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［摘要］　目的　对石家庄市地区嗜麦芽窄食单胞菌感染患者的背景、临床特征、药敏及炎症等指标进行分析，

为临床治疗以及预防嗜麦芽窄食单胞菌感染提供帮助。方法　回顾性分析 2021 年 1 月—2023 年 12 月河北省石家

庄市人民医院住院病房嗜麦芽窄食单胞菌感染患者基本特征、炎症指标及耐药性变化，对嗜麦芽窄食单胞菌检出

情况、抗菌药物年度和季度耐药率的变化、呼吸道源感染和血流感染的耐药率以及临床实验室检测指标进行统计

分析。结果　3 年期间嗜麦芽窄食单胞菌住院感染患者共计 316 例，该菌在病原菌检出年度排名中呈上升趋势（第

11 位升至第 8 位），患者以男性为主（225 例，71.20%），年龄中位数为 69 岁，呼吸道感染最常见（274 例，86.71%），重

症监护室与呼吸科感染率最高（均占 18.35%）。菌株对米诺环素、左氧氟沙星和复方新诺明的耐药率分别为

0.63%（2/316）、9.81%（31/316）和 16.46%（52/316），年度及季度间耐药率差异均无统计学意义（均 P＞0.05）。感

染患者的住院时间中位数显著长于匹配对照组［28.00（24.00） d vs. 18.00（16.00） d，P<0.001］，住院至感染嗜麦芽

窄食单胞菌时间与合并感染病原体种类数呈正相关（r=0.420，P<0.001）。多因素 Logistic 回归显示，中性粒细胞

计数的比值比（odds ratio，OR）（OR=1.141）和血清淀粉样蛋白 A（OR=1.003）是感染的独立危险因素，而白蛋

白（OR=0.872）是保护因素（均 P<0.05）。ROC 曲线分析显示，血清淀粉样蛋白 A 对感染监测的敏感度为 81.3%，

特异度为 58.1%（AUC=0.720）。结论　嗜麦芽窄食单胞菌是石家庄地区住院感染重要病原体之一，患病率呈上

升趋势，感染主要以老年男性呼吸道为主，嗜麦芽窄食单胞菌对米诺环素、左氧氟沙星和复方新诺明的年、季度耐

药率差异无统计学变化，对米诺环素最敏感。合并感染其他病原微生物种类的数量越多，住院到感染嗜麦芽窄食

单胞菌时间越长，合并混合感染，会显著延长患者住院时间。中性粒细胞、C 反应蛋白、血清淀粉样蛋白 A 和白蛋白

可用于监测嗜麦芽窄食单胞菌感染程度，临床需加强抗菌药物的合理应用。
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［Abstract］ Objective To analyze the background， clinical characteristics， drug susceptibility， and 
inflammatory indicators of patients infected with Stenotrophomonas maltophilia （S. maltophilia） in the Shijiazhuang 
area， in order to aid in clinical treatment and the prevention of such infections. Methods　A retrospective analysis was 
conducted on the basic characteristics， inflammatory indicators， and changes in drug resistance of patients with S.

maltophilia infections admitted to the inpatient wards of Shijiazhuang People's Hospital from January 2021 to 
December 2023. Statistical analyses were performed on the detection rate of S. maltophilia， annual and quarterly 
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changes in antibiotic resistance rates， resistance rates in respiratory and bloodstream infections， and clinical laboratory 
parameters. Results　Over the three-year period， a total of 316 hospitalized patients were infected with S.maltophilia. 
The annual ranking of this bacterium among detected pathogens showed an increasing trend （rising from 11th to 8th 
place）. Patients were predominantly males （n=225， 71.20%）， with a median age of 69 years. Respiratory infections 
were the most common （n=274， 86.71%）， and the highest infection rates occurred in the Intensive Care Unit and 
Respiratory Department （both accounting for 18.35%）. The resistance rates to Minocycline， Levofloxacin， and 
Trimethoprim-sulfamethoxazole were 0.63% （2/316）， 9.81% （31/316）， and 16.46% （52/316）， respectively， with 
no significant differences in resistance rates across years or quarters （all P>0.05）. The median length of stay was 
significantly longer in the infection group than in the matched control group ［28.00 （24.00） d vs. 18.00 （16.00） d， P<
0.001］， and the time from hospitalization to infection showed a positive correlation with the number of co-infecting 
pathogens （r=0.420， P<0.001）. Multivariate logistic regression analysis indicated that neutrophil count （OR=
1.141） and serum amyloid A （SAA， OR=1.003） were independent risk factors for infection， while albumin （OR=
0.872） was a protective factor （all P<0.05）. ROC curve analysis revealed that SAA had a sensitivity of 81.3% and a 
specificity of 58.1% （AUC=0.720） for monitoring infection. Conclusion　 S. maltophilia is one of the important 
pathogens causing hospital-acquired infections in the Shijiazhuang area， with an increasing prevalence. Infections 
primarily affect elderly males and are predominantly respiratory in origin. No significant annual or quarterly changes 
occur in the resistance rates to Minocycline， Levofloxacin， and Trimethoprim-sulfamethoxazole minocycline， with the 
highest sensitivity to minocycline. A greater number of co-infecting pathogens are associated with a longer time from 
hospitalization to S. maltophilia infection. S. maltophilia infection， especially when combined with mixed infections， 
significantly prolongs the length of hospital stay. Neutrophils， C-reactive protein， SAA， and albumin can be used to 
monitor the severity of S. maltophilia infection. The rational use of antimicrobial agents should be strengthened in 
clinical practice.

