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·论 著·
宏基因组二代测序在肺部感染病原诊断中的价值
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摘要：目的 比较宏基因组二代测序（metagenomic next-generation sequencing, mNGS）与实验室传统培养在肺部

感染病原中诊断的应用价值。方法 回顾性分析 2021年 2月—2022年 9月中部战区总医院收治的 310例疑诊肺部感

染患者临床资料，分析mNGS与实验室传统培养检测结果，对比 2种检测方法检测肺部感染病原的阳性率、灵敏性、特

异性、准确性（accuracy, ACC）、阳性预计值（positive predictive value, PPV）、阴性预计值（negative predictive value, NPV）。

结果 研究发现，mNGS能够同时检出多种病原，对细菌的检出效率最高，对真菌的检出阳性率最低，且mNGS检出的

细菌、真菌与病毒的序列数之间有显著差异（H=70.361，P<0.001）。在比较分析mNGS与实验室传统培养方法中发现，

mNGS检出阳性率（88.40%）高于实验室传统培养（29.70%），差异有统计学意义（χ2=162.373，P<0.001），检测结果一致性

比较 Kappa=-0.003，P=0.902；mNGS的灵敏性、特异性、ACC、PPV、NPV分别为 91.29%、28.26%、81.94%、87.96%、

36.11%，传统培养分别为 30.30%、73.91%、36.77%、86.96%、15.60%；其中，两种方法间的灵敏性和特异性差异有统计学

意义（91.29% vs 30.30%，χ2=148.120，P<0.001；28.26% vs 73.91%，χ2=13.793，P<0.001）。结论 mNGS能够显著提高肺

部感染病原的检出率，是传统实验室培养方法的必要补充，为指导临床抗感染治疗提供有力依据。同时，传统培养与

mNGS病原检测方法都高度依赖于标本质量和检测质控，mNGS在提供无损的多种病原遗传信息的同时也需正确解读，

才能正确甄别致病原。
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Abstract: Objective To compare the application value of metagenomic next generation sequencing (mNGS) with
traditional culture in diagnosis of pulmonary infection pathogens. Methods The clinical documents of 310 patients with
suspected pulmonary infection admitted to the General Hospital of Center Theater Command from February 2021 to September
2022 were retrospectively analyzed. The results of mNGS and traditional culture were analyzed, followed by comparison on the
positive rate, sensitivity, specificity, accuracy (ACC), positive predictive value (PPV) and negative predictive value (NPV)
between the two methods. Results The study revealed that mNGS can simultaneously detect multiple pathogens, with the
highest efficiency of detection for bacteria and the lowest for fungi. And the sequencing numbers of bacteria, fungi and viruses
shown by mNGS were significantly different (H=70.361, P<0.001). In comparison, mNGS displayed a higher positive detection
rate (88.40%) than traditional culture (29.70%) (χ2=162.373, P<0.001), but the consistency between the two methods was not
significant (Kappa = -0.003, P=0.902). The sensitivity, specificity, ACC, PPV and NPV of mNGS were 91.29%, 28.26%,
81.94%, 87.96%, and 36.11% respectively, compared to corresponding 30.30%, 73.91%, 36.77%, 86.96% and 15.60% of
traditional culture respectively. Through analysis, it is confirmed that the sensitivity and specificity between the two methods
were statistically significant (91.29% vs 30.30%, χ2=148.120, P<0.001 and 28.26% vs 73.91, χ2=13.793, P<0.001).
Conclusions mNGS can significantly improve the detection rate of pathogens in pulmonary infections and provide a
complementary tool besides to traditional culture method for accurate anti-infection therapy. Furthermore, both traditional
culture and mNGS pathogen detection methods are highly dependent on sample quality and detection quality control. mNGS
requires the correct interpretation of comprehensive, non-destructive pathogenic genetic information to accurately identify
pathogens.
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肺部感染是指由多种病原微生物引起，累及终末

