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◇临床医学研究◇

肺泡灌洗液宏基因组
二代测序在检测肺部感染病原菌中的应用

张　 鹤，罗欣悦，衡　 鑫，张　 沄，王宋平，邓　 俊

（西南医科大学附属医院呼吸与危重症医学科，泸州　 ６４６０００）

摘要　 目的　 探讨宏基因组二代测序（ｍＮＧＳ）对肺部感染患者病原学检测的应用价值。 方法　 回顾性分析近 ４ 年收治的 ４３４
例肺部感染患者资料，根据有无基础疾病，分为基础疾病组（ｎ ＝ ２６２）和无基础疾病组（ｎ ＝ １７２）。 分别采用 ｍＮＧＳ 和常规检测

获取各组患者的病原菌，分析患者的临床及实验室资料、影像学资料及病原菌检测结果，比较两种检测方法对肺部感染病原

菌的诊断效能。 结果　 ４３４ 例患者 ｍＮＧＳ 检出阳性率高于常规检测，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）。 ｍＮＧＳ 检出细菌、病毒效

能明显高于常规检测，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）；而 ｍＮＧＳ 真菌检出率虽高于常规检测，但差异无统计学意义。 其中结核

分枝杆菌、肺炎支原体、流感嗜血杆菌、肺炎链球菌、星座链球菌及金黄色葡萄球菌、烟曲霉检出率明显高于常规检测，差异有

统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）。 亚组分析显示，基础疾病组的男性比例、住院时间、吸烟率及平均年龄均高于无基础疾病组，差异有

统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５），而两组抗生素使用及气管插管率差异无统计学意义。 ｍＮＧＳ 检出基础疾病组最常见病原菌为结核分

枝杆菌、流感嗜血杆菌、肺炎链球菌、铜绿假单胞菌、人类疱疹病毒 ４ 型及烟曲霉，无基础疾病组最常见病原菌为结核分枝杆

菌、流感嗜血杆菌、肺炎链球菌、肺炎支原体及肺炎克雷伯菌。 两组 ｍＮＧＳ 阳性率均显著高于常规检测，差异有统计学意义（Ｐ
＜０. ０５），而两组 ｍＮＧＳ 阳性率对比差异无统计学意义。 结论　 ｍＮＧＳ 在肺部感染病原菌检测中较常规检测具有显著优势，受
基础疾病的影响小，可为肺部感染提供病原学依据。
关键词　 肺部感染；宏基因组二代测序；ｍＮＧＳ；常规检测；肺泡灌洗液；基础疾病；病原体
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　 　 肺部感染是最常见的感染性疾病，严重威胁人

类健康，尽早明确肺部感染的病原体及确定抗感染

方案对改善患者预后、减轻医疗负担有极大的帮

助［１］。 临床上对病原体的常规检测包括一般细菌 ／

２０２５ － ０６ － ２６ 接收
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真菌培养、抗原抗体检测或基于 ＰＣＲ 技术等。 病原

体培养通常时间长，阳性率低，尤其是使用抗生素

后，较多病原体无法培养，阳性率更低，ＰＣＲ 检测虽

然灵敏度和特异度较高，但仅针对有限的病原体，存
在较多病原体无法确定，多种病原体混合感染难以

鉴定等缺点［２］，因此需要一种更快速、准确的检测

方法。 宏基因组二代测序（ｍｅｔａｇｅｎｅ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ｍＮＧＳ）能够覆盖更广泛的病原体，结合

病原微生物数据库及特定算法，快速检测样本中的
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可能病原体，包括病毒、细菌、真菌、寄生虫等［３］。
本研究回顾性选择 ４３４ 例肺部感染患者作为研究对

象，旨在比较 ｍＮＧＳ 和常规检测在病原体方面的诊

断效能，探讨 ｍＮＧＳ 在肺部感染病原学检测中的应

用价值。

１　 材料与方法

１． １　 病例资料　 选择 ２０２０ 年 ９ 月—２０２３ 年 １２ 月

在西南医科大学附属医院呼吸与危重症医学科收治

的 ４３４ 例肺部感染患者作为研究对象，并对患者的

病历进行审查，以收集基线信息，包括年龄、性别、是
否合并基础疾病、常规检测和 ｍＮＧＳ 检测结果。 纳

入标准：① 年龄≥１４ 岁；② 临床及影像学资料完

整；③ 肺部感染诊断符合成人社区获得性肺炎诊断

标准［４］；④ 所有患者均能完成支气管镜检查及肺泡

灌洗术，收集肺泡灌洗液做 ｍＮＧＳ 和常规检测。 排

除标准：① 未收集肺泡灌洗液做 ｍＮＧＳ 或常规检测

的患者；② 肺泡灌洗液样本收集或检测过程不符合

ｍＮＧＳ 或常规检测的质量控制；③ 临床和实验室检

查资料不完整。 本研究纳入的患者均签署知情同意

书，并 经 本 院 伦 理 委 员 会 审 核 通 过 （ 受 理 号：
ＫＹ２０２４３７３）。
１． ２　 方法

１． ２． １ 　 常规检测 　 常规检测类型包含常规培养

（痰培养 ／真菌培养）、呼吸道病原体核酸检测（细
菌 ／病毒）、抗酸染色、新型冠状病毒核酸检测及弓

形虫、风疹病毒、巨细胞病毒和单纯疱疹病毒检测

（ＴＯＲＣＨ４ 项），送检标本类型包括肺泡灌洗液、痰
液、咽拭子及血液。

常规培养：采集合格痰或肺泡灌洗液分别接种
于血平板、麦康凯平板、巧克力平板中，于 ３６ ℃下，
培养 １８ ～ ４８ ｈ， 其中巧克力培养基置于 ７％ ＣＯ２ 浓
度培养箱内培养。 培养后经分离纯化，ＭｉｃｒｏｆｉｅｘＬＴ ／
ＳＨＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ⁃ＭＳ 质谱仪（德国布鲁克公司）进行

