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［摘　要］　目的　了解某院门诊和住院患者标本分离的社区获得性耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＣＡＭＲＳＡ）盒式

染色体基因（ＳＣＣ犿犲犮）型别以及ＣＡＭＲＳＡ耐药性。方法　收集该院２０１１年５月—２０１５年８月分离的 ＭＲＳＡ及

其相关病史资料，利用聚合酶链反应（ＰＣＲ）方法进行 ＭＲＳＡ的犿犲犮Ａ基因和ＣＡＭＲＳＡ的ＳＣＣ犿犲犮基因分型检

测，对ＣＡＭＲＳＡ进行药物敏感性试验并进行统计分析。结果　共收集 ＭＲＳＡ３０５株，其中犿犲犮Ａ阳性２９６株。

ＣＡＭＲＳＡ８８株，占２９．７３％（８８／２９６），其中４８株为ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型，３６株为ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型，４株未定型。药敏试验显

示，ＣＡＭＲＳＡ对万古霉素、利奈唑胺、替加环素均１００％敏感，对青霉素和苯唑西林１００％耐药；ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ和Ⅴ型

ＣＡＭＲＳＡ对左氧氟沙星、利福平、环丙沙星的耐药率比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ、Ⅴ型

ＣＡＭＲＳＡ对氨苄西林／舒巴坦、呋喃妥因、红霉素的耐药率均＞５８％。结论　该院ＣＡＭＲＳＡ的ＳＣＣ犿犲犮分型以

Ⅳ和Ⅴ型为主，且耐药率较高，临床医生应对此高度重视，根据药敏结果合理应用抗菌药物。
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　　１９６１年发现的耐甲氧西林金黄色葡萄球菌

（ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｔ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊，ＭＲ

ＳＡ）现在是社区获得性感染的重要病原菌，并且感

染率有逐年上升的趋势［１］。与医院获得性 ＭＲＳＡ

（ｈｏｓｐｉｔａｌａｃｑｕｉｒｅｄＭＲＳＡ，ＨＡＭＲＳＡ）感染不同，

社区获得性 ＭＲＳＡ（ｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｃｑｕｉｒｅｄＭＲＳＡ，

ＣＡＭＲＳＡ）感染通常发生在社区环境中，是导致皮

肤及软组织获得感染的主要因素［２］。ＭＲＳＡ的耐

药机制主要是获得了外源性葡萄球菌盒式染色体基

因 （ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃａｌ ｃａｓｓｅｔｔｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ 犿犲犮，

