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儿科患者院内感染特征及危险因素分析
殷晓宁,贾维宁*

 

(张家口学院护理学院,河北张家口
 

075000)

【摘要】 目的 分析儿科院内感染特征、病原菌分布特点及感染危险因素。 方法 选取247例儿科院内感染的患儿

资料作为研究对象,回顾性分析患儿的病例资料,包括一般资料、医院感染资料及送检标本的病原菌鉴定结果。对被诊

断为院内感染或可疑感染的患儿进行标本采集,接种于不同培养基进行培养分离后,采用全自动微生物鉴定仪进行病原

菌鉴定。采用聚合酶链式反应对产超广谱β-内酰胺酶肺炎克雷伯菌进行扩增,通过扩增产物进行基因分型。 结果 
247例发生院内感染的患儿,共发生269例次感染。发生感染部位中,主要以呼吸道(上呼吸道98例次、下呼吸道57例

次)与胃肠道(45例次)为主,其余依次为切口、泌尿系统、血液、皮肤、腹腔、其他部位。共检出病原菌275株,其中革兰阴

性菌152株,革兰阳性菌56株,真菌25株,病毒42株。革兰阴性菌主要为肺炎克雷伯菌(29.45%)、大肠埃希菌

(12.00%)、铜绿假单胞菌(6.55%)。革兰阳性菌主要为金黄色葡萄球菌(9.82%)与表皮葡萄球菌(4.36%)。真菌以白

色念珠菌(5.82%)为主,病毒以轮状病毒(8.73%)为主。上呼吸道感染部位分离病原菌主要为肺炎克雷伯菌(36株)、

大肠埃希菌(10株)及金黄色葡萄球菌(7株)。下呼吸道感染部位分离病原菌主要为肺炎克雷伯菌(19株)与大肠埃希

菌(5株)。胃肠道感染部位分离病原菌主要为轮状病毒(22株)、大肠埃希菌(12株)与肺炎克雷伯菌(9株)。切口感染

部位分离病原菌主要为金黄色葡萄球菌(12株)与表皮葡萄球菌(5株)。81株肺炎克雷伯菌中,产超广谱β-内酰胺酶肺

炎克雷伯菌42株(51.85%)。对42株产超广谱β-内酰胺酶肺炎克雷伯菌进行PCR扩增,42株菌株引物扩增均呈阳性,

主要为TEM型(10株)、CTX-M-1型(8株)及CTX-M-9型(7株)。对比247例发生院内感染患儿与同期80例未发生院

内感染患儿的临床资料分析发现,年龄、营养状况、住院时间、抗菌药物使用种类、抗菌药物使用时间、重症监护对比差异

有统计学意义(均P<0.05,侵袭性操作对比差异无统计学意义(均P>0.05)。二元Logistic回归分析发现,年龄≤3
岁、营养状况差、住院时间>10

 

d、抗菌药物使用种类>3种、抗菌药物使用时间>3 结论 儿科院内感染主要发生于呼

吸道与胃肠道,以肺炎克雷伯菌、大肠埃希菌、金黄色葡萄球菌、轮状病毒为主,不同感染部位分布的病原菌种类具有差

异化。产超广谱β-内酰胺酶肺炎克雷伯菌基因型主要为TEM、CTX-M-1及CTX-M-9。年龄、营养状况、住院时间、抗菌

药物使用情况均会引起儿科患儿发生院内感染,临床上应予以重视。
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【Abstract】 Objective To
 

analyze
 

the
 

distribution
 

characteristics
 

and
 

risk
 

factors
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

in
 

pediatric
 

hospital
 

infection. Methods The
 

data
 

of
 

247
 

children
 

with
 

nosocomial
 

infection
 

in
 

the
 

pediatric
 

inpatient
 

department
 

of
 

our
 

hospital
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

object,and
 

the
 

cases
 

data
 

of
 

children
 

were
 

analyzed
 

retrospectively,including
 

general
 

data,hospital
 

infection
 

data
 

and
 

pathogen
 

identification
 

results
 

of
 

the
 

samples
 

submitted
 

for
 

examination.
 