鉴定，ＶＩＴＥＫ ２ Ｃｏｍｐａｃｔ 全自动分析系统进行药敏试

验（法国梅里埃公司），试验结果依据美国临床与实

验室标准化协会 ２０１９ 年标准（２０１９ Ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎｄ Ｌａ⁃
ｂｏｒａｔｏｒｙ Ｓｔａｎｄａｒｄｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ， ＣＬＳＩ ２０１９） 进行判读。
真菌培养：合格痰或肺泡灌洗液接种于沙保弱琼脂

平板，置 ３７ ℃培养 ５ ｄ。 常见的酵母菌在念珠菌培

养基显色即可报告。 如为真菌，在沙保弱菌培养基
中培养，根据菌落形态、色素及镜下结构鉴别。

呼吸道病原体核酸检测：采集合格痰或肺泡灌

洗液，采用湖南圣湘生物科技有限公司配套核酸提

取试剂盒提取核酸，采用呼吸道病原体核酸检测试

剂盒 （ ＰＣＲ － 荧光探针法） 在 ＡＢＩ７５００ 荧光定量

ＰＣＲ 进行扩增，对常见病原菌进行检测包括呼吸道

合胞病毒、甲 ／乙型流感病毒、人鼻病毒、腺病毒、肺
炎支原体、肺炎链球菌、金黄色葡萄球菌、耐甲氧西

林金黄色葡萄球菌、肺炎克雷伯杆菌、鲍曼不动杆

菌、嗜麦芽寡食单胞菌、流感嗜血杆菌。
新型冠状病毒核酸检测：采集患者咽拭子，采用

核酸提取试剂盒（湖南圣湘生物科技有限公司）提

取 ＲＮＡ，采用新型冠状病毒 ２０１９⁃ｎＣｏＶ 核酸检测试

剂盒（荧光 ＰＣＲ 法）在 ＡＢＩ７５００ 荧光定量 ＰＣＲ 进行

扩增。
抗酸：采集合格痰或肺泡灌洗液经涂片自然干

燥后，在生物安全柜内紫外照射 ３０ ｍｉｎ，加石炭酸复

红染液染色 １０ ｍｉｎ 后细流水冲洗甩干，加酸性酒精

脱色 １ ～ ２ ｍｉｎ 或至无可见红色为止，水洗，滴加亚

甲基蓝复染 ３０ ～ ６０ ｓ，自然干燥后镜检。
ＴＯＲＣＨ４ 项定量测定：采集静脉血 ３ ｍＬ，在 ＬＩ⁃

ＡＩＳＯＮ ＸＬ 全自动化学发光免疫分析系统（意大利

索灵公司）进行检测包括弓形虫、风疹病毒、巨细胞

病毒、单纯疱疹病毒。
１． ２． ２　 ｍＮＧＳ 检测及数据解读 　 取无菌密封的肺

泡灌洗液为送检样本，低温冰袋运送 ２４ ｈ 内送达标

本，由艾迪康医学检验实验室进行样本检测。 将肺

泡灌洗液破壁离心后取 ６００ μＬ 上清液，使用核酸提

取试剂盒提取 ＤＮＡ，使用测序反应制备通用试剂盒

进行片段化、末端修复、接头连接和 ＰＣＲ 扩增、磁珠

纯化等操作。 Ａｇｉｌｅｎｔ２１００ 生物分析仪（美国 Ａｇｉｌｅｎｔ
公司）对文库及插入片段大小进行质控，使用荧光

定量 ＰＣＲ 测定文库浓度。 使用 ＭＧＩ２００ ／ ２０００ 测序

仪进行上机测序。 测序数据用 Ｓｎａｐ Ｇｅｎｅ 软件与微

生物基因组数据库［从美国国家生物技术信息中心

数据库（ ｎａｔｉｏｎａｌ ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｄａｔａｂａｓｅ，ＮＣＢＩ）中筛选组成］进行比对，从而对微生

物进行鉴定。
数据解读：由于 ｍＮＧＳ 缺乏统一标准，经大量文

献检索满足以下条件可判定为阳性：对于不同类型

的微生物，在种 ／属水平上严格序列数设置如下：细
菌、病毒、真菌、支原体、衣原体序列数≥５０，寄生虫

序列数≥１００，结核分枝杆菌序列数≥１，对于序列数

＜ ５０ 的，与患者临床相符，经 ３ 名医师独立审核后

仍可考虑为致病原。
１． ３　 统计学处理　 运用 ＳＰＳＳ ２９. ０ 统计软件进行

统计分析，对于非正态分布或方差不齐的计量资料

采用非参数检验，以 Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）表示，符合正态分

布计量资料用均数 ± 标准差（�ｘ ± ｓ）表示；计数资料
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以例数（百分数）表示，组间比较采用 χ２ 检验，或
Ｆｉｓｈｅｒ 精确检验，Ｐ ＜ ０. ０５ 为差异有统计学意义。

