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mNGS 在脓毒症病原体检测和抗生素治疗中的应用
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[关键词] 　 宏基因组学下一代测序;　 脓毒症;　 病原体;　 抗生素

[摘　 要] 　 目的　 分析宏基因组学下一代测序(mNGS)在脓毒症患者病原体检测和抗生素应用中的临床价值,为
疾病快速、准确诊断和改善患者临床预后提供新型诊断技术。 方法　 选择确诊脓毒症患者 52 例,入院 24 h 内完成

样本(血液、尿液、痰液或者肺泡灌洗液)收集,分别采用传统技术(细菌培养和免疫学方法)和 mNGS 法进行病原

体检测。 结果　 mNGS 法诊断病原体的时间比传统法明显缩短,识别率提高,准确率提高(P<0. 05)。 根据传统技

术建议首次采用广谱抗生素,而根据 mNGS 则推荐使用针对性更强的高效抗生素。 结论　 脓毒症患者采用 mNGS
法能够缩短病原体检测时间,提高病原体识别率和准确率,可作为指导抗生素应用的依据。
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Application of mNGS in sepsis pathogen detection and antibiotic treatment
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[ABSTRACT]　 　 Aim　 To analyze the clinical value of metagenomics next generation sequencing (mNGS) in pathogen
detection and antibiotic application in patients with sepsis, so as to provide a new diagnostic technology for rapid and accu-
rate diagnosis of the disease and improving the clinical prognosis of patients. 　 　 Methods　 52 patients with sepsis diag-
nosed in intensive care unit were selected. 　 Samples (blood, urine, sputum or alveolar lavage fluid) were collected within
24 hours after admission. 　 Pathogens were detected by traditional techniques (bacterial culture and immunological meth-
ods) and mNGS respectively. 　 　 Results　 The time of diagnosing pathogens in mNGS group was significantly shorter
than that in traditional group, and the recognition rate and accuracy were improved (P<0. 05) . 　 According to the tradi-
tional technology, broad-spectrum antibiotics are recommended for the first time, while more targeted and efficient antibi-
otics are recommended according to mNGS. 　 　 Conclusion 　 mNGS in patients with sepsis can further shorten the
pathogen detection time, improve the pathogen recognition rate and accuracy, and serve as the basis for guiding the appli-
cation of antibiotics.

　 　 脓毒症是病原体感染导致的全身炎症反应综

合征,患者入院病情往往比较紧急,病程进展迅速

且病死率高[1],其临床特征是原发感染部位与病原

体类型多样化,重症患者更容易出现继发感染、多
器官功能障碍或者衰竭,多重耐药菌感染风险大,
临床早期诊治难度较大。

宏基因组学下一代测序(metagenomics next gen-
eration sequencing,mNGS)检测病原体快速,敏感性

高[2],本研究就 mNGS 在脓毒症患者病原体检测和

抗生素应用中的临床经验进行报道。

1　 资料和方法

1. 1　 临床资料

采用临床前瞻性横断面观察,选择 2020 年 7
月—2021 年 9 月本院光谷院区重症监护室首次确
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诊脓毒症患者 52 例为研究对象,其中男 32 例,女
20 例,年龄 35 ~ 78 岁,平均(55. 6±12. 3)岁,入院急

性生理与慢性健康评分 13 ~ 33 分,平均 (20. 3 ±
6. 4)分,序贯性器官功能衰竭评分 2 ~ 5 分,平均

(2. 9±0. 5)分;原发感染灶位于肺部 27 例,胃肠道

9 例,泌尿系统 10 例,血液 3 例,其他 3 例。
纳入标准:①年龄大于 18 岁;②符合脓毒症第

三次国际共识 ( Sepsis-3. 0) 诊断标准[3]。 排除标

准:①入院前已经接受抗生素治疗;②合并恶性肿

瘤、自身免疫性疾病、抗生素过敏;③采集标本不合

格,影响检测结果。 本研究有医学伦理编号和患者

知情同意书。
1. 2　 传统技术和 mNGS 检测病原体

所有患者入院 24 h 内完成血液、尿液、痰液或

者肺泡灌洗液等样本收集,分别采用传统技术(细
菌培养和免疫学方法)和 mNGS 进行病原体检测,
根据检测技术的要求对标本进行处理,mNGS 由本

院实验室专业技术人员进行操作。 mNGS 主要流程

包括样本采集、样本处理与文库构建、基因测序、生
信分析和报告解读 5 个步骤,均按照操作规范进

行[4]。 根据病原体检测结果结合临床经验综合评

估选择恰当的抗生素治疗,其中广谱抗生素首选亚

胺培南和利奈唑胺,治疗 3 ~ 7 天效果不理想者应根

据细菌培养实验和药敏结果选择更高效的抗生素。
针对性更强的高效抗生素首选Ⅲ代头孢菌素、β 内

酰胺类和氨基糖苷类,根据病原菌种类和药敏实验

进行选择。
1. 3　 观察指标

比较不同检测方法诊断病原体的时间、识别

率、准确率、病原体类型和抗生素选择类型。 以多

次复检细菌培养结果为诊断病原体的标准判断传

统技术与 mNGS 病原体的识别率和准确率。

1. 4　 统计学方法

采用 SPSS 20. 0 统计软件处理数据,计量资料

组间比较采用独立样本 t 检验,计数资料用 χ2 检

验,P<0. 05 为差异有统计学意义。

2　 结　 果

2. 1　 诊断病原体时间的比较

mNGS 法诊断病原体的时间为(50. 5±5. 6) h,
传统法诊断病原体的时间为(88. 9±10. 2) h,mNGS
组比传统组明显缩短(P<0. 05)。
2. 2　 病原体识别率和准确率的比较

