗

原１４亚型（Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ）水平对良恶性的诊断价值。　方法　选择本院诊治的胸腔积液患者，其中良性胸水６７例记为良

性组，恶性胸水１３３例记为恶性组。全自动细菌鉴定及药敏分析仪对患者胸水中病原菌分布进行鉴定，全自动生化分析

仪检测患者肌酐（Ｃｒｅ）、白蛋白（Ａｌｂ）、乳酸脱氢酶（ＬＤＨ）、腺苷脱氨酶（ＡＤＡ）、癌胚抗原（ＣＥＡ）、免疫球蛋白Ｇ（ＩｇＧ）水

平。ＥＬＩＳＡ检测患者Ｃ反应蛋白（ＣＲＰ）、肿瘤坏死因子α（ＴＮＦα）（８８７３４６８８）、降钙素原（ＰＣＴ）、ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ

水平。多因素犔狅犵犻狊狋犻犮回归分析胸水良恶性的影响因素；犘犲犪狉狊狅狀相关性分析ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平与生化指标、炎

症指标的相关性；ＲＯＣ曲线分析ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平对恶性胸水的诊断价值，Ｚ检验比较ＡＵＣ的差异。　结果　

２００例胸水样本中，共检测出３８４株病原菌，结核分歧杆菌占比最高，为５５．９９％；恶性组Ａｌｂ、Ｃｒｅ水平降低，ＡＤＡ、ＣＥＡ、

ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ、ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平升高（犘＜０．０５）；ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平与Ａｌｂ水平呈负相关，与 ＡＤＡ、

ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ水平呈正相关（犘＜０．０５）；ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ诊断恶性胸腔积液的ＡＵＣ为０．８０９、０．８１３，联合诊断

的ＡＵＣ为０．９２２，优于各自单独诊断（犣两者联合ｓＴＲＥＭ１＝４．５０６、犣两者联合Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ＝２．９５７，均犘＜０．０５）。　结论　恶性胸水

中，ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平升高，并与生化指标和炎症指标水平相关，两者联合诊断患者恶性胸水价值高于单独诊断，

为临床诊断提供理论支持。
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　　胸腔积液是胸腔内液体的病理性积聚，在常规医

疗实践中非常常见。其病因差异很大，最常见的病因

是充血性心力衰竭、癌症、肺炎和肺栓塞等［１］。大部分

恶性胸腔积液常表现为大规模单侧渗出性积液，大多

数患者出现呼吸困难，胸腔积液的治疗和患者预后取

决于对积液精确的鉴别诊断与分类［２］。因此，寻找准

确简便的生物标记物对判断胸水良恶性具有较高的价

值。

髓 系 细 胞 触 发 受 体１（Ｔｒｉｇｇｅｒｉｎｇｒｅｃｅｐｔｏｒ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｏｎｍｙｅｌｏｉｄｃｅｌｌｓ１，ＴＲＥＭ１）是髓系细胞触

发受体家族的免疫球蛋白样膜受体成员，选择表达于

中性 粒 细 胞 和 巨 噬 细 胞 表 面，可 溶 性 ＴＲＥＭ１

（ｓｏｌｕｂｌｅＴＲＥＭ１，ｓＴＲＥＭ１）是一种在金属蛋白酶以

及促炎介质刺激后释放的可溶性分子［３］。ｓＴＲＥＭ１

已被证明可作为可作为机体炎症严重程度的预测因

子，ＴＲＥＭ１通路的激活导致中性粒细胞、树突状细

胞等快速产生炎症因子（白细胞介素６等），在不同病

原菌感染期间以及慢性炎症疾病中增加炎症［４］。可溶

性白 细 胞 分 化 抗 原 １４ 亚 型 （ｓｏｌｕｂｌｅｃｌｕｓｔｅｒｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ１４ｓｕｂｔｙｐｅ，ｓＣＤ１４ＳＴ）即Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ，

