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  [摘 要] 2023年2月该院呼吸与危重症医学科收治1例运用靶向二代测序(tNGS)技术确诊的鹦鹉热

衣原体重症肺炎患者,其因畏寒、发热伴头痛7
 

d伴胸闷、喘气2
 

d入院,初步诊断考虑重症肺炎、急性呼吸衰

竭。对患者进行全面的实验室和影像学检查后,重症肺炎病因仍未查明。运用tNGS技术对患者肺泡灌洗液样

本检出鹦鹉热衣原体(序列数757),从入院至确诊时间仅3
 

d。确定病原体后及时调整抗菌药物,采用莫西沙星

治疗获得良好疗效。鹦鹉热衣原体感染可导致人类重症肺炎及急性呼吸衰竭,因其临床表现无特异性及传统

病原学检测方法的局限性,导致早期诊断具有挑战性和治疗不及时。tNGS技术作为一种快速、准确、经济的病

原微生物诊断方法,对早期诊断感染病原体不明的重症肺炎具有重要价值。
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[Abstract] In

 

February
 

2023,a
 

patient
 

with
 

severe
 

chlamydia
 

psittaci
 

pneumonia
 

diagnosed
 

by
 

targeted
 

next-generation
 

sequencing
 

(tNGS)
 

was
 

admitted
 

to
 

the
 

Department
 

of
 

Respiratory
 

and
 

Critical
 

Care
 

Medicine
 

of
 

the
 

hospital.He
 

was
 

admitted
 

to
 

the
 

hospital
 

due
 

to
 

chills,fever,headache
 

for
 

seven
 

days,chest
 

tightness
 

and
 

wheezing
 

for
 

two
 

days.The
 

initial
 

diagnosis
 

was
 

considered
 

severe
 

pneumonia
 

and
 

acute
 

respiratory
 

fail-
ure.The

 

cause
 

of
 

severe
 

pneumonia
 

has
 

not
 

been
 

identified
 

after
 

comprehensive
 

laboratory
 

and
 

imaging
 

exami-
nations.The

 

tNGS
 

technique
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

Chlamydia
 

psittaci
 

(757
 

sequences)
 

in
 

bronchoalveolar
 

lavage
 

fluid
 

samples
 

of
 

patients,and
 

the
 

time
 

from
 

admission
 

to
 

diagnosis
 

was
 

only
 

three
 

days.After
 

the
 

pathogen
 

was
 

determined,the
 

antibacterial
 

drugs
 

were
 

adjusted
 

in
 

time,and
 

moxifloxacin
 

was
 

used
 

to
 

obtain
 

good
 

cura-
tive

 

effect.Chlamydia
 

psittaci
 

infection
 

can
 

lead
 

to
 

severe
 

pneumonia
 

and
 

acute
 

respiratory
 

failure
 

in
 

humans.
Due

 

to
 

the
 

non-specific
 

clinical
 

manifestations
 

and
 

the
 

limitations
 

of
 

traditional
 

etiological
 

detection
 

methods,

early
 

diagnosis
 

is
 

challenging
 

and
 

treatment
 

is
 

not
 

timely.As
 

a
 

rapid,accurate
 

and
 

economical
 

diagnostic
 

meth-
od

 

for
 

pathogenic
 

microorganisms,tNGS
 

technology
 

is
 

of
 

great
 

value
 

in
 

the
 

early
 

diagnosis
 

of
 

severe
 

pneumo-
nia

 

with
 

unknown
 

pathogens.
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  鹦鹉热是一种由专性、细胞内革兰阴性细菌鹦鹉