２　 结果

２． １　 一般基线资料　 如表 １ 所示，基础疾病组的男

性比例、住院时间、吸烟率及平均年龄均高于无基础

疾病组，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５），而两组气管

插管率及抗生素使用差异无统计学意义 （ Ｐ ＞
０. ０５）。
２． ２　 ｍＮＧＳ 与常规检测的病原体分布及阳性率比

较

２． ２． １　 ｍＮＧＳ 与常规检测的病原体分布特点 　 如

表 ２ 所示，ｍＮＧＳ 检出细菌、病毒效能明显高于常规

检测，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）；而 ｍＮＧＳ 真菌

检出率虽高于常规检测，但差异无统计学意义（Ｐ ＞
０. ０５）。 其中结核分枝杆菌、肺炎支原体、流感嗜血

杆菌、肺炎链球菌、星座链球菌及金黄色葡萄球菌、
烟曲霉检出率明显高于常规检测，差异有统计学意

义（Ｐ ＜ ０. ０５）。 ｍＮＧＳ 与常规检测检出常见病原体

如图 １ － ３ 所示，其中 ｍＮＧＳ 还检出少见病原体包括

耶氏肺孢子菌、鹦鹉热衣原体、鸟 － 胞内分枝杆菌、
解鸟氨酸拉乌尔菌、马尔尼菲篮状菌等。
２． ２． ２　 ｍＮＧＳ 与常规检测阳性率比较 　 如表 ３ 所

示，ｍＮＧＳ 检出阳性率 （７０. ９７％ ） 高于常规检测

（３２. ４９ ％ ），差异有统计学意义（χ２ ＝ １１. ３７４， Ｐ ＜
０. ００１）。 ｍＮＧＳ 与常规检测的一致性见图 ４。
２． ３　 两种方法对有无基础疾病患者常见病原体及

检测阳性率的比较　 如表 ４、５ 所示，有无基础疾病

患者中 ｍＮＧＳ 检出阳性率均明显高于常规检测，差
异均有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）。 对两组常规检测的

阳性率对比分析显示，基础疾病组检出阳性率高于

无基础疾病组，差异有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５），而两

组 ｍＮＧＳ 检出阳性率差异无统计学意义 （ Ｐ ＞
０. ０５）。 两组常见病原体见图 ５。
２． ４　 两种检测方法检出混合感染特征　 如表 ６ 所

示，ｍＮＧＳ检出混合感染阳性率高于常规检测，差异

表 １　 肺部感染患者的基线资料［ｎ（％ ），Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］
Ｔａｂ． １　 Ｂａｓｅｌｉｎｅ ｄａｔａ ｏｆ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［ｎ（％ ）， Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

Ｉｔｅｍ Ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ（ｎ ＝ ２６２） Ｎｏｎ⁃ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ（ｎ ＝ １７２） χ２ ／ Ｚ ｖａｌｕｅ Ｐ ｖａｌｕｅ
Ｇｅｎｄｅｒ 　 ９． ９５７ 　 ０． ００２
　 Ｍａｎ １７８（６７． ９４） 　 　 　 　 　 　 　 ９１（５２． ９１） 　 　 　 　 　 　 　
　 Ｗｏｍａｎ ８４（３２． ０６） 　 　 　 　 　 　 　 ８１（４７． ０９） 　 　 　 　 　 　 　
Ａｇｅ （ｙｅａｒｓ） ６５（５３，７２） 　 　 　 　 　 　 　 ５３（３９，６４） 　 　 　 　 　 　 　 － ７． ２６６ ＜ ０． ００１
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄａｙｓ ｉｎ ｈｏｓｐｉｔａｌ １２． ０（９，１６） 　 　 　 　 　 　 　 １０． ５（７，１４） 　 　 　 　 　 　 　 － ３． ５７３ ＜ ０． ００１
Ｓｍｏｋｉｎｇ ８． ８８８ ０． ００３
　 Ｙｅｓ １１０（４１． ９８） 　 　 　 　 　 　 　 ４８（２７． ９１） 　 　 　 　 　 　 　
　 Ｎｏ １５２（５８． ０２） 　 　 　 　 　 　 　 １２４（７２． ０９） 　 　 　 　 　 　 　
Ｅｎｄｏｔｒａｃｈｅａｌ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ０． ４５４ ０． ５０１
　 Ｙｅｓ ２１（８． ０２） 　 　 　 　 　 　 　 １７（９． ８８） 　 　 　 　 　 　 　
　 Ｎｏ ２４１（９１． ９８） 　 　 　 　 　 　 　 １５５（９０． １２） 　 　 　 　 　 　 　
Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｕｓｅ １． ５７５ ０． ２１０
　 Ｙｅｓ ４０（１５． ２７） 　 　 　 　 　 　 　 １９（１１． ０５） 　 　 　 　 　 　 　
　 Ｎｏ ２２２（８４． ７３） 　 　 　 　 　 　 　 １５３（８８． ９５） 　 　 　 　 　 　 　

表 ２　 ｍＮＧＳ 与常规检测的病原菌分布情况［ｎ ＝ ４３４，ｎ（％ ）］
Ｔａｂ． ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｍＮＧＳ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ［ｎ ＝ ４３４， ｎ（％ ）］

