
2023年 临床血液学杂志

36卷4期 JClinHematol(China)

引用本文:叶金宝,张海森,马建新,等.革兰氏阴性菌或革兰氏阳性菌性PDAP风险预测模型的构建与验证[J].临床血

液学杂志,2023,36(4):265-270.DOI:10.13201/j.issn.1004-2806.2023.04.009.

革兰氏阴性菌或革兰氏阳性菌性PDAP风险
预测模型的构建与验证

叶金宝1　张海森1　马建新1　张林梅2　梁声强1

1联勤保障部队第九〇九医院(厦门大学附属东南医院)检验科(福建漳州,363000)
2联勤保障部队第九〇九医院(厦门大学附属东南医院)肾内科
通信作者:梁声强,E-mail:liangshengqiang1@163.com

　　[摘要]　目的:了解腹膜透析相关性腹膜炎(peritonealdialysisassociatedperitonitis,PDAP)病原菌特征,构
建并验证革兰氏阳性(G+ )菌或革兰氏阴性(G- )菌引起 PDAP风险预测模型。方法:收集2012—2021年发生

PDAP的临床资料,分析病原菌特征,根据病原菌革兰氏染色结果分为 G+ 菌和 G- 菌感染,分别按7︰3的比例

随机纳入建模组和验证组,通过二元logistic回归分析确认 G- 菌引起 PDAP影响因素后构建预测模型,并分别

在建模组、验证组对模型预测效能进行评估。结果:325例次PDAP患者共检出病原菌232株,其中 G+ 菌121株

(52.16%),G- 菌95株(40.95%),真菌16株(6.90%)。PDAP患者平均发病率为0.29次/年,自2013年开始,
发病率呈下降趋势。建模组(包含 G+ 菌80例次,G- 菌60例次)证实腹痛、年龄、中性粒细胞/淋巴细胞比值

(NLR)、降钙素原(PCT)均为 G- 菌性 PDAP的影响因素,而血钾(K+ )则为保护因素,OR 值分别为3.729、

1.128、3.968、6.618、0.502。构建 G- 菌性 PDAP预测模型:P=1/{1+EXP[-(-16.605+1.316×腹痛+
0.112×年龄+1.378×NLR-2.304×K+ +1.859×PCT)]}。预测模型对建模组曲线下面积(AUC)为0.793
(0.716~0.853),当最佳截断值为0.534时,模型预测灵敏度为76.67%,特异度为75.00%,Hosmer-Lemeshow
(H-L)检验结果为P=0.632。预测模型对验证组(包含 G+ 菌34例次,G- 菌26例次)AUC为0.759(0.704~
0.823),当选择0.534作为截断值时,模型在验证组预测灵敏度为73.08%,特异度为64.71%。K折交叉验证显

示,10组训练准确性为0.778±0.032,预测准确性为0.793±0.047。结论:PDAP病原菌以G+ 为主,发病率呈降

低趋势,构建的风险预测模型可以较好地区分 G- 菌或 G+ 菌性的PDAP。
[关键词]　腹膜透析相关性腹膜炎;革兰氏阴性菌;革兰氏阳性菌;影响因素;预测模型

DOI:10.13201/j.issn.1004-2806.2023.04.009
[中图分类号]　R656.4　　[文献标志码]　A

ConstructionandvalidationofariskpredictionmodelforPDAP
causedbygram-negativeorgram-positivebacteria

YEJinbao1　ZHANGHaisen1　MAJianxin1　ZHANGLinmei2　LIANGShengqiang1

(1DepartmentofLaboratory,the909th HospitalofJointLogisticsSupportForce[Southeast
HospitalAffiliatedtoXiamenUniversity],Zhangzhou,363000,China;2DepartmentofNeph-
rology,the909thHospitalofJointLogisticsSupportForce[SoutheastHospitalAffiliatedto
XiamenUniversity])
Correspondingauthor:LIANGShengqiang,E-mail:liangshengqiang1@163.com

