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江西地区某综合医院犛犜１１型耐碳青霉烯类高毒力肺炎克雷伯菌的分子

流行病学研究
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［摘　要］　目的　探究ＳＴ１１型耐碳青霉烯类高毒力肺炎克雷伯菌（ＣＲｈｖＫＰ）菌株的临床特征、耐药现状、毒力特

征及分子流行病学特征。方法　收集某三级甲等教学医院２０１８—２０２１年临床标本分离的耐碳青霉烯类肺炎克雷

伯菌（ＣＲＫＰ）菌株，通过耐药基因、毒力基因检测，以及多位点序列分型（ＭＬＳＴ）筛选出ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ，分析其

基本临床信息、耐药基因、毒力基因；随机选取其中２３株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株进行毒力表型分析；随机选取其中

４５株ＣＲｈｖＫＰ，采用脉冲场凝胶电泳（ＰＦＧＥ）分析其同源性。结果　２０１８—２０２１年临床分离ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ

菌株共１２４株，主要来自神经外科（３３．８７％），标本以痰为主（５６．４５％），感染患者平均年龄为（５５．２±１６．４）岁，男

性为主（７７．４２％）。药敏试验结果显示其对大部分临床常用抗菌药物耐药；毒力试验结果显示菌株毒力存在差异，

但多为高毒力毒株；ＰＦＧＥ分析结果显示菌株以 Ａ１亚型为主（６３．４％）。结论　ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ表现出多重耐

药性和高毒力特征，部分菌株在该院存在克隆性传播现象，给临床抗感染治疗及防控带来巨大挑战，需加强医院感

染的防控和管理。
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ｐｅｎｅｍａｓｅ；犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲

　　肺炎克雷伯菌（犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲，ＫＰ）是

医院感染常见的革兰阴性杆菌，其临床分离率仅次

于大肠埃希菌，可导致肺部感染、尿路感染，甚至血

流感染［１］。近年来，随着现代诊疗技术的快速发展、

侵入性操作及抗菌药物的普遍应用，耐碳青霉烯类

ＫＰ（ＣＲＫＰ）菌株的检出率逐年增加
［２］。自１９８６年

证实第一株高毒力肺炎克雷伯菌（ｈｖＫＰ）以来，

ｈｖＫＰ因其高致病性而备受关注
［３４］。虽然传统观

点认为 ＫＰ 的多重耐药 （ｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，

ＭＤＲ）表型和高毒力表型不发生重叠
［５］，但近年来，

兼具高毒力和碳青霉烯类耐药表型的耐碳青霉烯类

高毒力肺炎克雷伯菌（ｃａｒｂｅｐｅｎｅｍｒｅｓｉｓｔａｎｔｈｙｐｅｒ

ｖｉｒｕｌｅｎｔ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲，ＣＲｈｖＫＰ）在世界

各国陆续报道，逐渐成为新一代“超级细菌”［６］。本

文主要分析江西地区某综合性三级甲等医院的

ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株的流行分布特征，耐药、毒

力表型，同时分析其亲缘关系，为耐药菌监测和医院

感染防控提供科学指导。

１　材料与方法

１．１　菌株来源及临床基本资料　收集２０１８年１

月—２０２１年１２月临床患者各类标本中分离的非重

复ＣＲＫＰ２３３株。采用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动

细菌鉴定仪进行生化鉴定并保存菌株。采用ＬＩＳ

系统收集菌株来源患者的年龄、性别、科室及标本来

源等基本信息。

１．２　方法

１．２．１　药敏试验　采用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动

微生物分析仪进行体外药物敏感性（药敏）试验，药

敏试验的操作和药敏结果的判读参照美国临床实验

室标准化协会（ＣＬＳＩ）２０１８年执行标准执行。

１．２．２　耐药基因检测　采用聚合酶链式反应

（ＰＣＲ）检测１４种耐药基因，其中５种碳青霉烯酶基

因（犫犾犪ＶＩＭ、犫犾犪ＮＤＭ、犫犾犪ＫＰＣ２、犫犾犪ＩＭＰ、犫犾犪ＯＸＡ４８）、２ 种

１６ＳｒＲＮＡ甲基化酶基因（狉犿狋Ｂ、犪狉犿Ａ）、３种β内酰

胺酶基因（犫犾犪ＳＨＶ、犫犾犪ＴＥＭ、犫犾犪ＣＴＸＭ１４）和４种ＰＭＱＲ

基因［狇狀狉Ａ、狇狀狉Ｂ、狇狀狉Ｓ、犪犮犮（６’）犐犫犮狉］。参照相关

文献［７］进行引物设计、扩增、电泳、产物纯化及测序。

１．２．３　 荚膜血清分型及毒力基因检测 　 将

狉犿狆Ａ２、狊犻犾Ｓ、狋犲狉Ｗ、犻狌狋Ａ毒力基因均阳性的 ＫＰ菌

株定义为携带毒力质粒的ＫＰ
［８９］，将携带毒力质粒

和碳青霉烯耐药基因的ＫＰ定义为ＣＲｈｖＫＰ
［１０１１］。

采用ＰＣＲ检测荚膜血清型基因（Ｋ１，Ｋ２，Ｋ５，Ｋ２０，

Ｋ５４，Ｋ４７，Ｋ５７，Ｋ６４），ＳＴ分型（ＳＴ６５，ＳＴ２３，ＳＴ８６，

ＳＴ１１，ＳＴ２５８）和１０种常见毒力基因（狉犿狆Ａ，狋犲狉Ｗ，

犻狌狋Ａ，犻狌犮Ａ，犻狉狅Ｂ，狊犻犾Ｓ，狉犿狆Ａ２，犻狉狅Ｎ，犿狉犽Ｄ，狆犲犵

３４４）。引物设计、扩增、电泳、产物纯化及测序参照

文献［９］。

１．２．４　生物膜形成能力试验
［１２］
　将单个菌落加入

ＬＢ肉汤后震荡培养至对数生长期，调整菌液至适当

浓度后，加至无菌微孔板，ＬＢ肉汤作为阴性对照，

３７℃孵育箱培养２４ｈ；弃悬浮菌液，ＰＢＳ缓冲液洗

板后晾干，加入１％结晶紫，染色、洗板、晾干，加入

无水乙醇溶解，转移至新的微孔板中。最后用分光

光度计测５４０ｎｍ处吸光度。

１．２．５　血清抗性试验
［１３］
　将单个菌落加入ＬＢ肉

汤中震荡培养４～６ｈ，采用０．９％ＮａＣｌ调整菌液至

适当浓度，在含有１５０μＬ新鲜健康志愿者血清的

ＥＰ管中加入５０μＬ上述菌液，震荡培养，分别于培

养０、１、２、３ｈ后进行活菌计数。

１．２．６　大蜡螟幼虫感染试验
［１４１５］

　将单个菌落经

震荡培养至对数生长期，采用ＰＢＳ缓冲液调菌液至

ＯＤ６００ｎｍ＝０．１；大蜡螟腹部右边第二后足注入１０μＬ

上述菌液，１０只幼虫为一组，阴性对照采用ＰＢＳ缓

冲液，高毒力菌株对照采用 ＮＵＴＨＫ２０４４；３７℃培
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养７２ｈ，每１２ｈ统计大蜡螟生存情况１次，７２ｈ后

