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摘要：摘要：血流感染（bloodstream infection，BSI）病情进展快，严重者可发展为脓毒症、感染性休克及多器

官功能障碍。及时明确病原体并获得抗菌药物敏感性信息，是优化经验性治疗和尽早实施目标性抗感染

治疗的重要依据。血培养目前仍是血流感染病原学诊断的基础，但受病原体载量、采血量、抗菌药物使

用及微生物生长特性等因素影响，从标本采集到完成鉴定和药敏试验往往需要较长时间。近年来，基质

辅助激光解吸电离飞行时间质谱、多重PCR、快速表型药敏、T2磁共振、宏基因组高通量测序及纳米孔

测序等技术逐渐用于血流感染诊断，可在不同环节缩短病原体鉴定或药敏结果的获得时间。不同技术在

病原谱覆盖范围、耐药信息获取能力、检测成本及实验室条件要求等方面各有特点，现阶段仍难以完全

替代血培养。本文对血流感染快速病原学诊断的主要技术、临床应用及局限进行综述，并讨论不同检测

方法的适用场景及其与抗菌药物管理的衔接。
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Abstract: Abstract: Bloodstream infection (BSI) can progress rapidly and, in severe cases, may lead to sepsis, septic 
shock, and multiple organ dysfunction. Timely identification of the causative pathogen and acquisition of 
reliable antimicrobial susceptibility information are essential for optimizing empirical therapy and facilitating 
an early transition to targeted antimicrobial treatment. Blood culture remains the cornerstone of etiological 
diagnosis of BSI; however, its performance is influenced by factors such as pathogen load, blood volume 
collected, prior antimicrobial exposure, and microbial growth characteristics. In addition, the conventional 
workflow from specimen collection to pathogen identification and antimicrobial susceptibility testing is 
often time-consuming. In recent years, several rapid diagnostic technologies, including matrix-assisted laser 
desorption/ionization time-of-flight mass spectrometry, multiplex polymerase chain reaction, rapid phenotypic 
antimicrobial susceptibility testing, T2 magnetic resonance, metagenomic next-generation sequencing, and 
nanopore sequencing, have increasingly been applied to the diagnosis of BSI, shortening the time required 
to obtain pathogen identification or susceptibility results at different stages of the diagnostic process. These 
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technologies differ in pathogen coverage, ability to provide antimicrobial resistance information, cost, and 
laboratory requirements, and none can currently fully replace blood culture. This review summarizes the 
major rapid diagnostic technologies for BSI, their clinical applications and limitations, and discusses their 
appropriate use in different clinical settings as well as their integration with antimicrobial stewardship.
Keywords: Keywords: bloodstream infection; blood culture; rapid diagnosis; MALDI-TOF MS; multiplex PCR; antimicrobial 
susceptibility testing; metagenomic sequencing

