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基于GEO/IEU OpenGWAS数据库及毒力因子ESAT-6/CFP-10
免疫应答筛选与验证结核病核心炎症基因
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摘  要：目的  筛选并验证由结核分枝杆菌（MTB）毒力因子ESAT-6/CFP-10调控的关键基因，并阐明其在MTB感染中

的作用，为开发新型结核病（TB）诊断标志物提供理论支持与候选靶点。方法 基于GEO数据集GSE98461，整合差异表

达分析与加权基因共表达网络分析（WGCNA），筛选靶基因并进行基因本体论（GO）功能注释与京都基因与基因组百科全

书（KEGG）通路富集分析；利用Cytoscape构建蛋白互作（PPI）网络识别枢纽基因，分析免疫细胞浸润特征；进一步采用孟

德尔随机化（MR）评估基因与TB的因果关联，并通过临床样本和RAW264.7巨噬细胞模型进行定量逆转录聚合酶链反应

（RT-qPCR）验证。结果 共筛选出414个靶基因，GO与KEGG分析显示其显著富集于免疫相关功能与通路；PPI网络分析

进一步确定了 IL-6、IL-10、PTGS2（COX-2）、IL-1A及CSF3（G-CSF）为核心枢纽基因；免疫浸润分析提示M1型巨噬细胞在

免疫应答中发挥重要作用；MR分析表明 IL-10与TB风险存在因果关系（P=0.029 8）；实验验证显示相较于对照组，ESAT-6/
CFP-10刺激可显著上调巨噬细胞中基因 IL-6、IL-10和PTGS2的mRNA表达水平，差异具有统计学意义（t=2.850~3.399，均

P<0.05）；相对于健康对照组，活动性结核患者外周血中基因 IL-6与 IL-10的mRNA水平也显著高表达，差异具有统计学意

义（t=3.320、2.766，均P<0.01）。结论 IL-6、IL-10和PTGS2在ESAT-6/CFP-10介导的结核免疫应答中具有核心作用，有望

成为TB潜在检测与干预靶点。
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Abstract: Objective  To identify key genes regulated by the Mycobacterium tuberculosis (MTB) virulence factors ESAT-6/CFP-
10 and to elucidate their roles in MTB infection, thereby providing theoretical support and candidate targets for developing novel 
tuberculosis (TB) diagnostic biomarkers. Methods  Based on GEO dataset GSE98461, differential expression analysis and 
Weighted Gene Co-expression Network Analysis (WGCNA) were integrated to screen candidate genes. Functional enrichment 
analysis was performed using Gene Ontology (GO) functional annotation and the Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
(KEGG) pathway enrichment analysis. Cytoscape was used to construct protein-protein interaction (PPI) networks to identify hub 
genes, and immune cell infiltration pattern. Mendelian randomization (MR) was employed to assess causal relationships between 
candidate genes and TB risk. Findings were validated using clinical samples and RAW264.7 macrophage model via quantitative 
reverse transcription PCR (RT-qPCR). Results  414 target genes were identified, with GO and KEGG analyses revealing signifi-
cant enrichment in immune-related functions and pathways. PPI network analysis further identified IL-6, IL-10, PTGS2 (COX-2), 
IL-1A, and CSF3 (G-CSF) as hub genes. Immune infiltration analysis suggested M1 macrophages played a crucial role in the im-
mune response. MR analysis indicated a causal relationship between IL-10 expression and TB risk (P=0.029 8). Experimental 
verification demonstrated that compared to the control group, ESAT-6/CFP-10 stimulation significantly upregulated the mRNA 
levels of IL-6, IL-10, and PTGS2 in macrophages (t=2.850~3.399, all P<0.05). Relative to the healthy controls, patients with 
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active TB showed significantly higher mRNA levels of IL-6 and IL-10 in peripheral blood (t=3.320, 2.766, all P<0.01). Conclu-
sions IL-6, IL-10, and PTGS2 play central roles in the ESAT-6/CFP-10-mediated immune response to tuberculosis, supporting 
their potential as targets for TB detection and intervention.

