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【摘要】 目的 分析慢性阻塞性肺疾病(COPD)合并呼吸道感染患者的致病菌分布,测定分离的主要病原菌对抗菌药

物的敏感性。 方法 以2021年5月至2024年4月本院呼吸内科接受诊治的COPD且有呼吸道感染的病例为研究对

象。无菌采集痰液样本,采用VITEK2
 

Compact全自动微生物分析系统鉴定病原菌,采用圆纸片扩散试验测定分离的主

要细菌菌株对常见抗菌药物的敏感性。 结果 累计采集的288份痰液样本中,157份痰培养阳性,阳性率为54.51%。

分离的病原菌以革兰阴性菌为主,占74.52%;革兰阳性菌和真菌分别占23.57%和1.91%。肺炎克雷伯菌、鲍曼不动杆

菌、铜绿假单胞菌和嗜麦芽假单胞菌为分离的主要革兰阴性菌菌种,分别占分离的病原菌菌株总数的19.75%、

17.20%、14.65%和13.38%;金黄色葡萄球菌为分离的主要革兰阳性菌菌种,占分离的病原菌菌株总数的19.75%。肺

炎克雷伯菌对氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉、氨曲南耐药率均为100.00%;鲍曼不动杆菌对氨苄西林、氨苄西

林/舒巴坦、头孢唑啉耐药率均为100.00%;铜绿假单胞菌对氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉、头孢曲松和复方新

诺明耐药率均为100.00%,对阿米卡星和庆大霉素敏感率均>95%;嗜麦芽假单胞菌对头孢吡肟耐药率>70%,对左旋

氧氟沙星敏感率均>90%。金黄色葡萄球菌对利奈唑胺、呋喃妥因、利福平、奎奴普丁/达福普汀和替加环素100.00%
敏感,但对青霉素G耐药率较高(96.77%)。 结论 COPD伴呼吸道感染病例致病菌以革兰阴性菌为主。革兰阳性菌

对利奈唑胺、呋喃妥因、利福平、奎奴普丁/达福普汀、替加环素敏感性仍较高,但对青霉素G耐药率较高;主要革兰阴性

菌对氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉耐药性普遍较高。
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【Abstract】 Objective To
 

identify
 

the
 

species
 

of
 

pathogens
 

causing
 

respiratory
 

tract
 

infections
 

among
 

patients
 

with
 

chronic
 

obstructive
 

pulmonary
 

disease
 

(COPD),and
 

to
 

test
 

the
 

susceptibility
 

of
 

bacterial
 

isolates
 

to
 

common
 

antimicrobial
 

agents. Methods COPD
 

patients
 

with
 

respiratory
 

tract
 

infections
 

admitted
 

to
 

Department
 

of
 

Respiratory
 

Medicine
 

of
 

a
 

hospital
 

during
 

the
 

period
 

from
 

May
 

2021
 

to
 

April
 

2024
 

were
 

recruited.
 

Sputum
 

samples
 

were
 

collected
 

under
 

sterile
 

conditions,and
 

the
 

pathogen
 

species
 

were
 

characterized
 

using
 

the
 

VITEK2
 

Compact
 

fully
 

automated
 

microbial
 

analysis
 

system.
 

In
 

addition,the
 

susceptibility
 

of
 

major
 

bacterial
 

isolates
 

to
 

common
 

antimicrobial
 

agents
 

was
 

tested
 

using
 

the
 

K-B
 

disk
 

diffusion
 

test. Results A
 

total
 

of
 

288
 

sputum
 

samples
 

were
 

collected,and
 

157
 

samples
 

were
 

cultured
 

positive
 

for
 

pathogens,with
 

a
 

positive
 

rate
 

of
 

54.51%.
 

Gram-negative
 

bacteria
 

were
 

dominant
 

among
 

bacterial
 

isolates
 

(74.52%),

and
 

the
 

proportions
 

of
 

Gram-positive
 

bacteria
 

and
 

fungi
 

were
 

23.57%
 

and
 

1.91%,respectively.
 