是分化标志蛋白ＣＤ１４簇的可溶性Ｎ末端片段，可识

别病原体相关分子模式并启动先天免疫反应，表达并

存在于巨噬细胞、单核细胞等，负责内毒素信号的细胞

内转导［５］。在炎症过程中，Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平升高，并对

病原体感染相对特异，可作为炎症反应的生物标记

物［６］。本 研 究 选 择 炎 症 相 关 因 子 ｓＴＲＥＭ１、

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ为研究对象，探究两者对胸腔积水良恶性的

诊断价值。

对象与方法

１　研究对象

本研究选择２０２１年２月至２０２４年２月在本院诊

治的２００例胸腔积液患者，其中良性胸水６７例记为良

性组，恶性胸水１３３例记为恶性组。良性组胸水来源

为肺炎患者，其中男３２例，女３５例，年龄（５７．２２±

１１．３５）岁，糖尿病１２例，高血脂１７例，高血压２３例，

冠心病８例，恶性组胸水样本来自肺癌患者１０５例，胃

癌患者２８例，其中男７４例，女５９例，年龄（５８．３６±

１２．１４）岁，糖尿病２８例，高血脂４２例，高血压５４例，

冠心病２４例。比较分析两组一般资料。纳入标准：

（１）患者胸水良恶性经细胞学确诊；（２）临床资料完整；

（３）恶性组患者为初诊，未经化疗、手术等治疗；（４）患

者本人及家属详知本项研究内容并同意参与并配合。

排除标准：（１）有重大手术史者；（２）合并免疫性疾病

者；（３）合并血液性疾病者；（４）重要脏器功能不全者。

本研究经医院伦理委员会批准认可。

２　研究方法

２．１　病原菌培养及检测　无菌状态下穿刺取胸腔积

液患者胸水样本１０ｍＬ，２ｈ内在无菌实验室将样本

接种到培养瓶中进行培养，使用全自动细菌鉴定及药

敏分析仪（梅里埃，ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃ）对培养基上的

菌株进行鉴定。

２．２　生化指标、炎症指标以及ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ

水平检测　以患者胸水样本为实验材料，全自动生化

分析仪（普朗医疗，ＰＵＺＳＮ３００Ｘ／Ａ）检测患者肌酐

（ｃｒｅａｔｉｎｉｎｅ，Ｃｒｅ）、白蛋白（ａｌｂｕｍｉｎ，Ａｌｂ）、乳酸脱氢酶

（ｌａｃｔａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＬＤＨ）、腺 苷 脱 氨 酶

（Ａｄｅｎｏｓｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ， ＡＤＡ ）、 癌 胚 抗 原

（ｃａｒｃｉｎｏｅｍｂｒｙｏｎｉｃａｎｔｉｇｅｎ，ＣＥＡ）、免 疫 球 蛋 白 Ｇ

（ＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＧ，ＩｇＧ）水平。ＥＬＩＳＡ检测患者Ｃ

反 应 蛋 白 （Ｃｒｅａｃｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＲＰ）（赛 默 飞，

ＫＨＡ００３１）、肿 瘤 坏 死 因 子α（Ｔｕｍｏｒ Ｎｅｃｒｏｓｉｓ

Ｆａｃｔｏｒα，ＴＮＦα）（赛默飞，８８７３４６８８）、降钙素原

（ｐｒｏｃａｌｃｉｔｏｎｉｎ，ＰＣＴ）（赛默飞，ＥＨＰＣＴ）、ｓＴＲＥＭ１

（伊莱瑞特，ＥＥＬＨ６１７７）、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ（ｂｉｏｃｏｍｐａｒｅ，

ＥＨ４１１４）水平。Ａｌｂ水平升高为恶性胸水的独立保护

因素，ＡＤＡ、ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ、ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ

