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【摘要】 目的  通过蛋白质组学、生物信息学、酶联免疫吸附试验（ELISA）筛选脓毒症的差异表达蛋白，

以期为脓毒症的诊断和预后判断寻找新的生物标志物。方法  采用成组设计的实验方法，收集 2019 年 1 月至 

12 月入住西南医科大学附属医院急诊科的脓毒症患者（脓毒症组）和同期在本院体检健康志愿者（健康对照组）

的外周血标本；随机选取两组标本进行数据非依赖性采集模式（DIA）定量检测蛋白，利用生物信息分析方法对

差异蛋白在转录水平进行基因本体（GO）功能富集、组间荟萃分析（Meta 分析），并构建生存曲线；利用 ELISA

验证筛选出的指标，将数据与临床血清降钙素原（PCT）、C- 反应蛋白（CRP）、血乳酸（Lac）数据共同构建受试

者工作特征曲线（ROC 曲线），筛选出对脓毒症证具有诊断及预后预测价值的生物标志物。结果  DIA 显示，脓

毒症组有 71 个差异蛋白，6 个下调、65 个上调；这些差异蛋白的 GO 功能富集于细胞因子介导的信号通路应

激反应、炎症反应、白细胞迁移等。组间 Meta 分析发现，转铁蛋白受体 CD71 表达在脓毒症组较健康对照组高 

〔标准化均数差（SMD）＝-0.47，95% 可信区间（95%CI）为 -0.93～0.00，P＜0.01〕，在死亡组表达较生存组高

（SMD＝-0.44，95%CI 为-0.70～-0.18，P＝0.63）。生存曲线分析显示，CD71的表达与生存预后呈负相关，低表达

者生存率越高（P＝0.000 34）。ELISA 显示，脓毒症组 CD71 表达较健康对照组明显升高（nmol/L：156.83±84.71

比 87.99±47.89，P＜0.05），死亡组 CD71 表达较生存组明显升高（nmol/L：219.63±125.59 比 130.97±40.45，

P＜0.05）。ROC 曲线分析显示：CD71 预测脓毒症的 ROC 曲线下面积（AUC）＝0.790（敏感度为 65.1%，特异

度为 90.0%）；CD71 预测脓毒症患者预后的 AUC＝0.744（敏感度为 57.1%，特异度为 94.1%）；提示 CD71 对脓

毒症的诊断和预后判断能力均强，且预后判断能力优于 PCT（AUC＝0.547，敏感度为 64.3%，特异度为 55.9%）、

CRP（AUC＝0.594，敏感度为 64.3%，特异度为 61.8%）和 Lac（AUC＝0.540，敏感度为 42.9%，特异度为 82.4%）。 

结论  CD71 对脓毒症有较好的诊断和预后判断价值，具有作为脓毒症生物标志物的潜力。
【关键词】 转铁蛋白受体 CD71；  脓毒症；  生物信息学；  蛋白质组学

基金项目：四川省科技计划项目（2019JDPT0003，2020YFS057）；西南医科大学科研项目（2021ZKQN082）

临床试验注册：中国临床试验注册中心，ChiCTR 1900021261

DOI：10.3760/cma.j.cn121430-20210617-00907

The role of transferrin receptor CD71 as a diagnostic and prognostic biomarker in sepsis
Li Linfang1, Zhang Yuanyuan2, Hu Yingchun3, Chen Muhu3

1Department of General Surgery (Breast Surgery), the Affiliated Hospital of Southwest Medical University, Luzhou 646000, 
Sichuan, China; 2Department of Operating Room, the Affiliated Hospital of Southwest Medical University, Luzhou 646000, 
Sichuan, China; 3Department of Emergency Medicine, the Affiliated Hospital of Southwest Medical University, Luzhou 
646000, Sichuan, China
Corresponding author: Chen Muhu, Email: cmh6186@126.com

