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华东师范大学在校生皮肤上葡萄球菌

类型及其抗药性分析

蒋德明，　马海龙，　古丽斯坦·努尔艾合麦提，　买尔丹·帕力合提
（生命科学学院 华东师范大学，上海　２０００６２）

摘要：实验采集了华东师范大学在校学生皮肤表面的细菌样品，通过ＢａｉｒｄＰａｒｋｅｒ培养基选择

性分离葡萄球菌属菌株．对分离到的菌株进行染色体ＤＮＡ的提取，并扩增１６ＳｒＲＮＡ基因；通

过１６ＳｒＲＮＡ基因序列分析菌株类型及菌株之间的系统发育关系；最后利用纸片琼脂扩散法

（ＫＢ法）检测葡萄球菌菌株对１０种常见的抗生素敏感性并进行分析．结果分离得到了共３１株

葡萄球菌菌株，然后对各菌株的１６ＳｒＲＮＡ基因序列进行系统发育关系分析，将其分为６个不

同的葡萄球菌种．通过对抗生素敏感性分析显示，３１株菌中对１０种抗生素检测没有完全敏感

的菌株，其中氨苄青霉素、阿莫西林和恩诺沙星３种抗生素抗菌效果都比较低，抗性率分别为

９１％，９１％和７２％；阿米卡星的抗葡萄球菌效果最好，在３１株菌株中只有３株菌株对阿米卡星

具有抗性．上述结果显示，不管是维族人群还是汉族人群，皮肤表面都存在大量葡萄球菌，而维

族人群中存在的数量高于汉族人群，但在菌株类型上并没有显著差异．存在于健康人体表面的

葡萄球菌对常见１０种抗生素具有较高的抗性，阿米卡星对葡萄球菌的敏感性最好．

关键词：皮肤微环境；　葡萄球菌；　１６ＳｒＲＮＡ基因；　系统发育关系；　抗药性
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０　引　　言

皮肤是人体抵抗致病菌入侵的第一道防线，时常与环境中的各类微生物接触，同时皮肤

表面又生长着大量的共生细菌．Ｇａｏ等人通过分子生态学方法对人体手臂表面共生细菌群

落组成进行分析，发现人体皮肤表面存在着８个细菌门，１８２个细菌种的共生细菌，其中放

线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）共占了

９４．６％，而葡萄球菌属（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊）的细菌占了皮肤表面细菌总数的１１．１％
［１］．葡萄球

菌即广泛存在于自然环境中又定植于人体皮肤表面，对于健康人群并不致病，但可伴随“异

物”（高分子材料如塑料等）进入病人体内，并通过粘附形成生物膜，入侵血循环而致败血症

等，是医院交叉感染的重要来源［２］．其致病性随细菌侵入途径、菌量、毒力及机体免疫力不同

而异［３］．

对皮肤上正常葡萄球菌群落分布的了解有助于对人类和动物上葡萄球菌相关的皮肤疾

病的致病性认识．近年来国外学者对皮肤共生葡萄球菌类型分布和抗药性进行了一定的研

究，如Ｈａｕｓｃｈｉｌｄ等人通过从食虫动物和啮齿动物身上分离到１９７株葡萄球菌菌株，通过分

析菌株狉狆狅犅 和犱狀犪犑 基因序列发现，琥珀葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊狊狌犮犮犻狀狌狊）占总数的

