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[摘要] 目的　探讨病原体靶向测序(tNGS)技术在疑似肺部感染患者中的应用价值。方法　回顾性分析 2021 年

1月－2023年7月湖北省第三人民医院呼吸与危重症医学科收治的80例疑似肺部感染患者的临床资料，所有患者均行支气

管肺泡灌洗液(BALF)tNGS及常规病原学检测。分析患者人口学特征，比较 tNGS与常规方法检测的病原体分布结果，并

比较确诊肺部单一感染者与混合感染者的临床资料。结果　80例中，74例确诊感染。大部分感染者存在基础疾病，以慢

性心脏疾病(42.5%)、慢性呼吸系统疾病(35.0%)和糖尿病(20.0%)为主。tNGS 检测结果致 35 例患者(43.8%)的治疗策略改

变。共检出 45种病原体，其中 tNGS检出病原体 169株，常规方法检出病原体 63株；两者联合检测出的病原体以细菌较

多。tNGS检出的病原体株数排序：细菌>病毒>真菌>非典型病原体>人结核分枝杆菌。常规方法检出的病原体株数排序：

真菌>病毒>细菌>非典型病原体>人结核分枝杆菌。两种方法检测结果的一致性较差(Kappa值0.172，P=0.020)。tNGS检出

病原菌阳性比例及在细菌、病毒、非典型病原体的阳性检出率均明显高于常规方法(P<0.05)，但在真菌、人结核分枝杆菌

的阳性检出率与常规方法比较差异无统计学意义(P>0.05)。以临床诊断为金标准，tNGS检测的敏感度明显高于常规方法

(P=0.026)，而两者特异度比较差异无统计学意义(P>0.05)。在74例确诊肺部感染者中，6例无明确的病原体，单一感染者

23例，混合感染者45例。在混合感染者中，常见的组合是细菌-病毒混合感染(12/45，26.7%)。混合感染者的病死率和住

院天数均明显高于或长于单一感染者(P<0.05)；两者性别、年龄、基础疾病、白细胞计数、中性粒细胞百分比等差异均无

统计学意义(P>0.05)。结论　tNGS技术较常规方法的病原体检测敏感度高，尤其对细菌、病毒、非典型病原体及少见病

原体更为敏感。此技术有利于识别混合感染，可作为临床常规病原学检测方法的补充。
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[Abstract] Objective　 To explore the application value of pathogen-targeted next-generation sequencing (tNGS) 

technology in patients with suspected pulmonary infections. Methods　A retrospective analysis was conducted on the clinical data of 

80 patients with suspected pulmonary infections admitted to the Department of Respiratory and Critical Care Medicine at the Third 

People's Hospital of Hubei Province from January 2021 to July 2023. All patients underwent bronchoalveolar lavage fluid (BALF) 

tNGS and conventional pathogen detection. Demographic characteristics of the patients were analyzed, and the distribution of 

pathogens detected by tNGS and conventional methods were compared. The clinical data of patients diagnosed with single pulmonary 

infections and those with mixed infections were also compared. Results　Among the 80 patients, 74 were diagnosed with infections. 

Most of the infected patients had underlying conditions, mainly chronic heart disease (42.5%), chronic respiratory disease (35%), and 
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diabetes (20%). The tNGS test results led to changes in treatment strategy for 35 patients (43.8%). A total of 45 types of pathogens 

were detected, with 169 strains identified by tNGS and 63 strains by conventional methods. Within pathogens detected by both 

methods, bacteria were detected the most. The order of pathogen types detected by tNGS was bacteria > viruses > fungi > atypical 

pathogens > Mycobacterium tuberculosis. The order of pathogen types detected by conventional methods was fungi > viruses > 

bacteria > atypical pathogens > Mycobacterium tuberculosis. The consistency between the two pathogen detection methods was poor 

(kappa value 0.172, P=0.020). The number of positive cases and the positive detection rates for bacteria, viruses, and atypical 

pathogens detected by tNGS were significantly higher than those of conventional methods (P<0.05), but there was no statistically 

significant difference in the positive detection rates for fungi and Mycobacterium tuberculosis between the two methods (P>0.05). 