【Abstract】 Objective  To find new biomarkers for the diagnosis and prognosis of sepsis through analyzing the 
differential  expression protein  in  sepsis by proteomics  and bioinformatics  analysis  and  enzyme  linked  immunosorbent 
assay  (ELISA).  Methods  Patients  with  sepsis  admitted  to  the  emergency  department  of  the  Affiliated  Hospital  of 
Southwest Medical University  from January  to December 2019 were enrolled. And meanwhile, healthy volunteers who 
had normal physical examinations were  included as  the control group. Blood samples  from  two groups were collected. 
The samples were randomly selected for the protein concentration by data independent acquisition (DIA). Bioinformatics 
method was used  in differentially expressed proteins by gene ontology  (GO) pathway, enrichment analyses, groups meta-
analysis and survival curves construction. ELISA method was used to verified marker screened. Then the data of transferrin 
receptor CD71 and  the clinical data of procalcitonin  (PCT), C-reactive protein  (CRP) and blood  lactic acid  (Lac) were 
collected to construct receiver operator characteristic curve (ROC curve), and biomarker was screened for diagnostic and 
prognostic of sepsis.  Results  The result of DIA showed that 71 differentially expressed proteins were screened out from 
sepsis group, 6 proteins were down-regulated and 65 proteins were up-regulated. Those differentially expressed proteins 
were enriched in the inflammatory response, response to stress, leukocyte migration in the GO pathway and enrichment 
analyses. The meta-analysis showed  that  the expression  level of CD71 was higher  in sepsis group  than normal control  
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  脓毒症是目前医学界面临的重大难题与挑战，

