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  摘 要:目的 探讨支气管肺泡灌洗液(BALF)宏基因组二代测序(mNGS)对儿童肺部感染的病原体诊断

价值。方法 分析2023年3月1日至2024年3月1日在甘肃省妇幼保健院住院治疗的109例肺部感染患儿

的临床资料,比较患儿BALF
 

mNGS与常规微生物学检测(CMT)结果。结果 109例患儿BALF
 

mNGS检出

率(96.3%)高于CMT(66.1%),差异有统计学意义(P<0.01);BALF
 

mNGS共检出280株病原菌,CMT共检

出130株病原菌,mNGS能够检测出更多的病原体,尤其对病毒的检出率远高于CMT;在70例mNGS与CMT
双阳性样本中,42例mNGS与CMT结果完全或部分匹配,匹配样本中48%为流感嗜血杆菌,19%为肺炎支原

体,17%为肺炎链球菌;分析重症肺炎患儿BALF
 

mNGS的病原菌特征发现,重症肺炎患儿的流感嗜血杆菌、副
流感病毒及人偏肺病毒检出率均高于非重症肺炎患儿,差异有统计学意义(P<0.05);比较出生信息为足月正

常体重儿与早产低体重儿BALF
 

mNGS检测结果发现,早产低体重儿的铜绿假单胞杆菌mNGS检出率高于足

月正常体重儿,且早产低体重有合并症患儿的铜绿假单胞杆菌mNGS检出率高于早产低体重无合并症患儿,差
异均有统计学意义(P<0.05);足月正常体重儿肺炎支原体mNGS检出率高于早产低体重儿,且足月正常体重

无合并症患儿的肺炎支原体mNGS检出率高于足月正常体重有合并症患儿,差异均有统计学意义(P<0.05)。
结论 BALF

 

mNGS对于肺部感染患儿具有较高的微生物检测阳性率,尤其对于重症感染及复杂病例,BALF
 

mNGS是常规病原学检测的重要补充。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

bronchoalveolar
 

lavage
 

fluid
 

(BALF)met-
agenomic

 

next-generation
 

sequencing
 

(mNGS)
 

in
 

pulmonary
 

infection
 

in
 

children.Methods The
 

clinical
 

data
 

of
 

109
 

children
 

with
 

pulmonary
 

infection
 

who
 

were
 

hospitalized
 

in
 

Gansu
 

Provincial
 

Maternal
 

and
 

Child
 

Health
 

Hospital
 

from
 

March
 

1,2023
 

to
 

March
 

1,2024
 

were
 

analyzed.BALF
 

was
 

collected
 

for
 

the
 

etiological
 

detection
 

of
 

mNGS,and
 

the
 

results
 

were
 

compared
 

with
 

those
 

of
 

conventional
 

microbiology
 

testing
 

(CMT).
Results The

 

detection
 

rate
 

of
 

BALF
 

mNGS
 

in
 

109
 

cases
 

(96.3%)
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

CMT
 

(66.1%),
and

 

the
 

difference
 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<0.01).A
 

total
 

of
 

280
 

strains
 

of
 

pathogens
 

were
 

detected
 

in
 

BALF
 

mNGS
 

and
 

130
 

strains
 

were
 

detected
 

in
 

CMT.Compared
 

with
 

CMT,mNGS
 

could
 

detect
 

more
 

patho-
gens,especially

 

the
 

detection
 

rate
 

of
 

viruses
 

is
 

much
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

CMT.Among
 

the
 

70
 

mNGS
 

and
 

CMT
 

double-positive
 

samples,42
 

cases
 

were
 

completely
 

or
 

partially
 

matched
 

with
 

the
 

results
 

of
 

mNGS
 

and
 

CMT,
48%

 

of
 

the
 

matched
 

samples
 

were
 

Haemophilus
 

influenzae,19%
 

were
 

Mycoplasma
 

pneumoniae,and
 

17%
 

were
 

Streptococcus
 

pneumoniae.The
 

pathogenic
 

bacteria
 

characteristics
 

of
 

BALF
 

mNGS
 

in
 

children
 

with
 

se-
vere

 