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｍＮＧＳ Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ χ２ ｖａｌｕｅ Ｐ ｖａｌｕｅ
Ｂａｃｔｅｒｉａ ２７０（６２． ２１） １０４（２３． ９６） １２９． ４６１ ＜ ０． ００１
　 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ８５（１９． ５９） ２２（５． ０７） ４２． ３０９ ＜ ０． ００１
　 Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ １５（３． ４６） ６（１． ３８） ３． ９５３ ０． ０４７
　 Ｈａｅｍｏｐｈｉｌｕｓ ｉｎｆｌｕｅｎｚａｅ ６０（１３． ８２） １０（２． ３０） ３８． ８４７ ＜ ０． ００１
　 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ ４１（９． ４５） ３（０． ６９） ＜ ０． ００１
　 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｎｓｔｅｌｌａｔｉｏｎ １９（４． ３８） １（０． ２３） ＜ ０． ００１
　 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ １６（３． ６９） ４（０． ９２） ０． ０１１
Ｆｕｎｇｉ ７１（１６． ３６） ５６（１２． ９０） ２． ０７５ ０． １５０
　 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｆｕｍｉｇａｔｕｓ ２７（６． ２２） ９（２． ０７） ９． ３８９ ０． ００２
Ｖｉｒｕｓ ７４（１７． ０５） １０（２． ３０） ５３． ９８６ ＜ ０． ００１
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图 １　 两种检测方法检出常见细菌种类分布图

Ｆｉｇ． １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

图 ２　 两种检测方法检出真菌种类分布图

Ｆｉｇ． ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

表 ３　 ｍＮＧＳ 与常规病原学检测阳性率比较

Ｔａｂ． ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｍＮＧＳ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｅｔｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｍＮＧＳ
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ Ｎｅｇａｔｉｖｅ
Ｔｏｔａｌ

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ １１５ １９３ ３０８
Ｎｅｇａｔｉｖｅ ２６ １００ １２６
Ｔｏｔａｌ １４１ ２９３ ４３４

有统计学意义（χ２ ＝ ４０. ０２１， Ｐ ＜ ０. ０５）。

３　 讨论

　 　 肺部感染抗菌治疗的选择需要了解引起感染的

病原菌，从微生物学的角度来看，呼吸道感染的经验

性和靶向抗菌治疗都是基于分离微生物的敏感性特

征和可能呈现的耐药机制［５］。 ｍＮＧＳ 在病原学检测

的应用越来越广泛，可以覆盖绝大部分病原微生物，
尤其是罕见和新出现的病原微生物的检测，能有效

地进行下呼吸道感染的临床管理和治疗［６］。 采用

ｍＮＧＳ 分析肺部感染患者的下呼吸道微生物特征，
对该类感染患者的病原诊断和精准治疗具有重要的

临床意义，即使患者有痰培养和多重 ＰＣＲ 结果可

用，也可能在识别肺炎病因方面发挥作用［７］。
　 　 本研究结果显示，经 ｍＮＧＳ 检出细菌、病毒明显
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图 ３　 两种检测方法检出真菌种类分布图

Ｆｉｇ． ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｒｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

表 ４　 两种检测方法对有无基础疾病患者检出阳性率的比较

Ｔａｂ． ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｔｅｓｔｓ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ａｎｄ ｗｉｔｈｏｕｔ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ

Ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ
ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ

Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ Ｎｅｇａｔｉｖｅ

Ｔｏｔａｌ
Ｎｏｎ⁃ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ
ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ

Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ Ｎｅｇａｔｉｖｅ

Ｔｏｔａｌ

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ７５ １１０ １８５ Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ４０ ８４ １２４
ｍＮＧＳ Ｎｅｇａｔｉｖｅ ２１ ５６ ７７ ｍＮＧＳ Ｎｅｇａｔｉｖｅ ５ ４３ ４８

Ｔｏｔａｌ ９６ １６６ ２６２ Ｔｏｔａｌ ４５ １２７ １７２

图 ４　 ｍＮＧＳ 与常规检测的一致性比较

Ｆｉｇ． ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍＮＧＳ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ

高于常规检测，而在检测真菌方面与常规检测差异

不大，这与吴媛媛 等［８］ 研究相似。 ｍＮＧＳ 检出混合

感染阳性率高于常规检测，提示 ｍＮＧＳ 在混合感染

患者中的诊断价值更高［９］。 本研究中 ｍＮＧＳ 检出

最常见的革兰阳性菌前三为肺炎链球菌、星座链球

菌、金黄色葡萄球菌，最常见的革兰阴性菌前三为流

感嗜血杆菌、铜绿假单胞菌、肺炎克雷伯菌，细菌谱

特征与刘静 等［１０］研究基本相似。 最常见的真菌是

烟曲霉、耶氏肺孢子菌、白念珠菌，真菌谱特征与

Ｔｉｅｗ ｅｔ ａｌ［１１］基本相似。最常见的病毒是人类疱疹
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表 ５　 ｍＮＧＳ 和常规检测分别在不同组的阳性率比较

Ｔａｂ． ５　 Ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｍＮＧＳ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ ｗｅｒｅ
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ Ｇｒｏｕｐ
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｒａｔｅ（％ ）

χ２ ｖａｌｕｅ Ｐ ｖａｌｕｅ

Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ Ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ ３６． ６４ ５． １９８ ０． ０２３
Ｎｏｎ⁃ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ ２６． １６

ｍＮＧＳ Ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ ７０． ６１ ０． １１１ ０． ７３９
Ｎｏｎ⁃ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ ７２． ０９

表 ６　 两种检测方法对混合感染检出率的比较

Ｔａｂ． ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｉｘｅｄ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｔｅｓｔｓ

Ｔｙｐｅ ｏｆ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｍＮＧＳ Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ Ｔｏｔａｌ
Ｂａｃｔｅｒｉａ ＋ Ｖｉｒｕｓｅｓ ３８ ３ ４１
Ｂａｃｔｅｒｉａ ＋ Ｆｕｎｇｉ ３７ ２４ ６１
Ｂａｃｔｅｒｉａ ＋ Ｆｕｎｇｉ ＋ Ｖｉｒｕｓｅｓ １３ １ １４
Ｆｕｎｇｉ ＋ Ｖｉｒｕｓｅｓ ６ １ ７
Ｔｏｔａｌ［ｎ（％ ）］ ９４（２１． ６６） ２９（６． ６８） １２３（１４． １７）

图 ５　 两组常见病原体分布图

Ｆｉｇ． ５　 Ｐａｔｈｏｇｅｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ
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ｌｕｓ ｆｕｍｉｇａｔｕｓ．

病毒 ４ 型、人类疱疹病毒 ５ 型、人类疱疹病毒 １ 型。
呼吸道病毒是导致肺部感染的最常见原因之一，
ＮＧＳ 技术可不依赖培养的机制检测病毒，并能检测

以前未表征的病原体［１２］。 具体分析显示 ｍＮＧＳ 在

检测肺炎支原体、流感嗜血杆菌、肺炎链球菌、星座

链球菌及金黄色葡萄球菌方面优于常规检测，其中

ｍＮＧＳ 检出结核分枝杆菌相较常规检测具有明显优

势，这与 Ａｃｈａｒｙａ ｅｔ ａｌ［１３］ 研究相似。 在真菌检测中

烟曲霉的检测效率也明显优于常规检测。 ＭｃＴａｇ⁃
ｇａｒｔ ｅｔ ａｌ［１４］研究表明 ｍＮＧＳ 在真菌检测方面改进了

对各种不可培养真菌的评估，能够从临床标本中检

测多种真菌，是呼吸道真菌病的潜在有用辅助手段。
ｍＮＧＳ 也检测出鹦鹉热衣原体、鸟 － 胞内分枝杆菌、
解鸟氨酸拉乌尔菌、马尔尼菲篮状菌等特殊病原菌，
在鉴定特殊类型病原体感染中优势较为明显，提示

ｍＮＧＳ 相较常规检测具有更广泛的病原检测谱，这
与 Ｇａｓｔｏｎ ｅｔ ａｌ［１５］研究相似。 ｍＮＧＳ 可以在短时间内

快速检查病原体，揭示肺部病原体微生物的特征，还
可以揭示不同病原体的存在，对常规微生物学方法

具有互补作用［１６］。
本研究纳入的所有患者 ｍＮＧＳ 阳性率明显高于

常规检测，提示 ｍＮＧＳ 具有高检出率，可以在短时间

内对标本中全部核酸信息进行测序，在明确感染病

原体方面有着明显的优势。 进一步将所有患者根据

有无基础疾病进行分组后，结果显示，基础疾病组的

男性患者多于女性、住院时间、吸烟率以及平均年龄

均大于无基础疾病组，提示基础疾病可能影响肺部

感染患者住院时长，与女性患者相比，基础疾病多见

于男性，多与吸烟行为相关，尤其在老年社区获得性

肺炎住院患者，均以男性居多［１７］。 ｍＮＧＳ 检出基础

疾病组最常见病原菌为结核分枝杆菌、流感嗜血杆

菌、肺炎链球菌、铜绿假单胞菌、人类疱疹病毒 ４ 型

及烟曲霉，而无基础疾病组最常见病原菌为结核分

枝杆菌、流感嗜血杆菌、肺炎链球菌、肺炎支原体及

肺炎克雷伯菌，可见社区获得性肺炎多由流感嗜血

杆菌、肺炎链球菌等病原菌引发，而四川因地处盆

地，气候潮湿，属于结核感染的高发区之一。 本研究

结果显示，基础疾病组患者常规检测阳性率明显高

于无基础疾病组常规检测阳性率，而两组 ｍＮＧＳ 检

测阳性率对比差异不大，基础疾病组和无基础疾病

组 ｍＮＧＳ 阳性率均明显高于常规检测阳性率，提示

ｍＮＧＳ 在病原菌检测方面受患者本身存在基础疾病

的影响小，是客观全面的检测手段。

参考文献

［１］ 　 Ｂｕｃｈａｎ Ｂ Ｗ， Ｗｉｎｄｈａｍ Ｓ， Ｂａｌａｄａ⁃Ｌｌａｓａｔ Ｊ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒａｃｔｉｃａｌ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＢｉｏＦｉｒｅ ＦｉｌｍＡｒｒａｙ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ ｐａｎｅｌ ｔｏ ｒｏｕｔｉｎｅ
ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｅｗａｒｄ⁃
ｓｈｉｐ ｉｎ ａｄｕｌｔ ｈｏｓｐｉｔａｌｉｚｅｄ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｌｏｗｅｒ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｔｒａｃｔ ｉｎｆｅｃ⁃
ｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｊ Ｃｌｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０２０， ５８（７）： ｅ００１３５ － ２０． ｄｏｉ：１０．
１１２８ ／ ＪＣＭ． ００１３５ － ２０．

［２］ 　 Ｋｏｕｌｅｎｔｉ Ｄ， Ｚｈａｎｇ Ｙ， Ｆｒａｇｋｏｕ Ｐ Ｃ． Ｎｏｓｏｃｏｍｉａｌ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ ｄｉａｇ⁃
ｎｏｓｉｓ ｒｅｖｉｓｉｔｅｄ［Ｊ］ ． Ｃｕｒｒ Ｏｐｉｎ Ｃｒｉｔ Ｃａｒｅ， ２０２０， ２６（５）： ４４２ － ９．
ｄｏｉ：１０． １０９７ ／ ＭＣＣ． ０００００００００００００７５６．

