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摘  要 

目的：分析儿童腺病毒肺炎(AVP)的临床特征及实验室指标，构建并验证重症腺病毒肺炎的风险预测模

型。方法：纳入2021年8月至2024年9月西安市儿童医院呼吸内科一病区住院206例腺病毒肺炎患儿(重
症组50例，轻症组156例)，收集其一般资料、临床数据、实验室检查结果、影像学数据及合并感染情况。

通过SPSS25.0和R统计软件进行数据分析，采用LASSO回归筛选变量，结合多因素Logistic回归构建预测

模型，并从区分能力、校准能力和临床价值三方面评估模型性能。结果：两组在年龄、性别等基线资料

上无显著差异(P > 0.05)。经LASSO回归筛选出8个危险因素，多因素Logistic回归最终确定热程、淋巴细

胞百分比、白蛋白、乳酸脱氢酶、胸腔积液和合并肺炎支原体感染为独立危险因素。基于这些因素构建

的列线图模型，其ROC曲线下面积(AUC)为0.938，敏感度和特异度分别为96.0%和83.9%；Hosmer-
Lemeshow检验(P = 0.70)表明校准度良好；决策曲线分析显示模型在较大阈值范围内具有临床获益。其

中，白蛋白是最佳预测指标(AUC = 0.873，敏感度92.0%，特异度74.4%)。结论：这种简单易用的列线

图可为临床医生提供直观、量化的风险评估工具，有助于临床医生对重症腺病毒肺炎进行早期诊断。 
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Abstract 
Objective: To analyze the clinical features and laboratory indicators of adenovirus pneumonia (AVP) 
in children, and to construct and validate a risk prediction model for severe adenovirus pneumonia. 
Methods: A total of 206 children with adenovirus pneumonia admitted to the First Ward of Respir-
atory Medicine, Xi’an Children’s Hospital from August 2021 to September 2024 were enrolled, in-
cluding 50 cases in the severe group and 156 cases in the mild group. General information, clinical 
data, laboratory test results, imaging data, and co-infection status were collected. Data analysis was 
performed using SPSS 25.0 and R statistical software. LASSO regression was used to screen variables, 
and a prediction model was constructed by combining multivariate Logistic regression. The model 
performance was evaluated in terms of discriminative ability, calibration ability, and clinical value. 
Results: There were no significant differences in baseline data such as age and gender between the 
two groups (P > 0.05). LASSO regression screened out 8 risk factors, and multivariate Logistic re-
gression finally identified duration of fever, lymphocyte percentage, albumin, lactate dehydrogen-
ase, pleural effusion, and co-infection with Mycoplasma pneumoniae as independent risk factors. 
The nomogram model constructed based on these factors had an area under the ROC curve (AUC) 
of 0.938, with a sensitivity of 96.0% and a specificity of 83.9%. The Hosmer-Lemeshow test (P = 0.70) 
indicated good calibration. Decision curve analysis showed that the model had clinical benefits 
within a large threshold range. Among them, albumin was the best predictive indicator (AUC = 0.873, 
sensitivity 92.0%, specificity 74.4%). Conclusion: This simple and easy-to-use nomogram can pro-
vide clinicians with an intuitive and quantitative risk assessment tool, which is helpful for the early 
diagnosis of severe adenovirus pneumonia. 
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1. 引言 

人腺病毒(HAdV)是腺病毒肺炎(AVP)的病原体，腺病毒肺炎是一种常见的呼吸道疾病，在五岁以下

儿童中常有报道[1] [2]，腺病毒肺炎进展急速，感染中毒症状明显，能进展为重症肺炎，重症率在 30%~60%
之间[3]，虽然目前尚无文献记载儿童腺病毒感染的进化特征和严重程度有显著变化，但已有报告描述了

其流行暴发情况[4] [5]。儿童因免疫系统未成熟及缺乏特效抗病毒药物，腺病毒肺炎(AVP)易迅速进展为

重症。重症腺病毒肺炎以呼吸系统受累为主要表现，急性期可继发急性呼吸衰竭、肺不张、胸膜炎、胸

腔积液等，也可合并其他脏器受累[6]。因此，早期识别重症腺病毒肺炎并及时干预，能够降低儿童预后

不良甚至死亡的风险。本研究旨在基于临床表现、血液实验室指标以及影像学检查结果，建立并验证一

个风险预测模型，以帮助临床医生识别出重症腺病毒高风险患者。 

2. 对象及方法 

2.1. 研究对象 

纳入 2021 年 8 月至 2024 年 9 月西安市儿童医院呼吸内科一病区住院的腺病毒肺炎患儿。纳入标准：
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所有 206 例腺病毒肺炎患儿均符合《诸福棠实用儿科学》的诊断标准，即：① 多数患者存在持续性高热

