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ICU泌尿系感染临床分离菌的流行病学特点
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【摘 要】目的：探索重症监护病房（intensive care unit，ICU）患者泌尿系感染（urinary tract infection，UTI）病原菌的十年流行病学

变迁及其耐药谱演变规律，为优化临床经验性抗感染治疗及制定精准的感染防控策略提供循证依据。方法：回顾性收集 2015
年 10月至 2024年 10月于 2个综合类医院中 ICU住院、经尿培养确诊为UTI的成年患者临床资料。根据时间分为前期（2015至

2019年）与后期（2020至 2024年）2个阶段，对 2组患者的病原菌分布、构成比及主要病原菌的耐药性进行比较分析。结果：

共调查了 455例泌尿系感染患者，最终纳入 245例患者。ICU-UTI病原菌以革兰阴性菌为主（55.0%），其中大肠埃希菌占比最

高，虽然 2020至 2024年大肠埃希菌比例较前 5年更高，但差异无统计学意义（P=0.385）。革兰阳性菌和真菌比例有波动，屎肠

球菌及白色念珠菌为主要病原体。耐药性方面，大肠埃希菌对多数β-内酰胺类抗生素的耐药率较高，但后5年较前敏感，屎肠

球菌对青霉素耐药率从 83.3%降至 12.5%（P<0.001），并于后 5年首次检出耐万古霉素菌株（3例）。分层分析发现革兰阴性菌

在合并泌尿系梗阻（urinary tract obstruction，UTO）的患者中不再占绝对优势。结论：本中心泌尿系感染以革兰阴性菌为主，大

肠埃希菌、屎肠球菌及念珠菌为主要病原。大肠埃希菌的耐药谱普遍恶化，ICU-UTI的病原谱与耐药性呈动态变化，应不断加

强病原学监测、优化导尿管管理并规范抗菌药物使用。
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【Abstract】Objective：To investigate the epidemiological shifts in pathogenic bacteria and the evolution of their antibiotic resistance 
profiles over the past decade in patients with urinary tract infection（UTI） admitted to the intensive care unit（ICU），and to provide 
evidence-based support for optimizing empirical anti-infective therapy and formulating precise infection prevention and control strate⁃
gies. Methods：A retrospective analysis was performed for the clinical data of adult patients who were admitted to the ICU of two gen⁃
eral hospitals from October 2015 to October 2024 and were diagnosed with UTI based on urine culture，and according to the time of ad⁃
mission，they were divided into early period group（2015-2019） and late period group（2020-2024）. The two groups were compared in 
terms of the distribution and constituent ratio of pathogenic bacteria and the antibiotic resistance profiles of the main pathogenic bacte⁃
ria. Results：A total of 455 patients with UTI were screened， and 245 were ultimately included in the study. Gram-negative bacteria 
were the predominant pathogens in ICU-UTI， accounting for 55.0% of all isolates， with Escherichia coli being the most common patho⁃
gen. Although the proportion of Escherichia coli was higher in 2020–2024 than in the preceding five years， the difference was not statis⁃

tically significant（P=0.385）. There were fluctuations in the propor⁃
tions of Gram-positive bacteria and fungi，among which Enterococ⁃

cus faecium and Candida albicans were the main pathogens. As for 
antibiotic resistance profiles，E. coli was highly resistant to most β
-lactam antibiotics，with a slight improvement in susceptibility in 
the latter five years；the resistance rate of E. faecium to penicillin 
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decreased from 83.3% to 12.5%（P<0.001），and vancomycin-resistant strains（3 isolates） were identified for the first time during 
2020-2024. The stratified analysis showed that Gram-negative bacteria were no longer predominant in patients with urinary tract ob⁃
struction.Conclusion：UTI in these two hospitals is mainly caused by Gram-negative bacteria，with the main pathogens of E. coli，E. 

faecium，and Candida spp. The resistance profile of E. coli is aggravated，and there are dynamic changes in the pathogen spectrum and 
antibiotic resistance of ICU-UTI. It is recommended to enhance microbiological surveillance，optimize urinary catheter management，
and standardize the use of antimicrobial agents.
【Key words】intensive care unit；urinary tract infection；pathogenic bacteria；antibiotic resistance；epidemiology

