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·论著·

青岛两所医院鲍曼不动杆菌碳青霉烯酶基因及同源性分析

李　茜，李庆淑，李　智，曲　彦，胡　丹

（青岛大学医学院附属青岛市立医院，山东 青岛　２６６０７１）

［摘　要］　目的　了解青岛市两所医院鲍曼不动杆菌（ＡＢ）耐药情况、分布特征，碳青霉烯酶基因携带情况。

方法　收集两所医院临床分离的１４５株 （Ａ院７８株，Ｂ院６７株）ＡＢ进行药敏试验，采用聚合酶链反应（ＰＣＲ）扩增

碳青霉烯酶基因，肠杆菌科基因间一致重复序列（ＥＲＩＣ）ＰＣＲ对菌株进行同源性分析。结果　Ａ院 ＡＢ对临床常

用的１６种抗菌药物普遍耐药，对头孢哌酮／舒巴坦耐药率最低（３．８５％），其次是米诺环素（１６．６７％），对其他抗菌

药物耐药率均＞７３％。Ｂ院ＡＢ对常用的２３种抗菌药物普遍耐药，对米诺环素和替加环素均不耐药，对阿米卡星

和左氧氟沙星的耐药率分别为２３．８８％、３８．８１％，对其他抗菌药物的耐药率均＞６４％。两院所有菌株均携带

犗犡犃５１基因，Ａ、Ｂ两院碳青霉烯耐药组犗犡犃２３基因的携带率分别为８６．７６％（５９／６８），５６．６７％（３４／６０），差异有

统计学意义（χ
２＝１４．５３，犘＜０．００１）；Ａ院３株菌携带犗犡犃５８基因，Ｂ院未检出犗犡犃５８基因。１４５菌株共分为

８个基因型，其中Ａ型７１株和Ｅ型３７株，为主要流行株；Ａ院主要流行Ａ型（４６．１５％）和Ｅ型（４１．０３％），Ｂ院主

要流行Ａ型（５２．２４％）和Ｃ型（１７．９１％）。结论　两所医院临床分离的 ＡＢ耐药情况严重，且存在医院流行，ＯＸＡ

型酶犗犡犃２３、犗犡犃５１基因在介导ＡＢ对碳青霉烯类药物耐药中发挥重要作用。

［关　键　词］　鲍曼不动杆菌；碳青霉烯酶；多重耐药；抗药性，微生物；肠杆菌科基因间重复序列聚合酶链反应；
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［ＣｈｉｎＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１５，１４（７）：４３７－４４２］

