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产科院内多重耐药菌感染情况分析
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【摘要】 目的 分析本院产科院内多重耐药菌感染情况及耐药性。 方法 收集2018年1月1日~2022年6月30日

于本院产科住院的1958例产妇的临床资料,统计分析产妇发生院内感染的感染率、感染部位分布情况及院内感染患者

抗菌药物使用情况。经诊断为院内感染者,采集其不同感染部位分泌物分别接种于不同培养基中进行培养分离,采用纸

片扩散法对分离出的所有病原菌进行药敏试验。采用聚合酶链式反应对多重耐药大肠埃希菌的耐药基因进行扩增和分

析。 结果 本次研究的1
 

958例产妇中,68例合并产后多重耐药菌感染,感染率为3.47%。产后感染部位主要为手术

切口(29.41%),其次为呼吸系统(26.47%)、生殖道(19.12%)、泌尿系统(11.76%)感染。共培养分离出病原菌75株,

其中革兰阳性菌共21株,主要为金黄色葡萄球菌(11株)和粪肠球菌(4株)。革兰阴性菌54株,主要为大肠埃希菌(27
株)、铜绿假单胞菌(10株)及肺炎克雷伯菌(7株)。27株大肠埃希菌对氨苄西林、头孢西丁、头孢他啶、亚胺培南、美罗

培南、环丙沙星、加替沙星、复方新诺明、庆大霉素、妥布霉素和阿米卡星耐药率为100.00%、96.30%、48.15%、14.81%、

18.52%、77.78%、55.56%、74.07%、85.19%、59.26%和37.04%。11株金黄色葡萄球菌对青霉素、红霉素、克林霉素、

四环素、庆大霉素、环丙沙星、左氧氟沙星、莫西沙星和复方新诺明的耐药率为100.00%、100.00%、81.82%、72.73%、

72.73%、63.64%、54.55%、45.45%和36.36%,未发现对糖肽类万古霉素、替考拉宁,呋喃类呋喃妥因的耐药株。对本

次研究中的27株多重耐药大肠埃希菌进行耐药基因检测,21株携带Ⅰ类整合子(77.78%),11株携带 TEM 基因

(40.74%),3株携带SHV基因(11.11%),3株携带 OXA-1(11.11%),1株携带 OXA-2(3.70),13株携带CTM-M-1
(48.15%),1株携带CTM-M-2(3.70%),3株携带CTM-M-8和8株携带CTM-M-9(39.63%)。对比感染多重耐药菌的

68例孕产妇与80例同期未发生感染的孕产妇妊娠结局,结果显示,感染多重耐药菌的孕产妇出现流产、早产、产前发

热、产后发热、产后出血、会阴切口愈合不良、胎儿宫内窘迫等不良妊娠结局的占比高于未感染组孕产妇(均P<0.05)。

 结论 本院产科院内多重耐药菌主要感染部位为手术切口与呼吸系统,病原菌以大肠埃希菌、铜绿假单胞菌及金黄色

葡萄球菌为主。多重耐药菌金黄色葡萄球菌与大肠埃希菌对临床常见抗菌药物的耐药率较高,多重耐药大肠埃希菌携

带多种耐药基因。
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【Abstract】 Objective The
 

infection
 

and
 

drug
 

resistance
 

of
 

multi
 

drug
 

resistant
 

bacteria
 

were
 

analyzed
 

in
 

the
 

obstetrics
 

department
 

of
 

our
 

hospital. Methods The
 

clinical
 

data
 

of
 

1958
 

lying
 

in
 

women
 

hospitalized
 

in
 

the
 

obstetrics
 

department
 

of
 

our
 

hospital
 

from
 

January
 

1,2018
 

to
 

June
 

30,2022
 

were
 

collected
 

,and
 

the
 

infection
 

rate,the
 

distribution
 

of
 

infection
 

sites,and
 

the
 

use
 

of
 

antibacterial
 

drugs
 

in
 

patients
 

with
 

nosocomial
 

infection
 

were
 

statistically
 

analyzed.
 

For
 

those
 

diagnosed
 

as
 

hospital
 

infection,the
 

secretions
 

from
 

different
 

infection
 

sites
 

were
 

collected
 

and
 

inoculated
 

in
 

different
 

culture
 

media
 

for
 

culture
 

and
 

isolation.
 

