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不同年龄段呼吸道感染患儿病原学特征调查*

范淑华1,2,管志伟1,2**,徐炎1,2,范辉1,任玉梅1,李乐1,白晗1

(1.河南中医药大学第一附属医院儿科医院,河南郑州
 

450000;2.
 

河南中医药大学儿科医学院)

【摘要】 目的 探究不同年龄段呼吸道感染患儿的病原学分布特征,为临床精准诊疗提供依据。 方法 采用回顾性

队列研究,纳入2024年1月至12月河南中医药大学第一附属医院儿科收治的2
 

987例呼吸道感染患儿,按年龄分为婴

儿组(0~岁)、幼儿组(1~岁)、学龄前期组(3~岁)和学龄期组(6~15岁)。通过采集患儿咽拭子标本,采用上呼吸道多

种病原体靶向测序检测病原,对比分析各组患儿病原构成及感染模式差异。 结果 总体病原检出率83.26%,其中单

一感染占32.51%,混合感染占50.75%。单一感染主要为病毒感染(44.70%,434/971),混合感染主要为细菌+病毒混

合感染(77.11%,1169/1516)。婴儿组中,阳性率为88.92%,其中单一感染占42.12%,混合感染占46.80%。单一感染

主要为细菌感染(57.89%,99/171),混合感染主要为细菌+病毒混合感染(92.63%,176/190)。幼儿组中,阳性率为

87.32%,其中单一感染占27.65%,混合感染占59.67%。单一感染主要为细菌感染(53.38%,71/133),混合感染主要

为细菌+病毒混合感染(82.58%,237/287)。学龄前期组中,阳性率为82.04%,其中单一感染占26.90%,混合感染占

55.14%。单一感染主要为病毒感染(45.95%,119/259),混合感染主要为细菌+病毒混合感染(77.97%,414/531)。学

龄期组中,阳性率为80.56%,其中单一感染占35.88%,混合感染占44.68%。单一感染主要为病毒感染(50.00%,204/

408),混合感染主要为细菌+病毒混合感染(67.32%,342/508)。不同年龄分组患儿总阳性率、单一感染阳性率、混合感

染阳性率差异均有统计学意义(P<0.05)。不同年龄组病原分布存在显著差异:婴儿组以金黄色葡萄球菌(22.41%)、

巨细胞病毒(18.72%)为主;幼儿组流感嗜血杆菌(24.32%)、鼻病毒(15.80%)检出率较高;学龄前期及学龄期鼻病毒持

续高发(分别为14.43%、15.22%),学龄期流感嗜血杆菌检出率升至26.30%。卡他莫拉菌检出率随年龄增长呈下降趋

势(P<0.05)。 结论 儿童呼吸道感染病原谱具有明显年龄特征,混合感染比例高,临床应依据年龄优化检测策略,

重视病原协同致病风险。
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【Abstract】 Objective To
 

explore
 

the
 

etiological
 

distribution
 

characteristics
 

of
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infections
 

in
 

different
 

age
 

groups
 

and
 

provide
 

a
 

basis
 

for
 

precise
 

clinical
 

diagnosis
 

and
 

treatment. Methods A
 

retrospective
 

cohort
 

study
 

was
 

conducted.
 

A
 

total
 

of
 

2
 

987
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infections
 

admitted
 

to
 

the
 

Department
 

of
 

Pediatrics
 

of
 

the
 

First
 

Affiliated
 

Hospital
 

of
 

Henan
 

University
 

of
 

Chinese
 

Medicine
 

from
 

January
 

to
 

December
 

2024
 

were
 

included.
 

They
 

were
 

divided
 

into
 

the
 

infant
 

group
 

(>0
 

year
 

old),the
 

toddler
 

group
 

(>1
 

years
 

old),the
 

preschool
 

group
 

(>3
 

years
 

old),and
 

the
 

school-age
 

group
 

(6-15
 

years
 

old)
 

according
 

to
 

their
 

ages.
 

Pharyngeal
 

swab
 

specimens
 

of
 

the
 

children
 

were
 

collected,and
 

targeted
 

sequencing
 

of
 

multiple
 

pathogens
 

in
 

the
 

upper
 

respiratory
 

tract
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

pathogens.
 