pneumonia
 

were
 

analyzed.The
 

detection
 

rates
 

of
 

Haemophilus
 

influenzae,Parainfluenza
 

virus
 

and
 

Human
 

metapneumovirus
 

in
 

children
 

with
 

severe
 

pneumonia
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

children
 

without
 

severe
 

pneu-
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monia,and
 

the
 

differences
 

were
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).In
 

the
 

comparative
 

analysis
 

of
 

BALF
 

mNGS
 

detection
 

results
 

between
 

full-term
 

normal
 

weight
 

children
 

and
 

premature
 

low
 

weight
 

children
 

with
 

birth
 

information,it
 

was
 

found
 

that
 

the
 

detection
 

rate
 

of
 

Pseudomonas
 

aeruginosa
 

mNGS
 

in
 

premature
 

low
 

weight
 

children
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

full-term
 

normal
 

weight
 

children,and
 

the
 

detection
 

rate
 

of
 

Pseudo-
monas

 

aeruginosa
 

mNGS
 

in
 

premature
 

low
 

weight
 

children
 

with
 

complications
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

prema-
ture

 

low
 

weight
 

children
 

without
 

complications,and
 

the
 

differences
 

were
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).
The

 

detection
 

rate
 

of
 

Mycoplasma
 

pneumoniae
 

mNGS
 

in
 

full-term
 

normal
 

weight
 

children
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

preterm
 

low
 

weight
 

children,and
 

the
 

detection
 

rate
 

of
 

Mycoplasma
 

pneumoniae
 

mNGS
 

in
 

full-term
 

normal
 

weight
 

children
 

without
 

complications
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

full-term
 

normal
 

weight
 

children
 

with
 

complications,and
 

the
 

differences
 

were
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05).Conclusion BALF
 

mNGS
 

has
 

a
 

higher
 

microbiological
 

assay
 

in
 

children
 

with
 

pulmonary
 

infection
 

positive
 

rate
 

of
 

detection,especially
 

for
 

severe
 

infec-
tions

 

and
 

complex
 

cases,and
 

BALF
 

mNGS
 

is
 

an
 

important
 

supplement
 

to
 

routine
 

etiological
 

detection.
Key

 

words:metagenomic
 

next-generation
 

sequencing; conventional
 

microbiology
 

testing; bronchoalve-
olar

 

lavage
 

fluid; pulmonary
 

infection

  肺部感染是儿童最常见疾病,据世界卫生组织

(WHO)估计,肺炎是全球5岁以下儿童死亡的主要

原因,占该年龄段死亡的12.1%[1]。2019年全球约

有74万名5岁以下儿童死于肺部感染[2]。因此,准
确及时地诊断感染原因对于治疗肺部感染和改善预

后至关重要[3-4],特别是对于合并感染需要联合治疗

的患儿。但在临床工作中,传统培养方法的检出率

低,耗时长,检测病原体的范围有限,使得大多数患者

的精确诊断具有挑战性,PCR检测和血清学检测尽管

扩大了常规微生物学检测(CMT)的检测范围,提高了

检测率,但临床医生首先需确定病原体的类型[5-6]。
宏基因组二代测序(mNGS)是对样本中的 DNA 或

RNA进行鸟枪法测序技术,可无偏倚地检测样本中

的多种微生物(包括病毒、细菌、真菌和寄生虫等)[7]。
mNGS已被广泛应用于不同类型的感染性病原体的

检测,如呼吸系统感染[8-9]、中枢神经系统感染[10]、血
液感染[11-12]、眼内感染[13]、肿瘤[14-15]等。mNGS可用

于各种常见的临床微生物学样本,如脑脊液、全血、痰
液、肺泡灌洗液等,其中,支气管肺泡灌洗液(BALF)
是一种重要的肺部疾病诊断样本,BALF受口腔及上

呼吸道定植微生物污染少,且人源序列少,其他样本,
如痰液和血液,也可作为诊断肺部感染的样本,但准确

性相对低于BALF[16]。然而,利用大样本量的BALF
样本来分析mNGS在儿童肺部感染诊断中的应用研究

还很少。本研究旨在通过比较109例肺部感染患儿

BALF样本mNGS及CMT结果的差异,评价BALF的

mNGS对儿童肺部感染的病原体诊断价值。
1 资料与方法

1.1 一般资料 本研究纳入2023年3月1日至

2024年3月1日在甘肃省妇幼保健院住院治疗的肺

部感染患儿109例。纳入标准:(1)肺部感染诊断符

合《儿童社区获得性肺炎诊疗规范(2019年版)》[17]的
相关要求;(2)年龄为≤14岁;(3)重症肺炎符合中华

医学会儿科学分会2013年制订的重症肺炎诊断标

准[18];(4)早产低出生体重儿,出生胎龄32~37周,出
生1

 

