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病原微生物与菌群特征在预测和诊断化脓性

扁桃体炎的价值研究
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（南阳医学高等专科学校第一附属医院检验科，河南南阳４７３０００）

【摘要】　目的　探究病原微生物与菌群特征在预测和诊断化脓性扁桃体炎中的应用价值。　方法　选取１４８例疑似
化脓性扁桃体炎患者，采集患者咽部分泌物，进行病原微生物的培养与鉴定，以综合诊断结果为判定标准，分为化脓性扁
桃体炎组（狀＝６７）和非化脓性扁桃体炎组（狀＝８１），分析病原微生物与菌群特征在预测和诊断化脓性扁桃体炎中的临床
价值。　结果　经高通量测序分析，化脓性扁桃体炎组患者菌群Ａｃｅ指数、Ｃｈａｏ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数低于非化脓性扁桃
体炎组，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数高于非化脓性扁桃体炎组（犘＜０．０５）；化脓性扁桃体炎组患者葡萄球菌属（χ２＝６．４７３，犘＝
０．０１１）、嗜血杆菌属（χ２＝１５．４５７，犘＜０．００１）较非化脓性扁桃体炎组患者培养阳性率更高。化脓性扁桃体炎组患者流
感嗜血杆菌、金黄色葡萄球菌、化脓性链球菌、ＥＢ病毒阳性检出率显著高于非化脓性扁桃体炎组（犘＜０．０５）；以综合检
查为判断标准，病原微生物与菌群特征检查诊断化脓性扁桃体炎的Ｋａｐｐａ值＝０．６９２，ＡＵＣ为０．８８９。经Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归
分析，血清白细胞计数（ＷＢＣ）、血小板计数（ＰＬＴ）、Ｃ反应蛋白（ＣＲＰ）、单核细胞百分数（ＭＯＮＯ）、中性粒细胞百分数
（ＮＥＵＴ）、淋巴细胞百分数（ＬＹＭ）水平高表达是诊断化脓性扁桃体炎的独立预测因子（犘＜０．０５）。　结论　临床中通
过病原微生物检测及菌群多样性分析较为准确的区分化脓性扁桃体炎。
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　　化脓性扁桃体炎指细菌或病毒等微生物感染引起
的腭扁桃体急性化脓性炎症，具有起病急、进展快、易
反复发作等特点，是社会各界关注的公共卫生问
题［１２］。化脓性扁桃体炎是一种常呈散发性的疾病，可
能是诸多因素相互作用为基础在群体中偶有暴发流
行，当患者处于该病理状态下，会出现吞咽困难、高热、
畏寒等一系列症状，若不及时有效的治疗随着疾病的
进展，菌群特征随之变化，耐药菌随之产生，大大增加
临床治疗难度［３４］。病原微生物是引起化脓性扁桃体
炎的直接原因，近年来，随着分子生物学技术的发展，
对病原微生物的检测和鉴定变得更加精确和快速，这
对于早期诊断和治疗具有重要意义［５６］。既往研究已
证实［７８］，扁桃体炎患者的口腔和咽部菌群与健康人群
存在显著差异，这些差异可能与病原微生物的定植和
感染有关。但也有资料显示［９１０］，由于化脓性扁桃体
炎好发于儿童时期，儿童免疫系统尚未发育完善，当处
于该病理状态下，导致免疫力降低，会导致抗体产生延
迟，甚至不产生抗体，这可导致患者相关坑提的筛查出
现漏检，出现误诊、漏诊情况。因此，找到一种简便、快
捷的化脓性扁桃体炎的诊断鉴别方式已经成为了临床
研究的重点。

本研究纳入在医院进行检查的１４８例疑似化脓性
扁桃体炎患者，评估病原微生物与菌群特征检查在化
脓性扁桃体炎诊断中的应用价值，以期能为化脓性扁
桃体炎的早期识别和精准治疗提供新的视角和工具。

材料与方法
１　一般资料

选取２０２２年１月２０２３年１２月１４８例疑似化脓
性扁桃体炎患者作为研究对象，年龄３～１４（７．２６±
１．８３）岁，病程１～５ｄ，平均病程（３．１５±０．６７）ｄ，体质
量指数（ｂｏｄｙｍａｓｓｉｎｄｅｘ，ＢＭＩ）（２２．１８±３．１６）ｋｇ／
ｍ２。所有患者均因高热、咽痛、扁桃体肿大和／或脓性
分泌物等症状入院就诊，自愿接受体格检查、血液检查
及病原学检查等，患者家属支持。