气道、肺泡腔及肺间质的肺部炎症性疾病，是威胁人

类健康的主要疾病之一，全球范围内其发病率和病死

率常处于高位[1-2]。肺部感染的病原类型差异大，临床

转归迥异。快速、准确地识别病原体对肺部感染的诊

断和临床决策至关重要，能极大地提高治疗有效率和

患者生存率，缩短住院时间，减少不必要的抗微生物

药物使用负担[3]。传统培养虽是病原诊断的金标准，

但由于微生态环境、人群免疫谱变化、抗生素暴露，常

常导致一些相关病原引起病例的漏诊和误诊，且诊断

时间长、通量低，无法满足当前精准医疗、个体化医疗

的发展需求[4]。宏基因组二代测序（metagenomic
next-generation sequencing, mNGS）是一种高通量测序

方法，不依赖传统微生物培养,无需提前假设预判疑

似致病微生物,具有无偏倚、广覆盖、检测快、灵敏度

和准确度高等特点[5]。近年来mNGS临床应用越来越

广泛，但临床医师对其在肺部感染诊断中的应用价值

认识有限，对其局限性也缺乏直观了解。因此，本文

回顾并分析了 2021年 2月—2022年 9月中部战区总

医院呼吸与危重症医学科收治的经宏基因组二代测

序的 310例疑诊肺部感染病例，并比较其与实验室传

统培养的优劣，旨在进一步加深临床医务人员对肺部

感染中mNGS应用的理解和认识。

1 资料与方法

1.1 一般资料 该研究共纳入 2021年 2月—2022年
9月中部战区总医院收治的经宏基因组二代测序检

测的 310例疑诊肺部感染患者的临床资料，收集其人

口学资料、流行病学史、实验室检查结果、mNGS及实

验室传统培养结果。

1.2 研究对象

1.2.1 纳入和排除标准 纳入标准：（1）2021年 2月
—2022年 9月中部战区总医院收治的疑诊肺部感染

患者；（2）符合mNGS适应症[6-7]；（3）符合肺部感染诊

断[8]：①新近出现的咳嗽，咳痰或原有呼吸道疾病症状

加重，并出现脓性痰，伴或不伴胸痛/呼吸困难/咯血；

②发热；③肺实变体征和（或）闻及湿性啰音；④白细

胞（WBC）>10×109 /L或＜4×109 /L，伴或不伴中性粒细

胞核左移；⑤胸部影像学检查显示片状、斑片状浸润

性阴影或间质性改变，伴或不伴胸腔积液。①~④中

任意一项+⑤项，并除外肺部肿瘤、肺间质性疾病、肺

水肿、肺不张、肺栓塞等后，可建立临床诊断。

排除标准：（1）mNGS与实验室传统培养检测前

已明确为非肺部感染性疾病患者。（2）临床或实验室

资料不完整者。（3）无病原学证据，无痰培养或肺泡灌

洗液标本送检者。

1.2.2 临床分组 以最终临床诊断为金标准。综合

310例疑诊肺部感染患者临床表现和实验室病原培

养结果，确诊肺部感染 264例（肺部感染组）和非肺部

感染 46例（非肺部感染组），其中男性 168例，女性

142例，年龄（15~95）岁，见表1。
1.3 临床标本采集

1.3.1 痰标本 在抗生素使用前采集标本，嘱患者清

晨用生理盐水漱口 2~3次后，以深呼吸咳嗽方式排出

深部痰液，排痰困难者则用纤支镜辅助吸痰，将标本

置于无菌试管，取样 1~2 h内送检。在低倍显微镜下

评估痰标本质量，低倍镜下鳞状细胞应该小于 10个，

白细胞>25个，或者鳞/白比例<1∶2.5。
1.3.2 支气管肺泡灌洗液（bronchoalveolar lavage flu⁃
id, BALF）术前完善各项常规检查，排除严重心脑血

管疾病及服用抗凝药物史等，并嘱术前禁食水 4 h，根
据胸部CT选取目标肺段进行支气管肺泡灌洗，回收

的样本量不低于 5 mL，对样本进行实验室传统培养

及高通量测序。

1.4 mNGS检测与病原培养鉴定

1.4.1 mNGS检测方法与结果判读 临床标本送检

华大基因公司（北京），实验检测流程包括：①样本处

理（按照标准样本采集流程采集 1.5~3 mL患者肺泡灌

洗液等标本，取 450 µL加入 11.5 µL 1.0%皂素（终浓

度为 0.025%），充分涡旋混匀 15 s后，室温静置 5 min，
然后加入 75 µL 去宿主反应，充分涡旋混匀 15 s后，

37 ℃温浴 10 min，将离心管 18 000 g离心 5 min后，小

心吸弃 450 µL上清，底部约残留 70~80 µL液体，再向

管中加入 800 µL磷酸缓冲盐溶液，充分吹吸或涡旋

震荡混匀，18 000 g离心 5 min后，小心吸弃 800 µL上
清底部约残留 70~80 µL液体。向管中加入 370 µL
Tris-EDTA缓冲液，振荡混匀，加入 7.2 µL Lyticase溶
壁酶（RT410-TA,北京天根生物公司）进行酶破壁反

