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【摘要】 目的 分析严重爆炸致烧伤患者在不同时间段感染病原微生物的特征，同时探讨宏基

因组学第二代测序（mNGS）技术在病原微生物检测中的应用价值。 方法 采用回顾性观察性研究

方法。2020年 6月 13日—9月 13日浙江大学医学院附属第二医院收治符合入选标准的 23例严重爆

炸致烧伤患者，其中男 21例、女 2例，年龄（64±5）岁，烧伤总面积（86±14）%体表总面积。统计入院时，

患者的简明烧伤严重指数（ABSI）评分、修订 Baux评分、急性生理学和慢性健康状况评价Ⅱ（APACHE
Ⅱ）评分和序贯器官衰竭（SOFA）评分。记录患者入院后≤7 d、8~20 d、21~30 d并发症及病原微生物感

染来源分布情况，统计病原微生物检出情况并比较微生物培养法与 mNGS检测效能的差异。统计患

者入院后感染的病原微生物来源分布总体情况并比较微生物培养法与 mNGS检测效能差异。对数据

行McNemar和 Fisher确切概率法检验。 结果 入院时，患者 ABSI评分、修订 Baux评分、APACHE Ⅱ
评分和 SOFA评分分别为（12.6±2.4）、（91±22）、（26±4）和（10.3±2.3）分。入院后≤7 d，患者的并发症主

要为吸入性损伤、脓毒症休克和低蛋白血症；患者感染病原微生物的来源主要为创面、血流和肺部。

入院后 8~20 d，患者脓毒症休克的发生率最高，吸入性损伤的发生率明显低于入院后≤7 d（P<0.01）；

病原微生物感染来源仍然以创面、肺部和血流为主，其中创面和血流感染发生率均明显低于入院后≤
7 d（P<0.01）。入院后 21~30 d，患者仅有多器官功能衰竭和急性呼吸窘迫综合征存在且发生率低，吸

入性损伤的发生率明显低于入院后≤7 d（P<0.01），脓毒症休克的发生率明显低于入院后≤7 d（P<0.01）
和入院后 8~20 d（P<0.01）；仅存在较低的血流感染，创面感染发生率明显低于入院后≤7 d（P<0.01）和

入院后 8~20 d（P<0.05），肺部和血流感染发生率明显低于入院后≤7 d（P<0.01）。入院后≤7 d，革兰阳

性菌以金黄色葡萄球菌为主；革兰阴性菌以肺炎克雷伯菌和嗜麦芽窄食单胞菌为主；真菌中仅含念珠

菌。入院后 8~20 d，革兰阳性菌仍以金黄色葡萄球菌为主，肠球菌的检出率明显低于入院后≤7 d（P<
0.01）；革兰阴性菌以铜绿假单胞菌和鲍曼不动杆菌为主，且其检出率均明显高于入院后≤7 d（P<
0.01）；新检出了镰刀菌。入院后 21~30 d，革兰阳性菌仍以金黄色葡萄球菌为主，肠球菌和芽孢杆菌

的检出率明显低于入院后≤7 d（P<0.01）；革兰阴性菌仍以铜绿假单胞菌和鲍曼不动杆菌为主，且随呈

时间依赖性增高趋势，铜绿假单胞菌检出率明显高于入院后≤7 d（P<0.01）和入院后 8~20 d（P<0.01），

鲍曼不动杆菌的检出率明显高于入院后≤7 d（P<0.01），肺炎克雷伯菌检出率均明显低于入院后≤7 d
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（P<0.01）和入院后 8~20 d（P<0.01）；念珠菌、霉菌、镰刀菌均有检出。在入院后≤7 d和入院后 8~20 d，
mNGS和微生物培养法检出病原微生物的一致性较高（κ=0.659、0.596）；而在入院后 21~30 d，mNGS和
微生物培养法检出病原微生物的一致性为中度（κ=0.407）。不同时间段，mNGS的病原微生物阳性检

