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金黄色葡萄球菌感染的临床特征及毒力基因分布

李　静，胡同平，张文兰，李雅倩，李洪甫
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［摘　要］　目的　研究不同感染类型的金黄色葡萄球菌（ＳＡ）临床特征及毒力基因分布情况。方法　收集２０１８年

１月—２０２０年１２月包头市参加全国细菌耐药监测网１１所成员医院临床分离的ＳＡ。回顾性分析纳入菌株的患者

病历资料，分析其感染临床特征及耐药性。将菌株进行分层抽样，从中抽取样本作为试验菌株进行毒力基因检测。

采用 ＷＨＯＮＥＴ５．６及ＳＰＳＳ２２．０软件进行数据分析。结果　共收集ＳＡ２４５２株。其中外科感染９３２例，呼吸道

感染５０４例，血流感染１７２例，其他类型感染８４４例。ＳＡ感染患者以男性为主（６８．２３％）。不同性别、年龄ＳＡ感

染患者的感染类型分布情况比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．００１）。外科感染、呼吸道感染、血流感染主要以

＜６０岁患者为主。外科感染患者住院时间＞２周的比率较高，占３９．２１％。呼吸道感染ＳＡ患者的病死率较高，为

７６．３９％。不同感染类型患者的白细胞数、中性粒细胞、中性粒细胞百分比、血小板计数、凝血酶原时间水平比较，

差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。不同感染类型患者的Ｃ反应蛋白、降钙素原、白细胞介素６、Ｄ二聚体、纤维

蛋白原降解产物水平比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。不同感染类型 ＭＲＳＡ对环丙沙星、庆大霉素、左氧

氟沙星、莫西沙星的耐药率比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。犮犾犳犪、犮犾犳犫、狊犮狀、犮狅犪、狀狌犮、犺犾犪、犺犾犱基因在不同

感染类型中均具有较高的携带率（＞９４％），犔狌犽ＥＤ在外科感染中所占比率高于其他３种感染类型，差异有统计学

意义（犘＜０．０５）。结论　临床分离的ＳＡ携带较多毒力基因，毒性较强，且不同感染类型ＳＡ耐药性存在差异。
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作为一种侵袭性细菌，可存在于不同组织类型中而

引起多种疾病［１］，从浅表皮肤损伤到危及生命的中

毒或菌血症。ＳＡ广泛的致病性和对抗菌药物的耐

药性均由所携带的毒力基因所致。毒力基因编码产

物可以表达分泌多种与细胞表面相关的毒力因子，

从而促进ＳＡ与宿主细胞外基质成分黏附、对宿主

细胞的损伤、与宿主免疫系统的对抗［２］。已知ＳＡ

至少有２５种不同的毒素、１５种微生物表面成分、２０

种免疫逃避分子和其他几种毒力因子。同时ＳＡ菌

株又是异质性的，不同的耐药性和毒力模式决定宿

主不同的临床感染程度和结局。鉴于ＳＡ，尤其是

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）对多种抗菌药物的

耐药性，给临床治疗带来极大困难，因此，从基因水

平阐述ＳＡ的致病机制，对于制定新的治疗措施至

关重要。现将临床分离ＳＡ的临床特征、毒力基因

携带情况及耐药情况报告如下。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　收集２０１８年１月—２０２０年１２月