Klebsiella
 

pneumonia
 

(19.75%
 

of
 

all
 

pathogens),Acinetobacter
 

baumannii
 

(17.20%
 

of
 

all
 

pathogens),Pseudomonas
 

aeruginosa
 

(14.65%
 

of
 

all
 

pathogens)
 

and
 

Pseudomonas
 

maltophilia
 

(13.38%
 

of
 

all
 

pathogens)
 

were
 

dominant
 

Gram-negative
 

bacterial
 

isolates,

and
 

Staphylococcus
 

aureus
 

was
 

the
 

dominant
 

Gram-positive
 

bacterial
 

isolate
 

(19.75%
 

of
 

all
 

pathogens).
 

The
 

prevalence
 

of
 

resistance
 

to
 

ampicillin,ampicillin/sulbactam,cefazolin
 

and
 

aztreonam
 

was
 

100.00%
 

in
 

K.
 

pneumonia,and
 

A.
 

baumannii
 

showed
 

100.00%
 

resistance
 

to
 

ampicillin,ampicillin/sulbactam
 

and
 

cefazolin,while
 

P.
 

aeruginosa
 

showed
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100.00%
 

resistance
 

to
 

ampicillin,ampicillin/sulbactam,cefazolin,ceftriaxone
 

and
 

sulfamethoxazole
 

and
 

>95%
 

susceptibility
 

to
 

amikacin
 

and
 

gentamicin.
 

In
 

addition,P.
 

maltophilia
 

showed
 

>70%
 

resistance
 

to
 

cefepime
 

and
 

>95%
 

susceptibility
 

to
 

levofloxacin,while
 

S.
 

aureus
 

was
 

100.00%
 

susceptible
 

to
 

linezolid,nitrofurantoin,rifampicin,

quinupristin/dalfopristin
 

and
 

tigecycline
 

and
 

showed
 

high
 

resistance
 

to
 

penicillin
 

G
 

(96.77%
 

prevalence
 

of
 

resistance). 
Conclusion Gram-negative

 

bacteria
 

are
 

major
 

pathogens
 

causing
 

respiratory
 

tract
 

infections
 

among
 

COPD
 

patients.
 

Major
 

Gram-positive
 

bacterial
 

isolates
 

remain
 

susceptible
 

to
 

linezolid,nitrofurantoin,rifampicin,quinupristin/dalfopristin
 

and
 

tigecycline,but
 

are
 

highly
 

resistant
 

to
 

penicillin
 

G,while
 

major
 

Gram-negative
 

bacterial
 

isolates
 

are
 

highly
 

resistant
 

to
 

ampicillin,ampicillin/sulbactam
 

and
 

cefazolin.
【Keywords】 respiratory

 

tract
 

infection;pathogen;antimicrobial
 

resistance;chronic
 

obstructive
 

pulmonary
 

disease

  慢 性 阻 塞 性 肺 疾 病 (chronic
 

obstructive
 

pulmonary
 

disease,COPD)是一种可防但不可治愈的

常见慢性呼吸系统疾病,可导致疾病症状恶化,被视为

一种多样性肺部疾病和全身性疾病[1]。流行病学数据

显示,COPD日渐成为全球疾病、伤残和死亡的重要原

因之一[2]。基于COPD全球倡议(global
 

initiative
 

for
 

chronic
 

obstructive
 

lung
 

disease,GOLD)提出的吸入

支气管舒张剂后1
 

s率(FEV1/FVC)<
 

0.7作为

COPD诊断标准,2019年全球30~79岁人群COPD
患病率为10.3%(95%可信区间:8.2%~12.8%),全
球COPD病例数为3.919亿例(95%可信区间:3.126
亿~4.879亿例);基于1

 

s率低于健康人群下限

(lower
 

limit
 

of
 

normal,LLN)作为COPD诊断标准,

2019年全球30~79岁人群COPD患病率为7.6%
(95%可信区间:5.8%~10.1%),全球COPD病例数

为2.920亿例(95%可信区间:2.198亿~3.856亿

例)[2]。2019年,COPD是全球第三大死因,全年导致

330万病例死亡、疾病负担高达7
 

440万伤残调整寿命

年(disability-adjusted
 

life
 

year,DALY),2019年全球

COPD年龄标化点患病率、死亡率和DALY率分别为

2
 

638.2/105 (95% 不 确 定 区 间:2
 

942.2/105 ~
2

 