验率是基本恒定的，而微生物培养法呈时间依赖性下降。入院后，创面、血液、痰液和留置导管中共分

离出 506株病原微生物，以金黄色葡萄球菌、铜绿假单胞菌、鲍曼不动杆菌、肺炎克雷伯菌为主。创面

标本以金黄色葡萄球菌和铜绿假单胞菌最为多见，血液标本中以肺炎克雷伯菌多见，在痰液标本中以

铜绿假单胞菌和鲍曼不动杆菌为主，留置导管标本中以鲍曼不动杆菌最为多见。铜绿假单胞菌在创

面和痰液中的检出率均分别显著高于血液（P<0.05或 P<0.01）和留置导管（P<0.01）。mNGS和微生物

培养法检测病原微生物总体结果的一致性为中度（κ=0.556），其中血液和留置导管标本的 mNGS与微

生物培养法检测病原微生物结果的一致性为高度（κ=0.631、0.619）；而痰液和创面检测结果的一致性

为中度（κ=0.558、0.528）。 结论 该研究中的严重爆炸致烧伤患者最常见的感染是创面感染和血

流感染。随入院时间的延长，患者感染的病原微生物由金黄色葡萄球菌、肺炎克雷伯菌和嗜麦芽窄食

单胞菌为主转为以鲍曼不动杆菌和铜绿假单胞菌为主；mNGS检测与微生物培养法相比，表现出更高

的病原微生物阳性检出率。

【关键词】 烧伤； 感染； 宏基因组； 爆炸伤； 微生物学特征； 二代测序
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【Abstract】 Objective To analyze the microbiological characteristics of patients with severe
burns caused by blast in different periods and explore the application value of metagenomics next-generation
sequencing (mNGS) in detecting pathogenic microorganisms. Methods The retrospective observational
study was applied. From June 13 to September 13, 2020, twenty-three patients (21 males and 2 females) with
severe burns caused by blast who met the inclusion criteria were admitted to the Second Affiliated Hospital
of Zhejiang University School of Medicine, with age of (64±5) years and total burn area of (86±14) % total
body surface area. Abbreviated burn severity index (ABSI) score, revised Baux score, acute physiology and
chronic health status evaluation (APACHE) Ⅱscore, and sequential organ failure assessment (SOFA) score
were counted on admission. Within 7, 8−20 and 21−30 d after admission, the complications, infection source
and distribution of pathogenic microorganisms in patients were recorded. The detection of pathogenic
microorganisms was analyzed, and the difference in detection efficiency between microbial culture method
and mNGS was compared. After admission, the infection of overall source distribution of pathogenic
microorganisms in patients was analyzed, and the difference in detection efficiency between microbial
culture method and mNGS was compared. Data were statistically analyzed with McNemar and Fisher exact
probability test. Results On admission, ABSI score, revised Baux score, APACHE Ⅱ score and SOFA
score were (12.6±2.4), (91±22), (26±4), and (10.3±2.3) respectively. Within 7 d after admission, the main
complications of patients were inhalation injury, septic shock, and hypoproteinemia. Patients were mainly
infected with pathogenic microorganism on wound, blood stream, and lung. Within 8−20 d after admission,
the incidence of septic shock was the highest. The incidence of inhalation injury was significantly lower than
that of ≤7 d after admission (P<0.01), the main source of infection were wound, lung, and blood stream, and
the incidence of wound and blood stream infection were significantly lower than that of ≤7 d after admission
(P<0.01). Within 21 − 30 d after admission, the incidences of multiple organ failure and acute respiratory
distress syndrome were low, the incidence of inhalation injury was significantly lower than that of ≤7 d after
admission (P<0.01), and the incidence of septic shock was significantly lower than that of ≤7 d after
admission (P<0.01) and 8−20 d after admission (P<0.01). There were only low bloodstream infections, and
the incidence of wound infection was significantly lower than that of ≤7 d after admission (P<0.01) and 8−
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20 d after admission (P<0.05), and the incidences of lung and blood stream infection were significantly lower
than those of ≤7 d after admission (P<0.01). Within ≤7 d after admission, gram-positive bacteria were mainly