Abstract　Objective:Toanalyzedthepathogeniccharacteristicsofperitonealdialysisassociatedperitonitis
(PDAP),andconstructandvalidatetheriskpredictionmodelofgrampositiveornegativebacteriainPDAP.
Methods:TheclinicaldataofPDAPandcharacteristicsofpathogenicbacteriatheinourhospitalfrom2012to
2021werecollectedandanalyzed,allofthemweredividedintogram-negative(G- )andgram-positive(G+ )bacte-
riagroupsaccordingtotheresultsofgramstainingofpathogenicbacteria.Allpatientswererandomlydividedinto
themodelingandthevalidationgroupsataratioof7︰3respectively.ThepredictionmodelforPDAPcausedby
gram-negativeorgram-positivebacteriawereestablishedaccordingtotheresultsofthebinarylogisticregression
analysisandthepredictionefficiencyofthemodelweretestedbothinthemodelingandvalidationgroupsrespec-
tively.Results:Atotalof232strainsofpathogenicbacteriaweredetectedin325casesofPDAP,including121
strainsofG+bacteria(52.16%),95strainsofG-bacteria(40.95%)and16strainsoffungi(6.90%).Theaverage
incidencerateofPDAPwas0.29times/patientyear,andtheincidencerateshowedadownwardtrendfrom2013.
Themodelinggroup(including80casesofG+bacteriaand60casesofG-bacteria)confirmedthatabdominalpain,

age,NLRandPCTweretheinfluencingfactorsofPDAPcasedbyG-bacteria,whileK+wastheprotectivefac-
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tor,andtheORvalueswere3.729,1.128,3.968,6.618and0.502respectively.ThepredictionmodelofG-

bacterialPDAP:P=1/{1+EXP[-(-16.605+1.316×abdominalpain+0.112×age+1.378×NLR-2.304×
K+ +1.859×PCT)]}.Theareaunderthecurve(AUC),optimalcut-offvalue,predictionsensitivityandspeci-
ficityofthepredictionmodelforthemodelinggroupwere0.793(0.716-0.853),0.534,76.67%and75.00%re-
spectively,andtheresultoftheHosmerLemeshow(H-L)testwasP=0.632.TheAUCofthepredictionmodel
inthevalidationgroup(including34casesofG+bacteriaand26casesofG-bacteria)was0.759(0.704-0.823).
When0.534wasselectedasthecutpoint,thepredictionsensitivityofthemodelinthevalidationgroupwas
73.08%,andthespecificitywas64.71%.K-foldcrossvalidationshowedthatthetrainingaccuracyof10groups
was0.778±0.032,andthepredictionaccuracywas0.793±0.047.Conclusion:Themainpathogenicbacteriaof
PDAPwereG+bacteria,andtheincidenceratetendedtodecrease.Theriskpredictionmodelcouldeffectivelydis-
tinguishPDAPcausedbyG-orG+bacteria.

Keywords　peritonealdialysisassociatedperitonitis;Gramnegativebacteria;Grampositivebacteria;influ-
encingfactors;predictionmodel

