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摘要　 目的　 探讨基于宏基因组第二代测序技术（ｍＮＧＳ）
在综合重症病房（ ＩＣＵ）疑似中枢神经系统（ＣＮＳ）感染患者

中的应用价值，为综合 ＩＣＵ 患者 ＣＮＳ 感染的快速精准诊断

提供参考。 方法　 收集行脑脊液 ｍＮＧＳ 检测的患者资料 ８２
例，根据纳入标准，取 ５２ 例疑似 ＣＮＳ 感染、同时有送检脑脊

液常规、生化、培养和 ｍＮＧＳ 检测结果的患者进行最终数据

分析，以临床诊断 ＣＮＳ 感染为“金标准”，比较传统检测和

ｍＮＧＳ 检测两种方法检出率差异及相对于“金标准”的应用

价值。 结果　 ５２ 例患者中，最终 ＣＮＳ 感染患者 ３２ 例，其中

２４ 例脑脊液 ｍＮＧＳ 阳性，５ 例脑脊液培养阳性，两种方法的

灵敏度、 特异度分别为 ７５. ００％ ｖｓ １５. ６３％ 、 ５５. ００％ ｖｓ
９５. ００％ ，阳性、阴性预测值分别为 ７２. ７３％ ｖｓ ８３. ３３％ 、
５７. ８９％ ｖｓ ４１. ００％ ；两种方法检出率差异无统计学意义（Ｐ
＞ ０. ０５）。 ３２ 例 ＣＮＳ 感染中，细菌性感染 １４ 例，病毒性感染

９ 例，真菌性感染 ２ 例以及其他感染 ７ 例，其中 ｍＮＧＳ 检测病

毒感染病原体灵敏度 ６６. ７０％ ，特异度 ９５. ３０％ ，阳性预测值

为 ７５. ００％ ，阴性预测值为 ９３. ２０％ ，与临床最终诊断金标准

间具有高度一致（Ｋａｐｐａ 值 ＝ ０. ６４９，Ｐ ＜ ０. ０１）。 结论　 脑脊

液 ｍＮＧＳ 对于中枢病毒感染相较于细菌感染具有更高的诊

断准确率，建议采用 ｍＮＧＳ 检测对疑似中枢病毒感染的患者

进行快速筛查。
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　 　 中枢神经系统（ｃｅｎｔｒａｌ ｎｅｒｖｏｕｓ ｓｙｓｔｅｍ， ＣＮＳ）感
染性疾病具有病程进展快、病死率高等特点，也是

ＩＣＵ 患者常见病种之一，早期病因诊断、及时治疗对

改善患者预后至关重要。 据流行病学统计，约 ５０％

脑炎患者未获得病因诊断［１］，脑脊液培养在脑膜炎

的检出率仅为（５. ４ ～ ２４. ３）％ ［２］。 传统脑脊液病原

学检测方法（涂片镜检、病原学培养等）敏感性低、
耗时较长成为早期诊断与鉴别诊断的主要障碍［３］，
近年来随着宏基因组第二代测序（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｎｅｘｔ⁃
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ｍＮＧＳ）技术的发展，脑脊液

ｍＮＧＳ 可以无针对性对样本中全部病原基因组进行

测序，其无偏性特点受到临床广泛应用，且在 ＣＮＳ
感染性疾病中对于特殊病原体的诊断价值获得越来

越多的验证［４ － ６］，但在综合 ＩＣＵ 疑似 ＣＮＳ 感染患者

中的临床应用很少报道。 现将研究对象特定为医院

综合 ＩＣＵ 室中疑似 ＣＮＳ 感染而进行脑脊液 ｍＮＧＳ
检测的患者，旨在探寻脑脊液 ｍＮＧＳ 在上述患者中

的诊断价值。

１　 材料与方法

１． １　 材料　
１． １． １　 研究对象　 通过中国科学技术大学第一附

属医院嘉禾电子病历及联众数字化病案系统，收集

２０１８ 年 ４ 月至 ２０２１ 年 １１ 月在重症医学科住院期间

有脑脊液 ｍＮＧＳ 检测报告的患者 ８２ 例，完善基本临

床信息、实验室及影像学检查资料，根据纳入和排除

标准进行筛选，选取 ５２ 例患者进行最终数据分析，
根据临床诊断“金标准”结果分为 ＣＮＳ 感染组和非

ＣＮＳ 感染组。
１． １． ２　 纳入标准 　 ① 入住综合 ＩＣＵ，疑似 ＣＮＳ 感

染的患者；② 完善脑脊液传统检测和脑脊液 ｍＮＧＳ
测序并有完整结果的患者；③ 病史及相关临床资料

完整；④ 疑似 ＣＮＳ 感染患者标准：ａ． 发热（体温 ＞
３８ ℃）、头痛、意识改变、抽搐中一种或多种症状，伴
或不伴有恶心 ／呕吐、脑膜刺激征及局灶性神经功能

