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２０１７—２０１８年江西地区耐甲氧西林金黄色葡萄球菌的分子流行特征
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［摘　要］　目的　了解江西各地区耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）的分子特征及主要流行克隆型别，探讨流

行克隆可能的竞争优势，为后续的机制研究提供资料。方法　收集２０１７年１月—２０１８年１２月江西省１１个地市

１１所三甲医院临床分离的 ＭＲＳＡ，同时应用 ｍｅｃＡ＋ｆｅｍＢ双重 ＰＣＲ法鉴定为 ＭＲＳＡ菌株后纳入研究，应用ｓｐａ

分型、ＳＣＣｍｅｃ分型、ＰＦＧＥ和 ＭＬＳＴ进行分子分型，采用ＰＣＲ方法检测杀白细胞素（ＰＶＬ）毒力基因。结果　ｓｐａ

分型主要为ｔ４３７（７４株，占３１．２２％）、ｔ０３０（３２株，占１３．５０％）；不同地区的ｓｐａ型存在很大差异，南昌地区以ｔ０３０

为主，其余地区以ｔ４３７为主。ＳＣＣｍｅｃＩＶａ为优势型别（占６６．６７％），ＳＣＣｍｅｃⅢ占１５．１９％；除南昌地区以ＳＣＣｍｅｃ

Ⅲ为主要型别外（占５９．３８％），其余各地区均以ＳＣＣｍｅｃＩＶａ为主要优势型别。经ＰＦＧＥ分型和 ＭＬＳＴ，优势克隆

型别为ＳＴ２３９、ＳＴ５９、ＳＴ１和ＳＴ３３８；优势克隆群为ＣＣ２３９、ＣＣ５９和ＣＣ１。共检出３２株（１３．１９％）ＰＶＬ阳性菌，其

中鹰潭地区ＰＶＬ检出率最高（２９．６３％，８／２７），其次为景德镇地区（２６．３２％，５／１９）。结论　ＳＴ５９ＭＲＳＡＩＶａｔ４３７

为江西地区的主要优势流行克隆型，且各地区之间存在一定程度的克隆播散。ＳＴ２３９ＭＲＳＡⅢｔ３０为次要优势流

行克隆型，主要在南昌地区多见，其他地区散发。江西地区ＰＶＬ阳性菌株的主要型别为ＳＴ５９ＭＲＳＡｔ４３７ＩＶａ型。

［关　键　词］　耐甲氧西林金黄色葡萄球菌；ＭＲＳＡ；分子特征；克隆群；毒力
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　　耐药菌的出现与流行已成为全球一个不容忽视

的严重公共卫生问题，越来越多的病原菌对常用抗

菌药物产生耐药性，且耐药水平不断上升。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，ＭＲＳＡ）临床分离率高，耐药谱广，