ＳＣＣ犿犲犮），其携带犿犲犮Ａ基因在内的多种耐药基因，

ＳＣＣ犿犲犮的结构具有高度多态性，可分为不同的

型［３］。本研究利用多重聚合酶链反应（ＰＣＲ）技术检

测 ＭＲＳＡ的犿犲犮Ａ 基因和 ＣＡＭＲＳＡ 的ＳＣＣ犿犲犮

基因型，研究鄂尔多斯地区ＣＡＭＲＳＡ的基因型及

药物敏感情况，为预测发展趋势，控制暴发流行，治

疗ＣＡＭＲＳＡ感染提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　菌株来源　收集鄂尔多斯市中心医院

２０１１年５月—２０１５年８月门诊和住院患者微生物

标本分离鉴定的 ＭＲＳＡ３０５株，所有菌株均为非重

复菌株，同一患者同一部位只取１次分离株。ＭＲ

ＳＡ的筛查用 ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动微生物鉴

定仪，所用质控菌株金黄色葡萄球菌 ＡＴＣＣ２５９２３

购于卫生部临床检验中心。用ＰＣＲ方法检测犿犲犮Ａ

基因确定 ＭＲＳＡ２９６株。

１．１．２　ＣＡＭＲＳＡ 的诊断　符合以下条件的为

ＣＡＭＲＳＡ感染
［３］：患者在门诊就诊时 ＭＲＳＡ培养

阳性或在入院４８ｈ内 ＭＲＳＡ培养阳性；患者无 ＭＲ

ＳＡ感染或定植的病史；患者在过去一年中无住院史，

无外科手术史，无护理中心入住史，无透析史，患者无

永久留置的管腔或经皮肤进入体内的医疗装置。

１．１．３　主要试剂及仪器　细菌基因组提取试剂盒、

溶葡球菌酶、２×ＴａｑＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ、ｄｄＨ２Ｏ、

１００ｂｐＤＮＡＬａｄｄｅｒ、琼脂糖、核酸染料均购于南京

博尔迪生物科技有限公司。实验所有引物序列由上

海生工生物工程技术有限公司合成。ＢｉｏＲａｄ公司

ＰＣＲ扩增仪（ＰＴＣ２００），北京六一仪器厂ＤＹＹ６Ｃ

型电泳仪，英国Ｓｙｎｇｅｎｅ公司电泳成像分析系统。

法国ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动微生物鉴定仪及药

敏系统，药敏卡及培养基全部购于北京威泰科生物

技术有限公司。

１．２　方法

１．２．１　ＭＲＳＡ基因组ＤＮＡ模板提取　将已冻存

的菌株重新接种于哥伦比亚血平板上，置３７℃温箱

中孵育１８～２４ｈ。用灭菌环从血平板上挑取８～

１０个复活菌落置于３００μＬ含溶葡球菌酶液中，置

３７℃温箱中水浴３０ｍｉｎ，取出放入１００℃沸水中小

火煮１０ｍｉｎ，１２０００ｒ／ｍｉｍ离心５ｍｉｎ，其余方法按

照细菌ＤＮＡ提取试剂盒的操作进行，提取ＤＮＡ置

于－２０℃冰箱中保存。

１．２．２　犿犲犮Ａ基因检测　参照文献［４］合成犿犲犮Ａ

基因扩增引物：ＭＥＣＡＰ４：５’ＴＣＣＡＧＡＴＴＡＣＡＡＣ

ＴＴＣＡＣＣＡＧＧ３’，ＭＥＣＡＰ７：５’ＣＣＡＣＴＴＣＡＴＡＴ

ＣＴＴＧＴＡＡＧＧ３’，扩增片段大小约为１６２ｂｐ。采

用ＰＣＲ方法对初筛的 ＭＲＳＡ进行分子学检测，携

带犿犲犮Ａ基因的确定为 ＭＲＳＡ菌株。ＰＣＲ扩增体

系为２５μＬ，其中 ＤＮＡ 模板２μＬ，２×ＴａｑＰＣＲ

Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ１２．５μＬ，ＭＥＣＡＰ４０．２５μＬ，ＭＥＣＡＰ７

０．２５μＬ，余ｄｄＨ２Ｏ补足。ＰＣＲ扩增条件为９４℃初

变性４ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５３℃退火３０ｓ，７２℃延伸

１ｍｉｎ，３０个循环，最后７２℃延伸４ｍｉｎ，１．５％琼脂

糖电泳，ＥＢ染色，紫外凝胶成像仪观察目的条带，并

拍照成像。

１．２．３　ＣＡＭＲＳＡ菌株ＳＣＣ犿犲犮基因分型　参照

２００７年Ｍｉｌｈｅｉｒｉｃｏ等
［５］方法设计１０对引物，采用多

重ＰＣＲ的方法对ＣＡＭＲＳＡ菌株进行ＳＣＣ犿犲犮基

因分型，所用引物见表１。反应体系为２５μＬ，其中

ＤＮＡ模板２μＬ，２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ，各

种引物的最终浓度和用量参考文献，余ｄｄＨ２Ｏ补

足。ＰＣＲ扩增条件：９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性

３０ｓ，５３℃退火３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３０个循环，最

后７２℃延伸７ｍｉｎ。取１０μＬＰＣＲ产物点样，在

１．８％琼脂糖凝胶中电泳１ｈ，结果拍照保存。

１．２．４　药物敏感试验　采用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全

自动微生物鉴定及药敏系统对分离的ＣＡＭＲＳＡ进行

１６种抗菌药物的敏感性试验。结果判定采用美国临

床实验室标准化协会（ＣＬＳＩ）２００５年版标准进行。

１．３　统计学分析　所收集数据应用ＷＨＯＮＥＴ５．２

软件和ＳＰＳＳ１５．０统计软件进行分析，ＣＡＭＲＳＡ

ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型和ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型耐药率比较采用χ
２检