症状，且常规抗生素治疗无效；② 伴随精神状态异常，如嗜睡、烦躁不安或精神萎靡等；③ 肺部体征

显现较晚，通常在发病后的第 3 至 5 天，肺部可闻及啰音；④ 咽拭子腺病毒 PCR 检测呈阳性。重症腺

病毒肺炎符合的诊断标准，即：① 高热(体温超过 39℃)持续 5 天及以上，同时伴有频繁的刺激性剧烈咳

嗽；② 心率超过 100 次/分钟，和(或)呼吸频率超过 30 次/分钟(需排除哭闹等因素的干扰)；③ 肺部病变

进展迅速，受累范围超过 1 个肺叶；④ 存在低氧血症；确诊为肺炎的基础上符合以上任一项均可诊断为

重症。排除标准：先天性心脏病、遗传代谢性疾病、神经系统疾病、先天性支气管肺发育不良、免疫缺

陷、长期使用免疫抑制剂、结核病、哮喘及支气管异物。最终纳入 206 例(重症组 50 例，轻症组 156 例)。
本研究的方案已经通过伦理审核。 

2.2. 方法 

(1) 本研究收集了患儿的病例数据，包括一般资料(年龄、性别)、临床数据(发热持续时间、体温峰值、

喘息)、实验室检查结果[白细胞(WBC)、中性粒细胞百分比、淋巴细胞百分比、血小板(PLT)、降钙素原

(PCT)、C 反应蛋白(CRP)、乳酸脱氢酶(LDH)、中性粒细胞与淋巴细胞比值(NLR)、血小板(PLT)、血红蛋

白(HCG)、血小板/淋巴细胞比值(PLR)、白蛋白(ALB)、谷草转氨酶(AST)、谷丙转氨酶(ALT)、肌酐(Cr)]、
影像学数据(肺实变、胸腔积液)，以及有无合并感染(肺炎支原体、呼吸道合胞病毒、EB 病毒、偏肺病毒、

流感病毒、副流感病毒、鼻病毒)。所有实验室检查均在入院 24 小时内完成。数据和信息不完整的患者被

排除在外。 
(2) 统计学处理统计。分析使用 SPSS 25.0 软件。对于呈非正态分布的连续变量，以中位数(M)和四

分位数间距(IQR)进行统计汇总，组间差异显著性评估采用秩和检验中的 Mann-Whitney U 检验。分类数

据则以例数(n)及相应百分比(%)表示，组间比较运用卡方检验)。采用 R 统计软件进行统计分析并绘制所

有图表，为防止模型出现共线性与过拟合问题，本研究运用 LASSO 回归模型对自变量进行筛选，保留具

有非零特征的变量。以 LASSO 回归筛选出的风险因素为依据，采用多因素 Logistic 回归分析来构建预测

模型，将双侧 α < 0.05 设定为具有统计学意义的标准。对预测模型的性能评估从区分能力、校准能力和

临床价值三个维度展开。其中，区分能力通过受试者工作特征曲线(ROC)分析及曲线下面积(AUC)进行评

估；校准能力则借助校准图结合 Hosmer-Lemeshow 检验来判定。模型校准检验(Hosmer-Lemeshow 检验)
中 P 值大于 0.05 表明模型校准度可接受。AUC 越接近 1.0，检测方法的真实性越高。敏感性越高，诊断

准确性越高；特异性越高，误诊率越低。通常用于风险预测模型的性能测量指标(区分度和校准度)无法解

决所生成的列线图在临床实践中的实际获益问题。因此，进行决策曲线分析(DCA)以开发更具临床解释性

的风险预测模型。使用自抽样法(1000 次重抽样)对模型进行验证，以量化任何过拟合情况。两名研究人

员分别进行统计分析，以确保研究结果的可靠性。 

3. 结果 

3.1. 两组的临床资料对比 

两组在年龄、性别在两组间差异无统计学意义(P > 0.05)。表明两组的基线数据具有可比性(见表 1)。
重症组热峰及热程显著高于轻症组，喘息症状发生率无统计学差异，实验室检查表明：重症组中性粒细

