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基于宏基因组学与呼气末二氧化碳监测的

重症肺炎患儿抗菌耐药预测模型构建

凌萍，周麟永，陈烨，王莎，陈建丽

（贵阳市妇幼保健院儿童重症医学科，贵州贵阳５５０００４）

【摘要】　目的　评估宏基因组学测序（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ｍＮＧＳ）技术在预测机械通

气重症肺炎患儿抗菌药物耐药性中的表现，结合呼吸末二氧化碳（ＥＴＣＯ２）监测数据，探讨其临床应用价值。　方法　

纳入２０２２年７月至２０２４年４月在贵阳市儿童医院重症医学科的１１２名重症肺炎患儿，年龄在１个月至１８岁之间，均需

机械通气治疗。收集患儿的临床数据和支气管肺泡灌洗液（ＢＡＬＦ）样本，使用 ｍＮＧＳ技术进行病原微生物和耐药基因

的检测。结合ＥＴＣＯ２ 监测数据，采用决策树算法构建耐药性预测模型，并通过混淆矩阵和受试者工作特征（ＲＯＣ）曲线

评估模型性能。　结果　使用 ｍＮＧＳ技术识别出的主要病原微生物包括肺炎链球菌、流感嗜血杆菌、金黄色葡萄球菌

和呼吸道合胞病毒；主要耐药基因包括ｂｌａ＿ＴＥＭ、ｍｅｃＡ、ｅｒｍＢ和ｖａｎＡ。初始ＥＴＣＯ２ 和最高ＥＴＣＯ２ 水平与多种耐药

基因呈显著正相关（犘＜０．０５）。决策树模型的准确率为０．８５９，ＡＵＣ值为０．８９６。　结论　ｍＮＧＳ技术能够快速、准确

地识别重症肺炎患儿的病原微生物及其耐药基因，结合ＥＴＣＯ２ 监测数据显著提高了耐药性预测的准确性。基于此构

建的决策树模型性能良好，为重症肺炎的个体化治疗提供了新的思路和方法。
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抗菌药物耐药性（Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ＡＭＲ）

已成为全球公共卫生领域的重大挑战，其在儿童重症

肺炎的临床治疗中尤为重要［１２］。重症肺炎是儿童住

院和死亡的主要原因之一，而机械通气（Ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ

ｖｅｎｔｉｌａｔｉｏｎ）往往是这些患儿的必需治疗手段
［３４］。研

究表明，随着抗菌药物的广泛使用和滥用，病原体对多

种抗菌药物的耐药性显著增加，导致治疗失败、住院时

间延长以及医疗费用的增加［５６］。因此，准确而快速地

识别病原体及其耐药性对于个体化治疗至关重要。传

统的微生物培养方法虽然是临床诊断的金标准，但存
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在检测周期长、灵敏度低等缺点［７］，难以及时为临床决

策提供有效支持。随着分子生物学技术的进步，宏基

因 组 学 下 的 下 一 代 测 序 （Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｎｅｘｔ

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｍＮＧＳ）技术在临床逐渐得到

大规模应用，并在直接检测临床样本中的微生物和耐

药基因方面显示出巨大潜力［８９］。ｍＮＧＳ能够在短时

间内提供全面的病原体谱及其耐药性信息，能够在检

测细菌、病毒、真菌和寄生虫等多种病原体，并鉴定未

知病原体的同时，实现数小时至几天内的高通量检测，

而传统培养方法可能需要数天甚至数周［１０１１］。此外，

ｍＮＧＳ能够检测到低丰度的病原体ＤＮＡ或ＲＮＡ，具

有高灵敏度，减少假阳性结果［１２１３］。然而，单纯依靠

ｍＮＧＳ技术可能无法全面反映患者的临床状况和治

疗反应。在重症肺炎患儿中，机械通气过程中监测呼

吸 末 二 氧 化 碳 （Ｅｎｄｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｃａｒｂｏｎ ｄｉｏｘｉｄｅ，

