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Abstract
Antibiotic-resistant Helicobacter pylori (H pylori) 
and the resistance rate are increased due to the 
wide use of antibiotics. At present, the detection 
of antibiotic-resistant H pylori is focused on the 
clarithromycin and metronidazole resistance 
testing using PCR-based molecular biology 
techniques. However, PCR-restriction fragment 
length polymorphism and real-t ime PCR 
in combination with melting curve analysis 
techniques have a broad prospect in detecting 
drug-resistant clarithromycin. They can detect 
it from tissue biopsy and stool samples, and 
thus can be used in detecting the resistance of 
a wide range of antibiotics. Western blot and 
PCR- restriction fragment length polymorphism 
can also detect the resistance of metronidazole, 
and can therefore develop into the routine 
procedures for detect ing drug-res is tant  
H pylori. 
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摘要
抗生素的广泛应用使幽门螺杆菌(H pylori )对
抗生素的耐药性和耐药率逐渐增加, 目前对幽
门螺杆菌耐药的检测方法重点在对克拉霉素
和甲硝唑两种抗生素耐药的检测, 其检测方法
主要是基于聚合酶链式反应为基础的分子生
物学技术, 其对克拉霉素发展前景广阔的是聚
合酶链式反应-限制性片段长度多态性分析技
术和实时定量聚合酶链式反应结合解链曲线
分析技术, 可对活检组织和粪便两种样本进行
检测, 同时可以对多种抗生素进行耐药检测; 
其对甲硝唑耐药的检测主要是免疫印迹法和
聚合酶链式反应-限制性片段长度多态性分
析技术, 有望发展成检测H pylori 耐药的常规 
项目.  
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0  引言

幽门螺杆菌(H pylori )在人群中传播广泛, 致病

性强, H pylor i的感染与慢性胃炎、消化性溃

疡、胃癌以及胃黏膜相关淋巴组织(MALT)淋
巴瘤密切相关, H pylori的清除与根治, 直接关

系到这些疾病的转归及预后[1-5]. 随着抗生素的

广泛应用, H pylor i耐药菌株的发生率逐年上

升, 根除的难度逐渐增加. 最近报道H pylori耐
药是全球性的, 其耐药是导致根除治疗失败的

主要原因[6-7]. 对H pylori根除治疗的常用抗生

素有: 克拉霉素、甲硝唑、阿莫西林、四环素

及喹诺酮类等, 大多数H pylori菌株对这些抗生

素的耐药是由突变引起的, 包括自发突变和通

过耐药信息的传递引起的突变等. H pylori对抗

生素耐药的检测目前已经不再局限于传统的

药物敏感性试验, 由传统的细菌培养、药物敏

®

■背景资料
抗生素的广泛应
用使H pylori 对抗
生素的耐药性和
耐药率逐渐增加, 
而对H pylori 的根
除率却逐渐降低, 
选择快速敏感价
廉的分子生物学
技术对H pylori 耐
药基因进行检测, 
成为了临床医生
选择合理抗生素
的关键.
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感试验逐渐转向分子生物学检测方法, 耐药基

因突变的检测若能成为H pylori检查的常规项

目, 无论从患者的医药费开支还是药物对患者

引起的不良反应方面, 均有重要意义, 本文就

目前对H pylori耐药基因检测的最新进展作一 
综述. 