泌尿系感染（urinary tract infection，UTI）是重症

患者人群中最常见的细菌感染之一，也是全球细菌

耐药负担的重要来源。基于全球疾病负担研究

（global burden of disease，GBD）的最新分析，2019年

全球 UTI 发病数已超过 4 亿例，相关死亡约 23.7 万

例，过去 30年间UTI的发病率和病死率总体呈上升

或高位持平趋势，在老龄化程度较高和社会发展指

数较高地区尤为突出[1-3]。Meta分析也提示，2019年

与抗菌药物耐药（antimicrobial resistance，AMR）直

接相关的死亡达 127万例，与AMR相关的死亡接近

495 万例，其中以泌尿道和血流感染贡献最为显

著[4-5]。针对UTI的AMR专题研究进一步指出，耐药

性大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌等泌尿致病菌已成

为全球AMR死亡的重要驱动因素之一，亟需依托区

域监测数据优化经验性抗菌策略[3，6]。

在住院患者中，UTI 尤其是导尿管相关泌尿系

感 染（catheter-associated urinary tract infection，
CAUTI）是最常见的医院获得性感染之一，其负担在

重症监护病房（intensive care unit，ICU）尤为突出。

在 ICU 中 CAUTI的发生率通常在 1~7例/1 000导尿

管日，多以革兰阴性杆菌和念珠菌属为主，并伴有

较高的多重耐药率和病死率[7]。多个前瞻性研究亦

证实，尽管通过束状干预等综合感染控制措施可部

分降低器械相关医院感染发生率，但CAUTI仍然是

ICU 器械相关感染的重要组成部分，其病原谱和耐

药水平在不同医院、不同时间段之间存在显著异质

性[8-10]。与此同时，多项研究提示 ICU患者中革兰阴性

杆菌、真菌及耐碳青霉烯肠杆菌科（carbapenem-
resistant Enterobacteriaceae，CRE）的分离率明显高

于普通病区，进一步增加了抗感染治疗的复杂性和

医疗负担[11]。

基于中国细菌耐药监测网（China Antimicro⁃

bial Surveillance Network，CHINET）抗菌药物耐药监

测网络的 7年回顾性分析显示，2015至 2021年全国

26 万余株泌尿系统分离菌中约 3/4 为革兰阴性菌，

以大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌最为常见，对喹诺酮

类和第三代头孢菌素的耐药率持续上升，产超广谱

β - 内酰胺酶（extended-spectrum beta-lactamases，
ESBLs）和碳青霉烯类耐药菌株比例逐年增加[12]。

大型综合医院的长期随访亦证实，UTI的病原学构

成及耐药性会随患者年龄构成、基础疾病及科室类

型发生动态变化，ICU 病区往往承担更高比例的多

重耐药菌负担[13-15]。然而，现有多数研究基于全院

或多地区汇总数据，仅能提供宏观层面的流行病学

信息，难以反映某一地区单一 ICU高危人群的真实

病原学特征及其长期演变规律。尤其是在地级市

医院，兼顾时间趋势分析和关键病原体耐药谱细化

描述的 ICU-UTI监测数据仍相对缺乏。

国际指南进一步强调了“复杂性UTI”和局部解

剖因素在病程中的关键作用[16-17]。长期留置导尿、

泌尿系结石、梗阻性尿路病变以及免疫抑制状态是

导致复杂性 UTI 和泌尿源性脓毒症的重要危险因

素，这类患者更易感染耐药菌，经验性抗菌策略必

须依赖于本地病原谱和耐药数据[18]。针对泌尿系结

石或梗阻患者的研究显示，其尿液病原菌构成与非

梗阻患者存在显著差异，革兰阳性菌和真菌比例往

往升高，且耐药水平更高[15，19-20]。但在 ICU 场景下，

系统比较合并与未合并泌尿系梗阻/结石患者病原

谱差异，以及评估真菌负担和耐药表型的研究仍极

为有限。

基于此，本研究利用 2家综合性三级甲等医院

ICU 自 2015 年至 2024 年连续 10 年的真实世界数

据，对 ICU 内确诊 UTI 患者的病原菌分布及主要优

势菌（尤其是大肠埃希菌和屎肠球菌）的耐药性进
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行系统回顾，横向比较 2015 至 2019 年与 2020 至

