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【摘要】 目的 分析2
 

437株自临床培养样本分离的病原菌分布特征及其对常见抗菌药物的敏感性,为制定抗微生物

药物耐药性防范措施提供参考依据。 方法 以2020-2022年采集的8
 

008份痰液、尿液、血液、分泌物、粪便等临床培

养样本为研究对象,采用VITEK
 

2
 

COMPACT全自动微生物鉴定及药敏分析仪鉴定病原菌种类,采用 Mueller-Hinton
琼脂平板和Kirby-Bauer纸片扩散法测定主要革兰阴性菌和主要革兰阴性菌对16种常见抗菌药物的敏感性。 结果 
从8

 

008份各种培养样本中累计检出2
 

437株病原菌,检出率为30.43%;分离的病原菌以细菌(2
 

200株,占90.27%)为
主,其他237株均为真菌(占9.73%),肺炎克雷伯菌、大肠埃希菌和金黄色葡萄球菌为鉴定出的3种最常见病原菌。金

黄色葡萄球菌、凝固酶阴性葡萄球菌、屎肠球菌、粪肠球菌等4种主要革兰阳性菌对利奈唑胺、替加环素均未产生耐药

性,仅有屎肠球菌对万古霉素产生极低耐药性(0.8%),仅有粪肠球菌对奎奴普丁/达福普汀产生较高耐药性(84.3%),

但金黄色葡萄球菌(95.2%)、凝固酶阴性葡萄球菌(94.2%)、屎肠球菌对青霉素耐药性(93.5%)均较高;大肠埃希菌、肺
炎克雷伯菌、铜绿假单胞菌、鲍曼不动杆菌等4种主要革兰阴性菌对16种常见抗菌药物均产生耐药性,其中肺炎克雷伯

菌、铜绿假单胞菌、鲍曼不动杆菌对氨苄西林100%耐药,肺炎克雷伯菌、铜绿假单胞菌对头孢唑林100%耐药,铜绿假单

胞菌、鲍曼不动杆菌对氨苄西林/舒巴坦100%耐药,铜绿假单胞菌对复方新诺明、头孢曲松100%耐药,鲍曼不动杆菌对

氨曲南100%耐药。 结论 肺炎克雷伯菌、大肠埃希菌和金黄色葡萄球菌为最常见的临床分离病原菌;主要革兰阴性

菌对氨苄西林、头孢唑啉耐药性普遍较高,主要革兰阳性菌对利奈唑胺、万古霉素、替加环素均敏感。
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【Abstract】 Objective To
 

investigate
 

the
 

distribution
 

of
 

2
 

437
 

clinical
 

microbial
 

isolates
 

and
 

to
 

test
 

their
 

susceptibility
 

to
 

common
 

antimicrobial
 

agents,so
 

as
 

to
 

provide
 

insights
 

into
 

formulation
 

of
 

preventive
 

interventions
 

against
 

antimicrobial
 

resistance. Methods A
 

total
 

of
 

8
 

008
 

sputum,urine,blood,secretion
 

and
 

stool
 

culture
 

specimens
 

were
 

sampled
 

from
 

2020
 

to
 

2022.
 

The
 

species
 

of
 

pathogens
 

were
 

identified
 

with
 

a
 

VITEK
 

2
 

COMPACT
 

automated
 

microbiology
 

identification
 

and
 

antimicrobial
 

susceptibility
 

test
 

system,and
 

the
 

susceptibility
 

of
 

major
 

Gram-negative
 

and
 

Gram-positive
 

bacterial
 

isolates
 

to
 

16
 

common
 

antimicrobial
 

agents
 

was
 

tested
 

using
 

the
 

Mueller-Hinton
 

agar
 

plate
 

and
 

Kirby-Bauer
 

disk
 

diffusion
 

method. Results A
 

total
 

of
 

2
 

437
 

pathogen
 

isolates
 

were
 

identified
 

in
 

8
 

008
 

clinical
 

culture
 

specimens,with
 

a
 

detection
 

rate
 

of
 

30.43%,and
 

the
 

pathogen
 

isolates
 

included
 

2
 

200
 

bacterial
 

isolates
 

(90.27%)
 

and
 

237
 

fungal
 

isolates
 

(9.73%),with
 

Klebsiella
 

pneumoniae,Escherichia
 

coli
 

and
 

Staphylococcus
 

aureus
 

as
 

the
 

three
 

most
 

common
 

isolates.
 