Keywords：tuberculosis; early secreted antigenic target of 6 kD; culture filtrate protein of 10 kD; Mendelian 
randomization; bioinformatics

结核病（tuberculosis, TB）是由结核分枝杆菌（My-
cobacterium tuberculosis， MTB）引发的严重传染病，

其发病率和死亡率长期居高不下，是全球公共卫生的

重大威胁 [1]。世界卫生组织最新数据显示，2023年全

球新发TB患者1 080万例，死亡125万人，该病已成

为头号传染病致死原因 [2]。因此，强化TB的早期诊断

与治疗对改善公共卫生结局具有深远意义。MTB的

致病性与其毒力因子密切相关，其中由RD1区域编

码的早期分泌抗原6（early secreted antigenic target of 6 
kD，ESAT-6）和培养滤液蛋白（culture filtrate protein of 
10 kD，CFP-10）以二聚体形式存在 [3]，不仅在宿主细

胞侵袭中起作用，更是免疫逃逸的关键媒介 [4]。感染

过程中，尽管固有免疫细胞（如巨噬细胞、树突状细胞）

通过细胞因子网络协同抵御MTB[5]，病原体仍能通过

抑制自噬、重塑细胞因子环境（如促进 IL-10分泌）等

机制，诱导免疫耐受并促进疾病慢性化 [6]。鉴于ESAT-
6/CFP-10在免疫调节中的核心地位，本研究旨在通过

整合生物信息学分析与实验验证，系统筛选其调控的

枢纽基因并探讨相关机制，以期为理解结核感染免疫

失衡及诊断靶标开发提供新视角。

1 材料和方法

1.1 研究对象 本研究基于 GEO 数据库，纳入了

GSE98461 数据集（平台 GPL6480），该数据集包含经

MTB 特异性抗原 ESAT-6/CFP-10（10μg/ml, 24 h）刺

激与未刺激的外周血单个核细胞（PBMC）转录组样

本，涵盖活动性 TB 患者（TB，n=4）、潜伏性感染者

（LTBI，n=4）及健康对照（HC，n=4）。从 IEU OpenG-
WAS 项目数据库中获取遗传数据，其具体编号为：

IL-6 (prot-c-4673_13_2)、IL-10 (prot-c-2773_50_2)、
P T G S 2 / C O X - 2  ( p r o t - c - 3 7 6 1 _ 4 _ 2 ) 、I L - 1 A 
(prot-c-4851_25_1)、CSF3/G-CSF (prot-c-4840_73_1)
以及活动性 TB (ebi-a-GCST90018892)。实验验证部

分纳入了2025年1月~6月在喀什地区第一人民医院

就诊 30 例 TB 患者作为研究对象，同期 30 例健康志

愿者作为对照组。健康对照组的入选标准：无潜在结

核感染证据，无咳嗽、咳痰或发热等呼吸道相关症状；

胸部影像学检查未见异常；酶联免疫斑点检测结果

阴性；γ- 干扰素释放试验及结核菌素皮肤试验结果

阴性；且无活动性 TB 征象。TB 组的诊断及分类，严

格参照《肺结核诊断和治疗指南》及《结核病诊断标

准和分类》执行，综合考量流行病学史、临床表现与

体征，并以微生物学及病理学检测结果为确诊依据。

排除标准：人类免疫缺陷病毒（HIV）、乙型肝炎病毒

（HBV）或丙型肝炎病毒（HCV）血清学检测阳性；合

并糖尿病、恶性肿瘤或严重自身免疫性疾病；正在使

用免疫抑制剂或免疫增强剂；处于妊娠期或哺乳期

的女性；以及年龄未满 18 周岁者。本研究通过喀什

地区第一人民医院伦理委员会批准“[2024] 快审研

第（85）号”。

1.2 仪器与试剂 实 时 荧 光 定 量 PCR 仪、Nano-
DROP one 超微量分光光度计（美国 ThermoFisher 公

司）；全 波 长 酶 标 仪（美 国 Bio-Rad 公 司）；RNAprep 
pure 血液总 RNA 提取试剂盒、RNA Easy Fast 细胞总

RNA 提取试剂盒 [ 天根生化科技（北京）有限公司 ]；
PrimeScript RT reagent Kit 逆转录试剂盒（北京宝日

医生物技术有限公司）；TB GreenTM Premix Ex TaqTM 
Ⅱ (Tli RNaseH Plus) 实时荧光定量 PCR 试剂（美国

ThermoFisher 公司）；RAW264.7 小鼠巨噬细胞、高糖

DMEM 培养基、胎牛血清（武汉普诺赛生命科技有限

公司）；ESAT-6/CFP-10 融合蛋白（上海晶诺生物科技

有限公司）；CCK-8 细胞活力检测试剂盒（武汉塞维

尔生物科技有限公司）。引物由北京擎科生物科技股

份有限公司合成。

1.3 方法

1.3.1  差异表达基因与加权基因共表达网络分析：

本 研 究 基 于 GSE98461 数 据 集 [ 公 开 获 取 自 Gene 
Expression Omnibus （GEO）数据库（https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/geo/）] 及其对应平台文件 GPL6480 进行