Using clinical diagnosis as the gold standard, the sensitivity of tNGS detection was significantly higher than that of conventional 

methods (P=0.026), while there was no statistically significant difference in specificity between the two methods (P>0.05). Among 

the 74 confirmed pulmonary infection cases, 6 had no clear pathogen, 23 had single infections, and 45 had mixed infections. Among 

the mixed infections, the most common combination was bacterial-viral mixed infections (12/45, 26.7%). The mortality rate and 

hospitalization duration of patients with mixed infections were significantly higher than those with single infections (P<0.05); there 

were no statistically significant differences in gender, age, underlying conditions, white blood cell count, and neutrophil percentage 

between the two groups (P>0.05). Conclusions　 tNGS technology has higher pathogen detection sensitivity compared to 

conventional methods, especially for bacteria, viruses, atypical pathogens, and rare pathogens. This technology is beneficial for 

identifying mixed infections and can serve as a supplement to conventional pathogen detection methods in clinical practice .

[Key words] pathogen targeted next generation sequencing technology; routine pathogen detection; pulmonary infection; 

bronchoalveolar lavage fluid; application value

肺部感染的病原体种类繁多、临床表现复杂，

严重威胁公众健康；及时、准确地获取病原学证据，

并予以针对性治疗是改善预后的关键[1]。传统病原

学检测方法存在操作复杂、耗时长、检测效率低等

缺点，难以满足临床需要[2]。近年来，随着分子检

测技术的不断进步，宏基因组二代测序(metagenomic 
next generation sequencing，mNGS)已广泛应用于包括

呼吸道感染在内的多种感染性疾病的病原体诊断[3]。

然而，mNGS 存在价格昂贵、宿主/人源比例偏低、

无法同时进行 DNA/RNA 双流程检测等问题[4-5]。病

原 体 靶 向 测 序 (targeted next generation sequencing，
tNGS)技术将超多重PCR与高通量测序技术相结合，

可对样本中目标病原体(可检测几十至几百种常见病

原微生物)和目标耐药基因进行靶向检测，在增加样

本病原微生物信息的同时，可提高敏感度并减少测

序数据量，从而实现成本及性能的双重优化[6-7]，有

望解决临床病原体检测的部分难题。本研究分析

80 例 疑 似 肺 部 感 染 行 支 气 管 肺 泡 灌 洗 液

(bronchoalveolar lavage fluid，BALF)tNGS 检测的患者

的临床资料，并与常规方法检测结果比较，探讨

tNGS用于肺部感染病原体检测的效能，以期为临床

决策提供参考。

1　资料与方法

1.1　研究对象　回顾性分析 2021 年 1 月－2023 年 7
月入住湖北省第三人民医院呼吸与危重症医学科，

因疑似肺部感染行 BALF tNGS 患者的临床资料。纳

入标准：(1)年龄≥18岁；(2)肺部影像学检查显示新

的或进展性浸润、实变或毛玻璃影；(3)伴或不伴发

热、咳嗽、咳痰、呼吸困难等； (4)入院送检了

BALF tNGS，同步进行了BALF常规细菌、真菌培养

和抗酸染色；(5)在 BALF 采集前或之后 24 h 内检测

了常规血液和炎症标志物。排除标准：(1)BALF 样

本或检测过程未能通过 tNGS 的质量控制；(2)临床

和实验室检查资料不完整。最终纳入 80例疑似肺部

感染患者，由两位经验丰富的临床医师根据流行病

学、临床表现、实验室检测结果、影像学检查结果、

抗感染治疗后的结果等多种临床因素，对 tNGS与常

规方法的最终临床诊断结果进行评估。

1.2　方法　

1.2.1　一般标本采集　所有患者在BALF采集前或之

后 24 h内收集一般标本(包括BALF和痰液)，行常规

细菌、真菌培养及抗酸染色，咽拭子呼吸道病原学

核酸(包括腺病毒、甲型流感病毒、乙型流感病毒、

柯萨奇病毒、副流感病毒、呼吸道合胞病毒、鼻病

毒、肺炎支原体、新型冠状病毒)检测，血清肺炎支

原体、肺炎衣原体抗体检测。临床行胸部CT、常规

血液和炎症标志物检测 [如血常规、C 反应蛋白

(CRP)、降钙素原(PCT)等]，必要时行血清(1,3)-β-D
葡聚糖、半乳甘露聚糖、结核分枝杆菌感染 T 细胞

(T-SPOT)和(或)BALF 结核分枝杆菌及利福平耐药

(GeneXpert)检测，并结合临床信息以辅助诊断。

1.2.2　BALF采集　由经验丰富的支气管镜医师进行

支气管镜检查，以获取BALF标本。患者禁水、禁食

4 h， 2% 利多卡因喷雾局麻咽部和鼻腔后，在

Olympus BF-260 型电子支气管镜下采集 BALF，按照
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《肺部感染性疾病支气管肺泡灌洗病原体检测中国专

家共识(2017年版)》的要求[8]进行操作，严格遵守无

菌原则，灌洗部位根据胸部影像学确定，病变局限

者选择病变段，弥漫性病变者选择右肺中叶或左肺

上叶舌段。当支气管镜到达目标支气管段或亚段后，

将顶端嵌顿在入口处，经操作孔道快速注入 37 ℃ 
0.9% 氯化钠溶液，总量 60~120 ml，分次注入(20~
50 m1/次)，注入后立即以 100 mmHg 负压抽吸，回