本研究已经获得医院伦理委员会的审查和批准，
符合国际伦理指南和当地法律法规的要求。
２　纳入与排除标准
２．１　纳入标准　①年龄≥１８岁，临床资料完整者；②
对本研究研究目的及内容了解充分，自愿配合左右研
究者；③初次发病就诊者。
２．２　排除标准　①已确诊咽白喉、猩红热、单核细胞
增多症性咽颊炎等症状相似疾病者；②合并病毒感染、
肺炎、支气管炎等影响疾病者；③伴随大面积外伤（烧
伤、烫伤等）诱发全身感染者；④临床相关资料及病史
不全者。

３　临床相关资料收集
包括：年龄、性别、病程、症状体征（扁桃体肿大、扁

桃体充血、咽部黏膜充血、淋巴结肿大、肝脾肿大、全身
不适、发热、咽痛）、合并症（风湿热、急性肾炎）、扁桃体
手术史、既往患病史、血清免疫球蛋白Ａ
（ＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＡ，ＩｇＡ）、免疫球蛋白Ｍ
（ＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＭ，ＩｇＭ）、免疫球蛋白Ｇ
（ＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＧ，ＩｇＧ）、白细胞计数（Ｗｈｉｔｅｂｌｏｏｄ
ｃｅｌｌＣｏｕｎｔ，ＷＢＣ）、血小板计数（Ｐｌａｔｅｌｅｔ，ＰＬＴ）、Ｃ反
应蛋白（Ｃｒｅａｃｔｉｖｅｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＲＰ）、单核细胞百分数
（Ｍｏｎｏｃｙｔｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，ＭＯＮＯ）、中性粒细胞百分数
（Ｎｅｕｔｒｏｐｈｉｌｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，ＮＥＵＴ）、淋巴细胞百分数
（Ｌｙｍｐｈｏｃｙｔｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，ＬＹＭ）。
４　方法
４．１　样本收集　用口咽拭子法，采集所有患者咽部分
泌物，均取３份样本，分别进行排序，其中两份分别立
即送检验科进行培养鉴定和病理科进行病理组织学检
查，另一份经样本处理后进行高通量测序。
４．２　病原微生物培养　经液化处理后，接种于普通琼
脂、兔血琼脂以及沙氏培养基中培养，放置在恒温培养
箱中进行培养。培养期间监测培养基的生长情况（菌
落的形态、颜色、大小等）；对于可疑菌落用血平板、巧
克力琼脂和麦康凯琼脂培养基对于可疑菌落进行分离
纯化，以获得纯净的微生物群体，再通过生化实验、免
疫学方法、分子生物学技术对分离的微生物进行鉴定，
同时对培养出的病原体进行抗生素敏感性测试。微生
物及药敏鉴定采用ＢＡＣＴ／ＡＬＥＲＴ３Ｄ血培养分析仪
和ＶＩＴＥＫ２ＣＯＭＰＡＣＴ全自动细菌鉴定药敏系统。
微生物培养标本的接种、分离等过程均由专业的检验
科人员参照全国临床检验操作规程进行。
４．３　１６ＳｒＲＮＡ基因高通量测序　将口咽拭子置于
装有缓冲液的试管中，颠倒混匀后，取混合液１ｍＬ，使
用离心机分离上清液，取沉淀物洗涤２次后，将样本放
入含有Ｔｒｉｚｏｌ的离心管中，加入裂解缓冲液破坏细胞
结构，使组织充分裂解，释放核酸，加入氯仿，剧烈震荡
后离心，分离水相和有机相，吸取上层水相，加入异丙
醇，混匀后静置，使核酸沉淀，离心后弃上清液，用预冷
的７５％无水乙醇洗涤沉淀，二次离心后弃去上清液，
将沉淀物晾干，使用ＤＥＰＣ水重悬核酸，提取样本中
的ＤＮＡ或ＲＮＡ，再用ＮａｎｏＤｒｏｐ等仪器测定核酸的
浓度和纯度。将提取的ＤＮＡ片段化，可通过酶切或
物理方法打断ＤＮＡ片段，用末端修复酶将ＤＮＡ片段
的末端进行修复，将ＤＮＡ片段连接到测序适配体上，
形成ＤＮＡ适配体复合物，根据ＰＣＲ试剂盒使用特异
性引物序列（上游引物：５′ＴＡＴＴ（Ｃ／Ｇ）ＧＣ
ＴＴＡＧＡＡＡＡＴＴＡＡ３′，下游引物：５′ＧＣＡＡＧＴＴ
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ＣＴＴＣＡＧＣＴＴＧＴＴＴ３′）对基因片段运用
ＡＢＩＧｅｎｅＡｍｐ９７００ＰＣＲ仪进行扩增，保证ＤＮＡ浓度
≥１０ｎｇ／μＬ。再用ＰＣＲ扩增技术对ＤＮＡ适配体复
合物进行扩增，获得足够的文库量构建成适合测序平
台的文库；在测序前，对文库进行定量，以确定上机测
序的文库浓度，测序完成后，对产生的大量原始数据进
行质量控制、序列比对、变异检测、注释等生物信息学
分析。
５　分组