The
 

samples
 

of
 

children
 

diagnosed
 

as
 

hospital
 

infection
 

or
 

suspected
 

infection
 

were
 

collected,inoculated
 

in
 

different
 

culture
 

media
 

for
 

culture
 

and
 

separation,and
 

then
 

the
 

pathogens
 

were
 

identified
 

by
 

automatic
 

microbial
 

identification
 

instrument.
 

The
 

ESBLs-producing
 

Klebsiella
 

pneumoniae
 

was
 

amplified
 

and
 

genotyped
 

by
 

the
 

PCR.
 

Results
 

There
 

were
 

269
 

cases
 

of
 

nosocomial
 

infection
 

in
 

247
 

children.
 

The
 

main
 

infection
 

sites
 

were
 

respiratory
 

tract
 

(98
 

cases
 

of
 

upper
 

respiratory
 

tract,

57
 

cases
 

of
 

lower
 

respiratory
 

tract)
 

and
 

gastrointestinal
 

tract
 

(45
 

cases
 

of
 

lower
 

respiratory
 

tract),and
 

the
 

rest
 

were
 

incision,urinary
 

system,blood,skin,abdominal
 

cavity
 

and
 

other
 

sites
 

in
 

turn.
 

275
 

pathogens
 

were
 

detected,including
 

152
 

gram-negative
 

bacteria,56
 

gram-positive
 

bacteria,25
 

fungi
 

and
 

42
 

viruses.
 

Gram
 

negative
 

bacteria
 

were
 

mainly
 

K.
 

pneumoniae
 

(29.45%),Escherichia
 

coli
 

(12.00%)
 

and
 

Pseudomonas
 

aeruginosa
 

(6.55%).
 

The
 

main
 

Gram
 

positive
 

bacteria
 

were
 

Staphylococcus
 

aureus
 

(9.82%)
 

and
 

S.
 

epidermidis
 

(4.36%).
 

Candida
 

albicans
 

(5.82%)
 

was
 

the
 

main
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fungus
 

and
 

rotavirus
 

(8.73%)
 

was
 

the
 

main
 

virus.
 

The
 

pathogenic
 

bacteria
 

isolated
 

from
 

the
 

upper
 

respiratory
 

tract
 

infection
 

site
 

were
 

mainly
 

K.
 

pneumoniae
 

(36
 

strains),E.
 

coli
 

(10
 

strains)
 

and
 

Staphylococcus
 

aureus
 

(7
 

strains).
 

The
 

pathogenic
 

bacteria
 

isolated
 

from
 

the
 

lower
 

respiratory
 

tract
 

infection
 

site
 

were
 

mainly
 

K.
 

pneumoniae
 

(19
 

strains)
 

and
 

E.
 

coli
 

(5
 

strains).
 

The
 

main
 

pathogens
 

isolated
 

from
 

the
 

gastrointestinal
 

tract
 

infection
 

site
 

were
 

rotavirus
 

(22
 

strains),

Escherichia
 

coli
 

(12
 

strains)
 

and
 

K.
 

pneumoniae
 

(9
 

strains).
 

The
 

main
 

pathogens
 

isolated
 

from
 

the
 

wound
 

infection
 

site
 

were
 

Staphylococcus
 

aureus
 

(12
 

strains)
 

and
 

S.
 

epidermidis
 

(5
 

strains).
 

Among
 

81
 

strains
 

of
 

K.
 

pneumoniae,there
 

were
 

42
 

strains
 

(51.85%)
 

of
 

producing
 

ESBLs.
 

The
 

PCR
 

amplification
 

of
 

ESBLs-producing
 

K.
 

pneumoniae
 

showed
 

that
 

42
 

strains
 

were
 

positive,mainly
 

TEM
 

type
 

(10
 

strains),CTX-M-1
 

type
 

(8
 

strains)
 

and
 

CTX-M-9
 

type
 

(7
 

strains).
 

