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  摘 要:目的 分析黄石地区住院儿童人偏肺病毒(HMPV)感染的流行病学特征及临床特点。方法 回

顾性分析2022年1月1日至12月31日黄石市中心医院收治的236例HMPV感染患儿的临床资料。按照病

原菌感染类型和数量分为单纯HMPV感染组、混合病毒感染组和合并细菌感染组。比较各组患儿流行病学特

征及临床特点。结果 在236例 HMPV 感染患儿中,单纯 HMPV 感染143例(单纯 HMPV 感染组),占

60.59%(143/236);合并其他病毒感染46例(混合病毒感染组),占19.49%;合并细菌感染47例(合并细菌感

染组),占19.92%(47/236)。>1~3岁患儿HMPV感染数量最多,占55.51%(131/236)。合并细菌感染组喘

息及肺炎患儿比例明显高于单纯 HMPV感染组和混合病毒感染组(P<0.05)。合并细菌感染组天冬氨酸氨

基转移酶、丙氨酸氨基转移酶水平及白细胞计数、淋巴细胞百分数、淋巴细胞计数、单核细胞计数均高于单纯

HMPV感染组和混合病毒感染组(P<0.05)。HMPV感染构成比春季[61.44%(145/236)]显著高于冬季

[25.00%(59/236)]、夏季[9.32%(22/236)]和秋季[4.24%(10/236)]。结论 HMPV是引起儿童急性呼吸

道感染的重要病原体之一,HMPV合并其他病原体感染可能增加儿童罹患肺炎的风险,>1~3岁患儿 HMPV
感染数量最多,春季是HMPV感染的高峰期。
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Abstract:Objective To

 

analyze
 

the
 

clinical
 

features
 

and
 

epidemiology
 

of
  

human
 

metapneumovirus
 

(HMPV)
 

infection
 

in
 

hospitalized
 

children
 

in
 

Huangshi
 

area.Methods Clinical
 

data
 

of
 

236
 

children
 

with
 

HMPV,who
 

were
 

enrolled
 

in
 

Huangshi
 

Central
 

Hospital
 

from
 

January
 

1st
 

to
 

December
 

31st
 

2022,were
 

ana-
lyzed

 

retrospectively,and
 

divided
 

into
 

simple
 

HMPV
 

infection
 

group,virus
 

co-infection
 

group
 

and
 

bacterial
 

co-
infection

 

group
 

according
 

to
 

the
 

different
 

types
 

and
 

numbers
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

infection.The
 

epidemiolog-
ical

 

features
 

and
 

clinical
 

characteristics
 

among
 

the
 

three
 

groups
 

were
 

compared.Results Among
 

the
 

236
 

HMPV-infected
 

children,there
 

were
 

143
 

cases
 

of
 

simple
 

HMPV
 

infection
 

(simple
 

HMPV
 

infection
 

group),
accounting

 

for
 

60.59%
 

(143/236);46
 

cases
 

of
 

combined
 

other
 

viral
 

infections
 

(virus
 

co-infection
 

group),ac-
counting

 

for
 

19.49%;and
 

47
 

cases
 

of
 

combined
 

bacterial
 

infections
 

(bacterial
 

co-infection
 

group),accounting
 

for
 

19.92%
 

(47/236).The
 

highest
 

number
 

of
 

children
 

with
 

HMPV
 

infection
 

was
 

found
 

in
 

the
 

children
 

with>
1-3

 

years
 

old,accounting
 

for
 

55.51%
 

(131/236).The
 

proportions
 

of
 

children
 

with
 

wheezing
 

and
 

pneumonia
 

in
 

the
 

bacterial
 

co-infection
 

group
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

simple
 

HMPV
 

infection
 

group
 

and
 

virus
 

co-infection
 

group
 

(P<0.05).The
 

levels
 

of
 

aspartate
 

aminotransferase
 

and
 

alanine
 

aminotrans-
ferase,white

 

blood
 

cell
 

count,lymphocyte
 

percentage,lymphocyte
 

count
 

and
 

monocyte
 

count
 

in
 

the
 

bacterial
 

co-infection
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

simple
 

HMPV
 

infection
 

group
 

and
 

virus
 

co-infection
 

group
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(P<0.05).The
 

propotion
 

of
 

HMPV
 

infection
 

of
 

HMPV
 

in
 

spring[
 

61.44%
 

(145/236)]
 

was
 

significantly
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

winter[25.00%
 

(59/236)],summer[9.32%
 

(22/236)]
 

and
 

autumn[4.24%
 

(10/236)].
Conclusion HMPV

 

is
 

one
 

of
 

the
 

important
 

pathogens
 

causing
 

acute
 

respiratory
 

infection
 

in
 

children,which
 

may
 

increase
 

the
 

risk
 

of
 

pneumonia
 

in
 

children.The
 

highest
 

number
 

of
 

children
 

with
 

HMPV
 

infection
 

is
 

in
 

the
 

children
 

with>1-3
 

years
 

old,and
 

the
 

spring
 

is
 

the
 

peak
 

time
 

for
 

HMPV
 

infection.
Key

 

words:children; human
 

metapneumovirus; co-infection; epidemiology

  人偏肺病毒(HMPV)
 

