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【摘要】 目的 评估宏基因组二代测序（mNGS）对异基因造血干细胞移植（allo-HSCT）患者耶氏

肺孢子菌肺炎（PJP）的诊断价值。方法 纳入2019年6月至2023年8月南方医科大学南方医院血液科

allo-HSCT后疑似肺感染并接受肺泡灌洗液病原学检测的98例患者，比较mNGS与常规方法、实时定

量PCR（RQ-PCR）对PJP的诊断效能。结果 12例患者最终诊断为PJP（确诊 11例、临床诊断 1例）。

确诊患者中1例为常规方法和RQ-PCR检测均阳性，10例仅RQ-PCR阳性。12例患者mNGS均检出耶

氏肺孢子菌。mNGS诊断PJP的敏感性为100％，高于常规方法（8.3％，P＝0.001），与RQ-PCR（91.6％）

相当（P＝1.000）。75％的PJP患者为肺混合感染，合并EB病毒和巨细胞病毒最为常见。mNGS检出混

合感染 8例，RQ-PCR检出 5例，常规方法未检出（P＝0.008）。结论 mNGS在 allo-HSCT患者PJP诊

断中具有良好的敏感性，在混合感染病原检测方面具有优势，可作为常规检测方法及RQ-PCR的有

效补充。
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【Abstract】 Objectives To investigate the value of metagenomic next- generation sequencing
（mNGS）in the diagnosis of Pneumocystis jirovecii pneumonia（PJP）in patients undergoing allogeneic
hematopoietic stem cell transplantation（allo- HSCT）. Methods The data of 98 patients with suspected
pulmonary infection after allo-HSCT who underwent pathogen detection from bronchoalveolar lavage fluid
between June 2016 and August 2023 at Nanfang Hospital were analyzed. The diagnostic performance of
mNGS, conventional methods, and real-time quantitative polymerase chain reaction（qPCR）for PJP were
compared. Results A total of 12 patients were diagnosed with PJP, including 11 with a proven diagnosis
and 1 with a probable diagnosis. Among the patients with a proven diagnosis, 1 was positive by both
conventional methods and qPCR, and 10 were positive by qPCR only. Pneumocystis jirovecii was detected
by mNGS in all 12 patients. The diagnostic sensitivity of mNGS for PJP was 100%, which was greater than
that of conventional methods（8.3%, P＝0.001）and similar to that of qPCR（91.6%, P＝1.000）. A total of
75% of the patients developed mixed pulmonary infections, and cytomegalovirus and Epstein- Barr virus
were the most common pathogens. Mixed infection was detected in eight patients by mNGS and in five
patients by qPCR, but not by conventional methods（P＝0.008）. Conclusions mNGS had good sensitivity
for diagnosing PJP after allo- HSCT and was advantageous for detecting mixed infectious pathogens;
therefore, mNGS might be an effective supplement to regular detection methods and qPCR.
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耶氏肺孢子菌是引起人类耶氏肺孢子菌肺炎

