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支气管哮喘急性发作期患者采用病原微生物检验

在临床诊治中的价值
徐水清 李文燕

湖北省咸宁市第一人民医院检验科 湖北 咸宁 437000

【摘 要】：目的：分析病原微生物检验对支气管哮喘急性发作期患者临床诊治指导价值。方法：随机抽选 2022年 7月~2024年

11月期间接诊支气管哮喘急性发作期患者（73例）为研究对象，行临床实验室检验研究。患者入院后均采集足量痰液样本接受病

原微生物检验，并采集患者晨间外周静脉全血样本行实验室检验。分析支气管哮喘急性发作期患者病原微生物检出率、检出类型；

比较合并细菌感染者、无感染者血清降钙素原（PCT）、超敏 C 反应蛋白（hs-CRP）、白介素-37（IL-37）组间差异；比较合并

病毒感染者、无感染者血清单核细胞趋化蛋白-1（MCP-1）、基质金属蛋白酶-9（MMP-9）、白介素-6（IL-6）组间差异。结果：

支气管哮喘急性发作期患者细菌感染以革兰阴性菌感染为主，检出率为 70.00%，以卡他莫拉菌、流感嗜血杆菌、大肠杆菌 感染

为主，其次为革兰阳性菌感染，检出率为 30.00%，以肺炎链球菌感染为主。病毒感染以呼吸道合胞病毒（33.33%）、腺病毒感染

（26.67%）为主，其次为副流感病毒（20.00%）、流感病毒（13.33%）感染。较无感染者，合并细菌感染者血 PCT、hs-CRP升

高，血 IL-37降低，且合并病毒感染者血MCP-1、MMP -9、IL-6均升高，差异有统计学意义（P＜0.05）。结论：病原微生物检

验的开展有利于支气管哮喘急性发作期患者发病诱因筛查及治疗方案的合理拟定，可结合血清标记物检验评估因细菌、病毒感染

后支气管哮喘急性发作患者治疗效果。

【关键词】：支气管哮喘急性发作期；病原微生物；炎症因子；临床诊治

DOI:10.12417/2811-051X.25.09.040

支气管哮喘是临床常见呼吸道炎症疾病类型，以喘息、气

促、咳嗽为主要症状表现，各年龄段人群均可发病，以婴幼儿

为疾病高发人群，且症状表现可随患者病程推移发生变化[1-2]。

支气管哮喘患者病程期间可由呼吸道感染或其他诱因导致病

症得急性发作，症状严重者可由症状限制肺通气功能，存在急

性呼吸衰竭合并风险，需重视对急性发作期患者疾病的规范化

治疗[3]。呼吸道感染作为支气管哮喘患者急性期病程主要诱因，

以细菌、病毒性呼吸道感染为主要类型，但常规抗生素治疗缺

乏部分病原微生物针对性，需明确病原微生物类型，以合理制

定患者治疗方案[4]。因此，为分析病原微生物检验对支气管哮

喘急性发作期患者临床诊治指导价值，特开展研究，详情如下：

1 资料及方法

1.1一般资料

随机抽选 2022年 7月~2024年 11月期间接诊支气管哮喘

急性发作期患者（73例）为研究对象，行临床实验室检验研究。

73例患者，男 38例，女 35例，年龄 18~67岁（42.55±5.14）

岁，支气管哮喘病程 3~11年（7.12±1.85）年，急性发作期病

程 2~7d（3.52±0.41）d，急性发作分级：轻度 19例、中度 45

例、重度 9例。

纳入标准：（1）符合《支气管哮喘基层诊疗指南(2018年)》

中疾病诊断标准[5]，急性发作期病程；（2）年龄≥18岁，病

程≥6个月；（3）知情，确认接受临床实验室检验，签署同意

书。排除标准：（1）伴其他类型呼吸系统慢性、急性疾病；

（2）伴全身性严重免疫功能障碍疾病；（3）伴既往长期全身

性激素治疗史；（4）伴恶性肿瘤；（5）伴心、肝、肾等器官

严重功能障碍；（6）伴精神障碍；（7）资料缺损。

1.2方法

（1）病原微生物检验：患者入院后均接受雾化吸入治疗，

待治疗后由护士辅助排痰采集足量痰液样本、鼻咽部分泌物样

本后送检。实验室接收检验样本后，取痰液样本接种于琼脂培

养基后恒温孵育 18-24h（37℃）后，挑取单个分离的致病菌，

用全自动微生物鉴定药敏分析仪，进行细菌鉴定及药敏试验，

检验细菌感染类型；取鼻咽部分泌物样本放入无菌生理盐水中

混匀，混匀后取聚合酶链反应发完成病毒感染类型检验。

（2）血清标记物检验：于入院当日采集晨间空腹外周静

脉血样本，实验室接收样本后完成离心处理（3500r/min，5min），

采集血清取全自动化学发光分析仪及配套试剂盒，以化学发光

法完成 PCT，IL-6 检验，以免疫比浊法完成 hs-CRP检验，以

酶联免疫吸附法完成MCP-1、MMP-9、IL-37检验。

1.3观察指标

分析支气管哮喘急性发作期患者病原微生物检出率、检出

类型；比较合并细菌感染者、无感染者血清 PCT、hs-CRP、IL-37

组间差异；比较合并病毒感染者、无感染者血清 MCP-1、

MMP-9、IL-6组间差异。

1.4统计学方法

取 SPSS24.0软件完成研究数据统计学分析，血清标记物

均为正态分布 连续型变量资料，以（ sx  ），行 t检验；病
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原微生物检出率、检出类型为定性资料，以 n（%）表示，行
2x