胞绝对值(NEP)、中性粒细胞百分比(N%)及 C 反应蛋白(CRP)、谷丙转氨酶(ALT)、谷草转氨酶(AST)及乳

酸脱氢酶(LDH)显著升高，淋巴细胞百分比(L%)、白蛋白(ALB)水平显著降低。重症组肺实变及胸腔积液

(P < 0.001)发生率显著高于轻症组。重症组肺炎支原体感染率显著高于轻症组，其余病毒感染率无统计学

差异。 
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Table 1. Clinical features of children with mild adenovirus pneumonia and severe adenovirus infection 
表 1. 轻症腺病毒肺炎与重症腺病毒患儿临床特征 

变量 轻症组(156 例) 重症组(50 例) ꭓ2/Z 值 P 值 

基线特征 

年龄(岁) 3.95 (2.00, 7.04) 6.16 (2.58, 7.75) 1.650 0.099 

性别(男) 87 (55.7) 29 (58) −0.312 0.755 

临床特征 

热峰(℃) 39.6 (39, 40) 40 (39.6, 40.00) 3.327 0.001 

热程(d) 6 (4, 9) 11 (9, 15) 6.119 <0.001 

喘息 16 (10.2) 7 (14) 0.714 0.475 

实验室检查 

WBC (×109/L) 7.29 (5.68, 9.99) 8.27 (5.35, 10.69) 1.110 0.267 

NEP 3.45 (2.10, 5.80) 4.40 (2.82, 7.31) 2.082 0.037 

NLR 2.10 (1.53, 3.48) 1.49 (1.34, 1.97) −0.954 0.340 

N (%) 51.55 (30.80, 67.25) 68.25 (56.70, 74.50) 4.419 <0.001 

L (%) 37.90 (25.65, 57.40) 23.75 (15.60, 35.40) −4.168 <0.001 

PLT (×109/L) 294 (218, 358) 275 (219, 345) −0.212 0.832 

PLR 0.64 (0.27, 1.62) 0.31 (0.18, 0.74) −0.704 0.448 

Hb (g/L) 114 (108, 122) 113.5 (108, 119) −1.224 0.213 

CRP (mg/L) 9.15 (3.22, 22.48) 22.88 (8.62, 40.05) 3.082 0.002 

PCT (ng/L) 0.13 (0.06, 0.36) 0.22 (0.10, 0.44) 1.156 0.248 

ALB (g/L) 39.0 (37.2, 41.0) 33.5 (30.5, 35.9) −6.597 <0.001 

ALT (U/L) 14 (11, 19) 17 (11, 28) 3.452 0.001 

AST (U/L) 30 (25, 37) 35 (26, 54) 3.223 0.001 

CK-MB (U/L) 20 (16, 25) 20 (16, 27) 1.595 0.111 

LDH (U/L) 262.5 (229, 314) 379.5 (259, 643) 4.266 <0.001 

Cr (μmol/L) 31 (25, 38) 32.5 (27, 42) 1.312 0.189 

影像学 

肺实变 71 (45.5) 45 (90) 4.799 <0.001 

胸腔积液 4 (2.5) 17 (34) 5.047 <0.001 

混合感染 

肺炎支原体 53 (33.9) 35 (70) 4.267 <0.001 

病毒 60 (38.4) 20 (40) 0.041 0.887 

呼吸道合胞合胞病毒 17 (10.8) 4 (8) −0.599 0.549 

EB 病毒 14 (8.9) 8 (16) 1.366 0.172 

偏肺病毒 3 (1.9) 0 (0) −0.017 0.986 

流感病毒 6 (3.8) 2 (4) 0.041 0.967 

副流感病毒 14 (8.9) 3 (6) −0.671 0.502 

鼻病毒 10 (6.4) 4 (8) 0.377 0.706 

注：所有连续变量均为非正态分布，并以中位数(四分位距)表示。分类变量表示为 n (%)。WBC，白细胞计数；N%，

中性粒细胞百分比；L%，淋巴细胞百分比；PLT，血小板计数；NLR，中性粒细胞与淋巴细胞比值；PLR，血小板/
淋巴细胞比值；Hb，血红蛋白；CRP，C 反应蛋白；PCT，降钙素原；ALB，白蛋白；AST，谷草转氨酶；ALT，谷

