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老年糖尿病足不同细菌感染类型患者病原菌分布特征
及临床价值分析*

张梦丹**,刘玉,王小晴

(萍乡市第二人民医院内分泌科,江西萍乡
 

337000)

【摘要】 目的 探讨老年糖尿病足(DF)不同细菌感染类型患者病原菌分布特征及临床价值。 方法 选取2020年1
月至2023年12月于本院诊治的142例老年DF患者作为研究对象,根据创面样本病原菌分布将其分为混合感染组(n=
59)和非混合感染组(n=83),观察病原菌分布及耐药性情况;对比临床特征;采用Logistic回归分析影响老年DF患者发

生混合细菌感染的相关因素。 结果 混合感染组创面中检出118株病原菌,革兰阳性菌占40株(33.80%),革兰阴性

菌占78株(66.10%);非混合感染组创面中检出83株病原菌,革兰阳性菌占25株(30.12%),革兰阴性菌占56株

(67.47%),真菌占比2株。2组创面病原菌分布比较,差异无统计学意义(P>0.05)。药敏结果显示,两组中金黄色葡

萄球菌、表皮葡萄球菌对青霉素G耐药性最高,分别为95.65%、100.00%、66.67%、57.14%;其次为红霉素(86.96%、

90.00%、53.33%、42.86%)、阿奇霉素(82.61%、80.00%、46.67%、71.43%)。2组中大肠埃希菌对呋喃妥因耐药性最

高,分别为89.47%、68.00%;其次为庆大霉素(73.68%、48.00%)、头孢呋辛(65.79%、40.00%)、复方新诺明(55.26%、

40.00%);变形杆菌对头孢噻肟耐药性最高,分别为53.85%、80.00%;其次为庆大霉素(46.15%、70.00%)、头孢地嗪

(38.46%、70.00%)。混合感染组与非混合感染组在DF病程、Wagner分级、抗菌药物治疗史、CD4+/CD8+ 比较中,差
异有统计学意义(P<0.05)。Logistic回归分析显示,DF病程延长、Wagner分级4~5级、有抗菌药物治疗史及CD4+/

CD8+、ABI下降是老年DF患者发生混合细菌感染的独立影响因素(P<0.05)。 结论 混合细菌感染病原菌中,以金

黄色葡萄球菌+大肠埃希菌占比最高;且DF病程、Wagner分级、抗菌药物治疗史、CD4+/CD8+、ABI会对患者发生混

合细菌感染产生影响,临床应提高重视。
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【Abstract】 Objective To
 

investigate
 

the
 

distribution
 

characteristics
 

and
 

clinical
 

value
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

in
 

elderly
 

diabetic
 

foot
 

patients
 

with
 

different
 

bacterial
 

infection
 

types. Methods A
 

total
 

of
 

142
 

elderly
 

DF
 

patients
 

diagnosed
 

and
 

treated
 

in
 

our
 

hospital
 

from
 

January
 

2020
 

to
 

December
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

study
 

objects.
 

According
 

to
 

the
 

distribution
 

of
 

pathogens
 

in
 

wound
 

samples,they
 

were
 

divided
 

into
 

mixed
 

infection
 

group
 

(n=59)
 

and
 

non-mixed
 

infection
 

group
 

(n=83),and
 

the
 

distribution
 

and
 

drug
 

resistance
 

of
 

pathogens
 

were
 

observed.
 

Compare
 

clinical
 

features;Logistic
 

regression
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

related
 

factors
 

affecting
 

mixed
 

bacterial
 

infection
 

in
 

elderly
 

DF
 

patients. Results In
 

the
 

mixed
 

infection
 

group,118
 

strains
 

of
 

pathogens
 

were
 

detected,40
 

(33.80%)
 

were
 

gram-positive
 

and
 

78
 

(66.10%)
 

were
 

gram-negative.
 

In
 

the
 

non-mixed
 

infection
 

group,83
 

strains
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

were
 

detected,of
 

which
 

25
 

were
 

gram-positive
 

(30.12%),56
 

were
 

gram-negative
 

(67.47%)
 

and
 

2
 

were
 

fungi.
 