是2001年鉴定出的副黏

病毒科肺病毒亚科新成员,类似于呼吸道合胞病毒

(RSV)[1]。HMPV是儿童、老年人和免疫功能低下

患者呼吸道感染的常见病原体[2-5],是住院儿童中严

重急性呼吸道感染的第八大常见原因之一(约占

5.0%)[6],是儿科重症监护室中儿童急性下呼吸道感

染的第七大常见原因之一(约占2.1%)[7]。HMPV
主要引起儿童上呼吸道和下呼吸道感染,症状轻微。
然而,HMPV也可能在易感人群中集中暴发,甚至导

致危重患者死亡[8]。HMPV 感染流行高峰一般在

2~4月[9],但在新型冠状病毒感染疫情期间,在各种

干预措施的协同作用下,住院患儿 HMPV感染明显

减少。本文就236例 HMPV感染患儿的临床资料和

实验室检查结果进行回顾性研究,探讨单独 HMPV
感染、HMPV混合其他病毒感染、HMPV合并细菌感

染的流行病学特征及临床特点,以期为 HMPV感染

患儿的预防和诊治提供依据。现报道如下。
1 资料与方法

1.1 一般资料 回顾性分析2022年1月1日至12
月31日黄石市中心医院检测的5

 

927份住院儿童鼻

拭子标本中确诊为 HMPV 感染的236例患儿(3.
98%)的临床资料。诊断标准:急性扁桃体炎、支气管

肺炎、肺炎、支气管炎等临床疾病诊断标准参考《儿科

学》[10];HMPV感染诊断依据是 HMPV核酸检测结

果为阳性。
1.2 方法 收集所有 HMPV感染患儿呼吸道病原

体13项核酸检测结果、入院24
 

h内实验室检查结果、
痰培养结果等。按照病原体感染类型和数量分为单

纯HMPV感染组、混合病毒感染组和合并细菌感染

组,比较3组患儿的性别、年龄、临床症状、发热天数、
住院时间、入院24

 

h内实验室检查结果等。
1.3 统计学处理 采用SPSS

 

26.0统计软件进行数

据分析。非正态分布的计量资料以中位数(四分位

数)[M(P25,P75)]表示,多组间比较采用 Kruskal-
Wallis

 

H 检验,多组间两两比较采用 Mann-Whitney
 

U 检验;计数资料以例数或百分率表示,组间比较采

用χ2 检验。以P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 HMPV合并其他病原体感染情况 在236例

HMPV感染患儿中,单纯 HMPV感染143例(单纯

HMPV感染组),占60.59%(143/236);合并其他病

毒感染46例(混合病毒感染组),占19.49%;合并细

菌感 染 47 例 (合 并 细 菌 感 染 组),占 19.92%
(47/236)。在93例(39.41%)HMPV合并其他病原

体感染患儿中,HMPV合并鼻病毒16例(17.20%),
HMPV合并流血嗜血杆菌18例(19.35%),均高于

合并其他病原体感染的患儿数量。见表1。

表1  93例 HMPV合并其他病原体感染分布情况

病原体 构成比[n(%)] 病原体 构成比[n(%)]

HMPV+乙型流感病毒 5(5.38) HMPV+肺炎链球菌 12(12.90)

HMPV+冠状病毒 1(1.08) HMPV+金黄色葡萄球菌 6(6.45)

HMPV+RSV 3(3.23) HMPV+大肠埃希菌 4(4.30)

HMPV+腺病毒 6(6.45) HMPV+流血嗜血杆菌+大肠埃希菌 1(1.08)

HMPV+鼻病毒 16(17.20) HMPV+卡他莫拉菌 2(2.15)

HMPV+肺炎支原体 10(10.75) HMPV+流感嗜血杆菌+解鸟氨酸克雷伯菌 1(1.08)

HMPV+博卡病毒 1(1.08) HMPV+酵母样真菌 1(1.08)