验，犘≤０．０５为差异有统计学意义。
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表１　ＣＡＭＲＳＡ菌株ＳＣＣ犿犲犮基因分型所用引物

犜犪犫犾犲１　ＰｒｉｍｅｒｓｏｆＣＡＭＲＳＡＳＣＣ犿犲犮ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ

引物名称 引物序列（５’３’） 特异性 片段大小（ｂｐ）

ＣＩＦ２Ｆ２ ＴＴＣＧＡＧＴＴＧＣＴＧＡＴＧＡＡＧＡＡＧＧ Ⅰ，Ｊ１ｒｅｇｉｏｎ ４９５

ＣＩＦ２Ｒ２ ＡＴＴＴＡＣＣＡＣＡＡＧＧＡＣＴＡＣＣＡＧＣ

ｃｃｒＣＦ２ ＧＴＡＣＴＣＧＴＴＡＣＡＡＴＧＴＴＴＧＧ Ⅴ，ｃｃｒｃｏｍｐｌｅｘ ４４９

ｃｃｒＣＲ２ ＡＴＡＡＴＧＧＣＴＴＣＡＴＧＣＴＴＡＣＣ

ＲＩＦ５Ｆ１０ ＴＴＣＴＴＡＡＧＴＡＣＡＣＧＣＴＧＡＡＴＣＧ Ⅲ，Ｊ３ｒｅｇｉｏｎ ４１４

ＲＩＦ５Ｒ１３ ＡＴＧＧＡＧＡＴＧＡＡＴＴＡＣＡＡＧＧＧ

ＳＣＣ犿犲犮ⅤＪ１Ｆ ＴＴＣＴＣＣＡＴＴＣＴＴＧＴＴＣＡＴＣＣ Ⅴ，Ｊ１ｒｅｇｉｏｎ ３７７

ＳＣＣ犿犲犮ⅤＪ１Ｒ ＡＧＡＧＡＣＴＡＣＴＧＡＣＴＴＡＡＧＴＧＧ

ｄｃｓＦ２ ＣＡＴＣＣＴＡＴＧＡＴＡＧＣＴＴＧＧＴＣ Ⅰ，Ⅱ，ⅣａｎｄⅥＪ３ｒｅｇｉｏｎ ３４２

ｄｃｓＲ１ ＣＴＡＡＡＴＣＡＴＡＧＣＣＡＴＧＡＣＣＧ

ｃｃｒＢ２Ｆ２ ＡＧＴＴＴＣＴＣＡＧＡＡＴＴＣＧＡＡＣＧ ⅡａｎｄⅣ，ｃｃｒｃｏｍｐｌｅｘ ３１１

ｃｃｒＢ２Ｒ２ ＣＣＧＡＴＡＴＡＧＡＡＷＧＧＧＴＴＡＧＣ

ｋｄｐＦ１ ＡＡＴＣＡＴＡＴＧＣＣＡＴＴＧＧＴＴＡＴＧＣ Ⅱ，Ｊ１ｒｅｇｉｏｎ ２８４

ｋｄｐＲ１ ＣＧＡＡＴＧＡＡＧＴＧＡＡＡＧＡＡＡＧＴＧＧ

ＳＣＣ犿犲犮ⅢＪ１Ｆ ＣＡＴＴＴＧＴＧＡＡＡＣＡＣＡＧＴＡＣＧ Ⅲ，Ｊ１ｒｅｇｉｏｎ ２４３

ＳＣＣ犿犲犮ⅢＪ１Ｒ ＧＴＴＡＴＴＧＡＧＡＣＴＣＣＴＡＡＡＣＧ

犿犲犮犐Ｐ２ ＡＴＣＡＡＧＡＣＴＴＧＣＡＴＴＣＡＧＧＣ ⅡａｎｄⅢ，ｍｅｃｃｏｍｐｌｅｘ ２０９

犿犲犮犐Ｐ３ ＧＣＧＧＴＴＴＣＡＡＴＴＣＡＣＴＴＧＴＣ

犿犲犮ＡＰ４ ＴＣＣＡＧＡＡＴＴＡＣＡＡＣＴＴＣＡＣＣＡＧＧ Ｉｎｔｅｒｎａｌｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ １６２

犿犲犮ＡＰ７ ＣＣＡＣＴＴＣＡＴＡＴＣＴＴＧＴＡＡＣＧ

２　结果

２．１　ＣＡＭＲＳＡ标本来源　根据临床诊断共获得

８８株ＣＡＭＲＳＡ，来自于皮肤科、骨科、普通外科、

儿科、肿瘤科、重症监护病房（ＩＣＵ）、神经外科等１２

个科室，其中以儿科、皮肤科和骨科所占比率最高。

见图１。
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图１　８８株ＣＡＭＲＳＡ来源科室分布

犉犻犵狌狉犲１　Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ８８ＣＡＭＲＳＡｓｔｒａｉｎｓ

２．２　ＭＲＳＡ 菌株多重 ＰＣＲ 鉴定结果　经多重

ＰＣＲ扩增，扩增产物凝胶电泳图成像显示，３０５株

ＭＲＳＡ中犿犲犮Ａ基因阳性２９６株。见图２。

２．３　ＣＡＭＲＳＡ菌株ＳＣＣ犿犲犮基因分型结果　利

用多重ＰＣＲ方法对８８株ＣＡＭＲＳＡ进行ＳＣＣ犿犲犮