The
 

four
 

major
 

Gram-positive
 

bacterial
 

isolates,including
 

S.
 

aureus,coagulase-negative
 

staphylococci,Enterococcus
 

faecium
 

and
 

E.
 

faecalis
 

were
 

totally
 

susceptible
 

to
 

linazolamide
 

and
 

tigecycline,and
 

only
 

E.
 

faecium
 

showed
 

a
 

low
 

level
 

of
 

resistance
 

to
 

vancomycin
 

(0.8%),while
 

only
 

E.
 

faecalis
 

showed
 

a
 

high
 

level
 

of
 

resistance
 

to
 

quinupristin-dalfopristin
 

(84.3%);however,S.
 

aureus
 

(95.2%),coagulase-negative
 

staphylococci
 

(94.2%)
 

and
 

E.
 

faecium
 

(93.5%)
 

showed
 

a
 

high
 

level
 

of
 

resistance
 

to
 

penicillin.
 

Four
 

major
 

Gram-negative
 

bacterial
 

isolates,including
 

K.
 

pneumoniae,E.
 

coli,

Pseudomonas
 

aeruginosa
 

and
 

Acinetobacter
 

baumannii
 

showed
 

resistance
 

to
 

all
 

16
 

common
 

antimicrobial
 

agents,including
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100%
 

ampicillin
 

resistance
 

in
 

K.
 

pneumoniae,P.
 

aeruginosa
 

and
 

A.
 

baumannii,100%
 

cefazolin
 

resistance
 

in
 

K.
 

pneumoniae
 

and
 

P.
 

aeruginosa,100%
 

ampicillin/sulbactam
 

resistance
 

in
 

P.
 

aeruginosa
 

and
 

A.
 

baumannii,100%
 

resistance
 

to
 

compound
 

sulfamethoxazole
 

and
 

ceftriaxone
 

in
 

P.
 

aeruginosa
 

and
 

100%
 

aztreonam
 

resistance
 

in
 

A.
 

baumannii. Conclusion K.
 

pneumoniae,E.
 

coli
 

and
 

S.
 

aureus
 

as
 

the
 

three
 

most
 

common
 

clinical
 

bacterial
 

isolates.
 

Major
 

Gram-negative
 

bacterial
 

isolates
 

are
 

highly
 

resistant
 

to
 

ampicillin
 

and
 

cefazolin,and
 

major
 

Gram-positive
 

bacterial
 

isolates
 

are
 

susceptible
 

to
 

linazolamide,vancomycin
 

and
 

tigecycline.
【Key

 

words】 pathogen;antimicrobial
 

resistance;clinical
 

isolate;antimicrobial
 

susceptibility
 

test

  由于在人体、动物及植物中误用和滥用抗微生物

药物,耐药病原菌不断出现和蔓延,目前,抗微生物药

物耐药性已成为全球公共卫生和发展的最大威胁之

一[1]。全球抗生素耐药水平上升对利用常见抗生素治

疗细菌感染造成了巨大挑战[2],多药耐药耳念珠菌已

在全球广泛蔓延[3],疟疾、结核和 HIV/AIDS患者屡

见耐药病例[4],而抗微生物药物耐药性已成为世界卫

生组织实现《结束忽视,实现可持续发展目标:2021-
2030年被忽视的热带病路线图》目标的关键挑战之

一[5]。
 

2019年,全球204个国家和地区累计有127万

(95%不确定性区间:91.1万~171万)人直接死于抗

细菌药物耐药性,495万(95%不确定性区间,362万~
657万)人死亡与抗细菌药物耐药性相关[6]。2019,我
国有超过60万人死亡与抗细菌药物耐药性相关,其中

14.5万人直接死于抗细菌药物耐药性[7]。耐药菌株

的出现和扩散不仅威胁治疗常见细菌感染的能力,更
会对肿瘤化疗、器官移植、髋关节置换及其他手术等救

命措施造成巨大挑战[1]。世界卫生组织号召采用全健

康(One
 

Health)理念来应对全球不断蔓延的抗细菌药

物耐药性挑战[8]。精准掌握病原菌对抗菌药物的敏感

性是处理抗菌药物耐药性的前提和基础[9]。本研究采

集2020-2022年培养的2
 

437株病原菌,并测定其对常

见抗菌药物的敏感性,从而为制定抗微生物药物耐药

性防范措施提供参考依据。

材料与方法

1 材料

以2020-2022年检验科接收的痰液、尿液、血液、
分泌物、粪便、穿刺液、脓液、腹水、胸水、渗出液等培养

样本为研究材料,按照《全国临床检验操作规程(第4
版)》中方法进行菌株培养[10]。

2 菌株鉴定

痰液、尿液、血液、分泌物、粪便、穿刺液、脓液、腹
水、胸水、渗出液等培养样本置37

 