h内体重<2
 

500
 

g;(5)足月正常体重儿,胎龄≥
37周出生,出生1

 

h内体重≥2
 

500
 

g;(6)同时采用

BALF、CMT及 mNGS检测进行肺部感染诊断。所

有研究对象监护人均签署知情同意书,本研究经甘肃

省妇幼保健院医学伦理委员会审批同意,伦理审批号

为(2023)GSFY伦审[11]号。
1.2 方法

1.2.1 CMT方法 采集常规标本,包括BALF、痰
液和血液。入院后2

 

d内进行血液、痰液或BALF培

养及涂片(结核分枝杆菌抗酸染色,隐球菌墨汁染

色)、鼻咽拭子多重PCR(13种呼吸道病原体)、支气

管肺炎支原体PCR(肺炎支原体)、血清抗体试验(肺
炎支原体)、抗原试验[甲型流感病毒(甲流病毒)、乙
型流感病毒(乙流病毒)及1,3-β-D-葡聚糖]、血清和

BALF半乳甘露聚糖试验。
1.2.2 mNGS方法 (1)样本处理:采集BALF至少

 

2
 

mL,若标本黏稠,则进行标本液化,若标本严重血

性/严重黏稠/不透光,则进行样本去宿主处理。(2)
核酸提取:按照病原微生物DNA/RNA提取试剂盒

说明书步骤进行操作。(3)文库制备、文库热变性及

文库混样。(4)上机测序:基于泛生子 GENETRON
 

S2000测序仪进行测序。(5)数据分析:测序完成后,
病原微生物测序数据分析软件

 

Genseq-PM
 

将自动识

别下机数据,对原始数据进行数据质控,去除人员宿

主处理后,与自主构建的病原数据库进行比对进行种

属鉴定。
1.3 统计学处理 采用SPSS26.0统计学软件处理

数据。计数资料以例数或百分率表示,组间比较采用

χ2 检验。以P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 患儿基线特征 109例肺部感染患儿基线特征,
见表1。
2.2 mNGS与 CMT检测肺部感染检出率比较 
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BALF
 

mNGS检出率(96.3%)高于CMT(66.1%),差
异有统计学意义(χ2=32.714,P<0.001);109例患儿

中,70例mNGS和CMT结果均为阳性,2例均为阴性,
105例仅mNGS检测阳性,2例仅CMT阳性。

表1  109例肺部感染患儿基线特征

基线资料 n 百分率(%)

性别

 男 52 47.7

 女 57 52.3

年龄

 1~<6个月 17 15.6

 6个月至1岁 12 11.0

 >1~3岁 21 19.3

 >3~6岁 40 36.7

 >6~14岁 19 17.4

出生信息

 足月正常体重儿 86 78.9

 早产出生低体重儿 22 20.2

 足月出生低体重儿 1 0.9

合并症

 无 46 42.2

 胸腔积液 10 9.2

 贫血 9 8.3

 先天性心脏病 9 8.3

 先天喉软骨软化 8 7.3

 呼吸衰竭 8 7.3

 肺动脉高压 7 6.4

 脓毒症 6 5.5

 胃肠炎 6 5.5

 脓胸、肺脓肿 4 3.7

 脑炎、脑水肿 4 3.7

 支气管狭窄 4 3.7

 消化道出血 3 2.8

 心包积液 2 1.8

 脊柱侧弯 2 1.8

 肺不张 2 1.8

 大脑性瘫痪 1 0.9

 小脑幕裂孔疝 1 0.9

严重程度

 重症肺炎 56 51.4

 非重症肺炎 53 48.6

发热

 有 88 80.7

 无 21 19.3

住院时间(d)

 ≥14 40 36.7

续表1  109例肺部感染患儿基线特征

基线资料 n 百分率(%)

