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［摘　要］　丛林斑疹伤寒是由恙虫病东方体感染引起的一种急性人畜共患传染病。临床表现为发热、皮疹、淋巴

结肿大，被叮咬部位出现特异性焦痂和溃疡是该病诊断的最主要依据，没有焦痂和溃疡的患者往往很难识别。本

文报告１例５４岁男性患者，以发热、淋巴结肿大及全身多个脏器损伤为主要临床表现，因无特征性焦痂，且经验性

使用抗菌药物效果不佳，给诊疗带来困难。病例标本送宏基因组二代测序（ｍＮＧＳ）明确病原体为恙虫病东方体。

换用左氧氟沙星及阿奇霉素治疗后患者症状很快好转，最终痊愈出院。ｍＮＧＳ已被证明比传统培养方法更敏感，

在早期诊断恙虫病方面优于传统临床方法，尤其是对于没有典型焦痂的患者。

［关　键　词］　丛林斑疹伤寒；立克次体；恙虫病；宏基因组二代测序（ｍＮＧＳ）
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　　丛林斑疹伤寒又名恙虫病，是一种螨媒传染病，

由恙虫病东方体（犗狉犻犲狀狋犻犪狋狊狌狋狊狌犵犪犿狌狊犺犻）引起，临

床表现多样、复杂、合并症多，常导致多脏器损伤，在

我国主要流行于广东、安徽、广西、福建一带［１］。丛

林斑疹伤寒的临床表现包括发热、寒战、皮疹和焦

痂，通过典型焦痂很容易诊断，然而，没有焦痂的患

者却很难鉴别。１例５４岁男性恙虫病患者无特征

性焦痂，且在就医地区少见，故未能及时诊断。宏基

因组二代基因测序（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｍＮＧＳ）又称为宏基因组下一代测序，该

技术在恙虫病早期诊断方面优于传统临床方法，尤

其有助于诊断没有典型焦痂体征的患者［２］，故应用
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于本病例协助诊断。送 ｍＮＧＳ明确病原体为恙虫

