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犕犃犔犇犐犜犗犉犕犛在鲍曼不动杆菌同源性分析中的临床应用评估

郑　恬，周　柯，周　磊，杨玉琪，陈　潇，白　露，刘家云

（空军军医大学第一附属医院检验科，陕西 西安　７１００３２）

［摘　要］　目的　评估基质辅助激光解析电离飞行质谱（ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）分析鲍曼不动杆菌（ＡＢ）同源性的临

床应用价值。方法　剔除同一患者或环境多次送检标本中的重复菌株，收集某三甲综合医院２０２０年５月—２０２１

年２月神经内科重症监护病房（ＩＣＵ）住院患者痰标本及环境标本分离的４６株ＡＢ，使用ＶＩＴＥＫＭＳ质谱仪检测菌

株，应用ＳＡＲＡＭＩＳＰｒｅｍｉｕｍ软件进行聚类分析，并采用多位点序列分型（ＭＬＳＴ）的方法进行验证。结果　通过

ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ和 ＭＬＳＴ聚类分析和比较，４６株 ＡＢ中，３９株为 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ的 ＭＳａ型，其中，２２株为

ＭＬＳＴ的 ＭＴＡ簇，包括ＳＴ２０８型３株，ＳＴ５４０型３株，ＳＴ１９５型８株，ＳＴ３６９型５株，以及ＳＴ１３６、ＳＴ４３６、ＳＴ１８９３

型各１株；１６株为 ＭＴＢ簇，包括ＳＴ３８１型４株、ＳＴ４６９型１１株和ＳＴ９３８型１株；１株为 ＭＴＣ簇（ＳＴ１８２１）；ＭＳｂ

型１株为ＳＴ３８１；ＭＳｃ型２株为ＳＴ３６９；ＭＳｄ型１株为ＳＴ１９５；ＭＳｅ型２株分别为ＳＴ５４０、ＳＴ３６９；ＭＳｆ型１株为

ＳＴＮ１。结论　作为ＡＢ同源性分析工具，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ具有一定的局限性，其菌株同源性分析结果与 ＭＬＳＴ

结果一致性低，分辨特异性低，不可取代 ＭＬＳＴ技术。

［关　键　词］　ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ；鲍曼不动杆菌；ＭＬＳＴ；同源性
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　　环境污染可导致高达２０％的医院获得性感染
［１２］。