Staphylococcus aureus. Gram-negative bacteria were mainly Klebsiella pneumoniae and Stenotrophomonas
maltophilia. The fungi contained only Candida. Within 8−20 d after admission, Staphylococcus aureus was
mainly the gram-positive bacteria, and the detection rate of Enterococcus was significantly lower than that
of ≤7 d after admission (P<0.01). Pseudomonas aeruginosa and Acinetobacter baumannii were the main
gram-negative bacteria, and their detection rates were significantly lower than those of ≤7 d after admission
(P<0.01). There was a new detection of Fusarium. Within 21 − 30 d after admission, Staphylococcus aureus
was the mainly gram-positive bacteria, and the detection rates of Enterococcus and Bacillus were significantly
lower than those of ≤7 d after admission (P<0.01). Pseudomonas aeruginosa and Acinetobacter baumannii
were still the main gram-negative bacteria, and increased with the extension of time after admission. The
detection rate of Pseudomonas aeruginosa was significantly higher than that of ≤7 d after admission (P<0.01)
and 8 − 20 d after admission (P<0.01), and the detection rate of Acinetobacter baumannii was significantly
higher than that of ≤7 d after admission (P<0.01). The detection rate of Klebsiella pneumoniae was
significantly lower than those of ≤7 d after admission (P<0.01) and 8 − 20 d after admission (P<0.01). All
Candida, Mould, Fusarium were detected. Within ≤7 d and 8 − 20 d, the consistency between mNGS and
bacterial culture was high (κ=0.659, 0.596). Within 21−30 d after admission, the consistency between mNGS
and bacterial culture was moderate (κ=0.407). In different time periods, the positive test rate of mNGS was
basically constant, while that of microbial culture showed a decline with the extension time after admission.
Five hundred and six strains of pathogenic microorganisms were isolated from wound, blood, sputum, and
indwelling catheter, and Staphylococcus aureus, Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter baumannii,
Klebsiella pneumoniae were the main pathogenic microorganisms. Pseudomonas aeruginosa and Acinetobacter
baumannii were the most common in the wound samples, Klebsiella pneumoniae was more often seen in blood
samples while Pseudomonas aeruginosa and Acinetobacter baumannii in sputum samples, and Acinetobacter
baumannii in indwelling catheter samples were the most common. The detection rates of Pseudomonas
aeruginosa in wound and sputum were significantly higher than those of blood (P<0.05 or P<0.01) and
indwelling catheter (P<0.01), respectively. The consistency between the overall results of mNGS and
microbial culture were moderate (κ=0.556). The consistency between mNGS and microbial culture was high
in samples of blood and indwelling catheter (κ=0.631, 0.619), but those were moderate in sputum and wound
(κ=0.558, 0.528). Conclusions The most common infections of patients with severe burn caused by blast
injury were wound infection and blood stream infection. With the extension of time after admission, the main
pathogenic bacterial strains of patients changed from Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, and
Stenotrophomonas maltophilia to Acinetobacter baumannii and Pseudomonas aeruginosa. mNGS showed a
higher positive rate of detecting pathogenic microorganisms than conventional microbial culture.

【Key words】 Burns; Infection; Metagenome; Blast injury; Microbiological characteristics;
Next-generation sequencing
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当烧伤患者度过休克期后，感染成为最常见和