丙转氨酶；CK-MB，肌酸激酶同工酶；LDH，乳酸脱氢酶；Cr，肌酐。 
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3.2. 变量筛选 

单因素分析 2 组间共发现 13 个变量差异有统计学意义(均 P < 0.05) (图 1)，包括热峰、热程、NEP、中

性粒细胞百分比、淋巴细胞百分比、超敏 C 反应蛋白、白蛋白、谷草转氨酶、谷丙转氨酶、乳酸脱氢酶、

肺实变、胸腔积液和合并肺炎支原体感染。在线性模型中，其复杂度与模型所包含的变量数量存在直接关

联，变量越多，模型的复杂程度便越高。若采用传统的二元 Logistic 回归进行变量选择，容易出现过拟合与

多重共线性问题。为切实规避上述问题，本研究选用 LASSO 回归开展变量选择工作。借助十折交叉验证，

当 λ取值为 0.054 (即 1 个标准误)时，LASSO 回归最终筛选出 8 个具有非零特征的危险因素(图 2)。分别为

热程、淋巴细胞百分比、白蛋白、ALT、乳酸脱氢酶、肺实变、胸腔积液和合并肺炎支原体感染。 
 

 
Figure 1. LASSO coefficient distribution of 13 variables for selecting predictors of severe ade-
novirus infection Using LASSO regression 
图 1. 采用 LASSO 回归方法选择重症腺病毒的预测因子 13 个变量的 LASSO 系数分布图 

 

 
Figure 2. Determination of the optimal penalty parameter λ using 10-fold cross-
validation and minimum mean squared error 
图 2. 采用十折交叉验证和最小均方误差确定最佳惩罚系数 λ 

3.3. 列线图的构建 

以上述 LASSO 回归结果筛选出的 8 个独立危险因素(热程、淋巴细胞百分比、白蛋白、ALT、乳酸

脱氢酶、肺实变、胸腔积液和合并肺炎支原体感染)为基础，进行多因素 Logistic 回归分析，共发现 6 个

重症腺病毒的危险因素，分别为热程、淋巴细胞百分比、白蛋白、乳酸脱氢酶、胸腔积液和合并肺炎支

原体感染(P < 0.05，见表 2)。 
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Table 2. Binary logistic regression analysis 
表 2. 二元逻辑回归分析 

变量 回归系数 标准误 OR 值 置信区间 Z P 
热程 0.157 0.07 1.17 1.01~1.33 2.258 0.001 

淋巴细胞百分比 −0.029 0.015 0.97 0.94~1 −1.89 0.029 
白蛋白 −0.285 0.086 0.75 0.62~0.86 −3.314 0.001 

乳酸脱氢酶 0.001 0.001 1 3.02~3.04 0.868 0.002 
胸腔积液 1.152 0.753 3.16 0.65~12.45 1.53 0.026 

合并肺炎支原体感染 1.079 0.543 2.94 0.93~4.83 1.988 0.003 

3.4. ROC 曲线分析 

ROC 曲线结果显示，热程、淋巴细胞百分比、白蛋白、乳酸脱氢酶、胸腔积液和合并肺炎支原体感

染均具有较好的预测价值。其曲线下面积(AUC)分别为 0.829、0.712、0.873、0.736、0.657 和 0.680，最

佳临界值分别为 7.50、26.25、37.25 和 293.5。在上述实验室指标中，白蛋白(ALB)是最佳预测指标，其

敏感度和特异度分别为 92.0%和 74.4% (表 3)。 
 
Table 3. Predictive Value of independent factors in patients with severe adenovirus infection 
表 3. 重症腺病毒患者中独立因素的预测价值 

变量 AUC CI P 临界值 灵敏度 特异度 
热程 0.829 0.773~0.886 <0.001 7.50 90.0% 67.30% 

淋巴细胞百分比 0.712 0.817~0.929 <0.001 26.25 58.0% 75.0% 
白蛋白 0.873 0.648~0.824 <0.001 37.25 92.0% 74.4% 