越来越多的研究［３５］表明，医院环境、医疗设施是医

院感染病原体的主要来源和重要传播媒介。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）是全球医院

感染最常见的机会性多重耐药病原菌之一，对公共

卫生及健康构成严重威胁［６７］。ＡＢ在临床中难以

消尽，并存在反复感染暴发的风险，且目前尚未研发

出有效的新型抗菌药物［８］。改变ＡＢ感染的临床现

状，需探索科学的环境微生物筛查方法，快速准确地

找出源头，控制耐药性传播，避免医院感染暴发。近

年来，基质辅助激光解析电离飞行质谱（ＭＡＬＤＩ

ＴＯＦＭＳ）在铜绿假单胞菌、肺炎克雷伯菌、大肠埃

希菌、金黄色葡萄球菌等微生物研究方面的应用

较为广泛，但鲜有涉及ＡＢ同源性分析相关应用的

报道［９１２］。

本研究使用 ＭＡＬＤＩＴＯＦ ＭＳ技术，对某院

２０２０年５月—２０２１年２月神经内科重症监护病房

（ＩＣＵ）患者和环境中分离的４６株 ＡＢ进行同源性

分析，探讨其在医院内的水平传播路径，采用多位点

序列分型（ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｃｅｔｙｐｉｎｇ，ＭＬＳＴ）方法

进行比对、验证，评估 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ对ＡＢ同源

性分析的临床应用价值。

１　资料与方法

１．１　一般资料　剔除同一患者或环境多次送检样

本中的重复菌株，收集某三甲综合医院２０２０年５

月—２０２１年２月神经内科ＩＣＵ患者痰标本和环境

标本分离的４６株ＡＢ，其中，４０株分离自患者气管插

管／气管切开吸痰标本，６株分离自环境标本。

１．２　仪器与试剂　ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动微生

物鉴定及药敏分析系统、ＧＮ革兰阴性菌鉴定卡片、

ＶＩＴＥＫＭＳ质谱仪、ＣＨＣＡ基质液及配套靶板（法

国Ｂｉｏｍｅｒｉｅｕｘ公司）；ＢｅｃｋｍａｎＤＵ８００核酸蛋白分

析仪（美国Ｂｅｃｋｍａｎ公司）；ＱＩＡａｍｐＤＮＡ纯化试

剂盒（德国Ｑｉａｇｅｎ公司）；凝胶电泳系统（美国Ｂｉｏ

Ｒａｄ公司）；ＡＢＩ２７２０聚合酶链反应（ＰＣＲ）扩增仪

（美国ＡＢＩ公司）；ＭｕｅｌｌｅｒＨｉｎｔｏｎ培养基（中国北

京奥博星公司）；电泳成像系统（中国上海复日公司）

及ＰＣＲ反应试剂（中国上海生工公司）。

１．３　方法

１．３．１　培养及鉴定　严格按照《全国临床检验操作

规程》［１３］操作步骤对患者和环境标本进行常规培

养、分离，采用全自动细菌鉴定分析仪 ＶＩＴＥＫ２

Ｃｏｍｐａｃｔ／ＶＩＴＥＫＭＳ对分离菌株进行最终鉴定。

１．３．２　ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ同源性分析　挑取新鲜

单一菌落，采用直涂法［１４］，涂布至靶板标本孔上，精

确滴加１μＬＣＨＣＡ基质液覆盖于靶孔，晾干后靶板

上机，运行 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳＲＵＯ系统。检测完毕

后，将目标菌株图谱数据导入ＶＩＴＥＫＭＳＳＡＲＡＭＩＳ

Ｐｒｅｍｉｕｍ软件图形数据库进行聚类分析，绘制聚类

树图，以同一菌种不同菌株间相似度≥６５％为同源

菌株的标准对聚类树进行质谱分型［１５］，以 ＭＳａ、

ＭＳｂ、ＭＳｃ、ＭＳｄ、ＭＳｅ和 ＭＳｆ表示不同型别。

１．３．３　ＭＬＳＴ同源性分析　经细菌 ＤＮＡ提取、

ＰＣＲ扩增和产物测序后，于 ＭＬＳＴ数据库（ｈｔｔｐｓ：／／

ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｂｌａｓｔ／Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ？ＰＲＯＧＲ

ＡＭ＝ｔｂｌａｓｔｎ＆ＰＡＧＥ＿ＴＹＰＥ＝ＢｌａｓｔＳｅａｒｃｈ＆ＬＩ

ＮＫ＿ＬＯＣ＝ｂｌａｓｔｈｏｍｅ）比对分析，获得犵犾狋Ａ、犵狔狉Ｂ、

犵犱犺Ｂ、狉犲犮Ａ、犮狆狀６０、犵狆犻和狉狆狅Ｄ７个等位基因对应

的编号，从而确定每株菌株的序列分型（ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｔｙｐｅ，ＳＴ）。管家基因引物序列和片段长度见表