1  引言
血流感染是病原微生物进入血液循环后引起的

一类严重感染性疾病，常见病原体以细菌和真菌为

主。部分患者病情可迅速进展为脓毒症和感染性休

克，因此尽早明确感染病原体并据此调整抗感染

方案，是临床诊疗中的重要环节。2021年国际脓

毒症与感染性休克管理指南指出，对于高度疑似

脓毒症或感染性休克的患者，应尽早启动抗感染

治疗；在不明显延误治疗的前提下，宜于抗菌药

物使用前留取适当的微生物培养标本[1]。这意味

着临床治疗不能因等待病原学结果而延误，同时也

对微生物实验室的检测时效提出了更高要求。

血培养目前仍是血流感染病原学诊断的基

础，可获得具有活性的病原微生物，并进一步

完成菌种鉴定、抗菌药物敏感性试验及必要的

耐药机制分析 [2]。但血培养结果易受采血量、

抗菌药物暴露及病原体生长特性等因素影响，传

统流程还需经历培养阳性、分离培养、鉴定和药

敏等环节，从采血到获得完整结果往往需要较长

时间[3]。
目前血流感染快速诊断主要沿两条技术路线发

展：一类是在血培养报警阳性后缩短后续鉴定和药

敏时间，包括MALDI-TOF MS、多重PCR和快速表

型药敏；另一类则尝试绕过培养增菌环节，直接从

全血或血浆中获取病原学信息，如T2磁共振、直接

分子检测及宏基因组测序等[4]。不同技术提供的信

息并不相同，在临床微生物实验室中的应用也各有

侧重。

2  血培养在血流感染快速诊断中的基
    础作用

尽管快速检测技术不断发展，血培养目前仍难

以被完全替代。除获得活菌外，阳性培养物还可用

于进一步的菌种确认、表型药敏及耐药机制研究，

而部分快速检测只能提供预设病原体或有限耐药信

息。因此，现阶段快速检测更多是对血培养流程的

补充和优化。

血培养的诊断效能首先受到分析前质量影响。

采血时机、采血量、培养瓶数量、皮肤消毒、标本

运输及采血前抗菌药物使用均可影响病原体检出。

成人菌血症患者外周血中的病原体浓度通常较低，

在合理范围内增加采血量有助于提高检出率[3]。
另一方面，采血操作不规范可导致皮肤定植菌污

染，增加结果解释难度及不必要的抗菌药物使用。

因此，在引入快速检测技术的同时，规范血培养采

集、运输和分析前质量控制仍是提高血流感染病原

学诊断质量的基础。

3  MALDI‑TOF MS在阳性血培养快速
    鉴定中的应用
3.1  技术特点及检测性能

基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱（matrix-
assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 
spectrometry，MALDI-TOF MS）通过获取微生物蛋

