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  摘 要:目的 探究2
 

188例儿童呼吸道感染病原微生物类型与年龄、季节的关系。方法 选取2023年6
月至2024年5月中国人民解放军联勤保障部队第九六二医院儿科收治的2

 

188例呼吸道感染患儿作为研究对

象。采用靶向二代测序(tNGS)技术测定常见儿童呼吸道感染病原微生物,包括流感嗜血杆菌、鼻病毒、卡他莫

拉菌、肺炎支原体、金黄色葡萄球菌、肺炎链球菌、人副流感病毒、人呼吸道合胞病毒等107种病原微生物,分析

哈尔滨市儿童呼吸道感染情况及流行病学特征。结果 2
 

188例患儿中,病原微生物检测呈阳性占98.5%
(2

 

156/2
 

188),其中流感嗜血杆菌占比最高33.5%(732/2
 

188),其次是鼻病毒占25.0%(547/2
 

188)和卡他莫

拉菌占24.8%(543/2
 

188)。男性患儿的流感嗜血杆菌和人腺病毒阳性率高于女性患儿(P<0.05),不同性别

患儿其余病原微生物阳性率比较,差异无统计学意义(P>0.05)。除不同年龄段人腺病毒、甲型流感病毒阳性

率比较差异无统计学意义(P>0.05)外,不同年龄段患儿其余病原微生物阳性率呼吸道感染病原微生物比较差

异均有统计学意义(P<0.05),学龄前患儿呼吸道感染病原微生物阳性率相对较高。不同季节咽峡炎链球菌、
金黄色葡萄球菌阳性率比较差异无统计学意义(P>0.05),不同季节其余的病原微生物阳性率比较差异均有统

计学意义(P<0.05)。夏季流感嗜血杆菌、肺炎链球菌、人类偏肺病毒、人副流感病毒、新型冠状病毒阳性率均

最高(P<0.05)。结论 2
 

188例儿童呼吸道感染病原微生物以流感嗜血杆菌、鼻病毒、卡他莫拉菌等混合病原

微生物感染为主,学龄前儿童属于易感群体,病原微生物的流行呈季节性,临床上应根据该特征制订有关防治

措施,减少疾病发生。
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Abstract:Objective To

 

explore
 

the
 

relationship
 

between
 

pathogenic
 

microorganism
 

types,age
 

and
 

season
 

in
 

2
 

188
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infections.Methods A
 

total
 

of
 

2
 

188
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

in-
fections

 

admitted
 

to
 

the
 

Department
 

of
 

Pediatrics,962
 

Hospital,Joint
 

Logistic
 

Support
 

Force
 

of
 

PLA
 

from
 

June
 

2023
 

to
 

May
 

2024
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

study
 

subjects.Targeted
 

next
 

generation
 

sequencing
 

(tNGS)
 

tech-
nology

 

was
 

used
 

to
 

detect
 

107
 

common
 

pathogenic
 

microorganism
 

in
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infections,
including

 

Haemophilus
 

influenzae,rhinovirus,Moraxella
 

catarrhalis,Mycoplasma
 

pneumoniae,Staphylococcus
 

aureus,Streptococcus
 

pneumoniae,human
 

parainfluenza
 

virus,human
 

respiratory
 

syncytial
 

virus,etc.The
 

re-
spiratory

 

tract
 

infection
 

situation
 

and
 

epidemiological
 

characteristics
 

of
 

children
 

in
 

Harbin
 

were
 

analyzed.Re-
sults Among

 

2
 

188
 

pediatric
 

patients,98.5%
 

(2
 

156/2
 

188)
 

tested
 

positive
 

for
 

pathogenic
 

microorganism,
with

 