乳酸脱氢酶 0.736 0.663~0.791 <0.001 293.5 74.0% 65.4% 

3.5. 最终模型的列线图 

 
其中合并肺炎支原体和胸腔积液变量(否 = 0 分，是 = 1 分)，热程、淋巴细胞百分比、谷白蛋白、

乳酸脱氢酶等变量均为实测值。使用方法如下：在相应轴上标记这些纳入因素的值。从该值向上

画一条垂直线至顶部线条，得到相应的分数。然后，将每个变量值对应的分数相加。在总分刻度

上找到相加后的总分，并将其垂直投影到底部轴上，从而获得儿童重症腺病毒肺炎患病风险。 

Figure 3. Nomogram for severe adenovirus pneumonia 
图 3. 重症腺病毒肺炎的列线图 

 
选取的 6 个变量被用于建立逻辑回归模型，并以列线图的形式呈现。这 6 个变量包括别为热程、淋
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巴细胞百分比、白蛋白、乳酸脱氢酶、胸腔积液和合并肺炎支原体感染。包含这 6 个因素的最终预测模

型以列线图的形式展示于图 3 中。该列线图中每个预测因子的得分总和所对应的总分与重症腺病毒肺炎

的发病风险相关联。 

3.6. 诺莫图性能 

通过 1000次重采样的内部自Bootstrap验证，基于开发数据集的列线图平均曲线下面积(AUC)为 0.938，
列线图模型的敏感度和特异度分别为 96.0%和 83.9% (见图 4)。该模型对预测重症腺病毒患者具有良好的

区分能力。此外，预测模型的校准图和 Hosmer-Lemeshow 检验(P = 0.70)表明，预测概率与实际概率之间

具有良好的一致性，如图 5、图 6 所示。决策曲线分析(DCA)显示，列线图模型可在较大阈值范围内为患

者带来临床获益(见图 7、图 8)。 
 

 
Figure 4. Receiver operating characteristic (ROC) curve of the predictive model 
图 4. 预测模型的受试者工作特征(ROC)曲线 

 

 
Figure 5. Calibration Plot of the Predictive Model the plot depicts 
the ideal outcome (gray thick line), logistic calibration outcome 
(solid line), and non-parametric outcome (dashed line) 
图 5. 预测模型的校准图。图中描绘了理想结果(灰色粗线)、
逻辑校准结果(实线)和非参数结果(虚线) 
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Figure 6. Calibration plot of the model after internal validation using bootstrap method 
图 6. 使用自抽样法进行内部验证后模型的校准图 

 

 
Figure 7. Decision curve analysis (DCA) of the predictive model 
图 7. 预测模型的决策曲线分析(DCA) y 轴衡量净获益 

 

 
Figure 8. Decision curve analysis (DCA) of the model after internal validation using bootstrap method 
图 8. 使用自抽样法进行内部验证后模型的决策曲线分析(DCA) 
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4. 讨论 

人腺病毒(HAdV)感染是儿童肺炎的主要病因之一，常表现为高热等症状。该病进展迅速且多发，约

三分之一的患者会发展为重症[7]。腺病毒感染人体后，可侵犯气道黏膜上皮细胞，损害黏液–纤毛清除

系统，同时病毒本身介导的增强细菌与宿主细胞的特异性反应及免疫功能紊乱，导致易合并细菌感染，

产生过强的炎症反应及损伤，使病情进一步加重、恶化，引起呼吸衰竭、ARDS、HLH 等严重并发症[8]。
因此，早期诊断儿童腺病毒肺炎(AVP)、尽早干预并提供适当治疗以预防重症腺病毒肺炎的发生至关重要

[9]。在本研究中，该疾病在男性中比女性更为常见(男女比例为 1.29:1)，患者的平均年龄为 3.15 岁。这

与先前的报道一致，即腺病毒感染在四岁以下儿童中更为常见，这可能是由于他们的免疫功能发育不完

全[10]。因此，积极探索重症腺病毒肺炎的预警指标并及时进行干预，能够降低重症腺病毒肺炎并发症的

发生，并降低死亡率。本研究旨在开发一种风险预测列线图，用于预测重症腺病毒肺炎患者。 
本研究采用 LASSO 和逻辑分析方法，对腺病毒肺炎(AVP)患儿的基础临床和实验室指标进行分析，

确定了热程、淋巴细胞百分比、白蛋白、乳酸脱氢酶、胸腔积液和合并肺炎支原体感染这 6 个变量为儿

童重症腺病毒肺炎(SAP)的危险因素。将这 6 个指标绘制 ROC 曲线，其曲线下面积(AUC)分别为 0.829、
0.712、0.873、0.736、0.657 和 0.680，最佳临界值分别为 7.50、26.25、37.25 和 293.5。在上述实验室指