The
 

differences
 

in
 

pathogen
 

composition
 

and
 

infection
 

patterns
 

among
 

the
 

children
 

in
 

each
 

group
 

were
 

compared
 

and
 

analyzed.
 Results The

 

overall
 

pathogen
 

detection
 

rate
 

was
 

83.26%,among
 

which
 

single
 

infection
 

accounted
 

for
 

32.51%
 

and
 

mixed
 

infection
 

accounted
 

for
 

50.75%.
 

Single
 

infection
 

was
 

mainly
 

viral
 

infection
 

(44.70%,434/971),and
 

mixed
 

infection
 

was
 

mainly
 

a
 

combination
 

of
 

bacteria
 

and
 

virus
 

(77.11%,1169/1516).
 

In
 

the
 

infant
 

group,the
 

positive
 

rate
 

was
 

88.92%,among
 

which
 

single
 

infection
 

accounted
 

for
 

42.12%
 

and
 

mixed
 

infection
 

accounted
 

for
 

46.80%.
 

Single
 

infection
 

was
 

mainly
 

bacterial
 

infection
 

(57.89%,99/171),and
 

mixed
 

infection
 

was
 

mainly
 

a
 

combination
 

of
 

bacteria
 

and
 

virus
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(92.63%,176/190).
 

In
 

the
 

toddler
 

group,the
 

positive
 

rate
 

was
 

87.32%,among
 

which
 

single
 

infection
 

accounted
 

for
 

27.65%
 

and
 

mixed
 

infection
 

accounted
 

for
 

59.67%.
 

Single
 

infection
 

was
 

mainly
 

bacterial
 

infection
 

(53.38%,71/133),

and
 

mixed
 

infection
 

was
 

mainly
 

a
 

combination
 

of
 

bacteria
 

and
 

virus
 

(82.58%,237/287).
 

In
 

the
 

preschool
 

group,the
 

positive
 

rate
 

was
 

82.04%,among
 

which
 

single
 

infection
 

accounted
 

for
 

26.90%
 

and
 

mixed
 

infection
 

accounted
 

for
 

55.14%.
 

Single
 

infection
 

was
 

mainly
 

viral
 

infection
 

(45.95%,119/259),and
 

mixed
 

infection
 

was
 

mainly
 

a
 

combination
 

of
 

bacteria
 

and
 

virus
 

(77.97%,414/531).
 

In
 

the
 

school-age
 

group,the
 

positive
 

rate
 

was
 

80.56%,among
 

which
 

single
 

infection
 

accounted
 

for
 

35.88%
 

and
 

mixed
 

infection
 

accounted
 

for
 

44.68%.
 

Single
 

infection
 

was
 

mainly
 

viral
 

infection
 

(50.00%,204/408),and
 

mixed
 

infection
 

was
 

mainly
 

a
 

combination
 

of
 

bacteria
 

and
 

virus
 

(67.32%,342/508).
 

There
 

were
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

total
 

positive
 

rate,the
 

positive
 

rate
 

of
 

single
 

infection,and
 

the
 

positive
 

rate
 

of
 

mixed
 

infection
 

among
 

the
 

children
 

in
 

different
 

age
 

groups
 

(P<0.05).
 

There
 

were
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

pathogen
 

distribution
 

among
 

different
 

age
 

groups:in
 

the
 

infant
 

group,Staphylococcus
 

aureus
 

(22.41%)
 

and
 

Cytomegalovirus
 

(18.72%)
 

were
 

the
 

main
 

pathogens;in
 

the
 

toddler
 

group,the
 

detection
 

rates
 

of
 

Haemophilus
 

influenzae
 

(24.32%)
 

and
 

Rhinovirus
 

(15.80%)
 

were
 

relatively
 

high;in
 

the
 

preschool
 

and
 

school-age
 

groups,Rhinovirus
 

continued
 

to
 

be
 

highly
 

prevalent
 

(14.43%
 

and
 

15.22%,respectively),and
 

the
 

detection
 

rate
 

of
 

H.
 

influenzae
 

in
 

the
 

school-age
 

group
 

increased
 

to
 

26.30%.
 

The
 

detection
 

rate
 

of
 

Moraxella
 

catarrhalis
 

showed
 

a
 

downward
 

trend
 

with
 

age
 

(P<0.05). Conclusion 
The

 

pathogen
 

spectrum
 

of
 

children
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infections
 

has
 

obvious
 

age
 

characteristics,and
 

the
 

proportion
 

of
 

mixed
 

infections
 

is
 

high.
 