There
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

the
 

distribution
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

on
 

the
 

wound
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

(P>0.05).
 

The
 

results
 

of
 

drug
 

sensitivity
 

showed
 

that
 

Staphylococcus
 

aureus
 

and
 

Staphylococcus
 

epidermidis
 

had
 

the
 

highest
 

resistance
 

to
 

penicillin
 

G,which
 

were
 

95.65%,100.00%,66.67%
 

and
 

57.14%,respectively.
 

It
 

was
 

followed
 

by
 

erythromycin
 

(86.96%,90.00%,53.33%,

42.86%)
 

and
 

azithromycin
 

(82.61%,80.00%,46.67%,71.43%).
 

The
 

resistance
 

of
 

Escherichia
 

coli
 

to
 

furantoin
 

was
 

the
 

highest
 

in
 

the
 

two
 

groups,89.47%
 

and
 

68.00%,respectively.
 

It
 

was
 

followed
 

by
 

gentamicin
 

(73.68%,48.00%),
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cefuroxime
 

(65.79%,40.00%)
 

and
 

cotrimoxazole
 

(55.26,40.00%).
 

The
 

resistance
 

of
 

Proteus
 

to
 

cefotaxime
 

was
 

the
 

highest,53.85%
 

and
 

80.00%,respectively.
 

It
 

was
 

followed
 

by
 

gentamicin
 

(46.15%,70.00%)
 

and
 

cefodizime
 

(38.46%,

70.00%).There
 

were
 

significant
 

differences
 

in
 

DF
 

course,Wagner
 

grade,antibiotic
 

treatment
 

history
 

and
 

CD4+/CD8+
 

between
 

the
 

mixed
 

infection
 

group
 

and
 

the
 

non-mixed
 

infection
 

group
 

(P<0.05).
 

Logistic
 

regression
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

prolonged
 

course
 

of
 

DF,Wagner
 

grade
 

4-5,history
 

of
 

antibiotic
 

therapy,CD4+/CD8+
 

and
 

decreased
 

ABI
 

were
 

independent
 

factors
 

for
 

the
 

occurrence
 

of
 

mixed
 

bacterial
 

infection
 

in
 

elderly
 

DF
 

patients
 

(P<0.05). Conclusion 
Among

 

the
 

pathogens
 

of
 

mixed
 

bacteria
 

infection,S.
 

aureus+E.
 

coli
 

accounted
 

for
 

the
 

highest
 

proportion.
 

In
 

addition,

DF
 

course,Wagner
 

grade,antibiotic
 

treatment
 

history,CD4+/CD8+,ABI
 

will
 

affect
 

the
 

occurrence
 

of
 

mixed
 

bacterial
 

infection
 

in
 

patients,and
 

clinical
 

attention
 

should
 

be
 

paid
 

to
 

it.
【Keywords】 old
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characteristics
 

