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某院犐犆犝医院获得性肺炎患者痰分离 犕犚犛犃耐药基因和狆狏犾基因携带
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［摘　要］　目的　了解医院获得性肺炎患者痰中耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）耐药基因和毒力因子狆狏犾

基因携带情况。方法　对来源于某院重症监护病房（ＩＣＵ）医院获得性肺炎患者痰中的４６株 ＭＲＳＡ，采用聚合酶

链反应（ＰＣＲ）检测细菌耐药基因（犿犲犮Ａ、犪犪犮ＡＤ、狋犲狋Ｋ、狋犲狋Ｍ、犿狊狉Ａ、犿狊狉Ｂ、犲狉犿Ａ、犲狉犿Ｃ、狏犪狋Ａ、狏犪狋Ｂ、狏犪狋Ｃ、犳犲犿Ｂ和

犾犻狀Ａ）和毒力因子狆狏犾基因，并以ＰＣＲ法分析 ＭＲＳＡ菌株ＳＣＣｍｅｃ型别。结果　４６株 ＭＲＳＡ中，耐药基因犿犲犮Ａ、

犪犪犮ＡＤ、狋犲狋Ｋ、犿狊狉Ａ、犲狉犿Ａ、犲狉犿Ｃ、犳犲犿Ｂ和犾犻狀Ａ 的检出率分别为１００％、５４．３５％、３６．９６％、１３．０４％、３６．９６％、

５２．１７％、７１．７４％和１０．８７％，所有菌株均未检出狋犲狋Ｍ、犿狊狉Ｂ、狏犪狋Ａ、狏犪狋Ｂ和狏犪狋Ｃ基因；毒力基因狆狏犾携带率为

６５．２２％。４６株 ＭＲＳＡ 共检出４种ＳＣＣｍｅｃ基因型，其中ＳＣＣｍｅｃⅡ型、Ⅲ型、ＩＶｃ型、Ｖ 型分别为２６．０９％、

５２．１７％、２．１７％和２．１７％。结论　医院获得性肺炎患者痰中 ＭＲＳＡ携带多种耐药基因，且毒力基因狆狏犾携带率

较高，ＳＣＣｍｅｃ基因型以Ⅲ型为主，临床医务人员对此情况应高度重视。

［关　键　词］　金黄色葡萄球菌；耐药基因；医院获得性肺炎；狆狏犾基因；ＳＣＣｍｅｃ分型
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　　金黄色葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊，ＳＡ）

是造成医院感染的主要病原菌之一，可以导致呼吸

系统、皮肤软组织、泌尿系统感染，以及心内膜炎

等［１２］。近年来，耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ｍｅ

ｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｔ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊，ＭＲＳＡ）