℃培养24
 

h后,采
用VITEK

 

2
 

COMPACT全自动微生物鉴定及药敏分

析仪鉴定各种培养样本中的病原菌种类,排除同一患

者研究期间同类型标本中分离出的相同病原菌[11-12]。

3 耐药性测定

采用 Mueller-Hinton琼脂平板和Kirby-Bauer纸

片扩散法[13]测定分离的主要革兰阳性菌和革兰阴性

菌对庆大霉素、左旋氧氟沙星、复方新诺明、呋喃妥因、
万古霉素、环丙沙星等常见抗菌药物的耐药性,以最高

血药 浓 度 < 最 低 抑 菌 浓 度 (minimum
 

inhibitory
 

concentration,MIC)视为耐药[14]。
 

4 数据分析

全部数据录入SAS
 

8.0数据库,按照《全国细菌

耐药监测网数据分析标准操作规程(试行)》进行数据

分析。耐药性采用率(%)描述。

结 果

1 病原菌分布

2020-2022年累计接收8
 

008份培养样本,以痰液

(2
 

667份,占33.30%)和尿液培养样本(2
 

319份,占
28.96%)为主,血液(994份)、分泌物(982份)和其他

培养样本(1
 

046份)中检出的病原菌分别占12.41%、

12.26%和13.06%。从8
 

008份各种培养样本中累计

检出2
 

437株病原菌,检出率为30.43%;以在痰液和

尿液培养样本中检出的病原菌为主,分别占培养的病

原菌总数的39.43%(961株)和19.53%(476株),分
泌物、血液和其他培养样本中分离的病原菌分布占培

养的病原菌总数的7.26%(177株)、4.02%(98株)和
29.75%(725株)。分离的病原菌以细菌(2

 

200株,占
90.27%)为主,其他237株均为真菌(占9.73%);分
离的前10位病原菌分别为肺炎克雷伯菌(372株)、大
肠埃希菌(342株)、金黄色葡萄球菌(308株)、铜绿假

单胞菌(223株)、鲍曼不动杆菌(214株)、白色假丝酵

母菌(198株)、屎肠球菌(60株)、奇异变形杆菌(54
株)、嗜麦芽窄食单胞菌(50株)、表皮葡萄球菌(39
株),真菌以白色假丝酵母菌(198株,占8.12%)、克柔

念珠菌(14株,占0.57%)、光滑念珠菌(14株,占
0.57%)为主。

2 主要革兰阳性菌对常见抗菌药物的耐药性

金黄色葡萄球菌对青霉素耐药率最高(95.2%),
对利奈唑胺、万古霉素、奎奴普丁/达福普汀、替加环素

耐药率均为0;凝固酶阴性葡萄球菌对青霉素耐药率

最高(94.2%),对利奈唑胺、呋喃妥因、万古霉素、奎奴

普丁/达福普汀、替加环素耐药率均为0;屎肠球菌对
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左旋氧氟沙星、莫西沙星、青霉素、环丙沙星耐药率均

>90%,对利奈唑胺、奎奴普丁/达福普汀、替加环素耐

药率均为0;粪肠球菌对克林霉素、四环素耐药率均>
90%,对利奈唑胺、呋喃妥因、万古霉素、替加环素耐药

率均为0(表1)。

表
 

1 主要革兰阳性菌对常见抗菌药物的耐药率(%)
Table

 

1 Resistance
 

of
 

major
 

Gram-positive
 

bacteria
 

to
 

comm
on

 

antibacterial
 

agents

抗菌药物
金黄色

葡萄球菌
凝固酶阴性
葡萄球菌

屎肠球菌 粪肠球菌

庆大霉素 19.7 20.3 72.3 56.2
左旋氧氟沙星 29.8 51.3 90.6 22.6

克林霉素 34.2 24.3 81.4 94.2
红霉素 55.3 74.2 79.2 67.6

利奈唑胺 0.0 0.0 0.0 0.0
莫西沙星 29.6 25.2 90.6 16.2
呋喃妥因 0.2 0.0 33.6 0.0
苯唑西林 46.2 79.3
青霉素 95.2 94.2 93.5 6.1
利福平 1.8 12.0
四环素 34.3 22.1 30.6 93.2

