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细菌性阴道病菌群特点及相关因素调查
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【摘要】　目的　探究细菌性阴道病（ＢＶ）患者阴道菌群特点，分析其发病相关因素，为临床防治提供理论依据。　方法

　选取于本院门诊就诊的１７８例ＢＶ患者作为ＢＶ组，同时选取９０例健康体检女性作为对照组。采集两组阴道分泌物

样本，运用ＰＣＲ技术检测阴道关键菌群丰度，采用常规实验室检测方法测定阴道分泌物相关指标，通过问卷调查收集患

者临床资料。运用统计学方法进行数据分析，探究ＢＶ发病的相关因素。　结果　ＢＶ组患者加德纳菌、普雷沃菌、阿托

波菌、乳酸杆菌丰度分别为（０．３９±０．０９）％、（０．２２±０．０６）％、（０．１５±０．０８）％、（０．１０±０．０１）％，对照组分别为（０．１１±

０．０８）％、（０．１１±０．０８）％、（０．０４±０．０６）％、（０．６８±０．０２）％。ＢＶ组患者加德纳菌、普雷沃菌及阿托波菌相对丰度均显

著高于对照组（狋＝２５．５６９、１２．３９５、１２．４７７，均犘＜０．０５），乳酸杆菌相对丰度为显著低于对照组（狋＝２５１．１６７，犘＜

０．０５）；ＢＶ组阴道分泌物多项异常指标占比、阴道Ｎｕｇｅｎｔ评分及临床症状评分均显著高于对照组；年龄≥５０岁、首次性

生活年龄＜１９岁、近２个月性生活频率≥８次／月、未采用避孕措施、经期日更换卫生巾频率＜３次是ＢＶ发生的独立危

险因素。　结论　ＢＶ患者阴道菌群失衡，多种因素与ＢＶ发病密切相关，临床应针对相关危险因素采取干预措施，以降

低ＢＶ发病率。
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　　细菌性阴道病（Ｂａｃｔｅｒｉａｌｖａｇｉｎｏｓｉｓ，ＢＶ）是一种常