收率 40%~60%，回收的灌洗液装入灭菌容器中，取

灌洗液第 2 管(≥5 ml)行 tNGS 检测，同步(≥10 ml)送
检常规细菌、真菌培养及抗酸染色。

1.2.3　常规检测方法的结果判定　常规方法检测或

培养出病原体，则结果判定为阳性。病原体分类为

细菌(不含结核分枝杆菌)、人结核分枝杆菌、病毒、

真菌、非典型病原体。

1.2.4　tNGS 检测方法及结果判定　(1)tNGS 检测。

合格样本采集后，干冰保存送至上海冰缘医疗科技

有限公司(tNGS 标本的采集、保存和运输严格按照

该公司标准化规范执行)行 tNGS检测。tNGS检测过

程包括DNA抽提、RNA抽提、反转录、超多重PCR
靶向扩增、病原体特异性基因片段靶向扩增、第二

轮 PCR、NGS 建库、PCR 产物质量检测、高通量测

序、报告解读等。(2)责任病原体的判定方法。当

tNGS 主报告出现高致病性病原微生物及条件致病

菌，如浓度高(≥1×105拷贝/ml)、信号强度高，着重

考虑；如浓度高(≥1×105拷贝/ml)、信号强度中，重

点考虑；如浓度中(<1×105 拷贝/ml)、信号强度高，

重点考虑；如浓度中(<1×105拷贝/ml)、信号强度中，

次要考虑+部分临床信息；如浓度<1×102 拷贝/ml、
信号强度高，次要考虑+部分临床信息；如浓度

<1×102 拷贝/ml、信号强度中，次要考虑+50% 以上

临床信息。当背景菌列表中出现第三类或第四类病

原微生物(致病性低，如皮肤及呼吸道定植菌和环境

菌等)，任何浓度、信号强度高或中，主报告未有可

疑检出时，可参考+80%以上临床信息；当灰区信号

出现高致病性病原微生物及条件致病菌，浓度为

1~50 拷贝/ml、无信号强度，主报告未有可疑检出

时，可谨慎参考+90%以上临床信息。

1.3　统计学处理　采用 SPSS 26.0 软件进行统计分

析。计量资料符合正态分布时以x±s表示，组间比较

采用 t 检验；不符合正态分布时以 M(Q1，Q3)表示，

组间比较采用 Mann-whitney U 检验。计数资料以

例(%)表示，组间比较采用 χ2 检验、校正 χ2 检验或

Fisher精确概率法。一致性分析采用Kappa一致性检

验。敏感度、特异度比较采用配对 χ2检验。P<0.05
为差异有统计学意义。

2　结　　果

2.1　基线资料分析　80例疑似肺部感染患者中，74
例确诊为感染，6例确诊为非感染；因 tNGS检测结

果致治疗策略改变35例。80例疑似肺部感染患者的

基线资料见表1。

2.2　tNGS 与常规方法检测的病原体分布情况　(1)