缺损；ｂ． 脑脊液细胞数、蛋白、糖和氯化物提示炎症

改变；ｃ． 中枢影像学检查显示炎症感染改变。 符合

上述 ａ ＋ ｂ 或者 ａ ＋ ｃ 条诊断，即考虑为疑似 ＣＮＳ 感

染。
１． １． ３　 排除标准　 ① 仅有脑脊液传统检测或者仅

有脑脊液 ｍＮＧＳ 测序结果的患者；② 标本送检不合
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格的患者；③ 仅有外院脑脊液传统病原学或 ｍＮＧＳ
检测结果；④ 临床资料不完整；⑤ 最终临床无法诊

断是否 ＣＮＳ 感染的患者。
１． ２　 方法　
１． ２． １　 传统 ＣＮＳ 感染临床判断标准 　 参照《神经

外科中枢神经系统感染诊治中国专家共识（２０２１
版）》 ［７］：① 症状：体温 ＞ ３８ ℃或 ＜ ３６ ℃，意识和精

神状态下降；痛、呕吐、视乳头水肿等颅高压症状；②
体征：脑膜刺激征、感染病变处引起相应功能缺失；
③ 辅助检查：脑脊液浑浊、黄色或呈脓性；脑脊液白

细胞数及比例：白细胞总数 ＞ １００ × １０６ ／ Ｌ，中性粒细

胞比例 ＞ ０. ７；脑脊液生化：脑脊液中葡萄糖含量降

低（ ＜ ２. ２ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），脑脊液葡萄糖含量 ／血清葡萄

糖含量 ＜ ０. ４；颅内压：多数颅内感染患者腰椎穿刺

开放压 ＞ ２００ ｍｍＨ２Ｏ；颅内环形强化等改变。
１． ２． ２　 脑脊液 ｍＮＧＳ 阳性标准［８］ 　 ① 细菌、真菌、
支原体、衣原体、立克次体 Ｇ＿ＳＭＲＮ 或 ＳＤＧ＿ＳＭＲＮ
≧ ３，种水平 Ｌａｔｉｎ＿ＳＭＲＮ 或 ＳＤＬａｔｉｎ＿ＳＭＲＮ ≧ ３；②
病毒：种水平 Ｓ＿ＳＭＲＮ 或 ＳＤ＿ＳＭＲＮ ≧ ３，型或亚型