应，后加入 250 µL 0.5 mm玻璃珠进行物理破壁，混合

震荡后取 300 µL样本）；②核酸提取：按照 TIANMi⁃
crobe 磁 珠 法 病 原 微 生 物 DNA/RNA 提 取 试 剂 盒

（NG550-01，北京天根生物公司）说明书操作步骤进

行；③文库构建；④测序（基于 BGISEQ-50/MGISEQ-
2000测序仪）；⑤数据分析：测序所得原始结果首选

去除质量低和接头污染的数据，过滤后的数据通过比

对BWA（http://bio-bwa.sourceforge.net/）去除人参考基

因组序列[9]，去除低复杂度序列，与华大基因PMDB病

原数据库进行比对获得能够匹配到某种病原体的序

列数。PMDB（Plant Metabolome Database）数据库涵盖

了与人类疾病相关的 10 989种细菌，包括 196种分枝

杆菌和 159种支原体/衣原体/立克次体、1 179种真
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菌、5 050种病毒及 282种寄生虫。病原微生物基因

检测软件：鄂械注准20162212303）。

（2）结果判读：细菌（分枝杆菌除外）、病毒、寄生

虫检出序列数比其他微生物高出 10倍时判定阳性，

真菌检出序列数比其他真菌高出 5倍时判定阳

性[10-11]；结核分枝杆菌序列数在种或属水平上至少有

1个序列数（reads）与参考基因组一致时判定阳性[12]；
当传统培养检测到病原菌，且mNGS reads数大于 50
时，也可认为检测阳性[13]。
1.4.2 痰培养与生化鉴定 深咳痰标本送检本院检

验科，接种到适宜的培养基（常用LB琼脂培养平板和

血琼脂培养平板）培养 24~72 h，挑选阳性菌落上机检

测（梅里埃生化鉴定仪，法国），依据生化鉴定结果出

具培养鉴定报告。临床医师结合病例临床表现，排除

背景菌或污染菌可能，判定是否为肺部感染病原体。

1.5 统计学方法 采用 SPSS 26.0软件处理数据。对

正态分布的计量资料以均数±标准差表示，非正态分

布则以中位数（M）和四分位数间距（P25，P75）表示。计

数资料以例数、百分率（%）或构成比（%）表示。分类

变量组间比较采用 χ2检验，用McNemar检验比较 2种
检测方法阳性率、灵敏性、特异性的差异，检测结果比

较用 Kappa一致性检验。非正态分布采用 Mann-
Whitney U检验比较两组间差异，用Kruskal Wallis H
检验分析病原菌序列数之间的差异。双侧检验，以

P<0.05为差异有统计学意义。

２ 结 果

2.1 一般资料

2.1.1 人口统计学资料和临床基线数据统计 除年

龄外，其他临床特征在肺部感染和非肺部感染组之间

差异无统计学意义，见表1。
2.1.2 基础疾病 310例患者中合并高血压 98例

（31.61%），糖 尿 病 54 例（17.42%），冠 心 病 28 例

（9.03%），脑梗死 23例（7.42%），胃炎 21例（6.77%），

前列腺增生 14例（4.52%），颈椎病 12例（3.87%），乙

型病毒性肝炎10例（3.23%）。

2.2 mNGS结果分析

2.2.1 mNGS检出的病原种类分布 由mNGS检出病

原的构成可知，mNGS检出率排前 3位的细菌分别是

铜绿假单胞菌 37例（12.00%）、结核分枝杆菌/复合群

26例（8.40%）、流感嗜血杆菌 25例（8.10%）；真菌分别

是白色念珠菌 27例（8.71%）、耶氏肺孢子菌 11例
（3.55%）、近平滑念珠菌 10例（3.23%）、烟曲霉 10例
（3.23%）；病 毒 分 别 是 人 类 疱 疹 病 毒 7 型 45 例