国际上对脓毒症采取了一系列积极“拯救”的措 

施［1-2］，但其发病率和病死率仍居高不下。脓毒症

是感染引起宿主反应失调，导致危及生命的器官功

能损害的综合征［3］。从感染到脓毒症是一个复杂

的病理生理过程，包括病原体入侵、细胞因子释放、

微循环功能障碍、人体免疫系统失衡等。目前，国

际上对脓毒症的诊断采用脓毒症 3.0 指南推荐的

感染 + 序贯器官衰竭评分（sequential organ failure 

assessment，SOFA）≥2 分的诊断标准，在治疗方面

则侧重于器官功能的拯救与恢复。

  生物标志物是能反映机体生理、病理、药理

过程中有生物学意义的分子水平物质，包括 DNA、

RNA、蛋白质、代谢小分子等，主要用于疾病诊断、

分期或疗效在目标人群中的有效性等［4］。临床上

具有相同症状或体征但生物标志物不同的患者往往

有着不同的疾病预后或治疗效果。因此，生物标志

物对疾病诊断和预后，尤其是精准医疗、个体化治

疗中的作用明显。目前在脓毒症中常用于判断感

染存在和病原体类型的生物标志物有 C- 反应蛋白

（C-reactive protein，CRP）、降钙素原（procalcitonin，

PCT）、血乳酸（lactic acid，Lac），但诊断和预后判断

的效能较低。因此，寻找新的能够预测脓毒症发展

和转归的生物标志物是其诊治的一个新思路。

  数据非依赖性采集模式（data  independent  

acquisition，DIA）是一种基于数据的非标记定量技

术，具有重复性好、检测敏感度高、定量精准、数据

可信息化等优势［5］，被认为是近年来最值得关注的

技术。DIA 可以同时对多个和不同批次的样本进

行蛋白质鉴定和定量分析，适合于临床大规模血中

蛋白生物标志物研究。2015 年，国际蛋白质组学研

究者 Liu 等［6］利用 DIA 揭示了遗传和环境因素对

个体的影响，结果表明，DIA 有助于发现和评估临

床生物标志物。本研究通过 DIA 筛选出脓毒症患

者和健康者血清样本的差异蛋白质，采用生物信息

学技术分析公共数据库数据中差异蛋白在转录水

平上的差异，采用酶联免疫吸附试验（enzyme linked 

immunosorbent asssy， ELISA）验证筛选出的差异蛋

白在健康志愿者和脓毒症患者中的表达情况，为脓

毒症患者寻找新的诊断和预后指标提供实验依据。

1 方法和数据来源 

1.1  数据来源：采用成组设计的研究方法，收集

2019 年 1 月至 12 月 50 例在本院急诊重症监护病房 

（emergency intensive care unit，EICU）住院脓毒症患

者和随机选取 10 例健康志愿者外周血样本。

1.1.1  纳入标准：① 诊断标准根据脓毒症 3.0 指南；

② 年龄 14～70 岁；③ 患者或其法定代理人愿意参

与研究并签署知情同意书。

1.1.2  排除标准：① 既往有器官功能衰竭、免疫系

统疾病、血液系统疾病；② 不愿意参与本研究者。

1.1.3  伦理学：本研究符合医学伦理学标准，通过本 

院临床试验伦理委员会批准（审批号：ky2018029），

患者或其法定代理人知情同意；并在中国临床试验

注册中心注册（注册号：ChiCTR 1900021261）。

1.2  DIA 质谱分析：从收集的样本中随机选取脓毒

症组10个、健康对照组5个进行DIA蛋白组学技术

分析。采用液质联用质谱仪分析样本中蛋白质酶解

肽段。在传统数据依赖性采集模式（data dependent  

acquisition，DDA）构建的谱图库基础上，使用时间序

列算法同时对 15 个样本中蛋白表达丰度变化比值

group  [standardized mean difference  (SMD) = -0.47, 95% confidence  interval  (95%CI) was -0.93  to 0.00, P < 0.01],  
the expression  level of CD71 was higher  in non-survivor group  than survivor group  (SMD = -0.44, 95%CI was -0.70 
to -0.18, P = 0.63). Survival curve showed  that  the expression of CD71 was  inversely correlated  to survival  rates,  the 
patients with a lower expression had higher survival rates (P = 0.000 34); the ELISA showed that the level of CD71 was 
higher in sepsis group than normal control group (nmol/L: 156.83±84.71 vs. 87.99±47.89, P < 0.05), the level of CD71 
was higher in non-survivor group than survivor group (nmol/L: 219.63±125.59 vs. 130.97±40.45, P < 0.05). The area 
under the ROC curve (AUC) of CD71 in diagnostic performance of sepsis was 0.790 (sensitivity was 65.1%, specificity was  
90.0%), the AUC of CD71 in prognostic performance of sepsis was 0.744 (sensitivity was 57.1%, specificity was 94.1%); 
CD71 had a better prognostic performance than PCT (AUC = 0.547, sensitivity was 64.3%, specificity was 55.9%), CRP 
(AUC = 0.594, sensitivity was 64.3%, specificity was 61.8%), Lac (AUC = 0.540, sensitivity was 42.9%, specificity was 
82.4%).  Conclusion  CD71 had a great value of diagnostic and prognostic performance in sepsis, and it was expected 
to be a potential biomarker for sepsis.

【Key words】  Transferrin receptor CD71;  Sepsis;   Bioinformatics;  Proteomics
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Science and Technology of Southwest Medical University Project (2021ZKQN082)
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和相应的 P 值进行鉴定及定量分析。