１。运行ＢｉｏＮｕｍｅｒｉｃｓ８．０软件，导入含７个等位基

因编号阵列的ｐｒｏｆｉｌｅ文件，经功能模块 ＵＰＧＭＡ

及Ｃａｔｅｇｏｒｉｃａｌ分析计算，分别生成聚类树和最小生

成树。

表１　ＡＢＭＬＳＴ各管家基因引物序列及片段长度

犜犪犫犾犲１　Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｓｏｆｈｏｕｓｅ

ｋｅｅｐｉｎｇｇｅｎｅｓｏｆＡＢＭＬＳＴ

管家

基因
引物（５’－３’）

片段长度

（ｂｐ）

犵犾狋Ａ Ｆ：ＡＡＴＴＴＡＣＡＧＴＧＧＣＡＣＡＴＴＡＧＧＴＣＣＣ

Ｒ：ＧＣＡＧＡＧＡＴＡＣＣＡＧＣＡＧＡＧＡＴＡＣＡＣＣ

７２２

犵狔狉Ｂ Ｆ：ＧＡＡＴＧＣＴＧＧＴＧＴＡＣＧＴＡＴＣＧ

Ｒ：ＡＣＧＣＴＣＡＡＣＧＴＴＣＡＧＧＡＴＣＴ

７７６

犵犱犺Ｂ Ｆ：ＧＴＴＡＡＣＣＧＡＡＣＧＴＧＣＡＡＣＴＧ

Ｒ：ＧＣＡＴＡＧＧＣＡＴＡＡＣＣＡＣＴＧＴＣ

７１７

狉犲犮Ａ Ｆ：ＣＣＴＧＡＡＴＣＴＴＣＴＧＧＴＡＡＡＡＣ

Ｒ：ＧＴＴＴＣＴＧＧＧＣＴＧＣＣＡＡＡＣＡＴＴＡＣ

４２５

犮狆狀６０ Ｆ：ＡＣＴＡＡＣＧＡＣＡＴＣＧＣＡＧＧＴＧＡ

Ｒ：ＣＧＣＧＡＴＧＴＣＴＴＧＡＡＧＣＡＴＴＧ

６３９

犵狆犻 Ｆ：ＧＡＡＡＴＴＴＣＣＧＧＡＧＣＴＣＡＣＡＡ

Ｒ：ＴＣＡＧＧＡＧＣＡＡＴＡＣＣＣＣＡＣＴＣ

４５６

狉狆狅Ｄ Ｆ：ＡＴＣＧＡＡＡＴＴＡＣＣＡＡＡＣＧＡＡＧＧＴＴ

Ｒ：ＡＣＧＡＣＡＧＡＣＣＣＴＧＴＡＣＧＴＡＴＧＴＡ

９２１
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２　结果

２．１　ＭＬＳＴ序列分型　经 ＭＬＳＴ数据库检索、比

对，４６株 ＡＢ 为 １２个 ＳＴ 型别：ＳＴ１９５、ＳＴ２０８、

ＳＴ５４０、ＳＴ３６９、ＳＴ１３６、ＳＴ４３６、ＳＴ１８９３、ＳＴ３８１、

ＳＴ４６９、ＳＴ９３８、ＳＴ１８２１ 和 新 型 ＳＴＮ１。ＳＴ２０８、

ＳＴ５４０、ＳＴ３６９、ＳＴ１３６、ＳＴ４３６与ＳＴ１９５间仅管家

基因犵狆犻不同；ＳＴ１８９３与ＳＴ１９５为管家基因狉犲犮Ａ

的差异；ＳＴ３８１、ＳＴ４６９和ＳＴ９３８三个型别间存在

犵狆犻和犵狔狉Ｂ２个管家基因不同；ＳＴ１８２１、ＳＴＮ１与

其他ＳＴ型别分别存在６、７个管家基因的差异。４６

株ＡＢ的ＳＴ型别及构成比见表２。

表２　４６株ＡＢＳＴ型别分布情况

犜犪犫犾犲２　ＳＴｇｅｎｏｔｙｐｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ４６ＡＢｓｔｒａｉｎｓ

