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摘  要 

目的：探讨宏基因组二代测序(mNGS)在基于CURB-65风险分层的社区获得性肺炎(CAP)患者的诊断、指

导抗感染治疗以及评估预后中的应用价值。方法：回顾性纳入2020年12月~2025年12月安徽医科大学

呼吸与危重症医学科收治的120例CAP患者，根据CURB-65评分分为低危组(n = 65)和高危组(n = 55)。
收集两组基线特征、实验室指标、mNGS与常规病原学检测结果、抗感染方案调整及临床转归数据，采用

统计学方法比较组间差异，分析mNGS在不同CURB-65风险分层组内的诊治和评估预后价值。结果：高

危组平均年龄(74.0 ± 7.5岁)、基础疾病比例(83.6%)及白细胞水平、中性粒细胞、降钙素原水平显著高

于低危组(P < 0.05)，淋巴细胞水平显著低于低危组。mNGS阳性率(94.55% vs 64.62%)、常规培养阳性

率(50.91% vs 30.77%)、混合感染比例(65.45% vs 30.77%)及抗生素调整率(54.55% vs 32.31%)在高

危组均显著更高(P < 0.01)。mNGS共检出病原体253例，以鲍曼不动杆菌、肺炎克雷伯菌为主；常规检

测检出病原体81例，以白色假丝酵母、肺炎克雷伯菌为主，mNGS对特殊病原体的检出更具优势。两组

病原体类型分布存在显著差异(χ2 = 10.299, P = 0.016)，高危组真菌占比(69.49%)显著高于低危组

(30.51%)。高危组不良转归率(54.55%)高于低危组(6.15%)，在常规培养阴性的高危组患者中，mNGS
可以显著改善不良转归率(P = 0.028)。多因素Logistic回归显示CURB-65分组是不良转归的独立预测因

素(OR = 13.46, 95% CI [3.54~51.17], P < 0.001)。根据mNGS调整抗感染方案后，预后有差异但无统计

学意义(OR = 0.533, 95% CI [0.22~1.32], P = 0.174)。结论：不同CURB-65风险分层CAP患者的mNGS诊
断阳性率及其指导抗感染方案调整率存在显著差异，mNGS在高危组病原学诊断中优势突出，可作为常

规病原学检测阴性的补充，提高诊断阳性率并指导抗感染方案调整，有效改善预后。 
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Abstract 
Objective: To investigate the clinical value of metagenomic next-generation sequencing (mNGS) in 
the diagnosis, guidance of anti-infective therapy, and prognostic evaluation of patients with com-
munity-acquired pneumonia (CAP) stratified by CURB-65 risk. Methods: A total of 120 patients with 
CAP admitted to the Department of Respiratory and Critical Care Medicine, Anhui Medical Univer-
sity from December 2020 to December 2025 were retrospectively enrolled. According to the CURB-
65 score, the patients were divided into the low-risk group (n = 65) and the high-risk group (n = 55). 
Baseline characteristics, laboratory parameters, results of mNGS and conventional etiological tests, 
adjustments of antimicrobial regimens, and clinical outcome data were collected from both groups. 
Statistical analyses were performed to compare differences between the two groups and to evaluate 
the value of mNGS in the diagnosis, treatment, and prognostic assessment among patients with dif-
ferent CURB-65 risk stratifications. Results: Compared with the low-risk group, the high-risk group 
had a significantly higher mean age (74.0 ± 7.5 years), proportion of underlying comorbidities (83.6%), 
white blood cell count, neutrophil count, and procalcitonin level (all P < 0.05), while the lymphocyte 
count was significantly lower. The positive rate of mNGS (94.55% vs 64.62%), positive rate of con-
ventional culture (50.91% vs 30.77%), proportion of mixed infections (65.45% vs 30.77%), and an-
tibiotic adjustment rate (54.55% vs 32.31%) were significantly higher in the high-risk group (all P 
< 0.01). A total of 253 pathogens were detected by mNGS, mainly Acinetobacter baumannii and 
Klebsiella pneumoniae; 81 pathogens were detected by conventional tests, mainly Candida albicans 
and Klebsiella pneumoniae. mNGS exhibited superior performance in detecting special pathogens. 
There was a significant difference in the distribution of pathogen types between the two groups (χ2 
= 10.299, P = 0.016), with the proportion of fungi in the high-risk group (69.49%) being significantly 
higher than that in the low-risk group (30.51%). The adverse outcome rate was higher in the high-
risk group (54.55%) than in the low-risk group (6.15%). Among high-risk patients with negative 
conventional culture, mNGS significantly improved the adverse outcome rate (P = 0.028). Multivar-
iate logistic regression analysis revealed that CURB-65 stratification was an independent predictor 
of adverse outcomes (OR = 13.46, 95%CI [3.54~51.17], P < 0.001). There was a difference in prog-
nosis after adjusting antimicrobial regimens according to mNGS, but this difference was not statis-
tically significant (OR = 0.533, 95%CI [0.22~1.32], P = 0.174). Conclusion: Significant differences exist 
in the diagnostic positive rate of mNGS and the rate of antimicrobial regimen adjustment guided by 
mNGS among CAP patients with different CURB-65 risk stratifications. mNGS exhibits prominent ad-
vantages in etiological diagnosis of the high-risk group, and can serve as a supplement to negative 
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conventional etiological tests to improve the diagnostic yield, guide the adjustment of antimicrobial 
regimens, and effectively improve patient prognosis. 
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1. 引言 

