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五、项目简介
重症肺炎包括细菌性、病毒性、真菌性肺炎，是全球范围内导致患者死亡的重要感染性疾病，尤其在老年人、免疫功能低下者以及慢性基础疾病患者中更为致命。根据世界卫生组织（WHO）的统计数据，肺炎每年导致约250万例死亡，因此成为全球范围内引发死亡的主要疾病之一。在我国，肺炎始终位列所有感染性疾病死亡原因的首位，死亡率约12.7/10万人，这一数据不仅揭示了疾病的严重性，也进一步突显了这一公共卫生问题对社会和经济的巨大负担。
病原体的识别在重症肺炎救治中至关重要。研究团队开发数低生物量微生物富集方法，能够对下呼吸道样本进行深度宏基因组分析，以恢复近乎完整的微生物基因组（Nat Commun 2024，Nat Protocols 2021），开发了一种加标内参，以评估支气管肺泡灌洗液中宿主和微生物 DNA 的丰度（J Infect 2022），提出了一个用于肺微生物组-环境交互中生物和化学分类学分析的平台（Brief Bioinform 2025），开发了基于广义报告基因评分的分析，能整合微生物组、转录组、代谢组等多组学数据并在组学研究中发现新的生物学见解（Brief Bioinform 2024）。同时，团队研发了病原探针捕获宏基因组测序技术，实现了对3000多种重要病原体的重点富集，显著提升了检测灵敏度和病原体全基因组覆盖度，并实现了产品化。相关成果已获得专利授权。
在这个基础上，研究团队通过大规模临床队列以及二代测序技术，探讨了HHV-7在重症肺炎患者肺部再燃的流行病学特征和死亡率（Critical Care 2023），明确了重症肺炎患者中耶氏肺孢子菌定植与死亡率升高相关（Chest 2025），鉴定了一系列包括Exophiala dermatitidis、Aspergillus lentulus、Meyerozyma carpophila、Nakaseomyces nivariensis在内的重症肺炎患者肺部真菌景观（J Infect 2024），报道耐大环内酯类肺炎支原体克隆在中国大陆传播（Lancet Microbe 2024），提出非肺移植的重症肺炎患者肺部产氨微生物与中枢神经系统功能障碍相关（J Transl Med 2024），构建前瞻性重症肺炎研究队列并进行相关验证（iMeta 2024）。将二代测序救治患者相关经验进行报道并分享（Intensive Care Med 2022，Am J Respir Crit Care Med 2023，Lancet Rheumatol 2024，J Infect 2025，eBiomedicine 2024，Emerg Infect Dis 2020等）。
这些创新性发现和救治方案为抗生素滥用的减少、精准医疗、缩短ICU住院天数等奠定了坚实的基础，并在包括浙江、河南、黑龙江在内的数个省份进行推广应用。
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