标中，白蛋白(ALB)是最佳预测指标，其敏感度和特异度分别为 92.0%和 74.4%。 
本研究结果显示，白蛋白(ALB)是最佳预测指标，AUC 为 0.873，最佳临界值为 37.25 g/L，其敏感度

和特异度分别为 92.0%和 74.4%。血清 ALB 是肝实质细胞合成的蛋白质之一，具有营养、运输物质、维

持血浆胶体渗透压等多种生理功能[11] [12]，血清 Alb 与重症疾病的预后相关，Artero 等[13]研究显示，

血清 Alb 是严重脓毒症或脓毒性休克死亡的独立危险因素。儿童肺炎往往以肺部作为原发病灶，引发全

身炎性反应综合征和(或)脓毒症，进而累及其他脏器，导致其功能障碍，最终使预后效果差。基于此，可

推测血清白蛋白(Alb)水平或许能成为重症肺炎(SAP)患儿预后情况的预测指标。当机体处于严重感染状

态时，白蛋白的分解代谢速度会加快。同时，大量炎症细胞因子的释放会破坏毛细血管内皮细胞，致使

全身毛细血管通透性增高，血管内的白蛋白便会漏出到血管外，从而造成血清白蛋白水平下降。本研究

通过多因素分析显示，血清 Alb 水平与 SAP 患儿预后呈负相关，提示低蛋白血症是 SAP 患儿预后不良

的危险因素，与既往研究一致[14]。 
本研究发现，发热持续天数的 AUC 为 0.829，最佳临界值为 7.50 天，是较好的预测指标。在一项关

于腺病毒肺炎临床特征的研究中发现，重症腺病毒肺炎组患者在症状发作及入院后发热持续时间更长，

这在一项关于腺病毒肺炎临床特征的研究中也有发现[15]。另一项报告证实，与轻中度肺炎相比，SAP 相

关的发热持续时间更长[16]。最近一项研究表明，入院前发热时间是儿童腺病毒肺炎的高危因素，而入院

后发热持续时间也是导致危重症和死亡的高危因素[17]。这提示长时间发热是评估是否存在 SAP 风险的

有效预测因子，这与我们的研究结果一致。尽管热程的特异度只有 67.3%，但其是一种易获取且低成本的

SAP 预测指标，具有一定的临床价值。 
在本研究中，我们发现合并肺炎支原体感染的腺病毒肺炎的儿童更容易演变为重症。腺病毒(HAdV)

感染常伴随细菌、支原体等其他病原体的合并感染，这可能导致住院患者出现严重的临床症状及并发症，

且通常与不良预后相关。本研究中，42.7% (88/206 例)的患者存在合并感染，其中重症腺病毒肺炎(SAP)
组的合并感染率达 70% (35/50 例)，高于 Esposito 等人报道的 49.2% [18]。本研究表明，混合感染肺炎支

原体的腺病毒肺炎患儿，重症发生率较单纯腺病毒感染肺炎明显升高，既往观点病毒感染能够直接侵袭

支气管黏膜上皮细胞，破坏黏膜屏障功能，同时还会导致机体及肺部的免疫功能出现紊乱。这种情况下，

机体不仅容易合并其他病原体的感染，病情也可能因此进一步加重[19]。近年来，由于腺病毒合并支原体
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感染所致肺炎具有严重的临床症状、并发症及临床诊断预后挑战，已引起学界关注[20]。因此，在日常临

床实践中，我们应常规检测支原体等病原体感染，并及时针对合并感染病原体启动对症治疗。 
我们发现，LDH 浓度升高，淋巴细胞比例降低，合并胸腔积液的腺病毒肺炎患儿更容易进展为重症。