All
 

the
 

isolated
 

pathogenic
 

bacteria
 

were
 

tested
 

for
 

drug
 

sensitivity
 

by
 

disk
 

diffusion
 

method.
 

The
 

drug
 

resistant
 

genes
 

of
 

multidrug
 

resistant
 

E.
 

coli
 

were
 

amplified
 

and
 

analyzed
 

by
 

PCR. Results
 In

 

1958
 

cases
 

of
 

puerpera
 

in
 

this
 

study,68
 

cases
 

were
 

complicated
 

with
 

postpartum
 

multi
 

drug
 

resistant
 

bacteria
 

infection,the
 

infection
 

rate
 

was
 

3.47%.
 

Postpartum
 

infection
 

mainly
 

occurred
 

in
 

surgical
 

incision
 

(29.41%),followed
 

by
 

respiratory
 

system
 

(26.47%),reproductive
 

tract
 

(19.12%)
 

and
 

urinary
 

system
 

(11.76%).
 

75
 

strains
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

were
 

isolated
 

by
 

co
 

culture,including
 

21
 

strains
 

of
 

gram-positive
 

bacteria,mainly
 

Staphylococcus
 

aureus
 

(11
 

strains)
 

and
 

Enterococcus
 

faecalis
 

(4
 

strains).
 

54
 

strains
 

of
 

Gram
 

negative
 

bacteria,mainly
 

E.
 

coli
 

(27
 

strains),
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Pseudomonas
 

aeruginosa
 

(10
 

strains)
 

and
 

Klebsiella
 

pneumoniae
 

(7
 

strains).
 

The
 

resistance
 

rates
 

of
 

27
 

strains
 

of
 

E.
 

coli
 

to
 

ampicillin,cefoxitin,ceftazidime,imipenem,meropenem,ciprofloxacin,gatifloxacin,cotrimoxazole,gentamicin,

tobramycin
 

and
 

amikacin
 

were
 

100.00%,96.30%,48.15%,14.81%,18.52%,77.78%,55.56%,74.07%,85.19%,

59.26%
 

and
 

37.04%
 

respectively.
 

The
 

drug
 

resistance
 

rates
 

of
 

11
 

strains
 

of
 

Staphylococcus
 

aureus
 

to
 

penicillin,

erythromycin,clindamycin,tetracycline,gentamicin,ciprofloxacin,levofloxacin,moxifloxacin,and
 

cotrimoxazole
 

were
 

100.00%,100.00%,81.82%,72.73%,72.73%,63.64%,54.55%,45.45%
 

and
 

36.36%
 

respectively.
 

No
 

resistant
 

strains
 

to
 

glycopeptide
 

vancomycin,teicoplanin
 

and
 

furantoin
 

were
 

found.
 

The
 

drug
 

resistance
 

genes
 

of
 

27
 

multidrug
 

resistant
 

E.
 

coli
 

strains
 

in
 

this
 

study
 

were
 

detected.
 

21
 

strains
 

carried
 

class
 

I
 

integron
 

(77.78%),11
 

strains
 

carried
 

TEM
 

gene
 

(40.74%),3
 

strains
 

carried
 

SHV
 

gene
 

(11.11%),3
 

strains
 

carried
 

OXA-1
 

(11.11%),1
 

strain
 

carried
 

OXA-2
 

(3.70),13
 

strains
 

carried
 

CTM-M-1
 

(48.15%),1
 

strain
 

carried
 

CTM-M-2
 

(3.70%),3
 

strains
 

carried
 

CTM-M-8
 

and
 

8
 

strains
 

carried
 

CTM-M-9
 

(39.63%).
 

Comparing
 

the
 

pregnancy
 

outcomes
 

of
 

68
 

pregnant
 

women
 

infected
 

with
 

multi-drug
 

resistant
 

bacteria
 

and
 

80
 

pregnant
 

women
 

without
 

infection
 

in
 

the
 

same
 

period,the
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

proportion
 

of
 

pregnant
 

women
 

infected
 

with
 

multi-drug
 

resistant
 

bacteria
 

with
 

adverse
 

pregnancy
 

outcomes
 

such
 

as
 

abortion,premature
 

delivery,prenatal
 

fever,postpartum
 

fever,postpartum
 

hemorrhage,poor
 

healing
 

of
 

perineal
 

incision,fetal
 

distress
 

and
 

so
 

on
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

non-infected
 

pregnant
 

women
 

(P<0.05). Conclusion The
 

main
 

infection
 

sites
 

of
 

multidrug-resistant
 

bacteria
 

in
 

our
 

obstetrics
 

hospital
 

were
 

surgical
 

incision
 

and
 

respiratory
 

system,and
 

pathogenic
 

bacteria
 

mainly
 

including
 

E.
 

coli,P.
 

aeruginosa
 

and
 

S.
 

aureus.
 