病东方体，最终诊断为为丛林斑疹伤寒。现报告此

病例旨在为临床提供更多参考。

１　病历资料

１．１　病史　患者男性，５４岁，汉族，四川广安人，在

广西从事野外架线工作，入院前２０＋ｄ从广西回到

当地，入院前一周开始出现发热（未测体温）、头痛、

眼红及全身乏力，伴有畏寒、寒战、咳嗽、咯痰，痰液

不易咯出，腰部疼痛，自行在院外口服药物治疗后体

温有所下降，但以上症状缓解不明显，此后反复发热，

最高体温达３９．８℃。入院前３＋ｄ开始出现鼻出血，

并伴有恶心、呕吐、腹泻及尿量减少（约６００ｍＬ／ｄ），

为进一步治疗收入住院。

１．２　体格检查及既往史　入院时体格检查：体温

３９．２℃，脉搏１３０次／分，呼吸２０次／分，血压１３２／

８３ｍｍＨｇ，全身皮肤黏膜未见瘀斑、瘀点，未发现焦

痂。浅表颈部、腹股沟区、腋窝可扪及多个鸽子蛋大

小、无痛淋巴结；球结膜充血，双下肺呼吸音稍低，闻

及少量湿性音，剑突下轻度压痛，无反跳痛及肌紧

张；肾区轻度叩击痛。神经系统查体未见异常。

１．３　辅助检查　血常规白细胞计数８．９１×１０
９／Ｌ，

中性粒细胞绝对值６．５７×１０９／Ｌ，血小板４９×１０９／Ｌ，

血红蛋白１１３ｇ／Ｌ，淋巴细胞绝对值２．１９×１０
９／Ｌ，

单核细胞绝对值０．１×１０９／Ｌ，嗜酸性粒细胞绝对值

０．１×１０９／Ｌ，嗜酸性粒细胞百分比０。血肌酐４０１

μｍｏｌ／Ｌ，丙氨酸氨基转移酶（ＡＬＴ）９０Ｕ／Ｌ，天门冬

氨酸氨基转移酶（ＡＳＴ）５９Ｕ／Ｌ，降钙素原５．１４５

ｎｇ／ｍＬ。淀粉酶１６２Ｕ／Ｌ，脂肪酶１８７Ｕ／Ｌ，血浆

Ｄ二聚体（ＤＤ）２９．１９μｇ／ｍＬ，纤维蛋白／纤维蛋白

原降解产物含量（ＰＦＤＰ）７７．８μｇ／ｍＬ。尿常规：隐

血±，蛋白＋。发热相关指标筛查结果：新型冠状病

毒、真菌、ＥＢ病毒、伤寒、副伤寒指标均阴性；粪便

培养未检出沙门及志贺菌；血培养双套、痰培养均阴

性；Ｑ 热立克次体ＩｇＭ、肺炎支原体ＩｇＭ、衣原体

ＩｇＭ、呼吸道合胞病毒ＩｇＭ、腺病毒ＩｇＭ、甲型和乙

型流感病毒ＩｇＭ均阴性。浅表超声：双侧颈部３～５

区淋巴结轻度增大，双侧锁骨上、双侧腋窝、双侧腹

股沟淋巴结增大；腹部超声：脾大，肝、肾、胆囊、输尿

管及膀胱未见异常；下腹部肠管间少量积液；心脏超

声提示左室舒张功能降低，心包少量积液；肺部及腹

部ＣＴ提示双肺渗出性病变，胸腔积液伴有肺部受

压；双侧肾周筋膜增厚，腹膜炎表现。

１．４　治疗经过及预后　结合患者临床表现及辅助

检查，诊断多器官功能障碍（ＭＯＤＳ）（心、肝、肾、凝

血），肺部感染，腹膜炎，但病原学不明，入院立即

先后予以头孢哌酮／舒巴坦、哌拉西林／舒巴坦抗

感染，治疗后体温仍波动在３８．５～３９．８℃。为明确

诊断送ｍＮＧＳ，３ｄ后检测结果报告为恙虫病东方

体，检出序列数１６，测得该物种序列的总碱基数为

１２００ｂｐ，序列覆盖总长度为１１８６ｂｐ，覆盖度为

０．０５５７５８％，平均深度为１．０１０×（图１）。送检 Ｗｅｉｌ

Ｆｅｌｉｘ试验，结果为１∶１６０阳性，确诊丛林斑疹伤寒，

换用左氧氟沙星、阿奇霉素治疗，患者未出现发热，治

疗后肝肾功能逐渐好转，尿量增加。２周后复测血常

规、肝肾功能及凝血功能均恢复正常，痊愈出院返回

四川广安当地。半年后门诊复查指标未见异常。

恙虫病东方体
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图１　恙虫病东方体基因组覆盖图
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２　讨论