LDH 是人体细胞中的关键代谢酶，在细胞膜受损或细胞裂解时释放到细胞外基质中，是一种组织损伤的

替代标志物。有研究指出，LDH 浓度升高表明重要器官(包括肺)的细胞裂解或细胞膜破坏，在这些情况

下，应考虑严重 ADV 感染的可能性[21]。淋巴细胞作为机体免疫功能中至关重要的细胞组成部分，其水

平的动态波动与病情的进展及预后状况存在着密切关联。腺病毒感染可影响免疫系统和组织细胞的功能，

导致多器官损伤，最终引起淋巴细胞生成急剧减少[22]，在既往一项对 2019-nCoV 感染研究中表明，死

亡者中 LYM 降低占 88.9%，表明淋巴细胞降低是患者进入危重期的表现[23]。腺病毒侵袭肺部时，会顺

着支气管的分级走向扩散，从大气道逐步蔓延至中小支气管、细支气管，随后快速累及肺泡，促使炎症

物质渗出，进而形成肺实变这一基本病理改变，这与重症腺病毒肺炎病灶的分布特点存在密切关联。既

往一项对儿童腺病毒影像学特点文章指出，普通腺病毒肺炎患儿出现胸膜改变或胸腔积液者较少，而重

症腺病毒肺炎患儿中胸膜增厚及胸腔积液比例较高[24]。 
列线图模型能够直观、简洁且准确地评估预后，有助于医务人员做出更优的临床决策。在本研究中，

我们通过逻辑回归分析筛选出重症腺病毒的预测变量，进而构建列线图。发热持续时间超过 7.5 天、胸腔

积液、合并肺炎支原体感染、血清白蛋白(ALB) < 37.25 g/L、淋巴细胞比例 < 26.25%、乳酸脱氢酶(LDH) > 
293.5 U/L 是重症腺病毒肺炎(SAP)的早期预测指标。本研究表明，预测模型预测效果佳、校准度好，经内

部验证性能良好。决策曲线分析显示，列线图模型在较大阈值范围能让患者获益。 
本研究存在一些局限性。首先，本研究为单中心回顾性研究，所有研究对象均来自西安市儿童医院

呼吸内科一病区，样本来源具有明显的地域局限性和选择偏倚。儿童腺病毒肺炎的发病特征、重症危险

因素可能因地区经济水平、医疗资源配置、气候环境、病毒流行血清型差异以及临床诊疗规范的不同而

存在显著差异。例如，不同地区儿童腺病毒感染的优势血清型可能不同，而不同血清型的致病性和重症

发生率存在明显区别，本研究未纳入其他地区、其他医疗机构的病例，导致研究结果难以全面反映不同

区域儿童重症腺病毒肺炎的真实情况，极大地限制了模型的外部普适性。其次，本研究仅进行了内部自

抽样验证，未开展多中心、前瞻性的外部验证。内部验证仅能评估模型在本研究样本中的稳定性，无法

验证其在独立外部人群中的预测效能。风险预测模型的临床价值很大程度上依赖于外部验证的结果，缺

乏外部验证的模型可能存在过拟合风险，其预测性能在实际临床应用中可能被高估，难以准确指导其他

医疗机构的临床实践。此外，由于实验室条件的限制，我们仅对儿童腺病毒感染进行了诊断，未对具体

血清型进行区分。因此，无法基于血清型详细观察临床特征的差异及影响重症腺病毒肺炎的因素。 
基于上述局限性，本研究构建的儿童重症腺病毒肺炎风险预测模型目前仅为一个“候选模型”，不

能直接应用于广泛的临床实践。 该模型的临床转化与推广必须满足以下前提：第一，开展多中心、前瞻

性研究，纳入不同地区、不同级别医疗机构(如三级医院、二级医院、基层医院)的儿童腺病毒肺炎病例，

覆盖不同地域特征、不同诊疗背景的患者群体，以验证模型在外部人群中的区分能力、校准能力和临床

价值；第二，在外部验证过程中，需根据不同地区的病毒流行特点(如血清型分布)、临床诊疗差异，对模

型进行必要的调整与优化，例如补充血清型检测指标，或修正各预测因子的权重系数，以提高模型在特

定人群中的适用性；第三，需进一步扩大样本量，尤其是重症病例的样本量，减少抽样误差对模型性能

的影响，确保模型对重症病例的识别效能稳定可靠。只有经过严格的多中心前瞻性外部验证并优化完善

后，该模型才能真正成为临床医生识别重症腺病毒肺炎高危儿童的有效工具，为早期干预和治疗决策提

供科学依据。 
初步评估表明，该候选模型能够根据入院时的所有体征和基本实验室检测指标，对重症腺病毒肺炎
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进行快速风险评估，从而为及时识别高危儿童提供初步参考，也为后续开展多中心验证研究奠定了基础。 
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