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医院感染嗜麦芽窄食单胞菌的分子分型研究 *
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摘要 目的：对医院感染分离的嗜麦芽窄食单胞菌进行耐药谱和分子分型研究分析，为制订合理的感染控制方案提供依据。方

法：对临床分离的 42株嗜麦芽窄食单胞菌用质谱仪进行鉴定并分析其耐药表型，根据其对头孢他啶、复方新诺明、左氧氟沙星、

米诺环素及头孢吡肟 5种抗生素的药敏结果的不同分组，药敏结果相同的菌株分为一型，药敏结果不同的分为另一型；采用

PFGE对其做分子分型分析。结果：42株嗜麦芽窄食单胞菌分为 6个不同的耐药表型；对 42个株菌株做 PFGE电泳，共得到

A-D 4个基因型。结论：嗜麦芽窄食单胞菌耐药谱特征和 PFGE分型检测结果对抗生素选择性治疗有很好的指导作用。
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Molecular Typing of Stenotrophomonas Maltophilia in a Hospital*

To study and analyze the drug resistance spectrum and molecular typing of Stenotrophomonas maltophilia in
hospital infection, so as to provide basis for making reasonable infection control plan. 42 strains of clinical isolates of

Stenotrophomonas maltophiliawere identified by mass spectrometer and their drug resistance phenotypes were analyzed. According to the
different groups of drug sensitivity results of five antibiotics, ceftazidime, compound neoformamine, levofloxacin, minocycline and

cefepime, the strains with the same drug sensitivity results were divided into one type and the strains with different drug sensitivity results

were divided into another type; PFGE was used for molecular typing Analysis. 42 strains of Stenotrophomonas maltophilia were

divided into 6 types. 42 strains of Stenotrophomonas maltophilia were analyzed by PFGE and 4 genotypes of A-D were obtained.

The characteristics of drug resistance spectrum and PFGE typing of Stenotrophomonas maltophilia are very useful for the

selective treatment of antibiotics.
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前言

嗜麦芽窄食单胞菌广泛存在于自然界中，该菌可引起伤口

感染、泌尿道、呼吸道及腹膜炎等多种感染；嗜麦芽窄食单胞菌

存在多重耐药机制，是致病性较强的革兰阴性非发酵细菌之

一[1，2]。由于其高致病及多重耐药特征，使其抗感染的治疗更加

困难[3-5]。本研究将通过嗜麦芽窄食单胞菌的耐药谱与 PFGE技

术结合分析，对 2019年 10-12月无锡市人民医院分离的 42株

嗜麦芽窄食单胞菌进行耐药图谱分析和分子分型检测，结果报

告如下。

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 菌株 2019年 10-12月无锡市人民医院住院患者分离

的 42株嗜麦芽窄食单胞菌。

1.1.2 主要仪器与试剂 VITEK MS 质谱仪购于法国

BioMerieux公司；蛋白酶 K购于美国 Amresco公司；凝胶成像

仪购于美国 BIO-RAD公司；DYY-10C型电泳仪购于北京六一

仪器厂。限制性核酸内切酶 SmaⅠ购于上海生物工程有限公司。
1.2 方法

1.2.1 嗜麦芽窄食单胞菌鉴定和药物敏感性试验 42株嗜麦

芽窄食单胞菌均按 VITEK MS质谱仪进行细菌鉴定，并对 42

株菌株通过 compact2药敏仪和手工 KB法进行 5种抗生素药

敏试验。5种抗生素分别为：头孢他啶、复方新诺明、左氧氟沙

星、米诺环素及头孢吡肟。操作严格依照说明书和 CLSI标准进

行。质控菌为大肠埃希菌 ATCC25922 和铜绿假单胞菌

ATCC27853。

1.2.2 脉冲场凝胶电泳( PFGE) （1）DNA胶块（plug）的制备：

2125窑 窑



现代生物医学进展 biomed.cnjournals.com Progress inModern Biomedicine Vol.21 NO.11 JUN.2021

Type LVX CAZ MH SXT FEP Number of bacteria Strain number

1 S S S S R 12 1, 6, 9, 10, 11, 14, 19, 33, 34, 35, 36, 37

2 S S S R R 7 3, 5, 38, 22, 17, 21, 41

3 R R R R R 5 13, 16, 39, 40,42

4 S S S S R 11 2, 4, 7, 8, 12, 15, 18, 20, 25, 26, 32

5 S R S S S 5 23, 24, 27, 28, 29

6 S S S S S 2 30, 31

表 1 42株嗜麦芽窄食单胞菌的耐药谱分型结果

Table 1 Typing results of drug resistance spectrum of 42 strains of Stenotrophomonas maltophilia