白质质谱特征并与数据库参考谱图进行比对，实现

微生物鉴定。与传统生化鉴定相比，该技术检测速

度快、操作相对简便，已广泛用于临床细菌和真菌
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鉴定。

常规MALDI-TOF MS通常需要从固体培养基获

得单菌落后再进行检测。若直接以阳性血培养液为

检测起点，通过离心、裂解、洗涤等方法去除血细

胞及培养基成分并富集菌体，可进一步减少分离培

养所需时间。

Ruiz-Aragón等[5]纳入32项研究进行系统评

价和Meta分析，结果显示，阳性血培养液直接

MALDI-TOF MS对革兰阴性菌的种水平正确鉴定

率总体高于革兰阳性菌，合并正确鉴定率分别约为

92%和72%。Dai等[6]对2032份阳性血培养标本进行

研究，采用离心联合裂解方法进行前处理后，总体

鉴定率为87.6%，其中革兰阴性菌的鉴定效果优于

革兰阳性菌和真菌。

与固定靶标的多重PCR相比，MALDI-TOF MS
并不局限于预先设定的少数病原体，其检测能力主

要取决于数据库覆盖情况及是否能够获得足够的目

标蛋白信号。因此，对部分不在常规分子检测面板

中的细菌具有一定补充价值。

3.2  局限性

MALDI-TOF MS主要解决病原体鉴定问题，

目前仍不能常规替代表型药敏试验。虽然部分研究

尝试通过特异性质谱峰或抗菌药物水解产物识别

耐药机制，但尚未成为多数临床微生物实验室的

常规方法。

多菌种感染也是直接MALDI-TOF MS应用中的

难点。不同菌种蛋白质谱相互叠加时，高丰度菌信

号可能掩盖低丰度菌，影响鉴定准确性；部分革兰

阳性菌和酵母菌的直接鉴定成功率也相对较低。因

此，阳性血培养直接MALDI-TOF MS更适合作为传

统培养流程中的快速鉴定手段，后续仍需保留分离

培养和规范药敏试验。

4  多重分子检测技术
4.1  阳性血培养多重PCR

多重PCR是血流感染快速病原学诊断中应用较

为成熟的分子检测技术之一，可在一次检测中同时

识别多种细菌、真菌及部分耐药相关基因。临床应

用中，这类方法多以阳性血培养液为标本，在培养

瓶报警后直接进行核酸检测，可缩短后续病原体鉴

定时间。

BIOFIRE Blood Culture Identification 2（BCID2）
是目前较有代表性的商品化平台，可检测多种常

见革兰阳性菌、革兰阴性菌、酵母菌及部分耐药基

因。Rhoads等[7]开展的多中心研究纳入1074份阳性

血培养样本，BCID2对其检测范围内细菌和酵母菌

靶标的总体敏感度为98.9%，特异度为99.6%。Peri
等[8]进行的系统评价和Meta分析也显示，BCID2
对面板覆盖的多数常见血流感染病原体具有较好

的检测性能。除BCID2外，ePlex等商品化平台也

可快速检测阳性血培养中的常见病原体及部分耐

药基因[9]。
多重PCR除提供病原体信息外，还可检出部分

耐药相关基因，如mecA/mecC、vanA/vanB及部分

碳青霉烯酶基因，为早期耐药风险判断和经验性抗

菌药物调整提供参考。但此类检测结果的临床意义

仍需结合具体菌种和后续表型药敏进行解释。

4.2  多重PCR检测结果的临床转化

快速分子检测缩短的是病原学结果的获得时

间，而其能否进一步改善抗菌药物使用和患者结

局，还取决于结果报告及临床处置是否及时。如果

实验室能够在较短时间内完成检测，但结果不能及

时传递至临床，或缺乏相应的抗菌药物调整措施，

快速检测所带来的时间优势将受到限制。Banerjee
等[10]开展的随机对照试验显示，在阳性血培养快

速多重PCR基础上配合标准化结果解释，可减少部

分血培养污染相关的抗菌药物使用，并促进广谱

抗菌药物的合理调整。Timbrook等[11]纳入31项研

究、共5920例患者进行Meta分析后发现，快速分子

诊断与抗菌药物管理联合应用时，其对临床结局的

改善更加明显。Peri等[12]于2024年开展的网络Meta
分析进一步比较了快速诊断和抗菌药物管理在血流

感染中的作用，同样支持将快速检测结果与抗菌药

物管理措施结合应用。因此，临床微生物实验室引

入多重PCR后，工作重点不应仅停留在缩短检测时

间，还应建立与之配套的结果报告和解释流程。
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4.3  耐药基因检测不能替代表型药敏试验

多重PCR能够快速检出部分耐药相关基因，但

基因检测结果与实际耐药表型并非始终完全一致。

细菌耐药可由多种机制共同介导，包括药物灭活酶

产生、靶位改变、膜通透性下降和外排泵表达增加

等，而商品化分子检测面板通常只能覆盖其中一部

分已知耐药基因。对于面板未包含的耐药机制、新

出现的基因变异以及由多种机制共同形成的耐药表

型，单纯依靠分子检测可能无法准确判断。此外，

耐药基因的存在主要提示某种耐药机制的可能性，

并不能直接提供抗菌药物的最低抑菌浓度，也无法

完整预测菌株对所有相关药物的敏感性。例如，同

一耐药基因在不同菌种和不同遗传背景中的临床解

释可能存在差异，因此检测结果仍需结合病原体鉴

定、表型药敏试验以及相应的药敏解释标准进行综

合判断。

5  快速抗菌药物敏感性试验
快速病原体鉴定能够缩短血流感染病原学诊

断时间，但临床抗感染治疗的进一步优化仍依赖及

时、可靠的药物敏感性信息。特别是在多重耐药菌

感染增加的背景下，仅根据菌种推测药物敏感性

存在明显局限。快速抗菌药物敏感性试验（rapid 
antimicrobial susceptibility testing，RAST）通过缩短

传统药敏试验的孵育和判读时间，使部分患者能够

更早获得表型药敏结果。

5.1  EUCAST RAST

欧洲抗菌药物敏感性试验委员会（European Co
mmittee on Antimicrobial Susceptibility Testing，
EUCAST）建立了直接以阳性血培养液进行纸片