2024年 2个时间段的流行病学特征，并首次在 ICU-
UTI人群中按是否合并泌尿系梗阻进行分层分析，

本研究期望为 ICU 层面的经验性抗菌药物选择、

CAUTI 防控策略优化以及区域抗菌药物管理提供

更加精细化、可操作的本地数据支持。

1　资料与方法

1.1　研究设计与对象

本研究为双中心、回顾性横断面研究。研究对象为南方

医科大学南方医院赣州分院及云浮市人民医院 ICU于 2015
年 10月 1日至 2024年 10月 31日住院的成年患者，已分别通

过南方医科大学南方医院赣州分院伦理委员会（审批号：

PJB2025-391-01）与云浮市人民医院伦理委员会（审批号：

2025A040）的审查批准。通过两院检验科微生物学数据库

检索所有尿培养阳性记录，并结合电子病历资料筛选符合

UTI诊断的病例。纳入标准：①年龄≥18岁；②住院期间曾在

ICU 接受治疗；③符合 UTI 临床诊断标准，即出现发热、尿

频、尿急、尿痛、脓尿或意识障碍等提示泌尿系感染的症状和

体征，并至少 1次尿培养提示致病菌阳性；④尿标本来源为

清洁中段尿或导尿管尿。排除标准：①经临床医生综合判断

为标本污染或定植（如多种菌群杂生但无相应临床表现者）；

②同一患者在同次住院期间重复分离出的同种病原菌仅计

入第1次分离结果。

1.2　资料收集与定义

通过查阅电子病历系统，系统性地收集了患者的以下

资料。①人口学资料：年龄、性别等；②基础疾病与合并

症：糖尿病、慢性肾脏病、心脑血管疾病、泌尿系统结构异

常（如肾结石、肾积水）、入院时的急性生理学与慢性健康

评分Ⅱ（Acute Physiology and Chronic Health Evaluation Ⅱ，

APACHE Ⅱ）；③实验室检查指标；④微生物学培养结果及

抗菌药物敏感测试数据；⑤临床干预措施与结局指标：是否

留置导尿管及其留置时间等、ICU住院时间、总住院时间、28 d
病死率、院内病死率。

UTI 的诊断基于临床症状与体征（如发热、尿频、尿急、

脓尿等）并结合尿培养阳性结果。阳性标准定义为：中段尿

或导尿标本中，单一病原菌菌落计数≥105 CFU/mL；或在有症

状患者中，优势菌种计数≥103 CFU/mL，该标准与现行临床指

南保持一致[3-4]。

泌尿系梗阻（urinary tract obstruction，UTO）的定义依据

影像学检查 [超声、计算机断层扫描（computed tomography，
CT）或磁共振成像（magnetic resonance imaging，MRI）]及泌尿

外科评估，包括输尿管梗阻、肾盂肾盏扩张、结石导致的尿流

通畅受阻以及其他明确可导致尿路引流障碍的结构性病变。

1.3　微生物学鉴定与药敏试验

尿液标本（包括清洁中段尿、导尿标本等）采集后，立即

送至检验科微生物实验室进行处理。采用 Vitek MS全自动

快速微生物质谱检测仪（法国 bioMérieux 公司）或 BD Phoe⁃
nixTM-100全自动细菌鉴定/药敏分析仪（美国 Becton，Dick⁃
inson 公司）进行菌种鉴定和药敏试验。药敏结果的判读严

格依据分离菌株当年美国临床和实验室标准协会（Clinical 
and Laboratory Standards Institute，CLSI）发布的折点标准。

对于大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌，采用双纸片协同试验来确

定其是否产ESBLs。
1.4　统计学方法

使用 Microsoft Excel 整理数据建立数据库，采用 R 软件

（版本 4.3.3）进行统计学分析。计数资料以频数和百分比

[n（%）]描述；计量资料经正态性检验后，符合正态分布者以

均数±标准差（x±s）表示，非正态分布数据以中位数（四分

位间距）[Md（P25，P75）]表示。缺失数据采用多重插补法处理。

定性资料组间采用卡方检验或Fisher精确检验，非正态分布

的计量资料组间差异采用Mann-Whitney检验。病原菌构成

及耐药率在前后 2个时期之间的比较均采用双侧检验，检验

水准α=0.05。

2　结 果

2.1　研究人群特征

研究通过检索 2个医院检验科微生物学数据库，初步筛

选出 455例尿培养阳性患者。其中年龄<18岁的 41例，菌落

数<102 CFU/mL的患者共 57例，培养结果考虑为标本污染或

定植菌，不符合临床UTI诊断的共 112例。最终符合入选标

准的患者共 245 例，前期（2015 至 2019 年）和后期（2020 至

2024年）泌尿系感染患者分别为 112例和 133例。如表 1所

示，2个时期患者在年龄、性别、主要合并症、疾病严重程度

评分及留置导尿管比例（98.2% vs. 98.5%）等方面均差异无

统计学意义。后期泌尿系结石及尿道狭窄的患者比例较高，

但2个时期患者的生存结局差异无统计学意义。

2.2　病原菌分布的整体构成与时间趋势

本研究对 2015至 2024年 245例泌尿系感染患者的尿液

样本进行病原学分析，共分离出 316株微生物。总体分布显

示，革兰阴性菌、革兰阳性菌及真菌的比例分别为 56.3%、

22.1%和 21.5%。近 10年的尿液分离的前 5位微生物病原菌

分别是大肠埃希菌、屎肠球菌、白色念珠菌、粪肠球菌和肺炎

克雷伯菌。

对 2 个时期进行比较分析发现（图 1 和表 2），研究期间

泌尿系感染病原谱整体保持稳定。结果显示，革兰阴性菌占

比在前后 2个时期无明显变化，其中大肠埃希菌在革兰阴性
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菌中占主导地位，且后期较前期占比更高，但组间差异无统