　　鲍曼不动杆菌（犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犫犪狌犿犪狀狀犻犻，ＡＢ）

是一种非发酵的革兰阴性条件致病菌，可引起各组

织和器官感染，包括肺炎、脑膜炎、菌血症、尿路感染

和伤口感染等［１］。碳青霉烯类抗生素具有广谱抗菌

活性，是目前临床上治疗重症感染的主要抗菌药物。

但近年来，随着碳青霉烯类抗生素的广泛应用，对碳

青霉烯药物耐药的 ＡＢ已在全球流行，其治疗已成

为世界性难题，对其耐药机制的研究具有重要意义。

产碳青霉烯酶是ＡＢ对碳青霉烯耐药的重要原因，

水解药物的碳青霉烯酶主要有Ｂ类金属酶和Ｄ类

ＯＸＡ型酶。为了解青岛市两所医院 ＡＢ耐药情况

及碳青霉烯酶基因携带情况，笔者对临床收集的

１４５株ＡＢ进行耐药分析，检测其碳青霉烯酶基因携

带情况，并进行同源性分析，了解菌株耐药性的演变

和耐药基因分布，为临床抗菌药物的合理使用，预防

和控制医院感染流行提供可靠依据。

１　资料与方法

１．１　菌株来源　收集青岛市两所医院２０１３年

７月—２０１４年７月住院患者临床标本分离的 ＡＢ，

共１４５株，其中Ａ院７８株，Ｂ院６７株，剔除同一患

者相同部位重复分离株。质控菌株为铜绿假单胞菌

ＡＴＣＣ２７８５３、大肠埃希菌ＡＴＣＣ２５９２２。

１．２　药敏试验　采用纸片扩散法测定细菌对抗菌

药物的敏感性，试验结果判断参照美国临床实验室

标准化协会（ＣＬＳＩ）２０１２年标准。

１．３　细菌ＤＮＡ模板制备　取菌环挑取单一菌落置

于ＬＢ液体培养液中，在摇箱中过夜培养（３７℃，

１８０ｒ／ｍｉｎ），取浑浊的菌液于１．５ｍＬＥＰ管内，

６０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ，弃上清，向ＥＰ管内加入

２００μＬ高压超纯水，吹打混匀后１００℃水浴１０ｍｉｎ，

随后４℃冷却５ｍｉｎ；４℃，１２０００ｒ／ｍｉｎ离心３ｍｉｎ；

吸取上清液移入另一新的０．５ｍＬＥＰ管内，即为聚

合酶链反应（ＰＣＲ）检测模板，－２０℃冰箱保存备用。

１．４　基因检测　ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，含３μＬ

ＤＮＡ模板，０．２μＬＴａｑ酶，２．５μＬ１０×Ｔａｑ缓冲液

（含１５ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２），２μＬ２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，

１０μｍｏｌ／Ｌ上下游引物各１μＬ，１５．３μＬ水。ＰＣＲ反

应条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，退火３０ｓ

（温度５１～５８℃），７２℃延伸６０ｓ，共３５个循环；最后

７２℃延伸１０ｍｉｎ。肠杆菌基因间一致重复序列

（ＥＲＩＣ）ＰＣＲ反应条件：９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性

１ｍｉｎ，４５℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸２ｍｉｎ，３５个循环后，

７２℃延伸１０ｍｉｎ。产物长度＜５００ｂｐ，采用２％琼脂

糖凝胶进行电泳；产物长度＞５００ｂｐ，采用１．２％琼脂

糖凝胶进行电泳，紫外投射仪观察结果。各靶基因引

物序列见表１。

表１　ＰＣＲ引物序列及产物长度

犜犪犫犾犲１　ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｌｅｎｇｔｈｏｆｐｒｏｄｕｃｔｓ

基因 引物序列（５’－３’） 产物长度（ｂｐ）

犗犡犃２３ Ｐ１：ＧＡＴＧＴＧＴＣＡＴＡＧＴＡＴＴＣＧＴＣＧＴ Ｐ２：ＴＣＡＣＡＡＣＡＡＣＴＡＡＡＡＧＣＡＣＴＧＴ １０５８

犗犡犃２４ Ｐ１：ＡＴＧＡＡＡＡＡＡＴＴＴＡＴＡＣＴＴＣＣＴＡＴＡＴＴＣＡＧＣ Ｐ２：ＴＴＡＡＡＴＧＡＴＴＣＣＡＡＧＡＴＴＴＴＣＴＡＧＣ ８２８

犗犡犃５１ Ｐ１：ＴＡＡＴＧＣＴＴＴＧＡＴＣＧＧＣＣＴＴＧ Ｐ２：ＴＧＧＡＴＴＧＣＡＣＴＴＣＡＴＣＴＴＧＧ ３５３

犗犡犃５８ Ｐ１：ＡＡＧＴＡＴＴＧＧＧＧＣＴＴＧＴＧＣＴＧ Ｐ２：ＣＣＣＣＴＣＴＧＣＧＣＴＣＴＡＣＡＴＡＣ ５９９

犛犐犕１ Ｐ１：ＴＡＣＡＡＧＧＧＡＴＴＣＧＧＣＡＴＣＧ Ｐ２：ＴＡＡＴＧＧＣＣＴＧＴＴＣＣＣＡＴＧ ５７１

犐犕犘１ Ｐ１：ＣＡＣＴＴＧＧＴＴＴＧＴＧＧＡＧＣＧＴＧ Ｐ２：ＧＴＣＣＣＧＧＧＣＣＴＧＧＡＴＡＡＡＡＡ ２６３

犐犕犘２ Ｐ１：ＧＴＴＴＴＡＴＧＴＧＴＡＴＧＣＴＴＣＣ Ｐ２：ＡＧＣＣＴＧＴＴＣＣＣＡＴＧＴＡＣ ６７８

犞犐犕１ Ｐ１：ＡＧＴＧＧＴＧＡＧＴＡＴＣＣＧＡＣＡＧ Ｐ２：ＡＴＧＡＡＡＧＴＧＣＧＴＧＧＡＧＡＣ ２６１

犞犐犕２ Ｐ１：ＡＡＡＧＴＴＡＴＧＣＣＧＣＡＣＴＣＡＣＣ Ｐ２：ＴＧＣＡＡＣＴＴＣＡＴＧＴＴＡＴＧＣＣＧ ８６５

犈犚犐犆 Ｐ１：ＡＴＧＴＡＡＧＣＴＣＣＴＧＧＧＧＡＴＴＣＡＣ Ｐ２：ＡＡＧＴＡＡＧＴＧＡＣＴＧＧＧＧＴＧＡＧＣＧ
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１．５　统计分析　应用ＳＰＳＳ１９．０软件进行统计分