扩散法快速药敏试验的标准化方法。对于适用的

菌种和抗菌药物组合，可分别在孵育4、6或8 h后
测量抑菌圈，并依据相应时间点的RAST折点进

行解释。

Jonasson等[13]研究显示，部分常见血流感染

病原菌可在血培养阳性后4～8h获得可解释的药敏

分类结果。随后在55家欧洲实验室进行的多中心验

证也显示，该方法具有较好的实验室间重复性和分

类一致性[14]。
EUCAST RAST可利用常规纸片扩散法所需的

基本设备开展，不需要额外配置复杂的自动化检测

系统。对于已经具备常规培养和药敏条件的实验

室，通过规范接种、孵育和判读流程即可缩短部分

药敏结果的报告时间，因此具有较好的可实施性。

5.2  自动化快速表型药敏技术

近年来，基于显微成像、微流控、细胞形态变

化及早期生长监测等原理的自动化快速表型药敏技

术逐渐用于血流感染诊断。Accelerate Pheno系统可

直接以阳性血培养液为起始标本进行病原体鉴定和

快速表型药敏。

Banerjee等[15]开展的RAPIDS-GN随机对照试

验显示，快速鉴定联合快速表型药敏可明显缩短革

兰阴性菌血流感染患者病原体鉴定和药敏结果的获

得时间，并使抗菌药物调整提前，但部分临床结局

指标未显示显著差异。该结果提示，检测时间缩短

有助于提前调整抗菌药物，但患者最终结局仍受到

感染严重程度、初始治疗及后续临床处置等多种因

素影响。

针对阳性血培养的快速前处理技术也在逐渐

应用。以FAST系统为例，可在较短时间内从阳性

血培养液中分离并浓缩微生物，制备“液体菌落”

（Liquid Colony™），处理后的菌液可直接用于

MALDI-TOF MS鉴定及自动化表型药敏，从而减少

传统平板分离培养所需时间[16]。这类方法能够与

实验室现有质谱和自动化药敏平台衔接，对原有检

测体系的改动相对较小。

6  直接从全血检测病原体
依赖阳性血培养的快速检测虽然能够缩短后

续鉴定和药敏时间，但仍需等待病原微生物在培养

瓶中增殖至可检测水平。为进一步缩短病原学诊断

时间，部分技术尝试直接以全血或血浆为检测对

象，在不经过培养增菌的情况下识别病原体。这一

策略的主要困难在于血流感染患者外周血中的病原

体载量通常较低，而标本中人源DNA、血细胞成分
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及其他可能影响核酸扩增的物质含量较高。对于核

酸检测而言，低丰度病原体信号容易受到宿主背景

干扰；与此同时，试剂、耗材及实验环境中微量微

生物核酸也可能影响结果解释。因此，直接从血液

检测病原体不仅要求较高的分析灵敏度，还需要严

格控制背景污染及非特异性信号。近年来，多种商

业化直接分子检测平台被用于血流感染诊断，但不

同技术之间的检测性能差异较大。Rapszky等[4]于
2025年发表的系统评价和Meta分析纳入多种商业化

快速分子检测方法。按患者水平进行分析时，合并

敏感度约为65.9%，合并特异度约为85.8%，且不同

检测平台之间存在明显异质性。研究结果表明，现

有直接血液分子检测的敏感度尚不足以支持其单独

替代血培养。基于目前的证据，直接全血分子检测

更适合作为常规血培养的补充。

7  T2磁共振技术
T2磁共振（T2 magnetic resonance，T2MR）是

一类将靶标核酸扩增与磁共振信号检测相结合的病

原体检测技术，可直接以全血为检测标本，无需等

待血培养阳性。目前在血流感染领域研究较多的主

要包括T2Candida和T2Bacteria。 Mylonakis等[17]开
展多中心临床试验，对T2Candida检测念珠菌血症

的性能进行了评价。结果显示，该方法可直接从

全血中检测常见念珠菌，并具有较好的敏感度和

特异度，同时可明显缩短病原体检出时间。对于

采血前已经接受抗真菌治疗的患者，传统培养的

检出率可能受到影响，此时直接从血液中检测病

原体核酸可提供一定的补充诊断信息。T2Bacteria
主要用于检测部分临床常见细菌性血流感染病原

体。Nguyen等[18]开展的诊断准确性研究表明，该

方法能够在较短时间内直接从全血中识别其检测范

围内的部分常见病原菌，从而减少等待血培养增菌

所需的时间。

8  宏基因组高通量测序
8.1  mNGS的技术特点及应用

宏基因组高通量测序（metagenomic next-
generation sequencing，mNGS）是一种非靶向病

原体检测方法。与依赖预设靶标的PCR检测不

同，mNGS无需在检测前限定具体病原体，可

通过对标本中的核酸进行高通量测序，并将获

得的非人源序列与微生物数据库进行比对，实

现对细菌、真菌、病毒及寄生虫等多类病原体

的同步筛查。血浆微生物游离DNA（microbial 
cell-free DNA，mcfDNA）测序是目前mNGS在
血流感染及系统性感染诊断中的重要应用形式之

