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  [摘 要] 目的 探讨宏基因组二代测序(mNGS)技术在脓毒症病原学诊断中的诊断价值。方法 回顾

性分析2021年9月至2023年9月内蒙古科技大学包头医学院第二附属医院重症医学科收治的72例脓毒症患

者,并根据mNGS检测结果将其分为mNGS阳性组(56例)和 mNGS阴性组(16例)。比较2组临床资料,分

析血培养及mNGS技术的检出率、检测时间,以及抗生素对病原体检出率的影响等。结果 mNGS阳性组、

mNGS阴性组临床资料[C-反应蛋白(CRP)水平除外]比较,差异无统计学意义(P>0.05)。mNGS检出率

[77.78%(56/72)]高于血培养检出率[38.89%(28/72)],差异有统计学意义(P<0.001)。mNGS检测时间为

(2.11±0.46)d,显著短于血培养的(5.39±1.34)d,差异有统计学意义(P<0.05)。血培养及 mNGS检测方法

一致性中等(Kappa=0.412,P<0.01)。在入科前使用抗生素的54例患者中,mNGS检出率显著高于血培养,

差异有统计学意义(P<0.001)。在入科前未使用抗生素的18例患者中,2种检测方法的检出率比较,差异无

统计学意义(P=0.687)。CRP水平是 mNGS阳性检出率的影响因素(P=0.015,OR=1.024,95%CI:

1.005~1.044)。治疗期间换用抗生素患者28
 

d预后情况与未换用抗生素患者比较,差异无统计学意义(P=
0.963)。结论 mNGS技术对脓毒症患者病原体的检测能力优于血培养,且耗时短,可检测出罕见病原体,可

为早期靶向抗感染治疗提供参考意见,而且,CRP可作为选择mNGS检测的指标之一。
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[Abstract] Objective 

 

To
 

explore
 

the
 

value
 

of
 

metagenomic
 

next-generation
 

sequencing(mNGS)
 

tech-
nology

 

in
 

the
 

diagnosis
 

of
 

sepsis
 

pathogens.Methods The
 

retrospective
 

analysis
 

was
 

conducted
 

on
 

72
 

sepsis
 

patients
 

admitted
 

to
 

the
 

Intensive
 

Care
 

Medicine
 

Department
 

of
 

the
 

Second
 

Affiliated
 

Hospital
 

of
 

Baotou
 

Med-
ical

 

College,Inner
 

Mongolia
 

University
 

of
 

Science
 

and
 

Technology
 

from
 

September
 

2021
 

to
 

September
 

2023.
According

 

to
 

the
 

results
 

of
 

mNGS
 

test,they
 

were
 

divided
 

into
 

mNGS
 

positive
 

group(56
 

cases)
 

and
 

mNGS
 

negative
 

group(16
 

cases).The
 

clinical
 

data
 

of
 

two
 

groups
 

was
 

compared,and
 

the
 

detection
 

rate
 

and
 

detection
 

time
 

of
 

blood
 

culture
 

and
 

mNGS
 

technology,as
 

well
 

as
 

the
 

impact
 

of
 

antibiotics
 

on
 

pathogen
 

detection
 

rate
 

were
 

analyzed.Results There
 

was
 

no
 

statistically
 

significant
 

difference
 

in
 

clinical
 

data
 

[except
 

for
 

C-reactive
 

protein(CRP)
 

levels]
 

between
 

the
 

mNGS
 

positive
 

group
 

and
 

the
 

mNGS
 

negative
 

group(P>0.05).The
 

detec-
tion

 

rate
 

of
 

mNGS[77.78%(56/72)]
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

blood
 

culture
 

[38.89%(28/72)],and
 

the
 

differ-
ence

 

was
 

statistically
 

significant(P<0.001).The
 

mNGS
 

detection
 

time
 

was
 

(2.11±0.46)
 

days,significantly
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shorter
 

than
 

(5.39±1.34)
 

