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慢性鼻窦炎患者鼻腔分泌物致病菌分布及耐药谱特征分析
杜林芳*,李艳杰,苏永丽,夏洪伟

(周口市中心医院耳鼻咽喉科,河南周口
 

466000)

【摘要】 目的 探讨慢性鼻窦炎(chronic
 

rhinosinusitis,CRS)患者鼻腔分泌物中病原菌的分布特点及其耐药性变化,分

析多重耐药菌(multidrug-resistant,MDR)感染的临床相关因素,为临床精准抗感染治疗提供依据。 方法 采用回顾

性研究设计,收集2021年1月至2023年12月期间在本院耳鼻喉科经鼻内镜明确诊断为CRS的312例患者资料。采集

鼻腔分泌物行病原学检测,采用VITEK
 

2
 

Compact自动化鉴定系统进行菌种鉴定,依据CLSI
 

2023标准开展药敏实验。

分析常见病原菌构成及其对常用抗菌药物的耐药率。应用χ2 检验评估不同临床因素与 MDR菌感染的相关性,并纳入

Logistic回归模型分析其独立危险因素。统计分析使用SPSS
 

26.0软件,P<0.05为差异有统计学意义。 结果 共分

离病原菌274株,总检出率为87.82%。最常见菌株为金黄色葡萄球菌(28.47%)、肺炎链球菌(19.34%)、表皮葡萄球菌

(11.31%)、流感嗜血杆菌(9.49%)、肺炎克雷伯菌(9.12%)及铜绿假单胞菌(7.66%)。另检出摩根菌属、阴沟肠杆菌、

产气荚膜梭菌等少见致病菌及白色念珠菌、热带念珠菌等真菌。金黄色葡萄球菌对红霉素、克林霉素、氧氟沙星、左氧氟

沙星耐药率分别为64.10%、42.31%、38.46%、32.05%,MRSA检出率为38.46%。肺炎克雷伯菌对头孢他啶、头孢曲

松、左氧氟沙星耐药率分别为48.00%、40.00%、32.00%,ESBLs阳性率为44.00%。铜绿假单胞菌对哌拉西林/他唑巴

坦、亚胺培南、头孢他啶的耐药率分别为28.57%、14.29%、33.33%。共检出 MDR菌92株,占总病原菌的33.58%。单

因素分析显示,年龄>60岁(P<0.01)、住院治疗(P<0.01)、糖尿病(P<0.01)及广谱抗生素使用史(P<0.01)与

MDR菌感染显著相关。多因素Logistic回归分析显示,广谱抗生素使用、住院治疗、合并糖尿病及年龄>60岁为 MDR
菌感染的独立危险因素。 结论 CRS患者鼻腔分泌物中以金黄色葡萄球菌、肺炎链球菌、流感嗜血杆菌等为主要致病

菌,部分菌株耐药性较强,MDR菌检出率较高,且与广谱抗生素使用、住院治疗及糖尿病密切相关。建议加强临床病原

监测与耐药性评估,优化抗菌药物管理策略,提高CRS治疗效果并降低耐药风险。
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【Abstract】 Objective To
 

investigate
 

the
 

distribution
 

of
 

pathogenic
 

microorganisms
 

and
 

their
 

antimicrobial
 

resistance
 

patterns
 

in
 

nasal
 

secretions
 

of
 

patients
 

with
 

chronic
 

rhinosinusitis
 

(CRS),and
 

to
 

analyze
 

clinical
 

factors
 

associated
 

with
 

multidrug-resistant
 

(MDR)
 

bacterial
 

infections,thereby
 

providing
 

evidence
 

for
 

precision
 

antimicrobial
 

therapy. Methods
 A

 

retrospective
 

study
 

was
 

conducted
 

on
 

312
 

patients
 

diagnosed
 

with
 

CRS
 

by
 

nasal
 

endoscopy
 

in
 

the
 

Department
 

of
 

Otolaryngology
 

of
 

our
 

hospital
 

from
 

January
 

2021
 

to
 

December
 

2023.
 

