
行扩增反应，１ｈ内完成反应，耗时短，操作简便，可实现反应

及检测一步完成，适合现场快速检测及基层医院、小型实验室

推广应用。
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·临床微生物学与检验论著（全军检验大会优秀论文）·

细菌自动鉴定仪３例布鲁氏菌误鉴定及文献复习


杨　婧，任晓庆，褚美玲，马　均，任　微，王　璐，孟冬娅△

（沈阳军区总医院检验科，辽宁沈阳１１０８４０）

　　摘　要：目的　探讨ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ微生物自动鉴定仪对布鲁氏菌误鉴定的原因及局限性。方法　２例无明显诱因发热

患者血培养分离菌株，１例左胫骨病变患者骨髓培养分离株。采用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ细菌鉴定系统、形态学、传统手工生化方法

对分离株进行鉴定。采用ＰＣＲ扩增１６ＳｒＲＮＡ基因并测序，对所测得的核酸序列进行同源性比对分析。结果　３株缓慢生长的

革兰阴性短小杆菌，使用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ鉴定仪ＧＮ鉴定卡首次鉴定为支气管败血鲍特菌（１例）及人苍白杆菌（２例）。基于

１６ＳｒＲＮＡ基因序列分析表明，菌株与马耳他布鲁菌或人苍白杆菌核酸匹配度高达１００％，完全排除支气管败血鲍特菌的可能，结

合动力试验阴性，排除人苍白杆菌的可能。将保存的菌株用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ鉴定仪ＧＮ鉴定卡复检，结果为马耳他布鲁氏菌。

复习文献，发现使用一些商业的细菌鉴定系统产生布鲁氏菌被错误鉴定的案例时有发生。布鲁氏菌可被误鉴定为苯丙酮酸莫拉

菌（以前为苯丙酮酸冷杆菌）或解脲寡源杆菌（ＡＰＩ２０ＮＥ系统，法国生物梅里埃，ＭａｒｃｙＩ′Ｅｔｏｉｌｅ，Ｆｒａｎｃｅ，人苍白杆菌（ＡＰＩ２０ＮＥ

系统，快速ＮＦＰｌｕｓ系统，ＩｎｎｏｖａｔｉｖｅＤｉａｇｎｏｓｔｉｃＳｙｓｔｅｍｓＩｎｃ．，Ａｔｌａｎｔａ，ＵＳＡ），流感嗜血杆菌生物ＩＶ型，莫拉菌属（ＭｉｃｒｏＳｃａｎｐａｎ

ｅｌｓＳｉｅｍｅｎｓＨｅａｌｔｈｃａｒｅＤｉａｇｎｏｓｔｉｃｓＩｎｃ．，ＷｅｓｔＳａｃｒａｍｅｎｔｏ，ＣＡ，ＵＳＡ），动物溃疡伯格菌（ＭｉｃｒｏＳｃａｎＷａｌｋＡｗａｙｓｙｓｔｅｍｕｓｉｎｇＭｉ