Multidrug
 

resistant
 

S.
 

aureus
 

and
 

E.
 

coli
 

have
 

high
 

resistance
 

rates
 

to
 

common
 

clinical
 

antibiotics,and
 

multi
 

drug
 

resistant
 

E.
 

coli
 

carries
 

a
 

variety
 

of
 

drug
 

resistance
 

genes.
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words】 nosocomial
 

infection;multi-drug
 

resistance
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resistant
 

gene

  产妇作为临床上一类特殊患者,其机体功能在妊

娠期、分娩期及产褥期均会发生明显改变,机体免疫力

明显下降,容易受到多种病原菌侵袭而引发产后院内

感染[1]。产后感染容易引发多种并发症,临床表现主

要为发热、腹痛、恶露不断等,对产妇的生命安全造成

严重威胁,同时也对新生儿的分娩结局造成极大影

响[2-3]。根据世界卫生组织的调查结果显示,我国产妇

剖宫产率高达46.5%[4],剖宫产术后发生产后感染的

发生率为3%~20%,主要表现为产后腹壁切口感染、
子宫切口感染、泌尿系统感染等[5]。随着近年来广谱

抗生素、免疫抑制剂在临床上的不规范应用,病原菌耐

药性逐年增加,院内多重耐药菌感染现象愈加常见,成
为临床抗感染中所面临的重要挑战。多重耐药菌

(multi-drug
 

resistance
 

bacteria,MDR)主要指对临床

上常用的3类或3类以上抗菌药物同时呈现耐药的细

菌。多重耐药菌的耐药机制主要有病原菌发生钝化

酶,病原菌体内药物治疗靶位发生改变,病原菌自身抵

抗能力增强等[6]。本研究收集本院产科住院的1
 

958
例产妇的临床资料,分析产妇院内感染的主要多重耐

药菌及耐药性,为进一步规范临床操作和抗菌药物的

使用提供参考。

材料与方法

1 研究对象

收集2018年1月1日~2022年6月30日于本院

产科住院的1
 

958例产妇的临床资料。患者年龄23~
41岁,平均年龄(27.62±4.33)岁。孕周25~41周,
平均孕周(38.73±1.46)周。入院天数4~16

 

d,平均

入院天数(9.26±2.64)d。初产妇1
 

762例,经产妇

196例。足月分娩1
 

585例,早产296例,自然流产77
例。纳入标准:①临床资料完整,各项产检资料齐全;

②单胎妊娠;③多重耐药菌诊断标准参照2015年《多
重耐药菌医院感染预防与控制中国专家共识》。排除

标准:①妊娠期合并宫内感染者;②多胎妊娠者;③合

并心、肺、肝等重要器官功能异常者;④产程或剖宫产

手术中发生危重症者;⑤合并重度妊娠并发症者。

2 资料收集

收集参与本次研究的1
 

958例孕产妇资料,统计

分析产妇发生院内感染的感染率、感染部位分布情况

及院内感染患者抗菌药物使用情况。

3 标本采集

经诊断为院内感染者,采集患者的切口分泌物、痰
液、阴道分泌物、尿液、粪便等标本,分别接种于血琼

脂、麦康凯平板、巧克力平板等培养基中进行培养。采

用Siemens
 

MicroScan
 

WalkAway-10全自动微生物

鉴定系统(德国西门子)对病原菌进行鉴定。标本采

集、培养、分离、纯化及鉴定操作严格依照《全国临床检

验操作规程(第四版)》进行。

4 药敏试验

采用纸片扩散法(Kirby-Bauer法)对分离出的所

有病原菌进行药敏试验,病原菌对临床使用的三类或

三类以上抗菌药物(每类中至少一种)的获得性(非天

然)不敏 感(中 介 或 者 耐 药)则 标 记 为 多 重 耐 药 菌

(multi-drug
 

resistance,MDR)。试验结果依据美国临

床实验室标准化协会(CLSI
 

2021)标准进行判读。
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5 多重耐药大肠埃希菌耐药基因检测