1  H pylori 对克拉霉素耐药的基因检测

克拉霉素的化学名称是6-甲基红霉素, 是当前

应用最广泛的大环内酯类抗生素. 该药具有耐

酸和能溶解于酸性pH胃液中的特性及po后生

物利用率好、副作用少等优点. 因而, 近年新的

抗H pylori三联或四联治疗方案中将其作为主

要首选药物. 克拉霉素的抗菌机制是药物穿透

入菌体细胞内, 与核糖体紧密结合, 作用于23S 
rRNA V区的多肽转移环, 抑制多肽转移酶, 影响

核糖体的移位过程, 阻止肽链延长, 从而抑制细

菌蛋白质的合成, 达到杀菌目的. 但是据报道克

拉霉素对敏感菌株和耐药菌株的根除率分别为

95%和40%[8]. 关于H pylori对克拉霉素的耐药机

制, 比较一致的观点是H pylori  23S rRNA基因

点突变引起克拉霉素与核糖体结合力下降[9-10], 
突变位点包括A2142G、A2142C、A2143G、

A2143C、T2717C、T2182C、A2144T、

C2245T、T2289C等[11-15], 其中主要突变位点是: 
A2142G、A2142C和A2143G. 新近快速发展的

应用分子生物学技术检测H pylori耐药性的实验

方法多是检测上诉突变位点. 用来检测的样本

主要为活检胃组织、胃液, 以及近年来备受关

注的可用来无创检测的粪便样本等. 检测的方

法主要是基于分子生物学的PCR技术, 其中近年

来应用较广, 效果较好的检测方法有以下几种: 
1.1 聚合酶链式反应-限制性片段长度多态性

分析技术(PCR-Restriction Fragment Length 
Polymorphism, PCR-RFLP) PCR-RFLP是将目的

基因片段PCR扩增后, 利用多种限制性内切酶对

扩增产物进行酶切, 不同的基因序列会产生不

同的酶切产物, 从而产生不同的电泳图谱, 通过

与标准物的对比即可检测出有无变异. Fontana 
et al [16]先利用半巢式PCR扩增长约783 bp的23S 
rRNA基因, 扩增的敏感度和特异度均为100%, 
然后用限制性内切酶Bsa Ⅰ A2143G, Mbo Ⅱ 
(A2142C/G), 和HhaⅠ(T2717C)切割目的片段, 
可以检测23S rRNA基因点突变的位点. Rimbara 
et al [17]用巢式PCR-RFLP技术检测粪便中的23S 
rRNA基因的点突变, 结果在耐药菌株(MIC>1 
m g/L)中检测出A2143G位点的突变 ,  S e v i n  

et al [18]用此方法检测出A2143G和A2144G位点

的突变, 与通过培养H pylori来检测耐药菌株的

方法相比, 此方法简单、敏感、准确, 是一种非

创伤性的检测方法, 临床应用前景广阔, 但是存

在临床标本易被污染的缺点. 
1.2 实时定量PCR(real-time PCR) 结合解链曲线

(melting curve)分析技术此方法的基本原理是寡

核苷酸探针与模板结合时, 不匹配碱基将显著

影响双链解链温度(Tm), 探针与模板完全配对

时的Tm值比单个碱基错配时的Tm值要高, 通过

LightCycler实时监测升温时Cy5的荧光信号强

度变化以LightCycler软件生成的解链曲线, 了
解不同扩增产物的Tm值, 便可判断耐药基因的

突变. Schabereiter-Gurtner et al [19]应用实时定量

PCR结合解链曲线分析的方法, 分别检测92个 
H pylori感染的胃组织标本及粪便标本, 结果显

示野生型H pylori解链温度为63℃, A2142C突变

的菌株解链温度为58℃, A2142G和A2143G突变

的菌株解链温度为54℃, 用E-test检测患者的标

本, 耐药菌株的最小抑菌浓度(MIC)≥1.0 mg/L, 
92例患者中有11例对克拉霉素耐药, 相比之下

实时定量PCR检测活检组织有9例耐药, 粪便样

本检测中有8例耐药, 其敏感度为64%, 特异度分

别为94%和97%. 此方法简单准确, 除可以用来

检测克拉霉素耐药基因以外, 其检测H pylori感
染的敏感度和特异度都达到了90%以上, 是检测

H pylori治疗后情况的一种非创伤性的方法. 
1 .3  荧光原位杂交 ( f l u o r e s c e n c e  i n  s i t u 
hybridization, FISH) PCR-FISH是将DNA探针用

特殊修饰的核苷酸分子标记(如biotin-dUTP或
digoxigenin-dUTP), 然后将标记的探针直接原位

杂交到染色体或DNA纤维切片上, 再用与荧光

素分子偶联的单克隆抗体与探针分子特异性结

合来检测DNA序列在染色体或DNA纤维上的定

位. H pylori对克拉霉素耐药性的3个突变位点可

以特异性的被ClaR1(A2143G), ClaR2(A2144G), 
及ClaR3(A2143C)探针所标记, 不同的突变位

点对应不同的抗生素最小抑菌浓度, ClaR1>64 
mg/L, ClaR2和ClaR3抑菌浓度为8-64 mg/L[20-22]. 
Morris et al [20]应用琼脂扩散法确定的敏感与耐