days
 

of
 

blood
 

culture,and
 

the
 

difference
 

was
 

statistically
 

significant(P<0.05).
The

 

consistency
 

between
 

blood
 

culture
 

and
 

mNGS
 

detection
 

methods
 

was
 

moderate(Kappa=0.412,P<
0.01).Among

 

the
 

54
 

patients
 

who
 

used
 

antibiotics
 

before
 

admission,the
 

detection
 

rate
 

of
 

mNGS
 

was
 

signifi-
cantly

 

higher
 

than
 

that
 

of
 

blood
 

culture,and
 

the
 

difference
 

was
 

statistically
 

significant(P<0.001).Among
 

the
 

18
 

patients
 

who
 

did
 

not
 

use
 

antibiotics
 

before
 

admission,there
 

was
 

no
 

statistically
 

significant
 

difference
 

in
 

the
 

detection
 

rate
 

between
 

the
 

two
 

testing
 

methods(P=0.687).The
 

level
 

of
 

CRP
 

was
 

a
 

factor
 

affecting
 

the
 

posi-
tive

 

detection
 

rate
 

of
 

mNGS(P=0.015,OR=1.024,95%CI:1.005-1.044).There
 

was
 

no
 

statistically
 

sig-
nificant

 

difference
 

in
 

the
 

28
 

day
 

prognosis
 

between
 

patients
 

who
 

switched
 

to
 

antibiotics
 

during
 

treatment
 

and
 

those
 

who
 

did
 

not(P=0.963).Conclusion The
 

detection
 

ability
 

of
 

mNGS
 

technology
 

for
 

pathogens
 

in
 

sepsis
 

patients
 

is
 

superior
 

to
 

blood
 

culture,and
 

it
 

takes
 

less
 

time
 

to
 

detect
 

rare
 

pathogens.It
 

can
 

provide
 

reference
 

for
 

early
 

targeted
 

anti
 

infection,and
 

CRP
 

can
 

be
 

used
 

as
 

one
 

of
 

the
 

indicators
 

for
 

selecting
 

mNGS
 

detection.
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  脓毒症,即宿主对感染反应失调引起的危及生命