一。Blauwkamp等[19]对基于血浆mcfDNA的病原体

检测方法进行了分析和临床验证，结果显示，该技

术可在单次检测中覆盖较广的病原体范围。对于传

统培养阴性、疑似难培养病原体感染、采样前已接

受抗感染治疗或免疫功能低下的患者，mNGS可作

为常规微生物学检测的补充，为部分疑难感染提供

额外的病原学信息。

8.2  mNGS结果的临床解释及局限

较广的病原体覆盖范围是mNGS的重要特点，

但同时也增加了结果解释的复杂性。检测到微生

物核酸并不一定能够直接证明其为当前感染的致病

病原体。部分阳性结果可能与短暂菌血症、定植

微生物、环境或试剂污染以及既往感染后残留的

核酸有关，因此需要结合患者的临床背景进行判

断。Hogan等[20]对5家医疗机构血浆mNGS的实

际应用情况进行回顾性分析，结果显示，虽然部

分检测能够提供新的病原学信息，但能够明确改

变患者诊断或治疗方案的病例比例有限。Niles
等[21]进行的系统评价和Meta分析也指出，血浆

cf-mNGS与综合参考标准之间的一致性仍存在一

定局限，目前尚不足以将其作为独立确认或排除

感染的检测手段。2025年的真实世界研究进一步表

明，mcfDNA测序在部分特定临床情境下可提供有

价值的诊断信息，但并非所有阳性结果都会进一步

改变患者管理[22]。

9  纳米孔测序及其他新兴技术
纳米孔测序通过记录DNA或RNA分子通过纳

米孔时产生的电流变化进行序列识别，可在测序过

程中同步完成数据读取和分析。与传统二代测序相
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比，该技术具有实时测序、长读长以及设备相对便