796.1/105)、42.5/105(95%不确定区间:37.6/105

~46.3/105)和926.1/105(95%不确定区间:848.8/

105~997.7/105)[3]。由于人口老龄化、发展中国家工

业化、全球城市化、肺炎免疫接种覆盖率增加、室内外

空气污染暴露等因素影响,预计2050年全球≥25岁

人群COPD 病例数将达到6亿例,较2020年增加

23%[4]。
我国COPD病例多、死亡率高、疾病负担重,是我

国重大公共卫生问题之一[5]。2019年,我国COPD病

例数为4
 

516万例(95%不确定区间:4
 

113万~4
 

962
万例)、新发病例数为400万例(95%不确定区间:360
万~440万例)、死亡病例数104万例(95%不确定区

间:89万~127万例)、DALYs为7
 

440万人·年

(95%不确定区间:6
 

802万~8
 

020万人·年),2019
年COPD新发病例数和总体患病率分别较1990年上

升66.20%和66.76%[6]。

既往研究表明,COPD患者对呼吸道感染普遍易

感,而呼吸道病毒、细菌感染或共感染可促进COPD
急性加重[7]。Sethi[8]认为,COPD患者急性和慢性下

呼吸道感染发生率显著高于健康人群,而呼吸道感染

可视为COPD的一种重要共病,且急性呼吸道病毒

和/或细 菌 感 染 复 发 与 COPD 加 重 有 关。Abi
 

Abdallah等[9]对2015-2021年法国法尔赛医院诊治的

473例重症急性加重期COPD患者病例资料进行回顾

性分析,结果发现呼吸道感染发病率为60.9%,其中

病毒感染占30.9%、细菌感染占28.1%、病毒和细菌

共感染占11.8%、29.2%感染无法鉴定。Lee等[10]对

2015年1月至2018年12月韩国28家医院的1186例

急性加重期COPD患者病例资料分析发现,呼吸道感

染发病率为55.3%,其中病毒感染占33.2%、细菌感

染占33.0%、病毒和细菌共感染占10.9%。因此,分
析COPD患者呼吸道感染致病菌分布、监测分离的病

原菌对抗菌药物的耐药性对于制定和调整患者治疗方

案、降低病死率、改善预后均具有重要意义[11]。
本研究对COPD合并呼吸道感染患者的致病菌

分布进行分析,并测定分离的主要病原菌对抗菌药物

的敏感性,从而为制定COPD合并呼吸道感染患者治

疗方案提供科学依据。

对象与方法

1 研究对象

以2021年5月至2024年4月在中国人民解放军

陆军第七十三集团军医院呼吸内科接受诊治的COPD
患者且有呼吸道感染的病例为研究对象。COPD诊断

符合慢性阻塞性肺疾病诊治指南(2021年修订版)[12],
呼吸道感染诊断均经实验室和影像学确认。排除年龄

在45岁以下、哮喘、临床资料不全以及拒绝签署知情

同意病例,从患者病历资料中收集患者基本特征。本

研究获中国人民解放军陆军第七十三集团军医院医学

伦理委员会审批;患者均知情同意,并签署知情同意

书。全部取材及检测操作均严格遵守《赫尔辛基宣言》
和《涉及人的生命科学和医学研究伦理审查办法》。

2 病原菌鉴定及抗菌药物敏感性测定
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清晨无菌采集病例痰液,收集于一次性无菌收集

容器中。在采集后1
 

h内接种至琼脂平板和血培养平

板,室温孵育24
 

h。采用VITEK2
 

Compact全自动微

生物分析系统鉴定病原菌,操作按照文献[13]方法及

相关试剂盒说明书进行。采用圆纸片扩散试验法[14]

测定分离的主要细菌菌株对常见抗菌药物的敏感性,
采用 美 国 临 床 和 实 验 室 标 准 协 会 (Clinical

 

and
 

Laboratory
 

Standards
 

Institute)抗微生物药物敏感性

测定分会2021年版抗微生物药物敏感性测定结果报

告指南[15]对测定结果进行判读。

3 数据分析

全部数据输入Microsoft
 

Excel
 

2021建立数据库,
应用SAS

 