的器官功能障碍[1],具有相当高的发病率及死亡

率[2-3],其是全世界死亡和危重病的主要原因[4-5]。截

至2017年,世界卫生组织已将脓毒症的识别、预防和

管理作为全球健康优先事项[6]。重症监护室(ICU)重
症感染患者病情危重,多伴复杂、混合感染,疾病进展

迅速。临床研究发现,患者确诊脓毒症之后,越早应

用抗菌药物,获益越大,每延迟1
 

h,患者死亡率将增

加约9%[7]。但有时经验性抗生素治疗造成的无效抗

感染、耐药性及不良反应等问题可能会导致患者病情

加重[8]。因此,尽早确定病原微生物,实施靶向精准

抗病原治疗,才能尽可能让患者获益最大化,节约临

床治疗资源。传统血培养依赖病原体活性,具有培养

周期长、阳性率低且受抗生素影响较大等特点。宏基

因组二代测序(mNGS)技术,作为新型核酸检测技

术,可以提取出样本中全部微生物核酸进行高通量测

序,是一种独立于培养与假设的广谱测序方法,可以

快速、精确地识别潜在的病原体,是全面诊断感染最

有希望的方法。mNGS技术有较高的阳性率和灵敏

度,具有更广泛的检测能力,能检测出细菌、病毒、真
菌、寄生虫、罕见甚至未知的病原体,在监测耐药性方

面发挥着重要作用。与传统病原学检测方法相比,

mNGS技术可为临床诊疗提供快速且可靠的检验结

果,能更好、更及时地指导脓毒症患者的治疗方案,对
患者预后有一定改善作用[9-13]。但因为 mNGS价格

较高、临床验证数据不足,该方面的研究较少见,其检

测效能有待进一步研究。本研究探讨了 mNGS技术

在脓毒症患者中的诊断价值及对预后的影响。

1 资料与方法

1.1 一般资料 回顾性分析2021年9月至2023年

9月内蒙古科技大学包头医学院第二附属医院重症医

学科收治的72例脓毒症患者,其中脓毒症19例

(26.4%),脓 毒 症 休 克 53 例 (73.6%);男 43 例

(59.7%),女29例(40.3%);年龄21~93岁,平均

(63.93±16.44)岁;急性生理与慢性健康评分系统Ⅱ
(APACHE

 

Ⅱ)评分(32.94±10.91)分;序贯器官衰

竭评估(SOFA)评分(10.68±4.10)分;白细胞计数

(WBC)(13.52±10.18)×109
 

L-1;格拉斯哥昏迷量

表(GCS)评分6.00(5.00,12.75)分;中性粒细胞比例

(NEU%)87.60%(82.53%,92.60%);红细胞压积

0.37(0.29,0.44);C-反应蛋白(CRP)128.69(60.88,

231.71)mg/dL;降钙素原(PCT)53.51(2.07,95)ng/

mL;乳酸6.8(2.5,11.0)mmol/L;住院时间6(3,16)

d;呼吸机辅助通气62例(86.1%),血液净化治疗18
例(25.0%);肺部感染41例(56.9%),腹部感染10
例(13.9%),复合感染11例(15.3%),其余部位感染

10例(13.9%);入科前使用抗生素54例(75.0%),治
疗过程中换用抗生素55例(76.4%);28

 

d死亡42例

(58.3%)。纳入标准:(1)年龄大于18岁;(2)符合

《脓毒症与感染性休克定义国际共识(第3版)》中的

脓毒症诊断标准。(3)入科24
 

h内留取血液标本进行

血培养及mNGS检测;(4)患者或家属知情同意。排

除标准:(1)入科不足24
 

h出院或死亡患者;(2)临床

数据不全;(3)孕妇及哺乳期。本研究获医院医学伦

理委员会批准(第2X-076号)。根据mNGS检测结果

将72例患者分为mNGS阳性组(56例)和 mNGS阴

性组(16例)。

1.2 方法 收集患者一般资料,包括性别、年龄、感
染部位、是否使用机械通气或肾脏替代治疗、入科前7

 

d内是否使用抗生素、治疗中是否调整了抗生素种类、

住院时间、APACHE
 

Ⅱ评分、SOFA 评分及 CRP、

PCT、WBC、NEU%、红细胞压积、乳酸水平等。在抗
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生素使用前,采集血液送检进行血培养。同时,采集