ＳＴ

基因型

等位基因谱（犵犾狋Ａ犵狔狉Ｂ

犵犱犺Ｂ狉犲犮Ａ犮狆狀６０犵狆犻狉狆狅Ｄ）
株数

构成比

（％）

ＳＴ４６９ １－１２－３－２－２－１０３－３ １１ ２３．９２

ＳＴ１９５ １－３－３－２－２－９６－３ ９ １９．５７

ＳＴ３６９ １－３－３－２－２－１０６－３ ８ １７．４０

ＳＴ３８１ １－８１－３－２－２－１６－３ ５ １０．８７

ＳＴ５４０ １－３－３－２－２－１６０－３ ４ ８．７０

ＳＴ２０８ １－３－３－２－２－９７－３ ３ ６．５２

ＳＴ４３６ １－３－３－２－２－１０３－３ １ ２．１７

ＳＴ１３６ １－３－３－２－２－１６－３ １ ２．１７

ＳＴ９３８ １－３８－３－２－２－１１０－３ １ ２．１７

ＳＴ１８２１ １－４６－１００－１２－３６－２１１－６ １ ２．１７

ＳＴ１８９３ １－３－３－７７－２－９６－３ １ ２．１７

ＳＴＮ１ ２１－１８－５８－４２－３６－２０２－４ １ ２．１７

２．２　ＭＬＳＴ同源性分析结果

２．２．１　ＭＬＳＴ 聚类树　ＳＴ１９５、ＳＴ２０８、ＳＴ５４０、

ＳＴ３６９、ＳＴ１３６、ＳＴ４３６基因高度同源，相似度约为

８５％；ＳＴ１８９３ 与 ＳＴ１９５ 相似度为 ７５％ ～８５％；

ＳＴ３８１、ＳＴ４６９和ＳＴ９３８相似度约为７０％；ＳＴ１８２１、

ＳＴＮ１与其他ＳＴ型别间相似度均＜１５％。４６株

ＡＢ聚类分析结果见图１。

依据ＭＬＳＴ最小生成树的基因位点差异数量相

同、亲缘相近原则，将４６株ＡＢ的 ＭＬＳＴ聚类分为

ＭＴＡ、Ｂ、Ｃ、Ｄ四个簇群。ＭＴＡ簇２７株（５８．７０％），

包括９株 ＳＴ１９５，３株 ＳＴ２０８，４株 ＳＴ５４０，８株

ＳＴ３６９，ＳＴ１３６、ＳＴ４３６及ＳＴ１８９３各１株；ＭＴＢ簇

１７株（３６．９６％），包括５株ＳＴ３８１，１１株ＳＴ４６９和

１株ＳＴ９３８；ＭＴＣ、Ｄ簇各１株（２．１７％），分别为

ＳＴ１８２１、ＳＴＮ１。

２．２．２　ＭＬＳＴ最小生成树　由软件ＢｉｏＮｕｍｅｒｉｃｓ

８．０绘制，见图２。圆形数量表示ＳＴ个数，圆形面积

大小及其分割份数表示菌株数量，圆形连线上的数字

表示相邻ＳＴ型别间的位点变化数量。结果显示，

ＳＴ１９５为４６株ＡＢ所有ＳＴ的共同鼻祖，与ＳＴ２０８、

ＳＴ５４０、ＳＴ３６９、ＳＴ１３６、ＳＴ４３６和ＳＴ１８９３均只有１个

基因位点差异，亲缘关系较近；与ＳＴ３８１、ＳＴ４６９和

ＳＴ９３８均有２个基因位点差异；而与ＳＴ１８２１和

ＳＴＮ１分别存在６和１２个位点差异，且ＳＴ１８２１与

ＳＴＮ１两者之间亦有６个不同基因位点变化，亲缘

关系差。

２．３　ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ同源性分析结果　４６株医

院感染ＡＢ菌株的质谱数据经ＶＩＴＥＫＭＳＳＡＲＡ

ＭＩＳＰｒｅｍｉｕｍ软件的相似性分型功能聚类分析生

成聚类树图，见图３。质谱分型显示，４６株ＡＢ分成

ＭＳａ、ｂ、ｃ、ｄ、ｅ和ｆ六个质谱型别，最多者为 ＭＳａ

型，共３９株（８４．７８％），ＭＳｃ、ｅ型各２株（４．３５％），

ＭＳｂ、ｄ、ｆ型各１株（各２．１７％），见表３。

２．４　ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ与 ＭＬＳＴ分析 ＡＢ菌株同

源性结果　对比 ＭＡＬＤＩＴＯＦ ＭＳ鉴定的３９株

ＭＳａ型中，２２株为 ＭＴＡ簇，包括ＳＴ２０８型３株，

ＳＴ５４０型３株（３／４），ＳＴ１９５型８株（８／９），ＳＴ３６９型

５株（５／８）及ＳＴ１３６、ＳＴ４３６、ＳＴ１８９３型各１株；１６

株为 ＭＴＢ簇，包括ＳＴ３８１型４株（４／５），ＳＴ４６９型

１１株和ＳＴ９３８型１株；１株为 ＭＴＣ簇（ＳＴ１８２１）。

１株 ＭＳｂ型为 ＭＴＢ簇的ＳＴ３８１；２株 ＭＳｃ型为

ＭＴＡ簇的 ＳＴ３６９；１株 ＭＳｄ型为 ＭＴＡ 簇的

ＳＴ１９５；２株 ＭＳｅ型分别为 ＭＴＡ簇的ＳＴ５４０和

ＳＴ３６９；１株 ＭＳｆ型为 ＭＴＤ簇的ＳＴＮ１。见表３。
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图１　４６株ＡＢＭＬＳＴ聚类树
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图２　４６株ＡＢＭＬＳＴ最小生成树
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菌株编号