9.0软件进行统计分析。

结 果

1 病例特征

本研究共包括288例符合纳入和排除标准的病

例,其中男性189例(占65.63%)、女性99例(占

34.37%);年龄62~77岁,中位年龄71岁;体质指数

20.7~29.4
 

kg/m2,中位数为24.8
 

kg/m2;I、II级74
例(占25.69%),III、IV级(占74.31%);37例长期服

用糖皮质激素治疗(占12.85%),84例长期接受氧疗

(占29.17%);65例合并糖尿病(占22.57%),64例合

并冠心病(占22.22%),27例合并慢性肾衰竭(占

9.38%),43例合并慢性心力衰竭(占14.93%)。

2 病原菌分布

288份痰液样本中,157份痰培养阳性,阳性率为

54.51%。分 离 的 病 原 菌 以 革 兰 阴 性 菌 为 主,占

74.52%;革 兰 阳 性 菌 和 真 菌 分 别 占 23.57% 和

1.91%。肺炎克雷伯菌、鲍曼不动杆菌、铜绿假单胞菌

和嗜麦芽假单胞菌为分离的主要革兰阴性菌菌种,分
别占分离的病原菌菌株总数的19.75%、17.20%、

14.65%和13.38%;金黄色葡萄球菌为分离的主要革

兰阳性菌菌种,占分离的病原菌菌株总数的19.75%
(表1)。

3 抗菌药物耐药性

革兰阴性菌中,肺炎克雷伯菌对常见抗菌药物普

遍耐药水平较高,其中对氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、
头孢唑啉、氨曲南耐药率均为100.00%;鲍曼不动杆

菌对氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉耐药率均

为100.00%;铜绿假单胞菌对氨苄西林、氨苄西林/舒

巴坦、头孢唑啉、头孢曲松和复方新诺明耐药率均为

100.00%,对阿米卡星和庆大霉素敏感率均>95%;嗜
麦芽假单胞菌对头孢吡肟耐药率>70%,对左旋氧氟

沙星敏感率均>90%(表2)。革兰阳性菌中,未检测

到对利奈唑胺、呋喃妥因、利福平、奎奴普丁/达福普汀

或替加环素耐药的金黄色葡萄球菌,但对青霉素G耐

药率较高(96.77%)(表3)。

表
 

1 COPD合并呼吸道感染致病菌分布
Table

 

1 Distribution
 

of
 

pathogens
 

causing
 

respiratory
 

tract
infections

 

among
 

COPD
 

patients
病原菌 分离的菌株数 占比(%)

革兰阳性菌 37 23.57
 金黄色葡萄球菌 31 19.75
 肺炎链球菌 4 2.55
 溶血葡萄球菌 1 0.64
 溶血葡萄球菌 1 0.64
革兰阴性菌 117 74.52
 肺炎克雷伯菌 31 19.75
 鲍曼不动杆菌 27 17.20
 铜绿假单胞菌 23 14.65
 嗜麦芽假单胞菌 21 13.38
 流感嗜血杆菌 9 5.73
 大肠埃希菌 4 2.55
 阴沟肠杆菌 1 0.64
 奇异变形杆菌 1 0.64
真菌 3 1.91
 白色念珠菌 2 1.27
 光滑念珠菌 1 0.64

表
 

2 主要革兰阴性菌对常见抗菌药物的耐药性
Table

 

2 Resistance
 

of
 

major
 

Gram-negative
 

bacteria
to

 

common
 

antimicrobial
 

agents

抗生素名称

肺炎克雷伯菌
(n=31)

耐药
株数

耐药率
(%)

鲍曼不动杆菌
(n=27)

耐药
株数

耐药率
(%)

铜绿假单胞菌
(n=23)

耐药
株数

耐药率
(%)

嗜麦芽假单胞菌
(n=21)

耐药
株数

耐药率
(%)

氨苄西林 31 100.00 27 100.00 23 100.00 - -
氨苄西林/舒巴坦 31 100.00 27 100.00 23 100.00 - -

哌拉西林/他唑巴坦 - - 13 48.15 2 8.70 - -
头孢唑啉 31 100.00 27 100.00 23 100.00 - -
头孢他啶 16 51.61 12 44.44 5 21.74 5 23.81
头孢曲松 18 58.06 20 74.07 23 100.00 - -
头孢吡肟 22 70.97 14 51.85 5 21.74 15 71.43
氨曲南 31 100.00 13 48.15 - - - -