采用 tNGS 和常规方法联合检测 80 例患者，共检出

45种病原体；其中 tNGS检出病原体 169株，常规方

法检出病原体 63株。病原体按检出的株数排序：细

菌>病毒>真菌>非典型病原体>人结核分枝杆菌。(2)
tNGS 检出的病原体株数排序：细菌>病毒>真菌>非
典型病原体>人结核分枝杆菌；细菌中肺炎链球菌和

流感嗜血杆菌均为14例(17.5%)，其次为肺炎克雷伯

菌 10 例(12.5%)；病毒中 EB 病毒 12 例(15.0%)、新型

冠状病毒 6 例(7.5%)；真菌中白色假丝酵母菌 13 例

(16.3%)、曲霉 10例(12.5%)，新生隐球菌 1例(1.3%)；
非典型病原体中，鹦鹉热衣原体7例(8.8%)，人结核

分枝杆菌 5 例(6.3%)。(3)常规方法检测病原体株数

排序：真菌>病毒>细菌>非典型病原体>人结核分枝

杆菌，较多见的真菌为白色假丝酵母菌 12 例

(15.0%)、曲霉 8 例(10.0%)；较多见的病毒为新型冠

状病毒 10 例(12.5%)、甲型流感病毒 6 例(7.5%)；此

外，非典型病原体中，肺炎支原体4例(5.0%)，人结

核分枝杆菌3例(3.8%)(图1、图2、表2)。

表1　疑似肺部感染患者的基线资料(n=80)
Tab. 1　 General data of patients with suspected pulmonary 
infection (n=80)

指标

性别 [男, 例(%)]

年龄 (岁, x±s)

吸烟史 [例(%)]

BMI (kg/m2, x±s)

基础疾病 [例(%)]

慢性呼吸系统疾病

慢性心脏疾病

慢性肾病

神经系统疾病

慢性肝病

糖尿病

肿瘤

使用免疫抑制药或皮质激素 [例(%)]

tNGS前使用抗生素>3 d [例(%)]

tNGS检测结果至治疗策略改变 [例(%)]

非感染 [例(%)]

数值

56(70.0)

64.7±15.7

28(35.0)

23.69±3.50

28(35.0)

34(42.5)

2(2.5)

10(12.5)

1(1.3)

16(20.0)

6(7.5)

4(5.0)

11(13.8)

35(43.8)

6(7.5)

BMI. 体重指数；tNGS. 病原体靶向测序
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2.3　tNGS与常规方法检测结果的一致性分析　80例
中，两种方法检测结果同为阳性者40例(50.0%)，其