ＥＴＣＯ２）水平是评估呼吸功能的重要手段之一
［１４］，

ＥＴＣＯ２ 作为一种无创性监测手段反映了肺泡通气、肺

血流和细胞代谢的综合状态。已有研究报道ＥＴＣＯ２

水平的变化与肺部病变及通气状况密切相关［１５］，可能

为病原体活性和耐药性提供间接信息。近期研究表

明，ＥＴＣＯ２ 水平的动态变化可能反映肺部炎症程度和

微生物代谢活性［１６１７］，为耐药性预测提供了新的视角。

病原体耐药性与患者通气状态之间存在密切的相

互关系。耐药菌株可能导致治疗失败，进一步加重肺

部损伤和通气困难，表现为ＥＴＣＯ２ 的异常变化。通

过将ｍＮＧＳ检测到的耐药基因与ＥＴＣＯ２ 监测数据

相结合，可以揭示特定耐药基因型与患者通气状态之

间的相关性，进而为耐药预测提供更多的生理学依

据［１８］。此外，宿主免疫反应在抗菌药物耐药性发展中

扮演着关键角色。研究表明，某些耐药菌株能够诱导

宿主产生特定的免疫应答模式，从而影响治疗效

果［１９］。整合ｍＮＧＳ技术、ＥＴＣＯ２ 监测和宿主免疫标

志物分析，有望构建一个多维度的耐药性预测模型，提

高预测准确性和临床实用性。

近年来，机器学习算法在医学领域的应用日益广

泛。决策树、随机森林和支持向量机等算法已被证明

在疾病诊断和预后预测方面具有良好的性能［２０２１］。决

策树算法作为一种基于非线性分类的机器学习方法，

适用于处理复杂的、多变量数据。将这些先进的算法

应用于整合 ｍＮＧＳ和ＥＴＣＯ２ 数据的耐药性预测模

型中，有望进一步提高模型的准确性，决策树模型具有

易于理解和解释的特点适合在临床实践中应用［２２］。

基于上述理论基础，本研究旨在构建一个整合

ｍＮＧＳ技术、ＥＴＣＯ２ 监测数据和机器学习算法的多

维耐药性预测模型。通过综合分析病原微生物组成、

耐药基因谱、ＥＴＣＯ２ 动态变化和宿主免疫标志物，可

以更准确地预测机械通气重症肺炎患儿的抗菌药物耐

药性。这一方法不仅有望提高重症肺炎的治疗效果，

减少耐药性传播，还能为合理使用抗菌药物提供科学

依据，同时为个体化精准治疗策略的制定提供重要参

考。

对象和方法

１　研究对象

于２０２２年７月至２０２４年４月在贵阳市儿童医院

重症医学科就诊的的重症肺炎患儿１１２名。纳入标准

为年龄在１个月至１８岁之间，并且确诊为重症肺炎且

需要机械通气治疗。排除标准为（１）患有严重免疫缺

陷（如先天性免疫缺陷病）或正在接受免疫抑制治疗的

患儿；（２）患儿在入院前已经接受广谱抗菌药物治疗超

过４８ｈ。所有纳入的患儿将在入院后接受详细的临

床评估和治疗记录，包括基本信息（年龄、性别）、病史

和治疗过程、机械通气参数（ＥＴＣＯ２ 水平）以及抗菌药

物使用情况和疗效。本研究中广谱抗菌药物主要指作

用于多种革兰阳性和阴性菌的抗菌药物，如头孢菌素

类、碳青霉烯类等。本研究获得贵阳市儿童医院伦理

委员会批准（批准号：２０２１７０）。

研究过程严格遵循《赫尔辛基宣言》的伦理指导原

则，所有患儿及其监护人均需签署知情同意书。

２　临床数据和样本采集

临床数据的收集包括患儿的基本信息（年龄、性

别、体重）、病史和治疗过程、机械通气参数（ＥＴＣＯ２ 的

初始值、最高值、最低值及其变化趋势）以及抗菌药物

使用情况。生物样本采集患儿的支气管肺泡灌洗液

（Ｂｒｏｎｃｈｏａｌｖｅｏｌａｒｌａｖａｇｅｆｌｕｉｄ，ＢＡＬＦ）。在机械通气

过程中，通过支气管镜采集患儿的ＢＡＬＦ样本，采集

完成后立即储存在－８０℃环境中，直至后续测序分

析。采集的支气管肺泡灌洗液（ＢＡＬＦ）样本送至第三

方检测公司进行宏基因组学测序。

３　宏基因组学测序

采用专用 ＤＮＡ 提取试剂盒提（ＱｉａｇｅｎＤＮｅａｓｙ

Ｋｉｔ，Ｑｉａｎｇｅｎ）提取ＢＡＬＦ样本ＤＮＡ，使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ

分光光度计和琼脂糖凝胶电泳检测样本ＤＮＡ的浓度

和纯度后，利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ高通量测序平台对所有

ＢＡＬＦ样本进行宏基因组测序。测序完成后，首先去

除原始测序数据的低质量读段和接头序列，随后通过

ＱＩＩＭＥ２工具将质量控制后的序列与参考基因组数据

库进行比对，以识别样本中的病原微生物种类和丰度。