亚胺培南 15 48.39 12 44.44 8 34.78 - -
阿米卡星 - - 11 40.74 1 4.35 - -
庆大霉素 19 61.29 11 40.74 1 4.35 - -
妥布霉素 18 58.06 12 44.44 2 8.70 - -
环丙沙星 22 70.97 17 62.96 3 13.04 5 23.81

左旋氧氟沙星 18 58.06 19 70.37 3 13.04 2 9.52
复方新诺明 21 67.74 20 74.07 23 100.00 4 19.04

  注:-未检测。

讨 论

呼吸道感染是临床医学中最常见和最重要的临床

问题之一[16]。2019年,全球上呼吸道感染新发病例数

高达172亿例·次(95%不确定区间:154亿~193亿

例·次),9
 

464例死于上呼吸道感染(95%不确定区

间:5
 

547~14
 

914例)[17];全球下呼吸道感染新发病

例数高达4.89亿例·次(95%不确定区间:4.57亿~
5.23亿例·次),250万例死于下呼吸道感染(95%不

确定区间:225万~275万例)[18]。2019年,我国上、下
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呼吸道感染年龄标化发病率分别为179
 

077/105 和

3
 

926/105,2
 

801人和185
 

264人死于上、下呼吸道感

染[19]。Li等[20]基于2009-2019年我国急性呼吸道感

染前瞻性监测结果分析,发现流感病毒(占28.5%)、
呼吸道合胞病毒(占16.8%)和鼻病毒(占16.7%)为

3种主要病毒性病原体,肺炎链球菌、肺炎支原体和肺

炎克雷伯菌为3种主要细菌性病原体。鉴于COPD
患者对呼吸道感染普遍易感,且呼吸道感染可加重

COPD病情[7-9]。因此,早期、精准识别COPD患者呼

吸道感染致病菌及其对抗菌药物的敏感性,对于早期

制定干预措施,从而降低COPD患者病死率、改善预

后具有重要意义。

表
 

3 主要革兰阳性菌对常见抗菌药物的耐药性
Table

 

3 Resistance
 

of
 

major
 

Gram-positive
 

bacteria
 

to
 

common
antimicrobial

 

agents

抗生素名称
金黄色葡萄球菌(n=31)

耐药菌株数 耐药率(%)
庆大霉素 4 12.90
左旋氧氟沙星 12 38.71
克林霉素 10 32.26
红霉素 16 51.61
利奈唑胺 0 0.00
莫西沙星 10 32.26
呋喃妥因 0 0.00
苯唑西林 17 54.84
青霉素G 30 96.77
利福平 0 0.00
四环素 15 48.39
复方新诺明 3 9.68
万古霉素 0 0.00
环丙沙星 9 29.03
奎奴普丁/达福普汀 0 0.00
替加环素 0 0.00