社区获得性肺炎( community-acquired pneumonia, CAP)是一种发病率较高的感染性疾病，通常是指在

医院外罹患的肺部炎性反应，包括具有明确潜伏期的病原体感染在入院后于潜伏期内发病的肺炎[1]。在

CAP 的临床管理中，快速准确的病原学诊断和评估病情严重程度是制定合理治疗方案和评估预后的关键

环节。CURB-65 评分系统是临床常用的 CAP 病情分层工具，可有效指导治疗决策与预后判断[2]。但 CAP
病原学精准诊断仍是临床难题，传统检测方法耗时久、阳性率低(低于 20%)，易导致经验性用药不合理及

抗生素耐药风险增加。 
近年来，宏基因组二代测序(metage- nomic next-generation sequencing, mNGS)技术凭借其高通量、无

偏倚检测的优势，为肺部感染的精准诊断提供了新途径[3] [4]，但存在明显局限性，比如：价格昂贵增加

患者经济负担，获取最有诊断价值的肺泡灌洗液标本可能增加患者承担有创操作的风险等，还存在检出

的病原体并非均为致病菌的问题，需结合临床综合分析，否则可能干扰抗感染方案制定[5]。 
因此，本研究旨在通过分析 120 例 CAP 患者的临床数据，深入探讨 mNGS 在 CURB-65 不同风险分

层患者中的病原学诊断、指导抗感染方案调整以及评估预后中的应用价值，以期为 mNGS 技术优化 CAP
的精准管理提供本土化循证依据。 

2. 资料与方法 

2.1. 研究对象 

对象 
回顾性纳入 2020 年 12 月~2025 年 12 月安徽医科大学呼吸与危重症医学科收治的社区获得性肺炎患

者，所有患者均符合 CAP 诊断标准，且接受肺泡灌洗液 mNGS 检测。纳入标准：① 符合《中国成人社

区获得性肺炎诊断和治疗指南(2016 年版)》[6]。② 年龄 ≥ 18 岁；③ 签署知情同意书；④ 临床资料完

整，均完成 CURB-65 评分评估病情严重程度。排除标准：① 医院获得性肺炎；② 合并其他严重脏器功

能衰竭；③ 排除有支扩、肺囊性纤维化等结构性肺病患者；④ 拒绝参与本研究或中途退出者。 

2.2. 方法 

2.2.1. 方法 
入院病例患者在签署电子支气管镜检查同意书且排查无气管镜检查禁忌症后，为了确保治疗的安全

性及有效性，由操作经验丰富的医生实施。经标准流程获取肺泡灌洗液标本后送检 mNGS。 
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2.2.2. 临床资料收集 
患者的一般信息，包括：性别、年龄、有无基础疾病(如心血管/代谢病)；CURB-65 评分[7]；实验室