水平升高为恶性胸水的独立危险因素（犘＜０．０５）。

３　统计分析

ＳＰＳＳ２５．０软件对数据进行分析。计量资料（生

化指标、炎症指标以及ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平等）

以（狓±狊）表示，两组之间比较用狋检验，计数资料（性

别、合并基础病等）以［狀（％）］表示，两组之间比较用

χ２ 检验；多因素犔狅犵犻狊狋犻犮回归分析胸水良恶性的影响

因素；犘犲犪狉狊狅狀相关性分析ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平
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与生化指标、炎症指标的相关性；ＲＯＣ 曲线分析

ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平对恶性胸水的诊断价值，Ｚ

检验比较 ＡＵＣ的差异。犘＜０．０５差异有统计学意

义。

结　果

１　胸腔积液患者病原菌分布情况

２００例胸水样本中，共检测出３８４株病原菌，其

中，结核分歧杆菌最多，为２１５株（占５５．９９％），需氧

革兰阳性杆菌７３株（占１９．０１％），需氧革兰阴性性杆

菌６８株（占１７．７１％），真菌１６株（占４．１７％），专性厌

氧菌４株（占１．０４％），舟型梭杆菌２株（占０．５２％），

微小消化链球菌１株（占０．２６％），其他５株（占

１．３０％）。

需氧 革 兰 阳 性 杆 菌 中，链 球 菌 属 ２８ 株 （占

７．２９％）、凝固酶阴性葡萄球菌２０株（占５．２１％）、金

黄色葡萄球菌１６株（占４．１７％）、粪肠球菌５株（占

１．３０％）、其他４株（占１．０４％）；需氧革兰阴性性杆菌

中，假单孢菌２２株（占５．７３％）、嗜血杆菌１５株（占

３．９１％）、克雷伯菌１２株（占３．１３％）、阴沟肠杆菌８

株（占２．０８％）、噬麦芽窄食单孢菌５株（占１．３０％）、

鲍曼不动 杆 菌 ３ 株 （占 ０．７８％）、其 他 ３ 株 （占

０．７８％）；真菌中，白色念珠菌５株（占１．３０％）、黄曲

霉菌４株（占１．０４％）、热带念珠菌２株（占０．５２％）、

烟曲霉菌２株（占０．５２％）、拟平念珠菌２株（占

０．５２％）、近平念珠菌１株（占０．２６％）。

２　不同性质的胸腔积液患者一般资料分析

良性组与恶性组在合并基础病、ＬＤＨ、ＩｇＧ水平

等一般资料上比较没有差异（犘＞０．０５），但恶性组

Ａｌｂ、Ｃｒｅ水平低于良性组，ＡＤＡ、ＣＥＡ、ＣＲＰ、ＴＮＦα、

ＰＣＴ、ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平高于良性组（犘 ＜

０．０５）。见表１。

３　多因素犔狅犵犻狊狋犻犮回归分析恶性胸腔积液的影响因

素

以患者胸水良恶性为因变量（０＝良性，１＝恶性），

以生化指标 Ａｌｂ、Ｃｒｅ、ＡＤＡ、ＣＥＡ，炎症指标 ＣＲＰ、

ＴＮＦα、ＰＣＴ以及ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平为自变量

（实测值）进行分析，结果见表２。Ａｌｂ水平升高为恶

性胸水的独立保护因素，ＡＤＡ、ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ、

ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平升高为恶性胸水的独立危

险因素（犘＜０．０５）。

４　胸水中狊犜犚犈犕１、犘狉犲狊犲狆狊犻狀水平与生化因子和炎

症因子相关性分析

ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平与Ａｌｂ水平呈负相关，

与 ＡＤＡ、ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ 水平呈正相关 （犘 ＜

０．０５）。见表３。

表１　不同性质的胸腔积液患者一般资料分析［狀（％），（狓±狊）］

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犲狉犪犾犱犪狋犪犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狔狆犲狊