of
 

pathogenic
 

bacteria

  糖尿病足(Diabetic
 

foot,DF)为临床常见疾病。
针对其发病机制分析,可能与血糖水平升高具有密切

关联,即长期处于高血糖状态下,可能会增加血液粘稠

度,通过使血管变硬,降低血管变形能力,引起血液供

应不足,导致足部缺血、缺氧,这对促进DF发生具有

积极作用[1-2]。据临床调查,DF具有较高的死亡率,其
年病死率高达14.40%[3]。因此尽早实施有效治疗尤

为关键。抗生素治疗为临床控制DF的重要手段,但
广谱抗生素的不合理使用可能会起到反作用,譬如增

加耐药菌风险和治疗难度等。另外,有相关研究报道,

DF极有可能引起混合细菌感染,相比单一细菌感染,
其治疗难度更大[4]。因此本文建议在实施药物治疗前

应先明确细菌感染类型和病原菌分布情况,再进行药

敏试验,选择适合抗菌药物,这对提高治疗效果具有重

要意义。
本研究选取142例老年DF患者作为研究对象,

旨在分析老年DF不同细菌感染类型患者病原菌分布

特征,并探讨混合细胞感染的相关因素,以期为临床提

供指导,结果报告如下。

材料与方法

1 临床资料

选取2020年1月至2023年12月于本院诊治的

142例老年DF患者作为研究对象,根据创面样本病

原菌分布将其分为混合感染组(n=59)和非混合感染

组(n=83)。诊断标准:符合《中国糖尿病足防治指南

(2019版)》[5]中关于DF的诊断标准。纳入标准:①经

临床确诊为DF;②Wagner分级2~5级;③年龄≥60
岁;④临床资料齐全。排除标准:①处于昏迷阶段;②
患有严重心肝肾功能不全;③Ⅰ型糖尿病;④患有恶性

肿瘤。
本研究获本院伦理委员会审核批准。

2 方法

2.1 病原菌检测 于入院时采集患者足部创面样本,
经恒温48~72h后,采用VITEK-32全自动微生物分

析仪(法国生物梅里埃公司)进行分离菌种株鉴定;质

控菌株包括金黄色葡萄球菌(ATCC25923)、大肠埃希

菌(ATCC25922)、白假丝酵母(ATCC90028);将两种

及以上细菌感染判定为混合细菌感染。

2.2 菌株药敏试验 采用K-B扩散纸片法对分离菌

种进行药物敏感性检测。

2.3 影响因素调查方法 采用统一问卷调查量表收

集受试者临床资料,包括性别、年龄、DM 病程、DF病

程、Wagner分 级、抗 菌 药 物 治 疗 史、FBG、HbA1c、

CD4+/CD8+、ABI、饮酒史、吸烟史、高血压、高脂血症

等。

3 统计分析

采用SPSS22.0软件分析本次数据。计量资料和

计数资料分别用(x±s)和(n,%)表示。行t和χ2 检

验;采用Logistic回归分析影响老年DF患者发生混

合细菌感染的相关因素;以P<0.05为差异有统计学

意义。

结 果

1 不同感染类型的病原菌分布

混合感染组创面中检出118株病原菌,革兰阳性

菌占40株,革兰阴性菌占78株;非混合感染组创面中

检出83株病原菌,革兰阳性菌占25株,革兰阴性菌占

56株,真菌占比2株。2组创面病原菌分布比较,差异

无统计学意义(P>0.05)。见表1。

2 混合感染的病原菌分布

混合感染病原菌组合分别为:金黄色葡萄球菌+
大肠埃希菌23例,占19.49%;表皮葡萄球菌+大肠

埃希菌20例,占16.95%;铜绿假单胞菌+大肠埃希

菌20例,占16.95%;变形杆菌+大肠埃希菌13例,
占11.02%;金黄色葡萄球菌+肺炎克雷伯菌13例,
占11.02%;金黄色葡萄球菌+鲍曼不动杆菌10例,
占8.47%;变形杆菌+大肠埃希菌7例,占5.93%;变
形杆菌+摩氏摩根菌7例,占5.93%;粪肠球菌+摩

氏摩根菌5例,占4.24%。
在混合感染病原菌中,以金黄色葡萄球菌+大肠

埃希菌占比最高,其次为表皮葡萄球菌+大肠埃希菌
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和铜绿假单胞菌+大肠埃希菌。

表
 

1 不同感染类型的病原菌分布[n(%)]
Table

 

1 distribution
 

of
 

pathogens
 

of
 

different
 

infection
 

types

病原菌
Pathogenic

 

bacteria

混合感染组
Mixed

 

infection
group
(n=59)

非混合感染组
Non

 

mixed
 

infection
 

group
(n=83)

χ2 P

革兰阳性菌

金黄色葡萄球菌 23(19.49) 15(18.07) 0.064 0.800
表皮葡萄球菌 10(8.47) 7(8.43) <0.05 0.992
粪肠球菌 7(5.93) 2(2.41) 1.414 0.234
其他 0(0.00) 1(1.20) 1.249 0.232

革兰阴性菌

大肠埃希菌 38(32.20) 25(30.12) 0.098 0.754
变形杆菌 13(11.02) 10(12.05) 0.051 0.821
铜绿假单胞菌 10(8.47) 5(6.02) 0.424 0.515
肺炎克雷伯菌 7(5.93) 5(6.02) 0.001 0.978
摩氏摩根菌 7(5.93) 3(3.61) 0.554 0.457
鲍曼不动杆菌 3(2.54) 6(7.230) 2.502 0.114
其他 0 2(2.41) 2.872 0.090