（PJP）的机会性致病菌［1］，是异基因造血干细胞移

植（allo-HSCT）后的严重感染并发症［2- 3］。尽管

allo-HSCT 后患者接受磺胺类药物预防，仍有部分

患者会发生PJP，且病情发展迅速，病死率高［4-5］。肺

孢子菌极难在体外培养，痰、肺泡灌洗液（BALF）、

肺组织活检等标本直接镜检或特异性染色发现肺

孢子菌是诊断 PJP的金标准［6］，但这些方法敏感性

低，阴性结果不能排除PJP诊断［7］。目前，allo-HSCT

患者PJP诊断常基于临床症状、影像学表现及治疗反

应［8］。近年来，实时定量PCR（RQ-PCR）已应用于肺

孢子菌临床检测且具有良好的敏感性和特异性［9］，

第五届欧洲白血病感染会（ECIL-5）推荐其作为PJP

的常规诊断方法［10］。但 PCR检测肺孢子菌的诊断

阈值目前还没有统一标准且需要在采样前预判病

原体以免遗漏送检［11］。宏基因组二代测序（mNGS）

通过直接对样本中的全部核酸片段进行无偏倚测

序，理论上能快速识别包括病毒、细菌、真菌和寄生

虫在内的所有病原体［12］，已逐渐应用于感染病原学

检测［13- 15］。在免疫功能低下人群中的研究表明，

mNGS 可能是诊断 PJP 的一个很有前景的检测方

法［16-19］。然而，mNGS对 allo-HSCT患者PJP诊断的

研究较少，其诊断效能尚不清楚。因此，我们回顾

性分析本中心接受 BALF 病原学检查并诊断为

PJP 的 allo-HSCT患者，评估mNGS对 allo-HSCT后

PJP的诊断效能。

病例与方法

一、研究对象

纳入 2019 年 6 月至 2023 年 8 月在南方医科大

学南方医院血液科因疑似肺感染住院的 allo-HSCT

后患者。符合以下标准的患者纳入分析：①出现疑

似肺感染症状即发热、咳嗽或呼吸困难；②新发胸

部 CT 影像学异常；③经验性抗生素治疗 72 h 无

效。所有纳入分析的患者均接受纤维支气管镜检

查，采集 BALF 标本行常规方法、RQ- PCR 以及

mNGS检测病原体。

PJP诊断基于临床症状、胸部影像学、微生物学

检查和治疗反应综合判定［10,20］。BALF染色镜检找

到肺孢子菌包囊或滋养体，或肺孢子菌RQ-PCR检

测结果阳性视为检出耶氏肺孢子菌，即为确诊。若

未找到病原学证据，但结合临床症状、胸部影像学

以及治疗反应综合判断为PJP，即为临床诊断。

二、实验室检测方法

常规检测方法包括BALF进行一般细菌真菌涂

片、镜检染色（革兰染色、抗酸染色、墨汁染色、六亚

甲基四胺银染色）、细菌真菌培养、1,3-β-D葡聚糖试

验（G试验）、半乳甘露聚糖试验（GM试验）。采用

RQ-PCR 检测肺孢子菌，若循环阈值（CT）＜40，则

为肺孢子菌RQ-PCR阳性。同时采用RQ-PCR检测

病毒和曲霉菌。

三、mNGS检测方法

无菌留取10 ml BALF进行mNGS检测，样本加

入到NGSmaster™自动化工作站中进行自动化核酸

提取、逆转录（仅RNA）、核酸片段化、末端补平、末

端腺苷化（3′端加单碱基 A）、测序接头（adapter）连

接、纯化后形成测序文库。将文库通过荧光定量

PCR 仪进行文库定量后，使用 Illumina Nextseq™高

通量测序平台对文库进行鸟枪法测序。每个文库

预期读取产生2000万条单端50 bp的序列数据。对

读取的文库序列数据进行生物信息学分析，过滤其

中的人类基因组序列数据（GRCh38.p13），将其余序

列数据与微生物参考数据库（NCBI GenBank 和内

部策划的微生物基因组数据）进行比对，以确定微

生物物种和相对丰度。每一轮 mNGS 检测都会加

入一个阴性对照（血浆游离核酸及片段化的人类基

因组DNA混合物）和一个阳性对照（包含灭活细菌、

真菌和假病毒颗粒的混合物）。由于真菌其提取

DNA的生物量较低，其检出的特异序列数相对其他

微生物较少，因此mNGS检出其特异性序列数是其他

真菌的5倍以上，则耶氏肺孢子菌被认为是阳性［21］。

四、统计学处理

采用SPSS统计软件 26.0进行数据分析。连续

变量用“中位数（范围）”表示，分类变量用百分比表

示。以最终诊断作为标准，采用卡方检验或 Fisher

精确检验比较常规方法、RQ-PCR和mNGS诊断PJP

的敏感性、特异性、阳性预测值（PPV）和阴性预测值

（NPV）。P值均为双侧，显著性水平α＝0.05。

【Key words】 Pneumocystis jirovecii pneumonia; Allogeneic hematopoietic stem cell transplanta-
tion; Metagenomic next-generation sequencing
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结 果