　　腹膜透析相关腹膜炎(peritonealdialysisas-
sociatedperitonitis,PDAP)是腹膜透析的常见并

发症,可导致导管移除、腹膜透析技术失败、住院时

间延长 甚 至 死 亡[1]。腹 透 液 细 菌 培 养 是 诊 断

PDAP以及鉴定细菌革兰氏特征的重要途径,但细

菌培养最少需要24h[2],因此,临床医生通常使用

广谱抗菌药物对PDAP患者进行经验性抗菌治疗,
直到报告细菌培养和药敏结果。不同革兰氏特征

病原菌针对抗生素敏感性不同,盲目使用广谱抗生

素将增加医疗成本、生物毒性、耐药性和药物不良

反应等风险[3]。因此,及时有效地评价细菌革兰氏

染色特征,对合理用药和减少耐药菌株具有重要价

值。以往研究主要集中于PDAP病原菌特征、感染

以及不良预后的影响因素[4-5],有少量的研究讨论

了革兰 氏 阳 性 (G+ )菌 和 革 兰 氏 阴 性 (G- )菌

PDAP临床资料的差异,对判断PDAP病原菌革兰

氏特征价值有限。本研究在总结以往研究结论的

基础上,将影响因素构建风险预测模型,并对模型

预测效能进行验证,为临床提供快速判断PDAP病

原菌革兰氏特征的工具,有利于临床合理用药,现
将结果报告如下。
1　资料与方法

1.1　对象

回顾性分析2012—2021年我院发生PDAP的

患者325例次,纳入标准:根据国际腹膜透析协会

(ISPD)2010年制定的指南[6],进行 PD 治疗的患

者以下3条中具备2条及以上即可诊断为腹膜炎。
①腹痛、腹水浑浊,伴或未伴有发热;②腹透液白细

胞计数(WBC)>100×106/L,中性粒细胞(N)占比

>50%;③腹透液中病原菌培养阳性。排除标准:
腹透液培养阴性、真菌感染、G- 和 G+ 细菌混合感

染、恶性肿瘤、不完整的临床数据和失去随访的

患者。
1.2　仪器与试剂

血常规:WBC、N、淋巴细胞(L)、中性粒细胞/
淋巴细胞比值(NLR)、血小板计数(PLT)由 Sys-

mexXN-20 及 其 配 套 试 剂 检 测 完 成;尿 素 氮

(BUN)、肌酐(Cr)、钾(K+ )、钙离子(Ca2+ )、无机

磷(P)、白蛋白(ALB)由SIEMENS2400全自动生

化分析仪及其配套检测完成;细菌培养由Bact/A-
lert-120及其配套试剂完成;降钙素原(PCT)由

Cobase601及其配套试剂检测完成。以上检测均

严格按照仪器和试剂使用说明书,并做好相关质控。
1.3　方法

1.3.1　细菌培养　采用无菌操作的方式留取腹透

液20mL注入血培养瓶(需氧和厌氧血液培养瓶

分别接种10mL),并在采集后1h内送至实验室,
应用 Bact/Alert-120全自动血培养仪进行增菌培

养,报警后取该标本进行革兰染色,若镜检见到真

菌孢子转接血琼脂或沙堡弱培养液,35℃温箱孵育

24~48h。若未见真菌孢子则取少量培养物转种

血平板或巧克力平板分离病原菌。针对培养液上

单个菌落,肉眼观察菌落形态和颜色,参照《全国临

床检验操作规程(4版)》[7]要求,利用 VITEK-2
Compact全自动细菌鉴定和药敏系统进行细菌鉴

定和药敏试验。
1.3.2　数据分组　根据排除标准和腹透液病原菌

革兰氏特征,将剩余200例次样本分为 G+ 菌组

(114例次)和G- 菌组(86例次),分别编号,采用随

机数表法按照7︰3的规则从 G+ 菌组抽取80例

次,G- 菌组抽取60例次纳入建模组,剩余样本组

成验证组,包含 G+ 菌34例次,G- 菌26例次。利

用建模组数据构建 G+ 或 G- 菌性PDAP风险预测

模型,并通过建模组和验证组对模型预测效能进行

评估。
1.3.3　模型的构建　通过单因素分析,比较 G+ 、
G- 菌性PDAP临床资料的差异,将单因素分析中

差异有统计学意义的指标纳入二元logistic回归分

析,通过Back-Wald方法筛选变量,建立回归模型,
识别独立影响因素,通过回归分析原理构建风险预

测模型,并在建模组内部以及验证组外部对模型的

预测效能进行评估。

·662· 临床血液学杂志　 第36卷



1.4　统计学处理

采用SPSS18.0构建数据库进行统计学分析,
计数资料以例(%)表示,组间比较采用χ2 检验,连
续变量先通过 Kolmogorov-Smirnov进行正态分

布检验,正态分布的数据以 ■X±S 表示,组间差异

采用独立样本t 检验,非正态分布的数据以 M