已成为临床常见的耐药菌株［３４］。在全球范围内，从

医院感染患者分离的ＳＡ菌株中 ＭＲＳＡ菌株已占

４５％以上
［５６］。

ＳＡ主要耐药基因为犿犲犮Ａ，同时也存在其他的

耐药基因，主要包括犪犪犮ＡＤ、狋犲狋Ｋ、狋犲狋Ｍ、犿狊狉Ａ、

犿狊狉Ｂ、犲狉犿Ａ、犲狉犿Ｃ 、狏犪狋Ａ、狏犪狋Ｂ、狏犪狋Ｃ、犳犲犿Ｂ 和

犾犻狀Ａ等。其中犪犪犮类、犲狉犿 类、狋犲狋类基因分别可诱

导ＳＡ对氨基糖苷类、大环内酯类和四环素类抗生

素耐药［７］。ＳＡ 的重要毒力因子包括杀白细胞素

（ｐａｎｔｏｎｖａｌｅｎｔｉｎｅｌｅｕｋｏｃｉｄｉｎ，ＰＶＬ）、溶血毒素（ｈｅ

ｍｏｌｙｓｉｎ）、肠毒素（ｅｎｔｅｒｏｔｏｘｉｎ）、中毒休克综合征毒

素Ｉ（ｔｏｘｉｃｓｈｏｃｋｓｙｎｄｒｏｍｅｔｏｘｉｎ）和表皮剥落毒素

（ｅｘｆｏｌｉａｔｉｖｅｔｏｘｉｎ）等。ＰＶＬ是近年来被关注的毒

力因子，携带狆狏犾基因的 ＭＲＳＡ菌株具有高侵袭

性，可破坏人体的免疫系统，导致皮肤和软组织感染

以及难治性坏死性肺炎等。研究［８］表明，ＭＲＳＡ社

区感染菌株中狆狏犾基因携带率高达５０％～９３％，感

染该菌株的患者在无法获得及时治疗的情况下病死

率极高，而 ＭＲＳＡ医院感染菌株中狆狏犾基因携带率

较低。目前，对于医院感染ＳＡ基因携带情况研究

较少。本研究对江苏大学附属医院重症监护病房

（ＩＣＵ）医院获得性肺炎患者痰标本中的 ＭＲＳＡ菌

株耐药基因和狆狏犾基因携带情况进行调查，探讨该

院ＳＡ的耐药机制，评估其致病力。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　２０１８年６—１２月江苏大学附属医