阴性对照组无死亡则判定本试验有效。

１．２．７　同源性分析　对筛选出的ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ

菌株采用脉冲场凝胶电泳（ＰＦＧＥ）进行同源性分析：

２００μＬ调好的细胞悬液中加入１０μＬ的２０ｍｇ／ｍＬ

蛋白酶Ｋ，迅速取出后加入２００μＬ１％的低熔点小胶

液，混匀后灌入模具中包埋；加入２５μＬ的２０ｍｇ／ｍＬ

蛋白酶 Ｋ和５ｍＬ细胞裂解液，置于５４℃水浴摇

床，孵育 ２ｈ 进行细菌裂解；分别使用 ５０℃ 的

ｄｄＨ２Ｏ和ＴＥＢｕｆｆｅｒ溶液清洗小胶块；取２ｍｍ宽

的小胶块放入１２０ｍＬ预酶切缓冲液中，室温放置

１０ｍｉｎ后弃预酶切缓冲液，再加入１２０μＬＸｂａⅠ酶

切缓冲液，３７℃水浴２ｈ；配制１％大胶液并加样待

胶块固定；脉冲场电泳１６ｈ，洗胶脱色后用凝胶成

像仪成像并保存图片。

２　结果

２．１　ＳＴ１１型 ＣＲｈｖＫＰ菌株感染的临床特点　

２０１８—２０２１年收集ＣＲＫＰ菌株共２３３株，犫犾犪ＫＰＣ阳

性的ＣＲｈｖＫＰ菌株１３５株，其中ＳＴ１１型１２４株，

占比为９１．８５％。ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株来源科室

主要为神经外科，占比为３３．８７％（４２株），见图１。

ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ感染患者的年龄分布在１３～９７

岁，平均年龄为（５５．２±１６．４）岁。男、女性患者占比

分别为７７．４２％（９６例）、２２．５８％（２８例）。临床分

离标本以痰（５６．４５％）为主，其次为血（１１．２９％），见

图２。
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图１　ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株感染患者临床科室分布
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图２　ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株临床标本分布

犉犻犵狌狉犲２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｃｌｉｎｉｃａｌｓｐｅｃｉｍｅｎｓｏｆＳＴ１１ＣＲ

ｈｖＫＰｓｔｒａｉｎｓ

２．２　药敏结果和耐药基因分布　药敏分析结果显

示，１２４株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株对头孢类、氟喹

诺酮类、碳青霉烯类、β内酰胺类（氨苄西林／舒巴

坦、哌拉西林／他唑巴坦）抗菌药物均完全耐药

（１００％）；对复方磺胺甲口恶唑的敏感率仅为１８．５％；

对庆大霉素、妥布霉素、阿米卡星的敏感率分别为

３７．１％、１８．６％、３７．１％；对替加环素的敏感率为

６１．３％；对头孢他啶／阿维巴坦的敏感率为８８．７％；

对黏菌素的敏感率为９５．１％。见表１。

耐药基因检测结果显示，１００％菌株携带碳青霉

烯类耐药基因犫犾犪ＫＰＣ２，而犫犾犪ＮＤＭ的检出率仅为５．６５％。

氟喹诺酮类耐药基因以狇狀狉Ｓ为主（８１．４５％），β内

酰胺类耐药基因主要以犫犾犪ＳＨＶ为主（９３．５５％），氨基

糖苷修饰酶及甲基化酶基因主要以犪犮犮（６’）Ｉｂ

（４９．１９％）和狉犿狋Ｂ（４７．５８％）为主，见表２。

２．３　毒力基因分布与毒力表型试验

２．３．１　毒力基因分布　ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ分离株
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表１　ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株对临床常用抗菌药物的药敏结果（％）

犜犪犫犾犲１　ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｅｓｔｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｏｆＳＴ１１ＣＲｈｖＫＰｓｔｒａｉｎｓ（％）