Nasal
 

secretions
 

were
 

collected
 

for
 

microbiological
 

culture,bacterial
 

species
 

were
 

identified
 

using
 

the
 

VITEK
 

2
 

Compact
 

automated
 

system,and
 

antimicrobial
 

susceptibility
 

testing
 

was
 

performed
 

in
 

accordance
 

with
 

the
 

2023
 

Clinical
 

and
 

Laboratory
 

Standards
 

Institute
 

(CLSI)
 

guidelines.
 

The
 

composition
 

of
 

common
 

pathogens
 

and
 

their
 

resistance
 

rates
 

to
 

major
 

antibiotics
 

were
 

analyzed.
 

Chi-square
 

tests
 

were
 

applied
 

to
 

evaluate
 

the
 

association
 

between
 

clinical
 

factors
 

and
 

MDR
 

bacterial
 

infections,and
 

variables
 

with
 

significance
 

were
 

further
 

examined
 

using
 

multivariate
 

logistic
 

regression.
 

Statistical
 

analyses
 

were
 

performed
 

with
 

SPSS
 

26.0,with
 

P
<0.05

 

considered
 

statistically
 

significant. Results A
 

total
 

of
 

274
 

pathogenic
 

isolates
 

were
 

obtained,yielding
 

a
 

positive
 

culture
 

rate
 

of
 

87.82%.
 

The
 

predominant
 

isolates
 

were
 

Staphylococcus
 

aureus
 

(28.47%),Streptococcus
 

pneumoniae
 

(19.34%),Staphylococcus
 

epidermidis
 

(11.31%),Haemophilus
 

influenzae
 

(9.49%),Klebsiella
 

pneumoniae
 

(9.12%),and
 

Pseudomonas
 

aeruginosa
 

(7.66%).
 

Less
 

frequently
 

detected
 

pathogens
 

included
 

Morganella,

Enterobacter
 

cloacae,and
 

Clostridium
 

perfringens,as
 

well
 

as
 

fungal
 

species
 

such
 

as
 

Candida
 

albicans
 

and
 

Candida
 

tropicalis.
 

Resistance
 

testing
 

revealed
 

that
 

S.
 

aureus
 

exhibited
 

resistance
 

rates
 

of
 

64.10%
 

to
 

erythromycin,42.31%
 

to
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clindamycin,38.46%
 

to
 

ofloxacin,and
 

32.05%
 

to
 

levofloxacin,with
 

methicillin-resistant
 

S.
 

aureus
 

(MRSA)
 

accounting
 

for
 

38.46%
 

of
 

isolates.
 

K.
 

pneumoniae
 

showed
 

resistance
 

rates
 

of
 

48.00%
 

to
 

ceftazidime,40.00%
 

to
 

ceftriaxone,and
 

32.00%
 

to
 

levofloxacin,with
 

extended-spectrum
 

β-lactamase
 

(ESBL)-producing
 

strains
 

comprising
 

44.00%.
 

P.
 

aeruginosa
 

demonstrated
 

resistance
 

to
 

piperacillin/tazobactam,imipenem,and
 

ceftazidime
 

at
 

28.57%,14.29%,and
 

33.33%,respectively.
 

In
 

total,92
 

MDR
 

isolates
 

were
 

identified,representing
 

33.58%
 

of
 

all
 

pathogens.
 

Univariate
 

analysis
 

indicated
 

that
 

age
 

>60
 

years
 

(P<0.01),hospitalization
 

(P<0.01),diabetes
 

mellitus
 

(P<0.01),and
 

prior
 

exposure
 

to
 

broad-spectrum
 

antibiotics
 

(P<0.01)
 

were
 

significantly
 

associated
 

with
 

MDR
 

infection.
 

Multivariate
 

logistic
 

regression
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

use
 

of
 

broad-spectrum
 

antibiotics,hospitalization,diabetes
 

and
 

age>60
 

years
 

old
 

were
 

independent
 

risk
 

factors
 

for
 

MDR
 

infection. Conclusion The
 

predominant
 

pathogens
 

in
 

CRS
 

nasal
 

secretions
 

were
 

S.
 

aureus,S.
 

pneumoniae,
 

and
 

H.
 

influenzae.
 