Haemophilus
 

influenzae
 

accounting
 

for
 

the
 

highest
 

proportion
 

of
 

33.5%
 

(732/2
 

188),followed
 

by
 

rhino-
virus

 

of
 

25.0%
 

(547/2
 

188)
 

and
 

Moraxella
 

catarrhalis
 

of
 

24.8%
 

(543/2
 

188).The
 

positive
 

rates
 

of
 

Hae-
mophilus

 

influenzae
 

and
 

human
 

adenovirus
 

in
 

male
 

children
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

female
 

children
 

(P<
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0.05),while
 

there
 

were
 

no
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

positive
 

positive
 

rates
 

of
 

other
 

pathogenic
 

microorganism
 

between
 

male
 

and
 

female
 

children
 

(P>0.05).Except
 

for
 

human
 

adenovirus
 

and
 

influenza
 

A
 

virus,which
 

showed
 

no
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

positive
 

rates
 

among
 

different
 

age
 

groups
 

(P>
0.05),there

 

were
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

positive
 

rates
 

of
 

other
 

pathogenic
 

microorganism
 

a-
mong

 

different
 

age
 

groups
 

(P<0.05).The
 

positive
 

rates
 

of
 

pathogenic
 

microorganism
 

in
 

preschool
 

children
 

were
 

relatively
 

high.There
 

were
 

no
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

positive
 

rates
 

of
 

Streptococcus
 

and
 

Staphylococcus
 

aureus
 

in
 

different
 

seasons
 

(P>0.05),while
 

there
 

were
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

positive
 

rates
 

of
 

other
 

pathogenic
 

microorganism
 

in
 

different
 

seasons
 

(P<0.05).The
 

positive
 

rates
 

of
 

Haemophilus
 

influenzae,Streptococcus
 

pneumoniae,human
 

metapneumovirus,human
 

parainfluenza
 

virus
 

and
 

SARS-Cov-2
 

were
 

the
 

highest
 

in
 

summer
 

(P<0.05).Conclusion 2
 

188
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infec-
tions

 

were
 

mainly
 

caused
 

by
 

pathogenic
 

microorganism
 

such
 

as
 

Haemophilus
 

influenzae,rhinovirus,and
 

Moraxella
 

catarrhalis,etc.Preschool
 

children
 

is
 

a
 

susceptible
 

group,and
 

the
 

prevalence
 

of
 

pathogenic
 

microor-
ganism

 

varies
 

seasonally.In
 

clinical
 

practice,relevant
 

prevention
 

and
 

control
 

measures
 

should
 

be
 

developed
 

based
 

on
 

this
 

characteristic
 

to
 

reduce
 

the
 

incidence
 

of
 

diseases.
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  呼吸道感染是全球儿童面临的主要健康问题之

一,其能引起机体出现不受控制的全身性炎症反应,
从而导致感染性休克、急性呼吸窘迫综合征、肺炎、脑
炎等疾病[1-2]。据统计,全球每年超400万儿童因呼

吸道病原微生物感染死亡,约85%的儿童存在急性呼

吸道感染,我国门诊患儿中约60%儿童属于急性呼吸

道感染[3-4]。病原微生物是引发呼吸道感染的关键因

素,其种类繁多,常见有流感嗜血杆菌、鼻病毒、卡他

莫拉菌、肺炎支原体、金黄色葡萄球菌、呼吸道合胞病

毒、乙型流感病毒、甲型流感病毒、人腺病毒等。但病

原微生物受到环境、地域、经济等多项因素影响,故在

不同地区呈现不同流行特征[5-6]。有研究表明,不同

年龄、季节儿童呼吸道感染病原微生物分布存在较大

差异[7]。据此,掌握不同病原微生物类型与儿童年

龄、季节之间的关系,对于制订有效的预防措施和治

疗策略至关重要。因此,本研究收集了中国人民解放

军联勤保障部队第九六二医院儿科收治的2
 

188例呼

吸道感染患儿的临床资料,分析呼吸道感染病原微生

物类型与年龄、季节的关系,旨在为降低儿童呼吸道

感染发生率提供可靠依据。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2023年6月至2024年5月中

国人民解放军联勤保障部队第九六二医院儿科收治

的2
 

188例呼吸道感染患儿。其中男性患儿1
 

141
例,女性患儿1

 