图３　４６株ＡＢＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ聚类树

犉犻犵狌狉犲３　Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｔｒｅｅｏｆ４６ＡＢｓｔｒａｉｎｓｂｙＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ

表３　ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ与 ＭＬＳＴ分析ＡＢ菌株同源性结果对比

犜犪犫犾犲３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＡＢｈｏｍｏｌｏｇｙｒｅｓｕｌｔｓｂｅｔｗｅｅｎＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳａｎｄＭＬＳＴａｎａｌｙｓｅｓ

菌株

编号

标本

来源

标本

类型

ＭＬＳＴ

型别

（ＳＴ）

簇群

（ＭＴ）

ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ

型别

（ＭＳ）

１０５ １５床患者 痰 ２０８ Ａ ａ

１０９ １床患者 痰 ２０８ Ａ ａ

１１５ ３床患者 痰 ２０８ Ａ ａ

３１ １床患者 痰 ５４０ Ａ ａ

３２ １８床患者 痰 ５４０ Ａ ａ

１００ １床患者 痰 ５４０ Ａ ｅ

１１２ ４床患者 痰 ５４０ Ａ ａ

８５ １３床患者 痰 １９５ Ａ ａ

菌株

编号

标本

来源

标本

类型

ＭＬＳＴ

型别

（ＳＴ）

簇群

（ＭＴ）

ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ

型别

（ＭＳ）

５４ ３床患者 痰 １９５ Ａ ａ

６４ ４床患者 痰 １９５ Ａ ａ

８１ １４床患者 痰 １９５ Ａ ａ

９７ ２床患者 痰 １９５ Ａ ａ

９８ ５床患者 痰 １９５ Ａ ａ

１０８ ５床患者 痰 １９５ Ａ ａ

１１１ １８床患者 痰 １９５ Ａ ａ

ｃｙ１ 病房空气 环境标本 １９５ Ａ ｄ
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续表３　（犜犪犫犾犲３，犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