Clinically,the
 

detection
 

strategy
 

should
 

be
 

optimized
 

according
 

to
 

age,and
 

the
 

risk
 

of
 

synergistic
 

pathogenicity
 

of
 

pathogens
 

should
 

be
 

emphasized.
【Keywords】 respiratory

 

tract
 

infection;targeted
 

sequencing
 

technology;virus;bacteria;atypical
 

pathogens

  儿童呼吸道感染作为儿科常见疾病,在全球范围

内呈现出较高的发病率。流行病学数据显示,全球每

年约1.56亿儿童因下呼吸道感染就医,成为5岁以下

儿童死亡的主要原因之一[1-2]。儿童免疫系统发育具

有阶段性特征,尤其是婴幼儿,其免疫系统尚未发育完

善,更易受到病原体的侵袭[3-4]。呼吸道感染不仅影响

儿童的身体健康,还会给家庭和社会带来沉重的经济

负担。既往研究多采用传统检测方法(如培养、血清

学),存在检测周期长、漏检率高等问题,难以全面揭示

混合感染情况[5-6]。随着靶向测序技术的发展,其高通

量、高灵敏度的特点为病原学研究提供了新途径,但基

于该技术的多中心、大样本研究仍较缺乏。本研究通

过咽拭子靶向测序分析不同年龄段呼吸道感染患儿的

病原分布,旨在明确年龄相关的感染特征,为临床精准

诊疗提供参考。目前,国内关于儿童呼吸道感染病原

学研究存在以下不足:第一,现有数据多聚焦于单一病

原体或特定年龄段,缺乏0~15岁全年龄段系统性分

析;第二,混合感染的发生机制及临床影响尚未完全明

确;第三,传统检测方法对非典型病原体、低载量病原

体检出率低,导致病原谱认知存在偏差。本研究利用

靶向测序技术覆盖多种病原体,探讨不同年龄段的病

原构成差异,以期填补上述研究空白。

对象与方法

1 研究对象

采用回顾性队列研究,纳入2024年1-12月本院

儿科收治的呼吸道感染患儿。纳入标准:①年龄0~
15岁,以入院日期计算年龄;②符合《儿童社区获得性

肺炎诊断和治疗指南(2013版)》[7]中呼吸道感染诊断

标准(具备发热、咳嗽、流涕、气促、喘息等症状,结合查

体及影像学检查);③住院期间采集咽拭子标本行上呼

吸道多种病原体靶向测序检测。排除标准:①先天性

免疫缺陷病、原发性纤毛运动障碍等基础疾病;②入院

前48
 

h内使用过抗病毒药物或广谱抗生素;③标本采

集不合格。最终纳入2
 

987例患儿,按年龄分为4组:
婴儿组(0~<1岁)406例、幼儿组(1~<3岁)481例、
学龄前期组(3~<6岁)963例、学龄期组(6~15岁)1

 

137例。本研究经医院伦理委员会批准,患儿监护人

签署知情同意书,临床数据经去标识化处理后分析。

2 咽拭子标本采集

使用无菌聚丙烯杆聚酯纤维咽拭子,搭配2
 

mL
含胍盐病毒保存液的采样管。由经过标准化培训的儿

科护士执行采样,具体步骤:①患儿取坐位或仰卧位,
头部后仰45°,用压舌板轻压舌前2/3暴露咽后壁;②
持拭子迅速擦拭双侧扁桃体隐窝、咽后壁及腭垂根部

黏膜,避免触及舌体及牙齿;③拭子插入保存管后立即

折断尾部,旋紧管盖,标签注明患儿信息、采样时间(精
确到分钟);④样本于30

 

min内放入4
 

℃便携式冷藏

箱,2
 

h内送达实验室。

3 上呼吸道多种病原体靶向测序检测病原体

3.1 核 酸 提 取  采 用 磁 珠 法 自 动 化 提 取 系 统

(KingFisher
 

Flex,Thermo
 

Fisher
 

Scientific),具体步

骤:①取200
 

μL咽拭子保存液加入含磁珠的裂解管,
涡旋混匀10s,室温静置5min裂解病原体;②转移至

核酸提取模块,依次进行结合(50
 

℃,5
 

min)、洗涤(含
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乙醇的洗涤缓冲液2次)、洗脱(RNase-free水50
 

