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·论著·

国内耐甲氧西林金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因特征 犕犲狋犪分析

倪　俊，许献荣，陈瑞彩
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［摘　要］　目的　采用Ｍｅｔａ分析，综合评价中国耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）耐消毒剂基因特征。方法　计算

机检索中国知网（ＣＮＫＩ）、万方医学网、ＰｕｂＭｅｄ、ＥＭｂａｓｅ等数据库，查找中国 ＭＲＳＡ耐消毒剂基因特征的相关文献，

按照统一的纳入与排除标准筛选文献后，采用Ｒ３．１．１软件、ＲｅｖＭａｎ５．３软件进行 Ｍｅｔａ分析。结果　共纳入４２篇

文献，我国１６个省（直辖市）的２６７１株 ＭＲＳＡ 耐消毒剂基因情况。Ｍｅｔａ分析结果显示：狇犪犮Ａ／Ｂ、狇犪犮Ｃ、狇犪犮Ｊ和

狀狅狉Ａ基因的合并检出率分别为２８．０３％（９５％犆犐：２０．０３％～３６．４８％）、８．９４％（９５％犆犐：１．２７％～２２．４９％）、

１７．７４％（９５％犆犐：２．２５％～４３．３９％）和１７．９０％（９５％犆犐：０．００％～７６．３８％）。狇犪犮ＥΔ１、狇犪犮Ｇ、狇犪犮Ｈ的检出率均为０。

中国淮河以南、以北地区狇犪犮Ａ／Ｂ基因的合并检出率分别为２７．１２％（９５％犆犐：１９．０３％～３６．０６％）和３０．１４％（９５％

犆犐：１３．１１％～５０．６３％），南北地区差异无统计学意义（犣＝０．５９，犘＞０．０５）。东部、中部、西部经济区域的狇犪犮Ａ／Ｂ基

因的合并检出率分别为２９．９５％（９５％犆犐：２１．８５％～３８．７３％）、２２．６５％（９５％犆犐：１０．０８％～３８．４７％）和２６．９４％

（９５％犆犐：３．７８％～６０．９５％），组间差异均无统计学意义（犘＞０．０５）。医院获得性 ＭＲＳＡ与社区获得性 ＭＲＳＡ

狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率比较，差异无统计学意义［犗犚及９５％犆犐为０．６９（０．１４～３．３１），犘＝０．６４］。ＭＲＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ基因

检出率高于甲氧西林敏感金黄色葡萄球菌（ＭＳＳＡ）［犗犚及９５％犆犐为４．９９（３．５３～７．０６），犘＜０．０１］。结论　中国

ＭＲＳＡ耐消毒剂基因检出率高，ＭＲＳＡ耐消毒剂基因是一个常见且严重的问题，应加强耐消毒剂基因的监测，合

理使用消毒剂。
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ｔｉｖｅ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊；ｄｉｓｉｎｆｅｃｔａｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅ；狇犪犮Ａ／Ｂ；狇犪犮Ｃ；狇犪犮Ｊ；狇犪犮ＥΔ１；狇犪犮Ｇ；狇犪犮Ｈ；

狀狅狉Ａ；Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ

［ＣｈｉｎＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１５，１４（３）：１４９－１５８，１６５］

　　多重耐药菌———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）

是医院感染的重要病原菌，其临床分离率呈逐年上升

趋势。使用消毒剂是杀灭细菌、切断传播途径的重要

方法，但消毒剂长期大量地使用又产生了耐消毒剂的

菌株。为了解我国 ＭＲＳＡ耐消毒剂基因的检出率、

地区分布等特征，笔者对近年来我国关于 ＭＲＳＡ耐

消毒剂基因的相关文献进行了综合评价。

１　资料与方法

１．１　纳入标准　报道我国 ＭＲＳＡ耐消毒剂基因的

相关研究。细菌培养鉴定为金黄色葡萄球菌，根据

药敏试验证实为 ＭＲＳＡ、甲氧西林敏感金黄色葡萄

球菌（ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊，

ＭＳＳＡ）。通过ＰＣＲ检测耐消毒剂基因。

１．２　 排除标准　（１）综述文献；（２）重复报告；（３）菌

种、菌株及检测基因数据不详细；（４）菌株标本来源于

非临床。

１．３　文献检索策略　计算机检索中国知网（ＣＮＫＩ）、

万方医学网、ＰｕｂＭｅｄ、ＥＭｂａｓｅ等数据库，检索时限均

为建库—２０１４年６月。以耐甲氧西林金黄色葡萄球

菌、消毒剂、主动外排系统、耐消毒剂基因、ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊（ＭＲＳＡ）、ｄｉｓｉｎｆｅｃｔａｎｔ、