见的女性下生殖道感染性疾病，主要由阴道内正常菌

群失调引发，不同人种之间发病率具有差异性［１２］。正

常情况下，阴道内以乳酸杆菌为优势菌，可通过产生乳

酸维持阴道酸性环境，并分泌过氧化氢等物质抑制病

原菌生长，构成抵御外界病原体入侵的重要屏障，当阴

道微生态平衡被打破时，以加德纳菌为首的多种厌氧

菌大量增殖，进而引发ＢＶ
［３］。ＢＶ不仅可以导致患者

出现阴道分泌物增多、异味、瘙痒等不适症状，还与多

种不良健康结局密切相关，盆腔炎、子宫内膜炎等上生

殖道感染的风险显著增加，同时，ＢＶ还可能增加人乳

头瘤病毒（ＨＰＶ）、人类免疫缺陷病毒（ＨＩＶ）等性传播

疾病的感染风险，进一步加重患者的健康负担［４５］。目

前ＢＶ发病机制尚未完全明确，深入探究ＢＶ患者阴

道菌群特点，分析其发病相关因素，对于揭示ＢＶ的发

病机制、制定科学有效的防治策略具有重要意义。本

研究通过对比ＢＶ患者与健康女性的阴道菌群及相关

临床资料，旨在明确ＢＶ患者阴道菌群的变化规律及

其发病的危险因素，为ＢＶ的临床防治提供理论依据，

从而降低ＢＶ的发病率及其不良影响。

对象与方法

１　研究对象

选取于武汉市洪山区妇幼保健院门诊就诊的１７８

例ＢＶ患者作为ＢＶ组，纳入标准：符合《细菌性阴道

病诊治指南（２０２１修订版）》
［６］中ＢＶ诊断标准，即满

足以下４项指标中的３项或３项以上：①线索细胞阳

性；②阴道分泌物均质、稀薄、灰白色，常黏附于阴道

壁；③阴道分泌物ｐＨ＞４．５；④胺试验阳性。排除标

准：①合并其他性传播疾病（如尖锐湿疣、淋病、梅毒

等）；②近３个月内使用过抗生素、阴道局部用药或进

行过阴道冲洗等影响阴道微生态的治疗措施；③妊娠

期或哺乳期女性；④患有严重肝肾功能障碍及免疫系

统疾病的患者。同时选取同期在本院进行健康体检的

９０例女性作为对照组，纳入标准：①无阴道瘙痒、白带

异常等临床症状；②阴道分泌物检查未发现异常；③无

妇科疾病史；④近３个月内未使用过抗生素、阴道局部

用药及进行阴道冲洗等操作；⑤非妊娠期及哺乳期女

性。所有研究对象均签署知情同意书。

２　样本采集

使用无菌窥阴器充分暴露阴道，用无菌棉签在阴

道侧壁上１／３处轻轻旋转，采集阴道分泌物样本。将

采集的样本分为两部分，一部分置于无菌冻存管中，迅

速放入－８０℃冰箱保存，用于后续阴道菌群检测；另

一部分用于阴道分泌物相关指标检测，包括ｐＨ测定、

分泌物性状观察、氨试验及线索细胞检查。

３　阴道菌群检测

从－８０℃冰箱取出冻存样本，在冰上缓慢解冻。

采用ＤＮＡ提取试剂盒，严格按照试剂盒说明书操作。

先将解冻后的阴道分泌物样本转移至含裂解液的离心

管中，涡旋振荡１～２ｍｉｎ，随后在６５℃水浴锅中孵育

１０～１５ｍｉｎ，接着依次加入蛋白沉淀液，剧烈振荡１５

ｓ，１３０００ｒ／ｍｉｎ离心（离心半径８．７ｃｍ）５ｍｉｎ，将含有

ＤＮＡ的上清液转移至新的离心管，加入无水乙醇，充

分混匀后，将混合液转移至吸附柱中，１２０００ｒ／ｍｉｎ离

心１ｍｉｎ。随后依次用洗涤液１、洗涤液２洗涤柱膜，

最后加入适量洗脱缓冲液，室温静置２～３ｍｉｎ后，

１２０００ｒ／ｍｉｎ离心１ｍｉｎ，将提取的ＤＮＡ洗脱至无菌

离心管中，置于－２０℃冰箱待测。采用ＰＣＲ检测仪

ＳＹＢＲＧｒｅｅｎ荧光染料法对乳酸杆菌、加德纳菌、普雷

沃菌及阿托波菌进行定量检测。反应过程中设置阴性

对照（以无核酸酶水替代ＤＮＡ模板）和阳性对照（以

已知含有目标菌的标准品作为模板），用于判断检测结

果准确性和可靠性。每次检测进行３次生物学重复，

减少实验误差。数据收集后采用仪器配套软件进行分

析，根据Ｃｔ值（循环阈值）计算各目标菌相对丰度。

４　阴道分泌物相关指标检测

４．１　ｐＨ测定　使用精密ｐＨ试纸（ｐＨ范围为３．８～

６．４）测定阴道分泌物ｐＨ值。将试纸一端浸入阴道分