HMPV+鼻病毒+肺炎支原体 4(4.30) HMPV+铜绿假单胞菌 1(1.08)

HMPV+流血嗜血杆菌 18(19.35) HMPV+产酸克雷伯菌 1(1.08)

2.2 单纯HMPV感染组、混合病毒感染组和合并细

菌感染组患儿临床资料比较 3组患儿性别、住院时

间、发热天数比较,差异均无无统计学 意 义(P>
0.05)。>1~3岁患儿 HMPV 感染数量最多,占
55.51%(131/236),3岁后随年龄增大病毒检出率逐

渐降低。单纯 HMPV感染患儿最常见的临床症状是

咳 嗽 (97.90%),其 次 是 喘 息 (37.06%)、流 涕

(32.86%)、咽痛(25.17%)和胃肠道反应(21.67%)。
合并细菌感染组喘息及肺炎患儿比例明显高于单纯

HMPV感染组和混合病毒感染组(P<0.05)。见
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表2。
2.3 单纯HMPV感染组、混合病毒感染组与合并细

菌感染组实验室检查结果比较 合并细菌感染组天

冬氨酸氨基转移酶(AST)、丙氨酸氨基转移酶(ALT)
水平 及 白 细 胞 计 数 (WBC)、淋 巴 细 胞 百 分 数

(LYM%)、淋巴细胞计数(LYM#)、单核细胞计数

(MON#)均高于单纯 HMPV感染组和混合病毒感

染组(P<0.05),而中性粒细胞百分数(NEU%)低于

单纯HMPV感染组和混合病毒感染组(P<0.05)。
单纯HMPV感染组和合并细菌感染组血小板计数

(PLT)均高于混合病毒感染组(P<0.05)。各组间超

敏C反应蛋白(hs-CRP)、降钙素原(PCT)、白细胞介

素6(IL-6)水平比较,差异均无统计学意义(P>
0.05)。见表3。

表2  单纯 HMPV感染组、混合病毒感染组与合并细菌感染组患儿临床资料比较[n(%)或M(P25,P75)]

组别 n
性别

男 女

年龄

<6个月 6个月至1岁 >1~3岁 >3~6岁 >6岁

单纯 HMPV感染组 143 84(59.58) 57(40.42) 21(14.68) 7(4.89) 79(55.24) 33(23.08) 2(1.40)

混合病毒感染组 46 28(60.87) 18(39.13) 5(10.87) 3(6.52) 25(54.35) 10(21.74) 3(6.52)

合并细菌感染组 47 29(61.71) 18(38.29) 11(23.40) 9(19.15) 27(57.45) 0(0.00) 0(0.00)

χ2/H 0.778 38.4

P 0.855 <0.001

组别 n
住院时间

(d)
发热天数

(d)
 

临床症状

咳嗽 咽痛 流涕 喘息 胃肠道反应
肺炎

单纯 HMPV感染组 143 6(5,7) 4(1,5) 140(97.90) 36(25.17) 47(32.86) 53(37.06)a 31(21.67) 120(83.92)a

混合病毒感染组 46 4(5,8) 3(1,5) 44(95.65) 6(13.04) 8(17.39) 19(41.30)a 9(19.56) 34
  

(73.91)a

合并细菌感染组 47 6(5,7) 2(0,4) 46(97.87) 4(8.51) 16(34.04) 29(61.70) 7(14.89) 45
 

(95.74)

χ2/H 53.38 5.87 1.47 12.3 4.99 9.73 1.33 8.76

P 0.77 0.17 0.69 0.06 0.17 0.02 0.72 0.03

  注:与合并细菌感染组比较,aP<0.05。

表3  单纯 HMPV感染组、混合病毒感染组与合并细菌感染组实验室检查结果比较[M(P25,P75)]

组别 n AST(U/L) ALT(U/L) WBC(×109/L) NEU%
 

(%) LYM%(%) LYM#
 

(×109/L)

单纯HMPV感染组 143 38.5(31.00,46.25)a 18.5(14.5,23.00)a 7.10(5.49,9.13)a 54.80(35.23,69.13)a 35.05(21.60,50.78)a 2.38(1.55,3.73)a

混合病毒感染组 46 41.00(28.00,49.00)a 18.00(14.5,23.00)a 7.22(5.69,9.18)a 53.20(40.05,68.05)a 37.50(22.70,50.30)a 2.37(1.40,3.75)a

合并细菌感染组 47 42.50(36.75,51.75) 20.50(16.00,27.50)10.01(7.78,12.44) 33.80(20.53,48.40)53.70(42.30,65.13) 5.63(3.55,6.52)