Note: CAZ is ceftazidime; Sxt is cotrimoxazole; LVX is levofloxacin;MH is minocycline; FEP is cefepime

表 2 42株嗜麦芽窄食单胞菌的的 PFGE分型结果

Table 2 PFGE typing results of Stenotrophomonas maltophilia

PFGE type Number of bacteria Strain number

A 19 1, 6, 9, 10, 11, 14, 19, 33, 34, 35, 36, 37,3, 5, 38, 22, 17, 21, 41

B 11 2, 4, 7, 8, 12, 15, 18, 20, 25, 26, 32

C 7 23, 24, 27, 28, 29,30, 31

D 5 13, 16, 39, 40,42

挑取嗜麦芽窄食单胞菌单个菌落，均匀混合于 TEN溶液中，

10000 r/min（离心半径 5 cm）离心 5 min，再加入 0.5 mL EC液

进行混匀。测混合液的 A600值，调整 A600值保持在 5.8～6.3

之间。取 500 滋L置于 37 ℃水浴中孵育 5 min，加入等量的

1.8% Seakem金琼脂糖放于 56℃孵箱中使其融合成胶块。

（2）SmaⅠ酶切和电泳：取 10 滋L蛋白酶 K加入已制备好

的 DNA胶块中，置 45 ℃条件下孵育 12 h；每个含嗜麦芽窄食

单胞菌 DNA胶块再加入限制性核酸内切酶 SmaⅠ 3 滋L，25℃

12 h，然后进行脉冲场电泳。电泳条件条件：0.5伊TBE，6 V/cm，
1% (PFC) Agarose，14℃。电泳 20 h后进行 EB染色，用系统用

自带成像设备获取 PFGE的电泳图象。

（3）PFGE电泳：按照美国 CDC推荐的标准判读嗜麦芽窄

食单胞菌菌株同源性 [6]：PFGE电泳图谱条带完全一致的为一

个基因型；同一基因型的不同亚型则有 1～3个电泳条带的不

同；PFGE电泳图谱有 4～6个电泳条带的不同为有相近关系；

图谱电泳条带有 7个以上不同的为无亲缘关系。PFGE基因型

分型原则是随机选择不同字母，如按照 A、B、C等的字母顺序

分型。

（4）院感分析：在医院住院患者中，在某个科室内很短的时

间内发生 3例或以上的院内感染现象称为医院感染暴发。本研

究对 42株嗜麦芽窄食单胞菌结合 PFGE技术进行回顾性院感

分析。

2 结果

2.1 嗜麦芽窄食单胞菌耐药谱分型结果

42株嗜麦芽窄食单胞菌对头孢他啶、复方新诺明、左氧氟

沙星、米诺环素、头孢吡肟的耐药率分别为 23.8%、28.6%、

4.8%、4.8%、76.2%。根据对 5种抗生素的药敏差异性将药敏结

果完全相同的嗜麦芽窄食单胞菌分为一型，药敏结果不同的分

为另一型，共将 42株嗜麦芽窄食单胞菌分为 6个型（表 1）。

2.3院内感染分析

本研究中，A 型的 19 株嗜麦芽窄食单胞菌菌株均在

（2019年 10月）一个月收集（表 3），表明存在严重的院内感染

暴发流行。

3 讨论

在住院患者常见的细菌感染中革兰阴性细菌占多数，而嗜

麦芽窄食单胞菌在医院感染常见的革兰阴性菌中占据一定的

地位；其为条件致病菌，在糖尿病、高血压、肿瘤、移植患者等免

疫力低下状况下，易发感染[3]。嗜麦芽窄食单胞菌具有对多种抗

生素耐药和产毒素的特性，使其能长期在医院各种环境内存

活，从而对住院患者造成嗜麦芽窄食单胞菌的院内感染,其院

内感染严重影响患者预后[7-9]。从理论上说，嗜麦芽窄食单胞菌

分子分型一致，其耐药谱表型相同；但是耐药谱相同，分子分型

不一定相同。因此，掌握医院感染的嗜麦芽窄食单胞菌的耐药

谱及其分子分型特征对患者治疗和院感控制具有重要的作用。

本研究中，42株嗜麦芽窄食单胞菌对头孢他啶、复方新诺

明、左氧氟沙星、米诺环素、头孢吡肟的耐药率分别为 23.8%、

28.6%、4.8%、4.8%、76.2%。根据耐药图谱特征共将它们分为 6

个型别。体外药敏结果表明，抗生素选择左氧氟沙星和米诺环

2.2 CR-KPN脉冲场凝胶电泳（PFGE）分型

42株嗜麦芽窄食单胞菌均可进行 PFGE基因分型，得到

A-D等共 4个 PFGE基因型(图 1，表 2)。通过回顾性统计，当

PFGE的基因型相同或是其亚型时，其耐药表型的符合率能达

到 85%。
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图 1部分嗜麦芽窄食单胞菌菌株的 PFGE分型结果

注：M泳道为Marker，1~5泳道的基因型分别为：A、A、B、C、D.