 <14 69 63.3

治疗情况

 好转出院 102 93.6

 转院 3 2.8

 家属放弃治疗 2 1.8

 死亡 2 1.8

2.3 mNGS和CMT检测109例肺部感染患儿的微

生物学特征

2.3.1 mNGS和 CMT 检 测 结 果 比 较 105例

mNGS阳性患者共检出280株病原菌,其中细菌共92
株(32.9%),病 毒146株(52.1%),支 原 体25株

(8.9%),真菌12株(4.3%),衣原体3株(1.1%),结
核分枝杆菌2株(0.7%)。84例CMT阳性患者共检

出130株病原菌,细菌共87株(66.9%),真菌11株

(8.5%),病 毒 16 株 (12.3%),支 原 体 15 株

(11.5%),结核分枝杆菌1株(0.8%)。
2.3.2 mNGS和 CMT检测的病原体种类分布 
mNGS检出病原体构成中,排前3位的细菌分别是流

感嗜血杆菌(28株)、肺炎链球菌(26株)、铜绿假单胞

杆菌(9株),真菌分别是耶氏肺孢子菌(7株)、烟曲霉

菌(3株)、黑曲菌/白色念珠菌(各1株),病毒分别是

呼吸道合胞病毒(15株)、巨细胞病毒(CMV)/副流感

病毒/人偏肺病毒(各14株)。CMT检出病原体构成

中,排前3位的细菌分别是流感嗜血杆菌(27株)、肺
炎链球菌(16株)、金黄色葡萄球菌(10株),真菌分别

是白假丝酵母菌(8株)、热带假丝酵母菌/季也蒙念珠

菌/光滑假丝酵母菌(各1株),病毒分别是乙流病毒

(4株)、EB病毒(EBV,4株)、甲流病毒(3株)。见

表2。
2.3.3 mNGS和CMT检测病原体单一菌种与混合

菌种分布 105例mNGS阳性样本中,最常见的感染

类型是混合感染71例,单一病原体感染中单纯病毒

感染21例,单纯细菌感染6例,单纯支原体感染4
例,单纯真菌感染1例。72例CMT阳性样本中,最
常见的感染类型是单纯细菌感染(27例),其次为混合

感染(24例),单纯支原体感染(6例),单纯病毒感染

(3例),单 纯 真 菌 感 染(2例)。相 比 CMT 检 测,
mNGS能够检测出更多的病原体,尤其对病毒的检

测,检出率远高于CMT。
2.3.4 70例mNGS和CMT检测为双阳性样本结果

一致性 70例双阳性样本中,42例(60%)的样本

mNGS与CMT结果完全或不完全匹配,其中6例为

完全匹配(9%),35例为不完全匹配(50%),29例为

完全不匹配(41%)。42例完全或不完全匹配的样本

中,20例为流感嗜血杆菌(48%),8例肺炎支原体
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(19%),7例肺炎链球菌(17%),3例金黄色葡萄球菌

(7%),2例铜绿假单胞杆菌(5%),另外,1例结核分

枝杆菌(2%)和1例阴沟肠杆菌(2%)被2种检测方

式共同检测到。
表2  109例肺部感染患儿 mNGS和CMT检测的

   病原体种类分布

病原体种类

mNGS

名称
株数

(株)

CMT

名称
株数

(株)

细菌

流感嗜血杆菌 28
肺炎链球菌 26
铜绿假单胞杆菌 9
金黄色葡萄球菌 8
肺炎克雷伯杆菌 2
结核分枝杆菌 2

流感嗜血杆菌 27
肺炎链球菌 16
金黄色葡萄球菌 10
耐甲氧西林葡萄球菌 9
铜绿假单胞杆菌 3
结核分枝杆菌 1

真菌

耶氏肺孢子菌 7
烟曲霉菌 3
黑曲菌 1
白色念珠菌 1

白假丝酵母菌 8
热带假丝酵母菌 1
季也蒙念珠菌 1
光滑假丝酵母菌 1

病毒

呼吸道合胞病毒 15
CMV 14
副流感病毒 14
人偏肺病毒 14
鼻病毒 12
细环病毒 9

乙流病毒 4
EBV 4
甲流病毒 3
CBV 2
呼吸道合胞病毒 1

支原体/衣原体

肺炎支原体 25
生殖道支原体 1
沙眼衣原体 3

肺炎支原体 15

2.4 重症肺炎患儿与非重症肺炎患儿BALF
 

mNGS
检测病原体结果比较 分析56例重症肺炎患儿与53
例非重症肺炎患儿BALF

 

mNGS检测结果,其中重症

肺炎患儿流感嗜血杆菌 mNGS检出阳性20例,高于

非重症肺炎患儿检出阳性8例,差异有统计学意义

(χ2=9.781,P=0.002);重症肺炎患儿副流感病毒

mNGS检出阳性11例,高于非重症肺炎患儿检出阳

性3例,差异有统计学意义(χ2=4.756,P=0.029);
重症肺炎患儿人偏肺病毒 mNGS检出阳性11例,高
于非重症肺炎患儿检出阳性3例,差异有统计学意义