A
 

substantial
 

proportion
 

of
 

isolates
 

exhibited
 

antimicrobial
 

resistance,with
 

MDR
 

strains
 

accounting
 

for
 

approximately
 

one-third
 

of
 

the
 

total.
 

MDR
 

infection
 

was
 

strongly
 

associated
 

with
 

broad-
spectrum

 

antibiotic
 

exposure,hospitalization,and
 

comorbid
 

diabetes.
 

These
 

findings
 

underscore
 

the
 

importance
 

of
 

continuous
 

pathogen
 

surveillance
 

and
 

antimicrobial
 

resistance
 

monitoring,and
 

highlight
 

the
 

need
 

for
 

optimized
 

antibiotic
 

stewardship
 

to
 

improve
 

therapeutic
 

outcomes
 

and
 

reduce
 

the
 

risk
 

of
 

resistant
 

strain
 

dissemination.
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  慢性鼻窦炎(chronic
 

rhinosinusitis,CRS)是一种

以鼻腔及鼻窦黏膜慢性炎症为主要特征的临床常见

病,病程通常超过12周,患者常出现持续性鼻塞、脓性

分泌物、嗅觉减退及头面部闷胀感等症状[1]。根据流

行病学调查,全球CRS的患病率估计在5%~12%之

间,近年来我国大中城市地区的报告发病率逐年上升,
部分研究指出其与城市空气质量、过敏性疾病患病率

升高密切相关,已成为影响居民生活质量及基层医疗

系统负担的重要公共卫生问题[2-4]。《欧洲鼻科学会慢

性鼻窦炎诊疗指南(EPOS
 

2020)》中将CRS分为伴鼻

息肉型(CRSwNP)和不伴鼻息肉型(CRSsNP)两类,
两者在发病机制、黏膜免疫反应及致病菌谱等方面存

在显著差异[5]。尽管CRS的具体致病机制尚未完全

厘清,但越来越多的研究认为,局部病原微生物感染在

疾病持续发展中发挥了关键作用[6]。细菌和真菌通过

干扰鼻黏膜屏障结构、激活多种先天免疫通路,促发持

续性炎症反应,并可进一步诱导黏膜重塑[7]。此外,细
菌生物膜的形成显著增强了病原体抵抗宿主免疫清除

及抗菌治疗的能力,是导致反复发作和治疗效果欠佳

的重要机制之一[8]。
当前临床实践中常见的CRS致病菌包括金黄色

葡萄球菌、肺炎链球菌、铜绿假单胞菌、肺炎克雷伯菌

等,近年来多项研究报告指出上述菌株对多种常用抗

菌药物呈现出不同程度的耐药性,尤其是对β-内酰胺

类和氟喹诺酮类药物的敏感性下降,已成为影响经验

性抗感染治疗选择的重要因素[9-10]。尽管已有研究尝

试分析CRS患者病原菌构成及耐药性变化,但多数为

单中心、样本量有限,尚缺乏系统性、多病原、多因素联

合分析的 研 究。尤 其 是 在 多 重 耐 药 菌(multidrug-
resistant,MDR)感染的风险评估方面,仍缺乏针对性

的临床数据支持。因此,本研究拟通过对本院近三年

CRS患者鼻腔分泌物进行病原学培养与耐药谱检测,
系统分析其主要病原体构成及 MDR菌的分布特征,
进一步探讨其与临床人口学特征、基础疾病及抗生素

使用等因素之间的相关性,旨在为CRS的个体化抗感

染治疗策略制定及区域性耐药监测提供循证依据。

对象与方法

1 研究对象

本研究采用回顾性研究设计,收集2021年1月至

2023年12月期间在本院耳鼻喉科门诊及住院部就

诊,并经内镜检查明确诊断为CRS的患者病例资料。
纳入标准包括:(1)符合EPOS

 