最后，通过将测序数据比对到ＣＡＲＤ和ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ抗

菌药物耐药基因数据库，对样本中的耐药基因进行识

别和定量。

４　耐药性预测

·７４·
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本研究通过结合宏基因组学分析获得的病原微生

物种类、相对丰度及抗菌药物耐药基因数据与ＥＴＣＯ２

监测数据，对病原微生物活动与呼吸功能的关系进行

综合评估。具体而言，本研究采用决策树算法构建耐

药性预测模型。数据集将被划分为训练集和测试集

（８０％训练，２０％测试），并通过犽折交叉验证评估模

型的稳定性和泛化能力。模型性能的评价指标包括准

确率、灵敏度、特异性、阳性预测值和阴性预测值，以全

面反映其预测能力。

５　统计学分析

统计分析使用Ｒ语言（版本：４．２．０）完成。采用

描述性统计分析患儿的年龄、性别、体重、病史、机械通

气参数及抗菌药物使用情况等基本特征和临床数据。

采用采用Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析评估宏基因组学数据、

ＥＴＣＯ２ 水平与抗菌药物耐药性之间的关系。采用逻

辑回归模型分析宏基因组学特征（如病原微生物种类、

相对丰度、耐药基因丰度）和ＥＴＣＯ２ 监测数据对耐药

性的影响，通过计算回归系数及其显著性，确定各因素

的独立贡献。同时，使用逐步回归方法进行变量选择，

优化模型的预测性能。采用ＲＯＣ曲线和 ＡＵＣ值评

估模型的分类性能。计算混淆矩阵及其衍生指标（如

准确率、灵敏度、特异性、阳性预测值和阴性预测值）以

全面评估模型的预测效果。本研究采用均值±标准差

（犕犲犪狀±犛犇）进行数据展示，以犘＜０．０５为差异有统

计学意义。

结　果

１　一般资料

研究共纳入１１２名重症肺炎患儿，平均年龄７．４５

±４．３２岁，男性、女性患儿分别为６３（５６．２５％）和４９

（４３．７５％）名，平均体重２５．６４±１２．４８ｋｇ。所有患儿

均接受了机械通气治疗，初始ＥＴＣＯ２ 水平３８．６５±

５．４２ ｍｍＨｇ，最 高 ＥＴＣＯ２ 水 平 ４５．２３±６．１３

ｍｍＨｇ，最低 ＥＴＣＯ２ 水平为３２．３４±４．９８ｍｍＨｇ。

所有患儿均接受了抗菌药物治疗，其中使用广谱抗菌

药物的比例为７２．３２％。

２　宏基因组学测序结果

对１１２名重症肺炎患儿的ＢＡＬＦ样本ＤＮＡ进行

宏基因组学测序并进行数据质控后，平均每个样本生

成４．８百万条有效读段（ｒｅａｄｓ）。通过 ＱＩＩＭＥ２软件

比对参考基因组数据库，识别出每个样本中的病原微

生物种类和相对丰度，其中优势病原微生物包括肺炎

链 球 菌 （犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊 狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲，２３．１２％ ±

８．０３％）、流感嗜血杆菌 （Ｈａｅｍｏｐｈｉｌｕｓｉｎｆｌｕｅｎｚａｅ，

１８．７６％±７．１７％）、金黄色葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊

犪狌狉犲狌狊，１４．４５％ ±６．１７％）和 呼 吸 道 合 胞 病 毒

（犚犲狊狆犻狉犪狋狅狉狔 犛狔狀犮狔狋犻犪犾 犞犻狉狌狊，犚犛犞，８．９４％ ±

５．１１％）。同时，通过比对至ＣＡＲＤ和 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ抗

菌药物耐药基因数据库，本研究从１１２例ＢＡＬＦ样本

识别出的耐药基因包括ｂｌａ＿ＴＥＭ、ｍｅｃＡ、ｅｒｍＢ和

ｖａｎＡ，平均相对丰度分别为 ２５．６４％ ±８．９７％、

２０．１２％±７．４２％、１８．５４％±６．８８％和１５．２３％±

５．７６％（图１）。

灰色表示在样本中未检出，蓝色表示在样本中检出。

图１　样本中病原体和抗菌药物基因检出分布图。

犉犻犵．１　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀犪狀犱犪狀狋犻犫犻狅狋犻犮犵犲狀犲犱犲狋犲犮狋犻狅狀