047例;婴儿(<1岁)91例,幼儿(1~3
岁)526例,学龄前(>3~6岁)804例,学龄期(>6~
10岁)547例,青春期(>10~14岁)220例;春季发病

421例,夏季发病532例,秋季发病661例,冬季发病

574例。纳入标准:(1)符合《诸福棠实用儿科学(第8
版)》[8]中呼吸道感染诊断标准;(2)根据临床体征、表
现及病原学检查证实为呼吸道感染;(3)年龄0~14
岁;(4)依从性良好且临床资料完整。排除标准:(1)
合并其他呼吸系统疾病,如肺结核、哮喘;(2)伴有先

天性心脏病;(3)伴有呼吸系统免疫缺陷;(4)伴有肝、
肾等重要脏器功能异常;(5)早产儿、先天性气道畸

形;(6)伴有染色体异常、遗传代谢性疾病等。本研究

所有入选患儿家属均签署知情同意书,并通过中国人

民解放军联勤保障部队第九六二医院医学伦理委员

会审核。
1.2 方法

1.2.1 收集资料 由中国人民解放军联勤保障部队

第九六二医院儿科2名专业医护人员通过问卷调查

方式获取患儿资料,问卷为自拟《儿童呼吸道感染病

毒流行特征调查问卷》,主要包括性别、年龄、发病季

节、现病史、既往史、近期预防接种史、接触史等。
1.2.2 采集标本 收集患儿入院当日(或次日清晨)
未接受抗病原微生物药物治疗时的鼻、咽拭子标本,
具体操作为:同时取鼻、咽拭子,咽拭子采样采取头部

微仰、嘴张大的姿势,露出两侧咽扁桃体,将拭子越过

舌根,在两侧咽扁桃体稍微用力来回擦拭至少3次,
然后再在咽后壁上下擦拭至少3次。鼻拭子采集拭

子从总鼻道进入,与面部垂直方向,拭子尽量下压进

入鼻腔下壁旋转一周垂直取出。取样完毕后,将鼻、
咽拭子头放入同一个含病毒保存液的收集管中,拭子

折断点置于管口处,稍用力折断使拭子头落入采集管

的液体中,弃去折断后的拭子杆,旋紧管盖,将采集管

置于稳定的置物架上。每例标本采集后采样人员均

应进行手消毒。转运时间>48
 

h时,-20
 

℃冷冻运

输,转运时间<48
 

h时,4
 

℃冷藏运输。
1.2.3 呼吸道感染病原微生物检测 取得患儿家属

同意后将患儿标本进行靶向二代测序(tNGS)检测,
通过采用超多重聚合酶链反应建库体系,针对呼吸道

感染107种致病病原,进行tNGS分析,形成报告,根
据报告单检出病原微生物致病能力及其序列数等信

息,进而结合临床病情判定有无感染。
1.3 观察指标 观察并记录儿童呼吸道感染中病原
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谱构成,以及不同年龄段、不同季节病原谱分布变化

情况及流行病学特征。
1.4 统计学处理 采用SPSS26.0进行数据资料的

统计分析。计数资料采用频数或百分率表示,组间比

较采用χ2 检验。P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 患儿呼吸道感染病原微生物检出情况 2
 

188
例呼吸道感染患儿中,2

 

156例患儿病原微生物检测

呈阳性,阳性率98.5%(2
 

156/2
 

188),其中流感嗜血

杆菌占比最高33.5%(732/2
 

188),其次是鼻病毒占

25.0%(547/2
 

188)和卡他莫拉菌占24.8%(543/
2

 

188)。肺炎支原体中大环内酯类抗菌药物耐药菌株

占肺炎支原体菌株的90.5%(427/472),见表1。
表1  患儿呼吸道感染病原微生物检出情况

病原微生物 阳性(n) 构成比(%)