ｃｒｏＳｃａｎＮｅｇＣｏｍｂｏＴｙｐｅ４４ｐａｎｅｌ）。结论　１６ＳｒＲＮＡ基因序分析是鉴定临床缓慢生长的革兰阴性杆菌的有效手段，微生物自动

鉴定仪鉴定缓慢生长细菌（如布鲁氏菌）有明显局限性，对布鲁氏菌病等传染病的临床治疗及流行病学调查可产生误导。建议细

菌鉴定系统生产厂家应该完善其数据库中专家系统，当细菌鉴定系统报告为人苍白杆菌、解脲寡源杆菌、苯丙酮酸莫拉菌、支气管

败血鲍特菌、动物溃疡伯格菌、莫拉菌属或流感嗜血杆菌生物ＩＶ 型等少见菌种时，应该在鉴定仪器专家系统中提示需与布鲁氏

菌鉴别，有效预防布鲁氏菌引起的实验室获得性感染。有关上述非常见菌感染的文章中若仅有常规细菌鉴定而无分子生物学鉴

定的案例，建议慎重报道。

关键词：布鲁杆菌属；　细菌自动鉴定仪器；　误鉴定
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ｄｅｄｔｈｅｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙｏｆＢｏｒｄｅｔｅｌｌａｂｒｏｎｃｈｉｓｅｐｔｉｃａ．ＮｅｇａｔｉｖｅｒｅｓｕｌｔｏｆｍｏｔｉｌｉｔｙｔｅｓｔｅｘｃｌｕｄｅｄＯｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍａｎｔｈｒｏｐｉ．Ｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ｐｒｅｓｅｒｖｅｄｓｔｒａｉｎｔｈｒｏｕｇｈＶＴＥＫ２ＣｏｍｐａｃｔｍｉｃｒｏｂｉａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍａｎｄＧＮｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｃａｒｄｓｈｏｗｅｄＢｒｕｃｅｌｌａｍｅｌｉｔｅｎｓｉｓ．

Ｒｅｖｉｅｗｉｎｇｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ，ｗｅｆｏｕｎｄｔｈａｔｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｏｆＢｒｕｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓｕｓｉｎｇｓｏｍｅｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｂａｃｔｅｒｉａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｓ

ｈａｖｅｏｃｃｕｒｒｅｄｉｎｔｈｅｐａｓｔ．ＢｒｕｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓｈａｓｂｅｅｎｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｓＭｏｒａｘｅｌｌａｐｈｅｎｙｌｐｙｒｕｖｉｃａ，Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍａｎｔｈｒｏｐｉ，Ｈａｅｍｏｐｈｉ

ｌｕｓｉｎｆｌｕｅｎｚａｅｂｉｏｔｙｐｅＩＶａｎｄＭｏｒａｘｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ．犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀　１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｍｅｔｈｏｄｃｏｕｌｄｂｅａｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔｍｅａｎｓｏｆｃｌｉｎ

ｉｃａｌｌｙｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇｓｌｏｗｌｙｇｒｏｗｉｎｇｇｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｉｌｌｉ．Ａｕｔｏｍａｔｅｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｍｉｇｈｔｈａｖｅｏｂｖｉｏｕｓｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓｉｎ

ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇｓｌｏｗｌｙｇｒｏｗｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａｓｕｃｈａｓＢｒｕｃｅｌｌａｍｅｌｉｔｅｎｓｉｓ．Ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｃｏｕｌｄｍｉｓｌｅａｄｃｌｉｎｉｃａｌｔｈｅｒａｐｙａｎｄｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｓｕｃｈｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅａｓＢｒｕｃｅｌｌｏｓｉｓ．Ｉｔｃｏｕｌｄｂｅｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒｓ

ｉｍｐｒｏｖｅｔｈｅｅｘｐｅｒｔｓｙｓｔｅｍａｎｄｎｏｔｉｃｅｔｏｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｅｗｉｔｈＢｒｕｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓｗｈｅｎｔｈｅａｂｏｖｅｍｅｎｔｉｏｎｅｄｓｔｒａｉｎｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｓｏａｓｔｏ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙｐｒｅｖｅｎｔｌａｂａｃｑｕｉｒｅｄｉｎｆｅｃｔｉｏｎｃａｕｓｅｄｂｙＢｒｕｃｅｌｌａｓｐｅｃｉｅｓ．Ａｒｔｉｃｌｅｓｌａｃｋｉｎｇｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｅｔｈｏｄｓｔｏｉ

ｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅａｂｏｖｅｍｅｎｔｉｏｎｅｄｒａｒｅｐａｔｈｏｇｅｎｓｓｈｏｕｌｄｂｅｒｅｐｏｒｔｅｄｄｅｌｉｂｅｒａｔｅｌｙ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：Ｂｒｕｃｅｌｌａ；　ａｕｔｏｍａｔｅｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ；　ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