可造成区域性暴发流行，治疗非常困难，导致患者住院

时间明显延长，医药费用大幅度增加，病死率增高［１２］。

杀白细胞素（ＰａｎｔｏｎＶａｌｅｎｔｉｎｅｌｅｕｋｏｃｉｄｉｎ，ＰＶＬ）是

坏死性细胞毒素，具有广泛的溶胞作用，除可促进脓

肿形成外，还可引起严重甚至致命性肺炎［３］。不同

地区的 ＭＲＳＡ 流行株呈现规律性分布，主要流行

克隆株有一定的地区差异，且可随时间发生变迁，对

当地分离菌株进行分子分型，了解菌株间的亲缘

关系，明确当地流行克隆，对临床合理诊治感染，以

及减少和控制耐药细菌的传播有重要意义。本研究

采用分子分型技术，研究江西省 ＭＲＳＡ的分子流行

病学特点，揭示 ＭＲＳＡ的遗传进化规律，并对ＰＶＬ

毒力基因进行检测，比较不同克隆间毒力因子的差

异，探讨流行克隆可能的竞争优势，并为后续的机制

研究提供资料。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　收集２０１７年１月—２０１８年１２月

江西省１１个城市１１所医院临床 ＭＲＳＡ菌株。所

有标本均为无菌体液（血、尿、关节液、脑脊液、封闭

的腹腔积液等）、高质量呼吸道标本（深部痰、支气管

灌洗液等），以及伤口分泌物等。为更好的体现

ＭＲＳＡ感染的流行病学特征，仅纳入同一患者首次

分离的菌株。所有菌株除采取常规手工鉴定以及全

自动细菌鉴定系统ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ进行鉴定外，

同时经ｍｅｃＡ＋ｆｅｍＢ双重ＰＣＲ法双阳性者确认为

ＭＲＳＡ。

１．２　主要仪器与试剂　ＰＣＲ仪（ＢｉｏＲａｄ），ＶＩＴＥＫ

浊度仪（ＢｉｏＭｅｒｉｅｕｘ），脉冲场凝胶电泳仪 （Ｂｉｏ

Ｒａｄ），ＥＤＴＡ（北京鼎国），蛋白酶 Ｋ（上海生工），溶

葡萄球菌酶（上海生工），ＳｍａＩ限制性内切酶

（Ｔａｋａｒａ），琼脂糖（Ｂｉｏｗｅｓｔ），ＥｘＴａｑＤＮＡ 聚合酶

（Ｔａｋａｒａ）。

１．３　引物设计与合成　ｓｐａ分型、ＳＣＣｍｅｃ分型、多

位点序列分型（ＭＬＳＴ）及ＰＶＬ基因所使用的引物

参照文献［４５］设计，引物合成及扩增产物测序由上

海生工生物工程技术服务有限公司完成。

１．４　方法

１．４．１　药敏试验　鉴定仪为法国ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍ

ｐａｃｔ全自动细菌鉴定药敏仪，?用微量稀释法做体

外药物敏感性试验，参照美国临床实验室标准化协

会（Ｍ１００Ｓ２７）规定的标准和ＥＵＣＡＳＴ标准判断药

物的敏感性。金黄色葡萄球菌 ＡＴＣＣ２５９２３作为

质控菌株。

１．４．２　ｓｐａ分型　ｓｐａ分型主要是基于狊狆犪基因Ｘ

区重复序列的多态性，参照文献［６］，采用ＰＣＲ方法

扩增狊狆犪目标序列并测序，截取重复序列区域，登录

官方网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｉｄｏｍ．ｄｅ／ｓｐａｓｅｒｖｅｒ／），得

到该菌株的ｓｐａ型别。

１．４．３　ＳＣＣｍｅｃ分型　采用多重ＰＣＲ方法
［７］扩增

ＳＣＣｍｅｃ目标序列，在紫外凝胶成像仪下观察是否

出现目的条带，依据条带位置确定分型。

１．４．４　脉冲场凝胶电泳（ＰＦＧＥ）分型和多位点序

列分型（ＭＬＳＴ）　综合应用ＰＦＧＥ和 ＭＬＳＴ对菌

株进行同源性分析。用ＳｍａＩ（ＢｉｏＲａｄＬａｂｏｒａｔｏ

ｒｉｅｓ，ＣＡ，ＵＳＡ）消化整个染色体ＤＮＡ，并在ＣＨＥＦ

ＭａｐｐｅｒＸＡＳｙｓｔｅｍ中分离限制性片段。通过Ｄｉｃｅ

相似系数和未加权配对组匹配算法（ＵＰＧＭＡ）进行

聚类分析，ＭＬＳＴ是以７个管家基因（犪狉犮犮、犵犿犽、

犪狉狅犲、犵犾狆、狆狋犪、狋狆犻、狔犵犻犾）为基础进行型别分析。参

照文献［８］，采用ＰＣＲ方法扩增 ＭＬＳＴ的７对目标

序列并测序，确认测序结果质量后将得到的结果序
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列提交至官方网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍｌｓｔ．ｎｅｔ／），确定