一、PJP患者临床特征

共 98 例患者纳入分析，其中 12 例最终诊断为

PJP（11 例确诊，1 例临床诊断）。其中男 10 例，女

2例，中位年龄为 46（19～68）岁，2 例合并慢性移

植物抗宿主病（GVHD），发生 PJP 的中位时间为

allo-HSCT 后 257（43～992）d。12 例 PJP 患者的临

床资料见表1。

表1 12例耶氏肺孢子菌肺炎（PJP）患者的临床特征及实验

室检查

特征

中位年龄［岁，M（范围）］

性别［例（%］

男

女

临床症状［例（%）］

发热

咳嗽咳痰

呼吸困难

肺CT［例（%）］

磨玻璃样密度影

斑片状或条索密度影

小结节

实验室检查［M（范围）］

白细胞（×109/L）

中性粒细胞（×109/L）

淋巴细胞（×109/L）

超敏C反应蛋白（mg/L）

乳酸脱氢酶（U/L）

原发病［例（%）］

急性髓系白血病

急性淋巴细胞白血病

骨髓增生异常综合征

供者类型［例（%）］

同胞

无关

供者HLA相合程度［例（%）］

全相合

非全相合

造血干细胞来源［例（%）］

外周血干细胞

骨髓+外周血干细胞

预处理方案［例（%）］

TBI+Cy

Bu+Cy

GVHD［例（%）］

急性

慢性

移植后PJP发生的中位时间［d，M（范围）］

结果

46（19~68）

10（83.3）

2（16.7）

9（75.0）

6（50.0）

9（75.0）

7（58.3）

8（66.7）

6（50.0）

6.98（4.71~11.11）

4.37（2.00~8.98）

1.15（0.66~4.01）

58.10（1.39~99.21）

258（124~685）

6（50.0）

3（25.0）

3（25.0）

12（100.0）

0（0）

7（58.3）

5（41.7）

4（33.3）

8（66.7）

3（25.0）

9（75.0）

0（0）

2（16.7）

257（43~992）

注 TBI：全身放射治疗；Cy：环磷酰胺；Bu：白消安

二、PJP患者BALF病原学结果

12 例 PJP 患者的常规方法、RQ-PCR 和 mNGS

检测结果见表2。11例确诊患者中，1例为常规方法

和 RQ-PCR 检测均为阳性，10 例仅 RQ-PCR 阳性。

1例临床诊断患者连续2次G试验阳性（＞60 ng/L），

结合临床特征及治疗反应，最终诊断为PJP。12例

患者 mNGS 均检测出耶氏肺孢子菌，序列数为

8-1481。12 例 PJP 患者中 9 例合并其他病原体阳

性，EB病毒和巨细胞病毒最为常见，其次为溶血葡

萄球菌、鲍曼不动杆菌、肺炎链球菌、曲霉菌。

mNGS检出混合感染 8 例，RQ-PCR 检出混合感染

5例，常规方法未检出混合感染（表 2），mNGS对于

混合感染的检出率明显高于常规方法（P＝0.008）。

三、mNGS与常规方法、RQ-PCR检测对PJP诊

断效能比较

mNGS 诊断 PJP 的敏感性显著高于常规方法

［100.0％（95％CI 69.9％～100.0％）对 8.3％（95％

CI 0.4％～40.2％），P＝0.001］，与 RQ-PCR 敏感性

［91.6％（95％CI 59.8％～99.6％）］相当（P＝1.000，

表 3）。mNGS诊断PJP的特异性为 98.8％（95％ CI

92.8％～99.9％），与常规方法［100.0％（95％ CI

94.7％～100.0％）］及 RQ- PCR［100.0％（95％ CI

94.7％～100.0％）］比较，差异均无统计学意义（P值

均为 1.000，表 3）。mNGS 诊断 PJP 的 PPV、NPV 分

别为92.3％（95％CI 62.1％～99.6％）、100.0％（95％

CI 94.6％～100.0％），与 RQ-PCR 比较差异无统计

学 意 义（PPV：P＝0.347；NPV：P＝0.322，表 3）。

mNGS的PPV与常规方法相似（P＝0.773），但NPV

高于常规方法（P＝0.001，表3）。

四、PJP患者的治疗及预后

3例PJP患者在送检mNGS前经验性抗感染用

药已覆盖PJP，9例患者后续根据mNGS结果调整抗

耶氏肺孢子菌感染方案。最终1例患者接受卡泊芬

净单药治疗，5例甲氧苄啶/磺胺甲噁唑（TMP-SMZ）

单药治疗，6例TMP-SMZ联合卡泊芬净。12例患者

均接受糖皮质激素治疗。12例患者均治愈（表2）。

讨 论

本回顾性研究比较了 BALF 标本 mNGS、常规

方法、RQ-RCR检测在 allo-HSCT后PJP患者中的诊

断效能，我们发现BALF mNGS对 allo-HSCT后PJP

的诊断具有良好的敏感性和特异性。同时我们发

现 PJP患者多为混合感染，mNGS有利于混合感染

中共致病菌的诊断与鉴别。
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allo-HSCT 目前仍然是治愈恶性血液系统疾