计学意义（36.1% vs. 41.5%，χ²=0.750，P=0.385）。值得注意

的是，鲍曼不动杆菌在后期占比由前期的 0.5% 上升至

3.4%，成为后期常见病原体之一。

革兰阳性菌总体占比为 22.1%，后期其占比较前下降

8.4%（χ²=0.520，P=0.043），其中肠球菌属为主要构成。真菌

总体占比为 21.5%，后期略有上升（18.9% vs. 24.4%，χ²=
3.400，P=0.065），白色念珠菌为主要真菌病原体。

2.3　主要病原菌的耐药性变迁

2.3.1　大肠埃希菌　研究共分析了 122 株大肠埃希菌的耐

图 1　前后 2 个时期 UTI的微生物菌群分布及比较

表 1　2015 至 2024 年 ICU 中 UTI患者的基线特征 [Md（P25，P75）；n，%]

临床特征

年龄

性别（男）

合并症

　　糖尿病

　　慢性肾脏病

　　心脑血管疾病

　　肾结石

　　肾积水

　　尿道狭窄

ICU内治疗

　　留置导尿

　　留置时间（d）
　　机械通气

　　血管活性药

疾病严重程度与检验结果

　　入科APACHE Ⅱ
　　白细胞计数（×10⁹/L）
　　中性粒细胞计数（×10⁹/L）
　　淋巴细胞计数（×10⁹/L）
　　血红蛋白（g/L）
　　血小板计数（×10⁹/L）
　　C反应蛋白（mg/L）
　　降钙素原（ng/mL）
　　肌酐（μmol/L）
临床结局

　　ICU死亡率

　　28 d病死率

　　院内病死率

　　ICU住院时间（d）
　　总住院时间（d）

总体（n=245）
67.0（55.0，77.0）

98（40.0）

57（23.3）
63（25.7）

124（50.6）
82（33.5）
23（9.4）

36（14.7）

241（98.4）
9.0（4.0，22.0）

119（48.6）
101（41.2）

12.0（9.0，16.0）
12.4（8.3，17.7）
10.9（6.8，15.8）

0.8（0.4，1.6）
100.0（82.0，121.0）

171.0（107.0，246.0）
74.1（28.1，131.7）

8.4（1.1，21.7）
139.1（64.2，287.5）

30（12.2）
42（17.1）
43（17.6）

7.0（4.0，22.0）
19.0（10.0，42.0）

2015至2019年（n=112）
67.0（54.5，79.3）

48（42.9）

26（23.2）
32（28.6）
62（55.4）
28（25.0）
10（10.0）

5（4.5）

110（98.2）
12.0（5.0，31.2）

50（44.6）
34（30.4）

11.5（9.0，15.0）
12.5（7.9，17.6）
11.1（6.8，15.8）

0.8（0.5，3.3）
98.0（77.7，114.0）

161.5（107.7，223.2）
69.5（37.2，112.3）

8.6（2.0，16.5）
141.2（57.7，274.8）

17（15.2）
22（19.6）
25（22.3）

11.0（4.0，28.0）
24.0（11.0，45.2）

2020至2024年（n=133）
66.0（56.0，75.0）

50（37.6）

31（23.3）
31（23.3）
62（46.6）
54（40.6）
13（15.1）
31（23.3）

131（98.5）
7.0（4.0，18.0）

69（51.9）
67（50.4）

13.0（9.0，19.0）
12.4（8.2，18.0）
10.9（7.0，15.8）

0.8（0.4，1.4）
106.0（87.0，125.0）

187.0（106.0，264.0）
78.8（24.1，143.0）

6.5（0.5，69.9）
139.1（77.5，313.0）

13（9.8）
20（15.0）
18（13.5）

6.0（4.0，12.0）
16.0（9.0，27.0）

Z/χ²值
-0.153

0.500

0.000
0.628
1.525
5.964
0.695

15.753

0.000
-2.841

1.001
9.247

2.025
0.610
0.344

-1.875
2.430
1.449
0.175
0.430
1.239

1.188
0.613
2.666

-2.818
-2.420

P值

0.879
0.480

1.00
0.428
0.217
0.015
0.405

<0.001

1.000
0.004
0.317
0.002

0.043
0.543
0.732
0.061
0.015
0.148
0.862
0.668
0.216

0.276
0.434
0.103
0.005
0.016
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药性，其中前期 61株，后期 61株。其耐药谱在 10年间的变