检验；如 P＜0.05，差异有统计学意义。

2 结果

2.1病原微生物检出类型分析

支气管哮喘急性发作期患者行临床病原微生物检验后共

检出细菌感染 30例（65.22%）、病毒感染 15例（32.61%）、

真菌感染 1例（2.17%）。细菌感染以革兰阴性菌感染为主，

检出率为 70.00%，以卡他莫拉菌、流感嗜血杆菌、大肠杆菌 感

染为主，其次为革兰阳性菌感染，检出率为 30.00%，以肺炎链

球菌感染为主。病毒感染以呼吸道合胞病毒（33.33%）、腺病

毒感染（26.67%）为主，其次为副流感病毒（20.00%）、流感

病毒（13.33%）感染。详见表 1。

表 1 病原微生物检出类型分析（n，%）

感染类型 检出例数

细菌

革兰阴性菌（21例） 卡他莫拉菌 9（42.86）

流感嗜血杆菌 5（23.81）

副流感嗜血杆菌 1（4.76）

大肠埃希菌 1（4.76）

肺炎克雷伯菌 1（4.76）

大肠杆菌 4（19.05）

革兰阳性菌（9例） 肺炎链球菌 8（88.89）

金黄色葡萄球菌 1（11.11）

合计 30（65.22）

真菌 1（2.17）

病毒

腺病毒 4（26.67）

流感病毒 2（13.33）

副流感病毒 3（20.00）

呼吸道合胞病毒 5（33.33）

鼻病毒 1（6.67）

合计 15（32.61）

2.2合并细菌感染者、无感染者血清标记物对比

合并细菌感染者血 PCT、hs-CRP均高于无感染者，血 IL-37

低于无感染者（P＜0.05）。见表 2。

表 2 合并细菌感染者、无感染者血清标记物对比（ x ±s）

组别/n PCT（ng/ml） hs-CRP（mg/L） IL -37（ng/L）

细菌感染/30 1.97±0.35 5.98±0.35 42.21±10.84

无感染/27 0.45±0.12 4.21±0.37 63.58±14.02

t 21.444 18.555 6.473

P 0.000 0.000 0.000

2.3合并病毒感染者、无感染者血清标记物对比

合并病毒感染者血 MCP-1、MMP-9、IL-6 均高于无感染

者（P＜0.05）。见表 3。

表 3 合并病毒感染者、无感染者血清标记物对比（ x ±s）

组别/n MCP-1（μg/L） MMP-9（ng/ml） IL-6（ng/L）

病毒感染/15 38.55±4.02 251.04±28.95 31.25±5.11

无感染/27 31.54±5.27 202.45±37.24 24.87±4.32

t 4.471 4.365 4.296

P 0.000 0.000 0.000

3 讨论

临床研究指出，支气管哮喘病理进展期间可见因肥大细

胞、嗜酸性粒细胞等免疫细胞介导的气道变应性炎症表现，发

病后易发生慢性病程转化，可由反复发作影响患者日常生活质

量，且近 30%儿童阶段发病患者病情可持续至成年阶段，故疾