药样本, 从286例H pylori培养阳性的样本中, 随
机选取35例克拉霉素敏感样本和33例克拉霉素

耐药样本, 对PCR-FISH的检验效能进行验证, 结
果表明PCR-FISH对克拉霉素耐药检测的敏感度

达94%, 特异度达86%, 并且此方法可以解释用

琼脂扩散法确定的敏感菌株为何治疗失败, 因
其存在对克拉霉素耐药和敏感的混合菌株. 但

■研发前沿
目前对H pylori 研
究的重点是耐药
基因及其检测, 开
发快速、敏感、

价廉的应用分子
生物学技术对其
耐药基因进行检
测 ,  并 应 用 于 临
床, 成为亟待解决
的问题. 
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是也存在此法不能确定除克拉霉素外其他抗生

素的耐药性. 此方法具有快速、特异性高、准

确、经济的优点, 是检测H pylori感染及其对大

环内脂类抗生素敏感性的方法[23]. 
1.4 以P C R为基础的变性高效液相色谱分析

技术(PCR-based denaturing high-performance 
liquid chromatography assay, PCR-DHPLC) PCR-
DHPLC检测系统的原理是基于未解链的和部分

解链的双链DNA在部分失活条件下具有不同保

留的性质. 杂合子个体的DNA经PCR扩增产生

异源双链, 由于错配位点的氢键被破坏, 因此在

异源双链上形成“鼓泡”, 导致他与纯合子个

体的DNA扩增产物(完全匹配的同源双链)的解

链特征不同. 在部分加热变性的条件下, 异源双

链DNA分子更易于解链形成Y形结构, 与固定

相的结合能力降低, 将先于同源双链被洗脱出

来, 带有突变序列的样品呈现出异源双链和同

源双链混合物的峰形特点, 而不含突变序列的

样品则只有同源双链的峰形. 据此可检测出含

有单个碱基的置换、插入或缺失的异源双链片

段, 从而提供有无突变的信息, 然后再利用序列

分析的方法来确定突变的类型和位点. Posteraro  
et al [24]用此方法检测94例H pylori感染的样本, 结
果发现有51例存在对克拉霉素的耐药, 与E-test
的检验结果一样 ,  其敏感度和特异度都达到

100%, 并且分析检测的51例耐药菌株的DNA序

列, 发现有25例A2143G突变, 15例A2142G突变, 
7例A2142C突变, 此外还发现了3例T2182C突变, 
1例C2195T突变, 此方法是一种简单, 快速, 功能

强大发现基因突变的技术, 使临床上检测耐药

基因的突变成为可能, 但是只能提供样本有无

突变的信息, 需要结合序列分析才能得出具体

的突变类型. 
1 . 5  优势同源形成分析技术 (p r e f e r e n t i a l 
homoduplex formation assay, PHFA) PHFA是根

据同源双链较异源双链优先形成的原理, 将双

标记的双链DNA探针与未标记的双链DNA样

品进行混合、变性, 当标记的DNA的序列与未

标记的DNA序列相同时, 同源双链之间可以进

行杂交. 由于未标记的DNA分子的稀释, 双标

记的双链DNA的比例将会减少. 当两者的DNA
序列不相同甚至仅一个碱基存在差异时, 同源

双链优先形成, 双标记双链DNA分子的比例不

会减少. 在双标记双链DNA中, 一条标有生物

素的DNA链可通过生物素与亲和素之间的亲

和力连接于亲和素包被的微量滴定板上, 当加

入碱性磷酸酶标记的抗DNP抗体和硝基苯酚磷

酸盐(p-NPP), 标有DNP的DNA链就可以通过与

酶标DNP抗体和p-NPP结合发生的显色反应进

行检测. 通过制备针对H pylori  23S rRNA基因

特定位点突变的双标记双链DNA探针, 可以检

测耐药的突变基因. Maeda et al [25]应用PHFA测

定412例H pylori感染的患者23S rRNA基因的突

变, 发现337例是纯野生菌株感染, 38例发生单

纯A2144G突变, 37例存在野生菌株和突变菌株

的混合感染(30例A2144G突变, 5例A2143G突变, 
2例A2144G突变和A2143G突变). 与琼脂糖稀释

法作比较测定186例H pylori感染的患者, 结果

显示PHFA测定的纯野生菌株感染的149例中有

147例在琼脂糖稀释法中的最小抑菌浓度小于

0.2 mg/L, 纯突变菌株感染的18例最小抑菌浓度

都大于3.13 mg/L, 而在19例混合菌株感染的病

例中, 10例最小抑菌浓度小于0.1 mg/L, 9例大于

3.13 mg/L, 其敏感度达到95%以上, 并且与PCR-
RFLP相比较, PHFA最大的优势是可以检测到只

有10个基因拷贝的H pylori , 检测出耐药菌株和

野生菌株同时感染的患者. 
1.6 反向杂交 反向杂交是用标记的待检测核

酸与未标记的固化D N A探针杂交 ,  目前研究

较多的是PCR线性探针分析(PCR-l ine probe 
assay[LiPA]). PCR-LiPA检测H pylori  23S rDNA
突变的位点, 即先用PCR的方法, 以生物素标记