化如表 3和图 2所示。大肠埃希菌对 β-内酰胺类抗生素的

总体耐药率较高，但对大多数该类药物的耐药率随时间下

降，特别是头孢唑啉钠与头孢曲松。对左氧氟沙星的耐药率

则由 44.3% 降至 16.4%（χ²=9.931，P=0.002），其他喹诺酮类

抗生素的敏感性无明显变化。大肠埃希菌对碳青霉烯类抗

生素（亚胺培南）的耐药率在整个研究期间均保持在较低水

平（约5%~9%），且前后2个时期差异无统计学意义。

表 2　2015 至 2024 年 UTI尿液标本微生物分离株的构成比较（n，%）

分离株

革兰阴性菌

　　大肠埃希菌属

　　克雷伯菌属

　　变形杆菌属

　　肠杆菌属

　　普罗威登斯菌属

　　假单胞菌属

　　其他 a

革兰阳性菌

　　肠球菌属

　　葡萄球菌属

　　链球菌属

真菌

　　白色念珠菌

　　非白色念珠菌 b

总体（n=316）
178（56.3）
122（38.6）

17（5.4）
12（3.8）

3（0.9）
7（2.2）
5（1.6）

12（3.7）
70（22.1）

60 （19.0）
8（2.5）
2（0.6）

68（21.5）
43（13.6）

25（7.9）

2015至2019年（n=169）
93（55.0）
61（36.1）

12（7.1）
4（2.4）
3（1.8）
4（2.4）
2（1.2）
7（4.1）

44（26.0）
39（23.1）

4（2.4）
1（0.6）

32（18.9）
20（11.8）

12（7.1）

2020至2024年（n=147）
85（57.8）
61（41.5）

5（3.4）
8（5.4）
0（0.0）
3（2.0）
3（2.0）
5（3.4）

26（17.6）
21（14.3）

4（2.7）
1（0.7）

36（24.4）
23（15.6）

13（8.8）

χ²值
2.750
0.750
1.450
1.280

-
1.161
0.573
0.461
0.520
3.400
0.876
0.879
1.235
0.677
1.283

P值

0.100
0.385
0.229
0.258
0.251
1.000
0.667
0.500
0.043
0.065
1.000
1.000
0.290
0.412
0.250

注：a，其他革兰阴性菌包括类香味菌属（香味类香味菌）、柠檬酸杆菌属（弗氏柠檬酸杆菌）、摩根菌属（摩氏摩根菌摩根亚种）、不动杆菌属（鲍

曼不动杆菌）；b，非白色念珠菌包括热带假丝酵母菌、近平滑假丝酵母菌、光滑假丝酵母菌；-，Fisher精确概率法

表 3　2015 至 2024 年 UTI的大肠埃希菌分离株对抗生素的耐药性（n，%）

抗生素

β-内酰胺类

　　哌拉西林

　　苯唑西林

　　头孢唑啉钠

　　头孢曲松

　　头孢西丁

　　头孢呋辛

　　头孢吡肟

　　阿莫西林/克拉维酸

碳青霉烯类

　　亚胺培南

　　美罗培南

　　喹诺酮类

　　左氧氟沙星

　　莫西沙星

　　环丙沙星

其他

　　阿米卡星

　　替加环素

　　呋喃妥因

总体（n=122）

40（32.8）
44（36.1）
23（18.9）
37（30.3）
15（12.3）
14（11.5）
13（10.7）
36（29.5）

8（6.6）
6（4.9）

37（30.3）
29（23.8）

1（0.8）

7（5.7）
31（25.4）

6（4.9）

2015至2019年（n=61）

18（29.5）
25（41.0）
18（29.5）
26（42.6）

7（11.5）
9（14.8）
8（13.1）

23（37.7）

6（9.8）
6（9.8）

27（44.3）
11（18.0）

1（1.6）

5（8.2）
17（27.9）

4（6.6）

2020至2024年（n=61）

22（36.1）
19（31.1）

5（8.2）
11（18.0）

8（13.1）
5（8.2）
5（8.2）

13（21.3）

2（3.3）
0（0.0）

10（16.4）
18（29.5）

0（0.0）

2（3.3）
14（23.0）

2（3.3）

χ²值

0.335
0.889
7.715
7.603
0.000
0.726
0.344
3.192

0.297
-

9.931
1.628

-

4.382
0.173
0.311

P值

0.563
0.346
0.005
0.006
1.000
0.394
0.557
0.074

0.495
0.028

0.002
0.202
1.000

0.057
0.677
0.486

注：-，Fisher精确概率法
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2.3.2　屎肠球菌　研究共分析了 40 株屎肠球菌的耐药性