泌物样本中，停留２～３ｓ后取出，与标准比色卡对比，

读取ｐＨ值。

４．２　分泌物性状观察　在自然光线下，观察阴道分泌

物的颜色、质地和性状，记录是否呈灰白色、奶油状且

质地稀薄。

４．３　氨试验　取１滴阴道分泌物置于载玻片上，滴加

１０％氢氧化钾溶液１～２滴，立即嗅闻气味。若产生鱼

腥味，则氨试验阳性；无明显气味则为阴性。

４．４　线索细胞检查　取１滴阴道分泌物与１滴生理

盐水混合均匀，制成湿片，在光学显微镜（×４００）下观

察。若视野中鳞状上皮细胞表面附着大量加德纳菌及

其他厌氧菌，细胞边缘模糊不清，呈锯齿状，则为线索

细胞阳性；若未发现上述特征，则为阴性。

５　临床症状评分及犖狌犵犲狀狋评分

５．１　临床症状评分　根据患者阴道瘙痒、白带异常、

异味等症状的严重程度进行评分。无症状计０分；轻

度症状（症状轻微，不影响日常生活）计１分；中度症状

（症状明显，对日常生活有一定影响）计２分；重度症状

（症状严重，严重影响日常生活）计３分。将各项症状

评分相加，得到临床症状总评分。

５．２　Ｎｕｇｅｎｔ评分　采用Ｎｕｇｅｎｔ评分系统对阴道菌

群进行评分。通过革兰染色观察阴道涂片，根据乳酸

杆菌、革兰阴性或革兰染色不定的小杆菌（如加德纳
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菌、普雷沃菌等）及革兰阳性球菌的数量进行评分。０

～３分为正常菌群，提示乳酸杆菌占优势；４～６分为中

间态，提示阴道微生态改变；７～１０分为ＢＶ，提示乳酸

杆菌减少，以加德纳菌等厌氧菌为主的菌群过度生长。

６　临床资料收集

通过问卷调查的方式收集两组研究对象的临床资

料，包括年龄、首次性生活年龄、近２个月性生活频率、

ＨＲＨＰＶ感染情况、女性性生活前后清洗习惯、避孕

措施、文化程度、流产史、经期日更换卫生巾频率等。

问卷由经过统一培训的调查人员进行面对面询问填

写，确保资料的准确性和完整性。

７　统计学方法

采用ＳＰＳＳ２６．０统计软件进行数据分析。计量资

料以均数±标准差（狓±ｓ）表示，组间比较采用独立样

本狋检验；计数资料以例数和构成比（％）表示，组间比

较采用χ２检验。对可能与ＢＶ发生相关的因素进行

单因素分析，将单因素分析中差异具有统计学意义（犘

＜０．０５）的因素纳入二元Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归模型进行多因

素分析，以探究ＢＶ发生的独立危险因素。检验水准

α＝０．０５，犘＜０．０５为差异有统计学意义。

结　果

１　两组阴道关键菌群比较

ＢＶ组患者加德纳菌、普雷沃菌、阿托波菌、乳酸

杆菌丰度分别为（０．３９±０．０９）％、（０．２２±０．０６）％、

（０．１５±０．０８）％、（０．１０±０．０１）％，对照组分别为

（０．１１±０．０８）％、（０．１１±０．０８）％、（０．０４±０．０６）％、

（０．６８±０．０２）％。ＢＶ组患者加德纳菌、普雷沃菌及

阿托波菌相对丰度均显著高于对照组（狋＝２５．５６９、

１２．３９５、１２．４７７，均犘＜０．０５），乳酸杆菌相对丰度为显

著低于对照组（狋＝２５１．１６７，犘＜０．０５）。

２　两组阴道分泌物相关指标比较

ＢＶ 组患者阴道分泌物 ｐＨ＞４．５ 者占比为

７７．５３％（１３８／１７８），分泌物呈灰白色、奶油状且质地稀

薄者占比为５３．３７％（９５／１７８），氨试验阳性者占比为

４２．７０％（７６／１７８），线索细胞阳性者占比为８１．４６％

（７６／１７８），均显著高于对照组（均犘＜０．０５）。见表１。

表１　两组阴道分泌物相关指标比较

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狉犲犾犪狋犲犱犻狀犱犻犮犪狋狅狉狊狅犳狏犪犵犻狀犪犾狊犲犮狉犲狋犻狅狀狊