［Key words］ Stenotrophomonas maltophilia； clinical characteristics； drug susceptibility testing； infection 
monitoring

嗜 麦 芽 窄 食 单 胞 菌 （Stenotrophomonas 
maltophilia，S. maltophilia）作为一种新兴的机会

性病原体，广泛分布于自然和人类环境中，自 20
世纪 90 年代以来，其感染率持续上升［1］，已成为

全球性的公共卫生问题。其毒力相对较低，但耐

药 率 较 高 ， 临 床 的 许 多 污 物 和 设 备 可 成 为 S.
maltophilia 感染的潜在宿主［2］，对氨基糖苷类和常

用的碳青霉烯类抗生素天然耐药，近年来已成为

一种重要的机会性致病菌，可引发多种院内感染，

包括呼吸道感染、菌血症、皮肤软组织感染、眼

部感染及与医疗植入物相关的感染［3］。其致病性

的关键毒力因子在于能够附着于宿主组织或物体

表面，形成具有天然抗生素耐药性和免疫抵抗能

力的生物膜群落［4］。广谱抗生素大量应用、长期

住院、重症监护室、机械通气、留置导尿管以及

使用直接接触呼吸道的设备，导致感染病例日益

增多。尽管全球研究众多，但该菌的流行病学和

耐药性具有显著的地域性特征，但针对石家庄地

区系统性分析其临床特征、耐药变迁及实验室炎

症指标的研究尚属空白，因此开展针对石家庄地

区的系统性研究十分必要。本研究旨在通过回顾

性 分 析 2021—2023 年 石 家 庄 市 人 民 医 院 S.

maltophilia 感染患者的临床特征、耐药性变迁及实

验室炎症指标，系统性阐述本地区该菌的感染特

点，为本地区的临床防治提供科学依据。

1　资料与方法

1.1　一般资料　选取 2021 年 1 月—2023 年 12 月河

北省石家庄市人民医院住院患者中经微生物学检

查确认感染 S. maltophilia 316 病例。感染的判定需

同时满足以下标准：①临床标准：存在相符的感

染临床症状与体征（如发热、咳嗽、咳痰加重

等）； ② 影 像 学 标 准 ： 影 像 学 检 查 支 持 感 染 存

在（如胸部 X 线或 CT 显示新出现或进展的肺部浸

润影）；③微生物学标准：不同部位双套及以上血

培养 S. maltophilia 均阳性，或合格下呼吸道标

本（痰液鳞状上皮细胞<10 个/低倍视野、白细

胞>25 个/低倍视野）中分离出 S. maltophilia 中度

生长（++）及以上；④同一患者在同一感染部

位及同一病程中多次分离到该菌时，仅首次分离

菌株纳入分析。排除标准：①明确为定植或污染

者；②临床资料不全者。最后由 2 名高年资检验医

师独立审查病历，综合以上标准判断为感染、定

植或污染，若双方判断不一致，则邀请第三名高
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级别专家进行裁决，最终仅纳入明确诊断为感染