丛林斑疹伤寒是一种由恙虫病东方体引起的人

畜共患的发热性疾病，需要住院治疗且很容易被漏

诊、漏报。恙虫病在我国主要分布在东南沿海地区，

好发于秋季和初冬，以恙螨幼虫为媒介，潜伏期为

５～２０ｄ，临床表现多样，合并症多，可导致多脏器损

伤。常见表现为急性发病，高热、头痛、腹痛、弥散性

血管内凝血（ＤＩＣ）、心肌炎、急腹症、噬血细胞综合

征、感染性休克、脑膜脑炎、心包炎、急性呼吸窘迫综

合征（ＡＲＤＳ）。最典型的临床表现是螨咬伤部位皮

疹焦痂，通常在皮肤表面相交部位，如腋窝、腹股沟

和腹股沟区域，可在突发发热前２～３ｄ出现，易在

肿大的淋巴结周围形成，焦麻无痛，发痒，发热后

３～８ｄ内可出现黄斑或斑丘疹
［３］。但也有研究［４］报

道部分患者找不到焦痂，更容易被误诊。本报告中

患者为野外架线工人，以发热和 ＭＯＤＳ发病，全身

皮肤黏膜未发现焦痂，虽有疫区流行病学史，但就医

地区发病罕见，不易被诊断鉴别。据报道［３］，在

ＭＯＤＳ的严重病例中，恙虫病病死率高达２４％。漏

诊或误诊可能会导致治疗中抗菌药物的不当使用，

病情加重，病程延长［５］。因此，实验室检测在恙虫病

病例诊断中非常重要。

恙虫病诊断依赖血清学检测，如 ＷｅｉｌＦｅｌｉｘ试

验、间接免疫荧光试验、间接免疫过氧化物酶试验、酶

联免疫吸附试验（ＥＬＩＳＡ）和免疫层析试验（ＩＣＴ）等
［６］。

其中，基于ＩｇＭ的ＥＬＩＳＡ方法最可靠
［７］，但价格昂

贵且操作困难，应用受到限制。病原学检测是目前

诊断该疾病的金标准。ｍＮＧＳ直接对感染标本的

核酸（ＤＮＡ或ＲＮＡ）进行高通量测序
［８］，与数据库

比对分析后获得病原微生物的种类等信息，能够快

速、客观地检测到临床标本中较多病原微生物，包括

病毒、细菌、真菌、寄生虫，不依赖传统微生物培养，

且无需特异性扩增，尤其适用于急危重症和疑难感

染的诊断［９］。ｍＮＧＳ显著提高了病原检测灵敏度，缩

短了检测时间，对罕见病原菌感染的诊断具有优势，

可用于判断现有成熟检测技术不能确定的病原体，或

辅助诊断经规范抗感染治疗无效的患者［１０］；还可以

对抗菌药物耐药基因测序，在耐药性预测方面也显

示出巨大潜力，为指导治疗方案和改进抗菌药物管

理提供了新的诊断证据［８］，是目前分子生物学诊断

的研究热点，被认为是解决临床感染问题的最后手

段。许多已发表的病例报告和临床研究［９，１１１２］表

明，ｍＮＧＳ已成功应用于数十种标本类型，如脑脊

液（ＣＳＦ）、呼吸道分泌物、粪便、尿、血等。ｍＮＧＳ被

广泛用于病原体检测、无创取样和快速诊断，是一项

可能取代许多传统微生物工作流程的技术，在未来有

望与实验室管理和公共卫生监测系统相结合，使病原

学检测出现根本性转变［１３］。

ｍＮＧＳ是一种识别引起发热的未知病原体的

有效方法，本病例报告了ｍＮＧＳ成功协助诊断１例

伴有 ＭＯＤＳ、症状不典型的恙虫病患者，最终患者

治愈出院。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。

［参 考 文 献］

［１］　李贵昌，王玉姣，岳玉娟，等．我国恙虫病夏季型和秋季型疫

区划分研究［Ｊ］．中国媒介生物学及控制杂志，２０１９，３０（３）：

２３３－２３６．

ＬｉＧＣ，ＷａｎｇＹＪ，ＹｕｅＹＪ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｉｓｉｏｎｏｆｅｐｉｄｅｍｉｃａｒｅａｓ

ｆｏｒｓｕｍｍｅｒ－ａｎｄａｕｔｕｍｎｔｙｐｅｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｃｈｉ

ｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＶｅｃｔｏｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＣｏｎｔｒｏｌ，２０１９，３０（３）：２３３

－２３６．

［２］　ＬｉｕＸＨ，ＺｈａｎｇＹ，ＺｈａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｅａｒｌｙｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆｓｃｒｕｂ

ｔｙｐｈｕｓｂｙｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔ

ＰｕｂｌｉｃＨｅａｌｔｈ，２０２１，９：７５５２２８．

［３］　ＬｕＣＴ，ＷａｎｇＬＳ，ＨｓｕｅｈＰＲ．Ｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓａｎｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅ

ｓｉｓｔａｎｔ犗狉犻犲狀狋犻犪狋狊狌狋狊狌犵犪犿狌狊犺犻［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｔＲｅｖＡｎｔｉＩｎｆｅｃｔ

Ｔｈｅｒ，２０２１，１９（１２）：１５１９－１５２７．

［４］　ＰｅｔｅｒＪＶ，ＳｕｄａｒｓａｎＴＩ，ＰｒａｋａｓｈＪＡ，ｅｔａｌ．Ｓｅｖｅｒｅｓｃｒｕｂｔｙ

ｐｈｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎ：ｃｌｉｎｉｃａｌｆｅａｔｕｒｅｓ，ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｃｈａｌｌｅｎｇｅｓａｎｄ

ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ［Ｊ］．ＷｏｒｌｄＪＣｒｉｔＣａｒｅＭｅｄ，２０１５，４（３）：２４４－

２５０．

［５］　ＪａｎａｒｄｈａｎａｎＪ，ＴｒｏｗｂｒｉｄｇｅＰ，ＶａｒｇｈｅｓｅＧＭ．Ｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆ

ｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓ［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｔＲｅｖＡｎｔｉＩｎｆｅｃｔＴｈｅｒ，２０１４，１２

（１２）：１５３３－１５４０．

［６］　ＫａｌａＤ，ＧｕｐｔａＳ，ＮａｇｒａｉｋＲ，ｅｔａｌ．Ｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆｓｃｒｕｂｔｙ

ｐｈｕｓ：ｒｅｃｅｎｔａｄｖａｎｃｅｍｅｎｔｓａｎｄｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈ，２０２０，

１０（９）：３９６．

［７］　ＰｈｅｔｓｏｕｖａｎｈＲ，ＴｈｏｊａｉｋｏｎｇＴ，ＰｈｏｕｍｉｎＰ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｒａｎｄ

ｉｎｔｒａｏｐｅｒａｔｏｒｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｉｎｔｈｅｒｅａｄｉｎｇｏｆｉｎｄｉｒｅｃｔｉｍｍｕｎｏｆｌｕｏ

ｒｅｓｃｅｎｃｅａｓｓａｙｓｆｏｒｔｈｅｓｅｒｏｌｏｇｉｃａｌｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓ

ａｎｄｍｕｒｉｎｅｔｙｐｈｕｓ［Ｊ］．ＡｍＪＴｒｏｐＭｅｄＨｙｇ，２０１３，８８（５）：

９３２－９３６．

［８］　ＧｕＷ，ＭｉｌｌｅｒＳ，ＣｈｉｕＣＹ．Ｃｌｉｎｉｃａｌｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｎｅｘｔｇｅｎｅｒａ

ｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｏｒｐａｔｈｏｇｅｎｄｅｔｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｎｎｕＲｅｖＰａｔｈｏｌ，

２０１９，１４：３１９－３３８．

［９］　ＳｃｈｌａｂｅｒｇＲ，ＣｈｉｕＣＹ，ＭｉｌｌｅｒＳ，ｅｔａｌ．Ｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆｍｅｔａ

ｇｅｎｏｍｉｃｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｓｔｓｆｏｒｕｎｉｖｅｒｓａｌｐａｔｈｏ

ｇｅｎｄｅｔｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｒｃｈＰａｔｈｏｌＬａｂＭｅｄ，２０１７，１４１（６）：７７６

·１４１１·中国感染控制杂志２０２２年１１月第２１卷第１１期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２１Ｎｏ１１Ｎｏｖ２０２２



－７８６．

［１０］宏基因组分析和诊断技术在急危重症感染应用专家共识组．

宏基因组分析和诊断技术在急危重症感染应用的专家共识

［Ｊ］．中华急诊医学杂志，２０１９，２８（２）：１５１－１５５．

Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓｇｒｏｕｐｏｆｅｘｐｅｒｔｓｏｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓｉｎｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｄｉａｇｎｏｓｉｓｉｎ

ｃｌｉｎｉｃａｌｍｏｄｅｒａｔｅａｎｄｓｅｖｅｒｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ．Ｅｘｐｅｒｔｃｏｎｓｅｎｓｕｓｆｏｒ

ｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｔｅｃｈ

ｎｉｑｕｅｓｉｎｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｄｉａｇｎｏｓｉｓｉｎａｃｕｔｅａｎｄｓｅｖｅｒｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ

［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｍｅｒｇｅｎｃｙＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１９，２８（２）：

１５１－１５５．

［１１］ＢｒｏｗｎＪＲ，ＢｈａｒｕｃｈａＴ，ＢｒｅｕｅｒＪ．Ｅｎｃｅｐｈａｌｉｔｉｓｄｉａｇｎｏｓｉｓｕｓｉｎｇ

ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ：ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｏｒ

ｕｎｄｉａｇｎｏｓｅｄｃａｓｅｓ［Ｊ］．ＪＩｎｆｅｃｔ，２０１８，７６（３）：２２５－２４０．

［１２］ＧｒｅｎｉｎｇｅｒＡＬ，ＮａｃｃａｃｈｅＳＮ．Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｔｏａｓｓｉｓｔｉｎｔｈｅｄｉａ

ｇｎｏｓｉｓｏｆｂｌｏｏｄｓｔｒｅａｍｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪＡｐｐｌＬａｂＭｅｄ，２０１９，３

（４）：６４３－６５３．

［１３］ＢｅｓｓｅｒＪ，ＣａｒｌｅｔｏｎＨＡ，ＧｅｒｎｅｒＳｍｉｄｔＰ，ｅｔａｌ．Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａ

ｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓａｎｄｔｈｅｉｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｔｈｅｓｔｕｄｙ

ａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌＩｎｆｅｃｔ，

２０１８，２４（４）：３３５－３４１．

（本文编辑：翟若南、左双燕）

本文引用格式：李沁芸，成龙，谢荣，等．ｍＮＧＳ协助诊断无焦痂型

丛林斑疹伤寒１例［Ｊ］．中国感染控制杂志，２０２２，２１（１１）：１１３９－

１１４２．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－９６３８．２０２２３０７５．

犆犻狋犲狋犺犻狊犪狉狋犻犮犾犲犪狊：ＬＩＱｉｎｙｕｎ，ＣＨＥＮＧＬｏｎｇ，ＸＩＥＲｏｎｇ，ｅｔａｌ．

Ａｃａｓｅｏｆｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓｗｉｔｈｏｕｔｅｓｃｈａｒｄｉａｇｎｏｓｅｄｂｙｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ

ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０２２，２１

（１１）：１１３９－１１４２．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－９６３８．

２０２２３０７５．

·２４１１· 中国感染控制杂志２０２２年１１月第２１卷第１１期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２１Ｎｏ１１Ｎｏｖ２０２２