中，tNGS 与常规方法结果完全一致 6 例(7.5%)，部

分一致 14 例(17.5%)，不一致 20 例(25.0%)；tNGS 与

常规方法检测结果同为阴性 11 例(13.8%)，仅 tNGS
检测阳性者 28 例(35.0%)，仅常规方法检测阳性者

1例(1.3%)。两种方法检测结果的一致性较差(Kappa
值0.172，P=0.020，图3、图4)。

2.4　tNGS与常规方法检出病原体的分布情况及与临

床诊断比较　80例中，tNGS检出的病原菌阳性比例

明显高于常规方法[68(85.0%) vs. 41(51.3%)，P<0.05]。

对病原菌进一步分类，tNGS在细菌、病毒、非典型

病原体中阳性检出率均明显高于常规方法(P<0.05)，

而真菌、人结核分枝杆菌的阳性检出率与常规方法

比较差异无统计学意义(P>0.05，表 2)。以临床诊断

为参照标准， tNGS 的敏感度明显高于常规方法

(89.2% vs. 51.4%，P=0.026)，两种方法的特异度比较

差异无统计学意义(66.7% vs. 50.0%，P=1.000，表3)。
2.5　单一感染组及混合感染组的临床资料分析　将

tNGS或常规方法确定≥2种以上的感染性病原体定义

为混合感染，结果显示，在 74例确诊肺部感染病例

中，单一感染者 23例，混合感染者 45例，6例无明

tNGS. 病原体靶向测序

图1　tNGS与常规方法检测的病原体数量比较

Fig.1　Comparison of pathogens identified by pathogen targeted next generation sequencing (tNGS) and routine pathogen detection

tNGS. 病原体靶向测序

图2　tNGS与常规方法检测的病原体分布情况

Fig. 2　Distribution of pathogens identified by pathogen targeted 
next generation sequencing (tNGS) and routine pathogen detection

表2　tNGS与常规方法检测的病原体分布情况[例(%)，n=80]
Tab. 2　Distribution of pathogens identified by pathogen targeted next generation sequencing (tNGS) and routine pathogen detection
[n(%), n=80]

检测方法

常规方法

tNGS

χ2

P

细菌

12(15.0)

74(92.5)

96.644

<0.001

真菌

25(31.3)

30(37.5)

0.693

0.405

病毒

19(23.8)

48(60.0)

21.595

<0.001

非典型病原体

4(5.0)

12(15.0)

4.444

0.035

人结核分枝杆菌

3(3.8)

5(6.3)

-

0.719

阳性病例

41(51.3)

68(85.0)

20.982

<0.001

tNGS. 病原体靶向测序；"-"示无数据

tNGS. 病原体靶向测序

图3　tNGS与常规方法的病原体检测结果的一致性

Fig.3　The consistency of pathogenic identification by pathogen 
targeted next generation sequencing (tNGS) and routine 
pathogen detection
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确的病原体。45 例混合感染中，细菌 -病毒组合

(12 例，26.7%)最多，其次是细菌-细菌、细菌-真菌

和细菌-真菌-病毒(均为 8 例，17.8%)；另外，真菌-
病毒6例(13.3%)，细菌-非典型病原体2例(4.4%)，病

毒-病毒 1例(2.2%)(图 5)。混合感染组的病死率和住

院天数明显高于或长于单一感染组(P<0.05)；两组患

者在性别、年龄、基础疾病、白细胞计数、中性粒

细胞百分比、CRP和PCT等方面差异均无统计学意

义(P>0.05，表4)。

3　讨　　论

本研究在病原体常规检测方法的基础上，引入

较mNGS经济、快速的 tNGS技术，结果显示，在80
例疑似肺部感染患者中，指导了35例(43.8%)治疗策

略改变。因此，tNGS或许能为临床肺部感染患者的

治疗带来较大帮助。

本组 80 例分析结果显示，经临床确诊 74 例感

染，6例非感染。大部分感染者存在基础疾病，以慢

性心脏疾病(42.5%)、慢性呼吸系统疾病(35.0%)、糖

尿病(20.0%)为主。在检出的病原体中，tNGS 检出

169 株，常规方法检出 63 株，两者联合检出的病原

体以细菌较多。tNGS检出病原体，主要为肺炎链球

菌(14/80，17.5%)、流感嗜血杆菌(14/80，17.5%)。
这一结果与 Wei 等[9]报道的一致。Wei 等[9]认为，

mNGS 在检测儿童社区获得性肺炎病原体方面有一

定优势，特别是肺炎链球菌、流感嗜血杆菌。本研

究常规方法检出病原体中，真菌较多，如白色假丝

酵母菌(12/80，15.0%)。两种方法检测结果不一致的

可能原因：白色假丝酵母菌易寄生于口腔，而常规

检测方法易受口腔污染影响；常规培养检测细菌敏

感度较低。本研究进一步分析了 tNGS与常规方法的

一致性，结果显示，两种方法检测结果的一致性较

差(Kappa值为0.172)，提示二者之间可相互补充。

本研究进一步比较了 tNGS与常规检测方法的差

异，结果显示，tNGS 病原体检出率(68/80，85.0%)
明显高于常规方法(41/80，51.3%)，这与国内外对

mNGS 与常规方法比较的结论相近[10-11]。Chen 等[10]