每一株菌的等位基因谱，并得到该菌株的 ＭＬＳＴ

型别。

１．５　数据分析　应用 ＷＨＯＮＥＴ５．６对数据进行

分析。

２　结果

２．１　ＭＲＳＡ来源与分布　２０１７年１月—２０１８年

１２月江西省１１所医院共收集临床分离 ＭＲＳＡ２５０

株，经ｍｅｃＡ＋ｆｅｍＢ双重ＰＣＲ扩增和综合药敏结果

确认后，纳入本研究的 ＭＲＳＡ２３７株，其中，南昌

３２株，九江２５株，景德镇１９株，上饶４０株，鹰潭

２７株，抚州２１株，新余６株，宜春１０株，萍乡１７株，

吉安２０株，赣州２０株。标本类型中，主要为分泌物，

占３１．２２％（７４株），痰占２９．１１％（６９株），血占

１６．４６％（３９株）。见图１。
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图１　江西省 ＭＲＳＡ地区及标本来源分布

犉犻犵狌狉犲１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＭＲＳＡｓｔｒａｉｎｓａｎｄｓｐｅｃｉｍｅｎｓｏｕｒｃｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓｏｆＪｉａｎｇｘｉＰｒｏｖｉｎｃｅ

２．２　ｓｐａ分型结果　对２３７株 ＭＲＳＡ进行ｓｐａ分

型，共分为４０个型别，发现新的狊狆犪基因型３株。

其中主要型别为ｔ４３７（７４株，占３１．２２％）、ｔ０３０（３２株，

占１３．５０％）、ｔ１１４（２０株，占８．４４％）、ｔ１７２（１５株，

占６．３３％）、ｔ４４１（１４株，占５．９１％）、ｔ０６２（１１株，占

４．６４％）。不同地区 ＭＲＳＡ分离株的ｓｐａ型别存在

差异，除南昌地区以ｔ０３０为主，其余地区均以ｔ４３７

为主，其他ｓｐａ型别散在分布于各地区。

２．３　ＳＣＣｍｅｃ基因分型结果　对２３７株 ＭＲＳＡ分

离株进行ＳＣＣｍｅｃ基因分型，结果表明ＳＣＣｍｅｃＩＶａ

为优势型别共１５８株，占６６．６７％；ＳＣＣｍｅｃⅢ共

３５株，占１４．７７％；ＳＣＣｍｅｃⅡ共３２株，占１３．５０％；

ＳＣＣｍｅｃⅴ共８株，占３．３８％；未分型菌株４株。从

各地区分布来看，南昌地区以ＳＣＣｍｅｃⅢ为主要型

别，占５９．３８％（１９／３２）；其余各地区均以ＳＣＣｍｅｃＩＶａ

为主要优势型别。

２．４　ＰＦＧＥ分型和 ＭＬＳＴ结果　对２３７株 ＭＲＳＡ

进行ＰＦＧＥ分型，经聚类分析，结果为Ａ～Ｖ２１个

聚类组，从每一聚类组中抽取代表菌株进行 ＭＬＳＴ

分析，优势型别为ＳＴ２３９、ＳＴ５９、ＳＴ１和ＳＴ３３８克

隆，分别占４４．３０％（１０５株）、３２．０７％（７６株）、

４．６４％（１１株）和２．５３％（６株），其他克隆型别散在

分布，同时发现３株新的ＳＴ克隆型别。

通过ｅＢＵＲＳＴ软件聚类分析，２１种不同型别

的克隆分为 ９ 个克隆群 （ｃｌｏｎａｌｃｏｍｐｌｅｘ，ＣＣ）。

ＳＴ２３９属于ＣＣ２３９克隆群，是最优势的克隆群，
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占４４．３０％（１０５株）；ＳＴ５９属于ＣＣ５９克隆群，同时

还包括 ＳＴ１７７８、ＳＴ２２０７、ＳＴ３３８、ＳＴ５４５、ＳＴ９２５、

ＳＴ３１９１克隆型，占４２．１９％（１００株）；ＳＴ１属于ＣＣ１

克隆群，同时还包括ＳＴ７２６和ＳＴ２１２５，占６．３３％

（１５株）；ＳＴ４和ＳＴ４５型同属于 ＣＣ４克隆型，占

１．６９％ （４ 株）；其 余 ＳＴ７、ＳＴ５、ＳＴ４０９、ＳＴ７０、

ＳＴ１２３２分别属于不同克隆群。见图２。
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图２　２１种ＳＴ型别的聚类分析（ｅＢＵＲＳＴ）