2020诊断标准,病程持

续12周以上;(2)在无抗菌药物干预的情况下采集到

完整鼻腔分泌物样本并完成病原学检测;(3)临床资料

完整可查。排除标准为:(1)近4周内接受全身性抗生

素治疗;(2)合并急性上呼吸道感染或术后感染;(3)存
在先天性鼻部畸形或肿瘤性病变;(4)免疫缺陷状态或

接受免疫抑制治疗。最终共纳入符合条件的CRS患

者312例。所有患者均签署知情同意书,研究方案经

医院伦理委员会审批通过。

2 鼻腔分泌物采集与处理

鼻腔分泌物由经培训的专科医师在无菌条件下于

鼻内镜下采集中鼻道脓性分泌物,采用一次性无菌吸

引器收集后立即置于转运管中,30
 

min内送达医院微

生物实验室。样本在血琼脂、巧克力琼脂、麦康凯琼脂

等培养基上于35
 

℃恒温培养24~48
 

h,并根据菌落形

态初步筛选后,转入自动化微生物鉴定系统进行菌种

鉴定。真菌样本同时置于萨氏培养基中37
 

℃恒温培

养5~7
 

d,观察真菌生长情况并进一步鉴定。所有标

本处理流程均遵循实验室标准操作规范(SOP),并设

置阴性对照以验证操作准确性。
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3 病原菌鉴定与耐药性试验

所有 分 离 到 的 可 疑 致 病 菌 株 采 用 VITEK
 

2
 

Compact自动化细菌鉴定系统进行鉴定,菌种归属参

照系统数据库及人工校核双重确认。耐药性检测采用

纸片扩散法(Kirby-Bauer)与微量肉汤稀释法联合进

行,操作和结果判定依据美国临床实验室标准化委员

会(CLSI)2023年抗菌药物敏感性试验标准。抗菌药

物种类包括β-内酰胺类、氨基糖苷类、氟喹诺酮类、大
环内酯类、头孢菌素类、碳青霉烯类等20余种常规抗

菌药物。多重耐药(MDR)定义为对≥3类抗菌药物

同时表现出耐药的菌株。每批检测中均设置金黄色葡

萄球菌ATCC
 

25923、大肠埃希菌ATCC
 

25922及铜

绿假单胞菌ATCC
 

27853作为质控菌株。

4 临床资料收集与变量定义

通过电子病历系统提取患者性别、年龄、就诊类型

(门诊或住院)、既往是否使用广谱抗生素(使用≥3类

抗菌药物持续≥5
 

d)、是否合并糖尿病、是否行手术治

疗等临床特征。将是否检出 MDR菌作为主要结局变

量,其余为自变量。若患者同时分离出≥2株不同病

原体,仅记录最具临床致病意义的1株(依据培养定

量、分泌物特点、临床表现综合判定),避免重复计入。

5 统计学方法

数据分析采用SPSS
 

26.0统计软件完成。计量资

料以均数±标准差(x±s)表示,组间比较采用独立样

本t检验;计数资料以例数和百分比表示,组间比较采

用χ2 检 验 或 Fisher确 切 概 率 法。采 用 多 因 素

Logistic回归模型分析 MDR菌感染的独立危险因素,
变量进入标准设为P<0.10,剔除标准为P>0.15,最
终保留有统计学意义的变量进行模型拟合,结果以比

值比(OR)及其95%置信区间(CI)表示。所有检验均

为双侧检验,P<0.05为差异有统计学意义。

结 果

1 患者基本特征

本研究共纳入符合诊断标准的CRS患者312例,
其中男性174例(55.77%),女性138例(44.23%),中
位年龄为45岁(IQR:33~59岁)。年龄≤40岁者122
例(39.10%),41~60岁者137例(43.91%),>60岁