水平 Ｌａｔｉｎ＿ＳＭＲＮ 或 ＳＤＬａｔｉｎ＿ＳＭＲＮ ≧ １；③ 真菌和

寄生虫按照深度比（ＤｅｐｔｈＤｅｐｔｈ＿Ｒａｔｉｏ）≧ ０. ５，熵值

（Ｓｈａｎｎｏｎ＿ｉｎｄｅｘ）≧ ０. ７５ 进行过滤；④ 结核杆菌复

合群：复合群水平 Ｇ＿ＳＭＲＮ 或 ＳＤＧ＿ＳＭＲＮ ≧ １，种
水平 Ｌａｔｉｎ＿ＳＭＲＮ 或 ＳＤＬａｔｉｎ＿ＳＭＲＮ ≧ １。 不符合上

述标准则归为 ｍＮＧＳ 阴性。
１． ２． ３　 ＣＮＳ 临床诊断“金标准” 　 ① ＣＮＳ 感染：脑
脊液培养阳性和 （或） ｍＮＧＳ 阳性，且符合上述

１. ２. ３ 临床标准；如脑脊液培养及 ｍＮＧＳ 检测均阴

性，但符合临床标准，抗感染治疗有效，仍归为 ＣＮＳ
感染组；② 非 ＣＮＳ 感染：不符合以上诊断标准者。
１． ２． ４　 标本送检

１． ２． ４． １　 脑脊液标本　 入选患者脑脊液获取方法

来源于严格无菌腰椎穿刺操作、颅脑术后脑室引流

管和腰大池引流管脑脊液抽取（电子病历系统附有

操作记录）。
１． ２． ４． ２　 脑脊液 ｍＮＧＳ 检测［９］ 　 按照脑脊液采集

标准流程采集标本 ２ ～ ３ ｍｌ，干冰冷冻送检，离心富

集取沉淀标本进行实验。 采用核酸提取试剂盒提取

ＤＮＡ，经超声波破碎，建立混合文库，利用基因测序

仪 ＭＧＩＳＥＱ⁃２０００ 进行上机检测。 过滤掉实验背景

菌、低质量的低复杂度的序列，去除人类参考基因组

序列（ ｆｔｐ： ／ ／ ｆｔｐ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｇｅｎｏｍｅ），获得高

质量的测序数据，与 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｇｅｎｏｍｅ Ｄａｔａｂａｔｅ 进行

比对（Ｇｅｎｏｍｅ Ｄａｔａｂａｔｅ 包含 ２ ３２８ 种细菌，１９９ 种真

菌，４ １８９ 种病毒，１３５ 种寄生虫，８３ 种分枝杆菌以及

４１ 种支原体 ／衣原体）。
１． ３　 统计学处理 　 将收集数据导入 ＳＰＳＳ ２３. ０ 软

件进行统计学分析，对患者一般资料及临床资料进

行描述，对正态计量资料采用 �ｘ ± ｓ 表示，两组间比

较采用 ｔ 检验；非正态分布定量资料采用 Ｍ（Ｐ２５，
Ｐ７５）表示，两组间比较采用 Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验；
对计数资料采用例数（ｎ）和频率（％ ）表示，采用卡

方检验进行统计分析。 采用 Ｆｉｓｈｅｒ 确切概率法比较

ｍＮＧＳ 检测和传统脑脊液培养两种方法的检出率差

异，根据交叉表计算灵敏度、特异度，阳性预测值，阴
性预测值，并进行一致性检验；判断 ｍＮＧＳ 检测和传

统脑脊液培养与金标准间一致性，以 Ｐ ＜ ０. ０５ 为差

异有统计学意义。

２　 结果

２． １　 患者一般资料　 在 ５２ 例疑似 ＣＮＳ 感染者中，
３２ 例最终临床诊断为 ＣＮＳ 感染。 ＣＮＳ 感染者与非

ＣＮＳ 感染者，在入院 ＧＣＳ 评分、潘氏试验结果、脑脊

液有核细胞总数、脑脊液氯含量、治疗调整上差异具

有统计学意义（Ｐ ＜ ０. ０５）。 见表 １。 ３２ 例 ＣＮＳ 感染

者，年龄（４４. ６６ ± １７. ８２）岁，男性 ２２ 人，女性 １０ 人；
感染类型有，细菌感染 １４ 例（４４％ ）；病毒感染 ９ 例

（２８％ ），猪 α 疱疹病毒 （４ 例），人类疱疹病毒 （３
例），单纯疱疹病毒（２ 例）；真菌感染 ２ 例（６％ ），混
合感染 ５ 例（１６％ ），屎肠球菌 ＋ 聚多曲霉（１ 例），
杰氏棒状杆菌 ＋金黄色葡萄球菌 ＋沃利斯葡萄球菌