２８％，其次为木糖葡萄球菌（犛．狓狔犾狅狊狌狊）占２０．８％，斯氏葡萄球菌（犛．狊狋犲狆犪狀狅狏犻犮犻犻）占

１８．３％
［４］．Ｎａｇａｓｅ等人对７种不同的动物和人体皮肤上葡萄球菌的种类分布进行了研究，

发现在动物皮肤上主要以木糖葡萄球菌和松鼠葡萄球菌（犛．狊犮犻狌狉犻）为主，而在人体皮肤上

主要以表皮葡萄球菌（犛．犲狆犻犱犲狉犿犻犱犻狊）为主，说明在动物身上和人体身上葡萄球菌分布的

类型具有明显的不同［５］．另外研究发现，皮肤上葡萄球菌群落的组成差异与皮肤疾病密切相

关．如Ｄｅｋｉｏ等人对患有慢性腿部溃疡病人的皮肤细菌群落进行了分析，发现和对照组正常

人皮肤上的细菌组成相比，金黄色葡萄球菌（犛．犃狌狉犲狌狊）在患者皮肤上的组成比例明显上

升［６］．Ｇａｏ等人在对牛皮癣病人伤口皮肤表面的细菌组成进行了分析，发现和对照的正常皮

肤细菌群落比较，其中头状葡萄球菌（犛．犮犪狆犻狋犻狊）和山羊葡萄球菌（犛．犮犪狆狉犪犲）数量明显减

少，而八叠葡萄球菌（犛．犺狅犿犻狀犻狊）数量明显增加，表皮葡萄球菌的数量在正常皮肤和伤口皮

肤上没有明显区别［７］．

国内对皮肤共生葡萄球菌的类型和抗药性研究主要集中在医院临床菌株上，如王帮勇

等人对重症监护病房的患者各类标本分离的凝固酶阴性葡萄球菌进行鉴定和药敏试验，结

果显示，分离的凝固酶阴性葡萄球菌以表皮葡萄球菌和溶血葡萄球菌（犛．犺犪犲犿狅犾狔狋犻犮狌狊）为

３２１
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主，菌株对青霉素、红霉素和苯唑西林耐药率最高，分别达１００％、９３．４４％和９１．８０％
［８］．陈

丽阳等人对广西医科大学第一附属医院２００９年１～１２月检出的葡萄球菌及药敏结果进行

分析，结果临床标本中分离出葡萄球菌７９６株．药敏结果显示，葡萄球菌对青霉素Ｇ和红霉

素的耐药率均大于５０％，其中耐甲氧西林葡萄球菌对多种抗菌药的耐药性均高于甲氧西林

敏感的葡萄球菌，但对万古霉素和利奈唑胺的耐药率为０
［９］．但国内对健康人群皮肤上的葡

萄球菌基本没有什么实质上的研究进展．因此，健康人群皮肤上的葡萄球菌菌株类型以及对

抗生素的耐药性等方面还了解得很少．

本文通过采集华东师范大学在校生皮肤表面的细菌样品，通过ＢａｉｒｄＰａｒｋｅｒ培养基选

择性分离葡萄球菌属菌株，通过１６ＳｒＲＮＡ基因序列分析菌株类型及菌株之间的系统发育

关系；最后利用纸片琼脂扩散法对葡萄球菌菌株对１０种常见的抗生素敏感性进行分析．可

在一定程度上了解正常人体表面的葡萄球菌的种类和耐药状况，对于健康人体细菌的分布、

耐药性研究以及医学上指导临床合理用药等都有一定的指导意义．

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　样品采集　在学校邀请了３０位本校学生，他们都身体健康，且近一个月内没有服用

过抗生素，其中维族１５人，汉族１５人．提取了他们手背皮肤表面的细菌样品，采集方法为用

灭菌棉签沾取取样液（０．１５ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ，０．１％ Ｔｗｅｅｎ２０）在被采集者的手背擦拭后，将棉

签放入盛有５００μＬ取样液的离心管中清洗，如此重复３次获得皮肤表面细菌样品．样品编

号按照英文字母顺序编写，维族人群样品用大写字母；汉族人群样品用小写字母．

１．１．２　主要试剂和仪器　基因组ＤＮＡ提取试剂盒（北京天根生物有限公司，北京），小量

质粒提取试剂盒（北京天根生物有限公司，北京），ＰＣＲ扩增仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｆｆ，德国），凝胶成像