报道，在下呼吸道感染病例中，mNGS 的致病菌检

出率为 65.0%，而常规培养法仅为 20.0%。本研究的

致病菌检出率高于Chen等[10]，究其原因：首先，从

技术角度看，tNGS不受人类基因组及背景微生物的

影响，而 mNGS 在去除人类背景基因的过程中，可

能导致较高的假阴性；其次，本研究常规方法包括

传统的微生物培养、抗原和(或)抗体免疫学方法及

部分病原体PCR检测，而Chen等[10]比较的仅为常规

培养法。因此，tNGS与mNGS在明确病原体方面均

具有明显优势。另外，本研究结果显示，tNGS在细

菌、病毒、非典型病原体的阳性检出率均明显高于

常规方法，而真菌、人结核分枝杆菌的阳性检出率

与常规方法差异无统计学意义，与 Xie 等[12-13]对

mNGS的研究一致；但与Miao等[14]研究结果不一致，

他们认为 mNGS 检测常见细菌并不优于常规方法，

而对真菌的检测性能优于常规方法。分析上述差异

表3　tNGS、常规方法病原体检测结果与临床诊断比较(例)
Tab. 3　 Comparison of the results of tNGS, conventional 
detection and clinical diagnosis （n）

检测方法

tNGS

阳性

阴性

合计

常规方法

阳性

阴性

合计

金标准

阳性

66

8

74

38

36

74

阴性

2

4

6

3

3

6

合计

68

12

80

41

39

80

tNGS. 病原体靶向测序

tNGS. 病原体靶向测序

图4　tNGS与常规方法的病原体检测结果均为阳性者

Fig. 4　 The consistency of positive results targeted next 
generation sequencing (tNGS) and routine identified by pathogen 
targeted next

图5　45例肺部混合感染者的混合感染情况

Fig. 5　Mixed infection situation of 45 patients with pulmonary 
coinfection
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的原因：(1)标本来源不同，本研究仅收集 BALF 进

行分析；(2)纳入疾病及个体免疫状态不同；(3)研究

方法不同，既往研究分析的是 mNGS，而本研究分

析的是 tNGS；(4)实验室检测条件存在差异。

近年来，随着 mNGS 的临床应用，由非典型病

原体引起的肺部感染病例报告增多[15-17]。本研究以

tNGS 代替 mNGS，在常规方法阴性情况下，通过

tNGS报告了7例鹦鹉热衣原体，提示 tNGS在识别非

典型病原体方面具有优势。肺孢子虫肺炎是一种机

会性感染，在免疫功能低下的患者中发病率较高，

常规方法难以确诊[18]。mNGS 的应用促进了肺孢子

虫肺炎的诊断[19-21]。本研究采用 tNGS 检测到 5 例耶

氏肺孢子虫，提示 tNGS也可促进肺孢子虫肺炎的诊

断。但与常规方法比较，tNGS在人结核分枝杆菌方

面未显示明显优势，考虑与人结核分枝杆菌破壁困

难有关。令人欣喜的是，tNGS还检测到 1例隐球菌

肺炎，显示其在少见病原体检测方面具有优势。

本研究以临床诊断为金标准，结果显示，tNGS
对病原体检测的敏感度明显高于常规方法(89.2% vs. 
51.4%)，特异度与常规方法差异无统计学意义

(66.7% vs. 50.0%)。这一结果与大部分 mNGS 相关研

究一致[22-23]；但Cai 等[24]研究结果显示，mNGS 的敏

感度和特异度均明显优于常规培养方法。

本研究结果还显示，确诊肺部感染患者中混合

感染比较达 64.3%(45/74)，高于预期。本研究中的

混合感染模式以细菌-病毒感染(12/45，26.7%)居多，

与Legoff等[25]研究一致；其次是细菌-细菌、细菌-真
菌、细菌 -真菌 -病毒感染(均为 8/45，17.8%)。Wu
等[26]报道，免疫功能正常患者中较多见的混合感染