(P25,P75)表示,组间差异采用 Mann-WhitneyU
检验。采用单因素和多因素分析确认影响因素后

根据回归分析原理构建预测模型,Hosmer-Leme-
show(H-L)检验模型拟合度,采用受试者工作曲线

(ROC)分析判断模型在建模组和验证组预测准确

性,根据最佳截断值确定预测灵敏度和特异度。使

用K(K=10)折交叉验证判断模型的稳定性,P<
0.05为差异有统计学意义。
2　结果

2.1　不同年份PDAP发病率以及病原菌构成

2012—2021年共发生 PDAP325例次,患者

平均发病率为0.29次/年,图1显示PDAP的发病

率从2013年开始稳步下降,并维持在较低水平。
不同年度间病原菌构成相对稳定,其中 G+ 菌>G-

菌>真菌。

图1　2012—2021年PDAP病原菌培养结果及构成比

2.2　病原菌培养结果

在325例次PDAP中,220例次腹透液细菌培

养为阳性,阳性率67.69%,共培养病原菌232株,
其中G+ 菌121株,占比52.16%,G- 菌95株,占比

40.95%,真菌16株,占比6.90%。G+ 菌中,金黄

色葡萄球菌占比最高,其次为表皮葡萄球菌。G-

菌中,大肠杆菌占比最高,其次为阴沟肠杆菌,真菌

则主要为白色念珠菌,见表1。根据排除标准,剩
余200例次纳入后续建模组和验证组。
2.3　G- 、G+ 菌性PDAP患者临床资料差异

单因素分析显示,G- 菌性 PDAP患者年龄、
NLR、腹痛占比、PCT均高于 G+ 菌组,而 K+ 低于

G+ 菌组,差异均有统计学意义(均P<0.05),2组

间其余指标差异无统计学意义(P>0.05),见表2。

表1　细菌培养结果

病原菌 例次(n=232) 百分率/%
G+ 菌 121 52.16
　表皮葡萄球菌 28 12.07
　金黄色葡萄球菌 30 12.93
　溶血葡萄球菌 15 6.47
　棒状杆菌 12 5.17
　链球菌 20 8.62
　肠球菌 5 2.16
　其他葡萄球菌 5 2.16
　其他 6 2.59
G- 菌 95 40.95
　大肠杆菌 36 15.52
　克雷伯菌 12 5.17
　阴沟肠杆菌 13 5.60
　假单胞菌 10 4.31
　鲍曼不动杆菌 8 3.45
　李斯特菌 12 5.17
　其他 4 1.72
真菌 16 6.90
　白色念珠菌 8 3.45
　近平滑念珠菌 4 1.72
　其他 4 1.72
合计 232 100.00

2.4　G- 、G+ 菌性PDAP患者多因素分析与预测

模型的构建

将单因素分析中有统计学意义的指标纳入二

元logistic回归分析,分类变量赋值如下,“腹痛”赋
值“1”,无腹痛赋值“0”,其余指标按数值输入。结

果显 示:腹 痛、年 龄、NLR、PCT 均 为 G- 菌 性

PDAP的影响因素,而 K+ 则为保护因素,OR 值分

别为 3.729、1.128、3.968、6.618、0.502,均 P <
0.05,见表3。根据回归分析原理,构建 G- 菌性

PDAP预测模型:P=1/{1+EXP[-(-16.605+
1.316× 腹痛 +0.112× 年 龄 +1.378×NLR-
2.304×K+ +1.859×PCT)]}。对建模组和验证

组影响因素进行一致性检验,所有变量在建模组和

验证组均满足一致性检验(均P>0.05),见表4。
2.5　建模组模型预测效能评估

将建模组临床指标代入回归模型,得出每例次

G- 菌性 PDAP 风险概率,绘制 ROC 曲线,预测

AUC为0.793(0.716~0.853),说明预测模型在

建模组有较好的预测价值,与随机面积0.500比较

差异有统计学意义(Z=5.782,P<0.001)。当取

最佳截断值0.534时,模型预测灵敏度为76.67%,
特异度为75.00%,见图2。logistic回归模型总有

效性:χ2=134.361,DF=8,P<0.001,模型建立

有效。Wald 检 验 结 果 显 示 Waldχ2 =13.953,
DF=5,P<0.001,回归方程的系数差异有统计学

意义。经 Hosmer-Lemeshow拟合优度检验显示,

χ2=2.279,DF=8,P=0.632,拟合度较好说明模

型有较好的校准度。
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表2　G- 菌、G+ 菌性PDAP患者临床资料差异比较