1.3  功能富集与筛选目标蛋白：对所有数据进行

对数化处理后，通过箱图来判断样本是否存在均一

性，两组数据采用主成因分析（principal component 

analysis，PCA）方法排除离群样本。通过在线软件差

异表达和通路整合分析工具 iDEP91 筛选健康对照

组和脓毒症组之间的差异蛋白，筛选标准为差异倍

数（fold change，FC）≥2.0，错误发现率（false discovery  

rate，FDR）＜0.01，并富集出差异蛋白的主要生物学

功能通路［7-8］。

1.4  目标蛋白转录水平表达情况：为进一步探讨目

标蛋白在不同组别转录水平上的变化情况，本研究

从公共基因表达数据库（Gene Expression Omnibus，

GEO）中下载均为人外周血样本且样本量≥20 例的 

7个脓毒症数据集，包括GSE 28750 ［9］、GSE 54514 ［10］、 

GSE 63042［11］、GSE 67652［12］、GSE 69528［13］、

GSE 65682［14］、GSE 95233［15］。GSE 65682 中包含有

479 例脓毒症患者的 28 d 预后数据，用于描述特定

差异表达基因的生存曲线。对上述数据集经均一化

处理（log2 对数化）后分为脓毒症组与健康对照组、

脓毒症生存组与死亡组，基于 R 语言包对不同数据

集中相同分组的单基因进行综合 Meta 分析，通过荟

萃整合分析再次验证差异蛋白在转录水平上是否与

蛋白水平的趋势一致。

1.5  ELISA 验证：选择脓毒症组（50 个）、健康对

照组（10 个）样本进行 ELISA 验证。采用双抗体

夹心法测定样本中的蛋白含量。用纯化的特定

抗体包被微孔板制成固相抗体，往包被的微孔中

依次加入样本，再与辣根过氧化物酶（horseradish 

peroxidase，HRP）标记的检测抗体结合，形成抗体 -

抗原 - 酶标抗体复合物，洗涤后加入底物四甲基联

苯胺（tetramethylbenzidine，TMB）显色，颜色的深浅

与样品中的蛋白量呈正相关。用酶标仪在 450 nm 

波长下测定吸光度（absorbance，A）值，再通过标准曲 

线计算样本中蛋白的含量。获得的数据利用 Graph 

Pad Prism 8.0 进行分析。

1.6  受试者工作特征曲线（receiver operator characteristic  

curve，ROC 曲线）分析：采用 Omic Sharetools 15 软件

绘制 ROC 曲线，并计算 ROC 曲线下面积（area under  

the curve，AUC），以评价生物标志物的诊断性能

及预后判断能力。当健康对照组与脓毒症组比较

AUC＞0.7 时，该指标被认为具有较好的诊断性能；

当生存组与死亡组比较 AUC＞0.7 时，该指标被认

为具有较好的预后判断能力。且组间分别与临床

CRP、PCT 及 Lac 数据比较分析。

1.7  统计学方法：使用 Graph Pad Prism 8.0 统计软

件分析数据。符合正态分布的计量数据以均数±标 

准差（x±s）表示，采用单因素方差分析；计数资料

采用χ2 检验。P＜0.05 为差异有统计学意义。

2 结 果 

2.1  DIA 数据：将 DIA 数据通过 iDEP91 在线分析

软件进行箱图和PCA，结果显示，健康对照组和脓毒

症组样本的均一性和组间区分度均较好，未见离群

样本。与健康对照组比较，从脓毒症组患者血清样

本中共筛选出了71个差异蛋白，其中下调蛋白6个、 

上调蛋白 65 个。

2.2  差异蛋白的筛选（图 1）：制作脓毒症组与健 

康对照组差异蛋白表达的火山图（图 1A）和差异

蛋白富集的信号通路网络图（图 1B）以及差异蛋白

热图（图 1C）。结果显示，71 个差异蛋白基因本体 

（gene ontology，GO）功能富集于细胞因子介导的应激 

反应、炎症反应、白细胞迁移等信号通路。依据 

DIA 数据的 P 值筛选出差异蛋白，前 10 个蛋白

为转铁蛋白受体 CD71、CRP、破骨细胞活化因子 

（osteoclast activating factor，OAF）、α1 抗胰糜蛋白酶 

（α1-antichymotrypsin，AACT）、N- 乙酰氨基葡萄糖转

移酶 1（N-acetylglucosaminyltransferase 1，MGAT1）、血

清淀粉样蛋白 A1（serum amyloid A1，SAA1）、岩藻糖 

苷酶 αL2 （alpha-L-fucosidase，FUCO2）、人趋化因子

C-C- 基元配体 14 （chemokine C-C-Motif  ligand 14， 

CCL14），在脓毒症组表达均较健康对照组升高，血

浆激肽释放酶 1（kallikrein 1，KLKB1）、外生骨疣样

蛋白 2（exostoses like protein 2，EXTL2）在脓毒症组

表达较健康对照组降低。

2.3  差异蛋白转录水平的表达情况（图 2～4）：利

用 GSE 65682 数据集绘制上述差异蛋白在转录水平

上的生存曲线，结果显示，CD71 低表达患者的生存

率较 CD71 高表达者生存率高，差异有统计学意义 

（84.15% 比 71.72%，χ2＝12.47，P＝0.000 34）。利用

GEO 公共数据库对上述差异蛋白在转录水平上基

于R语言的分组进行Meta整合分析，结果显示，与脓

毒症组比较，健康对照组 CD71 表达明显降低〔标准 

化均数差（standardized mean difference，SMD）＝-0.47， 

95% 可信区间（confidence interval，95%CI）为 -0.93～ 

0.00〕。与脓毒症死亡组比较，脓毒症生存组CD71表 

达明显降低（SMD＝-0.44，95%CI 为 -0.70～-0.18）。
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注：健康对照组与脓毒症组差异蛋白表达的火山图（A）, 所有蛋白经 t 检验筛选出上调（红色）和下调（蓝色）的基因， 
横坐标为差异倍数（FC），纵坐标为 P 值的负对数（log10）；差异蛋白富集的信号通路网络图（B）， 红色表示上调通路，颜色越深， 