的患者。最终纳入 316 例 S. maltophilia 临床感染病

例，对其临床特征、耐药情况及炎症指标等进行

回顾性分析。

本研究经石家庄市人民医院伦理委员会审核

通过（批准文号：2025193）。
1.2　菌株鉴定及药敏试验　采用法国梅里埃全自

动微生物鉴定分析系（Vitek2compact）及配套试

剂，对 S. maltophilia 培养分离进行鉴定，药敏试

验是按照美国临床与实验室标准化协会（Clinical 
and Laboratory Standards Institute，CLSI）推荐的

CLSI2020 年版标准（CLSI M100-ED30： 2020），

对复方新诺明、米诺环素和左氧氟沙星进行 K-B
纸 片 法 药 敏 试 验 与 结 果 判 读 。 质 控 菌 株 采 用

S. maltophilia 的标准菌株（ATCC13637），室内质

控均在控。

1.3　统计学方法　应用 SPSS 26. 0 和 WHONET 
5. 6 统计软件分析数据。符合正态分布的计量资料

以（x̄±s）表示，比较采用独立样本 t 检验；不符

合正态分布的计量资料以 ［M（QR）］ 表示，比

较 采 用 Mann-Whitney U 检 验 ； 计 数 资 料 以 例

数（%）表示，比较采用 χ²检验或 Fisher 精确检

验；为探讨炎症指标与 S. maltophilia 感染的关系，

采用二元 Logistic 回归进行分析；采用 Hosmer-
Lemeshow 检 验 评 估 模 型 的 拟 合 优 度 ； 采 用

Pearson 相关性分析评估连续变量间的相关性；采

用 受 试 者 工 作 特 征 （receiver operating 
characteristic， ROC） 曲 线 分 析 各 炎 症 指 标 对

S. maltophilia 感染的诊断价值，并计算曲线下面

积（area under the curve，AUC）。P<0. 05 为差异

有统计学意义。

2　结　　果

2.1　2021 年 1 月—2023 年 12 月临床分离病原菌分

布　2021 年 1 月—2023 年 12 月共检测到 39 306 株

病 原 菌 ， S. maltophilia 检 出 699 株 （含 定 植），

S. maltophilia 检出排名分别为 11 位、10 位和 8 位，

呈 上 升 趋 势 ， 但 年 度 构 成 比 差 异 无 统 计 学 意

义（χ²=2. 715，P=0. 257）。见表 1。

2.2　S.maltophilia 患者基本情况　共收集到感染

S. maltophilia 患 者 316 例 ， 患 者 从 住 院 到 发 生

S. maltophilia 感染的时间为 （16. 49±14. 22） d，
中位时间为 13 d，患者的中位住院时间为 28 d。标

本来源以呼吸道为主，在合并其他菌感染的 238 例

患者中，S. maltophilia 的感染先于其他病原体的有

133 例（55. 9%）。

2.3　临床科室 S.maltophilia 感染分布情况　感染

S. maltophilia 前三名的科室分别是重症监护室、呼

吸 科 和 老 年 科 ， 分 别 占 18. 35%、 18. 35% 和

12. 34%。见表 2。
2.4　药敏特征　S. maltophilia 对米诺环素、左氧

氟 沙 星 和 复 方 新 诺 明 的 耐 药 率 分 别 是 0. 63%、

9. 81%、16. 46%，且每种抗生素的年度和季度耐

药率差异无统计学意义（P＞0. 05），见表 3 和表

4。呼吸道感染源患者和血流感染源患者耐药率差

表 1　2021—2023年临床分离病原菌分布

Table 1　Distribution of clinically isolated pathogens from 2021 to 2023

 菌种

肺炎克雷伯菌

大肠埃希菌

铜绿假单胞菌

鲍曼不动杆菌

金黄色葡萄球菌

奇异变形杆菌

阴沟肠杆菌

白色念珠菌

黏质沙雷菌

表皮葡萄球菌

S.maltophilia
粪肠球菌

热带念珠菌

其他

2021 年(n=9 980)
菌株（株数）

2 296
1 891
1 564

858
590
328
279
247
197
182
177
160
127

1 084

占比（%）

23.01
18.95
15.67

8.60
5.91
3.29
2.80
2.47
1.97
1.82
1.77
1.60
1.27

10.86

2022 年(n=13 451)
菌株（株数）

3 301
2 219
1 976
1 248

767
672
346
355
178
210
227
295
193

1 464

占比（%）

24.54
16.50
14.69

9.28
5.70
5.00
2.57
2.64
1.32
1.56
1.69
2.19
1.43

10.88

2023 年(n=15 875)
菌株（株数）

3 569
2 838
2 106
1 586
1 049

351
207
418
197
213
295
179
278

2 589

占比（%）

22.48
17.88
13.27

9.99
6.61
2.21
1.30
2.63
1.24
1.34
1.86
1.13
1.75

16.31
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异无统计学意义（P＞0. 05），见表 5。