的引物来扩增23S rDNA的某一基因片段, 生物

素化的PCR扩增产物变性后, 再与固定在硝酸纤

维膜上的特殊寡聚核苷酸探针杂交, 从而确定

有无突变及突变的位点. van Doorn et al [26]通过

多中心实验研究, 在不同国家六个实验室的299
例H pylori感染的患者中, 利用最小抑菌浓度试

验区分出133例耐药菌株和169例敏感菌株, 而
利用PCR-LiPA技术检测其结果在133例耐药菌

株中127例存在23S rDNA点突变, 其主要突变位

点A2143G占45.2%, A2142G占33.3%. 而多位点

突变占19.8%, 在169例敏感菌株中167例未发生

基因突变. 其敏感度和特异度都在95%以上, 此
方法准确可靠, 并且可以检测多个耐药基因位

点的突变, 其临床发展前景十分广泛. 

2  H pylori 对硝基咪唑类似物耐药的基因检测

近年H pylori对硝基咪唑的耐药也呈上升趋势, 
严重影响H pylori的根除. 据报道, 兰索啦唑+克
拉霉素+甲硝唑的三联疗法对咪唑敏感菌株的 
H pylori根除率为83%, 而对耐药菌株的根除率

仅为63%[27]. 硝基咪唑类药物治疗H pylori的主要

■相关报道
胡 伏 莲  e t  a l 在 
H  py lo r i 耐药研
究 进 展 中 ,  从 
H pylori 的流行病
学、耐药机制、

根除失败原因、

治疗及研制和开
发H py lo r i 疫苗 
的 重 要 性 进 行 
了多层次分析. 
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机制是在特有的低氧化还原电势和硝基还原酶