By
 

comparing
 

the
 

clinical
 

data
 

of
 

247
 

children
 

with
 

nosocomial
 

infection
 

and
 

80
 

children
 

without
 

nosocomial
 

infection
 

in
 

the
 

same
 

period.it
 

was
 

found
 

that
 

there
 

were
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

age,nutritional
 

status,length
 

of
 

stay,type
 

of
 

use
 

of
 

antibacterial
 

drugs,duration
 

of
 

use
 

of
 

antibacterial
 

drugs,and
 

intensive
 

care
 

(P<0.05),while
 

there
 

were
 

no
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

invasive
 

operations
 

(P>0.05).
 

Further
 

binary
 

logistic
 

regression
 

analysis
 

showed
 

that
 

age
 

≤
 

3
 

years
 

old,poor
 

nutritional
 

status,hospitalization
 

time>10
 

days,types
 

of
 

antibacterial
 

drugs>3,and
 

duration
 

of
 

antibacterial
 

drugs>3
 

days
 

were
 

independent
 

risk
 

factors
 

for
 

pediatric
 

nosocomial
 

infection
 

(P<0.05). Conclusion 
Pediatric

 

hospital
 

infection
 

mainly
 

occurs
 

in
 

the
 

respiratory
 

tract
 

and
 

gastrointestinal
 

tract,mainly
 

including
 

K.
 

pneumoniae,E.
 

coli,S.
 

aureus
 

and
 

rotavirus.
 

The
 

types
 

of
 

pathogens
 

distributed
 

in
 

different
 

infection
 

sites
 

are
 

different.
 

The
 

main
 

genotypes
 

of
 

ESBLs-producing
 

K.
 

pneumoniae
 

were
 

TEM,CTX-M-1
 

and
 

CTX-M-9.
 

Age,

nutritional
 

status,length
 

of
 

stay
 

in
 

hospital,and
 

use
 

of
 

antibacterial
 

drugs
 

can
 

cause
 

nosocomial
 

infection
 

in
 

pediatric
 

children,which
 

should
 

be
 

paid
 

attention
 

to
 

clinically.
【Key

 

words】 nosocomial
 

infection;ESBLs-producing
 

Klebsiella
 

pneumoniae;drug
 

resistance
 

gene;risk
 

factors

  院内感染(Nosocomial
 

infection)特指住院病人在

院内发生的感染及院内获得出院后发生的感染。随着

大量免疫抑制剂的不规范使用及抗菌药物的耐药率上

升,早产儿、低体重儿等易感人群及不断变化的传染

源,使医院感染率不断上升。随着感染率的上升,不仅

增加患者的痛苦及经济压力,同时给对医疗安全、诊疗

水平均带来极大挑战[1-2]。由于儿童的全身组织器官

尚处于发育阶段,自身免疫功能较低,当因病入院治疗

时,更易受到外界病原菌侵入,成为院内感染的易感人

群[3]。例如轮状病毒引起的儿童急性胃肠道感染,研
究发现,30%~70%胃肠炎住院患儿是由轮状病毒感

染引发,轮状病毒感染可导致每年约60万婴幼儿病

死[4]。本研究通过分析247例儿科住院部发生院内感

染的患儿资料,研究本地区院内感染患儿的病原菌分

布特点及发生院内感染的影响因素,为临床上进行早

期预防护理提供参考依据。

材料与方法

1 材料

1.1 研究对象 选取247例本院儿科住院部发生院

内感染的患儿资料作为研究对象,其中男性患儿129
例(52.23%),女性患儿118例(47.77%)。纳入标准:

①院内感染患儿诊断符合中华人民共和国卫生部颁布

的《医院感染诊断标准(试行)》的相关标准;②临床资

料完整;③无合并其他全身免疫系统疾病;④入院前无

使用抗抗菌药物记录。同时随机选取同期未发生院内

感染的80例患儿作为对照组进行研究分析。本次研

究已获取所有患儿监护人的同意,并签署知情同意书。

1.2 主要仪器与试剂 BD
 

PHOENIXTM100,美国

BD;离心机,上海卢湘仪;生物安全柜,上海力申;凝胶

成像仪,美国Bio-Rad;血平板、麦康凯培养基,法国梅

里埃;PCR反应体系所用试剂,宝生物工程(大连)有
限公司。

2 方法

2.1 资料收集 回顾性分析参与本次研究患儿的病

例资料,包括一般资料(性别、年龄、住院时间、营养情

况)、医院感染资料(感染部位、抗菌药物使用情况、侵
袭性操作、重症监护等)、送检标本的病原菌鉴定结果。

2.2 标本采集及病原菌鉴定 对被诊断为院内感染

或可疑感染的患儿进行标本采集,包括痰液、血液、粪
便、脓液、尿液、创面分泌物等。将不同标本接种于不

同培养基上,进行细菌分离、培养18~24
 

h。挑取饱

满菌落进行分离纯化后,采用全自动微生物鉴定仪进

行病原菌鉴定。

2.3 产超广谱β-内酰胺酶肺炎克雷伯菌基因检测

2.3.1 产超广谱β-内酰胺酶的检测 采用美国临床

实验室标准化委员会(CLSI
 

2020)推荐方法进行表型

筛查及确证。

2.3.2 DNA模板制定 将产超广谱β-内酰胺酶肺炎

克雷伯菌解冻复活后接种于LB肉汤培养基中,于35
 

℃培养箱中培养24
 

h。挑取单个菌落制备细菌菌液,
取2

 

ml离心10
 

min(12
 

000
 

r/min),取上清液为DNA
模板,于-20

 

℃下保存。

2.3.3 引物设计 引物设计参照 GenBank及文献
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[5-6],由宝生物工程(大连)有限公司合成。

2.3.4 反应体系 DNA模板4
 

μl,dNTP
 

Mixture混

合物4
 

μl,10×PCR
 

Buffer
 

5
 

μl,上下引物各1
 

μl,

Mg2+(25
 

mmol/L)3
 

μl,Taq
 

DNA聚合酶1
 

μl,加入

蒸馏水补足至50
 

μl。

2.3.5 反应条件 (1)TEM 型反应条件:预变性95
 

℃
 

5
 

min;变性95
 

℃
 

30
 

s,退火55
 

℃
 

30
 

s,延伸72
 

℃
 

40
 

s,共35个循环;终延伸72
 

℃
 

10
 

min。(2)SHV型

反应条件:预变性95
 

℃
 

5
 

min;变性95
 

℃
 

30
 

s,退火

50
 

℃
 

30
 

s,延伸72
 

℃
 

40
 

s,共35个循环;终延伸72
 

℃
 

10
 

min。(3)CTX-M 型反应条件:预变性95
 

℃
 

5min;变性95
 

℃
 

30s,退火52
 

℃
 

30
 

s,延伸72
 

℃
 

40
 

s,共35个循环;终延伸72
 

℃
 

10
 

min。

2.3.6 PCR扩增反应产物电泳 取10
 

μl
 

PCR扩增

反应产物加入1.5%琼脂糖凝胶中,电泳20
 

min,在紫

外光下观察结果,并利用凝胶图像分析系统处理分析。

2.4 统计学分析 使用SPSS
 

26.0对本次研究数据

进行处理分析,组间数据比较采用卡方检验,P<0.05
表示差异有统计学意义。

结 果

1 感染部位

247例发生院内感染的患儿,共发生269例次感

染。发生感染部位中,第一位是上呼吸道(98例次,占
比36.43%),其 次 是 下 呼 吸 道 (57 例 次,占 比

21.19%)、胃肠道(45例次,占比16.73%)、切口(28
例次,占 比 10.41%)、泌 尿 系 统 (14 例 次,占 比

5.20%)、血液(9例次,占比3.35%)、皮肤(7例次,占
比2.60%)、腹腔(5例次,占比1.86%)、其他部位(6
例次,占比2.23%)。

2 病原菌分布

共检出病原菌275株,其中革兰阴性菌152株,占
比55.27%,革兰阳性菌56株,占比20.36%,真菌25
株,占比9.09%,病毒42株,占比15.27%。革兰阴性