析，采用秩和检验对两院ＡＢ耐药情况进行比较，χ
２

检验对两院耐药基因携带率进行比较，犘≤０．０５为

差异有统计学意义。

２　结果

２．１　标本类型及科室分布　两所医院标本主要分

离自痰（Ａ院７５．６４％，Ｂ院８５．０７％）、分泌物（Ａ院

１１．５４％）、组织、引流液、尿、导管末端、胸腔积液等。

Ａ院标本主要分离自重症监护室（ＩＣＵ，３７．１８％）、

高压氧病区（１５．３８％）、干部病房（１２．８２％）和手外

科（８．９７％）；Ｂ院标本主要分离自ＩＣＵ（７９．１０％）和

呼吸科（８．９６％）。

２．２　药敏结果　Ａ院碳青霉烯耐药 ＡＢ６８株，敏

感１０株；Ｂ院碳青霉烯耐药 ＡＢ６０株，敏感７株。

Ａ院ＡＢ对头孢哌酮／舒巴坦耐药率最低（３．８５％），

其次是米诺环素（１６．６７％）；对其他抗菌药物耐药率

均＞７３％。Ｂ院ＡＢ对米诺环素和替加环素均不耐

药，对阿米卡星和左氧氟沙星的耐药率分别为

２３．８８％、３８．８１％，对其他抗菌药物的耐药率均＞６４％。

两院菌株对哌拉西林／他唑巴坦、头孢吡肟、亚胺培

南、美罗培南、庆大霉素的耐药率比较，差异无统计

学意义；其他抗菌药物耐药率比较，差异均有统计学

意义。见表２。

表２　两院 ＡＢ耐药情况比较（株）

犜犪犫犾犲２　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｉｎａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆＡＢｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｈｏｓｐｉｔａｌｓ（Ｎｏ．ｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ）