犫犲狋狑犲犲狀狋犺犲狋狑狅犵狉狅狌狆狊

组别

ＢＶ组（ｎ＝１７８）

病例数
构成比

（％）

对照组（ｎ＝９０）

病例数
构成比

（％）

χ２ 犘 值

ｐＨ＞４．５ １３８ ７７．５３ ２２ ２４．４４ ７０．０１２０．０００

分泌物性状异常 ９５ ５３．３７ １５ １６．６７ ３３．２８００．０００

氨试验阳性 ７６ ４２．７０ １３ １４．４４ ２１．５１１０．０００

线索细胞阳性 １４５ ８１．４６ ２０ ２２．２２ ８８．６５１０．０００

３　两组临床症状评分及犖狌犵犲狀狋评分比较

ＢＶ组阴道 Ｎｕｇｅｎｔ评分、临床症状评分分别为

（７．８１±０．６２）分、（４．２０±０．６７）分，对照组Ｎｕｇｅｎｔ评

分、临床症状评分分别为（４．０１±０．４９）分、（１．９９±

０．４６）分。ＢＶ组阴道 Ｎｕｇｅｎｔ评分、临床症状评分均

显著高于对照组（狋＝５５．０３０、３１．７１９，均犘＜０．０５）。

４　细菌性阴道病相关因素分析

４．１　单因素分析　对比两组患者临床资料，单因素分

析显示：年龄、首次性生活年龄、近２个月性生活频率、

ＨＲＨＰＶ感染、女性性生活前后清洗、避孕措施、经期

日更换卫生巾频率差异有统计学意义（犘＜０．０５），文

化程度、流产史差异无统计学意义（犘＞０．０５）（表２）。

表２　犅犞发生的相关单因素分析

犜犪犫犾犲２　犝狀犻狏犪狉犻犪狋犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狉犲犾犪狋犲犱犳犪犮狋狅狉狊犳狅狉狋犺犲狅犮犮狌狉狉犲狀犮犲狅犳犅犞

相关因素
ＢＶ组

（ｎ＝１７８）

对照组

（ｎ＝９０）
χ２ 犘 值

年龄
≥５０岁 ５４ １０

＜５０岁 １２４ ８０
１２．１５５ ０．０００

首次性生活年龄
＜１９岁 ３６ ９

≥１９岁 １４２ ８１
４．４７３ ０．０３４

近２个月性生活频率

（次／月）

≥８次／月 ３４ ５

＜８次／月 １４４ ８５
８．８２０ ０．００３

ＨＲＨＰＶ感染
阳性 ４１ ８

阴性 １３７ ８２
８．００５ ０．００５

女性性生活前后清洗
否 ７１ ２２

是 １０７ ６８
６．２９１ ０．０１２

避孕措施
无 ９８ １６

有 ８０ ７４
３３．９８５ ０．０００

文化程度
高中及以下 ９０ ５５

大专及以上 ８８ ３５
２．６７９ ０．１０２

经期日更换卫生巾频率
＜３次 ９５ ２６

≥３次 ８３ ６４
１４．４６７ ０．０００

流产史
有 １０５ ６２

无 ７３ ２８
２．４９５ ０．１１４

４．２　多因素分析　将上述具有统计学意义的单因素

进一步进行二元Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析，结果显示，年龄≥

５０岁、首次性生活年龄＜１９岁、近２个月性生活频率

≥８次／月、未采用避孕措施、经期日更换卫生巾频率

＜３次是ＢＶ发生的独立危险因素。见表３。

表３　犅犞发生的相关多因素分析

犜犪犫犾犲３　犕狌犾狋犻狏犪狉犻犪狋犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狉犲犾犪狋犲犱犳犪犮狋狅狉狊犳狅狉狋犺犲狅犮犮狌狉狉犲狀犮犲狅犳犅犞

相关因素 β 犛犈
犠犪犾犱

χ２值
犘 值 犗犚 值 犗犚９５％ 犆犐

年龄≥５０岁 １．０５６ ０．４０９ ６．６７５ ０．０１０ ２．８７５ （１．２９～６．４０６）

首次性生活年龄＜１９岁 ０．９５４ ０．４５５ ４．４０１ ０．０３６ ０．３８５ （０．１５８～０．９３９）

近２个月性生活频率≥８次／月 １．５４２ ０．５４１ ８．１１３ ０．００４ ４．６７４ （１．６１８～１３．５０７）

未采用避孕措施 １．６５３ ０．３４３ ２３．２７７ ０．０００ ０．１９１ （０．０９８～０．３７５）

经期日更换卫生巾频率＜３次 １．０４２ ０．３１５ １０．９１５ ０．００１ ０．３５３ （０．１９～０．６５４）

讨　论

本研究对１７８例ＢＶ患者和９０例健康女性的阴
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道菌群及相关临床资料进行了对比分析，深入探究了