犻狀狊犪犿狆犾犲狊

３　病原微生物和耐药基因的分布

对宏基因组学测序结果的进一步分析显示（图

１），在１１２名重症肺炎患儿的ＢＡＬＦ样本中，肺炎链

球菌、流感嗜血杆菌、金黄色葡萄球菌和呼吸道合胞病

毒的检 出率分 别为 ８５．７１％、７８．５７％、２８．７５％、

６７．８６％和５７．１４％。对于抗菌药物耐药基因，ｂｌａ＿

ＴＥＭ、ｍｅｃＡ、ｅｒｍＢ 和 ｖａｎＡ 的 检 出 率 分 别 为

７６．７９％、６４．２９％、５９．８２％和５０．８９％。

４　犈犜犆犗２ 水平与耐药性的关系

在１１２名重症肺炎患儿中，初始ＥＴＣＯ２ 水平为

３８．６５±５．４２ｍｍＨｇ，最高ＥＴＣＯ２ 水平为４５．２３±

６．１３ｍｍＨｇ，最低 ＥＴＣＯ２ 水平为 ３２．３４±４．９８

ｍｍＨｇ。基于上述各抗菌药物耐药基因的平均相对

丰度（表２），Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果显示（图２），初

始ＥＴＣＯ２ 水平与ｂｌａ＿ＴＥＭ 显著正相关（狉＝０．４５５，

犘＜０．００１），与 ｍｅｃＡ 显著正相关（狉＝０．３８２，犘＝

０．００９），与ｅｒｍＢ显著正相关（狉＝０．４１１，犘＝０．００８），

与ｖａｎＡ显著正相关（狉＝０．３６４，犘＝０．０２２）。最高

ＥＴＣＯ２ 水平与ｂｌａ＿ＴＥＭ显著正相关（狉＝０．５２４，犘＜

０．００１），与ｍｅｃＡ显著正相关（狉＝０．４６７，犘＜０．００１），

与ｅｒｍＢ显著正相关（狉＝０．４９５，犘＜０．００１），与ｖａｎＡ

显著正相关（狉＝０．４３１，犘＝０．００２），最低ＥＴＣＯ２ 水平

与各耐药基因的相关性不显著。

·８４·
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红色表示正相关，蓝色表示负相关。表示变量间存在显著相关性。

图２　犈犜犆犗２水平与抗菌药物耐药基因的犘犲犪狉狊狅狀相关性分析热图

犉犻犵．２　犎犲犪狋犿犪狆狅犳犘犲犪狉狊狅狀犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀犈犜犆犗２犾犲狏犲犾狊