病、某些遗传病和自身免疫性疾病的唯一手段［22］。

在实体器官移植、造血干细胞移植、恶性肿瘤以及

使用免疫抑制药物治疗的自身免疫病患者等非人

类免疫缺陷病毒（HIV）感染的免疫缺陷群体中，耶

氏肺孢子菌感染的发病率呈上升趋势［23-24］。既往肺

孢子菌的检测主要依赖直接镜检或特异性染色，其

敏感性低，而G试验结果缺乏病原特异性，故往往

仅基于临床表现和影像学表现作出临床诊断［10,25］，

容易造成诊断不及时或漏诊。PCR 在免疫功能低

下人群中对肺孢子菌感染具有良好的诊断效能［26］，

但PCR单次检测通常仅聚焦于一种致病菌，在混合

感染中的价值有限，且缺乏统一的诊断阈值［11］。

mNGS具有无偏倚、快速、高灵敏度等特点，在

肺感染中应用越来越广泛，尤其适用于常规诊断方

法无法识别的病原体［27］。Jiang等［28］在非HIV感染

的免疫抑制患者合并 PJP 的研究结果显示，mNGS

的敏感度为 100.0％，特异性为 96.3％。Chen 等［29］

在危重儿科患者的研究结果亦表明mNGS诊断PJP

的敏感性（100.0％）和特异性（96.7％）均高于常规

方法。本研究中 mNGS 对诊断 PJP 的敏感性为

100.0％，明显高于常规检测方法，与文献［12,28-29］

报告的结果相符。以往研究报道RQ-PCR诊断PJP

特异性可达到90％以上［26］。本研究mNGS诊断PJP

的特异性为 98.8％，与RQ-PCR相当。与其他微生

物学检测方法相比，mNGS 的另一个明显优势是

病原体鉴定的广谱性。文献显示 PJP 患者常见肺

混合感染［30］。在本研究中，PJP 患者混合感染占

75％，mNGS有助于混合感染中其他共病原体的诊

断与鉴别，能为混合感染提供更全面的抗感染治疗

依据。

在使用磺胺类药物预防之前，PJP在造血干细

胞移植患者中的发生率为 5％～16％［5］，磺胺类药

物常规预防使 PJP 的发生率降至 1％～6％［4］。

allo-HSCT患者PJP多发生于移植后1年内，Xu等［31］

研究发现 allo-HSCT后 PJP中位发生时间为 189 d；

沈再红等［2］报告的 PJP 中位发生时间为 221 d。本

组病例移植后并发 PJP 的中位时间为 257（43～

992）d。这些数据提示移植后患者或需规律预防

PJP至移植后1年。

TMP-SMZ 是 PJP 的一线治疗药物［25］。对于

HIV和器官移植后的重症PJP患者，共识均推荐糖

表2 12例耶氏肺孢子菌肺炎（PJP）患者病原体检测结果、治疗及转归

例号

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

常规方法

阴性

阴性

阴性

阴性

阴性

阴性

阴性

G试验连续2次阳性

阴性

六亚甲基四胺银染色阳性

阴性

阴性

mNGS

耶氏肺孢子菌序列数15，CMV序列数60

耶氏肺孢子菌序列数76，溶血葡萄球菌序列数57

耶氏肺孢子菌序列数20，EBV序列数63，CMV序列数45

耶氏肺孢子菌序列数1481

耶氏肺孢子菌序列数430

耶氏肺孢子菌序列数23，CMV序列数40

耶氏肺孢子菌序列数69

耶氏肺孢子菌序列数8，鲍曼不动杆菌序列数642，EBV序列数9

耶氏肺孢子菌序列数447

耶氏肺孢子菌序列数9，EBV序列数11

耶氏肺孢子菌序列数94，EBV序列数7