系统（ＢｉｏＲａｄ，美国），ＰＣＲ纯化试剂盒（上海生工生物有限公司，上海），稳压稳流电泳仪和

电泳槽，离心机，数码相机，ｐＭＤ１９Ｔ（大连宝生物生物有限公司，大连）载体，大肠杆菌

ＤＨ５α，药敏纸片（上海欧韦达生物技术有限公司，上海）等．

１．２　葡萄球菌菌株分离

将采集的皮肤表面样品取１００μＬ涂布于ＢａｉｒｄＰａｒｋｅｒ培养基（每１００ｍＬ含胰蛋白胨

１．０ｇ，牛肉浸粉０．５ｇ，酵母浸粉０．１ｇ，丙酮酸钠１．０ｇ，甘氨酸１．２ｇ，氯化锂０．５ｇ，卵黄亚

碲酸钾增菌剂５ｍＬ，琼脂１．５ｇ，ｐＨ值７．２）３７℃培养４８ｈ．根据菌落表型不同随机选取不

同的菌落，接种在ＬＢ液体培养基中培养１６ｈ，加入甘油使其终浓度达到１５％，－８０℃冻存

备用．

１．３　细菌基因组ＤＮＡ提取

将－８０℃冻存菌株转接到ＬＢ液体培养基中，培养１６ｈ后，取２ｍＬ菌液到离心管中，

按照基因组ＤＮＡ提取试剂盒的操作说明提取细菌基因组ＤＮＡ，ＤＮＡ溶液取５μＬ用１％

琼脂糖凝胶电泳检测．

１．４菌株１６ＳｒＲＮＡ基因扩增，ＡＲＤＲＡ分型与测序

使用细菌通用引物２７Ｆ和１４９２Ｒ
［１３］对７８菌株１６ＳｒＲＮＡ基因进行扩增；ＰＣＲ反应体

系（２０μＬ）：２×ＰｒｅｍｉｘＴａｑ１０μＬ，上下游引物（ｌ０μｍｏｌ／Ｌ）各０．５μＬ，模板ＤＮＡ１００ｎｇ

左右．ＰＣＲ扩增程序为：９５℃４ｍｉｎ，９４℃４５ｓ，５５℃４５ｓ，７２℃９０ｓ，２５个循环；７２℃１０
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ｍｉｎ．以无菌水为空白作为阴性对照，做２个ＰＣＲ扩增平行实验．取ＰＣＲ反应产物５μＬ进

行１％琼脂糖凝胶电泳检测．

对于分离到的葡萄球菌菌株，利用扩增片段限制性酶切（ＡＲＤＲＡ）分型方法来确定菌

株的类型．ＰＣＲ产物用ＰＣＲ产物纯化试剂盒纯化和回收，对纯化的ＰＣＲ产物用犎犻狀ｆＩ和

犆狊狆６Ｉ进行酶切分析．酶切体系２０μＬ：犎犻狀ｆＩ或犆狊狆６Ｉ１μＬ，１０×ｂｕｆｆｅｒ２μＬ，ＰＣＲ产物

８μＬ，ｄｄＨ２Ｏ６μＬ．３７℃ 酶切４ｈ后加２μＬ１０×Ｌｏａｄｉｎｇｂｕｆｆｅｒ终止反应．通过琼脂糖凝

胶电泳初步判断不同菌株类型．

为了克隆菌株１６ＳｒＲＮＡ基因，纯化的ＰＣＲ产物与ｐＭＤ１９ＴＶｅｃｔｏｒ载体连接，转化

到犈．犮狅犾犻ＤＨ５α感受态细胞中．转化子扩大培养后，利用煮沸法
［１４］提取质粒，电泳检测具

有目的片段插入的阳性克隆，阳性克隆直接送英俊测序中心测序．

１．５　序列分析和核酸序列收录号

阳性克隆利用引物２７Ｆ和１４９２Ｒ进行双向测序，测序结果用Ｃｏｎｔｉｇ软件进行拼接，获

得近乎全长的１６ＳｒＲＮＡ基因序列．１６ＳｒＲＮＡ基因序列与ＧｅｎＢａｎｋ中的已知序列进行了

分析比对，从ＧｅｎＢａｎｋ中取得相关序列作为参考菌株序列，首先使用ＣｌｕｓｔａｌＸ
［１５］将序列进

行完全比对，然后用Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ法
［１６］取得序列的进化距离．使用软件 Ｍｅｇａ