真菌 白假丝酵母 0 2(2.41) 2.872 0.090

3 主要革兰阳性菌耐药菌株数与耐药性分析

药敏结果显示,混合感染和非混合感染组中金黄

色葡萄球菌、表皮葡萄球菌对青霉素G耐药性最高,
其次为红霉素、阿奇霉素。且混合感染组中的金黄色

葡萄球菌、表皮葡萄球菌对青霉素G、红霉素的耐药率

显著高于非混合感染组(P<0.05)。见表2。

表
 

2 主要革兰阳性菌耐药菌株数与耐药性分析[n(%)]
Table

 

2 Analysis
 

of
 

the
 

number
 

and
 

resistance
 

of
 

drug-resistant
strains

 

of
 

major
 

Gram
 

positive
 

bacteria

抗菌药物
Antibiotics

混合感染组
Mixed

 

infection
 

group

金黄色
葡萄球菌
S.

 

aureus
(n=23)

表皮
葡萄球菌

S.
 

epidermidis
(n=10)

非混合感染组
Non

 

mixed
 

infection
 

group

金黄色
葡萄球菌
S.

 

aureus
(n=15)

表皮
葡萄球菌

S.
 

epidermidis
(n=7)

青霉素G 22(95.65) 10(100.00) 10(66.67)a 4(57.14)a

氧氟沙星 6(26.09) 1(10.00) 5(33.33) 1(14.29)
左氧氟沙星 8(34.78) 2(20.00) 5(33.33) 2(28.57)
万古霉素 0 0 0 0

复方新诺明 5(21.74) 4(40.00) 6(40.00) 2(28.57)
呋喃妥因 1(4.35) 1(10.00) 6(40.00) 1(14.29)
红霉素 20(86.96) 9(90.00) 8(53.33)a 3(42.86)a

阿奇霉素 19(82.61) 8(80.00) 7(46.67)a 5(71.43)
利福平 1(4.35) 1(10.00) 1(6.67) 0

头孢噻肟 6(26.09) 2(20.00) 2(13.33) 2(28.57)
头孢呋辛 9(39.13) 2(20.00) 4(26.67) 1(14.29)

  注:与混合感染组同种菌株耐药性相比,a
 

P<0.05。

4 主要革兰阴性菌耐药菌株数与耐药性分析

药敏结果显示,2组中大肠埃希菌对呋喃妥因耐

药性最高,其次为庆大霉素、头孢呋辛;变形杆菌对头

孢噻肟耐药性最高,其次为头孢地嗪、庆大霉素;且混

合感染组中的大肠埃希菌对呋喃妥因、庆大霉素、头孢

呋辛的耐药性显著高于非混合感染组(P<0.05)。见

表3。

表
 

3 主要革兰阴性菌耐药菌株数与耐药性分析[n(%)]
Table

 

3 Analysis
 

of
 

the
 

number
 

and
 

resistance
 

of
 

major
 

Gram
negative

 

bacteria
 

resistant
 

to
 

antibiotics

抗菌药物
Antibiotics

混合感染组
Mixed

 

infection
 

group

大肠
埃希菌
E.

 

coli
(n=38)

变形
杆菌
Proteus
(n=13)

非混合感染组
Non

 

mixed
 

infection
 

group

大肠
埃希菌
E.

 

coli
(n=25)

变形
杆菌
Proteus
(n=10)

头孢呋辛 25(65.79) 0 10(40.00)a 0
头孢他啶 9(23.68) 4(30.77) 6(24.00) 5(50.00)
头孢噻肟 3(7.89) 7(53.85) 7(28.00) 6(80.00)
头孢地嗪 5(13.16) 5(38.46) 8(32.00) 7(70.00)
头孢哌酮 4(10.53) 0 10(40.00) 0
舒普深 0 0 0 0