指标；抗感染方案的调整及临床转归。mNGS 检测和常规病原体检测结果。依据 CURB-65 评分进行分

组，≤2 分为低危组，>2 分为高危组。 

2.2.3. mNGS 结果解读 
(1) 对于除结核杆菌外的细菌、除隐球菌外的真菌以及寄生虫，满足以下条件之一可判定为阳性：其

一，该病原体的测序覆盖率在所有检测出的病原体里位列前 10，并且在阴性对照(NTC)样本中未被检测

到；其二，样品中的该病原体 RPM 值(每百万比对读取数，reads per million mapped reads)与阴性对照(NTC)
中的 RPM 值之比大于 10； 

(2) 对于病毒、结核杆菌以及隐球菌，若符合以下条件之一，可判定为检测阳性：一是至少检测出 1
条该病原体的特异性序列，且在阴性对照(NTC)样本中未出现；二是样品中该病原体的 RPM 值(每百万比

对读取数，reads per million mapped reads)与阴性对照(NTC)中该值的比值大于 5。并且结合宿主炎症反应

指标和临床表现(影像学肺部实变、发热持续等)进行综合判断[8]。 

3. 统计与分析 

采用 SPSS 26.0 软件进行分析。连续变量经正态性检验，符合正态分布者以均数 ± 标准差( x s± )表
示，组间比较采用独立样本 t 检验；偏态分布的连续变量以中位数(P25, P75)描述，组间比较采用 Mann-
Whitney U 检验。分类变量以频数(%)表示，组间比较采用卡方检验。采用二元 Logistic 回归分析评估各

变量对不良转归的预测价值。首先进行单因素分析，将 P < 0.10 的变量纳入多因素 Logistic 回归模型(采
用全进入法)，计算优势比(OR)及其 95%置信区间(CI)模型拟合度用 Nagelkerke R2 和似然比 χ2 评估。P < 
0.05 为统计学显著。 

3.1. 结果 

基线特征及实验室指标 
本研究共纳入 120 例研究对象，其中低危组 65 例，高危组 55 例。两组基线资料比较显示，低危组

和高危组在年龄和基础疾病方面存在显著差异。高危组平均年龄为 74.0 ± 7.5 岁，显著高于低危组的 54.9 
± 17.6 岁(t = 7.485, P < 0.001)；高危组基础疾病比例为 83.6%，显著高于低危组的 50.8% (P < 0.001)。实

验室指标比较结果显示，高危组白细胞计数(WBC)、中性粒细胞计数(NEUT)均高于低危组，淋巴细胞计

数(LYM)低于低危组，差异均具有统计学意义(Z = 2.830, P = 0.005; Z = 3.213, P = 0.001; Z = 2.589, P = 
0.010)；高危组降钙素原(PCT)水平显著高于低危组，差异具有统计学意义(Z = 3.864, P < 0.001**)。两组性

别构成及 CRP 水平比较，差异均无统计学意义(P > 0.05) (见表 1)。 

3.2. 病原学检测结果和抗感染方案调整 

3.2.1. 病原学检测结果 
mNGS 检测共检出病原体 253 例，其中鲍曼不动杆菌检出最多，为 21 例，占比 8.30%；其次为肺炎

克雷伯菌(16 例，6.32%)、铜绿假单胞菌(15 例，5.93%)、肺炎链球菌(13 例，5.14%)；烟曲霉、结核分枝

杆菌复合群、黄曲霉等均为主要检出病原体；同时 mNGS 对甲型流感病毒、EB 病毒、肺炎支原体、鹦鹉

热衣原体等病毒及非典型病原体亦有较高检出率。常规病原学检测共检出病原体 81 例，其中白色假丝酵

母检出最高(23 例，28.40%)，其次为肺炎克雷伯菌(11 例，13.58%)、铜绿假单胞菌与鲍曼不动杆菌(各 6
例，7.41%)，烟曲霉、甲型流感病毒、黄曲霉、EB 病毒等检出构成比相对较低(见表 2)。 
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3.2.2. 低危组与高危组的病原体分布情况 
低危组与高危组病原体类型分布存在差异。高危组真菌构成比高于低危组，低危组非典型病原体构