ＢＶ患者阴道菌群特点及其发病相关因素，研究结果

为进一步认识ＢＶ的发病机制和临床防治提供了重要

依据。

在阴道菌群特点方面，研究结果显示，ＢＶ组患者

加德纳菌、普雷沃菌及阿托波菌相对丰度显著高于对

照组，而乳酸杆菌相对丰度显著低于对照组，与以往大

量研究结果一致［７８］。正常情况下，阴道内乳酸杆菌通

过发酵糖原产生乳酸，维持阴道酸性环境，同时分泌过

氧化氢、细菌素等物质，抑制其他病原菌的生长，是阴

道微生态平衡的重要维持者［９］。当阴道微生态失调

时，乳酸杆菌数量减少，其优势地位被打破，以加德纳

菌为代表的多种厌氧菌大量增殖。加德纳菌等厌氧菌

过度生长不仅会消耗阴道内的糖原，减少乳酸生成，导

致阴道ｐＨ值升高，还会产生多种酶类和毒素，进一步

破坏阴道黏膜的防御功能，使得阴道更易受到其他病

原体的侵袭［１０］。普雷沃菌和阿托波菌等也在ＢＶ的

发生发展过程中发挥重要作用，与加德纳菌协同作用，

共同促进了阴道菌群的紊乱。

从阴道分泌物相关指标来看，ＢＶ组患者阴道分

泌物ｐＨ＞４．５者占比为７７．５３％，显著高于对照组。

这是由于乳酸杆菌数量减少，乳酸分泌不足，无法维持

阴道的酸性环境，使得阴道ｐＨ值升高。ＢＶ组分泌物

呈灰白色、奶油状且质地稀薄者占比达５３．３７％，氨试

验阳 性 者 占 比 ４２．７０％，线 索 细 胞 阳 性 者 占 比

８１．４６％，均显著高于对照组。这是由于加德纳菌等厌

氧菌大量繁殖后，会分解阴道分泌物中的蛋白质等成

分，产生胺类物质，导致分泌物性状改变并出现鱼腥味

（氨试验阳性）；同时，这些厌氧菌附着在鳞状上皮细胞

表面，形成线索细胞［１１１２］。这些指标的异常不仅是

ＢＶ诊断的重要依据，也直观反映了阴道菌群失调对

阴道微环境的破坏。

在临床症状评分及Ｎｕｇｅｎｔ评分方面，ＢＶ组的评

分显著高于对照组。Ｎｕｇｅｎｔ评分结果进一步证实了

ＢＶ患者阴道内乳酸杆菌减少，以加德纳菌等厌氧菌

为主的菌群过度生长的状态。而临床症状评分高则说

明ＢＶ患者因阴道分泌物异常、异味、瘙痒等症状，生

活质量受到严重影响。这提示临床医生在关注ＢＶ患

者菌群变化的同时，也要重视缓解患者的临床症状，提

高患者的生活质量。

在ＢＶ发病相关因素方面，本研究发现年龄≥５０

岁、首次性生活年龄＜１９岁、近２个月性生活频率≥８

次／月、未采用避孕措施、经期日更换卫生巾频率＜３

次是ＢＶ发生的独立危险因素。年龄≥５０岁的女性

处于围绝经期或绝经后，体内雌激素水平下降，阴道黏

膜变薄、干涩，糖原含量减少，乳酸杆菌生长受限，阴道

局部抵抗力降低，从而增加了ＢＶ 的发病风险