统计１４８例患者综合检查的判定结果，分为化脓
性扁桃体炎组（狀＝６７）和非化脓性扁桃体炎组（狀＝
８１）。
６　统计学分析

采用ＳＰＳＳ２６．０统计学软件进行数据分析。计
数资料以狀（％）描述，行χ２检验；计量资料以（狓±狊）
描述，比较采用独立样本狋检验。采用Ｋａｐｐａ一致性
检验分析病原微生物与菌群特征检查结果与综合诊断
结果一致性，绘制受试者工作特征曲线（ｒｅｃｅｉｖｅｒ
ｏｐｅｒａｔｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ，ＲＯＣ）曲线分析病原微生物
与菌群特征对化脓性扁桃体炎的诊断效能。采用多因
素ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析影响化脓性扁桃体炎发生发展的
危险因素。犘＜０．０５为差异有统计学意义。

结　果
１　一般资料

化脓性扁桃体炎组患者合并风湿热占比、合并急
性肾炎占比、血清ＷＢＣ、ＰＬＴ、ＣＲＰ、ＭＯＮＯ、ＮＥＵＴ、
ＬＹＭ水平高于非化脓性扁桃体炎组（犘＜０．０５）。见
表１。
２　菌群特征犪多样性和β多样性相关指数分析

化脓性扁桃体炎组患者菌群Ａｃｅ指数、Ｃｈａｏ指
数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数低于非化脓性扁桃体炎组，Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数高于非化脓性扁桃体炎组（犘＜０．０５）。见表２。
３　主要病原菌属分布情况

化脓性扁桃体炎组６７例患者咽拭子细菌培养阳
性的菌属占比排列：链球菌属（３１％）、葡萄球菌属
（２１％）、奈瑟菌属（１７％）、嗜血杆菌属（１２％）、埃希菌
属（１１％）、棒状杆菌属（４％）和克雷伯菌属（４％）；非化
脓性扁桃体炎组８１例患者咽拭子细菌培养阳性的菌
属占比排列：链球菌属（４１％）、奈瑟菌属（２１％）、葡萄
球菌属（１６％）、埃希菌属（１１％）、棒状杆菌属（５％）、嗜
血杆菌属（３％）和不动杆菌属（３％）。

化脓性扁桃体炎组患者葡萄球菌属（χ２＝６．４７３，
犘＝０．０１１）、嗜血杆菌属（χ２＝１５．４５７，犘＜０．００１）较
非化脓性扁桃体炎组患者培养阳性率更高。

化脓性扁桃体炎组患者流感嗜血杆菌、金黄色葡

萄球菌、化脓性链球菌、ＥＢ病毒阳性检出率显著高于
非化脓性扁桃体炎组（犘＜０．０５）。见表３。

表１　一般资料
犜犪犫犾犲１　犌犲狀犲狉犪犾犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀

观察指标
化脓性

扁桃体炎组
（狀＝６７）

非化脓性
扁桃体炎组
（狀＝８１）

χ２／狋 犘

年龄（岁，狓±ｓ） ７．０５±１．６７ ７．３４±１．３４ １．１７２０．２４３
性别［狀（％）］ 男 ４２（６２．６９） ４８（５９．２６） ０．１８１０．６７１