院ＩＣＵ中医院获得性肺炎 ＭＲＳＡ感染患者的痰标

本，纳入标准：医院获得性肺炎患者，且无其他部位

感染，诊断符合《医院感染诊断标准》中下呼吸道感

染的诊断标准。所有菌株均经 ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ

全自动细菌鉴定系统鉴定为 ＭＲＳＡ。

１．２　方法

１．２．１　仪器和试剂　ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ为法国生

物梅里埃公司产品，２×ＰＣＲ 预混液购自南京

Ｖａｚｙｍｅ公司，蛋白酶 Ｋ溶液（２０ｍｇ／ｍＬ）为美国

Ｍｅｒｃｋ公司产品，电泳级琼脂糖为西班牙进口分装，

ＰＣＲ扩增仪为杭州博日公司所生产，溶菌酶溶液

（２０ ｍｇ／ｍＬ）为 美国 Ａｍｅｒｓｃｏ 公司 产品，ＤＮＡ

Ｍａｒｋｅｒ购自大连宝生物公司。

１．２．２　ＤＮＡ的提取　参考文献
［９］报道的改良碱裂

解法提取ＳＡＤＮＡ，具体方法如下：取过夜培养新

鲜ＳＡ菌液１ｍＬ以１２０００ｒｐｍ离心２ｍｉｎ，弃上

清，于沉淀中加入２００μＬ溶液Ⅰ和２０μＬ溶菌酶溶

液充分吹打，使沉淀完全重悬，置３７℃温箱中过夜

裂解。次日加入２０μＬ蛋白酶Ｋ溶液，于５５℃水浴

３０ｍｉｎ后加入现配的３００μＬ溶液Ⅱ，上下颠倒１０

次并静置５ｍｉｎ。加入冰上预冷的溶液Ⅲ，上下颠

倒５次后冰上放置５ｍｉｎ，以１２０００ｒｐｍ离心５ｍｉｎ

后取上清６００μＬ，加入等体积的酚∶氯仿∶异丙醇

（２５∶２４∶１），剧烈震荡后置４℃高速离心机以

１２０００ｒｐｍ离心１０ｍｉｎ，取上清５００μＬ并加入

４００μＬ异丙醇，于－２０℃中放置４ｈ沉淀ＤＮＡ，沉

淀使用７０％乙醇洗涤２次放置空气中干燥后，重新

溶解于５０μＬ灭菌蒸馏水中，备用。

１．２．３　耐药基因的检测　应用聚合酶链反应

（ＰＣＲ）法检测ＳＡ携带的耐药基因。ＰＣＲ反应体积

共２５μＬ，包括２×ＰＣＲ预混液１２．５μＬ，上、下游引

物各０．５μＬ，ＤＮＡ模板１μＬ，最终以灭菌蒸馏水补

足体积至２５μＬ。循环条件：９４℃变性５ｍｉｎ，９４℃

３０ｓ、５５℃３０ｓ、７２℃６０ｓ，３５个循环，７２℃ 延伸

１０ｍｉｎ。引物序列和退火温度见表１
［１０］。取５μＬ

扩增产物以１．２％琼脂糖凝胶电泳检测结果，并照

相记录［１１］。

１．２．４　ＳＣＣｍｅｃ类型的检测　参考文献［１２］中ＳＡ

ＳＣＣｍｅｃ基因分型的方法，引物序列见表２。ＰＣＲ

反应体积共２５μＬ，包括２×ＰＣＲ预混液１２．５μＬ，

上、下游引物各０．５μＬ，ＤＮＡ模板１μＬ，以灭菌蒸

馏水补足体积至 ２５μＬ。循环条件：９４℃ 变性

５ｍｉｎ，９４℃４５ｓ、６５℃４５ｓ、７２℃９０ｓ，１０个循环，

再９４℃４５ｓ、５５℃４５ｓ、７２℃９０ｓ，２０个循环，７２℃

延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ反应结束后，采用１．２％琼脂糖

电泳检测结果，并照相记录。
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表１　ＳＡ耐药基因寡核苷酸引物序列及ＰＣＲ扩增条件