病原体识别率和准确率 mNGS 法高于传统法

(P<0. 05;表 1)。

表 1　 两种病原体检测方法识别率和准确率的比较

单位:例(% )

检测方法 n 识别率 准确率

传统法 52 18(34. 6) 14(26. 9)

mNGS 法 52 32(61. 5) a 26(50. 0) a

　 　 注:a 为 P<0. 05,与传统法比较。

2. 3　 病原体类型的比较

两种方法检测病原体类型差异无统计学意义

(P>0. 05;表 2)。
2. 4　 抗生素应用的比较

根据传统法建议首次采用广谱抗生素,临床

应用以亚胺培南和利奈唑胺居多;而根据 mNGS
法则推荐使用针对性更强的高效抗生素,临床应

用以Ⅲ代头孢菌素、β 内酰胺类和氨基糖苷类居

多。 mNGS 法与传统法抗生素应用差异有显著性

(P<0. 05;表 3)。

表 2　 两种方法检测病原体类型的比较 单位:例(% )

检测方法 识别病原体例数 G+菌 G-菌 真菌 病毒 寄生虫

传统法 18 5(27. 8) 10(55. 6) 2(11. 1) 0 1(5. 5)

mNGS 法 32 10(31. 3) 17(53. 1) 3(9. 4) 1(3. 1) 1(3. 1)

表 3　 两种检测方法对抗生素应用的比较 单位:例(% )

检测方法 n
广谱抗生素

亚胺培南 利奈唑胺

窄谱抗生素

Ⅲ代头孢菌素 β 内酰胺类 氨基糖苷类

传统法 52 21(40. 4) 19(36. 5) 6(11. 5) 4(7. 7) 2(3. 9)
mNGS 法 52 11(21. 2) a 9(17. 3) a 12(23. 2) 11(21. 2) 9(17. 3) a

　 　 注:a 为 P<0. 05,与传统法比较。
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3　 讨　 论

脓毒症早期快速、准确识别确定病原体类型,
并选择高效、针对性的抗生素进行治疗是目前临床

面对的主要难题。 针对脓毒症患者,本研究比较了

mNGS 与传统技术在病原体检测和抗生素应用的区

别,结果发现 mNGS 法诊断病原体的时间比传统法

明显缩短,识别率提高,准确率提高。 mNGS 的优点

是无需培养,无需预设,无偏好性,靶标范围广泛,
直接提取临床样本中的 DNA 或者 RNA 进行高通量

测序,经过专用病原数据库比对与生信分析,一次

性完成细菌、真菌、病毒和寄生虫等病原体的检测;
阳性率高,受抗生素影响相对低,检测周期适中(平
均 48 h);可用于新发或罕见病原体检测与药物敏

感性预测[5-7]。 同样也有一定不足,如需要专业人

士参与;难辨别死菌与活菌,难区分定植与感染,报
告解读具有挑战性[8-9]。 因此,mNGS 在临床中普及

还需要一定时间。
mNGS 联合传统检测能够提高血流感染的病原

体检出率[10]。 mNGS 可提高细菌 /真菌 /病毒的整

体阳性率,mNGS 与血培养和其他方法联合可以显

著提高病原体检出率,超过 85%在收样第二天得到

结果[11]。 mNGS 可辅助感染早期诊断,提高 28 天

与 90 天的生存率[12]。 目前,多部指南和共识均推

荐,mNGS 作为多系统感染、急危重症、以及疑难病

的病原学诊断优选方法[13-14]。 主要适用范围包括

中枢神经系统感染、血液感染、局灶性感染和呼吸

道感染。 对细菌、真菌等不明病原体感染进行诊断

时,mNGS 可进行 DNA 二代测序和 RNA 检测。
本研究 mNGS 对指导选择更高效的抗生素,降

低耐药菌的产生具有重要意义。 mNGS 报告结果解

读原则[15]:剔除假阳性病原体信息,将样本中含有

病原体核酸信息真实呈现给临床;报告病原体信息

准确到种信息,同时应包含相应的属信息;将高度

致病可能性、呼吸道、皮肤、肠道等常见及低致病性

病原体单独呈现;对出现的所有病原体引用权威文

献注释。
综上所述,脓毒症患者采用 mNGS 法能够进一

步缩短病原体检测时间,提高病原体识别率和准确

率,对选择更恰当的抗生素治疗具有十分重要的临

床意义。
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