临床资料 G+ 菌(n=80) G- 菌(n=60) U/t/χ2 P
年龄/岁 56.33±8.34 59.62±7.12 2.457 0.015
BMI/(kg·m-2) 21.47±1.79 21.52±1.96 0.157 0.876
高血压/例(%) 31(38.75) 19(31.67) 0.749 0.387
糖尿病/例(%) 52(65.00) 37(61.67) 0.165 0.686
心血管疾病/例(%) 29(36.25) 19(31.66) 0.320 0.572
腹痛/例(%) 56(70.00) 51(85.00) 4.282 0.039
透析时间/月 17.66±7.21 19.56±6.32 1.626 0.126
WBC/(×109·L-1) 12.51(7.56,16.52) 13.92(7.62,17.11) 1.952 0.120
N/(×109·L-1) 9.94(7.52,14.86) 10.92(7.61,15.33) 1.685 0.202
L/(×109·L-1) 1.96(1.02,4.51) 2.03(1.10,4.72) 0.873 0.387
NLR 7.32±3.12 8.59±3.96 2.122 0.036
PLT/(×109·L-1) 192.34±23.52 197.55±29.11 0.626 0.434
BUN/(μmol·L-1) 17.63±4.12 18.01±4.75 0.506 0.614
Cr/(μmol·L-1) 819.14±65.74 837.17±78.33 1.475 0.142
K+/(mmol·L-1) 4.24±0.87 3.92±0.81 2.218 0.028
Ca2+/(mmol·L-1) 2.15±0.46 2.02±0.51 1.579 0.116
P/(mmol·L-1) 1.67±0.65 1.59±0.71 0.693 0.490
PCT/(μg·L-1) 6.32±2.97 8.75±3.22 4.621 <0.001
ALB/(g·L-1) 26.52±9.53 25.97±8.11 0.360 0.720

表3　G- 菌性PDAP患者二元logistic回归分析

因素 β SE Waldχ2 P OR 95%CI
腹痛 1.316 0.901 2.134 0.044 3.729 1.021~21.807
年龄 0.112 0.069 3.068 0.040 1.128 1.014~1.326
NLR 1.378 0.530 6.728 0.009 3.968 1.400~11.243
K+ -2.304 0.675 11.643 0.001 0.502 0.314~0.963
PCT 1.859 0.373 25.699 <0.001 6.618 3.187~13.743
常数项 -16.605 4.475 13.767 <0.001

表4　影响因素在建模组和验证组中的一致性检验

影响因素 KS P
腹痛 0.025 0.863
年龄 0.024 0.871
NLR 0.051 0.412
K+ 0.042 0.647
PCT 0.059 0.331

2.6　验证组模型预测效能评估

将验证组临床指标代入回归模型中,得出每例

次 G- 菌感染引起 PDAP的风险概率,绘制 ROC
曲线,预测 AUC为0.759(0.704~0.823),说明预

测模型在验证组同样有较好的预测效果。当选择

0.534作为截断值时,模型在验证组预测灵敏度为

73.08%,特异度为64.71%,见图3。利用 K 折交

叉验证进行验证组验证,以检验模型的稳定性,结
果显示,10组训练准确性为0.778±0.032,预测准

确性为0.793±0.047,见表5。
图2　建模组预测模型ROC曲线分析
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图3　验证组预测模型ROC曲线分析

表5　K折交叉验证

组号 预测准确性 训练准确性

1 0.712 0.746
2 0.801 0.723
3 0.769 0.826
4 0.744 0.742
5 0.789 0.769
6 0.810 0.811
7 0.796 0.853
8 0.794 0.842
9 0.754 0.781