分析。首先，原始表达矩阵使用 R 语言进行标准化

预处理，包括探针注释与离群样本剔除；随后，通过

GEO2R 工具进行差异表达分析，以健康对照组为

参照，筛选 TB 患者组中符合 |log2FC| ≥ 1 且校正后

P<0.05 条件的差异表达基因（DEGs），并使用火山图

对结果进行可视化；同时，采用 R 语言的加权基因共

表达网络分析（WGCNA）软件包构建加权基因共表

达网络。将基因划分为不同模块后，识别出与 TB 表

型最显著相关的关键模块。根据基因显著性（GS）与

模块成员度（MM）均＞ 0.8 的标准，从该关键模块中

筛选候选基因。最终，取此部分基因与上述差异表达

基因的交集，作为后续分析的核心基因集，并通过韦

恩图展示其重叠关系。

1.3.2 基因富集分析：将筛选所得的关键 DEGs 导入

R 软件中。借助 db、ggplot2 以及 clusterProfiler 等软件

包算法，对基因进行基因本体论（GO）富集分析与京
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都基因与基因组百科全书（KEGG）信号通路分析，以

探究这些基因在生物进程中的作用。

1.3.3 关键基因的网络构建与鉴定：将筛选出的关键

DEGs 导入 STRING 在线数据库，构建 PPI 网络。下载

相关数据用于后续分析，并且将 PPI 数据导入 Cytos-
cape 软件，借助 CytoHubba 插件筛选出 Degree Score
排名前 10 的基因，同时运用 Mcode 插件筛选出网络