犪狀犱犪狀狋犻犫犻狅狋犻犮狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲狊

５　耐药性预测模型的性能评估

为了评估ＥＴＣＯ２ 监测数据在预测重症肺炎患儿

抗菌药物耐药性中的应用价值，本研究构建并评估了

基于决策树算法的抗菌药物耐药性预测模型。使用

ＥＴＣＯ２ 水 平 （初 始 ＥＴＣＯ２、最 高 ＥＴＣＯ２、最 低

ＥＴＣＯ２）作为输入变量，抗菌药物耐药性（结合ｂｌａ＿

ＴＥＭ、ｍｅｃＡ、ｅｒｍＢ、ｖａｎＡ 的存在与否）作为输出变

量。数据集被划分为训练集（８０％）和测试集（２０％），

在训练集上进行模型训练，并在测试集上评估模型性

能。模型预测结果：预测非耐药１９株，而实际非耐药

１６株，实际耐药３株；预测耐药１５株，而实际耐药１１

株，非耐药４株。根据混淆矩阵计算得到的各项指标

结果见表１，模型的准确率为０．８５９，灵敏度为０．９３５，

特异性为０．７９５，Ｋａｐｐａ值为０．７２０，表明模型的预测

结果与实际情况有较高的一致性。同时，本研究通过

分析受试者工作特征（ＲＯＣ）曲线和计算曲线下面积

（ＡＵＣ）进一步评估了模型的分类性能，结果表明该模

型的ＡＵＣ值为０．８９４（图３），进一步验证了模型区分

抗菌药物耐药性的能力。

讨　论

宏基因组二代测序技术在重症患者抗感染治疗中

具有重要检测指导意义［２３２４］。本研究通过结合宏基因

组学测序（ｍＮＧＳ）和呼吸末二氧化碳（ＥＴＣＯ２）监测

数据，系统评估了其在预测机械通气重症肺炎患儿抗

菌药物耐药性中的临床应用价值。本研究结果显示

ｍＮＧＳ技术结合相关生物信息学分析和数据库能够

快速、准确地识别重症肺炎患儿支气管肺泡灌洗液

表１　基于训练集混淆矩阵计算的预测模型各指标结果

犜犪犫犾犲１　犚犲狊狌犾狋狊狅犳狏犪狉犻狅狌狊犻狀犱犻犮犪狋狅狉狊狅犳狋犺犲狆狉犲犱犻犮狋犻狅狀犿狅犱犲犾

犮犪犾犮狌犾犪狋犲犱犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犮狅狀犳狌狊犻狅狀犿犪狋狉犻狓狅犳狋犺犲狋狉犪犻狀犻狀犵狊犲狋

指标 结果

准确率 ０．８５９３

９５％置信区间 （０．８３７１，０．８７９５）

无信息率 ０．５４３５

准确率显著性犘 值 ＜０．００１

Ｋａｐｐａ ０．７２０４

ＭｃＮｅｍａｒ测试犘 值 ＜０．００１

灵敏度（召回率） ０．９３５１

特异性 ０．７９５

阳性预测值 ０．７９３

阴性预测值 ０．８３５

流行率 ０．４５６

检测率 ０．４２６

检测流行率 ０．５３８

平均准确度 ０．８６５

图３　基于决策树算法的抗菌药物耐药性预测模型的受试者工作

特征曲线（犚犗犆）及曲线下面积（犃犝犆）

犉犻犵．３　犚犲犮犲犻狏犲狉狅狆犲狉犪狋犻狀犵犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮犮狌狉狏犲（犚犗犆）犪狀犱犪狉犲犪狌狀犱犲狉

狋犺犲犮狌狉狏犲（犃犝犆）狅犳狋犺犲犪狀狋犻犫犻狅狋犻犮狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狆狉犲犱犻犮狋犻狅狀犿狅犱犲犾犫犪狊犲犱

狅狀狋犺犲犱犲犮犻狊犻狅狀狋狉犲犲犪犾犵狅狉犻狋犺犿

（ＢＡＬＦ）中的病原微生物种类及其耐药基因，并通过

ＥＴＣＯ２ 监测数据进一步增强了耐药性预测的准确性。

本研究通过ｍＮＧＳ技术识别出的ＢＡＬＦ样本中的主

要病 原 微 生 物 包 括 肺 炎 链 球 菌 （犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊

狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲）、流 感 嗜 血 杆 菌 （犎犪犲犿狅狆犺犻犾狌狊

犻狀犳犾狌犲狀狕犪犲）、金 黄 色 葡 萄 球 菌 （犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊

犪狌狉犲狌狊）和呼吸道合胞病毒（犚犲狊狆犻狉犪狋狅狉狔犛狔狀犮狔狋犻犪犾

犞犻狉狌狊，犚犛犞），这与既往文献报道的儿童重症肺炎常见

病原体谱基本一致。本研究中呼吸道合胞病毒的检出

率较高（５７．１４％），表明病毒感染在儿童重症肺炎中的

普遍性，同时也提示ｍＮＧＳ技术在同时检测细菌和病

毒方面的优势。这一结果表明临床治疗重症肺炎时，

除了考虑抗菌治疗外，还应关注病毒感染的可能性，适

时采取抗病毒治疗或支持治疗。此外，本研究发现ｂｌａ

·９４·
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＿ＴＥＭ、ｍｅｃＡ、ｅｒｍＢ和ｖａｎＡ是主要的耐药基因，这