［１７］作出系

统进化树，数据自展重抽样次数１０００次．１６ＳｒＲＮＡ 基因序列进化树以溶酪大球菌（犕犪犮

狉狅犮狅犮犮狌狊犮犪狊犲狅犾狔狋犻犮狌狊）ＡＴＣＣ１３５４８（ＧｅｎＢａｎｋ序列号Ｙ１５７１１）作为进化树的根．本实验中

所得到的细菌１６ＳｒＲＮＡ 基因序列已提交至 ＧｅｎＢａｎｋ数据库，收录号为ＪＮ１７５３５６

ＪＮ１７５３８６．

１．６　葡萄球菌菌株抗生素敏感性分析

利用纸片琼脂扩散法对３１株分离到的葡萄球菌菌株的抗生素敏感性进行检测，方法见

文献报道［１８］．本研究选用了１０种不同类型的常见抗生素来检测葡萄球菌抗药性，根据产生

的抑菌圈直径的大小来确定抗生素抗性情况．选取抗生素和抗性判断标准如下：阿米卡星

（Ａｍｉｋａｃｉｎ）３０μｇ，犚＜１４，犐＝１４～１７，犛＞１７；阿莫西林（Ａｍｏｘｉｃｉｌｌｉｎ）１０μｇ，犚＜２８，犐＝

２８～３６，犛＞３６；氨苄西林（Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ）１０μｇ，犚＜２８，犐＝２８～２９，犛＞２９；先锋ＩＶ（Ｃｅｆａ

ｌｅｘｉｎ）３０μｇ，犚＜１４，犐＝１４～１８，犛＞１８；氯霉素（Ｃｈｌｏｒｏｍｙｃｅｔｉｎ）３０μｇ，犚＜１２，犐＝１２～

１８，犛＞１８；环丙沙星（Ｃｉｐｒｏｆｌｏｘａｃｉｎ）５μｇ，犚＜１５，犐＝１５～２１，犛＞２１；恩诺沙星（Ｅｎｒｏ

ｆｌｏｘａｃｉｎ）５μｇ，犚＜２２，犐＝２２～２８，犛＞２８；红霉素（Ｅｒｙｔｈｒｏｍｙｃｉｎ）１５μｇ，犚＜１３，犐＝１３～

２３，犛＞２３；庆大霉素（Ｇｅｎｔａｍｉｃｉｎ）１０μｇ，犚＜１２，犐＝１２～１５，犛＞１５；新霉素（Ｎｅｏｍｙｃｉｎ）

３０μｇ，犚＜１２，犐＝１２～１７，犛＞１７．上述抗性标准中，犚代表具有抗药性的抑菌圈大小，犛代

表对抗生素敏感的抑菌圈大小，犐代表处于两者之间的临界范围．

２　结　　果

２．１　菌株基因组ＤＮＡ提取和１６ＳｒＲＮＡ基因扩增

由图１Ａ中可以看出所提取的基因组ＤＮＡ片段基本都大于１０ｋｂ，并且较为完整，无明

显降解适合用于后续ＰＣＲ扩增，其中２号菌株ＤＮＡ条带不明显，又重新进行了提取并看

到了明显条带．细菌１６ＳｒＲＮＡ基因ＰＣＲ扩增结果如图１Ｂ所示，目的片段大小都为１５００

ｂｐ左右，并且特异性较好．
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注：　（Ａ）Ｍ泳道为ＬａｍｂｄａＤＮＡＭａｒｋｅｒ；１—２３泳道为提取的葡萄球菌菌株基因组ＤＮＡ；

（Ｂ）Ｍ为ＤＮＡＭａｋｅｒＤＬ２０００；１—２３泳道为扩增的菌株１６ＳｒＲＮＡ基因ＰＣＲ产物；２４泳道为ＰＣＲ阴性对照

图１　部分菌株提取的基因组ＤＮＡ（Ａ）和菌株１６ＳｒＲＮＡ基因的ＰＣＲ扩增结果（Ｂ）

Ｆｉｇ．１　ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮犻ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｈｅａｌｔｈｙ

ｓｋｉｎ（Ａ）ａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＰＣＲ（Ｂ）

２．２　菌株１６ＳｒＲＮＡ基因ＡＲＤＲＡ分型

本研究中，首先对分离得到的葡萄球菌菌株进行ＡＲＤＲＡ分型，然后选取独特类型的

菌株进行后续的１６ＳｒＲＮＡ序列测定和抗生素敏感性分析．经过酶切分型后，得到共３１株

葡萄球菌菌株．部分酶切图谱检测结果如图２所示，ＰＣＲ产物酶切条带均小于１５００ｂｐ，因

而认为酶切较为充分，并且分辨率较高．酶切图谱显示，每一个人员皮肤细菌样品中存在着

至少一种以上不同类型的葡萄球菌，最高发现有３种不同类型的葡萄球菌菌株，随后将对这

些菌株进行进一步的鉴定．

注：Ｍ为ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；１—８泳道为从ＵＡ样品分离的葡萄球菌菌株酶切图；９—１６泳道为从ＵＢ样品分