最严重的并发症，也是患者死亡的主要原因。在以

往的治疗过程中，由于对病原微生物的检测技术有

限，无法早期针对性地给予抗菌药物治疗，导致部

分患者病情加重甚至死亡［1］。伴随宏基因组学第二

代测序（mNGS）等分子生物技术的发展，病原微生

物培养的时效性得到了改善［2］。但是由于 mNGS是
在没有培养扩增的情况下对临床样本中的病原微

生物进行全基因组测序，因此不能完全取代微生物

培养法检测［3］。本研究重点分析了温岭爆炸伤事件

导致的严重爆炸致烧伤患者在不同时间和不同感

染来源的临床特征及病原微生物分布情况，通过与

微生物培养法对比，分析mNGS检验的潜在优势。

1 对象与方法

本回顾性研究获浙江大学医学院附属第二医

院伦理委员会批准，批号：（2020）伦审研（1000）。

根据该医院伦理委员会相关政策，所使用患者病历

资料可在不泄漏患者身份的前提下进行分析研究。

1. 1 入选标准

纳入标准：（1）温岭爆炸伤事故致伤者。（2）烧

伤总面积>50%TBSA或Ⅲ度烧伤面积>20%TBSA的

特重度烧伤患者。（3）年龄≥18岁。排除标准：入院

后 1个月内死亡的患者。

1. 2 临床资料

2020年 6月 13日—9月 13日，浙江大学医学院

附属第二医院综合 ICU收治 23例符合入选标准的

严重爆炸致烧伤患者，其中男 21例、女 2例，年龄
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（64±5）岁，烧伤总面积为（86±14）%TBSA。17例患