（表 4），发现泌尿系感染分离菌中屎肠球菌对多种抗生素耐

药性强，前 5 年屎肠球菌对左氧氟沙星、环丙沙星、莫西沙

星、青霉素和呋喃妥因的耐药率均接近 80%。与前 5 年相

比，屎肠球菌对青霉素的耐药率从前期的 83.3%下降至后期

的 12.5%（χ²=16.705，P<0.001）；对莫西沙星的耐药率也由

79.2% 降至 12.5%（χ²=14.541，P<0.001）。在前期，所有屎肠

球菌菌株对万古霉素和利奈唑胺均敏感。但在后期，耐万古

霉素屎肠球菌（vancomycin-resistant Enterococcus faecium，

VRE）以及耐利奈唑胺的菌株检出率均升高。

2.4　特殊患者尿液病原菌分布

研究分析了合并 UTO 患者的尿液病原学分布情况（表

5、图 1），发现合并 UTO 的患者尿液分离菌中革兰阴性菌的

优势不再突出，前后 2个时期的占比均未过半。前期革兰阳

性菌的占比为 37.7%，后期真菌的占比为 36.7%。不合并

UTO 的患者则以革兰阴性菌为主要感染病原菌，且分布较

稳定（表6和图3）。

图 2　大肠埃希菌在不同时期的特殊耐药性情况

表 4　2015 至 2024 年 UTI的屎肠球菌分离株对抗生素的耐药性（n，%）

抗生素

左氧氟沙星

环丙沙星

莫西沙星

替加环素

克林霉素

庆大霉素

青霉素

万古霉素

利奈唑胺

呋喃妥因

总体（n=40）
24（60.0）
30（75.0）
21（52.5）
12（30.0）

8（20.0）
4（10.0）

22（55.0）
3（7.5）
4（10.0）

31（77.5）

2015至2019年（n=24）
19（79.2）
19（79.2）
19（79.2）

8（33.3）
8（33.3）
0（0.0）

20（83.3）
0（0.0）
0（0.0）

20（83.3）

2020至2024年（n=16）
5（31.2）

11（68.8）
2（12.5）
4（25.0）
0（0.0）
4（25.0）
2（12.5）
3（18.8）
4（25.0）

11（68.8）

χ²值
7.296
1.727

14.541
1.500

-
-

16.705
-
-

2.273

P值

0.007
0.482

<0.001
0.729
0.013
0.019

<0.001
0.057
0.019
0.441

注：-，Fisher精确概率法

表 5　合并泌尿系梗阻的 UTI患者尿液标本微生物分离株的构成（n，%）

分离株

革兰阴性菌

　　大肠埃希菌属

　　克雷伯菌属

　　变形杆菌属

　　肠杆菌属

　　普罗威登斯菌属

　　假单胞菌属

　　其他 a

革兰阳性菌

　　肠球菌属

　　葡萄球菌属

　　链球菌属

真菌

　　白色念珠菌

　　非白色念珠菌 b

总体（n=110）
50（45.4）
24（21.8）

5（4.5）
5（4.5）
2（1.8）
4（3.6）
1（0.9）
9（8.2）

31（28.1）
28（25.5）

3（2.7）
0（0.0）

29（26.3）
22（20.0）

7（6.3）

2015至2019年（n=61）
27（44.2）
12（19.7）

3（4.9）
1（1.6）
2（3.3）
4（6.6）
1（1.6）
4（6.6）

23（37.7）
20（32.8）

3（4.9）
0（0.0）

11（18.0）
6（9.8）
5（8.2）

2020至2024年（n=49）
23（46.9）
12（24.5）

2（4.1）
4（8.2）
0（0.0）
0（0.0）
0（0.0）

5（10.2）
8（16.3）
8（16.3）

0（0.0）
0（0.0）

18（36.7）
16（32.7）

2（4.0）

χ²值
4.382
0.142
1.223
0.194

-
-
-

5.240
3.983
3.062

-
-

0.169
7.470
0.843

P值

0.105
0.707
1.000
0.169
0.500
0.136
1.000
0.127
0.046
0.080
0.257

0.299
0.006
0.253

注：a，其他革兰阴性菌包括类香味菌属（香味类香味菌）、柠檬酸杆菌属（弗氏柠檬酸杆菌）、摩根菌属（摩氏摩根菌摩根亚种）、不动杆菌属（鲍

曼不动杆菌）；b，非白色念珠菌包括热带假丝酵母菌、近平滑假丝酵母菌、光滑假丝酵母菌；-，Fisher精确概率法
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3　讨 论