抗菌药物
Ａ院（狀＝７８）

耐药 中介 敏感

Ｂ院（狀＝６７）

耐药 中介 敏感
犎 犘

氨苄西林／舒巴坦 ５７ １１ １０ ６７ ０ ０ ２０．８２ ＜０．００１

哌拉西林／他唑巴坦 ６７ ６ ５ ６０ ３ ４ ０．４０ ０．５３

哌拉西林 ７１ ５ ２ ６６ ０ １ ３．７４ ０．０５

头孢他啶 ７２ １ ５ ６７ ０ ０ ５．３４ ０．０２

头孢噻肟 ７０ ８ ０ ６６ １ ０ ４．７２ ０．０３

头孢吡肟 ６９ １ ８ ６３ ２ ２ １．４９ ０．２２

头孢哌酮／舒巴坦 ３ ４４ ３１ ４３ １３ １１ ４２．０２ ＜０．００１

亚胺培南 ６８ ０ １０ ６０ ０ ７ ０．２０ ０．６６

美罗培南 ６８ ０ １０ ６０ ０ ７ ０．２０ ０．６６

阿米卡星 ６８ ０ １０ １６ ２ ４９ ５７．５８ ＜０．００１

庆大霉素 ７０ １ ７ ６５ ０ ２ ２．９２ ０．０９

米诺环素 １３ １６ ４９ ０ １ ６６ ２７．８０ ＜０．００１

左氧氟沙星 ７０ ０ ８ ２６ ３６ ５ ３１．９４ ＜０．００１

环丙沙星 ７０ ０ ８ ６６ ０ １ ４．７２ ０．０３

复方磺胺甲口恶唑 ６７ ３ ８ ６５ ０ ２ ５．３０ ０．０２

２．３　ＰＣＲ扩增结果　两院所有菌株均携带犗犡犃

５１基因，均未检出犛犐犕１、犐犕犘１、犐犕犘２、犞犐犕１、

犞犐犕２、犗犡犃２４基因。Ａ、Ｂ两院碳青霉烯耐药组

犗犡犃２３基因的携带率分别为８６．７６％（５９／６８），

５６．６７％（３４／６０），差异有统计学意义（χ
２＝１４．５３，犘

＜０．００１）；两院碳青霉烯敏感组犗犡犃２３基因均为

阴性。Ａ院３株菌携带犗犡犃５８基因，Ｂ院未检出

犗犡犃５８基因。电泳结果见图１。

２．４　犗犡犃２３基因阳性与阴性株耐药率　除头孢

哌酮／舒巴坦、米诺环素、头孢呋辛外，Ａ院犗犡犃２３

基因阳性株和阴性株对其他抗菌药物的耐药率差异

均有统计学意义（均犘＜０．０５）；除亚胺培南、美罗培

南、左氧氟沙星、头孢哌酮／舒巴坦及哌拉西林／他唑

巴坦外，Ｂ院犗犡犃２３基因阳性株和阴性株对其他

１１种抗菌药物的耐药率比较，差异均无统计学意义

（均犘＞０．０５）。见表３。
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　 　 泳 道 Ｍ 为 ＤＮＡ 分 子 量 标 志 物，泳 道 １—６ 为 犗犡犃２３

（１０５８ｂｐ）阳性株，７—１２为犗犡犃５１（３５３ｂｐ）阳性株，１３—１５为

犗犡犃５８（５９９ｂｐ）阳性株，１６为阴性对照

图１　ＡＢ碳青霉烯酶基因检测ＰＣＲ产物电泳图

犉犻犵狌狉犲１ 　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓｏｆＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＡＢ

ｃａｒｂａｐｅｎｅｍａｓｅｇｅｎｅｓ
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表３　两院ＡＢ对常用抗菌药物的耐药率（％）

犜犪犫犾犲３　ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｔｒａｔｅｓｏｆＡＢｆｒｏｍｔｗｏｈｏｓｐｉｔａｌｓ（％）