热衣原体引起的传染病,可导致社区获得性肺炎

(CAP),甚至引起人类重症肺炎及呼吸窘迫综合

征[1]。主要的危险因素为接触鸟类,通过直接接触受

感染的鸟类或通过吸入这些鸟类的粪便、尿液、呼吸

道、眼睛分泌物中的气溶胶病原体而导 致 人 类 患

病[2]。由于疾病进展迅速,早期诊治对改善患者预后

至关重要。然而,其临床表现无特异性,早期诊断具

有挑战性。鹦鹉热衣原体传统的病原检测方法主要

为聚合酶链反应(PCR)和血清学检测,但这2种方法

·356·现代医药卫生2025年3月第41卷第3期 J
 

Mod
 

Med
 

Health,March
 

2025,Vol.41,No.3



的灵敏度和特异度均有其局限性[3]。已有多项研究

探讨了宏基因组二代测序(mNGS)技术在鹦鹉热衣

原体感染鉴定中的应用,均表现出良好的检测效

能[4-6]。目前,与 mNGS比较,靶向二代测序(tNGS)
技术作为一种更快速、更经济、更准确的病原体核酸

检测方法,逐渐用于临床。然而,关于tNGS技术用

于鹦鹉热衣原体重症肺炎病原诊断的文献报道很少

见。现将本院呼吸与危重症医学科运用tNGS技术

早期辅助诊断1例鹦鹉热衣原体重症肺炎病例报道

如下,以期为此类感染的病原学诊断提供参考依据。

1 临床资料

  患者,男,63岁。因畏寒、发热伴头痛7
 

d伴胸

闷、喘气2
 

d于2023年2月1日收入本院呼吸与危重

症医学科。患者自2023年1月25日受凉后出现畏

寒、发热伴头痛难忍,头痛部位主要为双侧颞部至耳

周,呈阵发性闪电样疼痛,自服姜汤和银翘片无好转。

2023年1月28日来本院急诊,颅脑CT平扫未见明

显异常,白细胞(WBC)8.82×109
 

L-1,中性粒细胞百

分率(NEUT%)75.40%(升高),口服盐酸氟桂利嗪

胶囊无缓解,逐渐出现胸闷、喘气等。2023年1月30
日再次来本院急诊就医,测体温37.6

 

℃,肺部CT检

查提示右肺下叶感染伴部分实变。见图1。WBC
 

7.40×109
 

L-1,NEUT%
 

83.60%(升高),C
 

反应蛋

白(CRP)187.20
 

mg/L(升高),血清淀粉样蛋白 A
(SAA)450.34

 

mg/L(升高),肾小球滤过率
 

63
 

mL/

min(降低),血清尿素
 

10.08
 

mmol/L(升高),清蛋白

37.3
 

g/L(降低),给予头孢他啶联合莫西沙星抗感染

及对症支持治疗。2023年2月1日凌晨2:00患者突

发胸闷、喘气加重,在急诊科持续予以氧气吸入,氧饱

和度降低84%,给予无创呼吸机辅助呼吸,氧饱和度

升至99%,给予地塞米松抗炎及补液处理。患者既往

有糖尿病史。入院查体:体温36.9
 

℃,脉搏86次/
分,呼 吸 频 率 30 次/分,血 压 149/70

 

mm
 

Hg
(1

 

mm
 

Hg=0.133
 

kPa),脉搏血氧饱和度(SpO2)

91%(面罩给氧5
 

L/min),神志清楚,呼吸急促,颈软,
颈静脉无怒张。入院初步诊断考虑为重症肺炎、急性

呼吸衰竭,给予莫西沙星0.4
 

g
 

每24小时1次联合哌

拉西林他唑巴坦3.375
 

g每8小时1次抗感染治疗。

2023年2月1日15:20患者诉憋闷不适,SpO2 最低

至87%,给 予 经 鼻 高 流 量 氧 疗,氧 气 分 数(FIO2)

100%,氧流速50
 

L/min,SpO2 逐渐升至93%以上,
患者诉憋闷明显缓解。2023年2月2日患者持续无

创呼吸机辅助通气,FIO2 60%,体温最高37.5
 

℃,未
见明显咳嗽、咳痰等,胸闷较前明显缓解,无胸痛、喘
气等 不 适。实 验 室 检 查:WBC

 