包头市参加全国细菌耐药监测网１１所成员医院临

床分离的ＳＡ，标本主要来源于上述医院门诊及住

院患者的临床送检标本，所有标本均来源于不同患

者。将收集到的菌株按照医院进行分层抽样，从中

抽取样本作为试验菌株进行毒力基因检测。质控菌

株：金黄色葡萄球菌ＡＴＣＣ２５９２３，购于卫生部临床

检验中心。

１．２　资料来源　回顾性分析纳入菌株来源患者的

病历资料，收集临床资料，包括年龄、性别、基础疾

病、住院时间、预后和感染相关指标。

１．３　分组　根据患者预后情况的不同将预后分为

治愈：治愈出院；未治愈：自动出院（包括转院）；死亡。

１．４　仪器及试剂　ＸＮ１０（Ｂ４）全自动模块式血液

体液分析仪、ＡＣＬＴＯＰ７００全自动血凝仪、ＰＡ９９０

特定蛋白仪、Ｃｏｂａｓｅ４１１罗氏电化学发光仪、ＰＣＲ

扩增仪（美国ＢｉｏＲａｄ）、凝胶成像仪及凝胶电泳仪

（美国ＢｉｏＲａｄ）、ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ微生物分析仪

（法国梅里埃）；ＭＨ琼脂和含５％脱纤维羊血ＭＨ琼

脂为英国ＯＸＯＩＤ公司产品、抗菌药物纸片和利奈唑

胺Ｅ试验条为法国生物梅里埃公司产品、青霉素和万

古霉素Ｅ试验条为郑州安图生物工程股份有限公司

产品；基因组提取试剂盒、ＰＣＲ试剂、ＤＮＡｍａｒｋｅｒ以

及ＰＣＲ引物均来自北京瀚海拓新公司产品。

１．５　方法

１．５．１　感染相关指标的检测　采用ＸＮ１０（Ｂ４）全

自动模块式血液体液分析仪检测白细胞数（ＷＢＣ）、

Ｃ反应蛋白（ＣＲＰ）、中性粒细胞计数（Ｎ）、中性粒细

胞百分比（Ｎ％）、血小板计数（ＰＬＴ）；ＡＣＬＴＯＰ７００

全自动血凝仪检测纤维蛋白原（ＦＩＢ）、Ｄ二聚体（Ｄ

Ｄ）、纤维蛋白原降解产物（ＦＤＰ）、凝血酶原时间

（ＰＴ）；ＰＡ９９０特定蛋白仪检测血清淀粉样蛋白

（ＳＡＡ）；Ｃｏｂａｓｅ４１１罗氏电化学发光仪检测降钙素

原（ＰＣＴ）、白细胞介素６（ＩＬ６）。

１．５．２　细菌鉴定与药敏试验　参照美国临床和实

验室标准协会（ＣＬＳＩ）２０１９年版
［３］文件推荐的方法

进行判断，采用 ＫＢ法联合全自动药敏仪法。采用

法国生物梅里埃 ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ或美国ＢＤ公

司的全自动细菌鉴定和药敏仪及配套检测卡进行细

菌鉴定和药敏试验。

１．５．３　ＤＮＡ提取　将收集的金黄色葡萄球菌接种

到血平板３７℃过夜培养，挑取菌落至裂解液中制成

菌悬液后，按照基因组提取试剂盒说明提取金黄色

葡萄球菌基因组，－２０℃保存备用。

１．５．４　毒力基因的检测　采用ＰＣＲ法检测毒力基

因的表达情况。反应程序为预变性９４℃５ｍｉｎ，变

性９４℃６０ｓ，退火５５℃６０ｓ，延伸７２℃６０ｓ，共２５
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个循环，最后延伸７２℃１０ｍｉｎ。同时设置阳性对照

和阴性对照，阳性对照为人工合成的目标基因ＤＮＡ

片段，阴性对照为蒸馏水。ＰＣＲ产物进行琼脂糖凝

胶电泳，用凝胶成像仪观察和保存扩增结果。ＰＣＲ

引物序列及产物长度见表１。

１．５．５　统计学方法　应用 ＷＨＯＮＥＴ５．６及ＳＰＳＳ

２２．０统计软件对数据进行分析。采用χ
２ 检验或χ

２

分割法进行比较；符合正态分布的计量资料以均数

±标准差表示，非正态计量资料以中位数表示。

犘≤０．０５表示差异有统计学意义。

表１　ＰＣＲ引物序列和扩增片段大小

犜犪犫犾犲１　ＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｓｉｚｅｏｆａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓ

毒力基因 引物序列（３’—５’）
产物长度

（ｂｐ）

狊犮狀 Ｐ１：ＡＴＡＣＴＴＧＣＧＧＧＡＡＣＴＴＴＡＧＣＡＡ Ｐ２：ＴＴＴＴＡＧＴＧＣＴＴＣＧＴＣＡＡＴＴＴＣＧ ３２０

犮犺狆 Ｐ１：ＴＴＴＴＴＡＡＣＧＧＣＡＧＧＡＡＴＣＡＧＴＡ Ｐ２：ＴＧＣＡＴＡＴＴＣＡＴＴＡＧＴＴＴＴＴＣＣＡＧＧ ４０４

狊犪犽 Ｐ１：ＴＧＡＧＧＴＡＡＧＴＧＣＡＴＣＡＡＧＴＴＣＡ Ｐ２：ＣＣＴＴＴＧＴＡＡＴＴＡＡＧＴＴＧＡＡＴＣＣＡＧＧ ４０３

犮狅犪 Ｐ１：ＣＣＧＣＴＴＣＡＡＣＴＴＣＡＧＣＣＴＡＣ Ｐ２：ＴＴＡＧＧＴＧＣＴＡＣＡＧＧＧＧＣＡＡＴ ２０４

狀狌犮 Ｐ１：ＡＧＴＴＣＡＧＣＡＡＡＴＧＣＡＴＣＡＣＡ Ｐ２：ＴＡＧＣＣＡＡＧＣＣＴＴＧＡＣＧＡＡＣＴ ４００

犲犫狆狊 Ｐ１：ＣＡＴＣＣＡＧＡＡＣＣＡＡＴＣＧＡＡＧＡＣ Ｐ２：ＡＧＴＴＡＣＡＴＣＡＴＣＡＴＧＴＴＴＡＴＣＴＴＴＴＧ １８８

犲狀狅 Ｐ１：ＡＣＧＴＧＣＡＧＣＡＧＣＴＧＡＣＴ Ｐ２：ＣＡＡＣＡＧＣＡＴＣＴＴＣＡＧＴＡＣＣＴＴＣ ３０１

犮狀犪 Ｐ１：ＡＡＡＧＣＧＴＴＧＣＣＴＡＧＴＧＧＡＧＡ Ｐ２：ＡＧＴＧＣＣＴＴＣＣＣＡＡＡＣＣＴＴＴＴ １９２

犫犫狆 Ｐ１：ＡＡＣＴＡＣＡＴＣＴＡＧＴＡＣＴＣＡＡＣＡＡＣＡＧ Ｐ２：ＡＴＧＴＧＣＴＴＧＡＡＴＡＡＣＡＣＣＡＴＣＡＴＣＴ ５７４

犳狀犫Ｂ Ｐ１：ＧＴＡＡＣＡＧＣＴＡＡＴＧＧＴＣＧＡＡＴＴＧＡＴＡＣＴ Ｐ２：ＣＡＡＧＴＴＣＧＡＴＡＧＧＡＧＴＡＣＴＡＴＧＴＴＣ ５２４

犮犾犳犪 Ｐ１：ＡＴＴＧＧＣＧＴＧＧＣＴＴＣＡＧＴＧＣＴ Ｐ２：ＣＧＴＴＴＣＴＴＣＣＧＴＡＧＴＴＧＣＡＴＴＴＧ ２９２

犮犾犳犫 Ｐ１：ＧＣＡＧＣＡＴＴＴＡＣＴＡＣＣＧＧＴＴＣ Ｐ２：ＣＴＡＣＡＡＣＡＧＡＧＣＣＡＧＣＴＴＣＡ ３０１

狊犲犫 Ｐ１：ＡＴＴＣＴＡＴＴＡＡＧＧＡＣＡＣＴＡＡＧＴＴＡＧＧＧＡ Ｐ２：ＡＴＣＣＣＧＴＴＴＣＡＴＡＡＧＧＣＧＡＧＴ ４０４

狊犲犺 Ｐ１：ＣＡＡＴＣＡＣＡＴＣＡＴＡＴＧＣＧＡＡＡＧＣＡＧ Ｐ２：ＣＡＴＣＴＡＣＣＣＡＡＡＣＡＴＴＡＧＣＡＣＣ ３７６

狋狊狊狋 Ｐ１：ＴＴＣＡＣＴＡＴＴＴＧＴＡＡＡＡＧＴＧＴＣＡＧＡＣＣＣＡＣＴ Ｐ２：ＴＡＣＴＡＡＴＧＡＡＴＴＴＴＴＴＴＡＴＣＧＴＡＡＧＣＣＣＴＴ １８０

犲狋犪 Ｐ１：ＡＣＴＧＴＡＧＧＡＧＣＴＡＧＴＧＣＡＴＴＴＧＴ Ｐ２：ＴＧＧＡＴＡＣＴＴＴＴＧＴＣＴＡＴＣＴＴＴＴＴＣＡＴＣＡＡＣ １９０

狆狏犾 Ｐ１：ＡＴＣＡＴＴＡＧＧＴＡＡＡＡＴＧＴＣＴＧＧＡＣＡＴＧＡＴＣＣＡ Ｐ２：ＧＣＡＴＣＡＡＳＴＧＴＡＴＴＧＧＡＴＡＧＣＡＡＡＡＧＣ ４３３

犔狌犽Ｅ犔狌犽Ｄ Ｐ１：ＴＧＡＡＡＡＡＧＧＴＴＣＡＡＡＧＴＴＧＡＴＡＣＧＡＧ Ｐ２：ＴＧＴＡＴＴＣＧＡＴＡＧＣＡＡＡＡＧＣＡＧＴＧＣＡ ２６９

犺犾犪 Ｐ１：ＣＴＧＡＴＴＡＣＴＡＴＣＣＡＡＧＡＡＡＴＴＣＧＡＴＴＧ Ｐ２：ＣＴＴＴＣＣＡＧＣＣＴＡＣＴＴＴＴＴＴＡＴＣＡＧＴ ２０９

犺犾犱 Ｐ１：ＡＡＧＡＡＴＴＴＴＴＡＴＣＴＴＡＡＴＴＡＡＧＧＡＡＧＧＡＧＴＧ Ｐ２：ＴＴＡＧＴＧＡＡＴＴＴＧＴＴＣＡＣＴＧＴＧＴＣＧＡ １１１

２　结果

２．１　收集菌株情况　２０１８年１月—２０２０年１２月

共收集ＳＡ２４５２株。２４５２例ＳＡ感染患者中外科

感染（包括脓肿、伤口感染）９３２例，呼吸道感染５０４

例，血流感染１７２例，其他类型感染８４４例。

２．２　不同感染类型患者的临床特征　２４５２例ＳＡ

感染患者以男性为主（６８．２３％），不同感染类型ＳＡ

的患者人群分布也以男性为主。不同性别、年龄

ＳＡ感染患者的感染类型分布情况比较，差异均有

统计学意义（均犘＜０．００１）。外科感染、呼吸道感

染、血流感染主要以＜６０岁患者为主。外科感染患

者住院时间＞２周的比率较高，占３９．２１％。呼吸道

感染ＳＡ患者的病死率较高，为７６．３９％。见表２。

２．３　不同感染类型患者的感染相关指标特征　无

论何种感染类型，ＷＢＣ、Ｎ％、ＰＬＴ、ＣＲＰ、ＩＬ６均高

于正常范围。不同感染类型患者的 ＷＢＣ、Ｎ、Ｎ％、

ＰＬＴ、ＰＴ水平比较，差异均有统计学意义（均犘＜

０．０５），见表３。不同感染类型患者的ＣＲＰ、ＰＣＴ、

ＩＬ６、ＤＤ、ＦＤＰ水平比较，差异均有统计学意义（均

犘＜０．０５），见表４。

２．４　不同感染类型ＳＡ毒力基因检出情况　将

２４５２株ＳＡ按照医院进行分层抽样，从中抽取一个

容量为８０的样本作为试验菌株进行毒力基因检测。