耶氏肺孢子菌序列数13，EBV序列数6494，肺炎链球菌序列数66

RQ-PCR

肺孢子菌

肺孢子菌

肺孢子菌，EBV，CMV

肺孢子菌

肺孢子菌

肺孢子菌，CMV

肺孢子菌，曲霉菌

阴性

肺孢子菌

肺孢子菌

肺孢子菌，EBV

肺孢子菌，EBV

治疗

卡泊芬净

TMP-SMZ+卡泊芬净

TMP-SMZ

TMP-SMZ

TMP-SMZ+卡泊芬净

TMP-SMZ+卡泊芬净

TMP-SMZ

TMP-SMZ+卡泊芬净

TMP-SMZ+卡泊芬净

TMP-SMZ

TMP-SMZ+卡泊芬净

TMP-SMZ

转归

生存

生存

生存

生存

生存

生存

生存

生存

生存

生存

生存

生存

注 mNGS：宏基因组二代测序；RQ-PCR：实时定量-聚合酶链反应；CMV：巨细胞病毒；EBV：EB病毒；TMP：甲氧苄啶；SMZ：磺胺甲噁唑

表3 mNGS与常规方法、RQ-PCR对耶氏肺孢子菌肺炎（PJP）患者的诊断效能比较

方法

mNGS

常规方法

RQ-PCR

敏感性（95% CI）

100.0%（69.9%~100.0%）

8.3%（0.4%~40.2%）a

91.6%（59.8%~99.6%）b

特异性（95% CI）

98.8%（92.8%~99.9%）

100.0%（94.7%~100.0%）b

100.0%（94.7%~100.0%）b

PPV（95% CI）

92.3%（62.1%~99.6%）

100.0%（5.5%~100.0%）b

100.0%（67.9%~100.0%）b

NPV（95% CI）

100.0%（94.6%~100.0%）

88.7%（80.2%~94.5%）a

98.9%（92.9%~99.9%）b

注 mNGS：宏基因组二代测序；RQ-PCR：实时定量-聚合酶链反应；PPV：阳性预测值；NPV：阴性预测值。与mNGS比较，aP＜0.05；与

mNGS比较，bP＞0.05
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皮质激素作为辅助治疗，可降低其死亡率［32-33］，但

allo-HSCT后 PJP患者接受糖皮质激素治疗是否能

改善预后尚不明确。本组患者在诊断后采用

TMP-SMZ或联合卡泊芬净抗PJP治疗，同时予糖皮

质激素辅助治疗，12例患者均治疗有效并存活。

本研究结果显示，mNGS在 allo-HSCT患者PJP

诊断中具有良好的敏感性，且在混合感染病原检测

方面具有优势，可作为常规检测方法及RQ-PCR的

有效补充。
利益冲突 所有作者声明不存在利益冲突

作者贡献声明 符蓉：病例资料收集，数据分析，文章撰写；林韧、刘

启发：研究设计及实施，文章审核；其他作者：参与研究

参考文献

［1］ Grønseth S, Rogne T, Hannula R, et al. Epidemiological and clin-

ical characteristics of immunocompromised patients infected

with Pneumocystis jirovecii in a twelve-year retrospective study

from Norway［J］. BMC Infect Dis, 2021, 21（1）: 659. DOI:

10.1186/s12879-021-06144-1.