女 ２５（３７．３１） ３３（４０．７４）
病程（ｄ，狓±ｓ） ３．１４±０．６１ ３．２０±０．５７ ０．６１７０．５３８

症状体征［狀（％）］ 扁桃体肿大 ５８（８５．５７） ６５（７８．３１） １．７１１０．１９１
扁桃体充血 ４８（７１．６４） ５５（６６．２７） ０．４９８０．４８０
咽部黏膜充血 ４２（６２．６９） ５９（７１．０８） １．１８９０．２７６
淋巴结肿大 ５６（８４．８５） ６１（７５．３１） ２．０３８０．１５３
肝脾肿大 １９（２８．３６） ２６（３２．１０） ０．２４２０．６２２
全身不适 ２９（４３．２８） ４１（４９．４０） ０．５５７０．４５６
发热 ５７（７７．６１） ６８（７８．１６） ０．００７０．９３５
咽痛 ６５（９７．０１） ７６（９３．８３） ０．８２７０．３６３

合并症［狀（％）］ 风湿热 ３８（５６．７２） ２６（３２．１０） ９．０５４０．００３
急性肾炎 ４０（５９．７０） ２７（３．３３） １０．２９００．００１

扁桃体手术史［狀（％）］ 是 １２（１７．９１） １０（１２．３５） ０．８９７０．３４３
否 ５５（８２．０９） ７１（８７．６５）

既往患病史［狀（％）］ 是 ２７（４０．３０） ２６（３２．１０） １．０７３０．３００
否 ４０（５９．７０） ５５（６７．９０）

ＷＢＣ（×１０９／Ｌ，狓±狊） １６．５８±１．５９ １３．１６±１．７４１２．３７２＜０．００１
ＰＬＴ（×１０９／Ｌ，狓±狊） ２１９．８７±２０．７６１９９．８７±１９．９６５．９５８＜０．００１
ＣＲＰ（ｇ／Ｌ，狓±狊） １９．８９±６．６２ １６．８５±６．１２２．８９９０．００４
ＭＯＮＯ（％，狓±狊） ２４．３６±３．１６ １６．１６±３．４７１４．８９６＜０．００１
ＮＥＵＴ（％，狓±狊） ８５．７９±１２．３５７７．６９±９．８７４．４３５＜０．００１
ＬＹＭ（％，狓±狊） ６３．６８±８．６５ ５８．７４±９．１２３．３５７０．００１
ＥＳＲ（ｍｍ／ｈ，狓±狊） １８．９１±３．３７ １７．１６±３．１２３．２７５０．００１

表２　菌群特征菌群α多样性和β多样性相关指数分析
犜犪犫犾犲２　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋犺犲犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犻狀犱犻犮犲狊犫犲狋狑犲犲狀α犱犻狏犲狉狊犻狋狔

犪狀犱犫犲狋犪犱犻狏犲狉狊犻狋狔犻狀犫犪犮狋犲狉犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊
组别 Ａｃｅ指数 Ｃｈａｏ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数

化脓性扁桃体炎组（狀＝６７） ２０７．２６±２３．３５１９７．６４±４１．３７２．２７±０．６７ ０．２５±０．０７
非化脓性扁桃体炎组（ｎ＝８１）２４１．３１±２５．３１２３１．４９±４０．６８３．５３±０．９０ ０．１３±０．０３

狋 ８．４３５ ５．０００ ９．４８７ １３．９６３
犘 ＜０．００１ ＜０．００１ ＜０．００１ ＜０．００１

４　诊断效能及犚犗犆曲线分析
以综合检查为判断标准，病原微生物与菌群特征

检查诊断化脓性扁桃体炎的Ｋａｐｐａ值＝０．６９２，病原
微生物与菌群特征检查诊断化脓性扁桃体炎灵敏度
７０．００％、特异度８３．８２％，准确的７６．３５％，ＡＵＣ为
０．８８９（９５％犆犐：０．７２５～０．９２８）。见图１。
５　多因素犾狅犵犻狊狋犻犮回归分析