μL,

60
 

℃,2
 

min);③同时提取DNA和RNA,DNA样本

直接用于细菌检测,RNA样本经逆转录为cDNA,反
应条件:37

 

℃
 

15
 

min,85
 

℃
 

5
 

s。

3.2 靶向文库构建 使用呼吸道病原体靶向捕获测

序试剂盒,覆盖201种病原体(病毒128种、细菌56
种、非典型病原体17种)。具体流程:①探针杂交:将
提取的核酸与生物素标记的靶向探针(50

 

nmol/L终

浓度)混 合,加 入 杂 交 缓 冲 液(含 2×SSC、0.1%
 

SDS),95
 

℃变性5
 

min后,58
 

℃恒温杂交2
 

h(杂交

仪:Thermo
 

Scientific
 

Hybex);②磁珠捕获:加入链霉

亲和素磁珠,室温孵育30
 

min,磁力架分离后用预热

的洗涤缓冲液(含1×SSC、0.1%
 

SDS)清洗3次;③文

库扩增:洗脱杂交复合体,加入接头引物(含Illumina
测序 接 头 及 样 本 特 异 性Index),进 行 PCR 扩 增

(KAPA
 

HiFi
 

HotStart
 

ReadyMix,Roche),反应条

件:95
 

℃
 

3
 

min;95
 

℃
 

15
 

s,60
 

℃
 

30
 

s,72
 

℃
 

30
 

s,共

12个循环;72
 

℃延伸
 

5
 

min;④
 

产物纯化:使用磁珠法

去除引物二聚体,Qubit
 

4.0荧光定量仪(Thermo
 

Fisher)检测文库浓度,确保有效浓度≥2
 

nmol/L。

3.3 高通量测序 采用
 

Illumina
 

Mi
 

Seq平台进行双

端测序(PE
 

2×150
 

bp),测序参数设置:簇密度:800~
1000

 

K/mm2;测序模式:V3试剂盒(600
 

cycle);质量

控制:自动过滤Phred质量值<20的碱基,单样本测

序深度≥20
 

000
 

reads[8]。

4 病原判定标准

使用Fast
 

QC
 

v0.12.1检测测序数据质量,去除

含接头序列、低质量(Q≤20)及短于50
 

bp的reads。
采用Bowtie2

 

v2.4.5将clean
 

reads比对至本地化病

原体参考基因组数据库(包含 NCBI
 

Ref
 

Seq全长序

列。通过Kraken2
 

v2.1.3进行物种注释,设置病毒分

类阈值为最低10条特异性reads且序列覆盖度≥
50%,细菌分类阈值为最低20条特异性reads或检测

到关键致病基因,非典型病原体参照病毒判定标准。
混合感染定义:同一样本中检出≥2种不同类别病原

体(病毒+细菌、病毒+非典型病原体、细菌+非典型

病原体)。

5 统计学方法

采用SPSS
 

26.0进行数据分析,计数资料以例数

(%)表示,组间比较采用χ2 检验,以P<0.05为差异

有统计学意义,所有检验均为双侧检验。

结 果

1 总体病原菌检出情况

2
 

987例患儿中,2
 

487例患儿病原学检测结果阳

性,阳性率为83.26%(2487/2987),其中971例为单

一感染,阳性率为32.51%(971/2987),1
 

516例为混

合感染,阳性率为50.75%(1516/2987)。单一感染

中,387例为细菌感染(38.96%,387/971),434例为病

毒感染(44.70%,434/971),150例为非典型病原体感

染(15.45%,150/971)。混合感染中,1
 

169例为细菌

+病毒混合感染(77.11%,1169/1516),133例为细菌

+非典型病原体感染(8.77%,133/1516),70例为病

毒+非典型病原体感染(4.62%,770/1516),144例为

三者混合感染(9.50%,144/1516)。婴儿组中,361例

患儿病原学检测结果阳性,阳性率为88.92%(361/

406),其中171例为单一感染,阳性率 为42.12%
(171/406),190例为混合感染,阳 性 率 为46.80%
(190/406)。单一感染中,99例为细菌感染(57.89%,