抗菌药物 耐药 中介 敏感

氨苄西林／舒巴坦 １００ ０ ０

哌拉西林／他唑巴坦 １００ ０ ０

头孢唑林 １００ ０ ０

头孢他啶 １００ ０ ０

头孢曲松 １００ ０ ０

头孢吡肟 １００ ０ ０

头孢他啶／阿维巴坦 １１．３ ０ ８８．７

氨曲南 １００ ０ ０

亚胺培南 １００ ０ ０

美罗培南 １００ ０ ０

抗菌药物 耐药 中介 敏感

厄他培南 １００ ０ ０

阿米卡星 ６２．９ ０ ３７．１

庆大霉素 ６２．１ ０．８ ３７．１

妥布霉素 ６４．５ １６．９ １８．６

替加环素 ２１．０ １７．７ ６１．３

左氧氟沙星 １００ ０ ０

环丙沙星 １００ ０ ０

复方磺胺甲口恶唑 ８１．５ ０ １８．５

黏菌素 ４．９ ０ ９５．１

表２　ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株耐药基因、毒力基因检出情况

犜犪犫犾犲２　Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓａｎｄｖｉｒｕ

ｌｅｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎＳＴ１１ＣＲｈｖＫＰｓｔｒａｉｎｓ

基因 检出数量（株） 检出率（％）

耐药基因

　碳青霉烯酶基因

　　犫犾犪ＫＰＣ２ １２４ １００

　　犫犾犪ＮＤＭ ７ ５．６５

　　犫犾犪ＩＰＭ ０ 　０

　　犫犾犪ＶＩＭ ０ 　０

　　犫犾犪ＯＸＡ４８ ０ 　０

　ＰＭＱＲ基因

　　狇狀狉Ｓ １０１ ８１．４５

　　狇狀狉Ａ ２ １．６１

　　狇狀狉Ｂ １ ０．８１

　　犪犮犮（６’）Ｉｂ ６１ ４９．１９

　β内酰胺酶基因

　　犫犾犪ＳＨＶ １１６ ９３．５５

　　犫犾犪ＴＥＭ ９６ ７７．４２

　　犫犾犪ＣＴＸＭ ９５ ７６．６１

　氨基糖苷修饰酶及甲基化酶基因

　　狉犿狋Ｂ ５９ ４７．５８

　　犪狉犿Ａ ７ ５．６５

毒力基因

　狉犿狆Ａ２ １２４ １００

　狊犻犾Ｓ １２４ １００

　狋犲狉Ｗ １２４ １００

　犻狌狋Ａ １２４ １００

　犿狉犽Ｄ １２３ ９９．１９

　狉犿狆Ａ ５３ ４２．７４

　犻狌犮Ａ １１９ ９５．９７

　犻狉狅Ｂ ０ 　０

　犻狉狅Ｎ ７２ ５８．０６

　狆犲犵３４４ ８４ ６７．７４

的荚膜血清分型均为Ｋ６４。荚膜多糖合成调节基因

狉犿狆Ａ２、银摄取系统相关基因狊犻犾Ｓ、亚碲酸钾抗性基

因狋犲狉Ｗ、气杆菌素铁载体蛋白编码基因犻狌狋Ａ的检

出率均为１００％。３型菌毛黏附素受体基因犿狉犽Ｄ、

ＣＰＳ合成调节基因狉犿狆Ａ及铁摄入系统相关基因

犻狌犮Ａ、犻狉狅Ｂ、犻狉狅Ｎ，内膜转运蛋白编码基因狆犲犵３４４

的总体检出率分别为９９．１９％、４２．７４％、９５．９７％、

０、５８．０６％、６７．７４％，见表２。

２．３．２　毒力表型试验　为进一步研究ＳＴ１１型

ＣＲｈｖＫＰ菌株的毒力特征，随机挑选出２３株进行

毒力表型试验。研究发现，２３株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ

菌株均可形成生物膜，其中５株阳性（＋），３株中

等阳性（＋＋），１５株强阳性（＋＋＋），见图３。血清

抗性试验结果显示，１１株菌株表现出血清杀菌耐

受性（５级或６级），２株表现为血清杀伤中度敏感

（３级或４级），１０株表现为血清杀伤敏感（１级或

２级）。为评估ＫＰ的毒力潜力，采用大蜡螟幼虫感

染试验验证菌株毒力，将大蜡螟幼虫感染的半数致

死量（ＬＤ５０）绘制成密度分布图，结果显示，ＳＴ１１型

ＣＲｈｖＫＰ菌株对大蜡螟幼虫的ｌｇ（ＬＤ５０）为４．０６２～

６．９８７ＣＦＵ／ｍｇ，ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株大多数为

高毒力菌株，见图４。

２．４　同源性分析　为进一步比较ＳＴ１１型 ＣＲ

ｈｖＫＰ菌株，随机挑选出４５株菌株进行ＰＦＧＥ同源

性分析，ＮＴＳＹＳ软件分析得出聚类图，将相同条带

９０％以上（相关系数＞０．９０）的菌株归入同一带型。

研究结果显示，４５株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株可分为

Ａ型（４１株，９１．１％）、Ｃ型（３株，６．７％）、Ｂ型（１株，

２．２％）３个型别。Ａ型为主要型别，可进一步分为

Ａ１型（６３．４％）、Ａ２型（７．３％）、Ａ３型（９．８％）、Ａ４

型（１７．１％）、Ａ５型（２．４％）五个亚型，见图５。
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图３　２３株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株的生物膜定量分布图．
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图４　２３株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株对大蜡螟幼虫ｌｇ（ＬＤ５０）

密度分布图
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图５　４５株ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株的聚类分析及临床信息图

犉犻犵狌狉犲５　Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｃｌｉｎｉｃａｌｉｎｆｏｇｒａｐｈｉｃｏｆ４５