血样于特定无菌容器中,24
 

h内由专人送至杭州杰毅

医学检验实验室进行 mNGS,分析样本中微生物,并
与数据库中微生物核酸序列进行比对、鉴定。检测过

程分为:标本灭活、提取核酸、构建文库、文库质控、上
机测序、信息分析与报告解读等。病原体的判定参照

《中国宏基因组学第二代测序技术检测感染病原体的

临床应用专家共识》[14]推荐意见,结合患者临床表现、
实验室检查结果及影像学资料,由2名ICU高级职称

医生共同商议后确认致病病原体,根据实际情况调整

抗生素。若 mNGS检测到多种病原体,则临床上怀

疑最多有4种具有高序列号和相对丰度的病原体。
当血培养鉴定为阴性时,只有其余部位培养物检测结

果与mNGS检测结果有重叠时,才认定 mNGS检测

结果为阳性,否则临床认为是假阳性。除非主治医生

认为凝固酶阴性葡萄球菌、芽孢杆菌、棒状杆菌、微球

菌和丙酸杆菌等常见皮肤污染物具有临床意义,或从

2次或2次以上血液培养中培养出这些细菌,否则不

予考虑。

1.3 统计学方处理 采用SPSS26.0软件进行统计

分析。计量资料以x±s或中位数(四分位间距)[M
(Q1,Q3)]表示,组间比较采用t检验或秩和检验。计

数资料以率或百分比表示,组间比较采用χ2 检验。
多因素分析采用二元logistic回归分析。一致性检验

采用kappa检验。检验水准α=0.05,P<0.05为差

异有统计学意义。

2 结  果

2.1 mNGS阳 性 组、mNGS阴 性 组 临 床 资 料 比

较 mNGS阳性组、mNGS阴性组临床资料(CRP水

平除外)比较,差异无统计学意义(P>0.05)。见

表1。

表1  mNGS阳性组、mNGS阴性组临床特征比较

项目 mNGS阳性组(n=56) mNGS阴性组(n=16) t/Z/χ2 P

性别(男/女,n/n) 36/20 7/9 2.182 0.140

年龄[x±s或M(Q1,Q3),岁] 63.48±16.08 72.0(60.5,79.0) —0.766 0.444

脓毒症休克(n) 42 11 0.032 0.858

APACHE
 

Ⅱ评分(x±s,分) 33.21±11.38 32.00±9.34 —0.390 0.697

SOFA评分(x±s,分) 10.93±4.29 9.81±3.29 —0.960 0.340

GCS评分[x±s或M(Q1,Q3),分] 6.00(5.00,13.00) 8.00±4.12 —0.171 0.864

WBC(x±s,×109
 

L-1) 13.82±10.56 12.47±8.96 —0.465 0.643

NEU%[x±s或M(Q1,Q3),%] 88.60(82.53,93.18) 85.76±5.19 —1.002 0.316

红细胞压积[x±s或M(Q1,Q3)] 0.38(0.30,0.43) 0.35±0.12 —0.664 0.507

CRP[x±s或M(Q1,Q3),mg/dL] 160.95(76.78,268.38) 72.54±52.67 —3.481 <0.001

PCT[M(Q1,Q3),ng/mL] 57.90(3.49,95.00) 4.40(1.31,95.00) —1.187 0.235

乳酸[M(Q1,Q3),mmol/L] 7.00(3.03,11.23) 5.05(1.43,10.48) —1.077 0.281

血培养时间(x±s,d) 5.44±1.31 5.20±1.44 - -

mNGS检测时间(x±s,d) 2.11±0.50 2.11±0.23 - -

住院时间[M(Q1,Q3),d] 5.50(3.00,16.00) 9.50(2.25,16.75) —0.314 0.753

感染部位(n) - -

 肺部 32 9

 腹部 5 5

 复合 10 1

 其他 9 1

入科前使用抗生素(n) 43 11 0.107 0.743

治疗过程中换用抗生素(n) 44 11 0.232 0.630

呼吸机辅助通气(n) 49 13 0.052 0.820

血液净化治疗(n) 16 2 0.964 0.326

28
 

d死亡(n) 32 10 0.147 0.701

  注:-表示无此项。
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2.2 病原体检出情况 mNGS检测中,排名前5位

的微生物分别为:肺炎克雷白杆菌(15例)、EB病毒

(12例)、巨细胞病毒(11例)、鲍曼不动杆菌(10例)、
屎肠球菌(5例)。血培养中,排名前5位的微生物分

别为:大肠埃希菌(6例)、肺炎克雷白杆菌(4例)、金
黄色葡萄球菌(3例)、表皮葡萄球菌(3例)、白色假丝

酵母菌(2例)。mNGS检出率[77.78%(56/72)]高
于血培养检出率[38.89%(28/72)],差异有统计学意

义(P<0.001)。mNGS检测时间为(2.11±0.46)d,
显著短于血培养的(5.39±1.34)d,差异有统计学意

义(P<0.05)。mNGS检测的灵敏度为78.57%,特
异度为22.73%。2种检测方法的病原体检出情况见

表2。
经2位经验丰富的临床医生综合分析后判定,2

例血培养阳性标本是由于污染导致。2种检测方法调

整后的病原体检出情况见表3。由临床医生进行判断

调整后,mNGS检测的灵敏度为76.92%,特异度为

67.39%。一致性检验显示,2种检测方法一致性中等

(Kappa=0.412,P<0.01)。
表2  2种检测方法的病原体检出情况(n)