者深Ⅱ度烧伤面积 >50%TBSA，其中 10例患者深

Ⅱ度烧伤面积 >90%TBSA。患者入院时间为伤后

18~24 h，有既往高血压病史者 4例、糖尿病 3例、呼

吸系统疾病 5例。

1. 3 治疗方法

患者入院后根据“中国新九分法”估算烧伤总

面积，所有患者给予气管切开后行机械通气治疗，

常规行纤维支气管镜检查、吸痰，中心静脉置管给

予液体复苏，视病情给予血管活性药物支持。对于

深度烧伤患者，加强换药同时积极行扩创术+逐步

自体皮移植或混合移植术。所有患者均单间隔离，

常规给予经验性抗菌药物治疗。待病原微生物结

果回执后，根据药物敏感试验结果进行抗感染治

疗。其中 6例给予体外膜氧合治疗。

1. 4 样本采集及测定

入院后，患者出现寒战、高热或感染症状时抽

取肘静脉血 20 mL；收集留置导管近心端标本，操作

过程中需避免污染留置导管尖端；使用无菌水冲洗

创面表面渗出物后，使用咽拭子采集创面底部分泌

物样本。入院后每日常规收集尿液，对患者进行纤

维支气管镜辅助吸痰时，采集痰液。将采集到的痰

液、尿液、血液标本均分为 2份，1份送检至浙江大学

附属第二医院实验室，采用全自动微生物鉴定分析

系统（法国生物梅里埃公司）进行双瓶微生物培养

法检测；另 1份送至上海贞固医学检验实验室进行

mNGS检测。对以上采集到的标本剔除同一来源的

重复菌株和疑似污染菌株。

1. 5 观察指标

（1）统 计 患 者 入 院 时 ，简 明 烧 伤 严 重 指 数

（ABSI）评分［4］、修订 Baux评分［5］、急性生理学和慢性

健康状况评价Ⅱ（APACHEⅡ）评分、序贯器官衰竭

（SOFA）评分。（2）记录患者入院后≤7 d、入院后 8~
20 d、21~30 d并发症及 mNGS法检出病原微生物感

染来源分布情况。（3）统计入院后≤7 d、8~20 d、21~
30 d mNGS法检出病原微生物情况并比较微生物培

养法与 mNGS的检测效能。（4）统计患者入院后感染

的病原微生物来源分布总体情况并进行微生物培

养法与 mNGS检测效能的比较。上述 3个时间段的

样本量依次为 213、228和 193。
1. 6 统计学处理

采用 SPSS 23. 0统计软件进行分析。计数资料

数据用频数（百分率）描述，采用 McNemar和 Fisher

确切概率法进行检测（软件自动略去该统计量值），

P<0. 05为差异有统计学意义。分析不同感染来源

和不同时间段 mNGS检测和微生物培养之间的一致

性，κ<0. 400的一致性为差，0. 400~0. 600为中度，>
0. 600且≤0. 800为高度，>0. 800为极好。

2 结果

2. 1 患者评分情况

入 院 时 ，患 者 ABSI 评 分 、修 订 Baux 评 分 、

APACHE Ⅱ评分、SOFA 评分分别为（12. 6±2. 4）、

（91±22）、（26±4）、（10. 3±2. 3）分。

2. 2 并发症及病原微生物感染来源分布情况

入院后≤7 d，患者并发症发生率从高到低依次

为吸入性损伤、脓毒症休克和低蛋白血症，无 MOF、
消化道出血、凝血功能障碍、ARDS的发生；病原微

生物感染来源的分布从多到少依次为创面感染、血

流感染和肺部感染，无尿路、留置导管来源的感染。

入院后 8~20 d，患者的脓毒症休克发生率最高，然后

是消化道出血，MOF、凝血功能障碍、低蛋白血症的

发生率相同且较高，ARDS发生率较低，无吸入性损

伤的发生，其中吸入性损伤的发生率明显低于入院

后≤7 d（P<0. 01）；病原微生物感染来源从多到少依

次为创面感染、肺部和血流感染、留置导管感染尿

路感染，其中创面和血流感染显著少于入院后≤7 d
（P<0. 01）。入院后 21~30 d，仅有 MOF和 ARDS存

在且发生率低，无前述其他并发症，其中吸入性损

伤的发生率明显低于入院后≤7 d（P<0. 01），脓毒症

休克的发生率的明显低于入院后≤7 d（P<0. 01）和

入院后 8～20 d（P<0. 01）；仅存在较低的血流感染，

无前述其他来源的感染，其中创面感染发生率明显

少 于 入 院 后 ≤7 d（P<0. 01）和 入 院 后 8~20 d（P<
0. 05），肺部和血流感染明显少于入院后 ≤7 d（P<
0. 01）。见表 1。
2. 3 病 原 微 生 物 检 出 情 况 及 微 生 物 培 养 法 与

mNGS检测效能的比较

入院后≤7 d，革兰阳性菌中以金黄色葡萄球菌

为主，其次依次为肠球菌和芽孢杆菌；革兰阴性菌

以肺炎克雷伯菌和嗜麦芽窄食单胞菌为主，其次依

次为鲍曼不动杆菌、黏质沙雷菌、铜绿假单胞菌、阴

沟肠杆菌和洋葱伯克霍尔德菌；真菌中仅含念珠

菌，无霉菌和镰刀菌。入院后 8~20 d，革兰阳性菌仍

以金黄色葡萄球菌为主，肠球菌的检出率明显低于

入院后≤7 d（P<0. 01）；革兰阴性菌以铜绿假单胞菌
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和鲍曼不动杆菌为主，且其检出率均明显高于入院

后≤7 d（P<0. 01），嗜麦芽窄食单胞菌的检出率也较

高；真菌中除念珠菌外，还出现了镰刀菌。入院后

21~30 d，革兰阳性菌也仍以金黄色葡萄球菌为主，

肠球菌和芽孢杆菌的检出率明显低于入院后≤7 d
（P<0. 01）；革兰阴性菌仍以铜绿假单胞菌和鲍曼不

动杆菌为主，且铜绿假单胞菌的检出率明显高于入

院后≤7 d（P<0. 01）和入院后 8~20 d（P<0. 01），鲍曼

不动杆菌的检出率明显高于入院后≤7 d（P<0. 01），

肺炎克雷伯菌检出率均明显低于入院后≤7 d（P<
0. 01）和入院后 8~20 d（P<0. 01）；真菌中同时检出

了镰刀菌、霉菌和念珠菌。见表 2。
在入院后≤7 d和 8~20 d，mNGS和微生物培养

法 检 出 病 原 微 生 物 的 一 致 性 为 中 、高 度（κ ≥
0. 400且≤0. 800）；而在入院后 21~30 d后，mNGS和
微生物培养检出病原微生物的一致性为中度（κ≥
0. 400且≤0. 600）。mNGS在不同时间段，病原微生