2.5　炎症等指标对 S.maltophilia 感染诊断价值分

析　以感染 S. maltophilia 为因变量（否=0，是=
1），以性别（女性=0，男性=1）、年龄、中性粒

细胞、淋巴细胞、单核细胞、降钙素原、白细胞

介素 6、C 反应蛋白、血清淀粉样蛋白 A、D-二聚

体、纤维蛋白原降解产物、纤维蛋白原、白蛋

白（均为连续变量）为自变量，以原始实测值代

入模型进行分析。结果显示霍斯默―莱梅肖检验

显示模型拟合度良好（P=0. 604），模型预测总体

准确率为 85. 7%，中性粒细胞和血清淀粉样蛋白

A 对 S. maltophilia 感染严重程度有正向监测意义，

白蛋白对 S. maltophilia 感染严重程度有负向监测

意义，见表 6。对上述临床指标进行诊断效能分析

显示，中性粒细胞、C 反应蛋白和血清淀粉样蛋白

A 对于识别 S. maltophilia 感染引起的炎症状态具

有 一 定 的 鉴 别 能 力 ， 其 AUC 值 分 别 为 0. 600、
0. 672 和 0. 720，见表 7 和图 1。
2.6　住院到感染 S.maltophilia 的时间与炎症等指

标相关分析　患者从住院到感染 S. maltophilia 的

时间 （hospitalization to infection， HTI） 和年龄、

性别、中性粒细胞、淋巴细胞、单核细胞、降钙

素原、白细胞介素 6、C 反应蛋白、血清淀粉样蛋

白 A、D-二聚体、纤维蛋白原降解产物、纤维蛋白

原以及感染种类数量（total of infection，TOI）的

皮尔逊和点二列相关性分析，显示住院到感染

S. maltophilia 时间和 TOI 有相关性（Person 相关

系数 0. 42），且感染病原微生物种类越多，HTI 时
间越久，见图 2 和图 3。
2.7　临床结局分析　病例组（S. maltophilia 感染）

的住院总时间中位数为 28 d，显著长于对照组的

18 d， 差 异 有 统 计 学 意 义 （Z=―8. 542， P<
0. 001）。在病例组内部进一步分析显示，混合感

染患者的住院时间 30. 5 d 显著长于单一感染患者

21. 00 d （Z=―4. 212， P<0. 001）。感染菌株对

复方新诺明是否耐药、以及感染来源（呼吸道 vs.
血流/其他）之间的住院时间差异均无统计学意

义（均 P>0. 05），见表 8。

3　讨　　论

S. maltophilia 作为一种重要的机会性病原体，

其全球范围内的感染率与耐药性均呈上升趋势，

对公共卫生构成持续挑战［5］。本研究通过回顾性

分析石家庄地区 2021—2023 年 S. maltophilia 感染

病例 316 例，揭示了该地区该病原菌独特的流行病

学、耐药特征及相关的宿主炎症反应模式，为本

表 4　S. maltophilia季度药敏变化分析表

Table 4　Analysis of changes in quarterly antimicrobial 
susceptibility in S.  maltophilia

（例数，%）

 季度

春季

夏季

秋季

冬季

 χ²值
 P 值

例数

57
94

102
63

复方新诺明

7 (12.281)
21 (22.340)
16 (15.686)

8 (12.698)
3.781
0.286

左氧氟沙星

8 (14.035)
13 (13.830)

8 (7.843)
2 (3.175)

6.448
0.086

米诺环素

0 (0.000)
1 (1.063)
0 (0.000)
1 (1.587)

2.352
0.676

表 5　S. maltophilia不同感染源药敏变化分析表

Table 5　Analysi of changes in antimicrobial susceptibility 
of S. maltophilia by infection source

（例数，%）

 感染来源

呼吸道

血流感染

其他部位

 χ²值
 P 值

例数

274
11
31

复方新诺明

41(14.964)
3(27.273)
8(25.806)

3.712
0.137

左氧氟沙星

29(10.584)
0(0.000)
2(6.452)

0.885
0.660

米诺环素

2(0.730)
0(0.000)
0(0.000)

1.344
1.000

表 2　临床科室 S. maltophilia感染年分布表

Table 2　Annual distribution of S. maltophilia infections 
in clinical departments

（例数，%）

 科室

重症监护室

呼吸内科

老年病科

神经外科

肿瘤科

康复科

胸外科

神经内科

其他

 合计

2021 年

16(16.84)
15(15.79)
11(11.58)