携等特点，近年来开始用于感染性疾病的快速病原

学检测。Han等[23]对基于病原体特异性引物的纳米

孔靶向测序方法进行了前瞻性评价，共纳入387份
血液标本。研究结果显示，在该研究人群和检测条

件下，纳米孔靶向测序的病原体检出能力优于常规

血培养，并可同时获得部分耐药相关遗传信息。由

于测序数据能够在检测过程中持续产生，纳米孔技

术在缩短病原体识别时间以及同步分析部分耐药相

关基因方面具有一定应用潜力。不过，纳米孔测序

用于血流感染诊断仍面临多方面限制。血液标本中

宿主核酸含量远高于病原体核酸，而血流感染患者

的病原体载量通常较低，因此样本前处理、宿主核

酸去除和病原体富集效率会直接影响检测性能。此

外，背景污染、低丰度序列的判定、测序准确性、

微生物数据库质量以及生物信息分析流程尚需进一

步标准化。对于检出的耐药相关基因，也需要结合

菌种鉴定和表型药敏结果进行解释，不能直接等同

于临床耐药表型。除纳米孔测序外，微流控、数字

PCR、单细胞成像、拉曼光谱以及人工智能辅助微

生物生长分析等技术也在血流感染快速诊断领域

受到关注。这些方法分别从病原体富集、核酸定

量、单细胞表型识别或早期生长监测等环节缩短

检测时间，但目前多数仍处于技术验证或有限临

床应用阶段。其检测性能、结果标准化、成本效

益及真实临床获益仍需通过更大规模、多中心研

究进一步评价。

10  不同快速检测技术的合理选择与流
      程整合

血流感染快速检测技术的选择应结合临床需求

和实验室条件。不同医疗机构在血培养标本量、重

症患者构成、耐药菌流行特点、仪器配置及专业人

员能力等方面存在差异，并不存在适用于所有实验

室的统一检测组合。

对于已经配置MALDI-TOF MS的实验室，可优

先优化阳性血培养快速鉴定，并结合RAST缩短部

分药敏结果的获得时间。血流感染标本量较大、重

症患者较多或耐药菌问题较突出的医疗机构，可进

一步考虑阳性血培养多重PCR。mNGS、T2MR等培

养非依赖技术则更适合作为传统检测阴性或疑难感

染病例的补充。

从实验室流程看，血培养报警阳性后可首先

结合革兰染色结果及时报告临床，随后根据病原

体初步特征及实验室条件选择MALDI-TOF MS、
多重PCR等快速鉴定方法，并在适用情况下同步开

展快速表型药敏或耐药基因检测，最终通过分离

培养和标准药敏完成确认。对于血培养阴性但临

床仍高度怀疑感染的患者，可根据感染部位、宿

主状态及既往抗感染治疗情况选择培养非依赖检

测方法。

因此，快速检测体系建设的重点并非单纯增加

检测项目，而是使不同技术与现有血培养、鉴定、

药敏及结果报告流程有效衔接。

11  快速诊断与抗菌药物管理
血流感染快速诊断技术的价值不仅体现在

检测周转时间缩短，更重要的是能否促使有效抗

感染治疗提前实施。与单纯关注分析时间相比，

从标本采集到获得有效治疗、从血培养阳性到抗

菌药物调整，以及从经验性治疗转向目标性治

疗所需的时间，更能反映快速检测的实际临床

价值。

Timbrook等[11]的Meta分析显示，快速分子诊

断与抗菌药物管理联合应用时，对患者临床结局的

改善更为明显。Peri等[12]开展的网络Meta分析也提

示，快速检测结果只有在及时报告、准确解释并用

于治疗方案调整后，其时间优势才能更充分地转化

为临床获益。

因此，临床微生物实验室开展快速检测后，应

建立与之配套的结果报告和解释机制。对于具有明

确临床意义的病原体或重要耐药标志，应及时向临

床反馈。

快速诊断技术的发展也使临床微生物实验室的

工作逐渐由单纯提供病原体鉴定和药敏结果，延伸

至结果解释、耐药风险提示及临床沟通。快速检测

与抗菌药物管理的有效衔接，是其真正服务于血流

感染早期治疗的重要环节。
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12  当前存在的问题
尽管血流感染快速检测技术不断发展，其临床

应用仍存在一些共性问题。首先，不同方法在检测

速度和病原体覆盖范围之间各有取舍。靶向PCR检
测速度较快、结果相对容易解释，但受预设靶标限

制；mNGS覆盖范围较广，却对样本前处理、生物

信息分析和结果解释提出更高要求，同时检测成本

也相对较高。目前尚难由单一方法同时兼顾检测

速度、病原谱覆盖和结果解释的便利性。其次，

耐药基因检测仍不能完全替代表型药敏。尤其对

于革兰阴性菌，耐药表型可能由β-内酰胺酶产

生、膜通透性改变、外排泵表达及靶位改变等多

种机制共同决定，仅依靠有限耐药基因难以完整预

测实际药敏结果。

快速检测技术的实际应用还受到成本和实验室

条件限制。对于标本量较大的医疗机构，快速分子

检测或自动化快速药敏可能具有较高的使用效率；

而在标本量较少的实验室，则可能面临设备利用率

不足和单次检测成本较高的问题。因此，新技术的

引入需要结合本单位患者构成、标本量及临床需求

进行评估。

此外，分析前质量和结果解释仍是影响快速

检测临床价值的重要因素。采血量不足、采血时

机不当、采血前使用抗菌药物及标本污染均可能

降低后续检测的诊断价值；病原体鉴定、耐药基

因、表型药敏和测序结果又分别提供不同层面的

信息，需要结合感染部位、宿主状态、既往微生

物学结果及抗菌药物使用情况进行综合判断。因

此，快速检测技术的发展不仅需要进一步提高分

析性能，也需要加强分析前质量控制和结果解释

的标准化。

13  总结与展望
血流感染病原学诊断正在由传统的“培养—鉴

定—药敏”模式向多种技术互补的方向发展。血培

养能够获得活菌，并为后续鉴定和表型药敏提供

基础，目前仍是血流感染诊断的重要方法。快速

质谱鉴定、多重分子检测和快速药敏可缩短阳性

血培养后的报告时间，而培养非依赖检测和测序技

术则为部分疑难或培养阴性病例提供了新的病原学

检测手段。

快速检测的临床价值并不单纯取决于检测时

间，还取决于结果能否及时反馈并用于抗菌药物调

整。未来血流感染快速诊断更可能形成培养与培养

非依赖技术并存、基因型与表型结果互补的模式。

临床微生物实验室应根据患者构成、病原谱及耐药

流行特点合理配置检测技术，并加强分析前质量控

制、结果解释及临床沟通，从而提高快速检测在血

流感染早期诊疗中的实际价值。
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