流感嗜血杆菌 732 33.5

鼻病毒 547 25.0

卡他莫拉菌 543 24.8

肺炎支原体 472 21.6

肺炎支原体大环内酯类抗菌药物耐药 427 19.5

金黄色葡萄球菌 377 17.2

肺炎链球菌 365 16.7

人类偏肺病毒 282 12.9

人副流感病毒 249 11.4

人呼吸道合胞病毒 224 10.2

百日咳鲍特菌 187 8.5

人腺病毒 133 6.1

乙型流感病毒 128 5.9

甲型流感病毒 94 4.3

甲型流感病毒 H3N2 83 3.8

咽峡炎链球菌 80 3.7

新型冠状病毒 73 3.3

其他 425 19.4

  注:同一患者可能存在多种菌株感染。

2.2 不同性别患儿呼吸道感染病原微生物检出情

况 男性患儿的流感嗜血杆菌和人腺病毒阳性率高于

女性患儿(P<0.05),其余病原微生物阳性率在不同性

别患儿比较,差异均无统计学意义(P>0.05),见表2。
2.3 不同年龄患儿呼吸道感染病原微生物检出情

况 不同年龄段患儿人腺病毒、甲型流感病毒阳性率

比较差异无统计学意义(P>0.05),不同年龄段患儿

其余病原微生物阳性率比较差异均有统计学意义

(P<0.05)。婴儿患儿中,人呼吸道合胞病毒、流感嗜

血杆菌、人副流感病毒阳性率排前3位;幼儿患儿中,
卡他莫拉菌、鼻病毒、流感嗜血杆菌阳性率排前3位;
学龄前患儿中,流感嗜血杆菌、卡他莫拉菌、鼻病毒阳

性率排前3位;学龄期和青春期患儿中,肺炎支原体、
肺炎支原体大环内酯类抗菌药物耐药、流感嗜血杆菌

阳性率均排前3位。见表3。
表2  不同性别患儿呼吸道感染病原微生物

  检出情况[n(%)]

病原微生物
男

(n=1
 

141)
女

(n=1
 

047)
χ2 P

流感嗜血杆菌 407(35.7) 325(31.0) 5.256 0.022

鼻病毒 293(25.7) 254(24.3) 0.587 0.444

卡他莫拉菌 294(25.8) 249(23.8) 1.153 0.283

肺炎支原体 232(20.3) 240(22.9) 2.164 0.141

肺炎支原体大环内酯类

抗菌药物耐药
211(18.5) 216(20.4) 1.589 0.208

金黄色葡萄球菌 196(17.2) 181(17.3) 0.005 0.946

肺炎链球菌 183(16.0) 182(17.4) 0.71 0.399

人类偏肺病毒 147(12.9) 135(12.9) <0.001 0.994

人副流感病毒 123(10.8) 126(12.0) 0.852 0.356

人呼吸道合胞病毒 112(9.8) 112(10.1) 0.461 0.497

百日咳鲍特菌 96(8.4) 91(8.7) 0.054 0.816

人腺病毒 84(7.4) 49(4.7) 6.879 0.009

乙型流感病毒 69(6.1) 59(5.5) 0.271 0.603

甲型流感病毒 52(4.6) 42(4.0) 0.396 0.529

咽峡炎链球菌 43(3.8) 37(3.5) 0.085 0.77

新型冠状病毒 40(3.5) 33(3.2) 0.212 0.645

2.4 不同季节患儿呼吸道感染病原微生物检出情

况 不同季节咽峡炎链球菌、金黄色葡萄球菌阳性率

比较差异无统计学意义(P>0.05),不同季节其余病

原微生 物 阳 性 率 比 较 差 异 均 有 统 计 学 意 义(P<
0.05)。鼻病毒、卡他莫拉菌阳性率在春季最高,流感

嗜血杆菌、肺炎链球菌、人类偏肺病毒、人副流感病毒、
新型冠状病毒阳性率在夏季最高,百日咳鲍特菌、甲型

流感病毒阳性率在秋季最高,肺炎支原体、肺炎支原体

大环内酯类抗菌药物耐药、人呼吸道合胞病毒、人腺病

毒、乙型流感病毒阳性率在冬季最高。见表4。

表3  不同年龄患儿呼吸道感染病原微生物检出情况[n(%)]