抗菌药物
Ａ院

犗犡犃２３阳性株 犗犡犃２３阴性株
χ
２ 犘

Ｂ院

犗犡犃２３阳性株 犗犡犃２３阴性株
χ
２ 犘

氨苄西林 － － － － １００．００ １００．００ － －

氨苄西林／舒巴坦 ８８．１４ ２６．３２ ２７．９２ ＜０．００１ １００．００ １００．００ － －

哌拉西林／他唑巴坦 １００．００ ４２．１１ ３５．１３ ＜０．００１ １００．００ ７８．７９ ５．９５ ０．０２

哌拉西林 １００．００ ６３．１６ １９．５８ ＜０．００１ １００．００ ９６．９７ － ０．４９

头孢唑林 － － － － １００．００ １００．００ － －

头孢呋辛 １００．００ ９４．７４ － ０．２４ － － － －

头孢他啶 １００．００ ６８．４２ １５．９８ ＜０．００１ １００．００ １００．００ － －

头孢曲松 － － － － ９７．０６ ９６．９７ － １．００

头孢噻肟 １００．００ ５７．８９ ２３．３０ ＜０．００１ １００．００ ９６．９７ － ０．４９

头孢吡肟 １００．００ ５２．６３ ２７．１２ ＜０．００１ １００．００ ８７．８８ ２．４９ ０．１２

头孢哌酮／舒巴坦 ３．３９ ５．２６ － １．００ ５２．９４ ７５．７６ ３．７９ ０．０５

头孢替坦 － － － － １００．００ １００．００ － －

氨曲南 － － － － ９７．０６ ９６．９７ － １．００

亚胺培南 ９８．３１ ５２．６３ ２２．８９ ＜０．００１ １００．００ ７８．７９ ５．９５ ０．０２

美罗培南 ９８．３１ ５２．６３ ２２．８９ ＜０．００１ １００．００ ７８．７９ ５．９５ ０．０２

阿米卡星 ９８．３１ ５２．６３ ２２．８９ ＜０．００１ ３２．３５ １５．１５ ２．７３ ０．１０

庆大霉素 ９８．３１ ６３．１６ １５．６６ ＜０．００１ １００．００ ９３．９４ － ０．２４

妥布霉素 － － － － ９４．１２ ９０．９１ ＜０．００１ ０．９７

米诺环素 ２２．０３ ０．００ ３．５６ ０．０６ ０．００ ０．００ － －

替加环素 － － － － ０．００ ０．００ － －

左氧氟沙星 １００．００ ５７．８９ ２３．３０ ＜０．００１ ６４．７１ １２．１２ １９．５０ ＜０．００１

环丙沙星 １００．００ ５７．８９ ２３．３０ ＜０．００１ １００．００ ９６．９７ － ０．４９

呋喃妥因 － － － － １００．００ １００．００ － －

复方磺胺甲口恶唑 １００．００ ４２．１１ ３５．１３ ＜０．００１ ９７．０６ ９６．９７ － １．００

２．５　同源性分析　根据ＥＲＩＣＰＣＲ扩增产物的电

泳带型（见图２），运用ＢＩＯ１Ｄ软件分析各菌株所有

条带分子量大小进行聚类分析。两院所有菌株共分

为８个基因型（分别用 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ 表

示），其中Ａ型７１株和Ｅ型３７株，为主要流行株。

Ａ型又分为４个亚型，Ｅ型分为３个亚型。聚类分

析见图３。Ａ院菌株共分为６种类型（除Ｄ、Ｆ型）主

要是Ａ型（４６．１５％）和Ｅ型（４１．０３％）；Ｂ院共分为

８ 种 类 型，主 要 是 Ａ 型 （５２．２４％）和 Ｃ 型

（１７．９１％）。见表４。

表４　两院ＡＢ基因分型构成

犜犪犫犾犲４　ＣｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｒａｔｉｏｓｏｆｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆＡＢｆｒｏｍｔｗｏ

ｈｏｓｐｉｔａｌｓ

型别 株数
Ａ院

株数 构成比（％）

Ｂ院

株数 构成比（％）

Ａ ７１ ３６ ４６．１５ ３５ ５２．２４

Ｂ ５ １ １．２８ ４ ５．９７

Ｃ １４ ２ ２．５６ １２ １７．９１

Ｄ ３ ０ ０．００ ３ ４．４８

Ｅ ３７ ３２ ４１．０３ ５ ７．４６

Ｆ １ ０ ０．００ １ １．４９

Ｇ ５ ３ ３．８５ ２ ２．９９

Ｈ ９ ４ ５．１３ ５ ７．４６

合计 １４５ ７８ １００．００ ６７ １００．００
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图２　ＡＢＥＲＩＣＰＣＲ扩增产物电泳图
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图３　基于ＥＲＩＣＰＣＲ谱型的两院ＡＢ聚类分析结果
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３　讨论

ＡＢ是医院感染的重要病原菌，随着抗菌药物

的广泛运用，其耐药株逐年增加，并且开始由低耐药

向高耐药，单一药耐药向多药耐药方向发展，世界各

地也 陆 续 出 现 有 关 多 重 耐 药 ＡＢ（ｍｕｌｔｉｄｒｕｇ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔ犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犫犪狌犿犪狀狀犻犻，ＭＤＲＡＢ）或泛

耐药 ＡＢ（ｅｘｔｅｎｓｉｖｅｌｙｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔ犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉

犫犪狌犿犪狀狀犻犻，ＸＤＲＡＢ）的报道
［２］。本研究显示，两

院分离的 ＡＢ主要来源于痰标本，表明ＡＢ在两所

医院主要为下呼吸道感染；其在ＩＣＵ分离率较高，

可能与患者自身多有严重疾病、免疫能力较差，且长

期使用广谱抗菌药物及侵入性操作（如气管插管、气

管切开、吸痰、静脉置管）等有关。池细鱹等［３］采用

多因素回归分析结果显示，气管切开和使用呼吸机

是 ＭＤＲＡＢ感染的独立危险因素。另外 Ａ院的高

压氧病区和干部病区的 ＡＢ分离率也较高，可能与

手卫生差、抗菌药物使用不合理、侵入性操作、年龄

等有关。

两院ＡＢ耐药性分析显示，耐药情况严重，呈现

多重耐药和泛耐药。对氨基青霉素、第一代和第二

代头孢菌素、第一代喹诺酮类抗菌药物几乎完全耐

药；对舒巴坦复方制剂仍有较高的敏感性，可能与舒

巴坦能直接作用于青霉素结合蛋白，并可以抑制细

菌产生多种β内酰胺酶有关
［４］。两院菌株耐药情况

比较对亚胺培南、美罗培南、哌拉西林、哌拉西林／他

唑巴坦、头孢吡肟、庆大霉素差异无统计学意义，对

其他抗菌药物差异均有统计学意义，可能与两院环

境及抗菌药物选择不同有关。

目前，关于ＡＢ对碳青霉烯类药物耐药机制中

产碳青霉烯酶的相关报道［５７］最多。碳青霉烯酶是

指能够水解碳青霉烯类药物的１类β内酰胺酶，在

我国主要是Ｂ类酶和Ｄ类酶。国际上，该菌所产的

Ｂ类金属酶主要有ＩＭＰ型、ＶＩＭ 型及ＳＩＭ１型，Ｄ

类ＯＸＡ 型酶主要为犗犡犃２３、犗犡犃２４、犗犡犃５１、

犗犡犃５８。报道
［８］称犗犡犃５１／６６是ＡＢ天然固有的

碳青霉烯酶基因。本实验中所有菌株均携带犗犡犃

５１基因，再次证明所有菌株均为 ＡＢ。犗犡犃２３基

因在碳青霉烯敏感组中均为阴性，而耐药组中
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犗犡犃２３基因携带率两院相比差异有统计学意义。

此外犗犡犃２３基因与某些抗菌药物的耐药情况有

一定关联性，阳性菌株耐药率高于阴性株；且两院存

在一定的差异，可能尚存其他多种耐药机制，有待进

一步研究。Ｂ类金属酶基因犛犐犕１、犐犕犘１、犐犕犘

２、犞犐犕１、犞犐犕２及犗犡犃２４基因在两院中均为阴

性，与国内其他地区报道［９１０］一致。Ａ院３株 ＡＢ

携带犗犡犃５８基因，Ｂ院菌株犗犡犃５８基因均为阴

性。以上结果提示，两院 ＡＢ对碳青霉烯类抗生素

的耐药机制与产 Ｄ类碳青霉烯酶有关，且主要产

犗犡犃２３与犗犡犃５１型酶，尚未发现Ｂ类金属酶基

因。

耐碳青霉烯ＡＢ的出现，使临床治疗和预防感

染面临很大挑战，监测其耐药率和流行型别十分重

要。ＥＲＩＣＰＣＲ是目前常用的简便、快速的基因分

型技术，其分辨率较强，结果可靠，与细菌分子生物

学分型技术的“金标准”脉冲场凝胶电泳（ＰＦＧＥ）分

型有一定相关性［１１］。ＥＲＩＣＰＣＲ 的扩增产物多为

一端有ＥＲＩＣ序列，而另一端为随机序列，小部分产

物两端均为随机序列，可根据扩增产物条带位置分

析基因的同源性。本研究中，两院所有菌株共分为

８个基因型，其中Ａ型７１株和Ｅ型３７株，为主要流

行株。Ａ 院主要流行 Ａ 型和 Ｅ型，主要分布在

ＩＣＵ、呼吸内科、高压氧病区；Ｂ院主要流行Ａ型和

Ｃ型，主要分布在ＩＣＵ、呼吸内科；其余型别以散发

形式存在。Ａ院３株犗犡犃５８基因阳性株分属不同

类型，说明Ａ院未出现携带犗犡犃５８基因的ＡＢ水

平传播。其中Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ四个克隆型的谱带有较高

程度的相似性，它们间的亲缘关系紧密。对于这些

亲缘关系较近的菌株，可能来自于同一感染源或为

某克隆系在外界环境条件的影响下分化形成的不同

克隆型及亚型，具有追溯感染源的意义。Ａ型菌株

在两所医院均存在暴发流行，应深入研究这些携带

Ａ型菌株患者的临床资料，探讨是否因为相同或相

似的临床感染、用药模式、传播途径等而分离出相同

的细菌菌型。此外，ＥＲＩＣ分型的每一种型别均分

散着犗犡犃２３基因阳性株与阴性株，故认为携带此

耐药基因与ＥＲＩＣ分型不一致，可能与细菌合并多

种耐药机制，并可通过整合子等移动元件进行水平

传播有关。以上结果提示在这一时期内，两所医院

存在某种 ＭＤＲＡＢ的暴发流行，可能以克隆株的形

式在病房内和病房间，甚至医院间进行传播，这可能

是造成两院 ＭＤＲＡＢ分离率及耐药率逐年升高的

重要原因。
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