mNGS技术
血培养

阳性(+) 阴性(-)
合计

阳性(+) 22 34 56

阴性(-) 6 10 16

合计 28 44 72

2.3 抗生素对病原体检出率的影响 入科前使用抗

生素时血培养检出率为31.48%(17/54),显著低于入

科前未使用抗生素时[61.11%(11/18)],差异有统计

学意义(χ2=4.987,P=0.026)。入科前使用抗生素

时mNGS检出率[79.63%(43/54)]与入科前未使用

抗生素时[72.22%(13/18)]比较,差异无统计学意义

(χ2=0.107,P=0.743)。
在入科前使用抗生素的54例患者中,mNGS检

出率 显 著 高 于 血 培 养,差 异 有 统 计 学 意 义(P <
0.001)。在入科前未使用抗生素的18例患者中,2种

检测方法的检出率比较,差异无统计学意义(P=
0.687)。见表4。

表3  2种检测方法调整后的病原体检出情况(n)
 

mNGS技术
血培养

阳性(+) 阴性(-)
合计

阳性(+) 20 15 35

阴性(-) 6 31 37

合计 26 46 72

表4  抗生素对病原体检出率的影响

血培养
入科前使用抗生素(n=54)

mNGS(+) mNGS(-)

入科前未使用抗生素(n=18)

mNGS(+) mNGS(-)

阳性(+) 13 4 9 2

阴性(-) 30 7 4 3

2.4 mNGS阳性检出率的影响因素分析 CRP水平

是mNGS阳性检出率的影响因素(P=0.015,OR=
1.024,95%CI:1.005~1.044)。见表5。

表5  mNGS阳性检出率的影响因素分析

项目 B SE(B) Wald P OR 95%CI

CRP 0.024 0.010 5.910 0.015 1.024 1.005~1.044

性别 —0.170 1.232 0.019 0.890 0.844 0.075~9.442

年龄 —0.029 0.033 0.756 0.384 0.971 0.910~1.037

不良嗜好 —0.027 1.458 0.000 0.985 0.974 0.056~16.971

脓毒症类型 —2.196 1.784 1.515 0.218 0.111 0.003~3.672

APACHEⅡ评分 —0.114 0.092 1.520 0.218 0.893 0.745~1.069

SOFA评分 0.189 0.209 0.820 0.365 1.208 0.802~1.820

血型 —0.919 1.807 0.259 0.611 0.399 0.012~13.782

WBC —0.002 0.052 0.002 0.965 0.998 0.902~1.104

NEU% —0.002 0.038 0.003 0.958 0.998 0.926~1.076

红细胞压积 5.944 6.734 0.779 0.377 381.565 0.001~206
 

030
 

797.829

PCT 0.009 0.012 0.541 0.462 1.009 0.985~1.033

乳酸 0.272 0.163 2.798 0.094 1.312 0.954~1.805
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续表5  mNGS阳性检出率的影响因素分析

项目 B SE(B) Wald P OR 95%CI

入科前使用抗生素 —1.324 1.303 1.032 0.310 0.266 0.021~3.421

感染部位 1.182 1.561 0.574 0.449 3.260 0.153~69.443

合并疾病 1.951 1.628 1.436 0.231 7.038 0.289~171.124

2.5 换用抗生素对患者预后的影响 治疗期间换用

抗生素患者28
 

d预后情况与未换用抗生素患者比较,
差异无统计学意义(χ2=0.002,P=0.963)。见表6。

表6  换用抗生素对患者预后的影响(n)