些基因分别与β内酰胺类、甲氧西林、大环内酯类和万

古霉素的耐药性相关。ｂｌａ＿ＴＥＭ 基因的高检出率

（７６．７９％）也反映了β内酰胺类抗菌药物在儿科临床

中的广泛使用，同时也提示需要更加谨慎地使用此类

抗菌药物，以防止耐药性。

ＥＴＣＯ２ 监测作为评估呼吸功能的重要手段，其水

平变化与肺部病变及通气状况密切相关［２５２６］。本研究

发现，初始ＥＴＣＯ２ 和最高ＥＴＣＯ２ 水平与多种主要抗

菌药物耐药基因（如ｂｌａ＿ＴＥＭ、ｍｅｃＡ、ｅｒｍＢ、ｖａｎＡ）具

有显著的正相关性（犘＜０．０５）。这表明ＥＴＣＯ２ 水平

的变化可能为病原体活性和耐药性提供间接信息。尽

管最低ＥＴＣＯ２ 水平与耐药基因的相关性不显著，但

初始 和最高 ＥＴＣＯ２ 水平的显著相关性提示 了

ＥＴＣＯ２ 监测在临床耐药性预测中的潜在应用价值。

我们推测，较高的ＥＴＣＯ２ 水平可能反映了更严重的

肺部感染和通气功能障碍［２７２８］，而这种状态下病原体

的活性和耐药基因的表达可能会增加。既往研究也支

持ＥＴＣＯ２ 监测在评估呼吸系统疾病中的应用价值，

研究表明ＥＴＣＯ２ 水平的变化与急性呼吸窘迫综合征

（ＡＲＤＳ）患儿的病情严重程度和预后密切相关。此

外，Ａｋｋｅｒｍａｎｓ等
［２９３０］报道，ＥＴＣＯ２ 水平能够反映机

械通气患儿的通气状况和二氧化碳潴留情况，为临床

决策提供重要参考。通过结合ＥＴＣＯ２ 水平和 ｍＮＧＳ

数据构建的决策树模型，本研究表明该模型在预测重

症肺炎患儿抗菌药物耐药性方面表现出较高的准确性

（０．８５９）和可靠性（ＡＵＣ＝０．８９４），能够有效地检测出

耐药性病例。这些结果进一步验证了ＥＴＣＯ２ 监测数

据在耐药性预测中的辅助作用。这一发现与文献中的

类似研究结果相一致。Ｋｉｍ等
［３１］通过结合临床数据

和生物标志物构建的预测模型，在耐药性预测方面同

样显示出较高的准确性和可靠性。此外，Ｌｉｕ等
［３２］的

研究也表明，基于多种临床参数和生物标志物的综合

模型能够显著提高感染性疾病的预测能力。尽管本研

究取得了较为显著的成果，但仍存在一些局限性。首

先，样本量相对较小，可能影响结果的普遍性。未来研

究应扩大样本量，进一步验证结果的可靠性。其次，本

研究为单中心回顾性研究，存在选择偏倚的可能。多

中心、大规模的前瞻性研究将有助于进一步验证和推

广本研究的结论。最后，尽管ｍＮＧＳ技术显示出显著

优势，但其高成本在临床推广应用中仍面临挑战。

综合以上结果，本研究展示了 ｍＮＧＳ技术和

ＥＴＣＯ２ 监测数据在预测机械通气重症肺炎患儿抗菌

药物耐药性中的临床价值。快速、准确的病原体和耐

药性识别，对于重症肺炎的个体化治疗至关重要，通过

提前识别耐药性，可以优化抗菌药物的使用策略，减少

不必要的广谱抗菌药物使用，降低耐药性传播的风险，

提高治疗效果。此外，本研究提出的耐药性预测模型，

可以作为临床决策支持系统的一部分，辅助医师在复

杂感染病例中做出更为精准的治疗决策。未来的研究

可以进一步优化模型算法，结合更多临床参数以提升

预测性能。本研究通过结合 ｍＮＧＳ技术和 ＥＴＣＯ２

监测数据，评估了其在预测机械通气重症肺炎患儿抗

菌药物耐药性中的临床价值。结果表明，ｍＮＧＳ技术

能够快速、准确地识别病原微生物及其耐药基因，

ＥＴＣＯ２ 监测数据在耐药性预测中具有重要的辅助作

用。基于此构建的耐药性预测模型性能良好，为重症

肺炎的个体化治疗提供了新的思路和方法。
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