者53例(16.99%)。患者合并至少一项基础疾病者共

98例(31.41%),其中糖尿病56例(17.95%)、高血压

37例(11.86%)、支气管哮喘22例(7.05%)。157例

患者(50.32%)报告有明确过敏史,47例(15.06%)曾
接受鼻 部 手 术 治 疗。就 诊 类 型 方 面,门 诊162例

(51.92%),住 院 150 例 (48.08%)。115 例 患 者

(36.86%)于入院前6个月内使用过广谱抗菌药物,其
中88例(76.52%)联合使用2类及以上抗生素。

2 鼻腔分泌物病原菌构成

312份鼻腔分泌物中共检出有效病原菌274株,
阳性率为87.82%。从构成比看,金黄色葡萄球菌

(28.47%)为最常见致病菌,其次依次为肺炎链球菌

(19.34%)、表皮葡萄球菌(11.31%)、流感嗜血杆菌

(9.49%)、肺炎克雷伯菌(9.12%)与铜绿假单胞菌

(7.66%)。此外,检出率较低的G- 菌尚包括摩根菌

属(3.28%)与阴沟肠杆菌(1.82%),少数标本中分离

出产气荚膜梭菌(1.09%)。真菌中以白色念珠菌

(4.38%)与热带念珠菌(4.01%)为主。部分标本存在

多种病原体共感染,其中以金黄色葡萄球菌联合表皮

葡萄球菌、流感嗜血杆菌联合念珠菌的组合最为常见。
见表1。

表
 

1 CRS患者鼻腔分泌物病原菌构成情况
Table

 

1 Composition
 

of
 

pathogenic
 

bacteria
 

in
 

nasal
 

secretions
of

 

CRS
 

patients
序号 病原菌 类别 检出株数(n) 构成比(%)

1 金黄色葡萄球菌 G+菌 78 28.47
2 肺炎链球菌 G+菌 53 19.34
3 表皮葡萄球菌 G+菌 31 11.31
4 流感嗜血杆菌 G+菌 26 9.49
5 炎克雷伯菌 G+菌 25 9.12
6 铜绿假单胞菌 G+菌 21 7.66
7 摩根菌属 G+菌 9 3.28
8 阴沟肠杆菌 G+菌 5 1.82
9 产气荚膜梭菌 厌氧菌 3 1.09
10 白色念珠菌 真菌 12 4.38
11 热带念珠菌 真菌 11 4.01

合计 274 100

3 主要病原菌耐药谱分析

对主要分离菌株的药敏分析显示,金黄色葡萄球

菌对红霉素、克林霉素、氧氟沙星与左氧氟沙星的耐药

率 分 别 为 64.10%、42.31%、38.46%、32.05%,

MRSA检出率为38.46%。肺炎链球菌对红霉素和头

孢噻肟的耐药率为54.72%和18.87%。肺炎克雷伯

菌对头孢他啶、头孢曲松、左氧氟沙星和阿米卡星的耐

药率分别为48.00%、40.00%、32.00%和20.00%,其
中ESBLs阳性率为44.00%。铜绿假单胞菌在所检

测药物中表现出一定程度的耐药性,其中对头孢他啶、
哌拉西林/他唑巴坦、亚胺培南和环丙沙星的耐药率分

别为33.33%、28.57%、14.29%和19.05%。念珠菌

属未开展系统药敏分析,临床未见相关侵袭表现。

4 多重耐药菌感染的单因素分析

在274株分离菌中共检出多重耐药菌(MDR)92
株,检出率为33.58%。单因素分析显示,MDR菌感

染的发生率在既往6个月内使用广谱抗生素的患者中

显著升高(47.37%
 

vs.
 

28.40%,P=0.001);住院患

者(41.33%
 

vs.
 

26.54%,P=0.014)、合并糖尿病者

(55.36%
 

vs.
 

29.41%,P=0.015)及年龄>60岁患
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者(46.48%
 

vs.
 

28.92%,P=0.026)亦存在更高的

MDR检出率。性别、过敏史、鼻部手术史等因素与

MDR感染无显著统计学关联。见表2。

表
 

2 MDR菌感染的单因素分析

Table
 

2 Univariate
 

analysis
 

of
 

infection
 

with
 

MDR
 

bacteria

变量 分组
MDR

阳性例数
(n=92)

MDR
阴性例数
(n=182)