物的阳性检出率是基本恒定的，均在 70%左右，而

微生物培养法的病原微生物阳性检出率呈时间依

赖性下降。见表 3。
2. 4 病原微生物来源分布的总体情况及微生物培

养法与mNGS检测效能的比较

患者入院后，病原微生物在不同来源分布不

同，从高到低依次为痰液、创面、血液和留置导管；

包含 378株革兰阴性细菌、103株革兰阳性细菌和

25株真菌，以铜绿假单胞菌（93株，占 18. 38％）、鲍

曼不动杆菌（89株，占 17. 59％）、金黄色葡萄球菌

（72 株 ，占 14. 23％）、肺 炎 克 雷 伯 菌（71 株 ，占

14. 03％）和嗜麦芽窄食单胞菌（70株，占 13. 8%）为

主。其中，铜绿假单胞菌在创面和痰液中的检出率

均分别显著高于血液（P<0. 05或 P<0. 01）和留置导

管（P<0. 01）。见表 4。mNGS和微生物培养法检测

病原微生物的总体结果一致性为中度（κ≥0. 400且≤
0. 600）（表 5）。血液和留置导管的 mNGS检测结果

与 微 生 物 培 养 法 的 一 致 性 为 高 度（κ >0. 600 且 ≤
0. 800）；而在痰液、创面标本的一致性为中度（κ≥
0. 400且≤0. 600），见表 6。