5.1 DNA提取 对本次研究中的27株多重耐药大

肠埃希菌采用DNA提取试剂盒(宝生物工程(大连)
有限公司)进行DNA提取。

5.2 引物设计 引物设计参照GenBank及文献[7]
进行设计,由宝生物工程(大连)有限公司合成(表1)。

表
 

1 PCR扩增引物设计
Table

 

1 Design
 

of
 

PCR
 

amplification
 

primers
基因
Genes

引物序列(5'-3')
Primer

 

sequence
产物长度
Length(bp)

Ⅰ类整合子 F:GGCATCCAAGCAGCAAG
R:AAGCAGACTTGACCTGA 410

TEM F:TTCGTGAAATGCCTGCTTGT
R:CGCCCAGCTTCTTGTATGG 1040

SHV F:TAGCGAGGGCTTTACCTAAG
R:ATTCAGAATGCCGAACACCG 900

OXA-1 F:CTGTTTGGGAGAAAGTCTAGC
R:CTTGGCTTTTATGCTTGATGC 415

OXA-2 F:CAGGCGCTGTTCGTGATGAGTT
R:GCCTCTATCCAGTAATCGTAA 235

OXA-10 F:GTCTTTCRAGTACGGCACTTA
R:GATTATCTTAGCGGCAACTTA 820

CTM-M-1 F:CCTCAAGTTAGCGGGATTAT
R:ACCGTCCTGCGGGAACTTAA 760

CTM-M-2 F:GTGGGTGATGTTCAGTTG
R:CGTTTTAACCACTTCGTGA 550

CTM-M-8 F:TCGCGTTAAGCGGATGATGC
R:AAcccACGATGTGGGTAGC 650

CTM-M-9 F:
 

CAAAGAGAGTGCAACGGATG
R:ATTGGAAATGCGTTCATCACC 210

5.3 反应体系 DNA模板4
 

μL,上下引物各1.5
 

μL,dNTP
 

Mixture混合物4
 

μL,10×PCR
 

Buffer
 

5
 

μL,Taq
 

DNA 聚合酶1
 

μL,加入蒸馏水补足至50
 

μL。

5.4 反应条件 预变性95
 

℃
 

5
 

min;变性95
 

℃
 

20
 

s,退火55
 

℃
 

30
 

s,延伸72
 

℃
 

60
 

s,共30个循环;终延

伸72
 

℃
 

10
 

min。

5.5 PCR扩增反应产物电泳 取PCR扩增反应产

物10
 

μL加入1.5%琼脂糖凝胶中进行电泳15
 

min,
观察结果并利用凝胶成像系统拍照记录。

6 统计分析

采用SPSS
 

26.0统计学软件对本次研究数据进行

统计分析,计数资料采用例(%)表示。

结 果

1 感染部位

1
 

958例产妇中,68例合并产后多重耐药菌感染,
感染率为3.47%。产后感染部位主要为手术切口,感
染人数20例,占比29.41%。18例为呼吸系统感染,
占比26.47%;13例为生殖道感染,占比19.12%;8例

为泌尿系统感染,占比11.76%;5例为消化系统感染,

占比7.35%;2例为皮肤黏膜组织感染,占比2.94%;

2例为其他部位感染,占比2.94%。

2 病原菌种类

68例合并产后多重耐药菌感染患者,共培养分离

出病原菌75株。革兰阳性菌共21株(28.00%),其中

金黄色 葡 萄 球 菌11株(14.67%),粪 肠 球 菌4株

(5.33%),屎肠球菌3株(4.00%)。革兰阴性菌54株

(72.00%),其中大肠埃希菌27株(36.00%),铜绿假

单胞菌10株(13.33%),肺炎克雷伯菌7株(9.33%),
奇异变形杆菌5株(6.67%)(表2)。

表
 

2 病原菌类型及构成情况
Table

 

2 Composition
 

ratio
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
病原菌
Pathogen

株数
Number

 

of
 

trees
构成比(%)