陈自瑜等[21]对813份COPD急性发作期伴呼吸

道感染患者痰液培养结果进行分析,发现痰液病原菌

培养阳性率为20.66%;分离的病原菌以革兰阴性菌

为主(占78.57%),其次为革兰阳性菌(8.33%)和真

菌(13.10%);铜绿假单胞菌为主要革兰阴性菌菌种,
肺炎链球菌为主要革兰阳性菌菌种。徐萍等[22]对234
份COPD急性发重期伴呼吸道感染患者痰液培养结

果进行分析,发现痰液病原菌培养阳性率为32.91%;
分离的病原菌以革兰阴性菌为主(占62.88%),革兰

阳性菌占37.12%,未分离到真菌;铜绿假单胞菌和肺

炎克雷伯菌为主要革兰阴性菌菌种,金黄色葡萄球菌

为主 要 革 兰 阳 性 菌 菌 种。郭 宏 杰 等[23]对 140 份

COPD呼吸衰竭伴呼吸道感染患者痰液培养结果进行

分析,检出的156株病原菌以革兰阴性菌为主(占

69.9%),其 次 为 革 兰 阳 性 菌 (18.6%)和 真 菌

(11.5%);其中大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌为分离的

主要革兰阴性菌菌种,肺炎链球菌为分离的主要革兰

阳性菌菌种。本研究发现,COPD伴呼吸道感染病例

痰液样本培养阳性率为54.51%,革兰阴性菌为分离

的主要病原菌(占74.52%);其中肺炎克雷伯菌为分

离的主要革兰阴性菌菌种,金黄色葡萄球菌为分离的

主要革兰阳性菌菌种。本研究结果与徐萍等[22]报道

一致,但与陈自瑜等[21]、郭宏杰等[23]报道的主要革兰

阴性菌和革兰阳性菌不尽一致,这可能与分离的菌株

数量、鉴定方法等因素有关。
测定分离的病原菌菌株对抗菌药物的敏感性是制

定和调整治疗方案的前提和基础。陈自瑜等[21]报道,
自COPD急性发作期伴呼吸道感染患者痰液中分离

的病原菌中,金黄色葡萄球菌对环丙沙星100%耐药,
对万古霉素和夫西地酸100%敏感;肺炎链球菌对青

霉素、左氧氟沙星、万古霉素、氯霉素100%敏感;铜绿

假单胞菌对头孢呋辛、头孢曲松、头孢西丁100%耐

药,对阿米卡星和美罗培南敏感率>90%;流感嗜血菌

对头孢呋辛、头孢噻肟、左氧氟沙星、阿莫西林/克拉维

酸钾、哌拉西林/他唑巴坦、亚胺培南、美罗培南均

100%敏感;肺炎克雷伯菌对阿米卡星、奈替米星均

100%敏感;鲍曼不动杆菌对头孢西丁和氨曲南100%
耐药,对阿米卡星、美罗培南100%敏感;大肠埃希菌

对头孢呋辛、头孢曲松、左氧氟沙星、氨曲南均100%
耐药,对阿米卡星、哌拉西林/他唑巴坦、亚胺培南、美
罗培南均100%敏感。徐萍等[22]测定发现,自COPD
急性发重期伴呼吸道感染患者痰液分离的病原菌中,
溶血葡萄球菌、金黄色葡萄球菌和肺炎链球菌均对万

古霉素100%敏感,肺炎链球菌还对莫西沙星100%敏

感;铜绿假单胞菌、鲍曼不动杆菌、大肠埃希菌、肺炎克

雷伯菌和阴沟肠杆菌均对氨苄西林100%耐药,铜绿

假单胞菌、大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌均对亚胺培南

100%敏感。郭宏杰等[23]测定了自COPD呼吸衰竭伴

呼吸道感染患者痰液样本中分离的病原菌对常见抗菌

药物的敏感性,发现肺炎克雷伯菌对亚胺培南100%
敏感,对氨苄西林耐药性较高(86.2%);流感嗜血菌对

亚胺培南100%敏感,对氨苄西林耐药性较高(90%);
大肠埃希菌对阿米卡星和亚胺培南100%敏感;铜绿

假单胞菌对阿米卡星100%敏感,对头孢他啶耐药性

较高(90.9%);鲍曼不动杆菌对哌拉西林/他唑巴坦敏

感性较高(94.4%)。本研究发现,自COPD伴呼吸道

感染病例痰液样本分离的病原菌中,肺炎克雷伯菌对

氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉、氨曲南耐药率

均为100%,鲍曼不动杆菌对氨苄西林、氨苄西林/舒

巴坦、头孢唑啉耐药率均为100%;铜绿假单胞菌对氨

苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉、头孢曲松和复方

新诺明耐药率均为100%,对阿米卡星和庆大霉素敏

感率均>95%;嗜麦芽假单胞菌对头孢吡肟耐药率>
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70%,对左旋氧氟沙星敏感率均>90%;金黄色葡萄球

菌对利奈唑胺、呋喃妥因、利福平、奎奴普丁/达福普

汀、替加环素100%敏感,但对青霉素 G耐药率较高

(96.77%),与既往报道基本一致[21-23]。不同研究中,
分离的病原菌对抗菌药物的敏感性差异与样本来源、
分离的病原菌菌株数量、测定方法等因素有关。

本研究结果表明,COPD伴呼吸道感染病例致病

菌以革兰阴性菌为主。革兰阳性菌对利奈唑胺、呋喃

妥因、利福平、奎奴普丁/达福普汀、替加环素敏感性仍

较高,但对青霉素G耐药率较高;主要革兰阴性菌对

氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、头孢唑啉耐药性普遍较

高。应定期监测病原菌对抗菌药物的敏感性,并及时

调整用药方案,一方面可以避免抗药性蔓延,另一方面

可以降低患者死亡率、改善患者预后。
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