基因分型，４８株为ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型，３６株为ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ

型，４株未定型。见图３。
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　　Ｍ：ＤＮＡｌａｄｄｅｒｍａｋｅｒ（１００～１５００ｂｐ）；１—１１泳道：临床 ＭＡ

ＳＡ菌株；－：阴性对照

图２　犿犲犮Ａ基因ＰＣＲ扩增产物电泳图

犉犻犵狌狉犲２　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓ

ｏｆ犿犲犮Ａｇｅｎｅ
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　　Ｍ：ＤＮＡｌａｄｄｅｒｍａｋｅｒ（１００～１５００ｂＰ）；１—１５：ＣＡＭＲＳＡ菌

株；－：阴性对照；其中１、２泳道菌株ＳＣＣ犿犲犮分型未定型，３、４、９、１０

号菌株为ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型，５—８、１１—１５号菌株为ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型

图３　ＣＡＭＲＳＡ菌株ＳＣＣ犿犲犮基因分型电泳图

犉犻犵狌狉犲３　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＣＡＭＲＳＡＳＣＣ犿犲犮ｇｅｎｏ

ｔｙｐｉｎｇ
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２．４　ＣＡＭＲＳＡ药敏结果　８４株ＳＣＣ犿犲犮分型的

ＣＡＭＲＳＡ对万古霉素、利奈唑胺、替加环素均

１００％敏感，对青霉素和苯唑西林 １００％ 耐药；

ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型和ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型ＣＡＭＲＳＡ对左氧氟

沙星、环丙沙星、利福平的耐药率比较，差异均有统

计学意义（均犘＜０．０５），对其余９种抗菌药物的耐

药率均相对较高。ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型和 ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型

ＣＡＭＲＳＡ对氨苄西林／舒巴坦的耐药率分别为

６６．６７％、６９．４４％，对呋喃妥因的耐药率分别为

６２．５０％、５８．３３％，对 红 霉 素 的 耐 药 率 分 别 为

６６．６７％，６９．４４％。见表２。

表２　不同ＳＣＣ犿犲犮基因型ＣＡＭＲＳＡ对抗菌药物的耐药情况［株（％）］

犜犪犫犾犲２　ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＳＣＣ犿犲犮ＣＡＭＲＳＡｓｔｒａｉｎｓ（Ｎｏ．ｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ［％］）