菌中,29.45%为肺炎克雷伯菌(81/275),12.00%为大

肠埃希菌(33/275),6.55%为铜绿假单胞菌(18/275),
鲍曼不动杆菌、阴沟肠杆菌、洋葱伯克霍尔德菌分别占

比4.36%、1.82%、1.09%。革兰阳性菌中,9.82%为

金黄色葡萄球菌(27/275),4.36%为表皮葡萄球菌

(12/275),肺炎链球菌、粪肠球菌、屎肠球菌、人型葡萄

球菌分别占比3.27%、1.09%、1.09%、0.73%。真菌

中,5.82%为白色念珠菌(16/275),3.27%为光滑假丝

酵母菌(9/275)。病毒中,8.73%为轮状病毒(24/

275),6.55%为流感病毒(18/275)。

3 不同感染部位的主要病原菌分布情况

上呼吸道感染部位分离肺炎克雷伯菌36株、大肠

埃希菌10株、金黄色葡萄球菌7株、表葡萄球菌1株、
白色念珠菌4株,轮状病毒2株。下呼吸道感染部位

分离肺炎克雷伯菌19株、大肠埃希菌5株、金黄色葡

萄球菌3株、表皮葡萄球菌2株、白色念珠菌5株,轮
状病毒0株。胃肠道感染部位分离肺炎克雷伯菌9
株、大肠埃希菌12株、金黄色葡萄球菌2株、表皮葡萄

球菌1株、白色念珠菌1株,轮状病毒22株。切口感

染部位分离肺炎克雷伯菌3株、大肠埃希菌1株、金黄

色葡萄球菌12株、表皮葡萄球菌5株、白色念珠菌2
株,轮状病毒0株。

4 产超广谱β-内酰胺酶(ESBLs)肺炎克雷伯菌基因

型

81株肺炎克雷伯菌中,产ESBLs肺炎克雷伯菌

42株,检出率51.85%(42/81)。对42株产ESBLs肺

炎克雷伯菌进行PCR扩增,42株菌株引物扩增均呈

阳性。其中,10株为TEM 型(23.81%),3株为SHV
型(7.14%),8株为 CTX-M-1型(19.05%),7株为

CTX-M-9 型 (16.67%),2 株 为 CTX-M-25 型

(4.76%),2 株 为 CTX-M-8 型 (4.76%)。3 株 为

TEM+CTX-M-1型(7.14%),3株为 TEM+CTX-
M-9 型 (7.14%),2 株 为 SHV + CTX-M-1 型

(4.76%),2株为SHV+CTX-M-9型(4.76%)。

5 危险因素分析

对比247例发生院内感染患儿与同期80例未发

生院内感染患儿的临床资料,单因素分析结果显示,年
龄、营养状况、住院时间、抗菌药物使用种类、抗菌药物

使用时间、重症监护对比差异具有统计学意义(均P<
0.05,侵袭性操作对比差异不具有统计学意义(均P>
0.05)(表1)。

表
 

1 儿科院内感染单因素分析

Table1 Single
 

factor
 

analysis
 

of
 

pediatric
 

hospital
 

infection

影响因素
Influence

 

factor

感染组
(n=247)

Infection
 

group

无感染组
(n=80)

No
 

infection
 

group
P

年龄
≤3岁 150 25
>3岁 97 55

0.000

营养状况

差 115 6
一般 98 26
良好 34 48

0.000

住院时间
≤10d 161 73
>10d 86 7

0.000

抗菌药物
使用种类

≤3种 184 74
>3种 63 6

0.001

抗菌药物
使用时间

≤3d 76 48
>3d 171 32

0.000

侵袭性操作
无 222 77
有 25 3

0.077

重症监护
无 219 78
有 28 2

0.017
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以是否发生院内感染为因变量,以上述单因素为

自变量进一步进行二元Logistic回归分析,结果显示,
年龄≤3岁、营养状况差、住院时间>10

 

d、抗菌药物

使用种类>3种、抗菌药物使用时间>3
 

d是儿科院内

感染的独立危险因素(P<0.05(表2)。

表
 

2 儿科院内感染多因素分析

Table
 

2 Multifactor
 

analysis
 

of
 

nosocomial
 

infection
 

in
 

pediatrics
相关因素

Related
 

factors β SE Wald
 

χ2 P OR 95%CI

年龄 -1.415 0.359 15.571 0.000 0.243 (0.12~0.491)
营养状况 -1.669 0.253 43.459 0.000 0.188 (0.115~0.309)
住院时间 1.566 0.467 11.259 0.001 4.789 (1.918~11.956)