7(7.37)
9(9.47)
8(8.42)
3(3.16)
1(1.05)

25(26.32)
95(30.06)

2022 年

16(15.84)
20(19.80)
15(14.85)

9(8.91)
7(6.93)
3(2.97)
1(0.99)
0(0.00)

30(29.70)
101(31.96)

2023 年

26(21.67)
23(19.17)
13(10.83)

8(6.67)
3(2.50)
6(5.00)
1(0.83)
3(2.50)

37(30.83)
120(37.98)

合计

58(18.35)
58(18.35)
39(12.34)
24(7.59)
19(6.01)
17(5.38)

5(1.58)
4(1.27)

92(29.11)
316(100.00)

表 3　S. maltophilia年度药敏变化分析表

Table 3　Analysis of changes in annual antimicrobial 
susceptibility in S.  maltophilia

（例数，%）

 年度

2021 年

2022 年

2023 年

 χ²值
 P 值

例数

95
101
120

复方新诺明

17(17.895)
21(20.792)
14(11.667)

3.526
0.168

左氧氟沙星

12(12.632)
12(11.881)

7(5.833)
3.489
0.174

米诺环素

1(1.053)
1(0.990)
0(0.000)

1.554
0.522
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地化的精准防控与治疗提供了关键依据。

本研究中 S. maltophilia 在年度检出病原菌排

名中从第 11 位升至第 8 位，总体构成比达 1. 86%，

这一趋势与中国细菌耐药监测网及全球多项报告

一致［6−7］，印证了其作为新兴医院获得性病原体的

重 要 性 ， 与 大 多 数 研 究 相 似 。 石 家 庄 地 区

S. maltophilia 感 染 患 者 以 老 年 男 性 为 主 ， 呼 吸

道（痰液）是最主要的感染部位，这与在北京、

包头、甘肃以及重庆的报道高度一致［8−11］，充分

印证了该菌作为攻击免疫力低下人群（尤其是有

基础肺病的老年人）的核心流行病学特征具有全

国普遍性。这种共性源于 S. maltophilia 机会致病

菌的本质，其感染风险与患者年龄、基础疾病严

重程度及呼吸道侵入性操作（如机械通气）密切

相关。然而在具体的科室分布上，不同地区的研

究呈现出地域性差异，本研究重症监护室和呼吸

科是感染率最高的两个科室（均占 18. 35%），这

一模式与辛红梅等［9］在包头的报道（呼吸科最高，

其次为重症监护室）最为接近，而王瑜等［8］ 在北

京的研究中，神经内科和急诊科也位列前三，熊

丽蓉等［11］ 在重庆的数据则显示脑外科的分离率最

图 1　诊断指标的 ROC曲线

Figure 1　ROC curve of the diagnostic markers

表 6　S. maltophilia感染相关的多因素 Logistic回归分析结果（全变量）

Table 6　Multivariate Logistic regression analysis of factors associated with S. maltophilia infection （Full variables）

  变量

 中性粒细胞

 血清淀粉样蛋白 A
 白蛋白

 性别

 年龄

 淋巴细胞

 单核细胞

 D-二聚体

 纤维蛋白原降解产物

 纤维蛋白原

 C 反应蛋白

 白细胞介素 6
 降钙素原

回归系数

0.132
0.003

―0.137
―0.105

―19.872
0.004
0.033
0.031

―0.026
―0.002
―0.002

0.071
―0.003

标准误

0.053
0.001
0.032
―

―

0.032
0.125
0.021
0.028
0.010
0.003
0.064
0.031

Wald χ2值

6.278
13.783
18.911

0.098
2.080
0.012
0.068
1.423
0.868
0.059
0.593
1.227
0.008

P 值

0.012
<0.001
<0.001

0.754
0.556
0.912
0.795
0.233
0.352
0.809
0.441
0.268
0.930

OR 值

1.141
1.003
0.872
―

―

1.004
1.033
1.000
0.974
0.998
0.998
1.074
0.997

95%CI

1.029~1.265
1.001~1.004
0.819~0.927

―

―

0.943~1.068
0.809~1.32
1.000~1.001
0.923~1.029
0.979~1.017
0.992~1.004
0.947~1.219
0.938~1.060

模型通过 Hosmer-Lemeshow 检验，拟合优度良好（P=0. 604）。“―”表示该变量未进入最终模型或无统计学意义，故不计算 OR 值

表 7　炎症等指标对 S. maltophilia感染的诊断价值表

Table 7　Diagnostic value of inflammatory and other markers for S. maltophilia infection