（14.52%）、人类疱疹病毒4型43例（13.87%）、细环病毒

29例（9.35%）。见表2。mNGS检出199例（64.20%）患

者同时感染 2种及以上的病原体，其中，同时感染 2种
病原体 118例（38.06%）、3种病原体 52例（16.78%）、

3种以上病原体 29例（9.36%）。本研究mNGS对细菌

的检出效率最高，对真菌的检出阳性率最低，临床判

断时最易解读的是mNGS仅检出 1种或一类微生物的

数据报告。

2.2.2 细菌、真菌、病毒序列数的差异分析 对主要

病原体（细菌、真菌、病毒）序列数进行比较分析，发现

检出的序列数并不符合正态分布，用多个独立样本非

参数检验得出结论：细菌、真菌、病毒序列数在独立样

本 Kruskal Wallis H检验上差异有统计学意义（H=
70.361，P<0.001）。再将其进行两两比较，得出：细

菌 -真菌（H=51.656，P = 0.008）、细菌 -病毒（H=
120.690，P<0.001）、真菌-病毒（H=69.035，P<0.001），

求 其 中 位 数 ，细 菌（180.00）>真 菌（62.50）>病 毒

（13.00）。细菌序列数高于真菌、病毒序列数。

2.3 分析比较mNGS与实验室传统培养病原检测结

果 mNGS检出病原体数量及种类高于实验室传统

培养，可以检测出实验室传统培养未检测出的支原

体、衣原体和病毒（图 1）。实验室传统培养所检测的

最常见的细菌依次为铜绿假单胞菌 18例（5.81%），肺

炎克雷伯菌 11例（3.55%），大肠杆菌 5例（1.61%），真

菌 依 次 为 念 珠 菌 18 例（5.81%），曲 霉 菌 17 例

（5.50%），酵母样真菌孢子 5例（1.61%）。与之类似，

mNGS检测最常见的细菌也是铜绿假单胞菌（37例，

特征Characteristic
年龄/岁Age/Years
炎症指标 Inflammation index

白细胞 Leukocyte/(×109·L-1)
中性粒细胞百分率Percentage of neutrophils/%
C反应蛋白 C reactive protein/(mg·L-1)

性别Gender
男性Male
女性Woman

肺部感染Pulmonary infection
63（50.00，72.00）*

7.30（5.50，9.81）*
72.45（63.43，82.27）*
21.96（2.56，80.83）*

148（56.06）#
116（43.94）#

非肺部感染Non-pulmonary infection
52（37.00，65.25）*

6.20（5.10，9.73）*
73.55（61.20，81.03）*
15.84（1.39，105.75）*

20（43.50）#
26（56.50）#

Z/χ2

-3.177

-0.860
-0.359
-0.328

2.498

P

0.001

0.390
0.719
0.743

0.114

表表11 310310例肺部感染和非肺部感染患者的人口统计学特征例肺部感染和非肺部感染患者的人口统计学特征

TableTable 11 Demographic characteristics ofDemographic characteristics of 310310 patients with pulmonary infection and non-pulmonary infectionpatients with pulmonary infection and non-pulmonary infection

注：∗.（）为M（P25, P75）；#.（）内为构成比/%。Note: ∗. ( ) is M(P25, P75). #. Percent is in ( ) /%.
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12.00%），检出的真菌最多的也是白色念珠菌（27例，

8.71%），两种方法的一致性分析见表3。
在比较分析mNGS与实验室传统培养方法中发

现，mNGS检出阳性率（88.40%）高于实验室传统培养

（29.70%）两者差异有统计学意义（χ2=162.373，P<
0.001），其中 81例mNGS和实验室传统培养结果均为

阳性，25例均为阴性，193例仅mNGS检测阳性，11例
仅实验室传统培养检测阳性，2种方法检测结果一致

性比较Kappa=-0.003，P=0.902，见表3。

将 310例患者分为肺部感染（264例）与非肺部感

染（46例），比较mNGS与实验室传统培养对肺部感染

病原检出率（表 4），mNGS的灵敏性、特异性、ACC、
PPV、NPV分别为 91.29%、28.26%、81.94%、87.96%、

36.11%，传统培养分别为 30.30%、73.91%、36.77%、

86.96%、15.60%。2种方法灵敏性、特异性比较，结果

显示 2种方法间的灵敏性和特异性差异显著（91.29%
vs. 30.30%, χ2=148.120，P<0.001; 28.26% vs. 73.91%，

χ2=13.793，P<0.001）。见表5、6。

传统培养Tra⁃
ditional culture
阳性Positive
阴性Negative
合计Total

宏基因组二代测序mNGS
阳性Positive

73
168
241

阴性Negative
7
16
23

合计Total
80
184
264

表表 55 宏基因组二代测序与传统培养方法间灵敏性比较宏基因组二代测序与传统培养方法间灵敏性比较

TableTable 55 Comparison of sensitivity between mNGSComparison of sensitivity between mNGS
and traditional cultureand traditional culture