3 讨论

临床上，以微生物培养法双份血流感染标本呈

阳性作为“金标准”［6-7］。但相较于微生物培养法，

mNGS检测所需时间更短，更能适应烧伤患者迅速

发展的病情，及时明确病原微生物种类进而根据药

物敏感试验结果有针对性地用药。本研究显示，

mNGS检测总体病原微生物的结果和微生物培养法

的一致性为中度，这与既往研究［8-9］基本一致。

本研究结果显示，有近 70%（16/23）的患者在入

院 1周内发生血流感染且以金黄色葡萄球菌为主。

这与既往研究中 87％的烧伤患者住院第 1周内发生

血流感染并以革兰阳性菌最为常见，尤其是金黄色

葡萄球菌的结果［10-12］基本一致。本研究团队认为，

入院早期的血流感染可能与创面失活导致渗出液

表 1 入院后不同时间段 23例严重爆炸致烧伤患者的并发症发生情况及病原微生物感染来源分布情况 [例（%）]
时间

段（d）
≤7
8~20
21~30

并发症

吸入性

损伤

14（60.87）
0a
0a

脓毒症

休克

8（34.78）
7（30.43）
0ab

MOF
0

3（13.04）
1（4.35）

消化道

出血

0
5（21.74）

0

凝血功

能障碍

0
3（13.04）

0

ARDS
0

1（4.35）
1（4.35）

低蛋白

血症

4（17.39）
3（13.04）

0

感染来源

尿路

0
1（4.35）
0

留置

导管

0
3（13.04）

0

肺部

8（34.78）
4（17.39）

0a

创面

17（73.91）
6（26.09）a

0ac

血流

16（69.57）
4（17.39）a

1（4.35）a

注：MOF为多器官功能衰竭，ARDS为急性呼吸窘迫综合征；与入院<7 d比较，aP<0.01；与入院后 8~20 d比较，bP<0.01，cP<0.05

表 2 入院后不同时间段 23例严重爆炸致烧伤患者感染病原微生物的检出株[频数（%）]
时间

段（d）
≤7
8~20
21~30
P值

菌株

数

（株）

192
150
164

革兰阳性菌

金黄色

葡萄球菌

33（17.19）
20（13.33）
19（11.59）
0.642

肠球菌

15（7.81）
2（1.33）a

1（0.61）a

<0.001

芽孢

杆菌

10（5.21）
3（2.00）
0a

<0.001

革兰阴性菌

铜绿

假单胞菌

12（6.25）
26（17.33）a

55（33.54）ab

<0.001

鲍曼

不动杆菌

14（7.29）
31（20.67）a

44（26.83）a

<0.001

SM
35（18.23）
22（14.67）
13（7.93）
0.072

阴沟

肠杆菌

11（5.73）
6（4.00）
3（1.83）
0.412

肺炎

克雷伯菌

38（19.79）
24（16.00）
9（5.49）ab

<0.001

BC
6（3.12）
3（2.00）
2（1.22）
0.621

黏质

沙雷菌

14（7.29）
8（5.33）
2（1.22）
0.221

真菌

念珠菌

4（2.08）
2（1.33）
3（1.83）
0.898

霉菌

0
0

5（3.05）
0.346

镰刀菌

0
3（2.00）
8（4.88）
0.116

注：SM为嗜麦芽窄食单胞菌，BC为洋葱伯克霍尔德菌；念珠菌包括白色念珠菌、热带念珠菌、近平滑念珠菌，霉菌包括根霉菌、毛霉菌、曲

霉菌；P值为不同时间段微生物总体比较所得；与入院后≤7 d比较，aP<0.01；与入院后 8~20 d比较，bP<0.01
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中细菌繁殖、患者局部和全身防御功能受损、留置