表示上调越明显，白色表示无差异性，连线代表通路之间存在关联，连线越粗表示通路之间关联越密切；差异蛋白热图（C）， 
差异蛋白的红色代表相对高表达，蓝色代表相对低表达；FDR 为错误发现率，FC 为差异倍数，FUCO2 为岩藻糖苷酶 αL2，MGAT1 为 
N- 乙酰氨基葡萄糖转移酶 1，OAF 为破骨细胞活化因子，AACT 为 α1 抗胰糜蛋白酶，CD71 为转铁蛋白受体，CCL14 为人趋化因子  
C-C- 基元配体 14，EXTL2 为外生骨疣样蛋白 2，KLKB1 为血浆激肽释放酶 1，CRP 为 C- 反应蛋白，SAA1 为血清淀粉样蛋白 A1

图 1  健康对照组与脓毒症组患者外周血样本中差异蛋白的筛选及生物信息学分析图

注：CD71 为转铁蛋白受体，SMD 为标准化均数差，95%CI 为 95% 可信区间

图 2  基于 GSE 28750、GSE 54514、GSE 67652、GSE 69528 和 GSE 95233 的相关数据集对健康对照组和脓毒症组 CD71 进行 Meta 分析

＜

注：CD71 为转铁蛋白受体，SMD 为标准化均数差，95%CI 为 95% 可信区间

图 3  基于 GSE 28750、GSE 54514、GSE 67652、GSE 69528 和 GSE 95233 的相关数据集对脓毒症生存组和死亡组 CD71 进行 Meta 分析

2.4  脓毒症组与健康对照组、脓毒症生存组和死亡

组 CD71 含量测定（图 5）：排除 2 个溶血样本，健康

对照组 10 个样本、脓毒症组 48 个样本，脓毒症死

亡组 14 个样本，脓毒症生存组 34 个样本。ELISA

检测结果显示，脓毒症组 CD71 含量较健康对照组

明显升高（P＜0.05）；脓毒症死亡组 CD71 含量较脓

毒症生存组明显升高（P＜0.05）。

2.5  诊断和预后的预测价值（表 1～2；图 6～7）：利 

用ELISA检测的CD71结果和患者临床检测的PCT、 

CRP、Lac数据构建ROC曲线。结果显示，在预测脓毒

症方面，CD71 的 AUC＝0.790，特异度为 90.0%，敏感

注：CD71 为转铁蛋白受体

图 4  基于 GSE 65682 数据绘制差异蛋白 CD71 
在脓毒症患者中的 28 d 生存曲线图
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度为 65.1%；PCT 的 AUC＝0.905，特异度为 100.0%， 

敏感度为 81.4%；Lac 的 AUC＝0.494，特异度为

70.0%，敏感度为 58.1%；CRP 的 AUC＝0.791，特异

度为 100.0%，敏感度为 79.1%。在预测脓毒症患者

预后方面，CD71 的 AUC＝0.744，特异度为 94.1%，

敏感度为 57.1%；PCT 的 AUC＝0.547，特异度为

55.9%，敏感度为 64.3%；Lac 的 AUC＝0.540，特异

度为 82.4%，敏感度为 42.9%；CRP 的 AUC＝0.594，

特异度为 61.8%，敏感度为 64.3%。这显示 CD71

对脓毒症患者具有较好的诊断性能和预后判断能

力，诊断性能不如 PCT，但预后判断能力优于 PCT、

CRP、Lac。

注：ELISA 为酶联免疫吸附试验，CD71 为转铁蛋白受体； 
与健康对照组比较，aP＜0.05；与脓毒症死亡组比较，bP＜0.05

图 5  采用 ELISA 检测健康对照组与脓毒症组及脓毒症 
生存组与脓毒症死亡组 CD71 的含量

表 2 CD71、PCT、CRP、Lac 对脓毒症患者 
预后的预测价值

指标 AUC
特异度

（%）

敏感度

（%）
OR 值 95%CI P 值

CD71 0.744 94.1 57.1 1.47 0.573～0.914 0.008
PCT 0.547 55.9 64.3 3.04 0.368～0.726 0.609
CRP 0.594 61.8 64.3 2.87 0.417～0.772 0.307
Lac 0.540 82.4 42.9 1.06 0.343～0.737 0.666