其中３８株ＳＡ来源于外科感染标本，９株来源于呼吸

道感染标本，１０株来源于血流感染标本，２３株来源其

他感染标本。８０株菌株几乎都携带犮犾犳犪（１００．００％）、
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表２　不同感染类型ＳＡ感染患者的临床特征

犜犪犫犾犲２　ＣｌｉｎｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｙｐｅｓｏｆＳＡｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

基本特征
患者例数

（狀＝２４５２）

外科感染

（狀＝９３２）

呼吸道感染

（狀＝５０４）

血流感染

（狀＝１７２）

其他感染

（狀＝８４４） χ
２ 犘

性别 １３８．００９ ＜０．００１

　男性 １６７３ ５８７（３５．０９） ２８２（１６．８５） １０３（６．１６） ７０１（４１．９０）

　女性 ７７９ ３４５（４４．２９） ２２２（２８．５０） ６９（８．８６） １４３（１８．３５）

年龄（岁） ６０５．３８８ ＜０．００１

　＜６０ １４９６ ６１５（４１．１１） ３３８（２２．５９） １３８（９．２３） ４０５（２７．０７）

　≥６０ ９５６ ３１７（３３．１６） １６６（１７．３６） ３４（３．５６） ４３９（４５．９２）

基础疾病

　高血压 ５５０ ２００（３６．３６） １２４（２２．５５） ４０（７．２７） １８６（３３．８２） ２．０１５ ０．５６９

　糖尿病 ３２５ １３０（４０．００） ５５（１６．９２） ３０（９．２３） １１０（３３．８５） ５．４５３ ０．１４１

　心脏疾病 ２９８ １０３（３４．５６） ７０（２３．４９） ２０（６．７１） １０５（３５．２３） ２．５９２ ０．４５９

住院时间＞２周 １２６０ ４９４（３９．２１） ３９３（３１．１９） １２０（９．５２） ２５３（２０．０８） ７．９６０ ０．０４７

预后 ２０１．６１５ ＜０．００１

　治愈 １９８０ ８５８（４３．３３） ３９３（１９．８５） １３８（６．９７） ５９１（２９．８６）

　未治愈 ４００ ７４（１８．５０） ５６（１４．００） １７（４．２５） ２５３（６３．２５）

　死亡 ７２ 　０（０．００） ５５（７６．３９） １７（２３．６１） 　０（０．００）

表３　不同感染类型患者的感染相关指标特征（狓±狊）

犜犪犫犾犲３　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒｅｌａｔｅｄｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｙｐｅｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎ（狓±狊）

感染相关指标
外科感染

（狀＝９３２）

呼吸道感染

（狀＝５０４）

血流感染

（狀＝１７２）

其他感染

（狀＝８４４）
犉 犘

ＷＢＣ（×１０９／Ｌ） 　９．９４±４．４４ １２．００±５．０４ １２．１９±５．４４ １０．９６±４．４４ ３．６８３ ０．０１２

Ｎ（×１０９／Ｌ） 　６．３６±３．０１ １０．１６±４．１１ １０．８２±４．８２ 　８．３６±３．８６ １７．１０９ ＜０．００１

Ｎ％ ６８．４６±１４．０５ ８０．５８±１４．１８ ８１．３４±１６．１９ ７２．６７±１６．０６ １２．３３７ ＜０．００１

ＰＬＴ（×１０９／Ｌ） ２４２．５４±７３．７２ ２０４．２０±８６．６３ １５０．６９±７０．０１ ２７９．７４±１１４．４０ １９．２８５ ＜０．００１

ＰＴ（ｓ） １２．２９±１．４８ １３．３９±４．２９ １３．７９±４．０６ １２．２２±１．８９ ３．６９８ ０．０１２

表４　不同感染类型患者的感染相关指标特征［犕（犘２５，犘７５）］

犜犪犫犾犲４　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒｅｌａｔｅｄｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｙｐｅｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎ（犕 ［犘２５，犘７５］）