10 0.809 0.834
■X±S 0.778±0.032 0.793±0.047

3　讨论

腹膜透析作为终末期肾病的长期肾脏替代治

疗的重要手段,具有操作简单、费用低廉、血流动力

影响小、保存残余肾功能等优点[8],在临床上得到

广泛应用。PDAP是导致患者住院、转血透的常见

原因,严重的PDAP可以导致患者死亡,因此对于

PDAP 的 早 期 诊 断 和 治 疗 有 重 要 价 值。引 起

PDAP病原菌包括 G- 菌、G+ 菌、真菌,不同病原菌

对抗生素敏感性不同[9]。ISPD 指南建议,在获取

培养标本后,应尽快进行经验性抗生素治疗。指南

还建议,广谱抗生素的使用应包括 G- 和 G+ 细菌

作为初始治疗药物[10]。然而,广谱抗生素的使用

与微生物耐药之间有密切关系,提示临床针对腹膜

炎应合理选择抗生素。根据以往研究,引起PDAP
的病原菌中真菌预后最差,拔管、转血透、死亡率明

显高于细菌感染,其次为 G- 菌,预后最好为 G+

菌[11]。因此,快速识别 G- 菌、G+ 菌性 PDAP,为

临床使用更为敏感的抗生素,对改善患者预后有一

定价值。
PDAP发生与季节、气候、卫生条件、经济条

件、生活方式等有一定相关性[12],其发生率在不同

研究中存在一定差异。过去10年,本中心 PDAP
患者发病率为0.29次/年,略高于胡静等[13]研究

结果。ISPD指出腹透液培养阳性应超过85%[10],
国 内 多 项 研 究 发 现 病 原 菌 培 养 阳 性 率 为

72.32%~83.93%[14-15],本研究中病原菌阳性率为

67.69%,低于ISPD 部分国内研究。差异产生的

原因可能是部分患者未留取培养标本即开展经验

性抗菌治疗,导致病原菌培养阳性率偏低。针对此

类情况应该加大对患者和临床医生的宣传与教育,
在后续面临以上情况时能合格留取样本进行细菌

培养。细菌培养结果显示 G+ 菌中,主要为金黄色

葡萄球菌和表皮葡萄球菌,而G- 菌中,主要为大肠

杆菌和阴沟肠杆菌,与以往研究结果基本相符[16]。
本研究分析并比较了 G- 和 G+ 细菌性腹膜炎

患者的一般特征、临床表现和实验室指标。结果显

示,G- 菌性腹膜炎患者年龄较大,因为 G- 菌性腹

膜炎是典型的肠源性感染,老年腹膜透析患者胃肠

道疾病的发病率较高,包括便秘、肠系膜缺血、憩室

病和恶性肿瘤[17]。G- 菌组患者的腹痛比例明显

高于 G+ 菌组。Zurowska等[18]亦证实,G- 菌性腹

膜炎初始临床表现非常严重,其中腹泻和腹痛是最

常见的表现。Chuang等[19]研究发现,PDAP患者

K+ 明显降低,G- 菌降低幅度明显高于 G+ 菌,认为

低钾血症参与了 G- 菌感染。因此对于 PDAP患

者应及时进行 K+ 检测,以判断病原菌革兰氏特

征。NLR由2种不同免疫机制却互补的细胞成分

组成,其中中性粒细胞可分泌多种细胞因子,参与

非特异性炎症反应,而淋巴细胞反应免疫调控作

用,两者比值可以稳定反映机体炎症状态[20]。以

往多项研究证实,NLR与血流感染病原菌特征、恶
性肿瘤发生、转移、预后有一定预测价值[21-22]。本

研究亦证实 G- 菌性腹膜炎 NLR明显高于 G+ 菌,
其机制可能与G- 脂多糖和强毒力引起的免疫反应

有关。PCT 是一种由甲状腺 C 细胞生成得蛋白

质,其浓度升高通常与感染和炎症密切相关,栗萍

等[23]研究发现,G- 菌性腹膜炎患者PCT浓度明显

高于 G+ 菌性腹膜炎,PCT对区分2种类型病原有

较好预测价值。经二元logistic回归分析表明,年
龄、腹痛、NLR、PCT均为 G- 菌性腹膜炎的独立影

响因素,而 K+ 则为保护性因素。
考虑到以上因素对 G- 菌性 PDAP的强相关

性,将以上变量纳入风险预测模型中,在建模组、验
证组通过ROC、H-L检验、K折交叉分析分别判断

模型预测效能、区分度和校准度、稳定性,并且在建

模组和验证组均证实该风险预测模型具有较好的
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预测价值。本研究同样具有以下不足:①本研究为

回顾性分析,尽管分析了我院10年内诊治 PDAP
患者,但是标本量仍然偏小,可能导致统计分析出

现偏差;②本研究未讨论病原菌的耐药性与治疗效

果。以上不足之处有待后续采用多中心、前瞻性、
大样本予以进一步研究。

综上所述,本中心PDAP患者以 G+ 菌感染为

主,其次为 G- 菌,真菌占比较小,PDAP发病呈持

续下降趋势。年龄、腹痛、NLR、PCT均为 G- 菌性

腹膜炎的独立影响因素,根据影响因素建立的G+/
G- 性PDAP风险预测模型在建模组和验证组均有

较好的预测效能,适合在临床推广,以提高抗生素

的合理使用率。
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