犜犪犫犾犲１　ＯｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄＰＣＲａｍｐｌｉｆｉ

ｃａｔｉｏｎｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊ｒｅｓｉｓ

ｔａｎｃｅｇｅｎｅ

基因 引物序列（５’－３’）

退火

温度

（℃）

产物

大小

（ｂｐ）

犿犲犮Ａ Ｆ：ＡＡＡＡＴＣＧＡＴＧＧＴＡＡＡＧＧＴＴＧＧＣ ５５ ５３２

Ｒ：ＡＧＴＴＣＴＧＣＡＧＴＡＣＣＧＧＡＴＴＴＧＣ

犪犪犮ＡＤＦ：ＴＡＡＴＣＣＡＡＧＡＧＣＡＡＴＡＡＧＧＧＣ ５５ ２２７

Ｒ：ＧＣＣＡＣＡＣＴＡＴＣＡＴＡＡＣＣＡＣＴＡ

犲狉犿Ａ Ｆ：ＡＡＧＣＧＧＴＡＡＡＣＣＣＣＴＣＴＧＡ ５５ １９０

Ｒ：ＴＴＣＧＣＡＡＡＴＣＣＣＴＴＣＴＣＡＡＣ

犲狉犿Ｃ Ｆ：ＡＡＴＣＧＴＣＡＡＴＴＣＣＴＧＣＡＴＧＴ ５５ ２９９

Ｒ：ＴＡＡＴＣＧＴＧＧＡＡＴＡＣＧＧＧＴＴＴＧ

狋犲狋Ｋ Ｆ：ＧＴＡＧＣＧＡＣＡＡＴＡＧＧＴＡＡＴＡＧＴ ５５ ３６０

Ｒ：ＧＴＡＧＴＧＡＣＡＡＴＡＡＡＣＣＴＣＣＴＡ

狋犲狋Ｍ Ｆ：ＡＧＴＧＧＡＧＣＧＡＴＴＡＣＡＧＡＡ ５５ １５８

Ｒ：ＣＡＴＡＴＧＴＣＣＴＧＧＣＧＴＧＴＣＴＡ

狏犪狋Ａ Ｆ：ＴＧＧＴＣＣＣＧＧＡＡＣＡＡＣＡＴＴＴＡＴ ５５ ２６８

Ｒ：ＴＣＣＡＣＣＧＡＣＡＡＴＡＧＡＡＴＡＧＧＧ

狏犪狋Ｂ Ｆ：ＧＣＴＧＣＧＡＡＴＴＣＡＧＴＴＧＴＴＡＣＡ ５５ １３６

Ｒ：ＣＴＧＡＣＣＡＡＴＣＣＣＡＣＣＡＴＴＴＴＡ

狏犪狋Ｃ Ｆ：ＡＡＧＧＣＣＣＣＡＡＴＣＣＡＧＡＡＧＡＡ ５５ ４６７

Ｒ：ＴＣＡＡＣＧＴＴＣＴＴＴＧＴＣＡＣＡＡＣＣ

犿狊狉Ａ Ｆ：ＧＧＣＡＣＡＡＴＡＡＧＡＧＴＧＴＴＴＡＡＡＧＧ ５５ ９４０

Ｒ：ＡＡＧＴＴＡＴＡＴＣＡＴＧＡＡＴＡＧＡＴＴＧＴＣ

ＣＴＧＴＴ

犾犻狀Ａ Ｆ：ＧＧＴＧＧＣＴＧＧＧＧＧＧＴＡＧＡＴＧＴＡＴＴＡ

ＡＣＴＧＧ

５５ ３２３

Ｒ：ＧＣＴＴＣＴＴＴＴＧＡＡＡＴＡＣＡＴＧＧＴＡＴＴＴ

ＴＴＣＧＡ

１．２．５　狆狏犾基因的检测　采用ＰＣＲ检测方法。根

据文献［１３］合成ＳＡ狆狏犾基因检测引物，引物序列

为 Ｆ：５’ＡＴＧＧＴＣＡＡＡＡＡＡＡＧＡＣＴＡＴＴ３’Ｒ：

５’ＴＣＡＡＴＴＡＴＧＴＣＣＴＴＴＣＡＣＴＴＴＡＡＴＴＴＣ３’，

ＰＣＲ扩增产物大小为９３９ｂｐ。ＰＣＲ反应总体积为

２５μＬ，其中２×ＰＣＲ预混液１２．５μＬ，上、下游引物

０．５μＬ，ＤＮＡ模板２μＬ，以灭菌蒸馏水补足体积至

２５μＬ。９４℃变性５ｍｉｎ，９４℃６０ｓ、５１℃６０ｓ、７２℃

６０ｓ，３６个循环，７２℃ 延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ反应结束

后，取５μＬ扩增产物以１．２％琼脂糖凝胶电泳检测

结果，并照相记录。

表２　ＳＡＳＣＣｍｅｃ基因分型检测引物序列及扩增产物大小

犜犪犫犾犲２　Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅｏｆ

ＳＣＣｍｅｃｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｏｆ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊

基因 引物序列（５’－３’） 产物大小（ｂｐ）

ＳＣＣ犿犲犮Ｉ Ｆ：ＧＣＴＴＴＡＡＡＧＡＧＴＧＴＣＧＴＴＡＣＡＧＧ ６１３

Ｒ：ＧＴＴＣＴＣＴＣＡＴＡＧＴＡＴＧＡＣＧＴＣＣ

ＳＣＣ犿犲犮Ⅱ Ｆ：ＣＧＴＴＧＡＡＧＡＴＧＡＴＧＡＡＧＣＧ ３９８

Ｒ：ＣＧＡＡＡＴＣＡＡＴＧＧＴＴＡＡＴＧＧＡＣＣ

ＳＣＣ犿犲犮Ⅲ Ｆ：ＣＣＡＴＡＴＴＧＴＧＴＡＣＧＡＴＧＣＧ ２８０

Ｒ：ＣＣＴＴＡＧＴＴＧＴＣＧＴＡＡＣＡＧＡＴＣＧ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶａＦ：ＧＣＣＴＴＡＴＴＣＧＡＡＧＡＡＡＣＣＧ ７７６

Ｒ：ＣＴＡＣＴＣＴＴＣＴＧＡＡＡＡＧＣＧＴＣＧ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｂＦ：ＴＣＴＧＧＡＡＴＴＡＣＴＴＣＡＧＣＴＧＣ ４９３

Ｒ：ＡＡＡＣＡＡＴＡＴＴＧＣＴＣＴＣＣＣＴＣ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｃＦ：ＡＣＡＡＴＡＴＴＴＧＴＡＴＴＡＴＣＧＧＡＧＡＧＣ ２００

Ｒ：ＴＴＧＧＴＡＴＧＡＧＧＴＡＴＴＧＣＴＧＧ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｄＦ：ＣＴＣＡＡＡＡＴＡＣＧＧＡＣＣＣＣＡＡＴＡＣＡ ８８１

Ｒ：ＴＧＣＴＣＣＡＧＴＡＡＴＴＧＣＴＡＡＡＧ

ＳＣＣ犿犲犮Ｖ Ｆ：ＧＡＡＣＡＴＴＧＴＴＡＣＴＴＡＡＡＴＧＡＧＣＧ ３２５

Ｒ：ＴＧＡＡＡＧＴＴＧＴＡＣＣＣＴＴＧＡＣＡＣＣ

２　结果

２．１　一般资料　２０１８年６—１２月江苏大学附属医

院ＩＣＵ中，共有４６例医院获得性肺炎 ＭＲＳＡ感染

的患者，其中男性 ３６ 例（７８．２６％），女性 １０例

（２１．７４％）；年龄１３～８７岁。从痰标本中分离出

ＭＲＳＡ４６株。４６例患者的主要疾病为重症肺炎，

且均为呼吸机相关肺炎（ＶＡＰ）。

２．２　药敏结果　４６株 ＭＲＳＡ中，对红霉素、四环

素、环丙沙星和克林霉素耐药率分别为４１．３０％、

３６．９６％、３４．７８％和３４．７８％。对莫西沙星、庆大霉

素和复方磺胺甲口恶唑耐药率较低，分别为２６．０９％、

２３．９１％和２６．０９％。见表３。

表３　４６株 ＭＲＳＡ对７种抗菌药物的耐药情况

犜犪犫犾犲３　ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆＭＲＳＡｓｔｒａｉｎｓｔｏ７ｋｉｎｄｓｏｆａｎｔｉｍｉ

ｃｒｏｂｉａｌａｇｅｎｔｓ

抗菌药物 耐药菌株 耐药率（％）

红霉素 １９ ４１．３０

四环素 １７ ３６．９６

环丙沙星 １６ ３４．７８

克林霉素 １６ ３４．７８

莫西沙星 １２ ２６．０９

庆大霉素 １１ ２３．９１

复方磺胺甲口恶唑 １２ ２６．０９
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２．３　耐药基因携带情况　４６株 ＭＲＳＡ中，携带多

种耐药基因。耐药基因检出率为１０．８７％～１００％，

以犿犲犮Ａ基因检出率最高，达１００％，其次为犳犲犿Ｂ、

犪犪犮ＡＤ、犲狉犿Ｃ 基 因，检 出 率 分 别 为 ７１．７４％、

５４．３５％、５２．１７％。见表４、图１。

２．４　毒力因子狆狏犾基因检测结果　４６株 ＭＲＳＡ

中，３０株检出狆狏犾基因，检出率为６５．２２％。ＳＡ狆狏犾

基因扩增产物大小为９３９ｂｐ，其大小与预期结果一

致。见图２。

表４　４６株 ＭＲＳＡ耐药基因携带情况

犜犪犫犾犲４　Ｃａｒｒｙｉｎｇｓｔａｔｕｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｏｆ４６ｓｔｒａｉｎｓｏｆ