感染相关指标
外科感染

（狀＝９３２）

呼吸道感染

（狀＝５０４）

血流感染

（狀＝１７２）

其他感染

（狀＝８４４）
犓 犘

ＣＲＰ（ｍｇ／Ｌ） ２７．３０（３．８３，６５．３２） ６９．６０（２６．６０，１３０．７５） １０３．７０（３８．３３，１６４．３２） ３７．４５（１３．２２，８５．００） ２７．４４３ ＜０．００１

ＰＣＴ（ｎｇ／ｍＬ） ０．０９（０．０５，０．２８） ０．２８（０．１３，０．９４） 　２．７２（０．５０，１３．３８） ０．１３（０．０７，０．８０） ３６．７７２ ＜０．００１

ＩＬ６（ｐｇ／ｍＬ） ２３．４９（１０．８９，７１．６３） ４０．１８（１５．７９，１１６．２０） １５７．７０（３９．６９，９５３．７５） ３６．１４（１８．００，１２０．３５） １４．９３５ ０．００２

ＦＩＢ（ｇ／Ｌ） ３．８４（３．０８，４．８４） ４．１２（３．１８，４．９７） 　４．２０（３．５３，７．６０） ４．０７（３．２４，４．９６） ２．８５１ ０．４１５

ＤＤ（μｇ／ｍＬ） ０．３７（０．１８，０．９８０） １．０４（０．５８，２．２８） 　１．００（０．４６，１．７５） ０．３８（０．１６，０．８０） ３３．４２７ ＜０．００１

ＦＤＰ（μｇ／ｍＬ） ２．９０（１．３７，８．２７） ８．５４（４．５４，１４．７８） １０．２０（５．７６，１５．４１） ３．９３（１．２９，５．９３） ３０．４５８ ＜０．００１

ＳＡＡ（ｍｇ／Ｌ） ２９．１５（１５．０９，７６．１０）１２４．６０（７５．０５，１５７．７８） 　　　　－ ９９．００（４４．６９，２０８．４６） ５．３７６ ０．１４６

犮犾犳犫（９８．７５％）、狊犮狀（９３．７５％）、犮狅犪（９７．５０％）、狀狌犮

（１００．００％）、犺犾犪（１００．００％）、犺犾犱（１００．００％）基因。

狊犪犽基因阳性株７２株（９０．００％），犳狀犫Ｂ基因阳性株

３９株（４８．７５％），犲狀狅基因阳性株６９株（８６．２５％），

犲犫狆狊基因阳性株１２株（１５．００％），犮犺狆基因阳性株

６３株（７８．７５％），犮狀犪基因阳性株２４株（３０．００％）。
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犫犫狆基因仅存在于外科感染和血流感染（共３株，

３．７５％），犲狋犪基因仅在其他感染中携带（１株，１．２５％），

狆狏犾和狊犲犫基因阳性株分别为２３株（２８．７５％）、２６

株（３２．５０％），狋狊狊狋基因仅在外科感染和呼吸道感染

中携带（２株，２．５０％），狊犲犺基因存在于外科感染和

血流感染（５株，６．２５％）。犔狌犽ＥＤ基因阳性株２６株

（３２．５０％），且在外科感染中的检出率高于其他３种

感染类型，差异有统计学意义（犘＜０．０５）。见表５。

毒力基因电泳图见图１。

表５　不同感染类型ＳＡ毒力基因检出情况［株（％）］

犜犪犫犾犲５　ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＳＡｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅｓ（Ｎｏ．ｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ［％］）