　　布鲁氏菌是人畜共患病病原体，也是潜在的生物恐怖战

剂，国内将由其所导致的感染归为法定２类传染病。布鲁氏菌

感染在世界范围内都有流行，我国多数地区也都有不同程度的

流行。多种原因可导致临床实验室对布鲁氏菌误鉴定。首先，

布鲁氏菌感染在一些地区较为罕见，这会导致临床及微生物实

验室工作者缺乏相关经验。其次，不同的细菌鉴定系统正确识

别布鲁氏菌的能力有差异，可误导技术人员。此外，布鲁氏菌

感染常表现为慢性或不典型的临床症状，因此，培养物可能在

不同时间送到不同实验室，导致临床经常误鉴定布鲁氏菌［１２］。

准确、快速地识别布鲁氏菌能保证患者及时获得相应的治疗，

并采取适当的公共卫生措施，防止疫情扩散和避免实验室获得

性感染。２０１１年至今，本实验室发现３株布鲁氏菌被 ＶＩＴＥＫ

细菌自动鉴定仪误鉴定为支气管败血鲍特菌及人苍白杆菌，下

面详细分析误鉴定原因，结合文献复习，探讨如何提高临床诊

断准确性。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　２０１１～２０１２年沈阳军区总医院无明显诱因

发热患者血培养分离菌株２株、左胫骨病变患者骨髓培养分离

菌株１株。

１．２　仪器与试剂　法国生物梅里埃ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ自动鉴

定仪，ＧＮ鉴定卡（批号：２４１１９１１４０）。大连宝生物工程有限公

司１６ＳｒＲＮＡ试剂盒（ＴａｋａＲａ１６ＳｒＤＮＡＢａｃｔｅｒｉａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎＰＣＲ Ｋｉｔ，批号：ＢＫ７０１）。美国罗氏４８０ＰＣＲ 扩增仪，