的作用下, 还原产生亚硝基衍生物和羟胺衍生

物引起DNA的损伤和细菌的死亡[28]. 研究表明 
H pylori对硝基咪唑耐药性的产生, 主要是由于

无法获得足够低的氧化还原电位[29]. H pylori有
多个硝基还原酶, 包括: NADPH黄素氧化还原

酶、氧不敏感的NAPH硝基还原酶、铁氧还蛋

白和黄素氧还蛋白等, 其中rdxA基因编码的氧

不敏感的NADPH硝基还原酶起主要作用[30-31]. 
rdxA基因的突变包括易位突变、错义突变、片

段缺失、片段插入等, 可使此酶活性降低, 是导

致H pylori对硝基咪唑耐药的主要机制[32-33]. 但
是rdx突变类型与耐药程度不相关, 而且发现耐

药菌株来自敏感菌株r d x 基因的起始突变, 并
非水平基因的转移. 此外f r x A基因(编码黄素

氧化还原酶)、frxB基因(编码铁氧还原蛋白类

似物)、rdxA基因、rdxB基因、porA基因的突

变也可能影响H pylori对硝基咪唑类药物的耐 
药[34-35], Han et al [36]研究发现frxA基因突变能够

增强rdx基因突变导致的耐药性. 
虽然硝基咪唑类药物的耐药与rdx基因和其

他编码还原酶的基因突变有关, 但是到目前为

止还没有一种高效的分析方法来检测硝基咪唑

类药物的耐药. 公认的检测H pylori抗生素敏感

性方法, 如琼脂糖稀释法、E-test、肉汤微量稀

释法等在检测硝基咪唑类药物耐药方面得不到

满意的结果, 且这些方法费时, 费用高, 技术含

量要求较高, 需胃镜下取材, 给患者带来一定的

痛苦和创伤. 目前对甲硝唑的耐药的检测主要

有两种分子生物学技术. 
2.1 免疫印迹法 Latham et al [37]用PCR扩增26695
菌株中的rdxA基因, 扩增产物经限制性内切酶

Eco RⅠ和PstⅠ酶切后的限制性片段转入到质粒

表达载体PMAL-C2上, 用亲和层析法得到净化

的MalE-rdxA融合蛋白(M r 66 000), 和费氏完全

佐剂一起免疫兔子, 6 wk之后分离得到抗rdxA
蛋白抗体. 再利用免疫印迹的方法, 用特异性的

抗rdxA蛋白抗体检测耐药菌株, 结果发现27株
甲硝唑耐药菌中有25株存在M r 24 000 rdxA蛋白

的免疫化合物缺失(93%), 而17株甲硝唑敏感菌

株均表达此蛋白. 此方法的最大优点是能够检

测出所有影响rdxA基因表达的耐药菌株, 包括

那些用核苷酸序列分析没有被发现的菌株, 有
望成为新的用于临床的检测方法. 
2.2 PCR-RFLP 田拥军 et al [38]利用PCR-RFLP
将rdxA基因分成两个基因型: rdxA基因Ⅰ型和

rdxA基因Ⅱ型, 同时与甲硝唑耐药进行统计学

分析, 有显著意义, 其rdxA基因Ⅱ型中耐药菌株

占84%,敏感菌株占16%. 可以认为rdxA基因Ⅱ

型是H pylori耐甲硝唑的特征型别, 如果菌株为

Ⅱ型, 则耐药机率大.

3  H pylori 对阿莫西林耐药的基因检测

阿莫西林是用于治疗H pylor i感染的唯一β内
酰胺药物, 其对H pylori的MIC非常低, β内酰胺

族抗生素能穿越细菌细胞壁, 与细菌内膜的青

霉素结合蛋白酶结合, 干扰细胞壁合成导致细

菌死亡. 由于这些位点能与青霉素G共价结合, 
故称之为青霉素结合蛋白酶(penicillin-binding 
protease, PBP). 尽管过去20多年中阿莫西林广泛

用于抗菌治疗, 但H pylori对阿莫西林的耐药仍

非常少见[39]. 对阿莫西林耐药的H pylori菌株中

没有检测到β内酰胺酶活性, 其基因的青霉素结

合位点的突变是引起阿莫西林耐药的原因. Dore 
e t a l [40]报道阿莫西林耐药株仅有3种青霉素结

合蛋白酶(PBP-A、B、C), 其PBP-D缺失, 敏感

菌株中PBP 4种成分都有. 表明PBP-D表达的改

变在H pylori对阿莫西林的耐药中起重要作用. 
DeLoney et al[41]报道的结果为: PBP1结合能力的

下降和细胞对β-内酰胺类抗生素的摄取能力下

降为H pylori对阿莫西林耐药的主要原因. 在分

子水平的研究显示PBP1的氨基酸序列发生改变

导致PBP与阿莫西林的结合力下降, 并且细胞内

青霉素的浓度也由于H pylori质子泵蛋白B、C
的结构改变而下降[42]. 目前研究H pylori对阿莫

西林耐药基因的检测的方法很少, 其H pylori对
阿莫西林的最小抑菌浓度的报道也没有统一的

标准. Gerrits et al [43]提出的在PBP1A基因多重突

变变化是H pylori对阿莫西林耐药的主要原因, 
目前这项研究的发现否定了用分子生物学技术

快速检测H pylori对阿莫西林耐药的可能性.

4  H pylori 对喹诺酮耐药的基因检测

随着H pylori对克拉霉素和甲硝唑类的耐药率

不断地上升, 喹诺酮类作为二线根除H pylori的
抗生素成为关注的重点[44], 对喹诺酮类耐药性

的研究也越来越多[45-47]. 喹诺酮类药物主要是

抑制细菌复制过程中所必需的DNA回旋酶和

拓扑异构酶Ⅳ的作用, 从而抑制细菌的繁殖, 产
生抗菌活性. DNA回旋酶的A、B两个亚单位分

别由gyrA和gyrB基因编码, 而拓扑异构酶Ⅳ的

C亚单位和两个E亚单位分别由parC和parE基因

编码. 其中gyrA和parC基因突变导致的耐药比

■创新盘点
本文根据国内外
最新资料, 分析了
目前H pylori 对抗
生素的耐药及其
耐药基因位点的
突变, 并对目前研
究的多种分子生
物学技术的原理
及其检测耐药基
因的优缺点做了
相应的比较.