成比高于高危组，差异具有统计学意义(χ2 = 10.299, P = 0.016)；两组细菌、病毒的分布比较，差异无统计

学意义(P > 0.05) (见表 3)。 
 

Table 1. Comparison of baseline and laboratory parameters between two groups 
表 1. 两组基线特征及实验室指标比较 

一般资料 全体样本(n = 120) 低危组(n = 65) 高危组(n = 55) t/Z/χ2 值 P 值 

年龄(岁) 63.6 ± 16.8 54.9 ± 17.6 74.0 ± 7.5 7.485 <0.001 

性别(例，%)      

男 82 (68.3) 40 (61.5) 42 (76.4)   

女 38 (31.7) 25 (38.5) 13 (23.6) 2.380 0.123 

基础疾病(例，%)      

有 79 (65.8) 33 (50.8) 46 (83.6)   

无 41 (34.2) 32 (49.2) 9 (16.4)  <0.001 

WBC (×109 /L) 9.02 (5.80, 14.79) 7.43 (5.17, 11.91) 10.58 (7.42, 14.27) 2.830 0.005 

NEUT (×109 /L) 7.42 (2.95, 13.62) 5.93 (3.35, 9.97) 9.13 (6.27, 13.30) 3.213 0.001 

LYM (×109 /L) 0.78 (0.30, 1.30) 1.05 (0.58, 1.38) 0.66 (0.32, 1.04) 2.589 0.010 

CRP (mg/L) 90.35 (35.00, 171.70) 85.90 (18.71, 152.10) 92.10 (58.00, 171.70) 1.394 0.164 

PCT (ng/mL) 0.30 (0.08, 1.39) 0.15 (0.05, 0.77) 0.71 (0.21, 3.12) 3.864 <0.001 

注：偏态分布的连续变量以中位数(P25, P75)描述，组间比较采用 Mann-Whitney U 检验；正态分布变量以均值 ± 标
准差描述，组间比较采用独立样本 t 检验。因部分病例存在数据缺失，CRP 有效样本量为 104 例，PCT 有效样本量

为 111 例。 
 

Table 2. Detection of pathogens by mNGS versus conventional culture 
表 2. mNGS 与常规培养检测病原体情况 

病原微生物(mNGS) 例数 构成比(%) 病原微生物(常规) 例数 构成比(%) 

鲍曼不动杆菌 21 8.30 白色假丝酵母 23 28.40 

肺炎克雷伯菌 16 6.32 肺炎克雷伯菌 11 13.58 

铜绿假单胞菌 15 5.93 铜绿假单胞菌 6 7.41 

肺炎链球菌 13 5.14 鲍曼不动杆菌 6 7.41 

白色假丝酵母 11 4.35 烟曲霉 3 3.70 

耶氏肺孢子菌 11 4.35 甲型流感病毒 3 3.70 

烟曲霉 10 3.95 黄曲霉 2 2.47 

结核分枝杆菌复合群 9 3.56 EB 病毒 2 2.47 

黄曲霉 9 3.56 热带假丝酵母 2 2.47 

人疱疹病毒 1 型 8 3.16 金黄色葡萄球菌 2 2.47 

甲型流感病毒 8 3.16 乙型冠状病毒 1 1.23 

鹦鹉热衣原体 8 3.16 克柔假丝酵母 1 1.23 
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续表 