抗菌药物
ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型ＣＡＭＲＳＡ（狀＝４８）

敏感 中介 耐药

ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型ＣＡＭＲＳＡ（狀＝３６）

敏感 中介 耐药 χ
２ 犘

青霉素Ｇ ０（０．００） ０（０．００） ４８（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） ３６（１００．００） － －

苯唑西林 ０（０．００） ０（０．００） ４８（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） ３６（１００．００） － －

氨苄西林／舒巴坦 １６（３３．３３） ０（０．００） ３２（６６．６７） １１（３０．５６） ０（０．００） ２５（６９．４４） ０．５２ ０．８７３

庆大霉素 ２７（５６．２５） ２（４．１７） １９（３９．５８） ２０（５５．５６） ３（８．３３） １３（３６．１１） ０．２３ ０．６９０

万古霉素 ４８（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） ３６（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） － －

利奈唑胺 ４８（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） ３６（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） － －

四环素 ２８（５８．３４） １（２．０８） １９（３９．５８） ２３（６３．８９） ０（０．００） １３（３６．１１） ０．２５ ０．６５３

红霉素 １４（２９．１６） ２（４．１７） ３２（６６．６７） １１（３０．５６） ０（０．００） ２５（６９．４４） ０．４１ ０．８１９

克林霉素 ２４（５０．００） ３（６．２５） ２１（４３．７５） １７（４７．２２） １（２．７８） １８（５０．００） ０．３３ ０．６９４

替加环素 ４８（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） ３６（１００．００） ０（０．００） ０（０．００） － －

左氧氟沙星 ２９（６０．４２） ２（４．１７） １７（３５．４１） ２８（７７．７８） ０（０．００） ８（２２．２２） ２０．９６ ０．０２３

环丙沙星 ３４（７０．８３） ０（０．００） １４（２９．１７） ２８（７７．７８） ２（５．５６） ６（１６．６６） ３２．１５ ０．００４

莫西沙星 ３２（６６．６７） ０（０．００） １６（３３．３３） ２２（６１．１１） １（２．７８） １３（３６．１１） ０．３８ ０．７１２

呋喃妥因 １５（３１．２５） ３（６．２５） ３０（６２．５０） １３（３６．１１） ２（５．５６） ２１（５８．３３） ０．１９ ０．５２１

复方磺胺甲口恶唑 ３０（６２．５０） ０（０．００） １８（３７．５０） ２１（５８．３３） ３（８．３３） １２（３３．３３） ０．３９ ０．５７９

利福平 ３４（７０．８３） ２（４．１７） １２（２５．００） ２９（８０．５６） １（２．７８） ６（１６．６６） １７．９１ ０．０３７

３　讨论

ＭＲＳＡ既是医院获得性感染，也是社区获得性

感染的主要病原菌之一。虽然医疗技术在高速发

展，但 ＭＲＳＡ感染率及病死率一直居高不下。根据

文献［６］报道，从２０世纪９０年代开始ＣＡＭＲＳＡ感染

在国内外的不同地区均十分严峻，甚至发生暴发流

行。ＳＣＣ犿犲犮基因分型是研究ＣＡＭＲＳＡ菌株基因型

变化或流行病学的最常用方法，也是区分ＨＡＭＲＳＡ

和ＣＡＭＲＳＡ感染的一种重要检测方法
［７］。

本研究显示，鄂尔多斯市中心医院门诊与病房

标本分离的２９６株 ＭＲＳＡ中，根据病史资料ＣＡ

ＭＲＳＡ为８８株，占２９．７３％。感染标本主要来源于

儿科和皮肤科、骨科，说明ＣＡＭＲＳＡ主要感染儿

童、健康人群，且以感染皮肤软组织为主。根据

ＳＣＣ犿犲犮分型主要分为两个型别，分别是ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ

型和 ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ 型，其 中 ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ 型 ４８ 株，

ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ型３６株，与国内其他地区的文献
［８］报道

结果基本一致。而李敏豪等［９］的研究表明，ＣＡ

ＭＲＳＡ的ＳＣＣ犿犲犮分型为Ⅱ、Ⅳ、Ⅴ型，可能是由于

地理区域不同，导致的ＣＡＭＲＳＡ的基因分型有所

不同，也可能是由于病史资料的统计方法不同，致使

一部分 ＨＡＭＲＳＡ判断为ＣＡＭＲＳＡ。本实验中

的４株未定型ＣＡＭＲＳＡ可能为ＳＣＣ犿犲犮亚型，需

要进一步鉴定。

ＭＲＳＡ耐药机制主要是由于编码青霉素结合

蛋白（ＰＢＰｓ）的基因发生变化所致。ＭＲＳＡ的多重

耐药 特 点 与 拥 有 的 ＳＣＣ犿犲犮 结 构 存 在 联 系。

ＳＣＣ犿犲犮主要有５个型别，ＨＡＭＲＳＡ基因型别为

ＳＣＣ犿犲犮Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ型，ＣＡＭＲＳＡ 基因型别多为Ⅳ

型和Ⅴ型。ＳＣＣ犿犲犮基因型与 ＭＲＳＡ 的流行背景

有关，不同地区的ＳＣＣ犿犲犮可能不同，不同遗传背

景的克隆株携带的ＳＣＣ犿犲犮也可能不同，同时耐药

也存在显著差异［１０］。ＨＡＭＲＳＡ通常多重耐药严

重，对β内酰胺类、氨基糖苷类、氟喹诺酮类、四环素

类、大环内酯类、林可霉素等多种抗菌药物耐药，通

常仅对糖肽类敏感，目前万古霉素是其最后一道防

线［１１］。ＣＡＭＲＳＡ除犿犲犮Ａ 基因外很少携带其他

耐药基因，但随着抗菌药物的频繁使用，ＣＡＭＲＳＡ
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对各类抗菌药物的耐药性也在不断增强。

本研究显示，８４株ＣＡＭＲＳＡ对青霉素和苯唑

西林１００％耐药，但未发现对万古霉素、利奈唑胺、

替加环素的耐药菌株。ＳＣＣ犿犲犮Ⅳ型和ＳＣＣ犿犲犮Ⅴ

型ＣＡＭＲＳＡ对左氧氟沙星、环丙沙星、利福平的

耐药率比较，差异有统计学意义，且耐药率比较低，

对其余９种抗菌药物的耐药率均无差别，且耐药率

相对偏高。说明不同的ＳＣＣ犿犲犮基因型别的菌株对

抗菌药物的耐药性有一定的差别，可能是由于不同

的ＳＣＣ犿犲犮基因携带了不同的耐药基因所致
［１２］。

在美国，克林霉素是皮肤软组织感染门诊治疗的推

荐用药［１３］，而本地区克林霉素耐药率高达５０％，说

明在门诊治疗中要根据具体情况选择合适的抗菌药

物。本实验中Ⅳ型和Ⅴ型ＣＡＭＲＳＡ对大多数抗

菌药物的耐药率均较刘小丽等［８］的研究要高，对氨

苄西林／舒巴坦的耐药率分别为６６．６７％、６９．４４％，

对呋喃妥因的耐药率分别为６２．５０％、５８．３３％，对

红霉素的耐药率分别为６６．６７％，６９．４４％，说明本

地区ＣＡＭＲＳＡ的耐药性比较严重。在临床治疗

ＣＡＭＲＳＡ感染过程中可联合使用耐药率较低的左

氧氟沙星、环丙沙星、利福平，防止耐药率的升高，同

时不宜根据经验用药，要根据实验室的药物敏感性

合理应用抗菌药物。

综述所述，本院ＣＡＭＲＳＡ感染流行较严重，

耐药率较高，临床医生应引起高度重视。
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