狅犳狆犾犲狌狉犪犾犲犳犳狌狊犻狅狀

项目

Ｐｒｏｊｅｃｔ

良性组

Ｂｅｎｉｇｎｇｒｏｕｐ
（狀＝６７）

恶性组

Ｍａｌｉｇｎａｎｔｇｒｏｕｐ
（狀＝１３３）

狋／!２ 犘

性别（男） ３２（４７．７６） ７４（５５．６４） １．１１０ ０．２９２

年龄（岁） ５７．２２±１１．３５ ５８．３６±１２．１４ ０．６４０ ０．５２３

合并基础病

糖尿病 １２（１７．９１） ２８（２１．０５） ０．２７５ ０．６００

高血脂 １７（２５．３７） ４２（３１．５８） ０．８２５ ０．３６４

高血压 ２３（３４．３３） ５４（４０．６０） ０．７４１ ０．３８９

冠心病 ８（１１．９４） ２４（１８．０５） １．２３５ ０．２６６

吸烟 ３４（５０．７５） ８２（６１．６５） ２．１７６ ０．１４０

饮酒 ２１（３１．３４） ５７（４２．８６） ２．４８３ ０．１１５

生化指标

Ａｌｂ（ｇ／Ｌ） ２４．３８±８．２４ ２０．２３±６．３７ ３．９３０ ０．０００

ＬＤＨ（Ｕ／Ｌ） ２８７．４５±８３．５８ ３１３．７２±１０１．２６ １．８３２ ０．０６８

ＡＤＡ（Ｕ／Ｌ） ２８．５４±８．６３ ３７．８３±１０．８５ ６．１０１ ０．０００

ＣＥＡ（ｎｇ／ｍＬ） ３．７６±１．１３ ４．３７±１．２８ ３．３０５ ０．０００

ＩｇＧ（ｇ／Ｌ） １１．７２±３．５４ １２．５４±３．８７ １．４５４ ０．１４７

Ｃｒｅ（ｍｍｏｌ／Ｌ） ６３．２４±１２．８５ ５７．３７±１０．３４ ３．４８６ ０．００１

炎症因子

ＣＲＰ（ｍｇ／Ｌ） ８．１３±２．０４ ９．８５±２．８７ ４．３７８ ０．０００

ＴＮＦα（ｎｇ／Ｌ） ２２．８７±６．２７ ２８．７４±７．６３ ５．４３８ ０．０００

ＰＣＴ（μｇ／Ｌ） ５．６７±１．３２ ８．２６±２．４８ ７．９９１ ０．０００

ｓＴＲＥＭ１（ｍｇ／ｍＬ） ６８４．１５±１３６．５８ ８３２．７３±１５８．２４ ６．５５２ ０．０００

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ（ｎｇ／ｍＬ） １６４．５６±４８．６４ ２４７．２３±７６．３７ ８．０６９ ０．０００

表２　多因素犔狅犵犻狊狋犻犮回归分析恶性胸腔积液的影响因素

犜犪犫犾犲２　犕狌犾狋犻狏犪狉犻犪狋犲犾狅犵犻狊狋犻犮狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋犺犲

犻狀犳犾狌犲狀犮犻狀犵犳犪犮狋狅狉狊狅犳犿犪犾犻犵狀犪狀狋狆犾犲狌狉犪犾犲犳犳狌狊犻狅狀

自变量

Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ

ｖａｒｉａｂｌｅ
β 犛犈 犠犪犾犱 !