χ2 值 P 值

性别
男 51 96
女 41 86

0.177 0.674

年龄(岁) ≤60 59 145
>60 33 37

7.759 0.005

住院
是 62 88
否 30 94

8.942 0.003

糖尿病
有 31 25
无 61 157

14.971 <0.01

广谱抗生素使用
有 52 63
无 40 119

12.041 <0.01

过敏史
有 48 109
无 44 73

1.487 0.223

5 MDR感染的多因素Logistic回归分析

将单因素分析中 P<0.05的变量纳入Logistic
回归模型进行多因素分析,结果显示,既往使用广谱抗

生素、住院治疗、合并糖尿病及年龄>60岁为CRS患

者发生 MDR感染的独立危险因素。年龄虽在单因素

中有差异,但进入回归模型后未达到统计学显著性(P
=0.101)。见表3。

表
 

3 MDR感染的多因素Logistic回归分析结果

Table
 

3 Results
 

of
 

multivariate
 

Logistic
 

regression
 

analysis
of

 

MDR
 

infection
变量 β SE Wald

 

χ2 P 值 OR 95%CI
广谱抗生素使用 0.753 0.278 7.363 0.007 2.124 1.233-3.660

住院治疗 0.775 0.282 7.567 0.006 2.171 1.250-3.773
合并糖尿病 0.93 0.328 8.023 0.005 2.535 1.332-4.827
年龄>60岁 0.753 0.305 6.092 0.014 2.124 1.168-3.862