病的临床管理、治疗对患者疾病预后、生活质量改善均有重要

意义[6]。

近年临床研究指出，受环境污染、现代生活节奏变化等因

素影响，支气管哮喘临床发病率呈升高趋势，且因急性期发作

所致临床病死率升高，故做好对支气管哮喘患者急性期发作的

临床积极治疗具有积极意义[7]。

研究结果表明：（1）支气管哮喘急性发作期患者细菌感

染以革兰阴性菌感染为主，检出率为 70.00%，以卡他莫拉菌、

流感嗜血杆菌、大肠杆菌 感染为主，其次为革兰阳性菌感染，

检出率为 30.00%，以肺炎链球菌感染为主。病毒感染以呼吸道

合胞病毒（33.33%）、腺病毒感染（26.67%）为主，其次为副

流感病毒（20.00%）、流感病毒（13.33%）感染。分析上述研

究结果可知，支气管哮喘发病后受气道变应性炎症影响，气道

内免疫细胞功能较健康人下降明显，且呼吸道内腺体分泌物增

加，存在气道狭窄表现，故患者易在病程期间合并细菌或病毒

呼吸道感染，引发患者呼吸道急性炎症反应，导致支气管哮喘

的急性发作，但受不同病原微生物感染差异性限制影响，需重

视患者治疗针对性，确保呼吸道急性炎症的积极缓解[8-9]。（2）

较无感染者，合并细菌感染者血 PCT、hs-CRP升高，血 IL-37

降低，且合并病毒感染者血 MCP-1、MMP-9、IL-6 均升高，

差异有统计学意义（P＜0.05）。分析上述研究结果可知，PCT、
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hs-CRP 均为人体细菌感染后主要炎症标记物类型，前者可在

细菌感染后因人体内毒素刺激出现高水平表达，表达水平与人

体细菌感染程度正相关；后者则为人体细菌感染后非特异性急

性反应指标，在支气管哮喘病程评估中具有积极预测作用[10]。

而上述指标与巨噬细胞或上皮细胞内重要抗炎细胞因子

（IL-37）的联合检验，可有效评估支气管哮喘急性发作期患者

呼吸道细菌感染、感染程度，为抗感染治疗效果评估提供指导

依据[11]。对于合并呼吸道病毒感染者，血清 MCP-1可在人体

病毒感染后激活单核细胞、巨噬细胞，刺激炎症因子释放，引

发、加剧人体局部炎症反应；MMP-9则可介导人体炎症因子

聚集，可在病毒感染后呈高水平表达，加剧呼吸道上皮细胞、

内皮结构损伤及修复异常，引发呼吸道干反应性表现，影响肺

通气功能；而 IL-6作为人体重要炎症因子类型，对呼吸道感染

发病、治疗评估均有积极意义，故可通过上述标记物的联合检

验，评估病毒感染合并情况及临床抗病毒治疗效果[12]。

综上所述，病原微生物检验的开展有利于支气管哮喘急性

发作期患者发病诱因筛查及治疗方案的合理拟定，可结合血清

标记物检验评估因细菌、病毒感染后支气管哮喘急性发作患者

治疗效果。
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