２ 犘 犗犚 ９５％犆犐

Ａｌｂ －０．４５１ ０．２２１ ４．１６４ ０．０４１ ０．６３７ ０．４１３～０．９８２

ＡＤＡ ０．４２３ ０．１８６ ５．１７９ ０．０２３ １．５２７ １．０６１～２．１９９

ＣＥＡ ０．４８６ ０．３２５ ２．２４３ ０．１３４ １．６２７ ０．８６０～３．０７６

Ｃｒｅ －０．６４１ ０．４８２ １．７６６ ０．１８４ ０．５２７ ０．２０５～１．３５５

ＣＲＰ ０．５４６ ０．２６１ ４．３８２ ０．０３６ １．７２７ １．０３５～２．８８０

ＴＮＦα ０．４５３ ０．２１７ ４．３５８ ０．０３７ １．５７３ １．０２８～２．４０７

ＰＣＴ ０．５２１ ０．２５６ ４．１４５ ０．０４２ １．６８４ １．０２０～２．７８１

ｓＴＲＥＭ１ ０．６２２ ０．２５４ ６．０００ ０．０１４ １．８６３ １．１３２～３．０６５

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ ０．４２１ ０．１８３ ５．３０１ ０．０２１ １．５２４ １．０６４～２．１８２

表３　胸水中狊犜犚犈犕１、犘狉犲狊犲狆狊犻狀水平与生化因子

和炎症因子相关性分析

犜犪犫犾犲３　犆狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀狊犜犚犈犕１犪狀犱犘狉犲狊犲狆狊犻狀犾犲狏犲犾狊

犻狀狆犾犲狌狉犪犾犲犳犳狌狊犻狅狀犪狀犱犫犻狅犮犺犲犿犻犮犪犾犪狀犱犻狀犳犾犪犿犿犪狋狅狉狔犳犪犮狋狅狉狊

因子

Ｆａｃｔｏｒ

ｓＴＲＥＭ１

狉 犘

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ

狉 犘

Ａｌｂ －０．４１５ ０．０００ －０．４０８ ０．０００

ＡＤＡ ０．４３４ ０．０００ ０．４２７ ０．０００

ＣＲＰ ０．４１７ ０．０００ ０．４１３ ０．０００

ＴＮＦα ０．４１２ ０．０００ ０．４１４ ０．０００

ＰＣＴ ０．４２６ ０．０００ ０．４２８ ０．０００
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５　狊犜犚犈犕１、犘狉犲狊犲狆狊犻狀对恶性胸腔积液的诊断价值

ｓＴＲＥＭ１、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ单独诊断恶性胸腔积液的

ＡＵＣ分别为０．８０９（９５％犆犐：０．７４７～０．８６１）、０．８１３

（９５％犆犐：０．７５２～０．８６４）。两者联合诊断的 ＡＵＣ为

０．９２２（９５％犆犐：０．８７５～０．９５５），优于各自单独诊断

（犣两者联合ｓＴＲＥＭ１＝４．５０６、犣两者联合Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ＝２．９５７，犘＝

０．０００、犘＝０．００３）。见表４和图１。

表４　狊犜犚犈犕１、犘狉犲狊犲狆狊犻狀对恶性胸腔积液的诊断价值

犜犪犫犾犲４　犇犻犪犵狀狅狊狋犻犮狏犪犾狌犲狅犳狊犜犚犈犕１犪狀犱犘狉犲狊犲狆狊犻狀

犳狅狉犿犪犾犻犵狀犪狀狋狆犾犲狌狉犪犾犲犳犳狌狊犻狅狀

指标

Ｉｎｄｅｘ
ＡＵＣ ９５％犆犐 犘

截断值

Ｔｒｕｎｃａｔｉｏｎ

ｖａｌｕｅ

敏感度

Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ
（％）

特异度

Ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ
（％）

约登指数

Ｙｏｄｅｎ

ｉｎｄｅｘ

ｓＴＲＥＭ１ ０．８０９ ０．７４７～０．８６１ ＜０．０１ ７５２．３６５ｍｇ／ｍＬ ９７．７４ ４６．２７ ０．４４０

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ ０．８１３ ０．７５２～０．８６４ ＜０．０１ ２０１．７６４ｎｇ／ｍＬ ９６．９９ ５２．２４ ０．４９２