中 Module Score 排名前 10 的基因，最终确定两算法

交集所对应的基因为核心基因。

1.3.4 免疫细胞浸润分析：采用 CIBERSORT 反卷积

算法对样本中 22 种免疫细胞亚群的浸润丰度进行量

化，比较 TB 患者与健康对照间的差异。

1.3.5 基因与结核病的孟德尔随机化（Mendelian ran-
domization，MR）分析：用于 MR 分析的遗传工具变

量与结局数据来源于 IEU OpenGWAS 平台 (https://
gwas.mrcieu.ac.uk/)。采用两样本 MR 框架，以探究特

征基因与 TB 发病的因果关联。工具变量（IVs）为从

GWAS 中筛选出的独立单核苷酸多态性（SNPs），筛

选遵循全基因组显著性水平（P<5×10-8）[7]。为确保验

证独立性，对处于连锁不平衡（LD）的 SNPs（判定标

准：r2<0.001，窗口大小 =10 000 kb），仅保留关联性

最强者 [8]。分析严格遵循 MR 三大核心假设 [9]，并计

算 F 统计量（F>10）以确保工具变量强度。F 统计量

通过公式 F=R2×(N-2)/(1-R2) 计算，其中 R² 为 SNP
所解释的表型方差，N 为 GWAS 样本量；所有入选

SNPs 的 F 统计量均大于 10，以有效避免弱工具变量

偏倚 [10]。核心因果估计采用逆方差加权法（IVW），并

辅以加权中位数法、简单模式与加权模式进行多模

型验证 [11]。通过 Cochran’s Q 检验评估异质性，使用

MR-Egger 截距法检测水平多效性（显著性水平设为

P<0.05），并采用“留一法”进行敏感性分析 [12]。

1.3.6 细 胞 培 养、实 验 分 组 与 细 胞 活 力 检 测：将

RAW264.7 细胞复苏后，使用含 10g/dl FBS 的高糖

DMEM 完全培养基，于 37℃、5%（v/v）CO2 条件下进

行常规培养。待细胞生长至对数期，收集并重悬细

胞，调整密度并接种至 96 孔板（每孔 100μl）用于后

续实验。实验设置空白对照组及ESAT-6/CFP-10融合

蛋白处理组。处理组依据预设浓度（0、2.5、5、10μg/
ml）与时程（6、12、24 h）对细胞进行刺激，每组设至

少 3 个复孔。刺激结束后，每孔加入 10μl CCK-8 溶

液，于培养箱中避光孵育适当时间。最后，使用酶标

仪在 450nm 波长下检测各孔吸光度值，以评估细胞

存活率。

1.3.7 RT-qPCR 检测：分别采集健康对照组与 TB 患

者组的静脉全血 2ml，并立即使用 RNAprep pure 血

液总 RNA 提取试剂盒提取总 RNA；对于细胞样本，

则使用 RNA Easy Fast 细胞总 RNA 提取试剂盒进行

总 RNA 提取。随后，将合格的 RNA 反转录为 cDNA，

并以其为模板进行实时荧光定量 PCR（qPCR）扩增。

反应体系为 20μl，程序如下：95℃预变性 30s；随后

进行 40 个循环的 95℃ 5s、60℃ 30s 和 72℃ 20s。通过

qPCR 获得各目标基因与内参基因的循环阈值（Ct），

并采用2-ΔΔCt法计算目的基因的mRNA相对表达量。

引物序列见表 1。

表 1 实时荧光定量 PCR 引物序列（5’ → 3’）

基因 上游引物 下游引物

IL-6 ACTCACCTCTTCAGAACGAATTG CCATCTTTGGAAGGTTCAGGTTG

IL-10 GACTTTAAGGGTTACCTGGGTTG TCACATGCGCCTTGATGTCTG

PTGS2 CTGGCGCTCAGCCATACAG CGCACTTATACTGGTCAAATCCC

IL-1A TGGTAGTAGCAACCAACGGGA ACTTTGATTGAGGGCGTCATTC

CSF3 GCTGCTTGAGCCAACTCCATA GAACGCGGTACGACACCTC

GAPDH GCTGAGTACGTCGTGGAGTC TTGCTGATGATCTTGAGGCTGT

1.4 统计学分析 本研究使用 R 软件（Version 4.4.1）
与 GraphPad Prism 9.0 进行统计分析。计量资料以均

值 ± 标准差（x±s）表示，组间比较采用 Student t 检验，

P<0.05 为差异具有统计学意义。

2 结果

2.1 核心基因集的筛选 基于 GSE98461 数据集

的差异表达分析鉴定出 705 个显著 DEGs（上调 465
个，下调 240 个），见图 1 A。WGCNA 分析经参数优

化（软阈值 β=6，R2 ≥0.8）后，将基因划分为 6 个模

块，见图 1B，并识别出与 TB 表型最相关的青绿色模

块（r=0.89，P<1×10-4），见图 1C。从该模块中提取的

1975 个基因与全部 DEGs 取交集，最终得到 414 个核

心交集基因用于后续分析，见图 1D。

2.2 功能与通路富集分析 对 414 个核心基因进行

的 GO/KEGG 富集分析显示，这些基因在生物学过

程（BP）上显著富集于髓系白细胞迁移等免疫相关通

路；在细胞组分（CC）上主要定位于分泌颗粒膜等结

构；在分子功能（MF）上核心涉及细胞因子受体结合

等活性。KEGG 通路分析揭示靶基因显著富集于细

胞因子 - 受体互作、IL-17 信号通路等免疫调控网络。
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A：差异表达基因火山图；B：加权共表达网络聚类树状图；C：模块 - 性状相关性热图；D：核心基因筛选韦恩图。