犉犻犵狌狉犲２　Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｏｎ２１ｋｉｎｄｓｏｆＳＴ（ｅＢＵＲＳＴ）

２．５　ＰＶＬ毒力因子检测结果　２３７株 ＭＲＳＡ中，

检出ＰＶＬ３２株，检出率为１３．５０％。地区分布显

示，鹰潭地区ＰＶＬ检出率最高，为２９．６３％，其次景

德镇地区为２６．３２％，吉安地区为２５．００％。分子分

型显示，ＰＶＬ阳性菌株中ｓｐａ型别主要为ｔ４３７型，占

５９．３８％（１９／３２），且１９株ｔ４３７型菌株ＳＣＣｍｅｃ分型

均为ＩＶａ，其中１６株为ＳＴ５９，江西地区ＰＶＬ阳性菌

株的主要型别为ＳＴ５９ＭＲＳＡＩＶａｔ４３７型，见表１、２。

２．６　ＭＲＳＡ分子特征　各种分型方法综合分析显

示，ＳＴ５９ＭＲＳＡＩＶａｔ４３７为江西地区的主要优势

流行克隆型，且各地区之间存在一定程度的克隆播

散。ＳＴ２３９ＭＲＳＡⅢｔ０３０为次要优势流行克隆

型，主要在南昌地区多见，其他地区散发，详见表３。

３　讨论

研究［９１０］表明，ＭＲＳＡ医院感染主要是由少数

流行菌株引起，这些菌株一旦在医院定植，即可造成

医院或地区，甚至不同国家之间的暴发流行。控制

流行的重要策略在于明确流行环节，切断传播途径，

终止耐药菌株在人群中的传播。因而，掌握分子特

征对于鉴别菌株间的亲缘性，有效控制感染意义

表１　各地区ＰＶＬ毒力因子阳性情况

犜犪犫犾犲１　ＰｏｓｉｔｉｖｅｒｅｓｕｌｔｏｆｖｉｒｕｌｅｎｃｅｆａｃｔｏｒｏｆＰＶＬｉｎｄｉｆｆｅｒ

ｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ

地区 总菌株数 ＰＶＬ阳性数 检出率（％）

九江 ２５ ４ １６．００

景德镇 １９ ５ ２６．３２

上饶 ４０ ２ ５．００

南昌 ３２ ２ ６．２５

鹰潭 ２７ ８ ２９．６３

抚州 ２１ １ ４．７６

新余 ６ ０ ０．００

宜春 １０ １ １０．００

萍乡 １７ １ ５．８８

吉安 ２０ ５ ２５．００

赣州 ２０ ３ １５．００

合计 ２３７ ３２ １３．５０

表２　３２株ＰＶＬ毒力基因阳性株各分型分布（株）

犜犪犫犾犲２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｙｐｅｓｏｆ３２ｐｏｓｉｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓｏｆＰＶＬ

ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅ（Ｓｔｒａｉｎ）

ｓｐａ型 ＳＣＣｍｅｃ型 ＳＴ

ｔ４３７（狀＝１９） ＩＶａ（１９） ＳＴ５９（１６）、ＳＴ９２５（２）、ＳＴ３３８（１）

ｔ４４１（狀＝３） ＩＶａ（３） ＳＴ３３８（２）、ＳＴ２２０７（１）

ｔ０３０（狀＝２） Ⅲ（２） ＳＴ２３９（２）

ｔ０３４（狀＝２） Ⅲ（２） ＳＴ１２３２（２）

ｔ０２７（狀＝２） ＩＶａ（２） ＳＴ２３９（２）

ｔ１０７９４（狀＝２） ＩＶａ（２） ＳＴ２３９（２）

ｔ１２１２（狀＝１） ＩＶａ（１） ＳＴ１７７８（１）

ｔ１７５１（狀＝１） ＩＶａ（１） ＳＴ１７７８（１）

重大。为鉴别流行菌株，追踪传染源，国内外广泛采

用的方法是对临床分离菌株进行分型研究，以确定

菌株之间的同源性，从而为制定感染控制策略提供

依据。

ｓｐａ分型以狊狆犪基因的高变区 Ｘ区为目标基

因，具有分辨率高、分型能力强、检测速度快、结果命

名标准化的优点，结果可相互比较，但对于极少数菌

株分型可能有误差。ＳＣＣｍｅｃ分型针对可移动元件

分型，结果有国际标准，不同实验室的结果可进行比

较。ＳＣＣｍｅｃ分型的主要方法是多重ＰＣＲ法或实

时荧光定量ＰＣＲ法，其中多重ＰＣＲ因为无需特殊

设备和相对较低的成本，应用更广，且对常见的ＳＣ

Ｃｍｅｃ分型有较好的效果
［１０］。ＰＦＧＥ分型可较准确

地分辨某地区某时期内流行菌株间同源性关系及各
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表３　２３７株 ＭＲＳＡ主要分子分型结果（株）

犜犪犫犾犲３　Ｔｈｅｍａｉｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｙｐｉｎｇｏｆ２３７ＭＲＳＡｓｔｒａｉｎｓ（Ｓｔｒａｉｎ）