联合诊断 ０．９２２ ０．８７５～０．９５５ ＜０．０１ － ９０．２３ ８３．５８ ０．７３８

图１　狊犜犚犈犕１、犘狉犲狊犲狆狊犻狀诊断恶性胸腔积液的犚犗犆

犉犻犵．１　犚犗犆狅犳狊犜犚犈犕１犪狀犱犘狉犲狊犲狆狊犻狀犻狀犱犻犪犵狀狅狊犻狀犵

犿犪犾犻犵狀犪狀狋狆犾犲狌狉犪犾犲犳犳狌狊犻狅狀

讨　论

胸膜腔通常只含有几毫升的胸水，这在影像学检

查中是看不到的，因此，当影像学检查显示胸膜腔积水

时是异常的，许多疾病都会导致积液发生，鉴别诊断胸

腔积液最有效的方法是诊断性胸腔穿刺术，渗出性积

液主要由肺部或胸膜的原发性疾病引起，需进一步检

查［７］。胸腔积液是癌症患者常见的并发症，恶性积液

是在积液类型中占比较高，其发生意味着癌症患者疾

病进入晚期、发生转移以及预期寿命减少等。任何恶

性肿瘤都可能累积胸腔，但恶性积液最常见的病因是

肺癌、乳腺癌等［８］。胸腔积液的存在影响了患者肺部

功能，如肝移植后患者胸腔积液与肺感染呈正相关，当

患者持续性胸腔积液是，肺功能下降、炎症因子水平上

升，肺感染加剧。因此，关注患者胸腔积液能够有效预

防和减少肺部感染的发生［９］。病原菌感染也是临床发

生胸腔积液的原因之一，其发病率也逐年上升，对患者

胸水中病原菌分布的检测有助于病因诊断，精准治疗，

还可以减少治疗周期［１０］。本研究所纳入样本中，共检

测出３８４株病原菌，其中，占比最高的前三中病原菌种

类分别为结核分歧杆菌、需氧革兰阳性杆菌、需氧革兰

阴性性杆菌。以往研究结果显示，胸腔积液良恶性的

诊断能够区分疾病种类、调整治疗方案、延长癌症患者

的生存期［１１］。因此，关注胸腔积液中相关因子水平的

变化来判断其良恶性，提升诊断的准确性，是临床研究

的重点。

ＴＲＥＭ１存在于６号染色体，是一种细胞表面受

体，在中性粒细胞、单核细胞和小胶质细胞上表达，该

受体 通 过 激 活 转 录 因 子 控 制 信 使 ＲＮＡ 表 达。

ＴＲＥＭ１在炎症及病原菌疾病中表现出较强的特异

性，如参与麻风病的发病机制，可作为诊断麻风病的潜

在生物标记物［１２］。ＴＲＥＭ１的激活处理提高该基因

的表达和细胞活化标记物的表面表达外，还会触发促

炎细胞因子和化学因子的释放，加剧机体炎症反应，其

水平越高，脓毒症患者死亡风险也越高［１３］。ＴＲＥＭ１

可溶性形态是通过分裂细胞外膜或 ｍＲＮＡ释放到体

液中，并以可溶性单体形式存在，ｓＴＲＥＭ１可作为诱

饵受体，竞争性地与ＴＲＥＭ１受体结合，并在多重传

染性和慢性炎症疾病中水平上升，因此，人们认为，

ｓＴＲＥＭ１可能是 ＴＲＥＭ１激活的标志，也可能是诊

断炎症疾病的生物标记物［１４］。在小儿多系统炎症综

合征中，ｓＴＲＥＭ１与炎症因子白细胞介素１２、ＴＮＦα

呈正相关，可作为早期筛查工具，并具有良好的预测准

确性［１５］。骨折患者病原菌感染后，血清ｓＴＲＥＭ１、

ＰＣＴ水平升高，两者对鉴别感染病原菌种类以及感染

呈具有一定的价值［１６］。本研究中，恶性组ｓＴＲＥＭ１

与炎症因子水平（ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ）高于良性组，

ｓＴＲＥＭ１与炎症因子水平呈正相关，是发生恶性胸水

的独立危险因素。提示，该结果表明，ｓＴＲＥＭ１水平

越高，患者机体炎症程度也越高。生化因子水平在疾

病发展过程中变化明显，如，ＡＤＡ对胸水的良恶性及

患者预后评估具有较高的价值，是胸水恶化的影响因

素［１７］。本研究中，恶性组胸水中Ａｌｂ、Ｃｒｅ、ＡＤＡ、ＣＥＡ

水平变化明显，Ａｌｂ、ＡＤＡ是恶性胸水发生的影响因

素，ｓＴＲＥＭ１水平与 Ａｌｂ、ＡＤＡ 也存在相关性。提

示，ｓＴＲＥＭ１水平的变化，影响了多种生化指标水平

的变化，它们共同促进疾病进展。ｓＴＲＥＭ１在评估肺