组合是细菌-病毒和细菌-细菌感染，而在免疫功能受

损的患者中，细菌-病毒、细菌-真菌感染则更多见。

本研究结果与其略有不同，考虑与未进一步对患者

免疫状态进行分类及免疫功能低下患者的比例较低

有关。进一步对混合感染与单一感染患者的临床资

料进行比较，结果显示，仅凭患者性别、年龄、基

础疾病状态及炎症指标(白细胞、中性粒细胞比率、

CRP、PCT等)来区分混合感染与单一感染是不可取

的；此时，将 tNGS与患者临床症状、影像学、实验

室检查等相关资料相结合，则有助于混合感染的识

别。同时，本研究结果显示，混合感染患者的病死

率和住院天数均明显高于或长于单一感染者，提示

前者预后较差，与 Voiriot 等[27]研究结果相近，他们

的结果显示病毒-细菌合并感染的患者预后较差。因

此，早期识别混合感染对于改善预后尤为重要，对

于危重疑难患者早期使用 tNGS技术有利于混合感染

的识别及精准靶向治疗，进而降低病死率。

综上所述，与常规方法相比，tNGS可明显提高

对疑似肺部感染的诊断效能，尤其对细菌、病毒、

非典型病原体及少见病原体引起的感染。此外，

tNGS是一种较有前途的混合感染检测技术，可作为

表4　肺部单一感染与混合感染患者的临床资料比较

Tab.4　Comparison of clinical data of patients with pulmonary single or mixed infection

指标

性别 [男, 例(%)]

年龄(岁, x±s)

BMI(kg/m2, x±s)

住院天数(d, x±s)

死亡 [例(%)]

基础疾病 [例(%)]

慢性呼吸系统疾病

慢性心脏疾病

慢性肾病

神经系统疾病

慢性肝病

糖尿病

肿瘤

使用免疫抑制药或皮质激素[例(%)]

白细胞计数[×109/L, M(Q1, Q3)]

中性粒细胞百分比[M(Q1, Q3)]

CRP[mg/L, M(Q1, Q3)]

PCT[ng/ml, M(Q1, Q3)]

单一感染组(n=23)

16(69.6)

59.4±14.8

24.17±3.29

11.83±3.23

0

6(26.1)

7(30.4)

0

1(4.4)

0

4(17.4)

1(4.4)

1(4.4)

7.69(6.35, 10.76)

0.81(0.69, 0. 87)

89.57(34.25, 163.30)

0.09(0.03, 0.36)

混合感染组(n=45)

30(66.7)

66.5±16.8

22.98±3.68

14.07±4.24(1)

10(22.2)(1)

22(48.9)

24(53.3)

2(4.4)

7(15.6)

1(2.2)

10(22.2)

3(6.7)

3(6.7)

9.56(6.50, 13.52)

0.81(0.67, 0.88)

47.30(19.30, 161.59)

0.08(0.04, 0.43)

BMI. 体重指数；CRP. C反应蛋白；PCT. 降钙素原；与单一感染组比较，(1)P<0.05
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临床常规病原学检测方法的重要补充。本研究亦存

在一定局限性：样本量偏小，且为单中心、回顾性

研究，可能存在选择偏倚；最终诊断由两名临床专

家根据患者的综合病情确定，主观偏见难以避免；

部分 BALF 标本在采集过程中可能被污染；BALF 和

痰液来自呼吸道，呼吸道通常有共生微生物定植混

合，可能导致一定假阳性；仅收集 BALF 进行 tNGS
分析，未收集其他标本。因此，今后需对 tNGS在感

染性疾病中的临床应用进行前瞻性、多中心、大规

模研究，并对 tNGS在不同标本类型中的阳性检测进

行比较。
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