本研究基于南方医科大学南方医院赣州分院

及云浮市人民医院 2015 年至 2024 年连续 10 年的

ICU 泌尿系感染患者的真实世界数据，系统刻画了

临床分离菌的流行病学特征及其耐药性变迁，并比

较了前后 2 个时间段的变化趋势。本研究中 ICU-
UTI的病原谱以革兰阴性菌为主且较稳定，真菌与

革兰阳性菌的占比不容忽视，这与全球范围内泌尿

系感染病原学由“革兰阴性菌主导”向“多病原共

存”转变的倾向相呼应[21-22]。与此同时，大肠埃希菌

和屎肠球菌的耐药性表现出显著的时间动态，提示

ICU环境中抗菌药物使用模式与感染防控策略正在

重塑微生物生态。

本研究发现，革兰阴性菌在 UTI中的占比较稳

定，但结合大肠埃希菌比例升高（36.1% vs. 41.5%）

及鲍曼不动杆菌占比上升（0.5% vs. 3.4%）的趋势，

提示 ICU环境中抗菌药物的选择压力可能正在推动

病原谱的结构性变迁。值得注意的是，鲍曼不动杆

菌的崛起并非偶然现象，其常与长期留置导尿管、

碳青霉烯类暴露及交叉传播密切相关。既往研究

亦指出，ICU 内鲍曼不动杆菌的暴发多与 CAUTI有
关，且其生物膜形成能力及碳青霉烯酶[如苯唑西林

酶（oxacillinase，OXA）-23、OXA-58]的携带率显著

升高，提示未来需将其纳入 ICU-UTI的重点监测病

原体[23]。

另一方面，真菌在 UTI 中的占比从 18.9% 升至

24.4%，尽管白色念珠菌在真菌感染中仍为主导，但

非白色念珠菌（如热带假丝酵母、光滑假丝酵母）的

检出率也稳定于 7%~8%且不容忽视。这一趋势与

ICU 患者广谱抗生素暴露、免疫抑制状态及导尿管

留置时间延长密切相关。值得关注的是，光滑假丝

酵母对棘白菌素类药物的获得性耐药已有多例报

道[24]，而热带假丝酵母则表现出对氟康唑的天然耐

药。鉴于念珠菌尿与 ICU 患者死亡率增加显著相

表 6　不合并泌尿系梗阻的 UTI患者尿液标本微生物分离株的构成（n，%）

分离株

革兰阴性菌

　　大肠埃希菌属

　　克雷伯菌属

　　变形杆菌属

　　肠杆菌属

　　普罗威登斯菌属

　　假单胞菌属

　　其他 a

革兰阳性菌

　　肠球菌属

　　葡萄球菌属

　　链球菌属

真菌

　　白色念珠菌

　　非白色念珠菌 b

总体（n=206）
128（62.1）
98（47.6）

12（5.8）
7（3.4）
1（0.5）
3（1.5）
4（1.9）
3（1.5）

39（18.9）
32（15.5）

5（2.4）
2（1.0）

39（18.9）
21（10.2）

18（8.7）

2015至2019年（n=108）
66（61.1）
49（45.4）

9（8.3）
3（2.8）
1（0.9）
0（0.0）
1（0.9）
3（2.8）

21（19.4）
19（17.6）

1（0.9）
1（0.9）

21（19.4）
14（13.0）

7（6.4）

2020至2024年（n=98）
62（63.2）
49（50.0）

3（3.1）
4（4.1）
0（0.0）
3（3.1）
3（3.1）
0（0.0）

18（18.3）
13（13.3）

4（4.1）
1（1.0）

18（18.3）
7（7.1）

11（11.2）

χ²值
0.672
0.283
2.883
0.675

-
-

0.751
-

0.965
0.652
0.229
0.000
0.783
1.328
0.799

P值

0.534
0.599
0.188
0.711
1.000
0.110
0.355
0.187
0.743
0.507
0.193
1.000
0.626
0.250
0.367

注：a，其他革兰阴性菌包括类香味菌属（香味类香味菌）、柠檬酸杆菌属（弗氏柠檬酸杆菌）、摩根菌属（摩氏摩根菌摩根亚种）、不动杆菌属（鲍

曼不动杆菌）；b，非白色念珠菌包括热带假丝酵母菌、近平滑假丝酵母菌、光滑假丝酵母菌；-，Fisher精确概率法

图 3　大肠埃希菌与屎肠球菌在不同时期的特殊耐药性情况
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关[25-26]，盲目使用氟康唑可能导致治疗失败，因此经

验性抗真菌治疗需结合患者高危因素及本地真菌

流行病学数据。

本研究对大肠埃希菌的耐药性分析显示，大肠

埃希菌对β-内酰胺类抗生素的总体耐药率较高，哌

拉西林耐药率从 29.5% 升至 36.1%（P=0.56），莫西

沙星耐药率亦从 18.0% 升至 29.5%（P=0.20），而头

孢曲松与阿莫西林/克拉维酸的耐药率始终维持在

30%左右。这一现象可能与 ICU内喹诺酮类及广谱

青霉素类的长期过度使用有关，与全球范围内氟喹

诺酮类药物耐药率上升的态势一致[27-29]。尤其关键

的是，产超广谱β-内酰胺酶菌株的检出率已从41.9%
升至 49.1%，这与北美及欧洲多地报道的 ESBLs 发
生率在过去 10 年内增长 10%~30% 的趋势相吻