［３］ 　 Ｈｉｌｔ Ｅ Ｅ， Ｆｅｒｒｉｅｒｉ Ｐ． Ｎｅｘｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈ⁃
ｎｏｌｏｇｉｅｓ ｉｎ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅｓ ［ Ｊ］ ．

·２２９１· 安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２５ Ｏｃｔ；６０（１０）



Ｇｅｎｅｓ， ２０２２， １３（９）： １５６６． ｄｏｉ：１０． ３３９０ ／ ｇｅｎｅｓ１３０９１５６６．
［４］ 　 Ｓｅｅｇｅｒ Ａ， Ｒｏｈｄｅ Ｇ． Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ａｃｑｕｉｒｅｄ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ［ Ｊ］ ． Ｄｔｓｃｈ

Ｍｅｄ Ｗｏｃｈｅｎｓｃｈｒ， ２０２３， １４８（６）： ３３５ － ４１． ｄｏｉ：１０． １０５５ ／ ａ －
１９４０ － ８９４４．

［５］ 　 Ｃａｎｔóｎ Ｒ． Ｃｕｒｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｐｉｒａｔｏ⁃
ｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｂｅｙｏｎｄ ＣＯＶＩＤ － １９［ Ｊ］ ． Ｒｅｖ Ｅｓｐ Ｑｕｉｍｉｏｔｅｒ， ２０２１，
３４（２）： ８１ － ９２． ｄｏｉ：１０． ３７２０１ ／ ｒｅｑ ／ ０４９． ２０２１．

［６］ 　 Ｓｈａｏ Ｊ， Ｈａｓｓｏｕｎａ Ａ， Ｗａｎｇ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ａｓ ａｎ ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ
ｌｏｗｅｒ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｔｒａｃｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ： ａｎ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎａｌ ｔｒｉａｌ ｉｎ Ｘｉ’ ａｎ，
Ｃｈｉｎａ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｍｅｄ Ｒｅｐ， ２０２２， １６ （２）： １４． ｄｏｉ：１０． ３８９２ ／ ｂｒ．
２０２１． １４９７．

［７］ 　 Ｋｌｉｎｇ Ｋ， Ｑｉ Ｃ， Ｗｕｎｄｅｒｉｎｋ Ｒ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒ⁃
ａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ＰＣＲ ｏｎ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｓｔｅｗａｒｄｓｈｉｐ
ｉｎ ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ ｉｌｌ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｓｕｓｐｅｃｔｅｄ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ［ Ｊ］ ． Ｄｉａｇｎｏｓ⁃
ｔｉｃｓ， ２０２４， １４（１３）： １３８８． ｄｏｉ：１０． ３３９０ ／ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ１４１３１３８８．

［８］ 　 吴媛媛， 黄　 宏． 支气管肺泡灌洗液二代测序在检测肺部感

染病原体中的应用［ Ｊ］ ． 内科急危重症杂志， ２０２３， ２９（４）：
２８０ － ５． ｄｏｉ：１０． １１７６８ ／ ｎｋｊｗｚｚｚｚ２０２３０４０５．

［８］ 　 Ｗｕ Ｙ Ｙ， Ｈｕａｎｇ Ｈ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｎ
ｂｒｏｎｃｈｏａｌｖｅｏｌａｒ ｌａｖａｇｅ ｆｌｕｉｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｏｆ ｐｕｌｍｏ⁃
ｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］ ． Ｊ Ｉｎｔｅｒｎ Ｉｎｔｅｎｓｉｖｅ Ｍｅｄ， ２０２３， ２９（４）： ２８０ －
５． ｄｏｉ：１０． １１７６８ ／ ｎｋｊｗｚｚｚｚ２０２３０４０５．

［９］ 　 Ｓｈｉ Ｘ Ｑ， Ｔｉａｎ Ｌ， Ｈｕａｎｇ Ｚ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｖｓ． ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ
ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｅｕｒ Ｒｅｖ Ｍｅｄ Ｐｈａｒｍａｃｏｌ Ｓｃｉ， ２０２３， ２７
（１０）： ４７５２ － ６３． ｄｏｉ：１０． ２６３５５ ／ ｅｕｒｒｅｖ＿２０２３０５＿３２４８６．

［１０］ 刘　 静， 闫莉莉， 赵淑贤， 等． 宏基因二代测序在肺部感染病

原菌检测的应用［Ｊ］ ． 安徽医科大学学报， ２０２３， ５８（６）： １０４６
－ ５０． ｄｏｉ：１０． １９４０５ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｉｓｓｎ１０００ － １４９２． ２０２３． ０６． ０２９．

［１０］ Ｌｉｕ Ｊ， Ｙａｎ Ｌ Ｌ， Ｚｈａｏ Ｓ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ

ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｏｆ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｕｎｉｖ Ｍｅｄ Ａｎｈｕｉ， ２０２３， ５８（６）：
１０４６ － ５０． ｄｏｉ：１０． １９４０５ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｉｓｓｎ１０００ － １４９２． ２０２３． ０６．
０２９．