(χ2=4.756,P=0.029)。
2.5 足月正常体重儿与早产低体重儿BALF

 

mNGS
检测病原体结果比较 分析86例足月正常体重儿与

23例早产低体重儿(包含1例足月低体重儿)BALF
 

mNGS检测结果,其中早产低体重儿铜绿假单胞杆菌

mNGS检出阳性7例,高于足月正常体重儿检出阳性

2例,差异有统计学意义(χ2=18.928,P<0.001);足
月正常体重儿肺炎支原体 mNGS检出阳性24例,高
于早产低体重儿检出阳性1例,差异有统计学意义

(χ2=5.492,P=0.019)。分析15例早产低体重有合

并症患儿与8例早产低体重无合并症患儿铜绿假单

胞杆菌BALF
 

mNGS的检测结果,其中早产低体重有

合并症患儿的铜绿假单胞杆菌mNGS检出阳性8例,
高于早产低体重无合并症患儿的检出阳性0例,差异

有统计学意义(χ2=6.542,P=0.011);分析48例足

月正常体重有合并症患儿与38例足月正常体重无合

并症患儿肺炎支原体BALF
 

mNGS的检测结果,足月

正常体重无合并症患儿的肺炎支原体 mNGS检出阳

性16例,高于足月正常体重有合并症患儿的检出阳

性9例,差异有统计学意义(χ2=5.611,P=0.018)。
3 讨  论

  肺部感染由多种病原体引起,包括细菌、真菌、病
毒和寄生虫,单独或联合感染,可导致各种并发症,在
世界范围内均与高病死率相关,尤其是儿童发生肺部

感染后,不仅预后差,还是儿童死亡的主要原因[19]。
既往文献表明,尽管有全面的检测方法可用,但高达

60%的病例在治疗时未检测到病原体,无法获得有针

对性的及时诊断,可能会延迟精确的抗菌治疗,导致

不必要的广谱抗菌药物使用,诱导抗菌药物耐药性,
并增加医疗保健成本[20]。然而,测序技术和生物信息

学的快速发展使得 mNGS成为临床病原体诊断发展

的沃土[21]。使用mNGS对临床样本的所有核酸序列

进行检测时,不同临床样本人源性核酸水平不同,单
位体积人核酸水平由高到低依次为胸腔积液、腹水、
痰液、血浆、BALF、脑脊液,人源性核酸水平越高,对
结果的灵敏度及特异度干扰越大,碱基序列片段的检

测敏感度阈值越大[22]。因此,BALF
 

mNGS成为诊

断肺部疾病的重要手段。
在本 研 究 中,对 于 儿 童 肺 部 感 染 样 本,BALF

 

mNGS病原微生物检出率为96.3%,显著高于CMT
的检出率66.1%(P<0.05)。在病原微生物检出类

型上,mNGS对细菌、病毒、真菌、支原体、衣原体、结
核六大 类 病 原 微 生 物 的 检 出 率 均 高 于 CMT,且

 

mNGS检出以混合感染和病毒感染居多,相比CMT
检测,BALF

 

mNGS能够检测出更多的病原体,尤其

对于病毒的检测,检出率远高于CMT。病毒性肺炎

占社区获得性肺炎的三分之一,约30%有某些特定危

险因素的患者会迅速进展为重症,并发急性呼吸窘迫

综合征,脓毒血症,肝、肾功能衰竭等脏器损伤,甚至

死亡[23]。在肺部感染患者中,传统病原体检测一般无

法检测到所有的病毒,实时荧光定量PCR可用于检

测病毒,但合成特定引物需要正确的致病性假设,本
研究中CMT只检测出16株、5种病毒,BALF

 

mNGS
检测到146株、21种病毒,检出最常见的是呼吸道合

胞病毒、CMV、副流感病毒、人偏肺病毒、鼻病毒、细环

病毒等,这些病毒都超出了CMT的检测目标,可见

mNGS对肺部感染中病毒的诊断有较高的灵敏度。
吴娜等[24]和 HUANG等[25]的研究同本研究结果一

致,均表明mNGS较传统方法检测病毒范围广,是疑

似病毒感染的首选方法。关于 mNGS用于混合性肺

部感染的报道仍然很少,大多数关于 mNGS的研究
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都集中在单菌感染的诊断上,XIE等[26]和王家卉[27]