常量 -5.103 0.835 37.332 <0.01 -

讨 论

本研究共检出病原菌274株,阳性率达87.82%,
显示细菌感染在慢性鼻窦炎的发病机制中发挥着重要

作用。从构成上看,以革兰阳性球菌为主,尤以金黄色

葡萄球菌(28.47%)和肺炎链球菌(19.34%)最为常

见;其次为部分革兰阴性杆菌,如流感嗜血杆菌、肺炎

克雷伯菌和铜绿假单胞菌;此外,真菌(主要为念珠菌

属)也占一定比例(8.39%)。这种病原谱构成提示

CRS并非单一病原所致,而是多种条件致病菌协同参

与的复杂感染过程。从临床角度看,金黄色葡萄球菌

常作为鼻黏膜的定植菌,在局部慢性炎症状态下可通

过形成生物膜、释放毒素等机制诱导黏膜持续损伤,并
逃避宿主免疫清除,是CRS反复发作的重要因素之

一[11]。肺炎链球菌和流感嗜血杆菌则多见于免疫功

能较弱人群,反映了上呼吸道与下呼吸道菌群间可能

存在功能重叠或相互影响[12-13]。研究中检出的部分厌

氧菌如产气荚膜梭菌,进一步揭示在鼻腔引流不畅、局
部缺氧等条件下,某些通常非主流致病菌亦可能获得

感染优势[14]。在黏膜微环境层面,CRS患者常存在纤

毛功能障碍、黏液粘稠、腺体分泌紊乱等生理异常,这
些变化为多种细菌的附着、繁殖及生物膜构建提供了

良好“生态位”[15]。鼻腔结构狭窄、慢性肥厚或鼻窦开

口阻塞等因素亦可能加剧这种局部微生态失衡,最终

导致持续性细菌感染的建立与维持。就耐药性而言,
金黄色葡萄球菌对红霉素、克林霉素及喹诺酮类抗菌

药物表现出明显耐药趋势(耐药率分别为38.46%、

55.13%、64.10%),MRSA的检出率接近40%,提示

其已不仅局限于住院人群,也呈现出向社区扩散的趋

势。肺炎克雷伯菌表现出广谱耐药特征,ESBLs阳性

率为44.00%,对头孢三代及氟喹诺酮类的耐药率分

别为36.00%、30.00%,可能与其携带blaCTX-M、

blaTEM等耐药基因有关[16-17]。铜绿假单胞菌虽然整

体敏感性尚可,但对某些抗假单胞菌药物如替加环素、
头孢他啶的耐药仍需警惕。这一结果强调在经验性治

疗前进行耐药监测的重要性,亦对抗菌药物使用策略

提出了警示。与国内外已有研究结果基本一致。张健

等(2021)报道,在海安市三甲医院收治的CRS患者

中,革兰阳性菌比例为57.1%,与本研究数据高度吻

合,说明即使存在地域差异,MRSA和ESBLs产生菌

在CRS中的流行已具普遍性,亟需引起一线临床医生

的重视[18]。
本研究共发现 MDR菌92株,占全部病原菌阳性

样本的33.58%。单因素分析显示,年龄>60岁、住院

治疗史、糖尿病、既往使用广谱抗生素等因素与 MDR
感染存在显著统计学关联;Logistic回归分析进一步

确认:广谱抗生素使用、住院治疗、糖尿病和年龄>60
岁为 MDR感染的独立危险因素。这一发现对于临床

实践具有重要意义。老年人群免疫功能下降、黏膜屏

障脆弱,更易发生慢性感染与耐药菌定植;住院患者由

于接受侵入性操作频繁、接触多种抗菌药物,其微生态

环境更易被破坏,增加交叉感染概率;而糖尿病患者因

高血糖所致的免疫抑制、微血管病变等因素,可进一步

促进细菌定植及耐药菌株生长[19-21]。尤其需警惕在该

类人群中形成的“抗生素滥用—菌群失衡—耐药菌扩

张”的恶性循环。从机制上解释,广谱抗生素具有较强

的菌群杀伤效应,破坏原有共生微生物的生态平衡,为
耐药菌扩展提供生态位空间;住院环境中高频抗菌药

物使用、器械污染及患者间传播均可能是耐药菌繁殖

的重要背景;糖尿病患者在鼻腔黏膜结构上常表现为
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纤毛紊乱、屏障破坏及局部炎症环境,构成耐药菌易于

定植的条件[22-23]。本研究结果与其他相关研究具有一

致性。李圆圆等[24]研究发现,广谱抗生素使用(OR=
2.19)、住院治疗(OR=1.72)和糖尿病(OR=1.96)同
样为 MDR感染的显著危险因素。国外研究也证实,
糖尿病患者呼吸道耐药菌定植率显著高于非糖尿病群

体[25]。这些证据共同支持了通过风险分层实现精准

抗菌策略的必要性。
综上所述,本研究系统分析了312例CRS患者鼻

腔分泌物的病原菌谱及耐药性特征,发现该疾病具有

典型的“高阳性率+高耐药率”双重特征。其中,MDR
菌检出率高达三分之一以上,且多集中于特定高危人

群。通过识别其独立危险因素,可为临床个体化治疗

策略的制定提供参考。当然,本研究也存在一定局限

性。首先,数据来自单中心且采用回顾性分析设计,样
本虽较充分,但代表性略有不足;其次,未开展耐药相

关基因检测、生物膜形成能力评估等深入机制探讨,无
法揭示耐药背景的分子基础;最后,未能纳入患者治疗

响应及预后数据,限制了病原谱与疾病转归的关联分

析。未来研究建议可从以下方向深入:一是推动多中

心联合研究,构建区域性病原谱与耐药监测数据库;二
是结合分子生物学与多组学技术,探索CRS患者感染

机制、菌群演替与宿主免疫应答的复杂关系;三是开发

适应不同人群特征的风险预测工具,指导个体化抗感

染策略实施。通过强化病原学研究与临床实践的联

动,有望在提升CRS诊治水平与抗生素合理使用方面

取得突破。
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肺轴抑制炎症反应。丁酸可通过循环到达肺部,调节

肺组织免疫细胞的炎症反应,减少IL-6等炎性因子的

释放,降低术后感染发生[15]。拟杆菌属丰度与PCT
水平呈强负相关,说明拟杆菌属可通过肠-肺轴影响肺

部感染相关指标。拟杆菌属可通过抗菌物质的产生、
与营养的竞争等方式抑制致病菌在肠道的定植,减少

致病菌移位至肺部,同时代谢产物可调节全身免疫应

答降低术后感染的发生,使PCT水平降低[16]。
综上所述,基于菌群调控的精细化护理通过改善

肠道菌群结构,增加拟杆菌属丰度和丁酸浓度,降低厚

壁菌门/拟杆菌门比值和TUDCA水平,经肠-肺轴抑

制炎症反应、增强免疫功能,从而有效降低颅内动脉支

架术后感染发生率。
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