8.01×109
 

L-1,

NEUT%
 

95.00%(升 高),CRP
 

210.55
 

mg/L(升
高),SAA

 

474.26
 

mg/L(升高),红细胞沉降率(ESR)

88
 

mm/h(升高),血浆乳酸(Lac)2.50
 

mmol/L(升
高),降钙素原(PCT)3.854

 

ng/mL(升高),白细胞介

素6(IL-6)61.9
 

pg/mL(升高),肺炎支原体免疫球蛋

白G
 

170.00
 

AU/mL(升高),肺炎衣原体免疫球蛋白

G
 

152.00
 

AU/mL(升高),肾功能、心肌标志物均正

常,清蛋白
 

29.3
 

g/L(降低),血浆 D-二聚体
 

1.49
 

mg/L(升高),血气pH
 

7.405,二氧化碳分压(PCO2)

38.6
 

mm
 

Hg,氧分压(PO2)58.6
 

mm
 

Hg(降低),动
脉血 氧 饱 和 度 (SaO2)92.6% (降 低),Lac

 

2.03
 

mmol/L(升高)。2023年2月3日行支气管肺泡灌洗

术送检肺泡灌洗液进行细菌及真菌培养、找抗酸杆

菌、结核分枝杆菌及利福平耐药基因检测、曲霉菌半

乳甘露聚糖检测、tNGS等。2023年2月4日肺泡灌

洗液样本tNGS技术检测结果提示鹦鹉热衣原体(序
列数757)。追问病史,患者无鸟类和鹦鹉接触史。患

者病原体明确为鹦鹉热衣原体感染,调整抗生素为莫

西沙星。2023年2月7日患者交替使用无创呼吸机

辅助通气及经鼻高流量氧疗,FIO2 60%,SpO2 可维

持在93%~99%,未再出现畏寒、发热、胸闷、喘气等

不适,感染指标较前进一步降低,治疗有效。复查血气

pH
 

7.405,PCO2 43.8
 

mm
 

Hg,PO2 96.3
 

mm
 

Hg,
SaO2 98.6%,Lac

 