ＭＲＳＡ

耐药基因 株数 检出率（％）

犿犲犮Ａ ４６ １００．００

犪犪犮ＡＤ ２５ ５４．３５

狋犲狋Ｋ １７ ３６．９６

犿狊狉Ａ ６ １３．０４

犲狉犿Ａ １７ ３６．９６

犲狉犿Ｃ ２４ ５２．１７

犳犲犿Ｂ ３３ ７１．７４

犾犻狀Ａ ５ １０．８７
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Ｍ：２０００ｂｐＤＮＡ分子质量标准；１～９为阳性标本；Ｎ：阴性对照

图１　ＭＲＳＡ耐药基因ＰＣＲ扩增产物电泳图谱

犉犻犵狌狉犲１　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＭＲＳＡｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅ
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Ｍ：２０００ｂｐＤＮＡ分子质量标准；１～９：阳性标本；Ｎ：阴性对照

图２　ＭＲＳＡ狆狏犾基因ＰＣＲ扩增产物电泳图谱

犉犻犵狌狉犲２　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏ

ｄｕｃｔｓｏｆＭＲＳＡ狆狏犾ｇｅｎｅ

２．５　ＳＣＣｍｅｃ基因分型结果　４６株 ＭＲＳＡ中共检

出４种ＳＣＣｍｅｃ基因类型，其中ＳＣＣｍｅｃⅡ型１２株

（２６．０９％），ＳＣＣｍｅｃⅢ型２４株（５２．１７％），ＳＣＣｍｅｃ

Ⅳｃ型１株（２．１７％），ＳＣＣｍｅｃⅤ型１株（２．１７％）。

见图３。

３　讨论

ＭＲＳＡ是临床常见的多重耐药菌，能引起中毒

性休克、脓毒血症和重症肺炎等疾病，是医院感染监

控的重点。由于抗菌药物的长期大量使用，近年来
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　　　　　　Ｍ：２０００ｂｐＤＮＡ分子质量标准；１～６：阳性标本；Ｎ：阴性对照

图３　ＭＲＳＡＳＣＣｍｅｃ基因分型ＰＣＲ扩增产物电泳图谱

犉犻犵狌狉犲３　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＭＲＳＡＳＣＣｍｅｃｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ

临床 感 染 中 ＭＲＳＡ 的 检 出 率 已 高 达 ５０％ ～

７０％
［１４］。通常认为 ＭＲＳＡ在社区和医院感染菌株

中的高分离率归结于青霉素等抗菌药物的长期大量

使用，在抗菌药物的正向选择压力下，对甲氧西林敏

感的ＳＡ获得犿犲犮Ａ基因后转变为 ＭＲＳＡ。本研究

中，ＩＣＵ医院获得性肺炎患者痰标本分离的 ＭＲＳＡ

犿犲犮Ａ基因携带率达到１００％。犿犲犮Ａ基因是外源性

基因，该基因可通过质粒方式水平传播并整合入

ＳＡ ＳＣＣ犿犲犮 基 因 中，造 成 ＳＡ 耐 药［１２］。此 外，

ＳＣＣ犿犲犮基因区域还存在各种其他耐药基因，均可

能诱 导 ＳＡ 对 其 他 抗 菌 药 物 产 生 耐 药 性［１５］。

ＳＣＣ犿犲犮基因可以用于判断ＳＡ的来源，共分为Ⅰ～

Ⅴ５种类型，携带Ⅱ型和Ⅲ型ＳＣＣ犿犲犮基因的菌株

主要来源于医院感染，其他类型主要来源于社区感

染［４］。本 研究中的 ＭＲＳＡ 主 要 为 ＳＣＣ犿犲犮Ⅱ、

ＳＣＣ犿犲犮Ⅲ型，为医院感染菌株。传统的ＳＣＣ犿犲犮基

因分型方法需以ＰＣＲ法扩增整个ＳＣＣ犿犲犮基因片

段再进行测序分析，整个过程耗时费力，无法满足临

床快速简便的需要。本研究中使用的ＰＣＲ法可以

直接 检 测 出 ＳＣＣ犿犲犮 基 因 型 别，省 去 了 传 统

ＳＣＣ犿犲犮基因分型检测的繁琐，并且该方法操作简

便、快 速，适 合 于 在 临 床 实 验 室 中 广 泛 推 广。

ＳＣＣ犿犲犮基因与 ＭＲＳＡ的耐药基因传递以及多重

耐药性密切相关，ＭＲＳＡＳＣＣ犿犲犮基因型别在不同

地区比例分布差异较大，且各区域携带的耐药基因

也不相同，定期开展 ＭＲＳＡＳＣＣ犿犲犮基因分型及耐

药基因检测对于判断传染源，控制医院感染的发生

和蔓延具有重要意义。

由犲狉犿Ａ／犲狉犿Ｃ基因编码的甲基化酶是 ＭＲＳＡ

对大环内酯类抗生素耐药的主要机制［１５］。本研究

菌株中对大环内酯类药物耐药率为 ４１．３０％。

犲狉犿Ａ和犲狉犿Ｃ耐药基因携带率共计为３６．９６％，耐

药基因的携带率低于细菌耐药率。推测该现象可能

与犲狉犿Ａ／犲狉犿Ｃ基因存在上游调控基因有关，但其

确切机制有待进一步研究。

狋犲狋Ｋ编码产四环素外排泵蛋白基因，该外排泵

蛋白可以将药物泵出细胞膜外，降低药物浓度，导致

ＳＡ对四环素类抗生素耐药性。本研究中，ＭＲＳＡ

对四环素耐药率为３６．９６％，与狋犲狋Ｋ耐药基因携带

率完全相同，表明狋犲狋Ｋ是诱导该院 ＭＲＳＡ获得四
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环素耐药性的重要原因，并且狋犲狋Ｋ也可以成为耐四

环素ＳＡ的重要分子标记，可以用于此类细菌的快

速筛查。

ＰＶＬ是ＳＡ重要的外毒素，属于膜孔形成毒素

家族，最早由 ＶａｎｄｅＶｅｌｄｅ发现，１９３２年由Ｐａｎｔｏｎ

和 Ｖａｌｅｎｔｉｎｅ将其从溶血素中分离出来
［１６］。ＰＶＬ

可造成细胞或组织的坏死，致病性极强。研究［１７］表

明，社区获得性 ＭＲＳＡ 中狆狏犾基因携带率高达

７７％～１００％，而医院获得性 ＭＲＳＡ狆狏犾基因携带

率不超过５％ 。但本研究中ＩＣＵ医院获得性肺炎

患者痰中 ＭＲＳＡ狆狏犾基因携带率高达６５．２２％，导

致如此高的确切原因有待进一步研究，医务人员对

此结果也应高度重视。

综上所述，该院ＩＣＵ 分离的 ＭＲＳＡ菌株携带

多种耐药基因，且狆狏犾基因携带率也较高。在临床

治疗过程需高度重视高毒力ＳＡ的出现，合理使用

抗菌药物，降低细菌耐药性的产生。
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犆犻狋犲狋犺犻狊犪狉狋犻犮犾犲犪狊：ＸＩＡＷｅｎ，ＷＵＬｉａｎｇ，ＹＩＮＱｉｎｇ，ｅｔａｌ．Ｃａｒ

ｒｙｉｎｇｓｔａｔｕｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓａｎｄ狆狏犾ｇｅｎｅｉｎＭＲＳＡｉｓｏｌａｔｅｄ

ｆｒｏｍｓｐｕｔｕｍｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｈｅａｌｔｈｃａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｎｅｕｍｏｎｉａｉｎ

ＩＣＵｏｆａｈｏｓｐｉｔａｌ［Ｊ］．ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１９，１８（６）：５２５－

５３０．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－９６３８．２０１９５３３５．

·０３５· 中国感染控制杂志２０１９年６月第１８卷第６期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ１８Ｎｏ６Ｊｕｎ２０１９