ＣＣ ＳＴ ｓｐａ ＳＣＣｍｅｃ型 ＰＶＬ 地区

ＣＣ２３９（狀＝１０５） ＳＴ２３９（１０５） ｔ０３０（３２） Ⅲ（３０）、ⅴ（２） ２ ＮＣ（２２）、ＦＺ（５）、ＰＸ（３）、ＪＤＺ（２）

ｔ０６２（９） ＩＶａ（９） ＧＺ（３）、ＳＲ（３）、ＹＴ（３）

ｔ２４６０（６） Ⅱ（６） ０ ＪＤＺ（１）、ＦＺ（５）

ｔ００２（５） Ⅱ（５） ０ ＪＤＺ（１）、ＹＴ（４）

ｔ０３７（４） Ⅱ（１）、ＩＶａ（３） ＮＣ（４）

ｔ４３７（１６） ＩＶａ（１６） ＳＲ（１６）

其他（３３） Ⅱ（１４）、Ⅲ（２）、ＩＶａ

（１５）、ⅴ（２）

４ ＧＺ（２）、ＳＲ（５）、ＹＴ（７）、ＪＤＺ（２）、ＪＡ（７）、

ＪＪ（７）、ＸＹ（３）

ＣＣ５９（狀＝９４） ＳＴ５９（７６） ｔ４３７（４６） ＩＶａ（４６） １６ ＧＺ（４）、ＳＲ（１１）、ＹＴ（７）、ＪＤＺ（１）、ＪＡ（４）、

ＪＪ（１０）、ＦＺ（２）、ＸＹ（２）、ＹＣ（５）

ｔ４４１（８） ＩＶａ（８） ＹＴ（２）、ＪＤＺ（２）、ＪＪ（４）

ｔ１７２（１４） ＩＶａ（１４） ＧＺ（１）、ＳＲ（１）、ＹＴ（４）、ＮＣ（２）、ＰＸ（５）、

ＪＪ（１）

其他（８） Ⅲ（１）、ＩＶａ（７） ＧＺ（２）、ＦＺ（２）、ＪＤＺ（２）、ＪＡ（２）

ＳＴ３３８（６） ｔ４３７（２） ＩＶａ（２） １ ＪＤＺ（２）

ｔ０６２（２） ＩＶａ（２） ＮＣ（２）

ｔ４４１（２） ＩＶａ（２） ２ ＧＺ（２）

ＳＴ９２５（４） ｔ４３７（２） ＩＶａ（２） ２ ＹＣ（２）

ｔ１８１０５（２） ＩＶａ（２） ＮＣ（２）

ＳＴ１７７８（４） ｔ１７５１（２） ＩＶａ（２） １ ＪＤＺ（２）

ｔ１２１２（２） ＩＶａ（２） １ ＹＴ（２）

ＳＴ２２０７（４） ｔ３４２４（１） ＩＶａ（１） ＧＺ（１）

ｔ４４１（３） ＩＶａ（３） １ ＹＴ（２）、ＧＺ（１）

ＣＣ１（狀＝１５） ＳＴ１（１１） ｔ１１４（７） Ⅲ（１）、ＩＶａ（６） ＹＴ（２）、ＪＡ（３）、ＪＪ（２）

ｔ２００７（２） ＩＶａ（２） ＧＺ（２）

ｔ５５９（２） Ⅲ（１）、ＩＶａ（１） ＪＤＺ（２）

ＳＴ７２６（２） ｔ１１４（２） ＩＶａ（２） ＳＲ（２）

ＳＴ２１２５（２） ｔ１１４（２） ＩＶａ（２） ＪＤＺ（２）

ＣＣ４（狀＝４） ＳＴ４（２） ｔ２３０（２） ＩＶａ（２） ＧＺ（２）

ＳＴ４５（２） ｔ２３０（２） ＩＶａ（２） ＳＲ（２）

　　注：除ＣＣ２３９、ＣＣ５９、ＣＣ１、ＣＣ４几个主要的克隆群外，其余ＳＴ７、ＳＴ５、ＳＴ４０９、ＳＴ７０、ＳＴ１２３２分别属于不同克隆群。仅列出 ＭＲＳＡ 的主要

分子分型结果，一些散在的分型未列出

医院间相互传播情况，但不适用于长时间的全球流

行病学监测。而 ＭＬＳＴ的应用很好地解决了此问

题，其以７个管家基因（犪狉犮犮、犪狉狅犲、犵犾狆、犵犿犽、狆狋犪、

狋狆犻、狔狇犻犾）为基础，结果定义国际化，可相互比较，适

用于宏观进化的研究，但此方法价格昂贵，分型能力

稍低。此外，对特殊菌株可采取全基因组测序分型，

进行全基因组比较，但此方法价格昂贵，技术要求

高，分析比较复杂［１１］。

目前，全 球 ＭＲＳＡ 主 要 流 行 克 隆 型 包 括

ＳＴ２３９Ⅲ型（巴西／匈牙利克隆）、ＳＴ２４７ＩＡ（伊伯利

亚克隆）、ＳＴ４５ＩＶ（柏林克隆）等
［１２１４］，亚洲地区

ＭＲＳＡ流行趋势与其他地区不同，不同国家和地区

之间差异也很大。如ＳＴ４５ＭＲＳＡＩＶ克隆，也称为

柏林流行株，常引起血流感染或呼吸道疾病病例

暴发，而在中国大陆却少见报道。ＳＴ５９ＭＲＳＡ

ＩＶａｔ４３７为江西地区主要优势流行克隆型，且各地
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区之间存在一定程度的克隆播散。ＳＴ２３９ＭＲＳＡ