方法Method
宏基因组二代测序mNGS

阳性Positive
阴性Negative

传统培养Traditional culture
阳性Positive
阴性Negative

肺部感染Pulmonary infection
阳性Positive

241
23

80
184

阴性Negative

33
13

12
34

总计

Total

274
36

92
218

表表44 宏基因组二代测序与传统培养方法对肺部感染病原检宏基因组二代测序与传统培养方法对肺部感染病原检

出率的比较出率的比较

TableTable 44 Comparison on detection rates of pathogens betweenComparison on detection rates of pathogens between
mNGS and traditional culture in pulmonary infectionmNGS and traditional culture in pulmonary infection

表表 22 mNGSmNGS检出病原的构成检出病原的构成

TableTable 22 Composition of pathogens detected by mNGSComposition of pathogens detected by mNGS
病原体Pathogen
细菌Bacteria

铜绿假单胞菌Pseudomonas aeruginosa

结核分枝杆菌/复合群Mycobacterium tu⁃

berculosis/complex

流感嗜血杆菌Haemophilus influenzae

金黄色葡萄球菌Staphylococcus aureus

肺炎链球菌Streptococcus pneumoniae

肺炎克雷伯菌Klebsiella pneumoniae

其他Other
阴性Negative

真菌Fungi
白色念珠菌Candida albicans

耶氏肺孢子菌Pneumocystis jirovecii

近平滑念珠菌Candida parapsilosis

烟曲霉Aspergillus fumigatus

热带念珠菌Candida tropicalis

构巢曲霉Aspergillus nidulans

其他Other
阴性Negative

病毒Virus
人类疱疹病毒7型Human herpesvirus 7
人类疱疹病毒4型Human herpesvirus 4
细环病毒Torque teno virus
人类疱疹病毒1型Human herpesvirus 1
其他Other
阴性Negative

例数n（构成比

Proportion/%）

37（12.00）
26（8.40）

25（8.10）
20（6.45）
17（5.48）
11（3.55）
96（30.86）
78（25.16）

27（8.71）
11（3.55）
10（3.23）
10（3.23）
6（1.94）
5（1.61）
27（8.71）
214（69.02）

45（14.52）
43（13.87）
29（9.35）
23（7.42）
24（7.74）
146（47.10）

250
200
150
100
50
0

病
原

菌
数
Pat
hog
en
num

ber mNGS
传统培养

Traditional culture

图图11 宏基因组二代测序与实验室传统培养病原检测比较宏基因组二代测序与实验室传统培养病原检测比较

FigFig.. 11 Comparison on pathogen detection between mNGS andComparison on pathogen detection between mNGS and
traditional culturetraditional culture

Bacteria Fungi Virus Mycoplasma Chlamydia细菌 真菌 病毒 支原体 衣原体

表表33 宏基因组二代测序与传统培养方法的一致性分析宏基因组二代测序与传统培养方法的一致性分析

TableTable 33 Comparison of consistency between mNGS andComparison of consistency between mNGS and
traditional culturetraditional culture

传统培养Tradi⁃
tional culture
阳性Positive
阴性Negative
总计Total

宏基因组二代测序mNGS
阳性Positive

81
193
274

阴性Negative
11
25
36

总计Total
92
218
310

病原体Pathogen
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肺部感染是呼吸科最常见的一类可迅速进展、死

亡率高的感染性疾病，对于老年人和有基础疾病患者

尤为如此，严重威胁着人民群众的生命健康安全。目

前对于肺部感染性疾病的治疗仍以经验性抗感染为

主，主要原因是实验室传统鉴定方法的迟滞性，由此

导致特殊病原菌的漏诊、抗生素滥用引发的不良反

应、联合用药导致的微生态失衡等风险会导致经验抗

感染治疗的失败，降低临床抗感染疗效。因此，早期

快速识别下呼吸道感染的病原体对于临床抗感染决

策和降低病死率至关重要[14-15]。
实验室传统培养是感染性疾病诊断的金标准。

2014 年《新 英 格 兰 医 学 杂 志》（The New England
Journal of Medicine）报道了应用mNGS高效诊断出 1
例钩端螺旋体导致的神经系统感染，标志着mNGS应
用于临床微生物检测的开始[16]。随着近些年基于二