ＳＴ１１ＣＲｈｖＫＰｓｔｒａｉｎｓ

３　讨论

多位点序列分型（ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙｐｉｎｇ，

ＭＬＳＴ）是一种基于核酸序列测定的细菌分型方法。

ＭＬＳＴ数据库中 ＫＰ的序列分型已有四千余种，

ＳＴ２５８型是欧美地区ＫＰ的主要流行克隆株
［１６］，我

国的主要流行克隆株为ＳＴ１１型
［１７１８］。本研究发

现，ＣＲｈｖＫＰ菌株中ＳＴ１１型占比９１．８５％，符合目

前国内ＫＰ流行特征。荚膜多糖是ＫＰ的致病因素

之一，根据荚膜多糖的不同，ＫＰ可分成至少７８种荚

膜血清（ＫＬ）型。不同ＫＬ分型代表不同毒力特性，其

中与高毒力表型相关的ＫＬ分型主要是Ｋ１、Ｋ２
［１９］。

ＳＴ１１型菌株最常见的 ＫＬ分型是 Ｋ６４、Ｋ４７
［１０，２０］。

本研究中分离的ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ均为Ｋ６４，可见

Ｋ６４具有较强的克隆传播能力。本研究中，ＳＴ１１

型ＣＲｈｖＫＰ菌株检出科室以神经外科为主，菌株

来源主要为痰标本，其次为血、尿标本；感染患者以

中老年男性为主。因此，高龄、重症呼吸道感染可能

是ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株感染的高危因素。

碳青霉烯类抗生素具有良好的穿透性，且能与

ＰＢＰ１、ＰＢＰ２结合而致细菌溶解，是目前超广谱的抗

生素之一，广泛应用于临床各种重症感染的治疗。

随着抗菌药物的滥用和碳青霉烯酶的出现，多重耐

药菌逐渐增多，ＣＲＫＰ检出率逐年增高，目前已成为

医院感染的重要病原体［２１］。ＫＰ菌株最重要的耐药

机制为产生抗菌药物水解酶，碳青霉烯酶作为其中

的一种，其抗性基因可存在于质粒或染色体上，通过

可移动基因元件传播，导致碳青霉烯类抗生素失去

活性［２２］。

·４３· 中国感染控制杂志２０２５年１月第２４卷第１期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２４Ｎｏ１Ｊａｎ２０２５