  指标

 中性粒细胞

 淋巴细胞

 单核细胞

 D-二聚体

 纤维蛋白原降解产物

 纤维蛋白原

 白蛋白

 C 反应蛋白

 血清淀粉样蛋白 A
 白细胞介素 6
 降钙素原

AUC

0.600
0.331
0.489
0.679
0.612
0.431
0.592
0.672
0.720
0.548
0.659

P 值

0.013
<0.001

0.779
<0.001

0.005
0.085
0.005

<0.001
<0.001

0.231
<0.001

截断值

5.585
3.685
1.005

253.000
3.230
2.035

35.00
23.525
38.960

4.743
0.055

敏感度(%)

58.9
1.6

14.3
86.1
71.2
94.6
72.5
73.1
81.3
32.9
84.8

特异度(%)

64.5
100.0

96.8
48.4
53.2

8.1
48.8
53.2
58.1
80.6
45.2

最大约登指数

0.234
0.016
0.110
0.345
0.244
0.027
0.213
0.263
0.394
0.135
0.300
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高（18. 7%）。这些差异可能反映了不同医院或地

区的优势科室，收治患者群体结构以及诊疗重点

的不同，例如以神经外科或神经内科为优势学科

的医院，其收治的大量危重神经疾病患者（常伴

有意识障碍、长期卧床、气管切开等高风险因素）

可能成为 S. maltophilia 的易感人群，从而导致该

科室检出率升高［10］。本研究及包头研究中重症监

护室的高检出率，则突显了该菌在病情最危重、

接受最多广谱抗生素和侵入性操作的患者中构成

严重威胁。本队列感染人群呈现出典型的“老年、

男性、呼吸道为主”的特征，男性（71. 20%）除

可能与性别间的暴露差异有关外，近年来研究提

示，性别在免疫反应调节中扮演关键角色，X 染色

体编码的多种免疫相关基因及性激素水平可能导

致了性别对感染的易感性和结局存在差异［12］。感

染主要集中于重症监护室与呼吸科，这与 Ibn Saied
等［13］ 的 显 示 高 度 吻 合 ， 深 刻 反 映 了 侵 入 性 操

作（如机械通气）、广谱抗生素压力及基础肺疾病

图 2　HTI与炎症等指标的相关分析热图

Figure 2　Heatmap of correlation analysis between HTI and inflammatory and other markers

图 3　HTI与炎感染种类数量的相关散点图

Figure 3　 Scatter plot showing the correlation between 
HTI and the number of infection types

表 8　住院时间的影响因素分析

Table 8　Analysis of factors influencing length of 
hospital stay

[M(QR)，d]

 组别

病例组

对照组

 Z 值

 P 值

混合感染组

非混合感染组

 Z 值

 P 值

复方新诺明耐药组

复方新诺明敏感组

 Z 值

 P 值

呼吸道感染组

非呼吸道感染组

 χ²值
 P 值

例数

316
316

238
78

52
264

274
42

住院时间

28.00(24.00)
18.00(16.00)

 8.542
<0.001

30.50(24.75)
21.00(17.75)

 4.212
<0.001

30.00(25.25)
27.50(23.00)

0.894
0.371

28.00(24.00)
27.50(25.75)

0.912
0.633
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是驱动 S. maltophilia 感染的核心风险因素［14−15］。