巨细胞病毒 7 2.77 卡他莫拉氏菌 1 1.23 

肺炎支原体 5 1.98 呼吸道合胞病毒 1 1.23 

克柔假丝酵母 4 1.58 大肠埃希菌 1 1.23 

流感嗜血杆菌 4 1.58 巨细胞病毒 1 1.23 

米曲霉 4 1.58 支原体 1 1.23 

纹带棒状杆菌 4 1.58 流感嗜血杆菌 1 1.23 

金黄色葡萄球菌 4 1.58 肺炎支原体 1 1.23 

EB 病毒 3 1.19 肺炎链球菌 1 1.23 

中间普雷沃氏菌 3 1.19 衣原体 1 1.27 

注：本表仅列示主要检出病原体，未包含全部检测菌株；构成比以各组总检出例数为分母计算。 
 

Table 3. Pathogen distribution in low-risk group versus high-risk group 
表 3. 低危组与高危组病原体分布情况 

病原体类型 低危组例数(%) 高危组例数(%) 总计例数 

细菌 68 (51.52%) 64 (48.48%) 132 

真菌 18 (30.51%) 41 (69.49%) 59 

病毒 24 (53.33%) 21 (46.67%) 45 

非典型病原体 11 (64.71%) 6 (35.29%) 17 

注：P < 0.05，差异具有统计学意义。 

3.2.3. 低危组与高危组病原学检出阳性率及抗感染方案调整的对比 
mNGS 阳性率在低危组中为 64.62% (42/65)，高危组中达 94.55% (52/55)，组间差异具有统计学意义

(χ2 = 8.87, P = 0.003)；常规培养阳性率低危组为 30.77% (20/65)，高危组为 50.91% (28/55)，差异同样具有

统计学意义(χ2 = 7.58, P = 0.006)。混合感染比例方面，低危组为 30.77% (20/65)，高危组为 65.45% (36/55)，
高危组中以肺炎克雷伯杆菌组合最频。组间对比差异显著(χ2 = 13.04, P = 0.001)；抗感染方案调整情况低

危组为 32.31% (21/65)，高危组为 54.55% (30/55)，差异具有统计学意义(χ2 = 9.27, P = 0.002) (见表 4)。 

3.3. mNGS 指导抗感染方案调整对预后的影响及临床转归影响因素 Logistic 回归分析 

3.3.1. mNGS 指导抗感染方案调整对预后的影响 
高危组不良转归率(54.55%)高于低危组(6.15%)，进一步对高危组中常规培养阴性而 mNGS 结果阳性

的 CAP 患者进行亚组分析，共纳入该亚组患者 19 例，根据 mNGS 结果抗感染方案是否调整分为未调整

组(n = 5)与调整组(n = 14)。未调整组中仅 1 例(20.00%)获得良好转归，4 例(80.00%)为不良转归；调整组

中10例(71.43%)实现良好转归，4例(28.57%)为不良转归。采用Fisher确切概率法检验(检验水准α = 0.05)，
结果显示 P = 0.028 < 0.05，差异具有统计学意义(见表 5)。 

3.3.2. 临床转归影响因素 Logistic 回归分析 
单因素 Logistic 回归分析显示，年龄(OR = 1.08, 95% CI [1.03~1.12], P < 0.001)、基础疾病(OR = 4.18, 

95% CI [1.47~11.83], P = 0.007)和分组(OR = 18.30, 95% CI [5.84~57.36], P < 0.001)是不良转归的显著预测

因素；根据 mNGS 调整抗感染方案后差异无统计学意义(OR = 1.326, 95% CI [0.67~2.62], P = 0.66)。采用
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多因素二元逻辑回归模型(全进入法)，以临床结局为因变量，纳入年龄、有无基础疾病、分组及 mNGS 结

果调整抗感染作为自变量，评估这些因素对患者不良转归风险的独立预测作用。模型整体拟合优度良好，

Nagelkerke R2 值为 0.419，似然比检验显著(χ2 = 41.36, P < 0.001)。该结果为患者预后评估提供了可靠的统

计证据，支持临床分层管理策略。在调整年龄、有无基础疾病及抗感染调整等混杂因素后，CURB-65 风

险分组是临床不良转归的独立强预测因子(OR = 13.46, 95% CI [3.54~51.17], P < 0.001) (见表 6)。 
 

Table 4. Comparison of etiological test results and adjustment of anti-infective regimens between low-risk and high-risk groups 
表 4. 低危组与高危组病原学检测结果和抗感染方案调整的对比 