复方新诺明 6.2 45.5
万古霉素 0.0 0.0 0.8 0.0
环丙沙星 29.9 46.2 90.8 22.5

奎奴普丁/达福普汀 0.0 0.0 0.0 84.3
替加环素 0.0 0.0 0.0 0.0

3 主要革兰阴性菌对常见抗菌药物的耐药性

大肠埃希菌对头孢唑啉耐药率最高(95.3%),对
亚胺 培 南(1.2%)、呋 喃 妥 因(2.1%)、阿 米 卡 星

(2.2%)、哌拉西林/他唑巴坦耐药率(3.6%)较低;肺
炎克雷伯菌对氨苄西林、头孢唑啉完全耐药;铜绿假单

胞菌对氨苄西林、头孢唑啉、氨苄西林/舒巴坦、复方新

诺明、头孢曲松完全耐药,对妥布霉素(4.2%)、阿米卡

星(5.8%)、庆大霉素耐药率(6.2%)较低;鲍曼不动杆

菌对氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、氨曲南完全耐药(表

2)。

讨 论

对2019年全球204个国家和地区抗细菌药物耐

药性疾病负担进行系统分析发现,大肠埃希菌、金黄色

葡萄球菌、肺炎克雷伯菌、肺炎链球菌、鲍曼不动杆菌

和铜绿假单胞菌是造成抗细菌药物耐药性相关死亡的

六大最常见病原菌[6]。对2019年我国抗细菌药物耐

药性疾病负担进行系统分析发现,金黄色葡萄球菌、鲍
曼不动杆菌、大肠埃希菌、肺炎链球菌和大肠埃希菌是

导致抗细菌药物耐药性相关死亡的五大最主要病原

菌[7]。2022年中国细菌耐药监测结果显示,临床分离

病原菌主要分布于呼吸道和尿液标本,分离的病原菌

以革兰阴性菌为主(占71%),大肠埃希菌(18.69%)、
肺炎克雷伯菌(13.99%)、金黄色葡萄球菌(9.47%)、

铜绿假单胞菌(8.03%)和鲍曼不动杆菌(7.50%)为分

离的前5位病原菌[15],与本研究结果类似。

表
 

2 主要革兰阴性菌对常见抗菌药物的耐药率(%)
Table

 

2 Resistance
 

of
 

major
 

Gram-negative
 

bacteria
to

 

common
 

antibacterial
 

agents

抗菌药物
大肠

埃希菌
肺炎克
雷伯菌

铜绿假
单胞菌

鲍曼不
动杆菌

阿米卡星 2.2 17.9 5.8 22.1
氨苄西林 84.3 100.0 100.0 100.0
头孢唑啉 95.3 100.0 100.0 97.2
头孢吡肟 16.2 31.2 12.6 59.6
头孢他啶 15.6 24.2 23.2 60.2
庆大霉素 35.4 32.1 6.2 33.2
亚胺培南 1.2 22.1 25.2 52.3

左旋氧氟沙星 40.3 26.6 15.3 42.3
哌拉西林/他唑巴坦 3.6 28.2 13.2 55.2
氨苄西林/舒巴坦 55.2 45.2 100.0 100.0

呋喃妥因 2.1 52.3 95.6 45.3
复方新诺明 52.3 35.2 100.0 56.3
头孢曲松 46.2 32.6 100.0 66.2
环丙沙星 42.6 32.1 16.2 36.2
妥布霉素 10.1 21.1 4.2 56.5
氨曲南 20.4 29.2 43.20 100.0