病原微生物
婴儿

(n=91)
幼儿

(n=526)
学龄前

(n=804)
学龄期

(n=547)
青春期

(n=220)
χ2 P

流感嗜血杆菌 24(26.4) 142(27.0) 327(40.7) 165(30.2) 74(33.6) 33.378 <0.001

鼻病毒 12(13.2) 143(27.2) 224(27.9) 125(22.9) 43(19.5) 16.460 0.003
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续表3  不同年龄患儿呼吸道感染病原微生物检出情况[n(%)]

病原微生物
婴儿

(n=91)
幼儿

(n=526)
学龄前

(n=804)
学龄期

(n=547)
青春期

(n=220)
χ2 P

卡他莫拉菌 10(11.0) 182(34.6) 284(35.3) 59(10.8) 8(3.6) 194.488 <0.001

肺炎支原体 5(5.5) 53(10.1) 122(15.2) 216(39.5) 76(34.5) 200.108 <0.001

肺炎支原体大环内酯类抗菌药物耐药 3(3.3) 41(7.8) 106(17.4) 206(37.7) 71(32.3) 219.213 <0.001

金黄色葡萄球菌 14(15.4) 70(13.3) 140(26.0) 110(20.1) 43(19.5) 9.917 0.042

肺炎链球菌 8(8.8) 91(17.3) 209(26.0) 47(8.6) 10(4.5) 103.462 <0.001

人类偏肺病毒 10(11.0) 90(17.1) 137(17.0) 34(6.2) 11(5.0) 54.870 <0.001

人副流感病毒 18(19.8) 99(18.8) 94(11.7) 29(5.3) 9(4.1) 66.954 <0.001

人呼吸道合胞病毒 31(34.1) 97(18.4) 54(6.7) 29(5.3) 13(5.9) 124.581 <0.001

百日咳鲍特菌 4(4.4) 4(0.8) 81(10.1) 79(14.4) 19(8.6) 69.534 <0.001

人腺病毒 3(3.3) 27(5.1) 46(5.7) 37(6.8) 20(9.1) 6.184 0.186

乙型流感病毒 3(3.3) 19(3.6) 45(5.6) 36(6.6) 25(11.4) 18.627 <0.001

甲型流感病毒 1(1.1) 22(4.2) 33(4.1) 32(5.9) 6(2.7) 6.881 0.142

咽峡炎链球菌 1(1.1) 15(2.9) 21(2.6) 27(4.9) 16(7.3) 15.857 0.003

新型冠状病毒 9(9.9) 22(4.2) 22(2.7) 13(2.4) 7(3.2) 15.763 0.003

表4  不同季节患儿呼吸道感染病原微生物检出情况[n(%)]