离的葡萄球菌菌株酶切图；１７—２３泳道为从 Ｈａ样品分离的葡萄球菌菌株酶切图

图２　部分菌株１６ＳｒＲＮＡ基因扩增产物的犎犻狀ｆＩ酶切图谱

Ｆｉｇ．２　犎犻狀ｆＩｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｓｏｍｅａｍｐｌｉｆｉｅｄ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｏｆ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮犻ｓｔｒａｉｎｓ

２．３　葡萄球菌类型及多样性分析

经过酶切分型以后，共获得了３１株不同类型的葡萄球菌菌株，对这些菌株的１６Ｓ
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ｒＲＮＡ基因序列进行了测定，结果发现３１株菌株可以分为６个不同的种（见表１）．其中表皮

葡萄球菌有１９株，占总数的６１．３％．这些菌株中分离自维族人群有１１株，它们来自于１０

位维族人的样品，检出率为６６．７％．另外８株分离自汉族人群中，它们来自于８位汉族人的

样品，检出率为５３．３％．金黄色葡萄球菌发现有３株分别是犛．犪狌狉犲狌狊ＥＣＮＵＵＨ３，犛．犪狌

狉犲狌狊ＥＣＮＵＵＫ２，犛．犪狌狉犲狌狊ＥＣＮＵＵＭ４，分离自维族人群样品 Ｈ，Ｋ，Ｍ 中．金黄色葡萄球

菌作为一种致病菌，也可能存在于健康人体皮肤表面但并不会引起致病，这一结果与之前

Ｌａｕｂ等人报道的结果一致
［１９］．腐生葡萄球菌菌株有３株，其中犛．狊犪狆狉狅狆犺狔狋犻犮狌狊ＥＣＮＵ

ＵＡ１，犛．狊犪狆狉狅狆犺狔狋犻犮狌狊ＥＣＮＵＵＡ３，犛．狊犪狆狉狅狆犺狔狋犻犮狌狊ＥＣＮＵＵＦ１菌株分离自维族人群

样品Ａ和Ｆ中．山羊葡萄球菌菌株有４株，其中犛．犮犪狆狉犪犲ＥＣＮＵＵＪ２，犛．犮犪狆狉犪犲ＥＣＮＵ

ＵＦ４菌株分离自维族人群样品Ｊ，Ｆ中，而犛．犮犪狆狉犪犲ＥＣＮＵＨｄ１，犛．犮犪狆狉犪犲ＥＣＮＵＨｊ３分

离自汉族人群样品ｄ，ｊ中．另外巴氏葡萄球菌和孔氏葡萄球菌都只发现１株菌株，说明在人

体皮肤微环境中存在的数量较少．

表１　华东师范大学在校学生皮肤微环境中存在的葡萄球菌类型

Ｔａｂ．１　Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｖａｒｉｏｕｓｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃａｌｓｔｒａｉｎｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｈｕｍａｎ

ｓｋｉｎｓａｍｐｌｅｓｏｆＥａｓｔＣｈｉｎａＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｓｔｕｄｅｎｔｓｂｙｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ

类型 民族 数量

犛．犲狆犻犱犲狉犿犻犱犻狊 Ｕ／Ｈ １９

犛．犪狌狉犲狌狊 Ｕ ３

犛．犮犪狆狉犪犲 Ｕ／Ｈ ４

犛．狊犪狆狉狅狆犺狔狋犻犮狌狊 Ｕ ３

犛．犮狅犺狀犻犻 Ｕ １

犛．狆犪狊狋犲狌狉犻 Ｕ １

注：Ｕ代表从维吾尔族学生皮肤样品中分离的葡萄球菌菌株；Ｈ代表从汉族学生皮肤样品中分离的葡萄球菌菌株

　　为了分析３１株葡萄球菌属菌株之间的系统发育关系，构建了系统进化树，从图３中可

以看出，６种不同的葡萄球菌种都位于各自的进化分支内，其中金黄色葡萄球菌与表皮葡萄

球有较近的系统进化关系，而腐生葡萄球菌与表皮葡萄球菌的亲缘关系较远．表皮葡萄球菌

都位于同一分支内，很多菌株之间的同源性在９９％以上；由于表皮葡萄球菌菌株之间１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因差异不显著，无法正确显示菌株之间的系统进化关系，因此有必要考虑用其他持