亚胺培南 0 0 0 0
呋喃妥因 34(89.47) 0 17(68.00)a 0

复方新诺明 21(55.26) 0 10(40.00) 0
庆大霉素 28(73.68) 6(46.15) 12(48.00)a 7(70.00)
阿米卡星 4(10.53) 5(38.46) 7(28.00) 2(20.00)
环丙沙星 12(31.58) 2(15.38) 9(36.00) 3(30.00)
氧氟沙星 12(31.58) 4(30.77) 8(32.00) 5(50.00)

左氧氟沙星 10(26.32) 4(30.77) 7(28.00) 6(60.00)

  注:与混合感染组同种菌株耐药性相比,a
 

P<0.05。

5 临床特征比较

混合感染组与非混合感染组在性别、年龄、DM 病

程、FBG、HbA1c、饮酒史、吸烟史、高血压、高脂血症

等资料比较中,差异无统计学意义(P>0.05);而在

DF病 程、Wagner分 级、抗 菌 药 物 治 疗 史、CD4+/

CD8+比较中,差异有统计学意义(P<0.05)(表4)。

6 Logistic回归

以感染类型为因变量(混合感染=1,非混合感染

=2),以DF病程(计量资料,按实测值纳入)、CD4+/

CD8+为自变量(实测值)、ABI(实测值)、Wagner分级

(4~5级=1,2~3级=2)、抗菌药物治疗史(有=1,无

=2),纳入Logistic回归模型中分析,结果显示,DF病

程延长、Wagner分级4~5级、有抗菌药物治疗史及

CD4+/CD8+、ABI下降是老年DF患者发生混合细菌

感染的独立影响因素(P<0.05)。见表5。

讨 论

DF为糖尿病常见并发症。经流行病学调查,DF
发病率约为8.10%[6]。且有相关研究报道,该类患者

具有较高的复发率和截肢率,即愈后复发率高达31.
60%,而截肢率高达22.00%[7]。针对DF分析,发现

感染是影响患者预后的重要原因,也是导致患者截肢

和死亡的首要因素。在此情况下积极分析DF患者感

染类型和病原菌分布情况对指导临床治疗及降低截肢

率显得尤为重要。本研究诊治的142例老年DF患者

中,有59例(41.55%)属混合细菌感染,检出118株病

原菌。与郑海龙等[8]学者研究结果较为相似。针对该
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病原菌分析,发现革兰阳性菌占40株,革兰阴性菌占

78株,其中以金黄色葡萄球菌+大肠埃希菌混合感染

占比最高,其次为表皮葡萄球菌+大肠埃希菌和铜绿

假单胞菌+大肠埃希菌。本研究还发现,2组中的金

黄色葡萄球菌、表皮葡萄球菌对青霉素G、红霉素、阿
奇霉素具有较高的耐药率,而对万古霉素、利福平较为

敏感;大肠埃希菌、变形杆菌对呋喃妥因、庆大霉素、头
孢呋辛、头孢噻肟具有较高的耐药率,对舒普深、亚胺

培南较敏感。且进一步分析发现混合感染组中的金黄

色葡萄球菌、表皮葡萄球菌对青霉素G、红霉素的耐药

率和大肠埃希菌对呋喃妥因、庆大霉素、头孢呋辛的耐

药性显著高于非混合感染组。基于该结果分析,本文

认为在对DF患者实施抗菌药物治疗前,先了解细菌

感染类型、病原菌分布及耐药情况等,进而选择合适抗

菌药物,对提高治疗效果和降低耐药性有重要意义。
表

 

4 2组临床特征比较[n(%)]
Table

 

4 Comparison
 

of
 

clinical
 

characteristics
 

between
 

two
 

groups

临床特征
Clinical

 

features

混合感染组
(n=59)

Mixed
 

infection
group

非混合感染组
(n=83)
Non

 

mixed
infection

 

group

χ2/t P

性别
男性 41(69.49) 53(63.86)
女性 18(30.51) 30(36.14)

0.490 0.484

年龄(岁) >65 36(61.02) 51(61.45)

<65 23(38.98) 32(38.55)
0.003 0.959

DM病程(年) 9.78±1.31 9.52±1.20 1.229 0.221
DF病程(月) 3.92±1.02 3.46±0.99 2.675 0.008

Wagner分级
4~5级 36(61.02) 25(30.12)