病原微生物
春季

(n=421)
夏季

(n=532)
秋季

(n=661)
冬季

(n=574)
χ2 P

流感嗜血杆菌 91(21.6) 266(50.0) 228(34.5) 147(25.6) 108.111 <0.001

鼻病毒 136(32.3) 143(26.9) 200(30.3) 68(11.8) 75.688 <0.001

卡他莫拉菌 159(37.8) 133(25.0) 146(22.1) 105(18.3) 53.585 <0.001

肺炎支原体 99(23.5) 22(4.1) 146(22.1) 205(35.7) 164.503 <0.001

肺炎支原体大环内酯类抗菌药物耐药 92(21.9) 15(2.8) 135(20.4) 185(32.2) 155.303 <0.001

金黄色葡萄球菌 70(16.6) 91(17.1) 126(19.1) 90(15.7) 2.636 0.451

肺炎链球菌 79(18.8) 117(22.0) 111(16.8) 58(10.1) 29.981 <0.001

人类偏肺病毒 24(5.7) 114(21.4) 121(18.3) 23(4.0) 111.537 <0.001

人副流感病毒 78(18.5) 110(20.7) 36(5.4) 25(4.4) 118.078 <0.001

人呼吸道合胞病毒 24(5.7) 18(3.4) 33(5.0) 149(26.0) 210.783 <0.001

百日咳鲍特菌 6(1.4) 66(12.4) 93(14.1) 22(3.8) 79.569 <0.001

人腺病毒 16(3.8) 24(4.5) 16(2.4) 77(13.4) 75.717 <0.001

乙型流感病毒 3(0.7) 0(0.0) 37(5.6) 88(15.3) 146.984 <0.001

甲型流感病毒 5(1.2) 0(0.0) 76(11.5) 13(2.3) 122.913 <0.001

咽峡炎链球菌 19(4.5) 24(4.5) 25(3.8) 12(2.1) 6.006 0.111

新型冠状病毒 17(4.0) 40(7.5) 8(1.2) 8(1.4) 45.480 <0.001

3 讨  论

儿童的免疫系统处于发育阶段,其对各种病原微

生物的防御能力不同于成人。不同年龄段的儿童可

能会因为免疫系统的成熟度差异而对特定呼吸道病

原表现出不同的易感性,例如婴幼儿由于母传抗体的

逐渐衰减和自身免疫功能尚未完全建立,可能更容易

受到某些病原微生物的侵袭,如呼吸道合胞病毒和流

感病毒[9-11]。随着年龄的增长,儿童对某些病原微生

物的免疫力可能会增强,但同时也可能面临新的病原

微生物挑战。季节变化对儿童呼吸道感染的影响也

不容忽视。气温、湿度、日照时长等环境因素的季节

性波动,以及人们在不同季节的行为模式改变(如室

内聚集增多),都可能影响病原微生物传播效率和儿

童感染风险[12-13]。目前导致呼吸道感染的病原微生

物主要为呼吸道合胞病毒、流感病毒、鼻病毒等,多种

因素引起病毒基因漂移和基因转换,导致新亚型出
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现,如严重急性呼吸综合征(SARS)病毒[14-15]。不同

病原微生物进入人体呼吸道后会产生不同表现,不同

地区、不同年龄、不同季节发病特点不同,因此通过分

析儿童呼吸道感染病原微生物检出情况及流行特征,
对该区域预防、诊断和治疗呼吸道感染工作具有重要

实践价值。
本研究结果显示,2

 

188例患儿呼吸道感染病原

微生物阳性率98.5%(2
 

156/2
 

188),其中流感嗜血杆

菌占比最高33.5%(732/2
 

188),其次是鼻病毒占

25.0%(547/2
 

188)和卡他莫拉菌占24.8%(543/
2

 