对2010-2020年河南省某三甲医院临床病原菌鉴

定显 示,166
 

776 分 离 株 以 革 兰 阴 性 菌 为 主 (占

67.93%),其他均为革兰阳性菌(占32.07%),未发现

真菌;其中大肠埃希菌(占18.26%)、肺炎克雷伯菌

(占13.58%)、铜绿假单胞菌(占10.48%)、鲍曼不动

杆菌(占10.29%)和金黄色葡萄球菌(占8.81%)为分

离的前5位病原菌[16]。对2017年九江市第一人民医

院临床分离出的病原菌进行鉴定,发现分离的1
 

221
株临床病原菌以革兰阴性菌为主(占73.30%),其中

大肠埃希菌、铜绿假单胞菌、肺炎克雷伯菌和鲍曼不动

杆菌为分离的前4位病原菌[17]。对2011-2023年广东

省海丰县彭湃纪念医院临床分离的病原菌鉴定结果显

示,10
 

107株临床分离菌主要分布于尿液、血液和分

泌物培养标本,革兰阴性菌和革兰阳性 菌 分 别 占

72.9%和27.1%,大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌、铜绿假

单胞菌、鲍曼不动杆菌和金黄色葡萄球菌为分离的前

5位病原菌[18]。对2019-2021年贵州省贵阳市某妇幼

专科医院分离的临床病原菌分析显示,分离的病原菌

主要分布于痰液培养标本(占49.17%),革兰阳性菌、
革兰 阴 性 菌 和 真 菌 分 别 占 48.19%、44.00% 和

7.81%[19]。本研究自8008份痰液、尿液、血液、分泌

物等各种培养样本中检出2
 

437株病原菌,且检出的

病原菌主要分布于痰液标本(占39.43%),与2022年

中国细菌耐药监测结果[15]及何琛等[19]调查结果一

致,但与邱义城[18]研究结果不同,可能与研究对象、样
本来源及鉴定方法不同等因素有关。检出的病原菌以

革兰阴性菌为主,与刘克锋等[16]、陈晓宇等[17]、邱义
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城[18]调查结果一致,但与何琛等[19]研究结果不同,可
能与研究对象及样本来源不同等因素有关。本研究发

现,分离的临床病原菌种类以肺炎克雷伯菌、大肠埃希

菌和金黄色葡萄球菌最常见,与既往结果一致[15-19]。
测定分离的临床病原菌对抗菌药物的敏感性是制

定治疗方案的前提和基础[9],而 Kirby-Bauer纸片扩

散法是一种常用的临床微生物实验室药物敏感性测定

方法[13]。本研究采用Kirby-Bauer纸片扩散法测定了

4种主要革兰阳性菌和4种主要革兰阴性菌对16种

常见抗菌药物的耐药性。结果发现,金黄色葡萄球菌、
凝固酶阴性葡萄球菌、屎肠球菌、粪肠球菌等4种主要

革兰阳性菌对利奈唑胺、替加环素均未产生耐药性,仅
有屎肠球菌对万古霉素产生极低耐药性(0.8%),仅有

粪 肠 球 菌 对 奎 奴 普 丁/达 福 普 汀 产 生 较 高 耐 药 性

(84.3%),但金黄色葡萄球菌(95.2%)、凝固酶阴性葡

萄球菌(94.2%)、屎肠球菌对青霉素耐药性(93.5%)
均较高;而大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌、铜绿假单胞菌、
鲍曼不动杆菌等4种主要革兰阴性菌对16种常见抗

菌药物均产生耐药性,其中肺炎克雷伯菌、铜绿假单胞

菌、鲍曼不动杆菌对氨苄西林100%耐药,肺炎克雷伯

菌、铜绿假单胞菌对头孢唑林100%耐药,铜绿假单胞

菌、鲍曼不动杆菌对氨苄西林/舒巴坦100%耐药,铜
绿假单胞菌对复方新诺明、头孢曲松100%耐药,鲍曼

不动杆菌对氨曲南100%耐药。刘克锋等[16]检测发

现,金黄色葡萄球菌对青霉素平均耐药率达
 

96.10%,
几乎未检测出耐万古霉素的金黄色葡萄球菌,对利奈

唑胺耐药率<1.0%;陈晓宇等[17]测定发现,铜绿假单

胞对青霉素类抗菌药物均100%耐药,金黄色葡萄球

菌对利奈唑胺、万古霉素菌100%敏感,屎肠球菌均对

利奈唑胺100%敏感;何琛等[19]调查发现,金黄色葡萄

球菌对青霉素耐药率>
 

90%。这些检测结果与本研

究结果基本一致,提示金黄色葡萄球菌对青霉素普遍

耐药,而对万古霉素、利奈唑胺普遍敏感;而鲍曼不动

杆菌对常见抗菌药物耐药水平普遍较高。
本研究结果表明,肺炎克雷伯菌、大肠埃希菌和金

黄色葡萄球菌为最常见的临床分离病原菌;主要革兰

阴性菌对氨苄西林、头孢唑啉耐药性普遍较高,主要革

兰阴性菌对利奈唑胺、万古霉素、替加环素均敏感。本

研究结果可望为制定细菌耐药性防控措施提供借鉴。
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