2~3级 23(38.98) 58(69.88)
13.434 <0.05

抗菌药物治疗史
有 43(72.88) 32(38.55)
无 16(27.12) 51(61.45)

16.306 <0.05

FBG(mmol/L) 8.05±1.62 7.76±1.57 1.075 0.284
HbA1c(%) 9.24±1.60 8.90±1.34 1.377 0.171
CD4+/CD8+ 1.12±0.25 1.41±0.28 6.426 <0.05

ABI 0.70±0.34 0.92±0.25 4.344 <0.05

饮酒史
有 20(33.90) 32(38.55)
无 39(66.10) 51(61.45)

0.322 0.570

吸烟史
有 25(42.37) 37(44.58)
无 34(57.63) 46(55.42)

0.068 0.794

高血压
有 34(57.63) 34(40.96)
无 25(42.37) 49(59.04)

3.837 0.050

高脂血症
有 28(47.46) 41(49.40)
无 31(52.54) 42(50.60)

0.052 0.820

表
 

5 影响老年DF患者发生混合细菌感染的二元Logistic回归
Table

 

5 Binary
 

logistic
 

regression
 

analysis
 

of
 

mixed
 

bacterial
infections

 

in
 

elderly
 

DF
 

patients

变量
Variable B S.E. Wald P OR

95%
 

C.I.

下限
Lower
limit

上限
Upper
limit

DF病程 0.657 0.226 8.473 <0.05 1.929 1.239 3.002
Wagner分级4~5级 1.423 0.490 8.444 <0.05 4.151 1.58910.840

抗菌药物治疗史 1.507 0.487 9.570 <0.05 4.515 1.73711.732
CD4+/CD8+ -4.144 0.92320.169 <0.05 0.016 0.003 0.097

ABI -2.588 0.837 9.563 <0.05 0.075 0.015 0.388

从上述结果得出混合细菌感染对多种抗菌药物耐

药性较强;而临床关于DF患者出现混合细菌感染的

相关因素尚未明确。因此本研究对比了混合感染组与

非混合感染组的临床特征,发现2组在 DF病程、

Wagner分级、抗菌药物治疗史、CD4+/CD8+ 等资料

比较中,具有统计学差异。为了进一步验证上述因素

对混合细菌感染的影响,将其纳入Logistic回归模型

中,结果显示,DF病程延长、Wagner分级4~5级、有
抗菌药物治疗史及CD4+/CD8+、ABI下降是老年DF
患者发生混合细菌感染的独立影响因素。针对DF病

程分析,可能是病程的延长会使溃疡部位更加适合细

菌生长,并大量繁殖,譬如溃疡部位持续存在的渗出

液,可为细菌生长提供丰富的营养物质,当细菌数量增

加到一定程度时,极有可能引发混合细菌感染[9-10]。

Wagner分级为临床评估足部溃疡程度的常用工具,
当其4~5级时意味着患者溃疡程度较为严重,并伴有

大量软组织坏死或骨组织坏死,能通过为细菌提供良

好生长环境,促进其大量繁殖并引发混合感染[11-12]。
针对抗菌药物治疗史分析,可能与其会破坏机体内正

常菌群平衡有关,进而导致致病菌过度繁殖,并通过使

细菌产生耐药性,增加治疗难度和混合细菌感染风

险[13-14]。CD4+/CD8+ 比值下降说明机体抵抗力降

低,可通过加重病原菌微生物的感染程度和深部感染

风险,引发混合细菌感染[15-16]。ABI为临床评估血流

灌注状况的重要方法,其指数下降表示DF患者存在

下肢缺血情况,这可能与溃疡压迫周围动脉有关,进而

导致动脉血流受阻,而在这种环境下更有助于细菌的

生长、繁殖,进一步增加了混合细菌感染风险[17-19]。基

于对上述危险因素的分析,本文认为应提高重视,通过

实施防治措施,控制病情进展,改善预后。
综上所述,混合细菌感染病原菌中,以金黄色葡萄

球菌+大肠埃希菌占比最高;且DF病程、Wagner分

级、抗菌药物治疗史、CD4+/CD8+、ABI会对患者发

生混合细菌感染产生影响,临床应提高重视。
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