部感染方面具有一定的价值，其水平升高，是患者病情

恶化的影响因素，可作为肺炎早期诊断的辅助手

段［１８］。本研究中，ｓＴＲＥＭ１诊断胸水良恶性也具有

一定的价值，为进一步疾病诊断与治疗打下基础。

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ是不同感染的早期标记物，在识别革兰

氏阳性和阴性菌的不同配体和刺激炎症反应方面发挥
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作用，细菌感染后Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平升高，在抗生素治疗

后下降，因此可以作为免疫细胞对入侵病原体反应激

活的标准［１９］。Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ被广泛用作脓毒症的生物标

记物，其水平与ＰＣＴ在患者感染后显著升高，可共同

用于评估脓毒症发展的风险［２０］。本研究中，恶性组

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ水平升高，是发生恶性胸水的影响因素，并

与Ａｌｂ、ＡＤＡ、ＣＲＰ、ＴＮＦα、ＰＣＴ 水平相关。提示，

Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ可能参与机体一系列生化反应调控胸水的

恶性发展。Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ与ＴＲＥＭ１参与儿童血流感染

过程，感染患者两者水平不断升高，两者对诊断疾病严

重程度具有一定的价值［２１］。本研究中Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ与

ｓＴＲＥＭ１联合诊断恶性胸水发生的 ＡＵＣ为０．９２２，

优于单独诊断，同时，联合诊断的特异度也显著提升。

提示，两者联合诊断临床价值更高。

综上所述，２００例胸水样本中，共检测出３８４株病

原菌，其中，占比最多的为结核分歧杆菌，Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ与

ｓＴＲＥＭ１在恶性胸水样本中水平更高，两者水平与患

者炎症程度及生化因子水平相关，联合诊断胸水良恶

性价值更高。
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ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓａｎｄｍａｌｉｇｎａｎｃｙ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＬａｂＡｎａｌ，２０２２，３６（８）：

ｅ２４５７９．

［１２］　ＢｅｚｅｒｒａＳａｎｔｏｓＭ，ＢｏｍｆｉｍＬＧＳ，ＳａｎｔｏｓＣＮＯ，ｅｔａｌ．ｓＴＲＥＭ１

ａｎｄＴＮＦαｌｅｖｅｌｓａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｃｌｉｎｉｃａｌｏｕｔｃｏｍｅｏｆ

ｌｅｐｒｏｓｙｐａｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＭｅｄ（Ｌａｕｓａｎｎｅ），２０２３，２９（１０）：１１７

１２４．

［１３］　ＦｒａｎｃｏｉｓＢ，ＬａｍｂｄｅｎＳ，ＧｉｂｏｔＳ，ｅｔａｌ．Ｒａｔｉｏｎａｌｅａｎｄｐｒｏｔｏｃｏｌｆｏｒ

ｔｈｅｅｆｆｉｃａｃｙ，ｓａｆｅｔｙａｎｄｔｏｌｅｒａｂｉｌｉｔｙｏｆｎａｎｇｉｂｏｔｉｄｅｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈ

ｓｅｐｔｉｃｓｈｏｃｋ（ＡＳＴＯＮＩＳＨ）ｐｈａｓｅＩＩｂｒａｎｄｏｍｉｓｅｄｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｔｒｉａｌ

［Ｊ］．ＢＭＪＯｐｅｎ，２０２１，１１（７）：ｅ４２９２１．

［１４］　ＬｕＬ，ＬｉｕＸ，ＦｕＪ，ｅｔａｌ．ｓＴＲＥＭ１ｐｒｏｍｏｔｅｓｔｈｅｐｈａｇｏｃｙｔｉｃ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｇｌｉａｔｏｉｎｄｕｃｅｈｉｐｐｏｃａｍｐｕｓｄａｍａｇｅｖｉａｔｈｅ

ＰＩ３ＫＡＫＴｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０２２，１２（１）：７０４７

７０５４．

［１５］　ＧｏｎａｌｖｅｓＧＳ，ＣｏｒｒｅａＳｉｌｖａＳ，Ｚｈｅｎｇ Ｙ，ｅｔａｌ．Ｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇ

ｓＴＲＥＭ１ａｓａｐｒｅｄｉｃｔｉｖｅｂｉｏｍａｒｋｅｒｏｆｐｅｄｉａｔｒｉｃｍｕｌｔｉｓｙｓｔｅｍｉｃ

ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｓｙｎｄｒｏｍｅ（ＭＩＳＣ）［Ｊ］．Ｃｙｔｏｋｉｎｅ，２０２３，１６１（２４）：

１５６０８４１５６０９３．

［１６］　宋小强，胡兵，秦谊，等．骨折患者内固定术后病原菌感染及其与

血清ｓＴＲＥＭ１、ＰＣＴ的关系［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２１，１６

（９）：１０７３１０７６．

［１７］　杨黎，刘孝焱，张茹，等．去甲肾上腺素水平在胸腔积液鉴别诊断

及预后评估中的价值［Ｊ］．中国肿瘤临床，２０２３，５０（１４）：７１４

７１９．

［１８］　罗源，许继梅，王继灵．肺部超声联合ＣＲＰ、ＰＣＴ、ｓＴＲＥＭ１检测

及ＣＰＩＳ评分在呼吸机相关性肺炎早期诊断中的价值［Ｊ］．分子

诊断与治疗杂志，２０２２，１４（１）：５８６２．

［１９］　ＧａｌｌｉｅｒａＥ，ＭａｓｓａｃｃｅｓｉＬ，ｄｅＶｅｃｃｈｉＥ，ｅｔａｌ．Ｃｌｉｎｉｃａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆｐｒｅｓｅｐｓｉｎａｓｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｂｉｏｍａｒｋｅｒｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎ：ｏｖｅｒｖｉｅｗａｎｄ

ｕｐｄａｔｅｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＣｈｅｍＬａｂＭｅｄ，２０１９，５８（１）：１１１７．

［２０］　ＣａｐｏｓｓｅｌａＬ，ＭａｒｇｉｏｔｔａＧ，ＦｅｒｒｅｔｔｉＳ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎａｓａ

ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍａｒｋｅｒｏｆｓｅｐｓｉｓｉｎｃｈｉｌｄｒｅｎａｎｄａｄｏｌｅｓｃｅｎｔｓ：ａｓｈｏｒｔ

ｃｒｉｔｉｃａｌｕｐｄａｔｅ［Ｊ］．ＡｃｔａＢｉｏｍｅｄ，２０２３，９４（３）：ｅ２０２３０６２．

［２１］　刘新光，李清涛，张玉东，等．儿童血流感染病原菌分布情况及

ｍＮＡＰ、Ｐｒｅｓｅｐｓｉｎ、ＴＲＥＭ１的早期预测价值［Ｊ］．疑难病杂志，

２０２１，２０（４）：３７８３８２．

【收稿日期】　２０２４０６２３　【修回日期】　２０２４０９１５

·６４４１·
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