图 1 结核病核心炎症基因筛选流程及结果

2.3 基于PPI网络的枢纽基因鉴定 基于 STRING
数据库构建靶基因 PPI 网络，导入 Cytoscape 平台进

行拓扑分析，见图 2A；应用 CytoHubba 插件 Degree
算法鉴定度中心性前 10 的核心节点，见图 2B；经

Mcode 模块化聚类筛选模块评分前 10 的枢纽基因，

见图 2C；两种算法交叉验证最终确定基因 IL-6、IL-
10、PTGS2（COX-2）、IL-1A 及 CSF3（G-CSF）为 核 心

调控节点，见图 2D。

2.4 免疫浸润分析 基于 CIBERSORT 反卷积算法

的免疫浸润分析显示，与健康对照组相比，TB 组中

M1 型巨噬细胞的浸润比例显著增加（P< 0.05），提示

M1 型巨噬细胞可能在 MTB 感染的免疫应答中扮演

重要角色，见图 3A。

2.5 MR分析 基于预设筛选标准，本研究成功为五

个炎症相关基因座筛选出可用于双样本MR分析的

遗传工具变量，分别为 IL-6（3个）、IL-10（3个）、PTGS2
（5个）、IL-1A（7个）和CSF3（6个）。核心因果效应采用

逆方差加权法进行估计。结果显示，遗传预测的 IL-10
水平升高与TB发病风险增加之间存在显著因果关

联（OR=1.098，95% CI: 1.009~1.189，P=0.029 8），而其

余 基 因 IL-6（P=0.137 6）、PTGS2（P=0.672 3）、IL-1A
（P=0.190 0）及 CSF3（P= 0.862 9）均未显示出与 TB 风

险的显著因果关系（P>0.05），见图 3B。

2.6 关键基因在细胞与临床样本中的表达验证 实

验确定 10μg/ml ESAT-6/CFP-10 刺激 24h 为有效建

模条件，见图 4。在该条件下，RT-qPCR 检测显示，与

对照组相比，巨噬细胞中基因 IL-6、IL-10 和 PTGS2
的 mRNA 表达水平均显著上调（均 P<0.05），而基因

IL-1A 与 CSF3 的 mRNA 表达水平差异无统计学意

义（P>0.05），见表 2。对临床样本的分析发现，活动

性 TB 患 者 外 周 血 中 基 因 IL-6 与 IL-10 的 mRNA 表

达水平显著高于健康对照，差异具有统计学意义（均

P<0.01），但基因 PTGS2、IL-1A 及 CSF3 的 mRNA 表

达水平差异无统计学意义（均 P>0.05），见表 3。

3 讨论

本研究通过整合生物信息学筛选、MR因果推断

及多层面实验验证，系统揭示了MTB毒力因子ESAT-
6/CFP-10可能通过调控基因 IL-6、IL-10与PTGS2等
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关键节点的表达，在TB免疫应答中发挥核心作用。