的研究同样表明,mNGS比常规检测有更广的病原体

检测范围,在肺部混合型感染中可以更早、更全面的

识别病原体,有效提高肺部感染阳性检出率。
本研究70例 mNGS和CMT检测结果为双阳性

样本中,有60%的样本 mNGS与培养结果完全或部

分匹配,匹配的病原菌主要为流感嗜血杆菌、肺炎支

原体和肺炎链球菌,未匹配到的病原菌也主要集中在

病毒和真菌。本研究分析了BALF
 

mNGS重症肺炎

患儿的病原菌特征,结果表明,重症肺炎患儿的流感

嗜血杆菌、副流感病毒及人偏肺病毒检出率均高于非

重症肺炎患儿。有研究也表示,重症肺炎患儿病原菌

最多见为流感嗜血杆菌[28-29]。儿童下呼吸道感染的

病原学监测研究提示副流感病毒混合其他病毒感染

时会导致症状加重,合并细菌感染比合并病毒感染更

严重,导致肺部湿啰音、流涕等症状的加重及住院时

间延长[30]。人偏肺病毒在世界范围内广泛流行,可感

染所有年龄段人群的上呼吸道和下呼吸道,但在婴幼

儿、老年人和免疫功能低下者等易感人群中,感染可

导致支气管炎、肺炎和急性呼吸窘迫综合征等严重症

状,甚至危及生命[31]。针对重症肺炎患儿,早期明确

感染病原微生物尤为重要,BALF
 

mNGS技术可有效

提高重症肺炎患儿的病原微生物检出率,是未来危重

症感染患儿精准诊疗的发展方向[32-33]。
肺炎是早产并发症后儿童死亡的最重要原因之

一[34]。本研究按照患儿的出生信息将患儿分成足月

正常体重儿与早产低体重儿两组,分析两组 mNGS
检测结果,发现早产低体重儿的铜绿假单胞杆菌检出

率显著高于足月正常体重儿,而足月正常体重儿的肺

炎支原体检出率高于早产低体重儿。同时,对两组患

儿是否有合并症进行铜绿假单胞杆菌及肺炎支原体

感染的分析,发现铜绿假单胞杆菌感染均发生于早产

低体重有合并症的患儿中,足月正常体重无合并症患

儿的肺炎支原体检出也高于足月正常体重有合并症

患儿。可见早产低体重且发生合并症的患儿,在临床

诊疗中更应注意铜绿假单胞杆菌感染的防治,而肺炎

支原体在儿童集体中的爆发率较高,是儿童社区获得

性肺炎的重要病原菌,流行高峰年或地区性暴发流行

时可高达50%~80%,且每3~7年可引起一次全球

性的暴发流行,每次流行持续1~2年[35-36],因此必须

高度重视针对儿童支原体肺炎的预防、诊断、治疗的

相关措施。
虽然 mNGS

 

在肺部感染病原体检测中应用广

泛,但实际应用中仍存在许多局限性:(1)操作复杂,
对相关人员资质要求较高,整个流程涉及的仪器和试

剂较多,标准化欠缺;(2)测序深度要求较高,成本相

对于常用检测方法更高;(3)mNGS可以覆盖上万种

病原体,检测灵敏度很高,但这种高灵敏度会导致

mNGS的结果中含有大量非致病性微生物,而真实的

病原体则隐藏在定植和背景微生物中,不易分辨[37],
如何确定病原体与临床症状的相关性也是一个挑战。

综上所述,对于肺部感染患儿的检测,BALF
 

的

mNGS较CMT检测病原菌阳性率更高,是一种优势

明显的技术,在严重感染及复杂病例中,BALF
 

mNGS
是常规病原学检测的重要补充。对肺部感染的患儿,
及时采集BALF进行 mNGS检测,再结合临床医生

的经验,可促进精准医学的开展。未来,通过更多的

科学研究和微生物数据库的扩展,mNGS在儿童肺部

感染性疾病诊断、暴发监测和耐药性分析方面将发挥

更大的作用。
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