ＢＤ９２４０自动血培养仪及配套血培养瓶。

１．３　菌株分离鉴定　取血培养阳性瓶分三区划线接种于５％

羊血琼脂平板，３５℃孵育箱恒温培养。每天观察平板生长状

况及菌落形态。对分离菌株进行革兰染色，严格按照ＶＩＴＥＫ２

Ｃｏｍｐａｃｔ自动鉴定仪ＧＮ鉴定卡说明书进行操作，上机鉴定。

根据美国《临床微生物学（第７版）》相关内容指导，补充相应的

手工鉴定。

１．４　１６ＳｒＲＮＡ检测及测序　１６ＳｒＲＮＡ基因扩增严格按照

试剂盒说明书进行，扩增产物送交大连宝生物工程公司测序。

２　结　　果

２．１　３株分离菌株初步鉴定　２例无明显诱因发热患者血培

养及１例骨髓培养分离菌株均为在羊血琼脂平板上呈细小菌

落生长，氧化酶阳性，革兰染色呈红色短小杆菌。初次使用

ＶＩＴＥＫ２ＣｏｍｐａｃｔＧＮ卡鉴定：１株为支气管败血鲍特菌，２株

为人苍白杆菌。被鉴定为支气管败血鲍特菌的患者入院时曾抽

血进行布氏杆菌血清学实验检测，患者血清布鲁氏菌抗体阴性

（滴度小于１∶８），鉴于该例患者临床表现有脾大，丙氨酸氨基

转移酶轻度升高、较为典型的波浪热、白细胞计数中淋巴细胞比

例显著升高等布鲁氏菌病的症状，故提示临床“可能为支气管败

血鲍特菌，结果待确认”，并对该菌株进行了１６ＳｒＲＮＡＰＣＲ扩

增、测序。

２．２　１６ＳｒＲＮＡ基因检测　ＰＣＲ扩增该菌株１６ＳｒＲＮＡ全序

列，测序结果与ＰｕｂｍｅｄＮＣＢＩ／ＢＬＡＳＴ数据库进行比对分析，结

果 提 示，该 序 列 与 Ｂｒｕｃｅｌｌａ ｓｐｐ 中 Ｂｒｕｃｅｌｌａ ａｂｏｒｔｕｓ

ＡＣＢＪ０１００００７５．１、ＢｒｕｃｅｌｌａｍｅｌｉｔｅｎｓｉｓＡＣＥＭ０１０００００５．１、Ｂｒｕ

ｃｅｌｌａｍｉｃｒｏｔｉＮＣ＿０１３１１８．１等布鲁氏菌属中多个菌种，及人苍

白杆菌（ＡＴＣＣ４９１８８ＮＣ＿００９６６８．１）序列一致性最高（Ｑｕｅｒｙ

ｃｏｖｅｒａｇｅ１００％；Ｍａｘｉｄｅｎｔ９９）。菌株动力试验阴性，可排除人

苍白杆菌，明确“支气管败血鲍特菌”为错误鉴定。待患者出院

前复查血清布鲁氏菌抗体滴度，已升高到１∶１６，支持布鲁氏

菌的鉴定结果。此结果提示自动细菌鉴定仪结果不可靠。将

保存的２株被ＶＩＴＥＫ自动鉴定仪鉴定为人苍白杆菌的菌株

复苏，进行１６ＳｒＲＮＡＰＣＲ扩增、测序，所测序列与Ｐｕｂｍｅｄ

ＮＣＢＩ／ＢＬＡＳＴ数据库进行比对分析，结果同第１株，与布鲁氏

菌属中多个菌种或人苍白杆菌同源性最好，菌株动力试验阴

性，可排除人苍白杆菌。

２．３　菌株２次重复鉴定过程对比分析　鉴于１６ＳｒＲＮＡ鉴定

结果与自动细菌鉴定仪结果不一致，将保存菌株复苏后再次用

ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ自动鉴定仪 ＧＮ鉴定卡进行鉴定。虽然３

株菌鉴定编码不一致，但结果均提示为马耳他布鲁氏菌。前后

两次鉴定详细内容见表１。

·２９４２· 国际检验医学杂志２０１２年１０月第３３卷第２０期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ｏｃｔｏｂｅｒ２０１２，Ｖｏｌ．３３，Ｎｏ．２０



表１　　ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ自动鉴定仪对３株临床菌株两次鉴定结果比较

项目 血培养初次分离菌株 保存菌株二次鉴定 血培养初次分离菌株（２） 保存菌株二次鉴定 保存菌株二次鉴定

鉴定菌种 Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａｂｒｏｎｃｈｉｓｅｐｔｉｃｓ（９９％） Ｂｒｕｃ．ｍｅｌｔｅｎｓｉｓ（９２％） Ｏｃｈｒｏｌａｃａｎｔｈｓｐｉ（９９％） Ｂｒｕｃ．ｍｅｌｉｔｅｎｓｉｓ（９９％） Ｂｒｕｃ．ｍｅｌｉｔｅｎｓｉｓ（９５％）

鉴定代码 ０００００００１３００５０００００ １０００００１３００７０１００１ ００００００１３００７０１００１ ００００００１３００００１００１ １０００００１３００１０１００１