抗菌药物使用种类 1.376 0.530 6.749 0.009 3.958 (1.402~11.177)
抗菌药物使用时间 1.082 0.344 9.886 0.002 2.950 (1.503~5.791)

讨 论

目前,院内感染已经成为全球公共卫生安全重要

问题之一,儿科患儿处于身体发育阶段,自身免疫力低

下,住院期间一旦发生院内感染,会影响患儿治疗效

果,加重病情发展甚至对患儿生命安全造成重大威

胁[7,8]。目前我 国 儿 科 总 体 感 染 率 为2.56%~5.
22%,略高于国外儿科感染率[9,10],随着国家加强对医

院感染的监控与监管,院内感染率呈现不断下降趋势。
本次研究对发生院内感染的儿科患儿感染部位进

行统计分析发现,发生感染部位主要为上呼吸道、下呼

吸道及胃肠道为主,与王莹莹等[11]研究结果一致。婴

幼儿呼吸道黏膜系统与消化系统尚未发育成熟,抵御

外界病原菌侵入能力弱,容易发生感染。尤其是新生

儿对致病微生物、病毒非常敏感,容易引发交叉感染。
杨梅等[12]关于住院患儿医院感染病原菌分布研

究显示,病原菌主要以肺炎克雷伯菌、铜绿假单胞菌、
鲍曼不动杆菌及大肠埃希菌为主。本次研究中,共检

出275株病原菌,55.27%为革兰阴性菌,以肺炎克雷

伯菌与大肠埃希菌为主,20.36%为革兰阳性菌,以金

黄色葡萄球菌为主,15.27%为病毒,主要为轮状病毒。
呼吸道感染主要为肺炎克雷伯菌与大肠埃希菌,胃肠

道感染主要为轮状病毒与大肠埃希菌,切口感染主要

为金黄色葡萄球菌与表皮葡萄球菌。轮状病毒主要通

过密切接触及呼吸道传播,携带轮状病毒的患儿住院

后,容易引发交叉感染,因此,要重点做好患儿、家长及

医护人员的手部、餐具及病房消毒工作,尽量阻断病毒

可能的传播途径。

1983年德国首次报道了产超广谱β-内酰胺酶菌

株,随着近些年来,广谱抗生素在临床上的大量应用,
世界各地关于产超广谱β-内酰胺酶菌株引发的爆发性

流行报道有许多[13]。ESBLs的基因型目前被发现的

多以TEM、SHV、CTX-M 等居多,有关报道显示,美

国感 染 ESBLs的 基 因 型 以 SHV-12与 TEM-1为

主[14]。本次研究共发现42株产ESBLs肺炎克雷伯

菌,以 TEM、CTX-M-1及CTX-M-9为主要基因型。
肺炎克雷伯菌作为院内感染的重要致病菌之一,可引

发全身多部位感染。产ESBLs肺炎克雷伯菌对多种

药物呈现较高耐药性,成为院内感染治疗的重点难题,
临床上要合理使用抗菌药物,尤其是第三代头孢菌素,
对控制产ESBLs肺炎克雷伯菌菌株的产生具有重要

意义。
引起儿科发生院内感染的影响因素较多,刘璐

等[15]关于儿科院内感染的影响因素研究发现,与年

龄、住院时间、侵袭性操作、营养不良、抗生素使用、免
疫抑制剂使用以及重症监护等均导致患儿发生院内感

染。本次研究中,年龄≤3岁、营养状况差、住院时间

>10
 

d、抗菌药物使用种类>3种、抗菌药物使用时间

>3
 

d是儿科发生院内感染的独立危险因素。儿科患

儿年龄普通较小,尤其是3岁以下的患儿,应积极通过

合理饮食增强患儿自身免疫力,缩短患儿住院时间,临
床上合理使用抗菌药物,提高患儿及家属卫生安全意

识,采取有效措施阻断细菌的传播途径。
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