IL-6 是由巨噬细胞和 T 淋巴细胞等分泌的多效

性促炎因子，在 TB 感染中具有双重作用 [13-14]：一方

面，它通过激活 JAK-STAT 信号通路 [15]、促进 Th17
分化 [16]，协同 IFN-γ 等增强巨噬细胞抗菌功能，有

助于抗结核免疫 [17]；另一方面，IL-6 水平持续高表

达可能引发过度炎症，导致组织损伤 [18]。临床研究

表明，活动性 TB 患者血清 IL-6 水平显著升高，且与

病情严重程度相关，治疗后下降，提示其可作为疾

病活动度的生物标志物 [19]。本研究在临床样本与细

胞模型中均证实了基因 IL-6 表达在 ESAT-6/CFP-10
刺激下及结核病患者中显著上调，这与既往关于血

清 IL-6 水平升高与病情相关的报道相互印证；结合

ESAT-6/CFP-10 已知的免疫激活与调控功能，我们

推测，MTB 可能利用 ESAT-6/CFP-10 主动诱导 IL-6
的过度表达，以塑造一个既有利于其存活又导致免

疫病理损伤的炎症环境。这种激发作用可能通过多

种途径实现：ESAT-6 能够经 TLR 等受体直接激活巨

噬细胞，促进 IL-6 的分泌 [20]；同时，ESAT-6 也可通过

抑制 ROS 和 NF-κB 通路负向调节 IL-6 生成 [21]，而

CFP-10 介导的细胞裂解可能促使预存 IL-6 释放，加

剧局部炎症 [22-23]。

本研究的 MR 分析表明基因 IL-10 与 TB 风险存

在潜在因果关联，且临床样本与细胞实验均证实其

表达受 ESAT-6/CFP-10 诱导并高表达于活动性结核

病患者中，这与 IL-10 在结核感染中发挥免疫抑制

作用的共识相符 [24-25]。因此，ESAT-6/CFP-10 诱导的

IL-10 高表达，很可能是 MTB 用以削弱宿主 Th1 免

疫应答、促进自身胞内存活的重要策略之一。研究表

明，MTB 可通过 ESAT-6 经 TLR2/MyD88 信号轴驱动

巨噬细胞高表达基因 IL-10，从而构建免疫抑制微环

境 [26-27]；与此相符的是，临床证据显示活动性 TB 患

者血清与病灶局部基因 IL-10 表达水平与细菌负荷

呈正相关 [28]。在诱导机制上，ESAT-6/CFP-10 可促进

基因 IL-10 的产生：文献报道，活动性结核患者外周

血在ESAT-6/CFP-10刺激下基因 IL-10的表达显著高

于健康对照或潜伏感染者 [29]；ESAT-6/CFP-10 所诱

导的 IL-10 通过抑制巨噬细胞 iNOS 与 TNF-α 表达，

同时削弱固有免疫杀菌能力与 Th1 应答，为 MTB 胞

内存活创造有利条件 [30-31]。

A：关键共表达基因的蛋白互作网络图；B：基于度中心性（Degree）筛选的前 10 个枢纽基因；C：基于 Mcode 聚类分析确定的模块前 10 基因；

D：交叉筛选确定的核心基因韦恩图。

图 2 核心枢纽基因的蛋白互作网络鉴定
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A：免疫浸润图；B：MR 森林图。

图 3 免疫浸润分析与 MR 分析结果

图 4 ESAT-6/CFP-10 对 RAW264.7 巨噬细胞活力的影响

表 2 ESAT-6/CFP-10 刺激对巨噬细胞关键基因

mRNA 表达的影响（2-ΔΔCt）

基因名称 对照组（0μg/ml） 实验组（10μg/ml） t 值 P 值

IL-6 1.010±0.153 1.297±0.165 2.850 0.022

IL-10 1.008±0.143 1.235±0.043 3.399 0.009

PTGS2 1.006±0.121 1.214±0.066 3.380 0.010

IL-1A 1.007±0.122 0.946±0.107 0.840 0.425

CSF3 1.004±0.100 0.993±0.083 0.192 0.853
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表 3 活动性结核病患者与健康对照外周血关键基因 mRNA 表达比较（2-ΔΔCt）

基因名称 健康组（n=30） 结核病组（n=30） t 值 P 值

IL-6 1.019±0.195 1.196±0.219 3.320 0.002

IL-10 1.016±0.178 1.159±0.221 2.766 0.008

PTGS2 1.018±0.194 1.099±0.120 1.939 0.057

IL-1A 1.020±0.197 1.071±0.140 1.149 0.255

CSF3 1.018±0.203 1.056±0.164 0.802 0.426

PTGS2 基因编码的环氧合酶 -2（COX-2）作为前

列腺素 E2（PGE2）合成的限速酶 [32-33]，在 TB 灶中呈

现时空动态表达特征：感染早期通过 ESAT-6 抑制

COX-2 核心转录因子 NF-κB 信号 [34]，从而利于免疫

逃逸 [35]；晚期则经 ESAT-6/CFP-10 诱导的细胞程序

性坏死释放 DAMPs，激活嘌呤能受体 /TLR 通路驱

动 COX-2/PGE2 级联反应 [36]。尽管活动性结核患者

外周血 PTGS2 mRNA 水平未显著变化，但细胞实验

证实其表达可被 ESAT-6/CFP-10 显著诱导，这种差

异提示 PTGS2/COX-2 的作用可能具有组织局限性，

主要富集于感染病灶局部。多项研究指出，COX-2 的

表达与活性在结核肉芽肿内部高度活跃，其表达水

平可远高于外周循环 [37]，且与局部炎症程度密切正

相关 [38]。因此，ESAT-6/CFP-10 诱导的 PTGS2 表达上

调，可能在结核局部微环境中通过调节前列腺素等

脂类介质，参与精细调控炎症与免疫平衡。

本研究存在一定局限性。首先， 生物信息学分析

所依据的 GSE98461 数据集及临床验证队列样本量

相对有限；其次，MR 分析结果可能受限于工具变量

的有效性与潜在多效性；此外， 细胞实验仅初步验

证了关键基因的表达变化，其上下游调控网络及体

内功能需在动物模型等体系中深入探究。

综上，本研究明确了基因 IL-6、IL-10 和 PTGS2
是 ESAT-6/CFP-10 下游的关键调控节点，为理解结

核免疫失衡机制提供了新视角。
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