99/171),64例为病毒感染(37.43%,64/171),8例为

非典型病原体感染(4.68%,8/171)。混合感染中,176
例为细菌+病毒混合感染(92.63%,176/190),7例为

病毒+非典型病原体感染(3.68%,7/190),7例为三

者混合感染(3.68%,7/190)。幼儿组中,420例患儿

病原学检测结果阳性,阳性率为87.32%(420/481),
其中133例为单一感染,阳性率为27.65%(133/

481),287例为混合感染,阳性率为59.67%(287/

481)。单一感染中,71例为细菌感染(53.38%,71/

133),47例为病毒感染(35.34%,47/133),15例为非

典型病原体感染(11.28%,15/133)。混合感染中,237
例为细菌+病毒混合感染(82.58%,237/287),13例

为细菌+非典型病原体感染(4.53%,13/287),15例

为病毒+非典型病原体感染(5.23%,15/287),22例

为三者混合感染(7.67%,22/287)。学龄前期组中,

790例患儿病原学检测结果阳性,阳性率为82.04%
(790/963),其 中 259 例 为 单 一 感 染,阳 性 率 为

26.90%(259/963),531例 为 混 合 感 染,阳 性 率 为

55.14%(531/963)。单一感染中,82例为细菌感染

(31.66%,82/259),119例为病毒感染(45.95%,119/

259),58例为非典型病原体感染(22.39%,58/259)。
混合感染中,414例为细菌+病毒混合感染(77.97%,

414/531),44例为细菌+非典型病原体感染(8.29%,

44/531),18例为病毒+非典型病原体感染(3.39%,

18/531),55例为三者混合感染(10.36%,55/531)。
学龄期组中,916例患儿病原学检测结果阳性,阳性率

为80.56%(916/1137),其中408例为单一感染,阳性

率为35.88%(408/1137),508例为混合感染,阳性率

为44.68%(508/1137)。单一感染中,135例为细菌感

染(33.09%,135/408),204例为病毒感染(50.00%,

204/408),69例为非典型病原体感染(16.91%,69/

408)。混合感染中,342例为细菌+病毒混合感染

(67.32%,342/508),76例为细菌+非典型病原体感
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染(14.96%,76/508),30例为病毒+非典型病原体感

染(5.91%,30/508),60例为三者混合感染(11.81%,

60/508)。不同年龄分组患儿总阳性率、单一感染阳性

率、混合 感 染 阳 性 率 差 异 均 有 统 计 学 意 义(χ2=
21.974、41.997、42.032,均P<0.05)。

2 不同年龄段分组患儿细菌感染分布情况对比

婴儿组患儿中,细菌感染检出前三位分别为金黄

色葡萄球菌(22.41%,91/406)、卡他莫拉菌(18.23%,

74/406)、肺炎链球菌(14.53%,59/406)。幼儿组患儿

中,细 菌 感 染 检 出 前 三 位 分 别 为 流 感 嗜 血 杆 菌

(24.32%,117/481)、肺炎链球菌(18.30%,88/481)、
卡他莫拉菌(13.51%,65/481)。学龄前期组患儿中,
细菌感染检出前三位分别为流感嗜血杆菌(19.63%,

189/963)、肺炎链球菌(16.82%,162/963)、卡他莫拉

菌(13.29%,128/963)。学龄期组患儿中,细菌感染检

出前三位,分别为流感嗜血杆菌(26.30%,299/1137)、
肺 炎 链 球 菌 (16.01%,182/1137)、卡 他 莫 拉 菌

(9.32%,106/1137)。
不同分组患儿中,卡他莫拉菌检出率差异有统计

学意义(χ2=23.691,P<0.05),肺炎链球菌检出率差

异无统计学意义(χ2=2.539,P>0.05)。

3 不同年龄段分组患儿病毒感染分布情况对比

婴儿组患儿中,病毒感染检出前三位分别为巨细

胞病毒(18.72%,76/406)、鼻病毒(10.34%,42/406)、
人呼吸道合胞病毒(8.37%,34/406)。幼儿组患儿中,
病毒感染检出前三位分别为鼻病毒(15.80%,76/