188)。流感嗜血杆菌是引起儿童细菌性感染的常见

病原微生物之一,是一种常见的鼻咽部定植菌,在特

定条件下可以引发多种儿童上呼吸道感染,尤其是中

耳炎[16];鼻病毒主要通过空气飞沫传播,可以导致感

冒、鼻窦炎、咽炎等上呼吸道感染。卡他莫拉菌是一

种革兰阴性杆菌,也是常见的上呼吸道病原微生物之

一。它通常定植于上呼吸道,尤其在慢性支气管炎和

慢性阻塞性肺疾病患者中较为常见。本研究与天津

地区[17]肺炎链球菌阳性率最高,海南地区[18]肺炎支

原体阳性率最高,以及张慧等[19]研究指出呼吸道合胞

病毒是兰州市严重急性呼吸道感染患儿阳性率最高

的病毒的结果有所不同,考虑可能是因为主要流行病

毒类型存在差异,且可能与气候、地理位置、社会等多

种因素密切相关。且本研究结果显示,肺炎支原体中

大环内酯类抗菌药物耐药菌株占肺炎支原体菌株的

90.5%(427/472),甲型流感病毒 H3N2占甲型流感

病毒的88.3%(83/94),表明本研究中肺炎支原体对

大环内酯类抗菌药物的耐药率高,值得被关注,甲型

流感病毒中H3N2亚型为主要类型,可为临床用药选

择及治疗提供参考。
本研究结果显示,除流感嗜血杆菌和人腺病毒

外,其他呼吸道感染病原微生物阳性率在不同性别患

儿比较差异无统计学意义(P>0.05),这与苏小华

等[20]研究结果相似。总的来说,呼吸道感染病原微生

物并不特定于某种性别,这些病原微生物在环境中广

泛存在,并且具有高度的传染性,因此不同性别儿童

存在相同感染风险。其次儿童免疫系统尚未完全成

熟,不同性别儿童的免疫系统在对抗病原微生物感染

时的基本机制是相似的,也就意味着性别本身并不明

显影响病原微生物感染风险。此外,呼吸道感染病原

微生物具有变异性,能适应不同宿主的免疫系统,故
性别对病原微生物阳性率的影响不大。对于流感嗜

血杆菌和人腺病毒在男性患儿中阳性率更高,分析原

因可能是,流感嗜血杆菌和人腺病毒可能有特定的传

播方式,使得男童更容易感染。某些病原微生物可能

在男童之间的接触或某些活动中更为普遍,从而增加

了感染风险。男童和女童日常活动和暴露的方式可

能不同,某些病原微生物的传播可能更倾向于男童之

间的接触或特定的行为模式,从而造成性别阳性率的

差异。
除人腺病毒、甲型流感病毒阳性率在不同年龄段

比较差异无统计学意义(P>0.05)外,其余病原微生

物阳性率在不同年龄段患儿比较差异均有统计学意

义(P<0.05)。学龄前患儿病原微生物阳性率在不同

年龄阶段中相对更高,阳性率较高的为流感嗜血杆

菌、卡他莫拉菌、鼻病毒、金黄色葡萄球菌、肺炎链球

菌等。分析原因为,3~6岁学龄前儿童的免疫系统尚

未完全发育成熟,对外界病原微生物的防御能力较

弱,且这个年龄段儿童通常待在幼儿园等集体环境

中,与其他儿童的密切接触增加了病原微生物传播机

会,加上这类儿童呼吸道相对较窄,黏膜更脆弱,容易

受到病原微生物感染的影响。学龄前儿童可能尚未

完全养成良好的卫生习惯,如及时洗手、避免接触已

感染的同龄人等。这些因素增加了呼吸道感染病原

微生物的风险。此外,学龄前儿童还容易发生多种病

原微生物混合感染。高丽娟等[21]研究也指出,儿童下

呼吸道病毒阳性率具有年龄特异性分布特征。因此,
临床工作者应重点关注这一年龄段的儿童,采取有效

的预防和治疗措施,以减少呼吸道感染的发生率,降
低感染严重程度。

在病原微生物检出的季节分布方面,与以往研究

不同,本研究发现呼吸道感染病原微生物的流行各有

其季节性。张莉莉等[22]研究发现,春季与夏季之交是

腺病毒活跃的时候,儿童腺病毒肺炎全年均可发生,
医院感染组与社区感染组均以春、夏季多见,其次多

见于冬季,但本研究结果显示,腺病毒冬季阳性率最

高,考虑可能是地区、环境的影响。本研究结果显示,
流感嗜血杆菌阳性率在夏季最高,鼻病毒、卡他莫拉

菌阳性率在春季最高,肺炎支原体阳性率在冬季最高

等。根据不同季节不同病原微生物流行趋势,可以针

对性制订相应的防护措施,应对高发季节的儿童呼吸

道病原微生物感染。本研究也有不足之处,为单中心

研究,且未对各病原微生物的发病机制进行探究,后
续可以进一步扩展,进行多中心研究,并对病原微生

物的发病机制进行深入探究。
综上所述,2

 

188例儿童呼吸道感染病原微生物

以流感嗜血杆菌、鼻病毒、卡他莫拉菌等混合病原微

生物感染为主,学龄前儿童属于易感群体,病原微生

物的流行各有其季节性,临床上应根据该特征制订有

关防治措施,减少疾病发生率。
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