本研究高达 75. 30% 的患者存在混合感染，且超过

半数（57. 90%）的 S. maltophilia 感染继发于其他

病原体，这种复杂的感染提示，在传统的风险因

素之外，先存的微生物群落紊乱是 S. maltophilia
定 植 与 感 染 的 重 要 “ 踏 板 ”［16−17］。 本 研 究 中

S. maltophilia 与铜绿假单胞菌的共感染可能导致更

严重的临床症状和更长的感染持续时间，这一显

示与 Yin 等［18］ 研究相呼应，其机制可能在于铜绿

假单胞菌分泌的海藻酸等物质能为 S. maltophilia
提供物理庇护并促进其生物膜形成，从而增强其

对抗生素和宿主免疫的抵抗能力［19］。这种跨物种

的协同作用，与金黄色葡萄球菌和链球菌之间的

互作类似［20］，显著加剧了疾病的严重程度，导致

病死率上升和住院时间延长［21］，因此临床上一旦

显 示 铜 绿 假 单 胞 菌 感 染 ， 应 警 惕 后 续 继 发

S. maltophilia 感染的风险，并考虑更为积极的感染

控制措施。

本 研 究 首 次 在 本 地 区 队 列 中 系 统 地 评 估

S. maltophilia 感染的临床负担，证实该感染与住院

时间显著延长密切相关，S. maltophilia 感染患者的

住院时间中位数较病情严重程度相匹配的对照组

延长了 10 d，且该关联在调整了年龄、基础疾病等

混杂因素后依然存在。这一显示与 Kanchanasuwan
等［22］研  究结论一致，荟萃分析进一步确认了该感

染是住院日和医疗费用增加的明确风险因素［23］，

说明 S. maltophilia 不仅是重要的医院获得性病原

体，也是影响医疗资源消耗和患者预后的关键因

素。本实验中混合感染患者的住院时间延长，提

示在临床实践中处理 S. maltophilia 感染时，除了

依据药敏结果精准选择有效抗生素外，全面评估

呼吸道等部位的微生物生态、早期识别并积极控

制混合感染，可能是缩短病程、改善临床结局、

优化医疗资源利用更为关键的环节。本研究未观

察到复方新诺明耐药与更长的住院时间相关，可

能得益于本地区目前较低的耐药率以及临床医师

在获得药敏报告后及时调整了有效的替代治疗方

案（如左氧氟沙星或米诺环素），这也侧面印证了

持 续 进 行 耐 药 监 测 和 抗 菌 药 物 管 理 计

划（Antimicrobial Stewardship Program，ASP）的

重要性。美国感染病学会近期研究也表明，有效

的 ASP 措施不仅能控制耐药，也能通过优化初始

治疗而改善包括住院时间在内的临床结局［24］。

在 实 验 室 监 测 方 面 ， 本 研 究 通 过 多 因 素

Logistic 回归显示，中性粒细胞和血清淀粉样蛋白

A 是 S. maltophilia 感染的正向独立相关因素，而

白蛋白则是负向因素。ROC 曲线进一步显示血清

淀粉样蛋白 A 具有较高的敏感度（81. 3%）和最

大 的 AUC 值 （0. 720）。 这 些 显 示 与 Di 
Bonaventura 等［25］在动物模型中的研究一致，该研

究证实 S. maltophilia 肺部感染可引发强烈的急性

期反应和免疫细胞浸润。血清淀粉样蛋白 A 作为

一种敏感的急性时相蛋白，其升高水平可能比 C 反

应蛋白更能反映感染的活跃度［26］。然而，C 反应

蛋白和血清淀粉样蛋白 A 相对较低的特异度（分

别为 53. 2% 和 58. 1%）提示，它们虽能有效预警

炎症状态，但难以特异性地将 S. maltophilia 感染

与其他病原体感染区分开来。因此血清淀粉样蛋

白 A 和 C 反应蛋白的动态联合监测，结合微生物培

养结果，对于评估感染严重程度和治疗反应可能

更具临床价值。本研究显示，低白蛋白血症（定

义为白蛋白<35 g/L）对 S. maltophilia 感染具有

一定的提示作用，但其诊断价值有限 （AUC=
0. 590）。这与白蛋白的生理功能相符，它主要反

映患者的慢性营养状况和基础疾病负担，是感染

易感性的一个潜在风险因素，而非急性感染的特

异性诊断指标，因此尽管低白蛋白血症在 Logistic
回归中被证实是独立危险因素，但其在 ROC 分析

中表现出的中等鉴别能力，进一步印证了其在临

床实践中更适合作为风险评估和预后判断的指标，

而非用于感染的确诊。

除 了 上 述 诊 断 价 值 ， 本 研 究 揭 示 了

S. maltophilia 感染发生与进展过程中的关键临床与

生物学特征，患者 HTI 的间隔与 TOI 呈显著正相

关（r=0. 42），提示该菌的定植并非偶发，而是长

期住院及多轮抗生素暴露后，宿主微生物群在持

续选择压力下被重塑的结果。敏感菌被清除后，

耐药且环境适应性强的 S. maltophilia 顺势占据生