将表１中有统计学差异的指标作为自变量（Ｘ），
确诊为化脓性扁桃体炎为因变量（Ｙ）：发生记为１、未
发生记为０，经Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析结果显示，血清
ＷＢＣ、ＰＬＴ、ＣＲＰ、ＭＯＮＯ、ＮＥＵＴ、ＬＹＭ水平高表达
是诊断化脓性扁桃体炎的独立预测因子（犘＜０．０５）。
见表４。

·７５４·
中国病原生物学杂志
犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔　

２０２５年４月　第２０卷第４期
Ａｐｒ．２０２５，　Ｖｏｌ．２０，Ｎｏ．４



图１　病原微生物与菌群特征检查诊断化脓性扁桃体炎的犚犗犆曲线
犉犻犵．１　犚犗犆犮狌狉狏犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犿犻犮狉狅狅狉犵犪狀犻狊犿狊犪狀犱
犫犪犮狋犲狉犻犪犾犳犾狅狉犪犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊犻狀狋犺犲犱犻犪犵狀狅狊犻狊狅犳狊狌狆狆狌狉犪狋犻狏犲

狋狅狀狊犻犾犾犻狋犻狊

表３　主要病原菌分布情况［狀（％）］
犜犪犫犾犲３　犘狉犲狏犪犾犲狀犮犲犪狀犱犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犽犲狔狆犪狋犺狅犵犲狀狊

病原菌名称
化脓性

扁桃体炎组
（狀＝６７）

非化脓性
扁桃体炎组
（狀＝８１）

χ２ 犘

革兰阴性杆菌
　流感嗜血杆菌 ６５（９７．０１）６２（７６．５４）７．７７６０．００５
　卡他不兰菌 ４７（７０．１５）６０（７４．０７）０．２８２０．５９５
革兰阳性杆菌
　金黄色葡萄球菌 ６３（９４．０３）６６（８１．４８）５．１６００．０２３
　肺炎链球菌 ４５（６７．１６）５１（６２．９６）０．２８４０．５９４
　化脓性链球菌 ６６（９８．５１）４３（５１．８１）４０．７０７＜０．００１
　星座链球菌 ３３（４９．２５）４２（５１．８５）０．０９９０．７５３
病毒
　ＥＢ病毒 ６１（９１．０４）５５（６７．９０）１１．５９００．００１
　鼻病毒 ３４（５０．７５）４２（５１．８５）０．０１８０．８９３
　流感病毒 ４５（６７．１６）５２（６４．２０）０．１４３０．７０５
　腺病毒 ５１（７６．１２）６３（６５．４３）２．００５０．１５７
　单纯性疱疹病毒 ２６（３９．３９）３７（４５．６８）０．５８７０．４４４
　其他类型的细菌或微生物 ３６（５３．７３）４６（５６．７９）０．１３９０．７０９

表４　多因素犔狅犵犻狊狋犻犮回归分析
犜犪犫犾犲４　犕狌犾狋犻狏犪狉犻犪狋犲犾狅犵犻狊狋犻犮狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狑犪狊犮狅狀犱狌犮狋犲犱

变量 β值 犛犈 Ｗａｌｄ
χ２值犗犚值 ９５％犆犐

下限 上限 犘值

ＷＢＣ１．１１３０．３０１１３．６７３３．０４３１．４１１４．６７６０．００２
ＰＬＴ２．１０２０．５１９１６．４０３８．１８３０．９８６１５．３７９＜０．００１
ＣＲＰ１．１３８０．４２３７．２３８３．１２１１．２２２４．１６６０．００１
ＭＯＮＯ１．３６９０．３４６１５．６５５３．９３１１．３２６３．０５９＜０．００１
ＮＥＵＴ１．７７１０．４６８１４．３２０５．８７７１．２４７１０．５０６＜０．００１
ＬＹＭ３．１２６０．５８９２８．１６７２２．７８３１．３５２４４．２１３＜０．００１