［2］ 沈再红, 李肃, 杨隽, 等. 造血干细胞移植后肺孢子菌肺炎23例

临床研究［J］. 中华急诊医学杂志, 2021, 30（10）: 1248-1253.

DOI: 10.3760/cma.j.issn.1671-0282.2021.10.016.

Shen ZH, Li S, Yang J, et al. Clinical study of 23 cases of Pneu-

mocystis pneumonia after hematopoietic stem cell transplanta-

tion［J］. Chin J Emerg Med, 2021, 30（10）:1248- 1253. DOI:

10.3760/cma.j.issn.1671-0282.2021.10.016.

［3］ Schmidt JJ, Lueck C, Ziesing S, et al. Clinical course, treatment

and outcome of Pneumocystis pneumonia in immunocompro-

mised adults: A retrospective analysis over 17 years［J］. Crit

Care, 2018, 22（1）: 307. DOI: 10.1186/s13054-018-2221-8.

［4］ Williams KM, Ahn KW, Chen M, et al. The incidence, mortality

and timing of Pneumocystis jiroveci pneumonia after hematopoi-

etic cell transplantation: A CIBMTR analysis［J］. Bone Marrow

Transplant, 2016, 51（4）: 573-580. DOI: 10.1038/bmt.2015.316.

［5］ De Castro N, Neuville S, Sarfati C, et al. Occurrence of Pneumo-

cystis jiroveci pneumonia after allogeneic stem cell transplanta-

tion: A 6-year retrospective study［J］. Bone Marrow Transplant,

2005, 36（10）:879-83. DOI: 10.1038/sj.bmt.1705149.

［6］ 王瑜琼, 黄琳娜, 詹庆元. 肺孢子菌肺炎诊断方法的研究进展

［J］. 中华结核和呼吸杂志, 2020, 43（10）: 878- 880. DOI:

10.3760/cma.j.cn112147-20191227-00863.

Wang YQ, Huang LN, Zhan QY. Research progress in diagnos-

tic methods for Pneumocystis pneumonia［J］. Chin J Tuberc

Respir Dis, 2020, 43 （10）:878- 880. DOI:10.3760/cma.j.

cn112147-20191227-00863.

［7］ Procop GW, Haddad S, Quinn J, et al. Detection of Pneumocys-

tis jiroveci in respiratory specimens by four staining methods

［J］. J Clin Microbiol, 2004, 42（7）: 3333-3335. DOI: 10.1128/

JCM.42.7.3333-3335.2004.

［8］ Bateman M, Oladele R, Kolls JK. Diagnosing Pneumocystis

jirovecii pneumonia: A review of current methods and novel

approaches［J］. Med Mycol, 2020, 58（8）: 1015- 1028. DOI:

10.1093/mmy/myaa024.

［9］ Guegan H, Robert-Gangneux F. Molecular diagnosis of Pneumo-

cystis pneumonia in immunocompromised patients［J］. Curr

Opin Infect Dis, 2019, 32（4）: 314- 321. DOI: 10.1097/QCO.

0000000000000559.

［10］ Alanio A, Hauser PM, Lagrou K, et al. ECIL guidelines for the

diagnosis of Pneumocystis jirovecii pneumonia in patients with

haematological malignancies and stem cell transplant recipients

［J］. J Antimicrob Chemother, 2016, 71（9）: 2386- 2396. DOI:

10.1093/jac/dkw156.

［11］ Wang D, Fang S, Hu X, et al. Metagenomic next- generation

sequencing is highly efficient in diagnosing pneumocystis

jirovecii pneumonia in the immunocompromised patients［J］.

Front Microbiol, 2022, 13: 913405. DOI: 10.3389/fmicb.2022.

913405.

［12］ Xie Y, Du J, Jin W, et al. Next generation sequencing for diagno-

sis of severe pneumonia: China, 2010-2018［J］. J Infect, 2019,

78（2）: 158-169. DOI: 10.1016/j.jinf.2018.09.004.