481)、巨细胞病毒(7.90%,38/481)、人副流感病毒

(7.28%,35/481)。学龄前期组患儿中,病毒感染检出

前三位分别为鼻病毒(14.43%,139/963)、人偏肺病毒

(98/963)、人副流感病毒(4.26%,41/963)。学龄期组

患儿中,病毒感染检出前三位分别为鼻病毒(15.22%,

173/1137)、EB病毒(4.66%,53/1137)、单纯疱疹病毒

(3.96%,45/1137)。不同分组患儿中,鼻病毒检出率

差异无统计学意义(χ2=6.798,P>0.05)。

讨 论

本研究总体病原阳性率为83.26%,显著高于传

统培养法及免疫层析技术报道的60%~75%,凸显了

靶向测序技术在病原体检测中的技术优势[9]。混合感

染率高达50.75%,其中细菌+病毒混合感染占比达

77.11%,该结果与国内外研究结果具有一致性[10-11]。
病毒介导的黏膜完整性破坏可暴露基底膜胶原蛋白及

纤维连接蛋白,为细菌黏附提供受体锚定位点;同时病

毒干扰素γ分泌抑制可削弱中性粒细胞趋化功能,形
成“免疫麻痹窗口期”。例如,鼻病毒诱导的细胞间黏

附分子-1(ICAM-1)过表达,可使肺炎链球菌黏附密度

增加3~5倍,并促进生物膜形成[11-12]。本研究中,三
重混合感染在学龄前期及学龄期占比超10%,其协同

致病机制可能通过Toll样受体交叉激活及炎症因子

级联放大加重肺泡损伤,临床需加强多重PCR联合代

谢组学检测。
婴儿组以金黄色葡萄球菌(22.41%)、巨细胞病毒

(18.72%)为主。金黄色葡萄球菌定植于30%~50%
健康婴儿鼻前庭,其分泌的酚溶性调控肽(PSMα)可
溶解未成熟角质细胞,在IgA分泌不足的婴儿中易突

破黏膜屏障。巨细胞病毒经胎盘垂直传播感染率约

0.5%~2.5%,母乳喂养可增加23%感染风险,其潜

伏感染可导致CD4+/CD8+ 比值倒置[13]。本研究中

婴儿组混合感染率达46.80%,提示临床对发热、气促

的婴儿需警惕多病原体联合感染。
幼儿 组 流 感 嗜 血 杆 菌 (24.32%)和 鼻 病 毒

(15.80%)检出率较婴儿组升高,可能与幼儿园集体生

活导致病原体传播增加相关。鼻病毒感染后鼻腔温度

下降0.5~1.2
 

℃可激活肺炎链球菌comE基因表达,
促进生物膜形成;而流感嗜血杆菌的聚核糖磷酸盐

(PRP)荚膜多糖可抵抗肺泡表面活性蛋白D(SP-D)
的调理作用,在病毒损伤上皮后更易引发菌血症(本研

究发生率达3.2%)。
学龄前期及学龄期鼻病毒持续高发,可能与每日

户外活动时间长导致的鼻腔湍流增加及手—口接触频

率升高相关。值得注意的是,学龄期流感嗜血杆菌检

出率升至26.30%,显著高于其他年龄段,需警惕其引

发的 侵 袭 性 感 染。非 典 型 病 原 体 检 出 率 较 低

(15.45%),可能与咽拭子标本对肺炎支原体等下呼吸

道定植菌检出灵敏度有限有关[14]。
卡他莫拉菌检出率随年龄增长呈显著下降趋势

(婴儿组18.2%→学龄期4.3%),其与鼻腔β-防御素

2浓度呈负相关,该抗菌肽可通过破坏细菌外膜磷脂

双分子层发挥灭菌作用[15]。肺炎链球菌各年龄段检

出率稳定在19.5%~22.8%,但其血清型分布可能随

疫苗接种情况改变。此外,季节因素(如冬春季流感病

毒、呼吸道合胞病毒高发)、地域环境及抗生素使用情

况等,均可能影响病原谱分布,需在多中心研究中进一

步验证。
儿童呼吸道感染病原分布呈现动态年龄特征,建

议:①婴儿期重点监测巨细胞病毒载量及金黄色葡萄

球菌肠毒素基因;②学龄前期推行流感嗜血杆菌结合

疫苗补充免疫;③混合感染病例采用降阶梯抗感染策

略,先覆盖鼻病毒(VP1抑制剂)及流感嗜血杆菌(β-内
酰胺酶抑制剂复方制剂),再根据临床应答调整治疗。
通过建立年龄分层诊断路径,可提升混合感染识别率,
同时减少广谱抗生素不当使用率。 (下转1475页)
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