注：CD71 为转铁蛋白受体，PCT 为降钙素原，CRP 为 C- 反应蛋

白，Lac 为血乳酸，AUC 为受试者工作特征曲线下面积，OR 为优势 

比，95%CI 为 95% 的可信区间

表 1 CD71、PCT、CRP、Lac 对脓毒症的诊断价值

指标 AUC
特异度

（%）

敏感度

（%）
OR 值 95%CI P 值

CD71 0.790 90.0 65.1 2.15 0.644～0.935     0.005
PCT 0.905 100.0 81.4 4.38 0.825～0.984 ＜0.000
CRP 0.791 100.0 79.1 3.78 0.670～0.912     0.005
Lac 0.494 70.0 58.1 2.11 0.343～0.667     0.955

注：CD71 为转铁蛋白受体，PCT 为降钙素原，CRP 为 C- 反应蛋

白，Lac 为血乳酸，AUC 为受试者工作特征曲线下面积，OR 为优势 

比，95%CI 为 95% 的可信区间

注：CD71 为转铁蛋白受体，PCT 为降钙素原，CRP 为 C- 反应蛋白，
Lac 为乳酸，ROC 曲线为受试者工作特征曲线， 

AUC 为 ROC 曲线下面积

图 6  CD71、PCT、CRP、Lac 对脓毒症预测价值的 ROC 曲线

－ 

3 讨 论 

  CD71 与转铁蛋白结合通过细胞内吞作用介导

铁的运输，维持细胞铁代谢平衡，同时参与自由基的

产生、血红蛋白的合成、氧的运输、DNA 合成、神经

递质的产生和释放、类固醇激素的调节等［16］。通

注：CD71 为转铁蛋白受体，PCT 为降钙素原，CRP 为 C- 反应蛋白，
Lac 为乳酸，ROC 曲线为受试者工作特征曲线， 

AUC 为 ROC 曲线下面积

图 7   CD71、PCT、CRP、Lac 预测脓毒症患者预后的 ROC 曲线

－ 
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过京都基因和基因组百科全书（Kyoto Encyclopedia 

of Genes and Genomes，KEGG）网站显示，CD71 参与

T 细胞和自然杀伤细胞（natural killer cell，NK 细胞）

的分化成熟。CD71 的表达受缺氧诱导因子和铁调

节蛋白 - 铁反应元件的系统调节，同时发生缺氧和

缺铁会增强 CD71 的表达。近年来研究表明，CD71

有调节免疫功能的作用，但具体作用机制尚未明确。

CD71 错义突变家族患者的外周血淋巴细胞数量正

常，但外周血 T 细胞的功能严重受损，记忆 B 细胞

数量减少，其产生抗体的能力下降，免疫球蛋白类别

转换功能也出现障碍，表现出严重的免疫缺陷［17］。

对韩国早产儿和足月儿进行 mRNA 测序发现，CD71

是 T 细胞活化途径的核心因子［18］。同时，CD71 基

因缺乏容易患综合免疫缺陷症，表现为反复的严重

肺部感染，在这些患者中均发现 CD71 突变，T 细

胞和 B 淋巴细胞增殖、功能和转化均受到影响［19］， 

8 个 CD71 突变的患者 T 细胞功能均受损［20］。

  由于脓毒症复杂的病理生理过程，对其预防和

认识有一定的局限性，若能通过细胞因子、生物标

志物等及时检测［21-22］，早期判断脓毒症，并能认识

疾病严重程度和可能的预后情况，对患者采取更为

积极有效的治疗手段，如个体化免疫治疗［23］等，将

可能降低脓毒症的发病率和病死率。本研究通过生

物信息学结合 DIA 大数据联合分析，筛选出 CD71

具有脓毒症血清生物标志物的潜力；结合上述文

献学习，已发现 CD71 具有调节免疫功能的作用，

其具体调控机制还需继续深入研究，且鲜见在脓毒

症中的研究。后期通过 ELISA 验证显示，脓毒症

组 CD71 表达明显高于健康对照组，脓毒症死亡组

CD71 表达明显高于生存组；ROC 曲线分析也显示， 

CD71 对脓毒症有一定的诊断性能和预后判断能力。

  综上所述，本研究表明，CD71 具有作为脓毒症

诊断标志物、预后指标的潜在应用价值，后续仍需

要进一步探讨 CD71 在脓毒症中的作用机制，并增

加样本量在细胞水平和动物实验中加以验证。
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