Ⅲｔ０３０为次要优势流行克隆型，主要在南昌地区多

见，其他地区散发，该结果与熊祝嘉等［９］对全国６个

地区７所医院１１４株样本的分型结果基本相符。

ｓｐａ是金黄色葡萄球菌的重要毒力因子，能帮助细菌

逃避宿主的免疫反应。２００９发现ｓｐａｔ０３０克隆成为

优势克隆型别后，相关研究进一步发现ＳＴ２３９ＭＲ

ＳＡＩＩＩｔ０３０具特定耐药谱，且其生存能力更强
［１５］。

但仍需要警惕ＳＴ５９的克隆播散，ＳＴ５９ｔ４３７克隆型

别的 ＭＲＳＡ 比ＳＴ２３９ｔ０３０ＭＲＳＡ 更易导致基因

结构的变化，降低药物敏感性［１６］。同时ＳＴ５９菌株

在美国、新加坡、中国台湾地区及香港地区的ＣＡ

ＭＲＳＡ中广泛传播
［１７］。ＳＴ５９ＭＲＳＡ在中国的南

方儿科患者中也普遍存在［１８］，江西地区的流行克隆

株，可能是中国香港、台湾地区传播至中国内陆地区

所致［１９］。而ＳＴ５９一直被认为是中国地区ＣＡＭＲ

ＳＡ最常见克隆，加拿大的一项研究
［２０］显示，医院感

染从２００７—２０１１年短短５年ＣＡＭＲＳＡ的比例翻

了一倍。深圳市９所医院研究
［７］显示，２８．９％的

ＨＡＭＲＳＡ菌株是ＣＣ５９ＭＲＳＡＩＶ／Ｖｔ４３７克隆，

是典型的ＣＡＭＲＳＡ的特征。亚洲各国面临同样

处境，研究［１４，２０］显示，ＳＴ５９ＭＲＳＡＩＶｔ４３７克隆在

中国台湾地区以及韩国的医院均有报道。

不同国家、地区 ＭＲＳＡＳＣＣｍｅｃ优势型别也存

在明显差异。亚洲地区，日本和韩国以ＳＣＣｍｅｃⅡ

型为优势型别，我国香港和台湾地区均以ＳＣＣｍｅｃ

Ⅲ型为优势型别
［２１］。本研究结果表明，江西地区以

ＳＣＣｍｅｃＩＶａ为优势型别，占６６．６７％；ＳＣＣｍｅｃⅢ和

ＳＣＣｍｅｃⅡ分别占１５．１９％、１３．５０％；从各地区分布

来看，除南昌地区以ＳＣＣｍｅｃⅢ为主要型别外（占

５９．３８％），其余各地区都是以ＳＣＣｍｅｃＩＶａ为主要

优势型别。ＳＣＣｍｅｃⅢ型以ＨＡＭＲＳＡ为主，ＳＣＣ

ｍｅｃＩＶａ以ＣＡＭＲＳＡ为主，考虑南昌地区医院为

省级医院，收治的患者多为各地区的重症患者，更易

发生医院感染，而下级医院收治患者病情较轻，感染

更多来自社区。ＣＡＭＲＳＡ菌株中由于ＳＣＣｍｅｃ元

件相对较小，其负载的耐药基因较少，更有利于传

播，造成大范围的流行。另外本研究未见ＳＣＣｍｅｃＩ

型菌株，近年来也尚未见到相关研究报道，推测可

能Ｉ型菌株为最早的流行菌株，流行时间长，已被

Ⅱ、Ⅲ型菌株取代
［２２］。

本研究２３７株 ＭＲＳＡＰＶＬ阳性率为１３．５０％。

研究［２３］显示，携带ＰＶＬ毒素的致病性金黄色葡萄

球菌与皮肤及软组织感染、坏死性肺炎、坏死性筋膜

炎等严重坏死性疾病密切相关，且致死率较高。

２０００年以前，未发现 ＨＡＭＲＳＡ中携带ＰＶＬ，ＰＶＬ

曾被认为是ＣＡＭＲＳＡ的特有生物学标记
［２４］。但

近年研究发现，ＨＡＭＲＳＡ中也可检出ＰＶＬ基因，

而ＣＡＭＲＳＡ菌株也可不携带 ＰＶＬ基因
［２４２５］。

本研究中ＰＶＬ阳性株无明显 ＣＡＭＲＳＡ 或 ＨＡ

ＭＲＳＡ偏向，表明ＰＶＬ并非是ＣＡＭＲＳＡ的特有

生物学标记，在 ＨＡＭＲＳＡ中ＰＶＬ检出越来越常

见，有产生高耐药、高毒力菌株的趋势，值得关注。

从城市分布来看，鹰潭地区ＰＶＬ阳性率最高，景德

镇地区检出率次之，吉安地区检出率第三，呈现由东

部向四周降低的趋势。因此，要加强对东部地区

ＭＲＳＡＰＶＬ阳性菌株的研究。

由此可见，不同型别的 ＭＲＳＡ耐药情况和耐药

机制并不完全一致，更加突出了对 ＭＲＳＡ进行分子

学分型的重要性，临床医生在选择抗菌药物时应注

意不同型别菌株的耐药情况，在耐药率逐渐升高的

情况下，有效控制患者病情显得尤为重要。本研究

中，虽然选取了１１个地级市１１所三甲医院，尽量保

证菌株的代表性与可比性，ＭＲＳＡ克隆分布的不均

一性仍然存在一些不可控性，一方面可能与独特的

地理位置密切相关；另一方面，不同城市的经济发展

水平与医疗资源的配置也不同，而且流动人口也可

能导致 ＭＲＳＡ的克隆分布不均一。
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