［13］ Zhou H, Larkin PMK, Zhao D, et al. Clinical impact of metage-

nomic next-generation sequencing of bronchoalveolar lavage in

the diagnosis and management of pneumonia: a multicenter pro-

spective observational study［J］. J Mol Diagn, 2021, 23（10）:

1259-1268. DOI: 10.1016/j.jmoldx.2021.06.007.

［14］ Chen H, Yin Y, Gao H, et al. Clinical utility of in-house metage-

nomic next-generation sequencing for the diagnosis of lower re-

spiratory tract infections and analysis of the host immune re-

sponse［J］. Clin Infect Dis, 2020, 71（Suppl 4）: S416- S426.

DOI: 10.1093/cid/ciaa1516.

［15］ Zheng Y, Qiu X, Wang T, et al. The Diagnostic value of metage-

nomic next–generation sequencing in lower respiratory tract in-

fection［J］. Front Cell Infect Microbiol, 2021, 11: 694756. DOI:

10.3389/fcimb.2021.694756.

［16］ Zhang F, Chen J, Huang H, et al. Application of metagenomic

next-generation sequencing in the diagnosis and treatment guid-

ance of Pneumocystis jirovecii pneumonia in renal transplant re-

cipients［J］. Eur J Clin Microbiol Infect Dis, 2021, 40（9）: 1933-

1942. DOI: 10.1007/s10096-021-04254-x.

［17］Sun H, Wang F, Zhang M, et al. Diagnostic value of bronchoalve-

olar lavage fluid metagenomic next- generation sequencing in

pneumocystis jirovecii pneumonia in non- HIV immunosup-

pressed patients［J］. Front Cell Infect Microbiol, 2022, 12:

872813. DOI: 10.3389/fcimb.2022.872813.

［18］ Lu ED, Jiang HS, Yang L, et al. Metagenomic next-generation

sequencing for the diagnosis of Pneumocystis jirovecii pneumo-

nia in solid organ transplant recipients［J］. Chin Med J（Engl）,

2022, 135 （22）: 2756- 2758. DOI: 10.1097/CM9.

0000000000002120.

［19］中华医学会血液学分会抗感染学组. 宏基因组二代测序技术



中华血液学杂志2024年1月第45卷第1期 Chin J Hematol，January 2024，Vol. 45，No. 1 ·67·

在血液患者感染病原诊断中的应用中国专家共识（2023年版）

［J］. 中华血液学杂志, 2023, 44（8）: 617-623. DOI: 10.3760/

cma.j.issn.0253-2727.2023.08.001.

Chinese Society of Hematology, Chinese Medical Association,

Antimicrobial Infection Branch. Chinese expert consensus on

the application of metagenomic next-generation sequencing tech-

nology in the diagnosis of pathogens in hematological patients

（2023）［J］. Zhonghua Xue Ye Xue Za Zhi, 2023, 44（8）:617-

623. DOI: 10.3760/cma.j.issn.0253-2727.2023.08.001.

［20］ Donnelly JP, Chen SC, Kauffman CA, et al. Revision and update

of the consensus definitions of invasive fungal disease from the

european organization for research and treatment of cancer and

the mycoses study group education and research consortium［J］.

Clin Infect Dis, 2020, 71（6）: 1367- 1376. DOI: 10.1093/cid/

ciz1008.

［21］中华医学会细菌感染与耐药防治分会. 呼吸系统感染中宏基

因组测序技术临床应用与结果解读专家共识［J］. 中华临床感

染病杂志, 2022, 15（2）: 90-102. DOI: 10.3760/cma.j.issn.1674-

2397.2022.02.002.

Chinese Medical Association Subspecialty of Bacterial Infec-

tions and Antimicrobial Resistance. Expert consensus on clinical

application and interpretation of metagenomic sequencing in re-

spiratory system infections［J］. Chin J Clin Infect Dis, 2022, 15

（2）:90-102. DOI:10.3760/cma.j.issn.1674-2397.2022.02.002.

［22］ Liu WJ, Fan ZP, Zhang Y, et al. Metagenomic next- generation

sequencing for identifying pathogens in central nervous system

complications after allogeneic hematopoietic stem cell transplan-

tation［J］. Bone Marrow Transplant, 2021, 56（8）: 1978- 1983.