菌株

编号

标本

来源

标本

类型

ＭＬＳＴ

型别

（ＳＴ）

簇群

（ＭＴ）

ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ

型别

（ＭＳ）

１４ ９床患者 痰 ３６９ Ａ ａ

４８ ２床患者 痰 ３６９ Ａ ａ

６６ １床患者 痰 ３６９ Ａ ａ

８０ １６床患者 痰 ３６９ Ａ ａ

８７ １６床患者 痰 ３６９ Ａ ｃ

９０ １７床患者 痰 ３６９ Ａ ｅ

９５ １３床患者 痰 ３６９ Ａ ｃ

９９ ４床患者 痰 ３６９ Ａ ａ

５６ ８床患者 痰 １３６ Ａ ａ

３９ ８床患者 痰 ４３６ Ａ ａ

３ １８床患者 痰 １８９３ Ａ ａ

１５ ２床患者 痰 ３８１ Ｂ ａ

ｃｙ５ ２床呼吸机塔

吊台面

环境标本 ３８１ Ｂ ａ

ｃｙ２ ２床排痰仪管 环境标本 ３８１ Ｂ ａ

ｃｙ３ ２床床头柜 环境标本 ３８１ Ｂ ｂ

菌株

编号

标本

来源

标本

类型

ＭＬＳＴ

型别

（ＳＴ）

簇群

（ＭＴ）

ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ

型别

（ＭＳ）

ｃｙ４ ２床气管切开处 环境标本 ３８１ Ｂ ａ

２ ７床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

７ ３床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

１１ １床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

１３ １８床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

１７ １７床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

２１ ７床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

３６ ３床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

３８ １６床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

ｃｙ６ ７床床头柜 环境标本 ４６９ Ｂ ａ

５ ２床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

６ ２床患者 痰 ４６９ Ｂ ａ

５９ １５床患者 痰 ９３８ Ｂ ａ

２６ １６床患者 痰 １８２１ Ｃ ａ

２９ １８床患者 痰 Ｎ１ Ｄ ｆ

３　讨论

目前，脉冲场凝胶电泳（ｐｕｌｓｅｄｆｉｅｌｄｇｅｌｅｌｅｃ

ｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＰＦＧＥ）仍为临床微生物同源性分析的

金标准［１６］，其精确度高，稳定性好，但因操作繁琐、

费时，费用高昂，难以作为常规技术在医院普及，普

遍被 ＭＬＳＴ替代
［７，１２，１７］。近年来 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ

作为新技术，具有检测快速，成本低廉的优势，逐渐

被应用于临床进行常规菌株鉴定及同源性分析［１８］。

本研究通过 ＭＬＳＴ同源性分析发现，２、３、４、５、

１３、１４、１８床的患者痰标本分离的 ＡＢ菌株与病房

空气取样的ｃｙ１号菌株为同一型别ＳＴ１９５，符合空

气传播引起的医院内感染；从１、２、４、８、９、１３、１５、

１６、１７、１８床患者中分离的ＳＴ２０８、ＳＴ５４０、ＳＴ３６９、

ＳＴ１３６、ＳＴ４３６和ＳＴ１８９３型别的菌株，依从最小生

成树的相同基因位点变化判断，与ＳＴ１９５同为 ＭＴ

Ａ簇，之间的同源性＞７５％。２床患者还分离出

ＳＴ３８１菌株，与从其周围环境分离的ｃｙ２、ｃｙ３、ｃｙ４、

ｃｙ５号（ｃｙ２：排痰仪管患者端；ｃｙ３：床头柜；ｃｙ４：气管

切开处；ｃｙ５：呼吸机塔吊台面）菌株型别一致。７床

患者分离出ＳＴ４６９菌株，与从其床头柜取样的ｃｙ６

号菌株型别一致，且ＳＴ３８１与ＳＴ４６９同为 ＭＴＢ

簇，故推测２床与７床患者周围环境已经发生同源

ＡＢ的水平传播。

然而，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ与 ＭＬＳＴ聚类分析结

果对比显示，同一ＳＴ型可出现在不同的 ＭＡＬＤＩ

ＴＯＦＭＳ型别中，如，ＳＴ１９５出现于 ＭＳａ和 ＭＳｄ

型（ｃｙ１号空气采样）中，若以此 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ

质谱分型作为同源性分析结果，将否定ＩＣＵ医院感

染经空气传播的判断，与临床实际情形相悖。另一

方面，同一 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ型别中又可包含不同

ＳＴ型，甚至不属于同一 ＭＬＳＴ簇群。两种方法分

析的型别呈交叉分布，表明 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ无法

精确区分相应的 ＭＬＳＴ簇群，难以甄别同源菌株，

这可能与 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ基于微生物蛋白质的

表达及其丰度进行聚类分析的原理有关［１９］。此外，

临床分离株可受抗菌药物、感染位置、培养时间、培

养基等环境因素影响，或因菌体蛋白发生过表达或

不表达而产生峰图变化，导致 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ聚

类分析的误差扩大［２０］。本研究中，仅新发现基因型

ＳＴＮ１菌株为 ＭＳｆ，与 ＭＴＤ单株对应。

尽管 ＭＡＬＤＩＴＯＦ ＭＳ在其他微生物的同源

性分析中具有一定优势，但在 ＡＢ中的应用仍存在

局限性，与当前主流的、相媲美于ＰＦＧＥ的 ＭＬＳＴ

方法结果一致性相差甚远［２１］，与相关研究［２２２４］报道
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的结论略有出入，是否与不同仪器型号、参数设置或

试验标本数量多寡有关，尚待进一步研究。

综上所述，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ作为医院感染控

制机构对环境ＡＢ同源性分析方法具有一定的局限

性，其分型结果与 ＭＬＳＴ结果不一致，分辨特异性

低，目前尚无法取代 ＭＬＳＴ技术。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。
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