合[30-33]。鉴于 ESBLs导致的 UTI与临床治疗失败率

增高、住院时间延长及死亡风险增加密切相关[34-35]，

这一变化对经验性治疗构成了严峻挑战。所幸，碳

青霉烯类药物的疗效在本研究中仍相对稳固，且

CRE 比例有下降趋势，提示碳青霉烯类作为“最后

防线”的疗效尚未崩溃。然而，需警惕的是，CRE的

局部暴发往往与碳青霉烯酶基因（如NDM-1、KPC-
2）的水平传播有关，未来需结合分子分型技术（如

全基因组测序）明确耐药机制及传播途径[36-37]。

与大肠埃希菌的耐药谱普遍恶化不同，屎肠球

菌的耐药性变迁则呈现出更为复杂的模式。一方

面，其对青霉素（79.2% vs. 31.2%，P=0.006）的耐药

率显著下降，可能与短期内 ICU内减少针对革兰阳

性菌的青霉素类抗生素使用相关，体现了抗菌药物

管理政策的短期成效。这一耐药性变化与大肠埃

希菌相反，可能与 2种细菌的耐药稳定性不同有关。

另一方面，万古霉素耐药菌株首次出现于后 5年，且

利奈唑胺耐药率从 0% 升至 25.0%，提示需加强对

VR-Efm的主动筛查及接触隔离措施。既往研究指

出，VR-Efm 的暴发常与万古霉素暴露及粪肠球菌

与屎肠球菌的质粒介导耐药基因（如 vanA、vanB）传

播有关[38]。

此外，本研究按泌尿系梗阻状态分层分析 ICU-
UTI的病原谱，发现革兰阴性菌在合并 UTO 的患者

中不再占绝对优势，前后 2期占比均未超过 50%，而

在无 UTO 的患者中始终以革兰阴性菌为主且分布

稳定。这一差异提示泌尿系梗阻可能改变了泌尿

系感染的病原菌生态，梗阻导致的尿流动力学改

变、局部免疫环境变化、反复医疗干预及长期抗生

素暴露等因素，可能共同促进革兰阳性菌与真菌的

定植与感染。因此，对于合并UTO的泌尿系感染患

者，经验性抗感染治疗需重视病原学构成的这一特

点，加强病原学检查并适时覆盖革兰阳性菌及真

菌，以优化临床疗效并减少耐药发生。

本研究以南方医科大学南方医院赣州分院及

云浮市人民医院 2 家综合医院 ICU 为基础，连续纳

入 2015 至 2024 年 10 年间所有符合诊断标准的

ICU-UTI患者，系统描绘了区域内 ICU泌尿系感染临

床分离菌的病原谱与耐药谱演变轨迹。与既往多

为全院或短期监测的数据相比，本研究具有 3个方

面的特点和创新：①研究对象限定于 ICU这一极高

危人群，并跨越2019冠状病毒病（coronavirus disease 
2019，COVID-19）大流行前后 2个阶段，能够在同一

地区、同一类型 ICU内部，观察到病原构成由“革兰

阴性菌相对单一”向“革兰阴性菌、革兰阳性菌与真

菌多病原共存”转变的过程，同时揭示大肠埃希菌、

屎肠球菌等关键病原体耐药性的动态变化，为理解

ICU环境中抗菌药物使用和院感防控策略对微生物

生态的长期影响提供了真实世界证据；②本研究不

仅分析了整体病原谱，还对大肠埃希菌和屎肠球菌

等核心病原体的耐药表型进行了细化，包括 ESBLs
产生菌、耐碳青霉烯菌株以及耐万古霉素/耐利奈唑

胺肠球菌的检出情况，为 ICU经验性处方β-内酰胺

类、碳青霉烯类及糖肽/草脂类抗菌药物提供了更具

针对性的本地参考；③首次在本地区 ICU-UTI人群

中按是否合并泌尿系梗阻（或结石）进行分层分析，

发现合并梗阻患者中革兰阳性菌和真菌的比例明

显上升，病原构成与非梗阻患者存在系统性差异，

提示临床在处理复杂性 UTI或泌尿源性脓毒症时，

经验性治疗策略应同时考虑解剖学基础疾病和本

地病原学资料。基于上述结果，本研究不仅补充了

现有国内外 ICU-UTI流行病学证据的空白，也为地

市级 ICU制定以本地数据为基础的经验性抗菌药物

路径和导尿管相关感染防控策略提供了可直接转
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化的依据。

未来，院感控制策略可针对鲍曼不动杆菌及

VR-Efm 建立专项监测，强化导尿管护理规范及抗

菌药物分级管理制度。或可将尿液培养送检率及

抗菌药物使用前培养率纳入 ICU质量考核指标，以

减少经验性治疗的盲目性。值得注意的是，本研究

中 98.4% 的患者存在留置导尿管，且留置时间中位

数达9 d，提示导尿管相关感染仍是 ICU-UTI的主要

驱动因素。

本研究存在几点局限性。首先，回顾性设计可

能遗漏部分无症状菌尿或定植病例，且无法明确患

者采样前是否已使用抗菌药物，其对尿液培养的结

果无法避免。其次，研究跨越了 COVID-19 流行期

间，COVID-19 患者泌尿系感染的病原学分布特点

可能结果造成影响，同时该时期的抗菌药物暴露对

尿液分离病原菌的耐药性产生的在研究中并未涉

及。此外，本研究未对患者的抗菌药物治疗反应进

行随访，未来可开展前瞻性队列研究，动态评估不

同抗菌方案对 ICU-UTI患者预后的影响。

本研究揭示了 ICU泌尿系感染病原谱正由革兰

阴性菌主导向多病原共存转变，大肠埃希菌与屎肠

球菌耐药形势严峻，真菌比例上升。建立并依赖于

常态化的、动态的本地病原学和耐药性监测系统，

实施精准的、基于证据的抗菌药物管理和感染防控

策略，是应对当前挑战、保障患者安全的唯一出路。
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