Fig.1 PFGE typing results of some narrow-eating maltophilic Strains.

Note: Lane M, DNA marker; Lane 1-5, the genotypes A, A, B, C and D

genotype October 8 - October 31, 2019
November 1 - November 30,

2019
December 1 - December 10, 2019

Department
Number of

bacteria
Department

Number of

bacteri
Department

Number

of bacter

A Transplantation center 11

nfectious Disease

Department
5

ICU 1

Respiratory Medicine 1

neurosurgery 1

B blood specialty 2
Geriatrics

Department
2 nfectious Disease Department 2

neurosurger 2 Transplantation center 1

ICU 2

C Transplantation center 1
Transplantation

center
2 Gastroenterology 2

Department of

Cardiology
2

D
Transplantation

center
1 blood specialty 2

blood specialty 1 Respiratory Medicine 1

表 3各基因型嗜麦芽窄食单胞菌在不同时间科室分布情况

Table 3 The distribution of each genotype of Stenotrophomonas maltophilia in different time sections

素较为理想。

细菌的分子生物学分型技术主要包括了核糖体分型、

PFGE分型、序列分型及多位点序列分型技术等，其中核糖体分

型技术高效、简便，缺点是设备要求和费用高；序列分型和多位

点序列分型技术简单易行重复性好，缺点它是主要针对进化比

较慢的位点，而对耐药基因或质粒这些高突变的位点其分辨率

不是很好。而 PFGE分型技术是细菌分子分型的 "金标准 "，其

解析度清晰，并能完整系统理清细菌种属和进化体系[10-12]。耐甲

氧西林金黄色葡萄球菌（MRSA）、鲍曼不动杆菌、铜绿假单胞

菌、志贺菌、沙门菌等临床常见菌可以利用 PFGE分型技术来

分析它们的耐药性、分子分型及感染状况[13-28]。这极大的扩展了

PFGE分子分型技术在细菌临床研究上方面的应用模式。本研

究将嗜麦芽窄食单胞菌医院感染爆发感染期间收集的 42株菌

株分为 A、B、C和 D 4个基因型别，即使在感染暴发的 3个月

内，嗜麦芽窄食单胞菌的 PFGE基因分型结果相差仍较大，其

同源性不高，这和其他多重耐药菌院内感染暴发多为同一基因

型水平传播有很大的不同。这可能由于患者住院前本身已处于

嗜麦芽窄食单胞菌携带状态，当其处于多种并发症等免疫力低

下状况下，易发感染。但是需要说明的是，A型的 19株嗜麦芽

窄食单胞菌菌株在很短的时间收集的，这表明存在嗜麦芽窄食

单胞菌院内感染暴发。当通知院感部门处理后一个星期，A型

基因型在后期就消失了。从而更进一步的证明了在医院感染暴

发期间对嗜麦芽窄食单胞菌进行 PFGE分型的重要作用。
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从理论上说：细菌的 PFGE的基因型别相同或相似时，它

们的对抗生素耐药类型应该相同或相似。蒋宁等对玉林市婴幼

儿腹泻感染的非伤寒沙门菌进行 PFGE分子分型和耐药性分

析研究表明 PFGE的基因型别和耐药表型高度一致[29]。这份研

究报告就是对这个理论很好的证明。但是还有专家研究表明：

阪崎克罗诺杆菌的 PFGE的基因型别和其细菌耐药表型之间

无明显的相关性[30]。这两份截然不同的研究报告表明：不同的

细菌种类之间的 PFGE的基因型别和其细菌耐药表型存在着

高度一致性或者无明显相关性。本研究将耐药表型图谱与

PFGE分型结合分析，对嗜麦芽窄食单胞菌医院感染期间收集

的菌株进行分析研究。当嗜麦芽窄食单胞菌的 PFGE的基因型

相同或是其亚型时，其耐药表型的符合率能达到 85%。这符合

了基因型决定表型的耐药机制，从而能进一步预测嗜麦芽窄食

单胞菌基因型相同时的感染者抗生素治疗方案选择。因此，通

过嗜麦芽窄食单胞菌的 PFGE分子分型研究，可发现其感染暴

发期间各个菌株之间的进化特点和耐药模式特征，从而治疗性

抗生素选择治疗提供一定的理论依据。
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