Constituent
 

ratio
革兰阳性菌 21 28.00
 金黄色葡萄球菌 11 14.67
 粪肠球菌 4 5.33
 屎肠球菌 3 4.00
 表皮葡萄球菌 2 2.67
 草绿色链球菌 1 1.33
革兰阴性菌 54 72.00
 大肠埃希菌 27 36.00
 铜绿假单胞菌 10 13.33
 肺炎克雷伯菌 7 9.33
 奇异变形杆菌 5 6.67
 鲍曼不动杆菌 4 5.33
 阴沟肠杆菌 1 1.33

3 主要病原菌耐药性分析

3.1 大肠埃希菌耐药性分析 对27株大肠埃希菌进

行药敏试验,结果显示,27株大肠埃希菌对广谱青霉

素类氨苄西林100%耐药,第一代头孢菌素头孢西丁

耐药率96.30%。对氟喹诺酮类环丙沙星、新一代喹

诺酮类加替沙星、甲氧苄啶类复方新诺明、氨基糖苷类

庆大霉素的耐药率较高,分别为77.78%、55.56%、

74.07%、85.19%。对第三代头孢菌素头孢他啶、新喹

诺酮类莫西沙星和新一代氨基糖苷类阿米卡星的耐药

率较低,分别为48.15%、45.45%和37.04%。对碳青

霉稀类抗生素亚胺培南和美罗培南的耐药较低,分别

为14.81%和18.52%。

3.2 金黄色葡萄球菌耐药性分析 对11株金黄色葡

萄球菌进行药敏试验,结果显示,11株金黄色葡萄球

菌对青霉素类青霉素、大环内酯类红霉素的耐药率为

100%。对林可酰胺类克林霉素、四环素类四环素、氨
基糖苷类庆大霉素、氟喹诺酮类环丙沙星、左氧氟沙星

的耐药率较高,分别为81.82%、72.73%、72.73%、

63.64%和54.55%。未发现对糖肽类万古霉素、替考

拉宁,呋喃类呋喃妥因的耐药株。

4 多重耐药大肠埃希菌耐药基因检测

对本次研究中的27株多重耐药大肠埃希菌进行
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Ⅰ类整合子检测,Ⅰ类整合子检出率较高,共有21株

携带Ⅰ类整合子,检出率为77.78%;11株携带TEM
基因,检出率为40.74%;3株携带SHV基因,检出率

为11.11%;XOA基因共检出2个亚型,其中3株携

带OXA-1基因,1株携带OXA-2基因;CTM-M 基因

共检出4个亚型,其中CTM-M-1检出13株,CTM-
M-2检出1株,CTM-M-8检3株,CTM-M-9检出8
株。图1为部分临床菌株检测Ⅰ类整合子PCR扩增

电泳图。

M DNA标记物 N 阴性对照 P 阳性对照 1~9 临床分离菌株
图

 

1 Ⅰ类整合子PCR扩增电泳图

M DNA
 

marker N Negative
 

control P Positive
 

control 1-
9 Clinical

 

isolates
Fig.1 PCR

 

amplification
 

electrophoresis
 

of
 

class
 

I
 

integron

5 不良妊娠结局分析

随机选取80例同期未发生多重耐药菌感染的孕

产妇与感染多重耐药菌的68例孕产妇的妊娠结局进

行对比分析,结果显示,感染多重耐药菌的孕产妇出现

流产、早产、产前发热、产后发热、产后出血、会阴切口

愈合不良、胎儿宫内窘迫的不良妊娠结局的占比高于

未感染组孕产妇,差异有统计学意义(均P<0.05)(表
3)。

表
 

3 两组孕产妇不良妊娠结局对比分析
Table

 

3 Comparative
 

analysis
 

of
 

adverse
 

pregnancy
 

outcomes
between

 

two
 

groups
 

of
 

pregnant
 

women
不良妊娠结局

Adverse
 

pregnancy
 

outcome

感染组
(n=68)

Infection
 

group

未感染组
(n=80)