变量 低危组例(%) 高危组例(%) χ2 值 P 值 

mNGS 阳性率 42 (64.62%) 52 (94.55%) 8.77 0.003 

常规培养阳性率 20 (30.77%) 28 (50.91%) 7.58 0.006 

混合感染比例 20 (30.77%) 36 (65.45%) 13.04 0.001 

抗感染方案调整 21 (32.31%) 30 (54.55%) 9.27 0.002 

 
Table 5. Prognostic analysis of conventional culture-negative CAP patients in the high-risk group 
表 5. 高危组中常规培养阴性 CAP 患者的预后分析 

分组 合计 良好转归 n (%) 不良转归 n (%) P 值(Fisher) 

未调整组 5 1 (20.00%) 4 (80.00%) 0.028 

调整组 14 10 (71.43%) 4 (28.57%)  

采用 Fisher 确切概率法检验，检验水准 α = 0.05；*P < 0.05。 
 

Table 6. Results of multivariate logistic regression 
表 6. 多因素 Logistic 回归结果 

变量 B SE Wald χ2 OR 95%CI P 值 

年龄 0.029 0.027 1.187 1.03 (0.98, 1.09) 0.276 

基础疾病 0.633 0.632 1.001 1.882 (0.55, 6.50) 0.317 

分组 2.600 0.681 14.567 13.46 (3.54, 51.17) <0.001 

抗感染方案调整 −0.629 0.463 1.845 0.533 (0.22, 1.32) 0.174 

注：因变量为临床结局 McFadden’s R2 = 0.289；Cox & Snell R2 = 0.292；Nagelkerke R2 = 0.419。*P < 0.05 为差异具有

统计学意义。 

4. 讨论 

CAP 具有发病率高、重症患者病死率高等特点，已成为全球主要公共卫生问题之一[9]。本研究以

CURB-65 风险分层为核心切入点，围绕 CAP 患者分层诊疗的核心逻辑展开分析，重点探讨不同风险组

患者 mNGS 在病原学精准诊断、指导抗感染方案调整、改善预后上的应用价值，为 CAP 精准管理提供多

维度循证支撑。CURB-65 评分作为临床便捷高效的病情分层工具，其分层差异本质上反映了患者免疫功

能状态、感染复杂性及病情严重程度的异质性，这种异质性不仅体现在基线特征的差异上，更直接影响

病原学检测效能、病原体构成及临床转归，构成了 CAP 分层诊疗的核心理论基础。 
病原学检测的分层差异，本质上是不同风险组患者感染特征与检测技术特性共同作用的结果。mNGS

与常规培养在检测效能上的分层差异，核心源于高危组患者感染更重、病原体载量更高，且常伴随前期
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抗菌药物干预，而 mNGS 的技术优势恰好能够弥补常规检测的短板——其高通量、无偏倚的检测特性，