（１ 例），沙门氏菌 ＋发热伴热综合征病毒 ＨＢ２９ ＋ 鲍

曼不动杆菌（１ 例）；斯氏假单胞菌 ＋ 人类 α 疱疹病

毒（１ 例），巨细胞病毒 ＋ 链格孢菌 ＋ 皮炎外瓶霉（１
例）；不明原因感染 ２ 例（６％ ）。
２． ２　 脑脊液 ｍＮＧＳ 测序与传统脑脊液培养的比较

　 ５２ 例疑似 ＣＮＳ 感染者中，３３ 例脑脊液病原体

ｍＮＧＳ 检测呈阳性，阳性率为 ６３. ４６％ ；６ 例脑脊液

培养呈阳性，阳性率为 ９. ６２％ 。 Ｆｉｓｈｅｒ 确切概率法

统计学分析结果显示，ｍＮＧＳ 检测和脑脊液培养两

种方法的检出率差异不具有统计学意义 （ Ｐ ＝
０. ２８），对两种检测方法行一致性分析，Ｋａｐｐａ 值为

０. ０８２，结果不具有统计学意义（Ｐ ＝ ０. ２８）。 见表 ２。
２． ３　 脑脊液 ｍＮＧＳ 测序、脑脊液培养与临床诊断

的比较 　 以临床最终诊断为金标准，在 ３２ 例 ＣＮＳ
感染患者中，２４ 例 ｍＮＧＳ 测序呈阳性，灵敏度为

７５. ００％ 、 特 异 度 为 ５５. ００％ ， 阳 性 预 测 值 为

７２. ７３％ ，阴性预测值为５７. ８９％ ；与金标准间的一

·５８５１·安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２３ Ｓｅｐ；５８（９）



表 １　 ＣＮＳ 感染与非 ＣＮＳ 感染者的一般及临床特征比较［ｎ（％ ），�ｘ ± ｓ］

分组 非 ＣＮＳ 感染 ＣＮＳ 感染 ｔ ／ Ｚ ／ χ２ 值 Ｐ 值

年龄 ５１． ７５ ± １３． ９４ ４４． ６６ ± １７． ８２ １． ５１２ ０． １３７
性别（男） １３（６５． ００） ２２（６８． ７５） ０． ０７８ ０． ７７９
疾病严重程度

　 ｍＮＧＳ 前体温 ３９． ０６ ± １． １７ ３９． ０２ ± １． ３１ ０． １０１ ０． ９２０
　 ｍＮＧＳ 后体温 ３８． ６３ ± ０． ９９ ３８． ６１ ± ０． ９９ ０． ０６６ ０． ９４７
　 入院 ＧＣＳ 评分 ４． ６０ ± １． １４ ６． ６９ ± ２． １７ － ３． ９６６ ＜ ０． ００１
　 ＡＰＡＣＨＥ⁃Ⅱ评分 １７． ２２ ± ４． ９８ １８． １４ ± ４． ３５ － ０． ７０８ ０． ４８２
　 使用机械通气 １８（９０． ００） ２３（７１． ８８） ２． ４２４ ０． １１９
　 使用血管活性药物 ９（４５． ００） １７（５３． １３） ０． ３２５ ０． ５６９
实验室检查

　 潘氏试验阳性 ８（４０． ００） ３１（９６． ８８） ２１． ２３３ ＜ ０． ００１
　 脑脊液浑浊微黄 １１（５５． ００） １２（３７． ５０） １． ５２８ ０． ２１６
　 脑脊液葡萄糖含量（ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ４． ８０ ± ２． ００ ３． ７８ ± ２． １５ １． ７０３ ０． ０９５
　 脑脊液总蛋白含量（ｍｇ ／ Ｌ） １． ４２（０． ５３，７． １０） ３． ４０（０． ５３，４０２． ００） － ０． ８９２ ０． ３７２
　 脑脊液氯含量（ｍｍｏｌ ／ Ｌ） １２６． １５ ± ９． ００ １２０． ０３ ± ８． ４２ ２． ４８０ ０． ０１７
　 白细胞计数（ＷＢＣ）（１０６ ／ Ｌ） １１． ６４ ± ６． ６２ ９． ５８ ± ３． ８１ １． ４２６ ０． １６０
　 中性粒细胞百分率（Ｎ） ８０． ９５（６８． １５，８６． ４３） ８１． １５（７４． ８３，８９． ５０） － １． ５０１ ０． ４５８
　 Ｃ 反应蛋白（ＣＲＰ）（ｍｇ ／ Ｌ） １８． ０１（７． ８５，１０３． ３６） ４５． ４０（１１． ２８，９３． ６７） － １． １７３ ０． ４６３
　 降钙素原（ＰＣＴ）（ｎｇ ／ Ｌ） ０． ２９（０． ０８，０． ６４） ０． ２０（０． １０，０． ６５） － ０． ８４５ ０． ８５８
住院及预后

　 有基础疾病 ９（４５． ００） １２（３７． ５０） ０． ２８８ ０． ５９２
　 ＩＣＵ 住院时间（ｄａｙｓ） １３． ５０（７． ２５，２０． ７５） １２． ５０（０，２１． ７５） － ０． ９１７ ０． ３５９
　 总住院时间（ｄａｙｓ） ２５． ５０（１６． ２５，４４． ７５） ３２． ００（２２． ２５，５０． ００） － １． １１０ ０． ２６７
　 治疗调整 ３（１５． ００） １６（６３． ５０） ６． ５０２ ０． ０１１
　 在院死亡 ３（１５． ００） ２（６． ３０） １． ０８４ ０． ２９８