鉴定时间 ６ｈ ８ｈ ５．２５ｈ ６．０ｈ ６．０ｈ

阳性项目２３ＰｒｏＡ　２９ＴｙｒＡ ０２ＡＰＰＡ　２３ＰｒｏＡ ２３ＰｒｏＡ　２９ＴｙｒＡ ２３ＰｒｏＡ　２９ＴｙｒＡ ０２ＡＰＰＡ　２３ＰｒｏＡ

３１Ｕｒｅ　４０ＩＬＡＴＫ ２９ＴｙｒＡ　　３１Ｕｒｅ ３１Ｕｒｅ　４０ＩＬＡＴＫ ３１Ｕｒｅ　４６ＧｌｙＡ ２９ＴｙｒＡ　３１Ｕｒｅ

４２ＳＵＣ ４０ＩＬＡＴＫ　４１Ａｇｌｕ ４１Ａｇｌｕ　４２ＳＵＣ ６２Ｅｌｌｍ ４０ＩＬＡＴＫ　４６ＧｌｙＡ

４２ＳＵＣ　４６ＧｌｙＡ ４６ＧｌｙＡ　６２Ｅｌｌｍ ６２Ｅｌｌｍ

６２Ｅｌｌｍ

　　：第二次增加或减少的阳性反应结果；ＡＰＰＡ：丙氨酸苯丙氨酸脯氨酸芳胺酶；ＰｒｏＡ：Ｌ脯氨酸芳胺酶；ＴｙｒＡ：络氨酸芳胺酶；Ｕｒｅ：尿素酶；

ＩＬＡＴＫ乳酸盐产碱；Ａｇｌｕ：α葡萄糖；ＳＵＣ：琥珀酸盐产碱；ＧｌｙＡ：氨基乙酸芳胺酶；Ｅｌｌｍ：ＥＬＬＭＡＮ。

３　讨　　论

鉴定错误的原因：两次鉴定过程中的数据表明，在鉴定为

马耳他布鲁氏菌中阳性生化反应最多的１例共有９种生化反

应，其他几个实验只不过是这９个阳性反应中的其中几项的组

合，就是同样鉴定为布鲁氏菌的３次实验，阳性反应项目数也

不一致。张磊等［３］用 ＶＩＴＥＫ２ＣｏｍｐａｃｔＧＮ鉴定卡重复对１

株 玫 瑰 假 单 胞 菌 鉴 定 ３ 次，其 生 化 编 码 分 别 为

０００００１３０２５０１００１（５．２５ ｈ）、０００００１３０１５０１０００（７．２５ ｈ）、

０００００１３０１５０１００１（１０．２５ｈ），分别提示为皮氏罗尔斯顿菌（可

信度９９％）、支气管炎鲍特菌（可信度９７％），以及可能为鲁菲

不动杆菌与支气管败血鲍特菌的低鉴定度细菌。加拿大Ｐａｎ

ａｇｏｐｏｕｌｏｓ等
［４］报道，４年中蒙特利尔４例儿童血培养分离的

霍氏鲍特菌，最初由于 ＡＰＩ２０Ｅ、ＮＥ不能给出良好鉴定，用

ＶＩＴＥＫ２细菌自动鉴定仪鉴定为洛菲不动杆菌（９９％ｐｒｏｂａｂｉｌ

ｉｔｙ，ｅｘｃｅｌｌｅｎｔｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌ）。

结合上述文献报道，分析本次误鉴定原因可能有：血培养

分离原代培养细菌和冻存传代菌株生长速度等特性差异，导致

某些生化反应速度差异，从而出现错误鉴定结果，２次生化结

果阳性数量存在差异可部分支持这个推断；另一原因在于的

ＶＩＴＥＫ２鉴定仪 ＧＮ卡使用的样品量较少，加样、结果读数都

易受到影响。最重要的是自动细菌鉴定仪未固定时间判定最

终结果，这一点是造成结果差异的主要原因，只要已检测到的

生化反应组合模式与数据库中某种细菌编码一致就会自动终

止鉴定，给出结果，对于生长较为缓慢及生化反应模式相近的

的细菌种类，误鉴定概率较高。

复习文献，发现使用一些商业的细菌鉴定系统鉴定产生布

鲁氏菌被错误鉴定的案例时有发生。布鲁氏菌可被误鉴定为

苯丙酮酸莫拉菌（以前为苯丙酮酸冷杆菌）或解脲寡源杆菌

（ＡＰＩ２０ＮＥ 系 统，法 国 生 物 梅 里 埃，ＭａｒｃｙＩ′Ｅｔｏｉｌｅ，

Ｆｒａｎｃｅ）
［５６］，人苍白杆菌（ＡＰＩ２０ＮＥ系统

［７］，快速 ＮＦＰｌｕｓ系

统，ＩｎｎｏｖａｔｉｖｅＤｉａｇｎｏｓｔｉｃＳｙｓｔｅｍｓＩｎｃ．，Ａｔｌａｎｔａ，ＵＳＡ）
［８９］，流

感嗜血杆菌生物ＩＶ 型，莫拉菌属（ＭｉｃｒｏＳｃａｎｐａｎｅｌｓＳｉｅｍｅｎｓ

ＨｅａｌｔｈｃａｒｅＤｉａｇｎｏｓｔｉｃｓＩｎｃ．，ＷｅｓｔＳａｃｒａｍｅｎｔｏ，ＣＡ，ＵＳＡ）
［７］，

动物溃疡伯格菌 （ＭｉｃｒｏＳｃａｎＷａｌｋＡｗａｙｓｙｓｔｅｍ ｕｓｉｎｇ Ｍｉ

ｃｒｏＳｃａｎＮｅｇＣｏｍｂｏＴｙｐｅ４４ｐａｎｅｌｗｉｔｈａ６４％ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ）
［１０］，