［１３１４］。

首次性生活年龄＜１９岁的女性，生殖系统可能尚未发

育完全，阴道微生态相对脆弱，过早开始性生活容易破

坏阴道内环境的平衡，使得病原体更容易侵入并引发

感染。近２个月性生活频率≥８次／月，频繁的性生活

可能会改变阴道内的菌群分布，同时性生活过程中可

能会将外界病原体带入阴道，增加菌群失调的几

率［１５］。未采用避孕措施的女性，性生活过程中缺乏屏

障保护，更容易受到外界细菌、病毒等病原体的侵袭，

而且精液呈碱性，频繁接触精液可能会改变阴道的

ｐＨ值，不利于乳酸杆菌生长
［１６］。经期日更换卫生巾

频率＜３次时，经血为细菌生长提供了良好的营养环

境，若卫生巾更换不及时，局部潮湿、温热，会促进厌氧

菌等大量繁殖，进而破坏阴道微生态平衡［１７］。

综上所述，本研究明确了ＢＶ患者阴道菌群失衡

的特点，发现多种因素与ＢＶ发病密切相关。临床实

践中，应针对这些危险因素对女性进行健康教育，指导

其保持良好的生活习惯和卫生习惯，同时，定期进行阴

道微生态检查，及时发现并纠正阴道菌群失调，对于降

低ＢＶ发病率、改善女性生殖健康具有重要意义。
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胺培南属于碳青霉烯类药，阿米卡星属于氨基糖苷类

药，均具有广泛抗菌活性，能够通过干扰细菌蛋白质合

成，发挥抗菌作用。但从整体耐药性看，大肠埃希菌对

多种抗生素均表现为耐药，因此在选择抗生素时，需在

药敏结果基础上，合理选择［２２２３］。

综上所述，不同感染程度２型糖尿病足患者病原

菌分布和耐药结果均不同，轻度感染以金黄色葡萄球

菌为主，中度、重度感染以大肠埃希菌为主，因此需在

控制感染的同时，考虑病原菌的不同耐药机制，结合药

敏试验合理选择抗菌药物。

【参考文献】

［１］　郑海龙，那涵，陈小盼，等．老年糖尿病足混合细菌感染病原菌分

布及与免疫功能的相关性［Ｊ］．中国老年学杂志，２０２２，４２（１７）：

４１９５４２００．

［２］　 Ｔｏｎｇ ＫＰＳ，Ｇｒｅｅｎ ＳＪ，ＯｒｔｉｚＪ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ Ａ１ｃ，Ｖｉｔａｍｉｎ Ｃ，ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｉｎｄｉａｂｅｔｉｃｆｏｏｔ

ｕｌｃｅｒｓａｎｄｉｎｔａｃｔｓｋｉｎ：Ａｃｒｏｓｓｓｅｃｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＨｅａｌｔｈＳｃｉ

Ｒｅｐ，２０２２，５（５）：ｅ７１８．

［３］　张加其，姜晓锐，王凯，等．糖尿病足感染患者的病原菌类型与病

例特点及预后的相关性［Ｊ］．医药导报，２０２２，４１（９）：１３６０１３６５．

［４］　吴丹，张杨帆，谢佳良，等．１６５例糖尿病足 ＭＤＲＯ感染患者病原

菌学及危险因素 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析［Ｊ］．河北医科大学学报，

２０２４，４５（９）：１０４１１０４６．

［５］　中国医疗保健国际交流促进会外周血管医学分会，首都医科大学

下肢动脉硬化闭塞症临床诊疗与研究中心，北京华炎血管疾病诊

疗产业技术创新战略联盟，等．中国糖尿病足诊治指南［Ｊ］．中国

临床医生杂志，２０２４，５２（１１）：１２８７１２９６．

［６］　王雷，杨慧，李盖，等．关于国际糖尿病足工作组／美国感染病学会

《糖尿病患者足部感染诊治指南（２０２３版）》的更新与解读［Ｊ］．中

华糖尿病杂志，２０２４，１６（１）：３８４２．

［７］　何睿，齐心，温冰，等．糖尿病足骨髓炎的病原菌分布与耐药性分

析［Ｊ］．中国临床药理学杂志，２０２１，３７（２１）：２９６１２９６４．

［８］　李萌，张会峰，肖二辉，等．糖尿病足患者骨髓炎病原菌分布特点

及药敏分析［Ｊ］．中华内分泌代谢杂志，２０２０，３６（２）：１２０１２６．

［９］　何璐，王雅文，牛文彦．糖尿病足感染的病原菌特征及耐药性分析

［Ｊ］．天津医科大学学报，２０２１，２７（６）：６３７６４１．

［１０］　尹莉莉，武秀玲，王阿妮，等．糖尿病足感染病原菌及血清ＩＬ１７、

ＩＬ１２ｐ７０、ＩＬ８、ＣＲＰ与感染进展的关系［Ｊ］．中华医院感染学杂

志，２０２４，３４（１９）：２９４２２９４６．

［１１］　翟晓慧，段玉君，颜廷强，等．糖尿病足感染患者并发多药耐药菌

的病原菌与危险因素模型构建［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０２３，

３３（２３）：３５７７３５８１．

［１２］　陈韵，黄文森，康锦芬．糖尿病足复发感染病原菌分布及耐药情

况分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２３，１８（１０）：１１９５１１９９．

［１３］　ＰｉｋｓａＭ，Ｆｏｒｔｕｎａ Ｗ，ＬｉａｎＣ，ｅｔａｌ．Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｌｏｎｉｚｉｎｇ ｄｉａｂｅｔｉｃｆｏｏｔ ｕｌｃｅｒｓ ｂｙ ＯＬＥＤ

ｉｎｄｕｃｅｄａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｐｈｏｔｏｄｙｎａｍｉｃｔｈｅｒａｐｙ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０２３，

１３（１）：１４０８７．

［１４］　齐秦，张振帅，鲁文君．糖尿病足感染患者病原菌分布及血清

ＨＭＧＢ１、ＩＬ８、ＣＲＰ水平的临床意义［Ｊ］．热带医学杂志，２０２４，

２４（７）：１０２１１０２５．

［１５］　胡琳，陈鹤鸣，祁平，等．本院糖尿病足感染的病原菌分布及其多

重耐药菌的危险因素分析［Ｊ］．贵州医药，２０２１，４５（２）：２８６２８７．

［１６］　谢树永，牛敏，申金付，等．糖尿病足复发感染不同严重程度分级

中病原菌分布特点研究［Ｊ］．中国全科医学，２０２０，２３（８）：９１９

９２２．

［１７］　王昭俐，张永强，马军民，等．２型糖尿病足不同感染程度对氧化

应激的影响及病原菌分布和耐药分析［Ｊ］．广东药科大学学报，

２０２２，３８（３）：１２０１２４．

［１８］　ＷｕＭ，ＧｕｏＦ，ＨｅＸ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｄｒｕｇ

ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｉｎｄｉａｂｅｔｉｃｆｏｏｔ

ｕｌｃｅｒｓ［Ｊ］．ＤｉａｂｅｔｅｓＴｈｅｒ，２０２４，１５（７）：１６２７１６３７．

［１９］　郝青，秦世杰，曲艺，等．糖尿病足感染患者病原菌及血清ＡＰＮ、

ＩＬ１７表达与感染程度的相关性［Ｊ］．中华医院感染学杂志，

２０２１，３１（１）：１９２３．

［２０］　王焱，初晶学，孙涛．糖尿病足患者病原菌分布及血清炎性因子

与病情及预后的相关性分析［Ｊ］．河北医学，２０２０，２６（９）：１４１３

１４１６．

［２１］　刘风，许珊，简化刚．１５８例糖尿病足病原菌分布与创面特点的

关系［Ｊ］．重庆医学，２０２１，５０（１３）：２２６０２２６２，２２６８．

［２２］　ＣｈｅｎＴ，ＹｕＪ，ＹｅＪ，ｅｔａｌ．Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｄｒｕｇ

ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｏｆｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈ

ｄｉａｂｅｔｉｃｆｏｏｔｕｌｃｅｒｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＬａｂ，２０２３，６９（９）：１９３１１９３８．