表 ２　 脑脊液 ｍＮＧＳ 测序与传统脑脊液培养的比较（ｎ ＝ ５２）

脑脊液培养
脑脊液 ｍＮＧＳ 检测

阳性 阴性 合计

阳性 ５ １ ６
阴性 ２８ １８ ４６
合计 ３３ １９ ５２

致性分析结果显示，Ｋａｐｐａ 值为 ０. ３０３，结果具有显

著统计学意义，但一致性较低（Ｐ ＝ ０. ０２９）。 在 ３２
例 ＣＮＳ 感染患者中，５ 例脑脊液培养呈阳性，灵敏度

为 １５. ６３％ 、 特 异 度 为 ９５. ００％ ， 阳 性 预 测 值 为

８３. ３３％ ，阴性预测值为 ４１. ００％ ；与金标准间的一

致性分析结果显示，Ｋａｐｐａ 值为 ０. ０８５，不具有显著

统计学意义（Ｐ ＝ ０. ２４３）。 见表 ３。

表 ３　 脑脊液病原 ｍＮＧＳ 测序、脑脊液培养

与临床诊断的比较（ｎ ＝ ５２）

最终诊断
脑脊液病原 ｍＮＧＳ 检测

阳性 阴性 合计

脑脊液培养

阳性 阴性 合计

阳性 ２４ ８ ３２ ５ ２７ ３２
阴性 ９ １１ ２０ １ １９ ２０
合计 ３３ １９ ５２ ６ ４６ ５２

２． ４　 脑脊液 ｍＮＧＳ 测序在不同 ＣＮＳ 感染类型中

的比较　 本研究将感染类型分为 ４ 类，分别为细菌

性感染 １４ 例，病毒性感染 ９ 例，真菌性感染 ２ 例以

及其他感染 ７ 例（混合感染 ５ 例，不明原因感染 ２
例），分别在不同感染类型中分析 ｍＮＧＳ 检测方法

的诊断价值。 结果显示，ｍＮＧＳ 检测细菌性感染病

原体灵敏度为 ７１. ４０％ ，特异度为 ７３. ７０％ ，阳性预

测值为 ５０. ００％ ，阴性预测值为 ８７. ５０％ ，与临床最

终诊断金标准间具有较低一致性 （ Ｋａｐｐａ 值 ＝
０. ３９７，Ｐ ＜ ０. ０１）；ｍＮＧＳ 检测病毒性感染病原体灵

敏度为 ６６. ７０％ ，特异度为 ９５. ３０％ ，阳性预测值为

７５. ００％ ，阴性预测值为 ９３. ２０％ ，与临床最终诊断

金标准间具有高度一致 （ Ｋａｐｐａ 值 ＝ ０. ６４９，Ｐ ＜
０. ０１）；ｍＮＧＳ 检测其他类型感染灵敏度为 ２８. ６０％ ，
特异度为 ９７. ８０％ ，阳性预测值为 ６６. ７０％ ，阴性预

测值为 ８９. ８０％ ，与临床最终诊断金标准间具有较

低一致性（Ｋａｐｐａ 值 ＝ ０. ３４７，Ｐ ＜ ０. ０１）；ｍＮＧＳ 检测

真菌性感染灵敏度和特异度均为 １００. ００％ ，但因例

数较低，结果可能不具代表性。 见表 ４。

４　 讨论

　 　 神经系统感染的病原学诊断一直是临床难题之

一，传统脑脊液常规、生化受患者疾病病程、抗生素

应用而产生非特异性表现，脑脊液培养、镜检及 ＰＣＲ

·６８５１· 安徽医科大学学报　 Ａｃｔａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ Ａｎｈｕｉ　 ２０２３ Ｓｅｐ；５８（９）



表 ４　 脑脊液病原 ｍＮＧＳ 检测在不同感染类型中与临床诊断的比较［ｎ （％ ）］

感染类型 灵敏度 特异度 阳性预测值 阴性预测值 Ｋａｐｐａ 值 Ｐ 值

细菌性感染 ７１． ４０ ７３． ７０ ５０． ００ ８７． ５０ ０． ３９７ ＜ ０． ０１
病毒性感染 ６６． ７０ ９５． ３０ ７５． ００ ９３． ２０ ０． ６４９ ＜ ０． ０１
真菌性感染 １００． ００ １００． ００ １００． ００ １００． ００ １． ０００ ＜ ０． ０１
其他类型感染 ２８． ６０ ９７． ８０ ６６． ７０ ８９． ８０ ０． ３４７ ＜ ０． ０１