代测序技术的宏基因组学的发展，mNGS高通量检测

应用于临床病原学诊断的可及性日益提高，呈现出了

广阔的应用前景[17]。研究表明mNGS检出阳性率和

检测速度较培养法均占优势[18]。尤其是对于感染病

程长、常规检测持续阴性、经验性抗感染治疗效果差

的案例，mNGS往往可以提供更多的诊断信息，且不

易受抗生素暴露的影响。mNGS还可以辅助提示微

生物耐药趋势、反映菌株毒力和发现新病原体[19]。此

外，研究表明 mNGS 在检 测混合性感染中占有明显

的优势[20]。mNGS 不仅能同 时检测和识别多种病原

体，还能快速准确地提供病原 鉴定及分型结果，为临

床提供诊断依据[21]。同时，mNGS具有极好的阴性排

除价值，能指导抗感染药物的合理使用和及时停药。

在实验室传统培养检测能力不足的医疗机构，甚至可

以考虑将第三方mNGS检测作为传统实验室培养的

替代手段[22]。
本研究中，比较mNGS和实验室传统培养在鉴定

支气管镜肺泡灌洗液（bronchoalveolar lavage fluid,
BALF）中细菌和真菌感染中的诊断价值。分析mNGS

检出的支气管镜肺泡灌洗液的病原构成时发现，最常

见的细菌是铜绿假单胞菌，这与先前研究结果一致[23]，
最常见的真菌是白色念珠菌，并且 64.20%占比的

BALF中可检出2种及以上病原体，反映出下呼吸道感

染中混合感染的情形较多见。比较分析提示mNGS在
检测病原体阳性率、灵敏性较实验室传统培养检测技

术占优势，这与先前研究报道的结果一致[24]。但对于

特异性而言，本研究中mNGS的特异性低于实验室传

统培养，原因可能是回顾性分析的样本选择存在较大

偏移，非BALF的临床样本少，以及mNGS存在的假阳

性所致。且mNGS与实验室传统培养检测缺乏良好的

一致性，mNGS较实验室传统培养可检出的病原菌种

类更多，包括罕见菌、不典型或难培养菌。

本研究也有不足之处，一是临床回顾性研究中很

难避免的选择偏倚，一些经验性抗感染效果不佳的患

者可能更倾向于接受mNGS检测；二是mNGS检测费

用导致的可及性问题，BALF标本中大部分仅解析了

DNA序列，而未作 RNA分析，存在漏检 RNA病毒的

问题；三是下呼吸道感染性疾病的异质性导致的诊断

方法不规范和数据不完善的问题，致使无法全面比较

mNGS与包括分子生物学、血清学检测方法在内的传

统实验室诊断效能，后续设计前瞻性的临床试验需要

将其纳入研究分析中；四是肺部感染异质性高和病原

类型复杂，需要进一步扩大临床样本量，进行亚组分

析，以给出更具体的临床诊断方法的指导。

综合文献、专家共识和本研究的结果，可以看出

mNGS的临床应用仍有很多局限和需关注的问题：

（1）标本质量：mNGS无法明确区分呼吸道定植菌、背

景菌与致病菌，因而在操作、采集或者运输标本的途

中，应严格无菌操作，尽量减少宿主基因组干扰或污

染的情形，提高样本的质量[5, 25]；（2）报告解读：序列数

低、病原构成明显异常的结果判读时仍需十分谨慎，

充分结合临床表现，避免依赖或罔顾测序结果，依据

临床抗感染治疗效果动态评估，必要时复查mNGS[26]；
（3）质控问题：目前mNGS的实验室间合作机制不健

全，检测流程和生信分析还缺乏统一的标准和规范，

有待大样本的临床试验验证和回顾研究评估[27]；
（4）可及性：与传统实验室培养相比，mNGS花费高，

mNGS检测的应用存在经济制约。但总地来说，与实

验室传统培养相比，mNGS更有利于复杂未知感染的

早期诊断和精准治疗，推动几十年来的经验性抗感染

的模式转向精准化和个性化诊疗，增进人民群众健康

福祉。

表表 66 宏基因组二代测序与传统培养方法间特异性的比较宏基因组二代测序与传统培养方法间特异性的比较

TableTable 66 Comparison of specificity between mNGSComparison of specificity between mNGS
and traditional cultureand traditional culture

传统培养Tra
ditional culture
阳性Positive
阴性Negative
合计Total

宏基因组二代测序mNGS
阳性Positive

8
25
33

阴性Negative
4
9
13

合计Total
12
34
46
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