H 11.38 8.16 16.01 11.41 12.57 32.37

P 0.003 0.017 <0.001 0.003 0.002 <0.001

组别 n MON#(×109/L) PLT(×109/L) hs-CRP(mg/L) PCT(μg/L) IL-6(pg/mL)

单纯 HMPV感染组 143 0.67(0.42,0.91)a 269(213,333)b 7.63(2.58,18.78) 0.23(0.11,0.66) 14.84(6.75,34.33)

混合病毒感染组 46 0.65(0.35,0.99)a 249(210,352) 6.23(1.97,18.59) 0.15(0.12,0.48) 22.93(10.63,35.64)

合并细菌感染组 47 0.99(0.65,1.32) 329(254,442)b 6.74(1.84,10.01) 0.15(0.10,0.22) 10.79(6.19,63.06

H 9.47 10.28 0.13 2.59 2.44

P 0.009 0.006 0.939 0.274 0.296

  注:与合并细菌感染组比较,aP<0.05;与混合病毒感染组比较,bP<0.05。

2.4 HMPV感染患儿的季节分布情况 春季(3—5
月)HMPV感染患儿145例,占61.44%,显著高于夏

季[9.32%(22/236)]、秋季[4.24%(10/236)]和冬季

[25.00%(59/236)]。
3 讨  论

  HMPV是5岁以下患儿呼吸道感染的常见病原

体[11]。HMPV感染可以是无症状的,也可以导致轻

微到严重的呼吸道疾病。HMPV感染引起毛细支气

管炎和反复喘息发作是儿童住院的主要原因[12]。在

免疫功能低下的患儿中,HMPV可能是气道微生物

群共生菌感染的一个促成因素[13]。
本研究中 HMPV检出率为3.98%,高于广州的

2.68%[14]、武 汉 的 1.6%[15]。本 研 究 结 果 显 示,
HMPV感染多发生于>1~3岁儿童,3组男女比例
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差异无统计学意义(P>0.05),3岁后检出率逐渐降

低,提示>1~3岁儿童是 HMPV防控的主要对象。
本研究发现单纯 HMPV感染占60.59%、HMPV合

并其他病毒感染占19.49%、HMPV合并细菌感染占

19.92%,合并感染主要的病原体是鼻病毒和流血嗜

血杆菌。一项亚非地区多地点国际病例对照研究表

明,HMPV是导致重症肺炎的最常见10种病原体之

一[16]。另有研究发现 HMPV与RSV协同感染可能

有加重急性下呼吸道感染患儿呼吸道症状的趋势,但
对病 程、住 院 时 间 及 预 后 无 影 响[17]。本 研 究 中

HMPV感染患儿的临床症状主要为咳嗽、咽痛、流
涕、喘息等,合并细菌感染组喘息和肺炎发生率比单

纯HMPV感染组和混合病毒感染组高(P<0.05),
但3组在住院时间,发热天数等方面比较差异无统计

学意义(P>0.05)。本研究中实验室检查结果显示,
合并细菌感染组 AST、ALT水平及 WBC、LYM%、
LYM#、MON#均高于单纯 HMPV感染组和混合

病毒感染组(P<0.05)。表明 HMPV感染容易引起

其他病毒和细菌共感染,合并细菌感染更易引起肺炎

的发生。部分实验室指标水平的升高与感染的严重

程度相关,同时能监测HPMV感染患者的治疗进展。
呼吸道病原体感染具有明显的季节性。本研究

中 HMPV 感染主要发生在冬春季,与北京[18]、漯
河[19]的流行季节相似。原因主要是春季、冬季的温度

较低,易引发机体鼻黏膜的血管收缩,导致呼吸道的

抵抗力降低。
本研究存在一定的局限性,由于本研究是单中心

研究,样本量少且研究时间短,可能存在异质性,且并

未比较新型冠状病毒感染疫情前后 HMPV感染的年

份差异。此外,本研究属于回顾性研究,患儿在住院

前可能接受了抗菌药物治疗,在临床特征和细菌合并

感染诊断、门诊患者临床数据收集方面可能存在

偏差。
综上所述,HMPV感染具有季节性,春季是黄石

地区HMPV感染重点防控季节。HMPV多发于>
1~3岁儿童,但无性别差异,39.41%的患儿合并其他

病毒或细菌感染,其中合并细菌感染可增加肺炎发生

率和喘息症状。本研究通过对黄石地区 HMPV感染

患儿流行病学及临床指标进行分析,为 HMPV感染

的预防及合理用药提供了一定的依据,对临床具有一

定的指导意义。
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