可不受抗菌药物使用影响，快速完成各类病原微生物的广谱筛查，尤其适用于罕见病原体、混合感染及

病毒等传统检测难以识别的病原体检测，这与既往相关研究结论一致[10]-[12]。相比之下，常规培养依赖

病原体体外增殖，易受抗生素预处理、病原体营养需求等因素限制，导致假阴性率偏高，其临床价值更

集中于常见病原体的初步筛查。值得注意的是，混合感染比例的分层分化，进一步凸显了 mNGS 在高危

组患者中的应用价值，高危组患者因免疫功能紊乱、黏膜屏障受损，更易发生多重感染，而 mNGS 能够

精准识别此类复杂感染模式，为临床治疗调整提供关键依据。同时需客观认识 mNGS 的技术局限，临床

标本中宿主 DNA 占比偏高可能掩盖低丰度病原体信号，操作过程中的污染风险也可能影响检测准确性

[13] [14]，且检出的微生物需结合临床症状、体征综合判断，避免将定植菌、污染菌误判为致病菌，这也

是临床应用中需重点关注的问题。 
病原体类型分布的分层差异，为 CAP 分层抗感染治疗提供了明确的靶向依据，其背后与不同风险组

患者的临床特征密切相关。高危组真菌检出比例显著高于低危组，主要与该群体高龄、合并多种基础疾

病、免疫功能低下，以及侵入性操作、广谱抗生素不合理使用等危险因素相关，此类患者更易发生耶氏

肺孢子菌、曲霉属等机会性真菌感染，而这类感染往往是导致病情进展、预后不佳的重要驱动因素。本

研究中，两种检测方法的病原谱差异，提示临床需基于 CURB-65 分层合理选择检测策略：高危组患者优

先采用 mNGS 检测，可快速明确复杂感染的病原体类型，为抗感染方案调整提供精准指导，尤其适用于

常规培养阴性的患者；低危组患者则可采用常规检测结合经验性治疗，在保证诊疗效果的同时避免过度

医疗，减少医疗资源浪费及患者经济负担。 
本研究的 CURB-65 分层发现与使用 PSI/PORT 分层的国际 mNGS 文献高度一致，但本研究贡献独

特，位置突出。一项 CAP 研究按 PORT score I (低危组，n = 25)-IV (高危组，n = 6)分层 BALF mNGS，
结果显示高危 PORT IV 组阳性率达 100% (常规检测较低)，混合感染及耐药谱显著升高[15]；另一 CAP
研究采用 PSI I-III (轻症组)vs IV-V (重症组)分层，发现重症组真菌等机会病原占比明显升高[16]；多中心

CAP 研究则以 PSI low (轻症，n = 14) vs high (重症 SCAP，n = 75)分层，BALF mNGS 阳性率更高，并指

导预后评估[17]。这些直接基于 PSI/PORT 评分的分层结果，与本研究高危组(CURB-65 > 2 分) mNGS 阳

性率 94.55%、混合感染比例 65.45%、真菌占比 69.49%高度吻合，进一步验证了严重度分层下 mNGS 的

差异化优势。与 PSI/PORT 评分(变量多、计算复杂，多达 20 余项实验室指标，不利于床旁快速应用)相
比，CURB-65 评分仅需 5 项临床指标，操作简便、适用性强，更适合基层和急诊场景。本研究首次系统

以 CURB-65 作为风险分层工具，精准量化 mNGS 在 CAP 不同风险组的诊治价值(抗感染方案调整率提

升 22.24%、高危培养阴性亚组预后显著改善 P = 0.028)，填补了本土化简易评分与 mNGS 结合的证据空

白，有助于推动 mNGS 在低资源区 CAP 诊疗指南的优化与合理应用。进一步验证了 CURB-65 评分在

CAP 临床管理中的核心价值，其作为不良转归独立预测因素的结论，明确了该评分系统在病情评估、预

后判断中的实用价值。单因素分析中年龄、基础疾病对预后的影响，最终可通过 CURB-65 评分实现综合

整合，说明该评分能够全面反映患者的整体病情严重程度，可为临床预后评估提供更高效、便捷的综合

工具。但需客观认识本研究的局限性，多因素模型拟合结果提示，仍有耐药性、治疗时机、患者依从性

等未纳入因素影响预后，这也为后续研究指明了方向——未来可扩大样本量，纳入更多潜在影响因素，

进一步优化 CAP 分层诊疗策略，提升预后评估的准确性。 
综上，CURB-65 分层下 CAP 患者的临床特征、病原学表现及预后存在显著异质性，这种异质性决定

了分层诊疗的必要性。mNGS 与常规病原体检测在不同风险组患者中各有其适用场景，临床需结合分层

结果合理选择检测技术及治疗方案：对高危组患者，优先采用 mNGS 检测明确病原体，精准调整抗感染

方案，对低危组患者，采用常规检测结合经验性治疗，避免过度医疗。 
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