Non-infected
 

group
P

流产 7 2 0.000
早产 10 3 0.000

产前发热 1 0 0.000
产后发热 41 10 0.000
产后出血 14 5 0.000

会阴切口愈合不良 7 1 0.000
胎儿宫内窘迫 3 0 0.000

讨 论

产妇在分娩过程中由于自身免疫力下降,容易发

生产后细菌感染,是孕妇常见并发症,对产妇的生命安

全形成严重威胁。目前产科院内感染多重耐药菌已经

成为公共卫生问题,细菌耐药性的上升及混合感染增

多,对产后感染治疗带来极大挑战。

本次研究的1
 

958例产妇中,68例合并产后多重

耐药菌感染,感染率为3.47%。产后感染部位主要为

手术切口,其次为呼吸系统感染、生殖道感染、泌尿系

统感染、消化系统感染等。陈虹等[8]关于产后感染病

原菌耐药性及危险因素分析发现,产妇发生产后感染

率为3.54%,感染部位主要为手术切口感染,其次为

呼吸系统、生殖道、泌尿系统。本次研究与陈虹等[8]研

究结果一致。有关研究发现,产科病房内由于空气混

浊、通风不佳,床位距离近,导致病原菌聚集在病房内,
增加了呼吸系统感染风险[9]。因此产科病房应积极保

持病房通风,采取有效措施降低医院感染率。
本次研究中68例患者合并产后多重耐药菌感染,

共培养分离出75株病原菌。54株革兰阴性菌主要以

大肠埃希菌与铜绿假单胞菌为主,21株革兰阳性菌主

要以金黄色葡萄球菌与粪肠球菌4株为主。宋晶

等[10]关于产科29例多重耐药菌感染病例分析发现,
多重耐药菌50株主要为大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌。
产妇生殖道内有多重病原体寄生,阴道生态环境复杂,
产妇在分娩过程中产道免疫能力降低,生殖道与外界

直接接触,容易发生多种病原菌感染。相关研究发现,
发生感染病原菌主要为大肠埃希菌、铜绿假单胞菌、肺
炎克雷伯菌、金黄色葡萄球菌、鲍曼不动杆菌、表皮葡

萄球菌等[11]。
本次研究对27株大肠埃希菌进行药敏试验,结果

显示,27株大肠埃希菌对广谱青霉素类氨苄西林完全

耐药,对第一代头孢菌素类代表头孢西丁为96.3%。
对喹诺酮类抗生素、甲氧苄啶类复方新诺明、氨基糖苷

类抗生素呈现不同的耐药率,对碳青霉稀类抗生素耐

药率较低。对11株金黄色葡萄球菌进行药敏试验,结
果显示,11株金黄色葡萄球菌对青霉素类青霉素、大
环内酯类红霉素的耐药率为100%。对林可酰胺类抗

生素、四环素类抗生素、氨基糖苷类抗生素、和氟喹诺

酮类抗生素的耐药率较高,未发现对糖肽类万古霉素、
替考拉宁,呋喃类呋喃妥因的耐药株。拓红晓等[12]关

于多重耐药菌耐药性分析显示,大肠埃希菌对头孢唑

林、菌必治、头孢噻肟耐药率较高,对亚胺培南、丁胺卡

那耐药率较低。部分孕产妇在治疗过程中大量集中使

用抗菌药物或联合使用多种抗菌药物,导致自身的正

常菌群失调,机体内耐药菌株增加[13]。临床上针对发

生院内感染的患者,应及时采集患者样本进行药敏试

验,根据试验结果调整抗菌药物的使用,采取有效措施

降低临床上多重耐药菌的检出率。
对27株多重耐药大肠埃希菌进行Ⅰ类整合子检

测,共有21株携带Ⅰ类整合子,检出率为77.78%。
同时,TEM基因、SHV基因、XOA基因和CTM-M基

因均有检出。整合子作为一种可移动的基因元件,可
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以将多种耐药基因整合于同一株病原菌中,介导耐药

基因在染色体、质粒之间移动,导致多重耐药菌株的流

行传播[14-15]。
对比本次研究中68例感染多重耐药菌孕产妇与

同期80例健康孕产妇的妊娠结局,感染多重耐药菌的

孕产妇出现流产、早产、产前发热、产后发热、产后出

血、会阴切口愈合不良、胎儿宫内窘迫的不良妊娠结局

的占比高于未感染组孕产妇,对比差异具有统计学意

义(P<0.05)。宋晶等[10]研究发现,感染多重耐药菌

产妇中,13.79%发生早产,10.34%发生流产,58.62%
出现产时和产后发热。与本次研究结果一致。
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