本研究药敏结果显示，ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株

对碳青霉烯类抗生素的耐药率达１００％，除黏菌素、

头孢他啶／阿维巴坦、替加环素、庆大霉素、妥布霉素

和阿米卡星以外，其对临床常用抗菌药物表现出较

高的耐药率（＞８０％），这与之前报道
［５］的ＣＲｈｖＫＰ

具有多重耐药特性一致。本研究中ＳＴ１１型 ＣＲ

ｈｖＫＰ菌株均携带犫犾犪ＫＰＣ２基因，同时还携带氟喹诺

酮类、β内酰胺类耐药基因，氨基糖苷修饰酶及甲基

化酶基因。这可能与碳青霉烯酶的产生、抗菌药物

靶点改变、外膜孔蛋白缺失、生物膜形成及外排泵的

高表达有一定关系。可见，ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株表

现出多重耐药性，与药敏结果相符，也与报道［２３］的

碳青霉烯类耐药基因及其他耐药基因共传播相似。

既往研究［３］认为，ＫＰ的多重耐药表型和高毒

力表型一般不发生重叠。但近年来，随着ＣＲｈｖＫＰ

菌株发现的报道，高毒力表型和高耐药表型在 ＫＰ

中的结合不断挑战着这一传统观点［２４］。ＣＲｈｖＫＰ

的进化机制主要有三个方面：ＳＴ２３型ｈｖＫＰ获得携

带碳青霉烯类耐药基因的质粒［２５］，编码毒力基因

的毒力质粒水平转移至ＳＴ１１型ＣＲＫＰ
［２４］，ＫＰ获

得碳青霉烯类耐药表型与高毒力表型共存的融合

质粒［２６］。推测本研究分离的ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌

株主要由高毒力质粒的水平转移造成。

ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株含有毒力质粒，具有摄

取铁、银离子，对抗碲离子的能力和荚膜多糖合成、

菌毛黏附的能力，这与ｈｖＫＰ菌株含有ｐＬＶＰＫ或

ｐＬＶＰＫ样毒力质粒相似
［４５，１９］。本研究发现，ＳＴ１１

型ＣＲｈｖＫＰ菌株中毒力相关基因 犿狉犽Ｄ、狉犿狆Ａ、

狆犲犵３４４、犻狉狅Ｎ、犻狉狅Ｂ检出率较高，这可能与其高毒

力特性相关。大蜡螟幼虫感染试验是评估ＫＰ菌株

毒力的直观试验，通过对幼虫注射菌液，观察注射后

是否因免疫反应出现虫体黑化死亡，从而比较菌株

毒力［２７］。将大蜡螟幼虫感染的ＬＤ５０绘制成密度

分布图发现，本研究中ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株的毒

力存在差异，但大多为高毒力菌株。另外，与ＫＰ毒

力表型相关的因素还有生物膜形成能力和血清抗

性。生物膜的形成有助于ＫＰ菌株抵挡多种抗菌药

物的杀伤作用，从而更好地定植于各种医疗器械和

环境中［２８］。本研究中的ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株均

可形成生物膜，大部分菌株可形成高定量值的生

物膜，促进致病菌的传播，给医院感染防控带来巨

大挑战［２９］。

针对ＳＴ１１型ＣＲｈｖＫＰ菌株的ＰＦＧＥ同源性

分析显示，菌株主要分为３个型别，以Ａ型为主（占

比９１．１％），其具有更强的繁殖能力及传播力，同时

有很好的环境适应能力。由此可见，ＳＴ１１型ＣＲ

ｈｖＫＰ菌株可在医院内进行克隆传播，其多重耐药

性和高毒力特性给临床抗感染治疗带来了巨大挑

战，加强医院感染防控迫在眉睫。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。

［参 考 文 献］

［１］　ＳｈｏｎＡＳ，ＢａｊｗａＲＰＳ，ＲｕｓｓｏＴＡ．Ｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔ（ｈｙｐｅｒｍｕ

ｃｏｖｉｓｃｏｕｓ）犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲：ａｎｅｗａｎｄｄａｎｇｅｒｏｕｓｂｒｅｅｄ

［Ｊ］．Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ，２０１３，４（２）：１０７－１１８．

［２］　ＷａｎｇＪＨ，ＬｉｕＹＣ，ＬｅｅＳＳ，ｅｔａｌ．Ｐｒｉｍａｒｙｌｉｖｅｒａｂｓｃｅｓｓｄｕｅｔｏ

犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｉｎＴａｉｗａｎ［Ｊ］．ＣｌｉｎＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，１９９８，

２６（６）：１４３４－１４３８．

［３］　ＣｈｅｎＬ，ＭａｔｈｅｍａＢ，ＣｈａｖｄａＫＤ，ｅｔａｌ．Ｃａｒｂａｐｅｎｅｍａｓｅｐｒｏ

ｄｕｃｉｎｇ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲：ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｅｃｏｄｉｎｇ

［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１４，２２（１２）：６８６－６９６．

［４］　ＬｅｅＣＲ，ＬｅｅＪＨ，ＰａｒｋＫＳ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆ

ｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲：ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ，ｈｙｐｅｒｖｉｒｕ

ｌｅｎｃｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ，ａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．

ＦｒｏｎｔＣｅｌｌＩｎｆｅｃｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１７，７：４８３．

［５］　ＸｕＹＰ，ＺｈａｎｇＪＦ，ＷａｎｇＭ，ｅｔａｌ．Ｍｏｂｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｏｎ

ｃｏｎｊｕｇａｔｉｖｅｖｉｒｕｌｅｎｃｅｐｌａｓｍｉｄｆｒｏｍ ｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪

狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＭｅｄ，２０２１，１３（１）：１１９．

［６］　ＧｕＤＸ，ＤｏｎｇＮ，ＺｈｅｎｇＺＷ，ｅｔａｌ．ＡｆａｔａｌｏｕｔｂｒｅａｋｏｆＳＴ１１

ｃａｒｂａｐｅｎｅｍｒｅｓｉｓｔａｎｔｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｉｎａ

Ｃｈｉｎｅｓｅｈｏｓｐｉｔａｌ：ａｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｕｄｙ［Ｊ］．Ｌａｎ

ｃｅｔＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１８，１８（１）：３７－４６．

［７］　ＹａｎｇＸＭ，ＸｉｅＭＭ，ＸｕＱ，ｅｔａｌ．ＴｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｏｆｐＬＶＰＫ

ｌｉｋｅｖｉｒｕｌｅｎｃｅｐｌａｓｍｉｄｉｎ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｍｅｄｉａｔｅｄｂｙａｎ

Ｉｎｃｌ１ｃｏｎｊｕｇａｔｉｖｅｈｅｌｐｅｒｐｌａｓｍｉｄ［Ｊ］．ｉＳｃｉｅｎｃｅ，２０２２，２５（６）：

１０４４２８．

［８］　ＷｅｉＤＤ，ＷａｎＬＧ，ＹｕＹ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｅｘｔｅｎｄｅｄ

ｓｐｅｃｔｒｕｍｂｅｔａｌａｃｔａｍａｓｅ，ｃａｒｂａｐｅｎｅｍａｓｅ，ａｎｄｐｌａｓｍｉｄｑｕｉｎｏ

ｌｏｎｅｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓｉｎ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｉｓｏｌａｔｅｓｃａｒｒｙｉｎｇ

ｄｉｓｔｉｎｃｔｔｙｐｅｓｏｆ１６ＳｒＲＮＡｍｅｔｈｙｌａｓｅｇｅｎｅｓ，ａｎｄｔｈｅｉｒａｓｓｏｃｉａ

ｔｉｏｎｗｉｔｈｍｏｂｉｌｅｇｅｎｅｔｉｃｅｌｅｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂＤｒｕｇＲｅｓｉｓｔ，

２０１５，２１（２）：１８６－１９３．

［９］　ＧａｏＱＱ，ＳｈｅｎＺ，ＱｉｎＪＸ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｃｑｕｉｒｅｄｈｙｐｅｒｖｉｒｕ

ｌｅｎｔ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂＤｒｕｇＲｅｓｉｓｔ，２０２０，２６

（１０）：１１９５－１２００．

［１０］ＹｕＦＹ，ＬｖＪＮ，ＮｉｕＳＱ，ｅｔａｌ．ＭｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒ

ｒａｐｉｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｃａｒｂａｐｅｎｅｍｒｅｓｉｓｔａｎｔ

（ｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙｐｅ２５８ ［ＳＴ２５８］ａｎｄＳＴ１１）ａｎｄｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔ

（ＳＴ２３，ＳＴ６５，ＳＴ８６，ａｎｄＳＴ３７５）Ｓｔｒａｉｎｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏ

ｂｉｏｌ，２０１８，５６（９）：ｅ００７３１－１８．

［１１］ＷｅｉＴ，ＺｏｕＣＹ，ＱｉｎＪ，ｅｔａｌ．Ｅｍｅｒｇｅｎｃｅｏｆｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔ

·５３·中国感染控制杂志２０２５年１月第２４卷第１期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２４Ｎｏ１Ｊａｎ２０２５



ＳＴ１１Ｋ６４ 犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪 狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲 ｐｏｓｅｓａｓｅｒｉｏｕｓｃｌｉｎｉｃａｌ

ｔｈｒｅａｔｉｎｏｌｄｅｒｐａｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｕｂｌｉｃＨｅａｌｔｈ，２０２２，１０：

７６５６２４．

［１２］ＴａｎｇＮ，ＬｉＹ，ＹａｏＳＧ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｄｅｍｉｃｉｔｙａｎｄｃｌｏｎａｌｒｅｐｌａｃｅ

ｍｅｎｔｏｆｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔｃａｒｂａｐｅｎｅｍｒｅｓｉｓｔａｎｔ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌

犿狅狀犻犪犲ｗｉｔｈｄｉｖｅｒｓｅｐａｔｈｏｔｙｐｅｓａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｒｏｆｉｌｅｓｉｎａｈｏｓ
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狉犻犪犮犲犪犲：ａｎｅｖｏｌｖｉｎｇｃｒｉｓｉｓｏｆｇｌｏｂａｌｄｉｍｅｎｓｉｏｎｓ［Ｊ］．ＣｌｉｎＭｉｃｒｏ
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