木糖氧化产碱菌和施氏假单胞菌（Ｒｅｍｅｌｓｙｓｔｅｍ，ｗｉｔｈａ９９％

ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ）
［９］等。

文献报道，大约有四分之一的实验室获得性细菌性感染是

由布鲁氏菌造成［１１１２］。布鲁氏菌通过气溶胶途径的感染剂量

为１０～１００个菌体
［１３］。几起案例都是由于操作者没有穿防护

罩，未戴手套、口罩等引起的［１３１４］。虽然这些病例感染的确切

机制未经证实，按照有关组织的建议，布鲁氏菌的培养等操作

应按照３级生物安全实验操作完成，但前提是实验室必须首先

怀疑是布鲁氏菌，才有可能采取符合这些措施的操作。但临床

实际运行中较为困难，比如本文中来自于关节病变患者的培养

物，外科医生只是在给患者施行关节修复手术过程中，发现关

节腔有感染灶，临时采集标本培养，况且与布鲁氏菌表型类似

的小的革兰阴性菌也有许多种，在看不到临床患者的微生物实

验室更为被动。故建议细菌鉴定系统生产厂家应该完善其数

据库中专家系统，当细菌鉴定系统报告为人苍白杆菌、解脲寡

源杆菌、苯丙酮酸莫拉菌、支气管败血鲍特菌、动物溃疡伯格

菌、莫拉菌属或流感嗜血杆菌生物ＩＶ 型等少见菌种时，应该

在鉴定仪器专家系统中提示需与布鲁氏菌鉴别，使微生物实验

室工作人员采用更加有效的防护措施预防布鲁氏菌引起的实

验室获得性感染。

再对近年来报道的支气管败血鲍特菌、人苍白杆菌等感染

病例复习。Ｗｅｒｎｌｉ等
［１５］报道了对８个支气管败血鲍特菌感染

病例的评估。除１例外，所有的病例都有比较明显的基础性疾

病，包括４例严重的肺部疾病患者，２例ＡＩＤＳ患者和１例自身

免疫性中性粒细胞减少症患者。其中７例标本均来自呼吸道，

只有１例来自于孕妇的胎盘，为无症状携带者，在剖腹产时取

样分离出支气管败血鲍特菌，且可以排除实验室污染。众所周

知，布鲁氏菌是动物流产（胎盘感染所致）的主要病原菌，而该

例患者分离菌株的鉴定并未经分子生物学方法鉴定，可高度怀

疑为布鲁氏菌误鉴定。最新一篇人苍白杆菌罕见致肺炎的病

例报道中，对于病原菌的鉴定仅仅使用了西门子自动鉴定仪及

ＡＰＩ２０ＮＥ，并未对菌株进行分子鉴定
［１６］。建议此类文章增加

对菌株使用分子生物学方法鉴定的内容，可使菌株鉴定准确性

大大增强，从而提高临床诊断准确性。
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·临床微生物学与检验论著（全军检验大会优秀论文）·

２０１１年度本院临床ＳＡ感染分布及耐药性分析

陆建福，戴启宇△，冯真真，王会英，钱　磊，邓　昆

（济南军区第３７１中心医院检验病理科，河南新乡４５３０００）

　　摘　要：目的　调查２０１１年度该院临床金黄色葡萄球菌（ＳＡ）和耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）感染分布情况及其对

常用抗菌药物的耐药率，为控制院内感染和临床合理使用抗菌药物提供依据。方法　对该院２０１１年度检出的ＳＡ和 ＭＲＳＡ药敏

结果回顾性分析。结果　２０１１年度共检出ＳＡ１４６株（其中 ＭＲＳＡ２９株），菌株主要来源样本为痰液４９株（３３．５６％），脓液３７株

（２５．３４％），泌尿生殖道分泌物１１株（７．５３％），其他样本４９株（３３．５６％）。菌株分布前三位的科室是神经外科３６株（２４．６６％）、

创伤外科２４株（１６．４４％）、呼吸消化科１７株（１１．６４％）。分离出的１４６株ＳＡ对万古霉素、利奈唑胺全部敏感，其中 ＭＲＳＡ对红

霉素、克林霉素、四环素和环丙沙星呈现较高的耐药率，达７０％以上；ＭＲＳＡ对各种抗菌药物的耐药率均明显高于甲氧西敏感金

黄色葡萄球菌（ＭＳＳＡ）并呈现多重耐药。结论　ＳＡ临床感染分布和耐药率的分析能够为控制医院内 ＭＲＳＡ的感染与流行及指

导临床合理用药提供科学的理论依据。
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