基因
检出菌株数

（狀＝８０）

外科感染

（狀＝３８）

呼吸道感染

（狀＝９）

血流感染

（狀＝１０）

其他类型感染

（狀＝２３） χ
２ 犘

犮犾犳犪 ８０ ３８（４７．５０） ９（１１．２５） １０（１２．５０） ２３（２８．７５） － －

犮犾犳犫 ７９ ３８（４８．１０） ９（１１．３９） １０（１２．６６） ２２（２７．８５） － －

犳狀犫Ｂ ３９ １７（４３．５９） ３（７．６９） ５（１２．８２） １４（３５．９０） ２．４６０ ０．４８３

犲狀狅 ６９ ３４（４９．２８） ７（１０．１４） ８（１１．５９） ２０（２８．９９） １．２１７ ０．７４９

犲犫狆狊 １２ ７（５８．３３） １（８．３３） ２（１６．６７） ２（１６．６７） １．３６９ ０．７１３

狊犮狀 ７５ ３６（４８．００） ８（１０．６７） １０（１３．３３） ２１（２８．００） １．３２８ ０．７２３

犮狅犪 ７８ ３７（４７．４４） ９（１１．５４） １０（１２．８２） ２２（２８．２０） ０．８１２ ０．８４７

犮犺狆 ６３ ３１（４９．２１） ７（１１．１１） ５（７．９４） ２０（３１．７４） ６．０５２ ０．１０９

狊犪犽 ７２ ３５（４８．６１） ９（１２．５０） ８（１１．１１） ２０（２７．７８） ２．５３５ ０．４６９

狀狌犮 ８０ ３８（４７．５０） ９（１１．２５） １０（１２．５０） ２３（２８．７５） － －

犮狀犪 ２４ １３（５４．１７） ２（８．３３） ５（２０．８３） ４（１６．６７） ４．２２６ ０．２３８

犫犫狆 ３ ２（６６．６７） ０（０．００） １（３３．３３） ０（０．００） ２．５７０ ０．４６３

犲狋犪 １ ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） １（１００．００） － －

狆狏犾 ２３ ７（３０．４４） ３（１３．０４） ５（２１．７４） ８（３４．７８） ４．６８４ ０．１９６

狊犲犫 ２６ １０（３８．４６） ５（１９．２３） ３（１１．５４） ８（３０．７７） ２．９２６ ０．４０３

狋狊狊狋 ２ １（５０．００） １（５０．００） ０（０．００） ０（０．００） ３．５８７ ０．３１０

犺犾犪 ８０ ３８（４７．５０） ９（１１．２５） １０（１２．５０） ２３（２８．７５） － －

犺犾犱 ８０ ３８（４７．５０） ９（１１．２５） １０（１２．５０） ２３（２８．７５） － －

狊犲犺 ５ ３（６０．００） ０（０．００） ２（４０．００） ０（０．００） ５．５３５ ０．１３７

犔狌犽ＥＤ ２６ １７（６５．３９） ０（０．００） ４（１５．３８） ５（１９．２３） ８．３９８ ０．０３８

　　注：－表示未统计。
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图１　毒力基因狆狏犾扩增产物电泳图

犉犻犵狌狉犲１　Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃｍａｐｏｆａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｒｏｄｕｃｔｏｆ狆狏犾

ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅ

２．５　不同感染类型 ＭＲＳＡ与 ＭＳＳＡ的耐药情况

　不同感染类型患者检出 ＭＲＳＡ的耐药率大多高

于 ＭＳＳＡ。不同感染类型患者检出 ＭＲＳＡ对青霉

素Ｇ、克林霉素、红霉素的耐药率均高于７２．６０％。

未发现对万古霉素、利奈唑胺、替考拉宁耐药的菌

株。血流感染 ＭＲＳＡ对环丙沙星、复方磺胺甲口恶唑

的耐药率较高，均为４５．８％；呼吸道感染ＭＲＳＡ对庆

大霉素、左氧氟沙星、莫西沙星、利福平的耐药率较

高，分别为３１．７１％、４７．５６％、４１．４６％、２０．７３％；差异均

有统计学意义（均犘＜０．０５）。见表６。
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表６　不同感染类型检出 ＭＲＳＡ与 ＭＳＳＡ对常用抗菌药物的耐药率（％）

犜犪犫犾犲６　ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｓｏｆＭＲＳＡａｎｄＭＳＳＡｃａｕｓｉｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｙｐｅｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｏｃｏｍｍｏｎｌｙｕｓｅｄａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌａｇｅｎｔｓ（％）

抗菌药物

外科感染

ＭＲＳＡ

（狀＝１０９）

ＭＳＳＡ

（狀＝８２３）

呼吸道感染

ＭＲＳＡ

（狀＝８２）

ＭＳＳＡ

（狀＝４２２）

血流感染

ＭＲＳＡ

（狀＝２４）

ＭＳＳＡ

（狀＝１４８）

其他类型感染

ＭＲＳＡ

（狀＝１０２）

ＭＳＳＡ

（狀＝７４２）

χ
２ 犘

苯唑西林 １００．００ ０．００ １００．００ ０．００ １００．００ ０．００ １００．００ ０．００ － －

青霉素Ｇ １００．００ ９１．３７ １００．００ ９０．２８ １００．００ ８１．７６ １００．００ ９２．０５ － －

红霉素 ８０．７３ ９１．２５ ８２．９３ ６７．０６ ９１．６７ ６１．４９ ８９．２２ ７１．１６ ４．１３１ ０．２４８

克林霉素 ７５．２３ ７０．９６ ７２．６０＃ ４６．６８ ７３．９０＃ ４１．２２ ８０．３９ ５５．２６ １．７１８ ０．６３３

四环素 ４４．９５ ５５．４１ ４３．９０ ８．０６ ５４．１７ ２．７０ ３５．２９ ５．２６ ４．２３３ ０．２３７

环丙沙星 ２４．７７ ８．１４ ４０．２４ １１．３７ ４５．８３ １１．４９ ２１．５７ ６．２０ １０．０８０ ０．０１８

庆大霉素 １８．３５ ９．１１ ３１．７１ １７．７７ ２９．１７ １６．２２ １４．７１ １１．０５ １０．０８３ ０．０１８

左氧氟沙星 １８．３５ １８．８３ ４７．５６ １１．１４ ４０．００＃ １０．８１ １８．６３ ５．２６ ２７．５３６ ＜０．００１

莫西沙星 １５．６０ ８．５１ ４１．４６ ９．７２ ２５．００ ８．１１ １１．７６ ３．２３ ２８．３１６ ＜０．００１

利福平 １１．９３ ２３．５７ ２０．７３ ０．２４ １６．６７ ０．２０ ４．９０ ０．２７ １０．０５１ ０．０１８

万古霉素 ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ － －

利奈唑胺 ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ － －

替考拉宁 ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ － －

复方磺胺甲口恶唑 １４．６８ ５．９５ １９．５１ ２９．６２ ４５．８３ ２４．３２ １６．６７ １９．２７ １０．９４４ ０．０１２

　　注：表示不同感染类型患者检出 ＭＲＳＡ的耐药率比较；＃表示部分菌株未做该抗菌药物的药敏检测。

３　讨论

本研究中，不同感染类型的ＳＡ感染患者人群

分布以男性为主。Ｋａｔｏｕｌｉｓ等
［４］研究发现，化脓性

汗腺炎／痤疮是一种好发于腋窝、腹股沟和肛门生殖

器汗腺承载区域的毛囊皮肤病，患有该类疾病的人

群，其ＳＡ定植率略高于普通人群。与女性相比，男

性因雄激素作用，毛发长，油脂分泌多，使ＳＡ定植

率更高［５］，从而好发ＳＡ感染。研究
［６］表明，ＳＡ感

染随年龄增长而增加，而Ａｎｄｅｒｓｏｎ等
［７］表明ＳＡ感

染在年轻患者中更常见。本研究发现ＳＡ感染患者

多数＜６０岁，此结果是否与ＳＡ体表携带有关还有

待研究。

本研究发现，外科感染ＳＡ患者住院日数＞２周

的比率较高，其次为呼吸道感染；呼吸道感染ＳＡ患

者的病死率较高，其次为血流感染。本研究２４５２例

病例中，血流感染ＳＡ患者多数患有血液病、免疫缺

陷疾病等全身反应性疾病；而呼吸道感染ＳＡ患者多

数合并其他疾病，如脑卒中、脑外伤等，多数长期卧

床，易增加治疗难度，延长住院时间。国外研究［８９］

表明，长时间住院、中心静脉置管等是 ＭＲＳＡ感染的

危险因素，因此呼吸道感染及血流感染ＳＡ患者增加

了ＭＲＳＡ感染的风险，常常预后不佳，病死率高。

血流感染ＳＡ 患者感染时常导致全身炎症反

应，使 ＷＢＣ、Ｎ、Ｎ％、ＰＴ、ＰＬＴ等感染指标发生变

化。本研究发现，血流感染 ＷＢＣ、Ｎ、Ｎ％、ＰＴ、

ＣＲＰ、ＰＣＴ、ＩＬ６和ＦＤＰ水平均高于其他三种感染

类型。研究［１０］表明ＰＣＴ水平能反映脓毒症患者病

情的严重程度及评价后续治疗效果；而 ＤＤ、ＦＤＰ

水平在血流感染中升高后续可预测弥散性血管内凝

血（ＤＩＣ）。因此，积极监测血流感染 ＳＡ 患者的

ＣＲＰ、ＰＣＴ、ＩＬ６、ＤＤ和ＦＤＰ等感染指标，对感染

的诊断及治疗具有重要意义。

本研究对８０株ＳＡ 的２０个毒力基因进行检

测，发现８０株ＳＡ均携带犮犾犳犪、狀狌犮、犺犾犪、犺犾犱基因，

９０％以上的菌株携带犮犾犳犫、狊犮狀、犮狅犪、狊犪犽基因。其中

黏附素基因犳狀犫Ｂ基因检出率为４８．７５％，犫犫狆基因

检出率为３．７５％，白细胞毒素狆狏犾基因检出率为

２８．７５％，犔狌犽ＥＤ基因在外科感染中的检出率高于

其他三种感染类型。

ＳＡ生物被膜的形成可以使细菌躲避人体免疫系

统的攻击，从而导致慢性感染和复发感染。研究［１１］

表明，７０％以上的感染与生物膜的形成有关，而致病

性的ＳＡ在表面形成生物膜的能力则更强。生物膜

的形成通常被描述为两个主要阶段：黏附和增殖。
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黏附阶段主要由黏附素基因所介导，该基因主要包