［２３］　廖婷婷，杨浩，何晓莉，等．糖尿病足感染病原菌分布与尿微白蛋

白关系的临床研究［Ｊ］．中国抗生素杂志，２０２０，４５（８）：８１０８１３．

【收稿日期】　２０２５０７１９　【修回日期】　２０２５１０１１

檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿

（上接９３页）

［１１］　ＳａｒａｆＶＳ，ＳｈｅｉｋｈＳＡ，ＡｈｍａｄＡ，ｅｔａｌ．Ｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ：

Ｎｏｒｍａｌｃｙｖｓｄｙｓｂｉｏｓｉｓ［Ｊ］．ＡｒｃｈＭｉｒｃｒｏｂｉｏｌ，２０２１，２０３（７）：３７９３

３８０２．

［１２］　ＢｈａｎｄａｒｉＰ，ＨｉｌｌＪＥ．Ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｎｄｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｇｌｙｃｏｇｅｎ

ｂｒｅａｋｄｏｗｎｐｒｏｄｕｃｔｓｂｙ犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪 ｓｐｐ．ｆｒｏｍ ｔｈｅｈｕｍａｎ

ｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉｏｌＳｐｅｃｔｒｕｍ，２０２３，１１（２）：４３５

４４２．

［１３］　惠月红，顾燕芳，顾劲松，等．绝经前后女性细菌性阴道炎菌群和

激素水平的比较研究［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２５，２０（６）：

７０３７０７．

［１４］　Ｒｏｍｅｒｏ Ｒ，ＴｈｅｉｓＫＲ，ＧｏｍｅｚＬｏｐｅｚ Ｎ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｖａｇｉｎａｌ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｏｆｐｒｅｇｎａｎｔ ｗｏｍｅｎｖａｒｉｅｓ ｗｉｔｈｇｅｓｔａｔｉｏｎａｌａｇｅ，

ｍａｔｅｒｎａｌａｇｅ，ａｎｄｐａｒｉｔｙ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉｏｌＳｐｅｃｔｒ，２０２３，１１（４）：９４２

９４８．

［１５］　ＤｏｍｉｎｇｕｅｚＳａｎｃｈｅｚＡ，ＧｉｒａｌｄｏＳａｎｃｈｅｚＬＭ，ＦｒａｎｃｏＭｏｒａｌｅｓＡ，

ｅｔａｌ．Ｓｅｘｕａｌｂｅｈａｖｉｏｒａｎｄｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ：Ａｃｒｏｓｓｓｅｃｔｉｏｎａｌ

ｓｔｕｄｙｉｎｗｏｍｅｎｏｆｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅａｇｅ［Ｊ］．ＪＩｎｆｅｃｔＰｕｂｌｉｃＨｅａｌｔｈ，

２０２３，１６（５）：７１７７２３．

［１６］　ＭｕｚｎｙＣＡ，ＥｄｗａｒｄｓＤＪ，ＢｕｃｋＧＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

ａｎｄｈｏｓｔｉｍｍｕｎｅｓｙｓｔｅｍｉｎｓｙｎｅｒｇｙ：Ｄｒｉｖｉｎｇｗｏｍｅｎｓｈｅａｌｔｈｏｒ

ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＩｍｍｕｎｏｌ，２０２１，１２（７）：７３１７３４．

［１７］　ＧａｊｄｏｖａＤ，ＫａｓｃａｋＰ，ＨｒｎｃａｒＣ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｍｅｎｓｔｒｕａｌ

ｈｙｇｉｅｎｅｐｒａｃｔｉｃｅｓｏｎｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｎｄｇｅｎｉｔａｌｈｅａｌｔｈｉｎ

ｗｏｍｅｎ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂＥｃｏｌＨｅａｌｔｈＤｉｓ，２０２３，３４（１）：２１２２１６．

【收稿日期】　２０２５０８０７　【修回日期】　２０２５１０２６

·８９·

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
　
２０２６年１月　第２１卷第１期

Ｊａｎ．２０２６，　Ｖｏｌ．２１，Ｎｏ．１


	2026-01