家基因如 ＨＳＰ６０等来进行进一步的分析．

２．４　葡萄球菌菌株抗生素敏感性分析

虽然分离的葡萄球菌是来自健康人的皮肤，属于人体正常共生细菌，并且菌样采自２０

～２４岁的青年，使用抗生素的机会不会很大，但在研究的３１株菌中没有出现一例对于１０

种抗生素完全敏感的现象，相反地菌株的多重抗性非常普遍，对３种及以上抗生素具有抗药

性的概率为８１．２％（见表２）．３株金黄色葡萄球菌菌株对氨苄西林和阿莫西林都具有明显

抗性，而对环丙沙星和庆大霉素都敏感．同时发现山羊葡萄球菌 Ｈｊ３除了对氯霉素和新霉

素抗性处于临界状态外其他７种抗生素均具有抗性，只对阿米卡星敏感的严重耐药性现象．

从图４中可以看出，在１０种抗生素中，氨苄青霉素，阿莫西林和恩诺沙星３种抗菌效果

都较低．其中对氨苄青霉素敏感的菌株只有３株菌株，分别是表皮葡萄球菌 ＵＥ２，ＵＩ５和腐

生葡萄球菌ＵＡ１．对阿莫西林敏感的菌株并没有发现，且只有３株菌株对其敏感性处于临
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界范围．对恩诺沙星敏感的菌株并没有发现，但有９株菌株对其敏感性处于临界范围．阿米

卡星的抗葡萄球菌效果最好，在３１株菌株中只有３株菌株对阿米卡星有抗性，它们分别是

表皮葡萄球菌ＵＫ５，ＵＪ１和金黄色葡萄球菌ＵＫ２．其次是新霉素，抗药性在３．１％，只有表

皮葡萄球菌Ｈｈ２对其敏感，但有１１株菌株对新霉素的敏感性处于临界范围．环丙沙星，氯

霉素和先锋ＩＶ的抗药性则处于较低水平，为９％～２０％之间．庆大霉素和红霉素的抗药性

处于中等水平，分别为２１．９％和３１．３％．

注：括号内的数字代表序列在ＧｅｎＢａｎｋ中的序列号；每一分支上的数字代表的是分支的数据自展重抽样的支持率；标尺

长 度代表的是０．５％的序列差异；黑体代表的是分离自华东师范大学在校生皮肤样品的葡萄球菌菌株１６ＳｒＲＮＡ基因序

列；解酪蛋白巨球菌菌株ＡＴＣＣ１３５４８的１６ＳｒＲＮＡ基因序列作为系统进化树的根

图３　３１株葡萄球菌及对照菌株的１６ＳｒＲＮＡ基因系统进化树

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂｙｔｈｅ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ３１
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表２　分离自华东师范大学在校学生皮肤微环境的葡萄球菌菌株对抗生素的抗药性

Ｔａｂ．２　ＡｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｏｆＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓｓｔｒａｉｎｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｈｅａｌｔｈｙｈｕｍａｎｓｋｉｎ

ｓａｍｐｌｅｓｏｆＥａｓｔＣｈｉｎａＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｓｔｕｄｅｎｔｓ

菌株

Ｓｔｒａｉｎ

阿米卡星

Ａｍｉ

阿莫西林

Ａｍｏ

氨苄西林

Ａｍｐ

先锋ＩＶ

Ｃｅｆ

氯霉素

Ｃｈｌ

环丙沙星

Ｃｉｐ

恩诺沙星

Ｅｎｒ

红霉素

Ｅｒｙ

庆大霉素

Ｇｅｎ

新霉素

Ｎｅｏ

ＵＡ１ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｉ Ｉ Ｒ Ｉ Ｓ Ｉ

ＵＡ２ Ｓ Ｉ Ｒ Ｓ Ｉ Ｓ Ｒ Ｉ Ｒ Ｉ

ＵＡ３ Ｓ Ｉ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ

ＵＢ２ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｉ Ｉ Ｉ Ｓ Ｉ

ＵＣ２ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ

ＵＤ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｉ Ｉ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ

ＵＥ２ Ｓ Ｉ Ｓ Ｓ Ｉ Ｓ Ｉ Ｉ Ｓ Ｉ

ＵＦ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ

ＵＦ４ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｉ Ｒ Ｒ Ｓ

ＵＧ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｉ Ｓ Ｓ Ｉ

ＵＨ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｉ Ｓ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ

ＵＨ３ Ｉ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｉ Ｓ Ｓ Ｓ

ＵＩ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｉ Ｓ Ｉ Ｓ Ｓ Ｓ

ＵＩ５ Ｓ Ｉ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｉ Ｒ Ｉ

ＵＪ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｉ Ｉ Ｉ Ｒ Ｓ Ｓ

ＵＪ２ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ

ＵＫ２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ Ｒ Ｉ Ｓ Ｉ

ＵＫ５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｉ Ｒ Ｉ Ｓ Ｉ

ＵＭ４ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ

ＵＮ３ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ

ＵＰ１ Ｉ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｒ Ｉ Ｉ Ｒ Ｉ

Ｈａ２ Ｓ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ

Ｈｂ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｉ

Ｈｄ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ

Ｈｅ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｉ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｈｆ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｈｇ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｉ Ｉ Ｉ Ｒ Ｉ Ｓ

Ｈｈ１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ

Ｈｈ２ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｉ Ｓ Ｒ Ｉ Ｓ Ｒ

Ｈｊ３ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｉ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｉ

Ｈｍ１ Ｓ Ｓ Ｒ Ｉ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ

注：　Ｒ代表该菌株对此抗生素具有抗性；Ｓ代表该菌株对此抗生素敏感；Ｉ代表该菌株对此抗生素的抗性能力介于抗性

与敏感之间

图４　３１株葡萄球菌菌株对１０种抗生素的耐药率
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３　结　　论

通过对华东师范大学在校学生的皮肤上葡萄球菌的类型分析，发现手背皮肤上主要以

表皮葡萄球菌为主，而巴氏葡萄球菌和孔氏葡萄球菌都只发现１株菌株，说明在这些皮肤细

菌样品中存在的数量较少．在这些皮肤细菌样品中有一半来自于维族人，一半来自于汉族

人，结果显示在两个民族的皮肤细菌样品中，维族人群样品中分离的葡萄球菌数量较多，但

没有发现显著的菌株类型的不同．由于采集的样品数量有限，而且在校维族学生已在沪生活

最少１年以上，没有办法采集真正生活在新疆的维族人的皮肤菌样，所以两种民族皮肤葡萄

球菌菌种真正的差别仍需要深入研究．

在葡萄球菌的测序结果中得到的菌种多数为表皮葡萄球菌，而进化树显示虽属同一个

种但得到的表皮葡萄球菌同源性的差异也比较大，有的同源性非常近（＞９９％），有的则存在

比较大的差异．而从进化树中也可以看出同属于葡萄球菌属的几种葡萄球菌之间的亲缘关

系．但对于同一种类的菌株来看，由于１６ＳｒＲＮＡ基因差异不显著，无法得出正确的系统进

化关系，可能需要对其他持家基因进行分析．纵览整个进化树可以看出金黄色葡萄球菌与表

皮葡萄球有较近的亲缘关系，而腐生葡萄球菌与表皮葡萄球菌的亲缘关系较远．

在抗生素敏感性的检测中，发现虽然所采集的细菌来自健康人的皮肤，但其对于抗生素

的耐药性仍然很强，氨苄青霉素、阿莫西林和恩诺沙星３种抗菌效果都比较低，阿米卡星的

抗葡萄球菌效果最好，在３１株菌株中只有３株菌株对阿米卡星有抗性．
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与於红［４］的研究结果相一致．ＰＥ膜在维持鲜切哈密瓜较低呼吸水平同时，也保持较低的水

分散失．

本试验中，将哈密瓜鲜切成３ｃｍ厚度立体梯形状后，用ＰＰ材质托盘和０．０３ｍｍＰＥ膜

包装，并置于５℃、相对湿度８５％～９５％条件下贮藏１０ｄ，仍能维持良好的商品价值．ＰＥ膜

保鲜效果显著优于ＰＥ微孔膜、ＯＰＰ膜和ＰＶＣ膜．
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