检测阳性率低且培养时间长，从而无法给予早期及

时的临床指导［１０］。 ｍＮＧＳ 可以快速对脑脊液中所

有遗传物质进行检测，无需特异性扩增，已经逐步应

用于临床中枢神经系统感染的诊断中，对于重症患

者是否具有同等诊断效能尚待验证。
　 　 本资料显示，综合重症病房中疑似 ＣＮＳ 感染患

者脑脊液 ｍＮＧＳ 检测阳性率高于传统脑脊液培养方

法，ｍＮＧＳ 在 ＣＮＳ 感染检出率上具有明显优势。 依

据最终临床诊断标准，６１. ５４％ （３２ ／ ５２）的患者诊断

为 ＣＮＳ 感染，高于普通病房患者 ＣＮＳ 感染确诊比例

（０. ９％ －３６％ ） ［１１ － １２］，病原菌以细菌（１４ ／ ３２）、病毒

（９ ／ ３２）多见。 同时课题组也发现，在临床最终判定

为非感染患者中，仍有 ９ 例脑脊液 ｍＮＧＳ 检出阳性，
因此造成 ｍＮＧＳ 检测方法虽具有较高的灵敏度和阴

性预测值，但特异度（１５％ ）明显低于传统脑脊液培

养法（９５％ ），在 ９ 例 ｍＮＧＳ 假阳性患者中，鲍曼不

动杆菌 ２ 例，肺炎克雷伯菌 １ 例，虽然鲍曼不动杆菌

和肺炎克雷伯菌符合 ｍＮＧＳ 的阳性判读标准，但是

ｍＮＧＳ 序列数均较低（３ 和 １０）、且脑脊液细胞数正

常，因此课题组认为对于脑脊液 ｍＮＧＳ 检出鲍曼不

动杆菌和肺炎克雷伯菌需高度警惕，如果序列数不

超过两位数，需结合临床综合判定。 此次研究资料

为回顾性分析，无法保证脑脊液取样过程中的严格

无菌操作，可能是导致此次 ｍＮＧＳ 假阳性结果的主

要因素。 若标本中混有血液，残留有病原菌的 ＤＮＡ
片段，也有假阳性的可能。 在 ３２ 例临床诊断 ＣＮＳ
感染的患者中出现 ８ 例 ｍＮＧＳ 阴性，其中 ３ 例考虑

细菌感染，３ 例考虑病毒感染，另外 ２ 例脑脊液浑浊

细胞数增高，因合并有全身多处感染予以广谱抗生

素应用病情逐渐改善，病原菌无法分类，２ 例细菌感

染中，其中 １ 例传统脑脊液培养为鲍曼不动杆菌，复
检仍未发现鲍曼不动杆菌 ＤＮＡ 片段，假阴性细菌感

染病例均在测序前给予抗生素治疗，该患者因病情

重，同样经验性治疗予广谱抗生素，可能是造成此次

假阴性结果的主要原因。 本次数据中送检的脑脊液

ｍＮＧＳ 均为 ＤＮＡ 片段，会造成 ＲＮＡ 病毒的遗漏。
　 　 本研究发现，ｍＮＧＳ 在诊断中枢神经系统细菌

感染灵敏度 ７１. ４０％ ，与 ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ［１３］对于 ｍＮＧＳ 诊

断细菌性脑膜炎的灵敏度几乎一致（７０. ３％ ），但是

特异度（７３. ７０％ ）明显低于其团队的分析结果（特
异度 ９３. ９％ ），这可能与重症患者经验性广谱抗生

素的早期应用、脑脊液取样中是否混有血液和污染

相关。 本资料中，ｍＮＧＳ 对于脑脊液病毒感染的特

异度、阳性预测值、阴性预测值均高于细菌感染。 真

菌检出 ２ 例、结核 １ 例，且完全符合临床最终诊断，
因此灵敏度、 特异度、 阴性和阳性预测值均为

１００％ ，需更大的样本量进行进一步验证。 ｍＮＧＳ 对

于特殊、罕见病原菌的诊断能力已经陆续得到验

证［１４］，遗憾的是本次病例中均为常见病原菌，课题

组会在后续前瞻性临床研究中继续关注这方面的内

容。
　 　 综上所述，ｍＮＧＳ 对于重症病房疑似 ＣＮＳ 感染

患者具有较高的阳性检出率，但是检出结果需要结

合临床做出综合判断，具有很好的协同诊断价值，但
不能将 ｍＮＧＳ 结果作为重症患者 ＣＮＳ 的独立病原

菌诊断标准；相较于中枢细菌感染，ｍＮＧＳ 对于病毒

感染，以及真菌、结核感染诊断准确性更高，可为重

症患者快速、精准诊疗提供强有力依据。
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