DOI: 10.1038/s41409-021-01243-8.

［23］ Ibrahim A, Chattaraj A, Iqbal Q, et al. Pneumocystis jiroveci

pneumonia: a review of management in human immunodeficien-

cy virus（HIV）and non-HIV immunocompromised patients［J］.

Avicenna J Med, 2023, 13（1）: 23- 34. DOI: 10.1055/s- 0043-

1764375.

［24］ Bienvenu AL, Traore K, Plekhanova I, et al. Pneumocystis pneu-

monia suspected cases in 604 non-HIV and HIV patients［J］. Int

J Infect Dis, 2016, 46: 11-17. DOI: 10.1016/j.ijid.2016.03.018.

［25］ Maschmeyer G, Helweg-Larsen J, Pagano L, et al. ECIL guide-

lines for treatment of Pneumocystis jirovecii pneumonia in non-

HIV- infected haematology patients［J］. J Antimicrob Chemoth-

er, 2016, 71（9）: 2405-2413. DOI: 10.1093/jac/dkw158.

［26］ Kidd SE, Chen SCA, Meyer W, et al. A new age in molecular di-

agnostics for invasive fungal disease: are we ready?［J］. Front

Microbiol, 2020, 10: 2903. DOI: 10.3389/fmicb.2019.02903.

［27］ Lin PC, Chen Y, Su SS, et al. Diagnostic value of metagenomic

next- generation sequencing of bronchoalveolar lavage fluid for

the diagnosis of suspected pneumonia in immunocompromised

patients［J］. BMC Infect Dis, 2022, 22（1）: 416. DOI: 10.1186/

s12879-022-07381-8.

［28］ Jiang J, Bai L, Yang W, et al. Metagenomic next- generation

sequencing for the diagnosis of pneumocystis jirovecii

pneumonia in non- HIV- infected patients: a retrospective study

［J］. Infect Dis Ther, 2021, 10（3）: 1733- 1745. DOI: 10.1007/

s40121-021-00482-y.

［29］ Chen HX, Liang YJ, Wang RZ, et al. Metagenomic next-genera-

tion sequencing for the diagnosis of Pneumocystis jirovecii

Pneumonia in critically pediatric patients［J］. Ann Clin Microbi-

ol Antimicrob, 2023, 22（1）: 6. DOI: 10.1186/s12941- 023-

00555-5.

［30］ Huang LP, Xu SY, Huang ZM, et al. Risk factors associated with

Pneumocystis jirovecii pneumonia in non-HIV immunocompro-

mised patients and co-pathogens analysis by metagenomic next-

generation sequencing［J］. BMC Pulm Med, 2023, 23（1）: 72.

DOI: 10.1186/s12890-022-02300-8.

［31］徐春晖, 伊慧明, 陈书连, 等. 宏基因组二代测序技术在血液病

合并肺孢子菌肺炎患者诊治中的应用价值［J］. 中国感染与化

疗杂志, 2023, 23（2）: 195- 200. DOI: 10.16718/j.1009- 7708.

2023.02.010.

Xu CH, Yi HM, Chen SL, et al. The application value of metage-

nomic next- generation sequencing technology in the diagnosis

and treatment of patients with hematological diseases complicat-

ed by pneumocystis pneumonia［J］. Chin J Infect Chemother,

2023, 23（2）:195-200. DOI:10.16718/j.1009-7708.2023.02.010.

［32］ Briel M, Boscacci R, Furrer H, et al. Adjunctive corticosteroids

for Pneumocystis jiroveci pneumonia in patients with HIV infec-

tion: a meta- analysis of randomised controlled trials［J］. BMC

Infect Dis, 2005, 5: 101. DOI: 10.1186/1471-2334-5-101.

［33］ Martin SI, Fishman JA. Pneumocystis pneumonia in solid organ

transplantation［J］. Am J Transplant, 2013, Suppl 4: 272- 279.

DOI: 10.1111/ajt.12119.

（收稿日期：2023-09-28）

（本文编辑：徐茂强）