www.wjgnet.com

514                            ISSN 1009-3079    CN 14-1260/R             世界华人消化杂志     2008年2月18日    第16卷   第5期

较常见, 突变位点集中的区域称为喹诺酮耐药

决定区(quinolone resistance-detemining region. 
QRDR)[48], 这个区域内发生基因突变会导致大

部分细菌产生高水平的耐药. 研究显示, H pylori
对喹诺酮类抗生素的耐药机制主要是由于编

码回旋酶的gyrA基因QRDR区域内点突变造成 
的[49], gyrA基因突变相对应的氨基酸位置主要

有87位天冬酰胺突变为赖氨酸, 88位丙氨酸突

变为缬氨酸, 91位天冬氨酸突变为谷氨酸, 或者

天冬酰胺, 或者酪氨酸[50], 此外Cattoir et al [51]发

现了三个新的突变位点分别是86位天冬氨酸突

变为天冬酰胺、87位苏氨酸突变为异亮氨酸、

87位天冬酰胺突变为丙酮酸, 并且发现后两种

87位氨基酸突变与H pylori对喹诺酮类抗生素的

获得性耐药有关. 目前H pylori在传统的检测抗

生素敏感的试验中存在易污染和生长不足的缺

点, Glocker et al [52]应用实时定量PCR结合荧光

共振能转换技术(fluorescence resonance energy 
transfer-based real-time PCR)对gyrA基因进行检

测, 结果发现87位氨基酸基因突变菌株的解链

温度为48.7℃, 91位氨基酸基因突变的解链温度

分别为: 58.5℃、52℃、44.6℃, 而野生型菌株

的解链温度分别为57℃和47.4℃, 从而可以检测

出对喹诺酮类药物耐药的菌株, 筛选出敏感的

患者用喹诺酮类药物进行H pylori根除治疗.

5  H pylori 对四环素耐药的基因检测

四环素是一种廉价有效的治疗H pylori感染的

抗生素. 作为二线治疗的药物, 四环素通过结合

核糖体的30S小亚基, 阻止蛋白质的翻译过程

达到抗菌的目的, 主要的结合点位于16S rRNA
区域[53]. 但是近几年来据报道, 四环素耐药性

显著的增加. Dailidiene et al [54]已经从159例临

床病例中分离出六种四环素耐药的菌株. 研究

发现16S rRNA基因的突变是导致四环素耐药

的主要机制. 其分离的六个耐药菌株中有五个

是16S rRNA基因发生突变. Gerrits et al [55]发现

16S rRNA基因的三个碱基对AGA926-928突变

为TTC与H pylori对四环素高水平的耐药(MIC 
8-64 mg/L)有关, 而单个碱基对或者两个碱基

对的突变只会导致低水平的耐药(MIC<4 mg/L)
或者H pylori生长速度的减慢. 而Nonaka et al [56]

研究发现16S rRNA的965-967位点的核苷酸的

替换也和四环素的耐药有关. 目前研究其耐药

机制并不单纯集中在16S rRNA基因突变上, 还
与幽门螺杆菌细胞膜的通透性等多方面的因素 
有关. 

传统对四环素的敏感检测主要为琼脂扩散

法和琼脂稀释法, 但是其检测缓慢、费时, 并且

其培养过程中存在H pylori生长缓慢、易被其他

细菌污染的缺点, 目前对其耐药基因的检测主

要集中在分子生物学技术, 实时定量PCR技术发

展成为其快速准确检测16S rRNA点突变的主要

技术[57-58], Lawson et al [57]利用实时定量PCR技术

从1006例H pylori感染的患者中检测出18例患者

对四环素降低了敏感性, 其野生型菌株的解链

温度68℃, 而点突变A928C的解链温度是66℃, 
A926C的解链温度是64℃, A926G的解链温度

是63℃, A926T/A928C的解链温度是62℃, 三个

碱基对AGA926-928突变为TTC的解链温度是

61℃, 从而可以确定H pylori菌株的耐药性. 
了解H pylori的耐药状况对选择正确的治疗

方案有非常重要的作用[59], 上述分子生物学检

测技术何时成为一种快速敏感价廉的方法, 对 
H pylori耐药基因进行检测, 并广泛的应用到临

床, 成为目前研究的重点, 相信在不远的将来必

会有新的研究方法应用到临床, 指导临床医生

选择合理有效的抗生素, 提高H pylori的根除率.
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