换用抗生素
28

 

d预后

死亡 存活
合计

是 32 23 55

否 10 7 17

合计 42 30 72

3 讨  论

作为ICU常见的危及生命的疾病,脓毒症在各个

国家仍是令人头痛的临床问题,给患者带来了严重的

医疗负担。除了充分的液体复苏和器官支持外,脓毒

症的预后主要取决于早期识别和经验性抗菌治疗。

mNGS技术相较于血培养,具有阳性率更高、耗时更

短、覆盖面更广、受抗生素影响小、所需样本量小等特

点,在结核、真菌、病毒、不明原因感染、危重症及免疫

低下患者[15]的病原学诊断方面有更大优势[16]。对耐

药基因的分析可以指导部分患者的诊疗[17],有利于调

整和优化抗生素的使用,降低药物不良反应发生率及

死亡率。然而,由于价格较高,临床尚未广泛开展

mNGS检测。因此,本研究探讨了 mNGS技术和血

培养在ICU病原学诊断及治疗中的价值。本研究结

果显示,相较于血培养,mNGS技术的病原体检出率

更高、检测时间更短、受抗生素使用的影响小,提示

mNGS技术在病原体检测方面具有明显优势。
本研究结果显示,mNGS技术的检测灵敏度为

78.57%,特异度为22.73%,与段立伟[18]、叶闻闻[19]

等的研究结果相似;考虑临床因素并加以调整后,

mNGS技 术 的 检 测 灵 敏 度 为 76.92%,特 异 度 为

67.39%,与国内外多数研究结果相符。其原因可能

是血培养检出率较低(尤其是无法培养病毒),以及目

前仍未形成对 mNGS检测结果的判读体系,比较依

赖于个人经验,这样不可避免地会造成偏倚;同时可

能与患者在培养前已经接受过抗生素治疗有关。本

研究中,mNGS检测为阴性的病例有37例,其中6例

微生物培养为阳性,这说明 mNGS检测并不能完全

代替微生物培养,因此在临床中需要结合多种检测结

果进行分析,力求做到靶向、精准治疗。本研究结果

显示,mNGS阳性组 CRP水平高于 mNGS阴性组

(P<0.001),且CRP水平是 mNGS阳性检出率的影

响因素(P=0.015),提示CRP水平升高可以作为倾

向于选择 mNGS检测的指标之一,这与许小泽[20]的

研究结果一致。SUN等[21]研究结果显示,APACHE
 

Ⅱ评分高、合并免疫相关疾病和高血压患者更有可能

获得阳性的mNGS检测结果。本研究观察到上述情

况,其原因可能是由于病例的选择和构成不同。由此

可见,相关研究结果异质性较大,仍需要进一步深入

研究。
本研究结果显示,治疗期间换用抗生素患者28

 