导管感染有关。金黄色葡萄球菌的毒性会导致机

体免疫反应、凝血功能障碍和内皮细胞受损进而诱

发脓毒症［13］。入院 21 d后，铜绿假单胞菌等革兰阴

性菌的检出比例明显升高，这与 Sousa等［14］研究结

果——患者入院 4周后，铜绿假单胞菌的发生率超

过了金黄色葡萄球菌和克雷伯菌属细菌相似。这

种差异的可能原因是伴随着抗菌药物的使用及早

期清创术，感染减少，创面不再作为唯一的感染

源［15］。入院 8 d后，部分患者血流感染中出现了新

的耐药微生物，如曲霉菌、镰刀菌，可能与院内感染

有关；还可能是细菌易位（bacteria translocation）导

致，如当肠道细菌过度生长或肠道黏膜上皮存在物

理损伤时，细菌会从肠道黏膜上皮转移到血液中，

进而导致革兰阴性菌的血液感染［16］。机体对革兰

阴性菌的免疫反应失调也可导致血管内皮和微血

管功能障碍以及细胞代谢重编程［17-18］，甚至可发展

为脓毒症休克、MOF和死亡［19］。本研究对患者采取

ICU集中救治策略。治疗 3周后，8例患者出现顽固

的脓毒血症，采用 mNGS检测显示 8个创面、1个血

液、2个痰标本均存在镰刀菌（另文发表）。镰刀菌

感染多见于免疫力低下人群，由于其易形成生物膜

产生抗药性，常导致治疗失败。Grumaz等［20］在连续

7个时间点对 48例脓毒症患者的 256个血浆样本进

行 mNGS分析，结果显示脓毒症发作 7 d内微生物培

养的阳性检出率为 33％，mNGS的阳性检出率为

72％；28 d时，微生物培养法的阳性检出率仅为

11%，而 mNGS鉴定的阳性检出率高达 71%。本研

究也得到了前述类似结果，分析原因，可能与微生

物培养过程中的标本采集、抗生素使用、周围环境

的高污染率等有关，最终导致微生物培养检测的敏

感度和特异度较低；而 mNGS检测主要是通过分子

和质谱技术直接检测，是在没有培养扩增的情况下

对临床样本中的病原微生物进行全基因组测序，因

而阳性检测率较高。基于此，本研究认为早期可根

据微生物培养法和 mNGS检测结果进行综合评估，

后期应更加重视mNGS检测结果。

本研究存在一定的局限性。首先本研究为单

中心且样本量较小，需要进一步进行多中心研究证

实结论。其次，本研究中微生物培养法结果存在一

定程度的假阳性和假阴性，导致分析 mNGS的准确

性存在一定的误差。最后，本研究为回顾性研究，

仅评估了不同时间段内的病原微生物变化情况，未

能分析抗菌药物对结果的影响，在患者的治疗过程

表 5 入院后严重爆炸致烧伤患者感染病原微生物的

宏基因组学第二代测序（mNGS）法和微生物培养法

总体结果一致性比较

微生物培养法结果

阳性

阴性

mNGS法结果

阳性

389
67

阴性

50
128

κ值

0.556

表 4 入院后 23例严重爆炸致烧伤患者不同来源标本的病原微生物分布[株（%）]
标本

来源

创面

血液

痰液

留置

导管

P值

菌株数

（株）

150
58
269
29

革兰阳性菌

金黄色

葡萄球菌

27（18.00）
8（13.79）
32（11.90）
5（17.24）
0.572

肠球菌

7（4.67）
0

11（4.09）
0

0.571

芽孢

杆菌

10（6.67）
0

3（1.12）
0

0.564

革兰阴性菌

铜绿

假单胞菌

30（20.00）
3（5.17）a

55（20.45）b

5（17.24）cd

<0.001

鲍曼

不动杆菌

7（4.67）
9（15.52）
60（22.30）ab

13（44.83）cd

<0.001

SM
21（14.00）
10（17.24）
38（14.13）
1（3.45）
0.438

阴沟

肠杆菌

7（4.67）
2（3.45）
11（4.09）

0
0.686

肺炎

克雷伯菌

18（12.00）
15（25.86）
33（12.27）
5（17.24）
0.386

BC
2（1.33）
3（5.17）
6（2.23）
0

0.425

黏质

沙雷菌

5（3.33）
5（8.62）
14（5.20）

0
0.278

真菌

念珠菌

3（2.00）
2（3.45）
4（1.49）
0

0.519

霉菌属

5（3.33）
0
0
0

0.608

镰刀菌

8（5.33）
1（1.72）
2（0.74）
0

0.397
注：SM为嗜麦芽窄食单胞菌，BC为洋葱伯克霍尔德菌；念珠菌包括白色念珠菌、热带念珠菌、近平滑念珠菌，霉菌包括根霉菌、毛霉菌、曲

霉菌；P值为各标本来源微生物总体比较所得；与创面标本比较，aP<0.05，cP<0.01；与血液标本比较，bP<0.01；与痰液标本比较，dP<0.01

表 3 入院后不同时间段 23例严重爆炸致烧伤患者感染

病原微生物的宏基因组学第二代测序（mNGS）法

和微生物培养法结果一致性比较

时间段（d）与微生物培养法结果

≤7
阳性

阴性

8~20
阳性

阴性

21~30
阳性

阴性

mNGS法结果

阳性

140
11

139
21

110
35

阴性

18
44

18
50

14
34

κ值

0.659

0.596

0.407
注：3个不同时间段的样本数依次为 190、150、164
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中可根据微生物培养结果，遵循已有的专家共识给

予抗菌治疗。

总之，本研究中最常见的感染是创面感染和血

流感染。最常见的病原微生物是金黄色葡萄球菌、

铜绿假单胞菌、鲍曼不动杆菌和肺炎克雷伯菌。严

重烧伤患者存在异体植皮等有创操作及留置导管

等高危因素，病情发展快。mNGS技术可明显缩短

检测时间（6~48 h），迅速获得病原体感染或入血证

据，及时给临床医师提供用药依据。由于烧伤患者

创面病原体的载量较高，送检标本应尽量选取深部

组织或体液，进行冷链运输以提高 mNGS检测的可

靠性。尽管 mNGS检测的最佳时间窗仍未确定，但

随着入院时间的延长，mNGS检测比常规微生物培

养法具有更高的阳性检出率，尤其适用于微生物培

养法阴性检测结果的患者。
利益冲突 所有作者均声明不存在利益冲突
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表 6 入院后不同来源的严重爆炸致烧伤患者感染病原

微生物宏基因组学第二代测序（mNGS）法

和微生物培养法结果一致性比较

标本来源与微生物培养法结果

创面

阳性

阴性

血液

阳性

阴性

痰液

阳性

阴性

留置导管

阳性

阴性

mNGS法结果

阳性

124
20

54
8

185
36

26
3

阴性

16
39

0
9

34
77

0
3

κ值

0.558

0.631

0.528

0.619
注：创面、血液、痰液、留置导管的样本数依次为 150、58、269、29

··952