［１１］ Ｔｉｅｗ Ｐ Ｙ， Ｔｈｎｇ Ｋ Ｘ， Ｃｈｏｔｉｒｍａｌｌ Ｓ Ｈ． Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｉｇｎａ⁃
ｔｕｒｅｓ ｉｎ ＣＯＰＤ ａｎｄ ｂｒｏｎｃｈｉｅｃｔａｓｉｓ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｆｕｎｇｉ， ２０２２， ８ （５）：
４８０． ｄｏｉ：１０． ３３９０ ／ ｊｏｆ８０５０４８０．

［１２］ Ｎｏｅｌｌ Ｋ， Ｋｏｌｌｓ Ｊ Ｋ． Ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｅｆｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｖｉｒｏｍｅ ｕｓｉｎｇ
ＮＧＳ： ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｅｄｏｎｄｏｖｉｒｉｄａｅ ［ Ｊ］ ． Ｃｅｌｌ Ｈｏｓｔ Ｍｉｃｒｏｂｅ，
２０１９， ２５（５）： ６３４ － ５． ｄｏｉ：１０． １０１６ ／ ｊ． ｃｈｏｍ． ２０１９． ０４． ０１０．

［１３］ Ａｃｈａｒｙａ Ｂ， Ａｃｈａｒｙａ Ａ， Ｇａｕｔａｍ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ
Ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ： ａｎ ｕｐｄａｔｅ ｉｎｔｏ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ［Ｊ］ ． Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｒｅｐ， ２０２０， ４７（５）： ４０６５ － ７５． ｄｏｉ：
１０． １００７ ／ ｓ１１０３３ － ０２０ － ０５４１３ － ７．

［１４］ ＭｃＴａｇｇａｒｔ Ｌ Ｒ， Ｃｏｐｅｌａｎｄ Ｊ Ｋ， Ｓｕｒｅｎｄｒａ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｍｙｃｏｂｉｏｍｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｐｐｌｉｅｄ ｔｏ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ
ｌｏｗｅｒ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｔｒａｃｔ ｄｕｒｉｎｇ ｆｕｎｇａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｍｉｃｒｏ⁃
ｂｉｏｌ， ２０１９， １０： ５１２． ｄｏｉ：１０． ３３８９ ／ ｆｍｉｃｂ． ２０１９． ００５１２．

［１５］ Ｇａｓｔｏｎ Ｄ Ｃ， Ｍｉｌｌｅｒ Ｈ Ｂ， Ｆｉｓｓｅｌ Ｊ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔ⁃
ａｇｅｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｗｏｒｋｆｌｏｗｓ ｆｏｒ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｆｒｏｍ ｂｒｏｎｃｈｏａｌｖｅｏｌａｒ ｌａｖａｇｅ ｆｌｕｉｄ
ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ［Ｊ］ ． Ｊ Ｃｌｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０２２， ６０ （７）： ｅ００５２６ － ２２．
ｄｏｉ：１０． １１２８ ／ ｊｃｍ． ００５２６ － ２２．

［１６］ Ｙａｔｅｒａ Ｋ， Ｎｏｇｕｃｈｉ Ｓ， Ｍｕｋａｅ Ｈ． Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｒｅ⁃
ｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｔｒａｃｔ［Ｊ］ ． Ｒｅｓｐｉｒ Ｉｎｖｅｓｔｉｇ， ２０１８， ５６（６）： ４３２ － ９． ｄｏｉ：
１０． １０１６ ／ ｊ． ｒｅｓｉｎｖ． ２０１８． ０８． ００３．

［１７］ Ｗａｇｅｎｖｏｏｒｔ Ｇ Ｈ Ｊ， Ｓａｎｄｅｒｓ Ｅ Ａ Ｍ， Ｖｌａｍｉｎｃｋｘ Ｂ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｓｅｘ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｐｎｅｕｍｏｃｏｃｃａｌ ｄｉｓｅａｓｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ
ｐｎｅｕｍｏｃｏｃｃａｌ ｃｏｎｊｕｇａｔｅ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ， ２００４ ｔｏ
２０１５［Ｊ］ ． Ｅｕｒｏ Ｓｕｒｖｅｉｌｌ， ２０１７， ２２（１０）：３０４８１． ｄｏｉ：１０． ２８０７ ／
１５６０ － ７９１７． ＥＳ． ２０１７． ２２． １０． ３０４８１．

Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔａｇｅｎｅ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ａｌｖｅｏｌａｒ ｌａｖａｇｅ
ｆｌｕｉｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

Ｚｈａｎｇ Ｈｅ， Ｌｕｏ Ｘｉｎｙｕｅ， Ｈｅｎｇ Ｘｉｎ， Ｚｈａｎｇ Ｙｕｎ， Ｗａｎｇ Ｓｏｎｇｐｉｎｇ， Ｄｅｎｇ Ｊｕｎ
（Ｄｅｐｔ ｏｆ Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ａｎｄ Ｃｒｉｔｉｃａｌ Ｃａｒｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， Ａｆｆｉｌｉａｔｅｄ Ｈｏｓｐｉｔａｌ ｏｆ

Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｌｕｚｈｏｕ　 ６４６０００）

Ａｂｓｔｒａｃｔ　 Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ　 Ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｍｅｔａｇｅｎｅ ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ （ｍＮＧＳ） ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ． Ｍｅｔｈｏｄｓ　 Ａ ｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｄａ⁃
ｔａ ｆｒｏｍ ４３４ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ａｄｍｉｔｔｅｄ ｏｖｅｒ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｆｏｕｒ ｙｅａｒｓ． Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｕｎｄｅｒｌｙ⁃
ｉｎｇ ｃｏｍｏｒｂｉｄｉｔｉｅｓ， ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ （ｎ ＝ ２６２） ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒｏｕｐ
（ｎ ＝ １７２）． Ｐａｔｈｏｇｅｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｂｏｔｈ ｍＮＧＳ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ． Ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎｄ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｐａ⁃
ｒａｍｅｔｅｒｓ， ｒａｄｉｏｇｒａｐｈｉｃ ｆｉｎｄｉｎｇｓ， ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｌｌｙ ａｎａｌｙｚｅｄ． Ｔｈｅ ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ ｐｅｒ⁃
ｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｃａｕｓａｔｉｖｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｏｆ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ｗａｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ． Ｒｅｓｕｌｔｓ　
Ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｍＮＧＳ ｉｎ ４３４ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｗａｓ ｓｔａｔｉｓｔｉ⁃
ｃａｌｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ （Ｐ ＜ ０. ０５）． Ｔｈｅ ｅｆｆｉｃａｃｙ ｏｆ ｍＮＧＳ ｉｎ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｖｉｒｕｓｅｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ
　 　 　 　 　 （下转第 １９３１ 页）
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ｓｉｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ｐｌｏｔ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｃｕｒｖｅｓ， ａｎｄ Ｃｏｘ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｈａｚａｒｄｓ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ
ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｓｅｐｓｉｓ ｐａｔｉｅｎｔｓ． Ｒｅｓｕｌｔｓ　 Ｄａｔａ ｓｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ＲＵＮＸ３ ｗａｓ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ⁃
ｌｙ ｍｅｔｈｙｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｓｅｐｓｉｓ． Ｔｈｅ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＲＵＮＸ３ ｗａｓ ｌｏｗｅｒ ｉｎ ｔｈｅ
ｎｏｎ⁃ｓｕｒｖｉｖｏｒ ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖｏｒ ｇｒｏｕｐ （Ｐ ＜ ０. ０５）， ａｎｄ ｔｈｅ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ ｏｆ ＲＵＮＸ３ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ
ｔｈｅ ｎｏｎ⁃ｓｕｒｖｉｖｏｒ ｇｒｏｕｐ ｔｈａｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖｏｒ ｇｒｏｕｐ （Ｐ ＜ ０. ０５）． Ｉｎ ｓｅｐｓｉｓ ｐａｔｉｅｎｔｓ， ＲＵＮＸ３ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ
ｗｅｒｅ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｔｅｒｌｅｕｋｉｎ⁃６ （ ＩＬ⁃６）， ｐｒｏｃａｌｃｉｔｏｎｉｎ （ ＰＣＴ）， Ｃ⁃ｒｅａｃｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （ ＣＲＰ）， ａｃｕｔｅ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｃｈｒｏｎｉｃ ｈｅａｌｔｈ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ （ＡＰＡＣＨＥ Ⅱ） ｓｃｏｒｅ， ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌ ｏｒｇａｎ ｆａｉｌｕｒｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ（ＳＯＦＡ）
ｓｃｏｒｅ． Ｋａｐｌａｎ⁃Ｍｅｉｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ２８⁃ｄａｙ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｒａｔｅ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｔｈｙｌａｔｅｄ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ
ｔｈｅ ｕｎｍｅｔｈｙｌａｔｅｄ ｇｒｏｕｐ （Ｐ ＜ ０. ０５）． Ｃｏｘ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ＲＵＮＸ３ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ
ｗａｓ ａｎ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ２８⁃ｄａｙ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｓｅｐｓｉｓ ｐａｔｉｅｎｔｓ． Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ 　 Ｉｎ ｓｅｐｓｉｓ ｐａ⁃
ｔｉｅｎｔｓ， ｔｈｅ ｍＲＮＡ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＲＵＮＸ３ ｗｅｒｅ ｒｅｄｕｃｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ． ＲＵＮＸ３ ｐｒｏ⁃
ｍｏｔｅｒ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ａｎ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｒｉｓｋ ｆａｃｔｏｒ ｆｏｒ ｔｈｅ ２８⁃ｄａｙ ｐｒｏｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｓｅｐｓｉｓ ｐａｔｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｃｏｕｌｄ ｓｅｒｖｅ ａｓ ａ
ｐｒｏｇｎｏｓｔｉｃ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｆｏｒ ｓｅｐｓｉｓ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ　 ｓｅｐｓｉｓ； ＲＵＮＸ ｆａｍｉｌｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ３； ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ； ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ； ｂｉｏｍａｒｋｅｒ
Ｆｕｎｄ ｐｒｏｇｒａｍ 　 Ｙｏｕｔｈ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｔａｌｅｎｔ Ｔｒａｉｎｉｎｇ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｏｆ Ｈｉｇｈｅｒ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｉｎ
Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ（Ｎｏ． Ｑｉａｎｊｉａｏｈｅ ＫＹ Ｄｏｃｕｍｅｎｔ ［２０２２］ ２３４）
Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ　 Ｚｈｏｎｇ Ｙｉ， Ｅ⁃ｍａｉｌ： ４９０１７３５５９＠ ｑｑ． ｃｏｍ

（上接第 １９２３ 页）
ｔｈａｔ ｏｆ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｗａｓ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ （Ｐ ＜ ０. ０５）． Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｒａｔｅ ｏｆ ｍＮＧＳ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅｓｔｓ， ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｗａｓ ｎｏｔ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ． Ａｍｏｎｇ
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