d
预后情况与未换用抗生素患者比较,差异无统计学意

义(P=0.963),与SUN等[21]的研究结论相同。有研

究显示,当医生以微生物检测结果为依据来调整抗生

素治疗方案后,患者30
 

d存活率更高,且 mNGS阴性

结果可能有助于降低抗生素用量,并不会导致预后恶

化[22]。因此,推测这种差异可能归因于不同的样本量

和患者群体,与患者年龄、脓毒症严重程度和伴随多

种基础疾病有关。本研究对死亡患者进一步分析时

发现,31.0%的死亡事件发生在入院3
 

d内,50.0%发

生在入院6
 

d内,50.0%的死亡患者年龄在67岁以

上,81.0%的死亡患者伴基础疾病,78.6%的死亡患

者在血培养前已行1种或多种抗生素治疗,83.3%的

死亡患者诊断为脓毒症休克,92.9%的死亡患者需要

呼吸机支持治疗。综上可知,患者病情危重、基础情

况差、入ICU时间短、未根据检测结果调整抗生素或

调整抗生素后作用时间短、患者未得到有效抗感染治

疗是影响患者预后的主要原因。目前,根据 mNGS
检测结果调整抗生素对脓毒症预后影响的研究仍较

少见,有必要扩大样本量进行多中心研究。
本研究测定的病原体中,2种方法检出的革兰阴

性杆菌最多,与目前ICU中脓毒症患者感染病原谱相

符合[10]。在真菌方面,血培养只培养出白色假丝酵母

菌,而mNGS技术还检出耶氏肺孢子菌和烟曲霉菌。
此外,mNGS技术还检出2例结核分枝杆菌复合群导

致的脓毒症休克。由此可见,mNGS技术在寻找特定
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致病菌方面的临床优势,可以检测出血培养无法或难

以培养出来的病原体,从而更好地帮助临床医生指导

临床治疗。DECKER等[23]和PIANTADOSI等[24]的

研究表明,应用 mNGS技术能够将更多的特殊病原

体检测出来。有研究结果显示,虽然肺孢子菌几乎只

存在于人的肺中,但肺孢子菌碎片可以通过呼吸道感

染部位进入外周血,尤其是在免疫抑制下。这表明

mNGS技术有助于耶氏肺孢子菌感染的诊断。有研

究显示,肺泡灌洗液(BALF)样本的病原体与 mNGS
检测的血液样本中的病原体高度一致,故当支气管镜

检查不可行时,血 样 可 能 是 BALF的 良 好 替 代 方

法[25]。提示血液 mNGS检测在血培养阴性患者中发

挥着重要作用,可为患者的诊断和治疗提供重要依

据,尤其对于特殊病原体、免疫相关疾病感染的患者

来说具有更大意义。最值得关注的是,本研究中有4
个样本检测出耐药基因,其中3例患者有肿瘤病史,
这或许与肿瘤患者免疫力低下、更易反复感染入院、
使用多种抗生素有关,最终导致耐药病原体的产生,
这提示早期使用mNGS检测有可能会改善肿瘤患者

预后,可以作为肿瘤伴感染性疾病患者的一线选择。
专家也建议对脓毒症患者、急危重症患者及疑似继发

感染的免疫受损患者积极开展 mNGS检测,尤其是

当使用常规病原学诊断却未确定病原微生物,或经过

规范的经验性抗感染之后依旧疗效甚微时,mNGS技

术往往能带来意想不到的惊喜。此外,mNGS还检测

出1例染色体异常,怀疑为肿瘤细胞,后经临床得到

证实,这也体现了该检测手段无法比拟的优越性。
综上所述,mNGS技术对脓毒症患者病原体的检

测能力优于血培养,且耗时短,可检测出罕见病原体,
可为早期靶向抗感染提供参考意见,而且,CRP可作

为选择mNGS检测的指标之一。ICU患者大多病情

急且复杂,快速诊断和及时调整治疗方案对于改善患

者预后、降低死亡率极其关键。mNGS技术可以提高

病原体检出率,缩短ICU住院时间,提高抗生素的合

理应用率[26],为精准、及时地指导临床治疗及改善患

者的预后提供技术支持。对于有抗生素使用史、免疫

缺陷、重症、临床治疗效果较差且病原感染情况不明

时,建议将 mNGS检测作为一线诊断方法。虽然,

mNGS技术目前尚不能取代血培养,但可推荐作为对

快速病原体检测需求较高的患者的有益补充。本研

究也存在一些局限性:在鉴定检测到的病原微生物究

竟是来自感染、定植还是污染方面,血培养和 mNGS
技术均缺少统一标准,在实际的临床工作实践中,仍
然需要来自临床医生的主观判断,这在很大程度上受

临床经验的影响。尽管本研究由2位经验丰富的医

生根据患者临床表现及检查结果达成共识,但主观偏

倚不可避免。同时,本研究纳入的样本量较小,所得

结论仍需在大规模的临床研究中进一步验证。
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