括犮犾犳犪、犮犾犳犫、犳狀犫Ａ、犳狀犫Ｂ、犮狀犪、犫犫狆、犲犫狆狊和犲狀狅。

犮犾犳犪基因所表达的纤维蛋白原结合蛋白，能够与血

小板结合，并促进ＳＡ在血浆中的聚集
［１２］。而犮犾犳犫

基因的表达使ＳＡ具有定植于鼻上皮细胞的能力
［１３］，

同时，该基因也是导致脓毒症转移性感染的关键毒

力因子。本研究中，犮犾犳犪基因的检出率为１００％，与

研究［１４］结果一致。犮犾犳犪和犮犾犳犫基因的高流行率表

明该基因在ＳＡ的致病性以及不同表面的定植中起

决定性作用。

犳狀犫Ａ和犳狀犫Ｂ基因表达的纤维连接蛋白结合蛋

白可以作为信号细胞和肌动蛋白细胞骨架重排的中

介物，同时该基因能够促进ＳＡ在组织中的侵袭
［１５］。

犳狀犫Ｂ基因在角膜炎、骨髓炎、医疗器械表面阳性率较

高，在骨科感染患者分离的菌株中也常检测到。本研

究犳狀犫Ｂ基因的检出率为４８．７５％，在Ｓｏｌｔａｎｉ等
［１６］的

研究中其检出率为４３．６％，而在一项关于血流感染

的研究［１７］中其检出率为２９．５％，表明犳狀犫Ｂ基因具

有异质性特点，在不同的临床标本中其检出率具有

差异。

本研究犫犫狆基因的检出率仅为３．７５％，与Ｋｏｔ等
［１８］

结论类似。既往研究［１９］表明，ＳＡ携带犫犫狆基因比

携带其他生物膜相关的基因产生更强的生物膜，但

由于其流行率较低导致研究受到限制。犫犫狆基因可

以编码一种与骨涎蛋白有亲和力的蛋白质，也有

研究［２０］表明其与血源性骨髓炎或关节炎显著相关。

这一发现也解释了本研究中携带犫犫狆基因的３例患

者，其中２例腰椎管狭窄，另外１例患有急性骨髓炎。

白细胞毒素狆狏犾是临床感染的内源性宿主，对

中性粒细胞有重要的细胞毒作用［２１］。在低浓度时会

导致细胞凋亡，高浓度时会导致坏死。相关报道［２２］

显示，狆狏犾基因的阳性率为２％～３５％ ，本研究中

２８．７５％的阳性率接近类似研究的上限。同时狆狏犾

基因表达水平的提高能增加 ＭＲＳＡ的毒性，引起病

死率高达 ７５％ 的坏死性肺炎
［２２］。白细胞毒素

犔狌犽ＥＤ通过形成低聚孔隙样结构导致中性粒细胞

和淋巴细胞的死亡。研究［２３］表明，犔狌犽ＥＤ基因在

不同ＳＡ感染类型中的检出率存在差异，如血流感

染中犔狌犽ＥＤ基因的检出率高于呼吸道感染。本研

究中犔狌犽ＥＤ基因在外科感染（４４．７４％）和血流感染

（４０．００％）中的检出率均高于呼吸道感染（０）和其他

类型感染（２１．７４％）。说明相比于呼吸道感染和其

他类型感染，血流感染和外科感染的ＳＡ更容易携

带犔狌犽ＥＤ基因，可能具有更高的致病性。

分析不同感染类型 ＭＲＳＡ药敏结果发现，不同

感染类型 ＭＲＳＡ的耐药率大多高于 ＭＳＳＡ的耐药

率。未发现对万古霉素、利奈唑胺、替考拉宁耐药的

菌株。同时，不同感染类型 ＭＲＳＡ对环丙沙星、庆

大霉素、左氧氟沙星、莫西沙星等的耐药率比较，差

异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。在４种感染类型

中，呼吸道感染 ＭＲＳＡ患者对多数常用抗菌药物的

耐药率最高，表明应重视呼吸道感染 ＭＲＳＡ的用药

情况，同时表明痰培养及多次送检具有重要的参考

意义。血流感染患者对多数抗菌药物耐药率较高，

对复方磺胺甲口恶唑的耐药率在４种感染类型中最

高，表明发生 ＭＲＳＡ血流感染时可选用耐药率较低

的莫西沙星和利福平作为治疗药物。外科感染相比

较于血流感染和呼吸道感染，其 ＭＲＳＡ 耐药率较

低，因此大环内酯类和喹诺酮类仍是外科感染时经

验用药的首选。本研究表明，临床治疗 ＭＲＳＡ感染

时，应根据不同的感染类型、耐药特点，选用不同的

治疗方案，针对性用药。

综上所述，不同感染类型ＳＡ携带多种毒力基

因，且对多种抗菌药物耐药。临床医务人员应加强

ＳＡ的耐药及毒力动态监测，合理选择抗菌药物，有

效控制ＳＡ感染流行。同时本研究也存在一定的局

限性，进行毒力基因检测的菌株数量少，仅对ＳＡ的

耐药特点、临床特征及毒力基因的携带情况进行阐

述，对ＳＡ产生高毒力的原因仍不明确，还需结合流

行病学特征以及毒力调控系统等方面对ＳＡ致病机

制进一步探索。
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