讨　论
近年来，随着分子生物学技术的飞速发展，病原微

生物的检测方法得到了显著革新，实现病原微生物快
速鉴定，为临床感染性疾病提供数据支持［１１１２］。本研
究纳入１４８例疑似化脓性扁桃体炎患者为研究对象，

通过病原微生物检查、血清学检查等结果，６７例确诊
为化脓性扁桃体炎，占４５．２７％，提示医务人员在面对
疑似化脓性扁桃体炎的患者时，需要考虑到其他可能
的诊断，并进行相应的检查和评估，以确保正确诊断和
治疗。

本研究结果显示，６７例化脓性扁桃体炎患者咽拭
子细菌培养阳性的菌属占比排列为链球菌属、葡萄球
菌属、奈瑟菌属、嗜血杆菌属、埃希菌属、棒状杆菌属和
克雷伯菌属，提示化脓性扁桃体炎的主要致病菌以链
球菌属为主［１３］。其中葡萄球菌属和链球菌属均为革
兰阳性菌，阳性检出率高说明了革兰阳性菌在化脓性
扁桃体炎中占有重要地位［１３１４］；奈瑟菌属、嗜血杆菌
属、埃希菌属和克雷伯菌属均为革兰阴性菌，表明革兰
阴性菌也在化脓性扁桃体炎中扮演一定的角色，棒状
杆菌属的出现进一步说明了咽部菌群的复杂性、多样
性；上述菌属的同时出现，提示化脓性扁桃体炎可能涉
及细菌和病毒的混合感染，或由外界侵入的细菌及隐
藏于扁桃体隐窝内的细菌共同引起［１５］。６７例患者共
检出１１种阳性率较高主要致病菌，提示化脓性扁桃体
炎的发生存在多种细菌和病毒的混合感染情况，显示
了扁桃体炎病原体的多样性，细菌和病毒的同时存在
可能加剧了炎症反应，增加了治疗的难度，也可能影响
疾病的严重程度和病程，由于涉及多种病原体，治疗时
需要综合考虑抗细菌和抗病毒治疗，增加了治疗方案
的设计和选择的复杂性，些病原体的检出可能对临床
诊断和治疗有重要指导意义［１６１７］。

本研究结果还显示，化脓性扁桃体炎组患者口咽
拭子菌群Ａｃｅ指数、Ｃｈａｏ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数低于非
化脓性扁桃体炎组，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数高于非化脓性扁桃
体炎组，反映了疾病状态下微生物群落的失衡状态。
其中Ａｃｅ指数［１８］和Ｃｈａｏ指数［１９］常用于评估群落中
物种丰富度，低水平表明化脓性扁桃体炎组患者口咽
微生物群落中物种数量较少；Ｓｈａｎｎｏｎ指数可反映菌
群种类常丰富度和均匀度，低水平表明化脓性扁桃体
炎组的微生物群落多样性降低，可能意味着某些物种
在群落中占主导地位，而其他物种数量较少，提示化脓
性扁桃体炎患者菌群物种分布的不均匀性［２０］。鉴于
此，本研究探索了病原微生物与菌群特征检查诊断化
脓性扁桃体炎的诊断效能，结果显示，采用病原微生物
与菌群特征检查诊断化脓性扁桃体炎的灵敏度
７０．００％、特异度８３．８２％，准确的７６．３５％，ＡＵＣ为
０．８８９，说明了该检查方式具有较高的诊断准确性。但
以综合诊断结果为判定标准，病原微生物与菌群特征
检查诊断化脓性扁桃体炎的检出情况与最终判定结果
的Ｋａｐｐａ值＝０．６９２，说明病原微生物与菌群特征检
查在预测化脓性扁桃体炎的发生中存在一定限制，临
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床可进一步探究。另外，作者在实践中发现，血清
ＷＢＣ、ＰＬＴ、ＣＲＰ、ＭＯＮＯ、ＮＥＵＴ、ＬＹＭ水平高表达
是诊断化脓性扁桃体炎的独立预测因子，意味着排除
其他可能的混杂因素后，上述指标仍与化脓性扁桃体
炎有显著的关联，为化脓性扁桃体炎的诊治提供了更
多靶点，医务工作者可早期监测。

综上所述，化脓性扁桃体炎的病原微生物和菌群
特征对于诊断和理解该疾病具有重要意义，特定的细
菌和病毒在化脓性扁桃体炎中扮演着关键角色，而某
些血清学指标可以作为独立的预测因子来辅助诊断。
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