态位［19−20］。因此，对长期住院患者应持续进行微

生物学监测并审慎调整抗菌方案。这一现象可从

以下两个方面进行解释，首先随着患者住院时间

延长，经历的手术、侵入性操作及广谱抗生素暴

露频率显著增加，这些医源性干预会破坏黏膜屏

障功能、抑制免疫稳态（如广谱抗生素导致的肠

道菌群失调）［27］，从而为多重耐药菌的定植创造条

件。其次患者合并多种感染会引发持续的炎症级

联反应（如肿瘤坏死因子 α、白细胞介素 6 等促炎

细胞因子释放），这种慢性炎症状态可能导致组织

微 环 境 改 变 （ 如 缺 氧 、 pH 值 变 化 ）， 而

S. maltophilia 恰恰适应此类损伤性微环境，表现出
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更强的生物膜形成能力与定植优势［28］。这一机制

或可解释为何此类感染往往出现在危重病程的后

期阶段。此外本研究筛选出中性粒细胞、C 反应蛋

白、血清淀粉样蛋白 A 和白蛋白组合指标，其动

态变化可系统性反映感染进程与宿主反应状态，

中性粒细胞升高反映急性细菌感染的骨髓动员效

应，C 反应蛋白与血清淀粉样蛋白 A 作为急性时相

蛋白，不仅敏感反映炎症强度，近年研究显示血

清淀粉样蛋白 A 还可通过激活核因子 κB 通路促进

炎症介质释放，并通过调节巨噬细胞极化方向影

响组织修复进程［29］，低白蛋白血症不仅是炎症消

耗的结果，更可能形成“营养不良―免疫抑制―

感染加重”的恶性循环［30］，低白蛋白水平会降低

抗菌药物的蛋白结合率、影响组织分布，同时减

少免疫球蛋白合成底物，最终削弱宿主清除病原

体的能力。该指标组合的协同监测，既能评估感

染控制情况，也可预警宿主免疫储备状态，为临

床实施个体化抗感染与营养支持提供重要依据［31］。

在 耐 药 性 方 面 ， 本 研 究 显 示 石 家 庄

S. maltophilia 对米诺环素、左氧氟沙星和复方新诺

明的耐药率为 0. 63%、9. 81% 和 16. 46%，均显著

低于世界各地报道的情况［32−33］，且不同年份及季

度比较，差异均无统计学意义，复方新诺明的耐

药率（16. 46%）远低于 AlFonaisan 等［34］  在回顾

性研究时的 20. 0% 耐药率，其中对米诺环素的敏

感性最高（耐药率仅 0. 63%），这与国内多数近期

监测数据相符，如王瑜等［8］ 报道 2011—2019 年对

上 述 三 药 的 耐 药 率 分 别 仅 为 0. 0%~1. 3%、

7. 5%~14. 6%、1. 4%~8. 7%；熊丽蓉等［11］也报

道 2005—2017 年间耐药率呈总体下降趋势，至

2017 年分别低至 0. 4%、 4. 0% 和 2. 9%，此一良

好态势亦有赖于中国从 2012 年开始的全国性的

ASP 计划实施［34−35］，ASP 的严格执行，降低了碳

青霉烯类等广谱抗生素的滥用情况，减轻了选择

压力，减缓了 S. maltophillia 耐药的发生速度，体

现了规范化管理的公共卫生意义。由于耐药可能

进一步发生，仍需密切观察。对于严重感染，推

荐使用两种具有活性的药物联合或者新的治疗方

案如头孢地尔来保证疗效［24］。

本研究仍存在一些限制性：第一，单中心回

顾设计导致不可避免的选择偏倚，并不能将结论

外推；第二，缺乏分子分型信息，无法判断院内

感染是克隆播散还是多株独立发生，在评价感染

控制措施方面不够精确；第三，患者的完整治疗

方案以及最终临床结局（例如 30 d 全因病死率）

未系统收集，不能说明耐药谱与预后之间的直接

关系。另外，炎性因子大多只是单一时间点检查

的结果，并没有显示其随疾病进程和疗效的变化

过程。

综 上 所 述 ， 本 研 究 全 面 描 述 了 石 家 庄

S. maltophilia 的流行病学特征，在发病人群中老年

男性居多，并伴有多种慢性基础疾病；肺部是主

要感染部位，常与其他细菌或真菌发生混合感染，

目前该菌对推荐抗生素耐药率较低，说明合理用

药政策得到了一定执行。血清淀粉样蛋白 A 和 C 反

应蛋白  可以辅助判断 S. maltophilia 感染情况以及

感染的严重程度，基于以上显示，未来的研究应

致力于从分子机制与临床干预层面，一方面可采

用全基因组测序技术进行高分辨率分子流行病学

调查，精准追溯院内传播链与克隆进化，为感染

控制提供靶向依据。另一方面有必要开展前瞻性

队列研究，系统比较基于药敏结果的单药与联合

治疗方案在清除病原、改善炎症及临床结局等方

面的疗效差异，从而构建循证治疗体系，最终实

现从精准诊断到优化预后的全程管理提升。
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