1.33
 

mmol/L。患者除tNGS技术

检出病原体外,其他病原学检查均未见异常。2023年

2月10日复查肺部CT提示双肺散在感染伴部分实

变,右肺下叶实变范围较前缩小。见图2。

  注:右肺下叶感染伴部分实变。

图1  2023年1月30日胸部
 

CT检查

  注:双肺散在感染伴部分实变,右肺下叶实变范围较前缩小。

图2  2023年2月10日胸部
 

CT
 

检查

  2023年2月11日 复 查 FIO2 33%,血 气 pH
 

7.349,PCO2 47.9
 

mm
 

Hg,PO2 106.9
 

mm
 

Hg,SaO2 
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99.1%,Lac
 

1.42
 

mmol/L;患者无畏寒、发热、咳嗽、
咳痰、胸闷、胸痛、喘气等,未吸氧状态下SpO2 可维持

在90%以上,炎症指标恢复正常,病情明显好转和稳

定,即予出院。嘱患者出院后继续口服莫西沙星1
周。综合患者tNGS技术检测结果及临床诊疗经过

可确诊为鹦鹉热衣原体感染导致的重症肺炎。

2 讨  论

  根据全球疾病负担合作组织报道,2019年在全球

范围内有近6亿的肺炎和其他下呼吸道感染患者,并
造成250万人死亡[7]。CAP常因病原学诊断延误或

无法确诊,经验性抗感染治疗易发生抗菌药物不合理

使用或滥用而产生耐药[8]。近年来,CAP感染病原体

分布发生了变化,一些不典型病原体逐渐增多。由于

病原体检测手段的限制,鹦鹉热衣原体是引起严重

CAP最常被误诊的病原体之一[9]。早期诊断对治疗

鹦鹉热肺炎患者至关重要,可通过及时地调整治疗药

物获得良好的预后。
本例患者出现发热、头痛、乏力等症状,且无缓解

后出现胸闷、喘气、低氧血症和呼吸困难,与由病毒、
真菌等病原体引起的CAP类似。由于鹦鹉热症状多

样且不典型,与其他非典型病原体比较,其发病率被

大大 低 估[10]。本 例 患 者 入 院 时 CRP、SAA、ESR、

NEUT%、PCT、IL-6水平均明显升高,WBC正常。
然而,其他病原体导致的重症肺炎也会出现上述炎症

指标变化。因此,上述炎症指标对鹦鹉热衣原体肺炎

诊断价值不大。在影像学方面。本例患者胸部CT检

查无特异性,主要表现为右肺下叶感染伴部分实变。
在病原学检查方面,传统实验室方法有其局限

性。鹦鹉热衣原体普通细菌培养检出率低,且耗时,
对实验室生物安全等级要求高,无法常规开展;血清

学检测早期诊断价值低,适合回顾性诊断;实时PCR
曾被认为是检测鹦鹉热的“金标准”,但仅在急性期敏

感性高[11-12]。临床实践表明,能同时检测多种病原体

的mNGS在临床诊断中越来越受欢迎,有学者建议,
如呼吸道感染患者在3

 

d内常规实验室检查无法明确

病原体,且经验性抗感染治疗无效则留取呼吸道标本

进行mNGS检测[13-14]。近年来,确诊和报告的鹦鹉

热肺炎有所增加,可能得益于 mNGS技术在临床中

得到越来越多的应用[15]。然而,mNGS技术价格昂

贵、报告时间偏长,并不是所有患者均能负担,往往作

为临床疑难病例的补充选择。

tNGS技术是将超多重PCR与高通量测序技术

相结合,对样品中的核酸进行多重PCR扩增,再对这

些扩增产物进行高通量测序分析的检测技术[16]。与

mNGS比较,tNGS检测时间明显缩短,检测成本仅为

mNGS的1/4甚至更低,DNA、RNA双过程检测可在

一次实验中进行,受先前抗菌药物暴露的影响较小,

在诊断少见、非典型病原体方面具有优势,还可同时

实现对合并感染病原体的鉴定[17-18]。tNGS技术在本

例患者明确感染病原体方面发挥了重要作用,最终通

过针对性抗感染治疗后患者症状得到明显改善,影像

学检查显示大部分感染灶被吸收。今后tNGS技术

可作为诊断疑似鹦鹉热衣原体肺炎的一种经济、快
速、准确、有效的方法。DAI等[19]报道了应用 mNGS
诊断6例鹦鹉热患者的入院至诊断时间为5~11

 

d
(中位7.6

 

d),而本例患者应用tNGS技术仅为3
 

d。
基于药物细胞内活性、药代动力学及临床试验证

据发现,鹦鹉热衣原体对四环素类、大环内酯类、喹诺

酮类等药物敏感[2,20-21]。然而,近年来国内学者发现,
衣原体对四环素类、大环内酯类的耐药性明显增加,
越来越多的临床医生选择喹诺酮类药物治疗鹦鹉热

衣原体感染患者,尽管其疗效略低于四环素类和大环

内酯类[22-23]。本例患者在明确病原体后调整为以喹

诺酮类抗生素(莫西沙星)为主要治疗药物,减少不必

要抗菌药物治疗,缩短了患者住院时间,使患者获得

了很好的预后。
综上所述,尽管鹦鹉热衣原体重症肺炎的临床表

现具有复杂性、多样性和非特异性,但当遇到一些患

者有发热、头痛、乏力、胸闷、喘气、低氧血症、呼吸困

难等,CRP、SAA、ESR、NEUT%、PCT、IL-6水平均

明显升高,WBC正常,常规病原学检测阴性时,应考

虑鹦鹉热衣原体感染的可能。tNGS技术作为一种值

得推荐的经济、快速、准确、有效的病原微生物诊断方

法,可早期辅助诊断鹦鹉热衣原体重症肺炎。
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