ａｃｔｉｖｅｅｆｆｌｕｘｓｙｓｔｅｍ、ｄｉｓｉｎｆｅｃｔａｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅ、狇犪犮、

狀狅狉Ａ、犫犿狉、犿犱狉Ｌ、狅狉犳Ａ作为检索词，在上述数据库进

行检索。为尽量减少漏查文献，笔者同时结合手工检

索，并对纳入文献的参考文献进行二次检索。若发现

文献再次报道，则纳入最近发表的文献。由２名研究

人员根据纳入与排除标准独立进行文献筛选、资料提

取，如遇分歧，讨论解决。资料提取主要包括以下内

容：作者、年份、地区（省份）、菌株数量、耐消毒剂基

因等。

１．４　统计分析　对耐消毒剂基因的检出率单个率

的数据采用Ｒ３．１．１软件进行 Ｍｅｔａ分析，首先根

据正态性检验选择合适的方法，计算总的率及其

９５％可信区间 （ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌ，犆犐）。使用

Ｅｇｇｅｒ法检验发表偏倚，如存在发表偏倚则采用剪

补法修正发表偏倚对合并结果造成的影响。两大样

本率的比较采用二项分布犣检验。犘≤０．０５为差

异有统计学意义。对二分类数据采用ＲｅｖＭａｎ５．３

软件进行 Ｍｅｔａ分析，采用比值比（ｏｄｄｒａｔｉｏ，犗犚）及

其９５％犆犐为效应分析统计量。采用χ
２ 检验和犐２

检验进行异质性检验，若异质性检验无统计学意义

（犘≥０．１，犐
２
＜５０％），采用固定效应模型合并效应

量，如异质性有统计学意义（犘＜０．１，犐
２
≥５０％），说

明各研究结果间异质性较大，对其异质性来源进行

分析，若无明显的临床异质性则采用随机效应模型

合并效应量。对文献≥１０篇以漏斗图检验发表

偏倚。

２　结果

２．１　文献检索结果　初检出相关文献１０４篇，经逐

层筛选后，最终纳入文献４２篇
［１－４２］，累计报道我国

１６个省（直辖市）的２６７１株 ＭＲＳＡ 耐消毒剂基因

情况。见表１。
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表１　纳入文献基本情况表

犜犪犫犾犲１　Ｂａｓｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｉｎｃｌｕｄｅｄｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

纳入文献 省份［淮河以北（南），东中部经济区］ ＭＲＳＡ（株）
耐消毒剂基因分布（株）

狇犪犮Ａ／Ｂ 狇犪犮Ｃ 狇犪犮ＥΔ１ 狇犪犮Ｇ 狇犪犮Ｈ 狇犪犮Ｊ 狀狅狉Ａ

高晓览［１］ 安徽合肥（南，中部） ８０ ２９ － － － － ９ ５４

秦淑国［２］ 安徽淮北（北，中部） ６４ １０ － － － － － －

华德兴［３］ 北京（北，东部） ２７ ３ ０ － － － － ３

李晨［４］ 北京（北，东部） ４６ １２ － － － － － －

苏裕心［５］ 北京（北，东部） ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ －

华德兴［３］ 广东（南，东部） ４０ ５ ０ － － － － ０

李小辉［６］ 广东（南，东部） ６４ １２ － － － － － －

莫晓能［７］ 广东（南，东部） １２４ ８６ ３２ － － － ４５ －

许艳子［８］ 广东（南，东部） １２ ０ － － － － － －

莫非［９］ 贵州（南，西部） ２０ ８ － － － － － －

孙静娜［１０］ 河北（北，东部） ４５ １８ － － － － － －

王敏［１１］ 湖南（南，中部） ８０ １９ ３４ － － － － －

陆亚华［１２］ 江苏常州（南，东部） ３０ １４ － － － － － －

茆海丰［１３］ 江苏连云港（北，东部） １６ １ － － － － － －

吴晓松［１４］ 江苏南京（南，东部） ９ ０ － － － － － －

糜祖煌［１５］ 江苏无锡（南，东部） ６９ ３２ － － － － － －

胡雪飞［１６］ 江西（南，中部） ５０ ０ － － － － － －

陆亚华［１２］ 江西（南，中部） ３１ １２ － － － － － －

王伟［１７］ 江西（南，中部） ３１ １２ － － － － － －

章敏［１８］ 江西（南，中部） ３６ １１ － － － － － －

李丹［１９］ 辽宁（北，东部） ２５ １６ － － － － － －

杨晓燕［２０］ 宁夏（北，西部） ９７ ８ － － － － － －

周玉美［２１］ 宁夏（北，西部） ６６ ６６ － － － － － －

冯莉［２２］ 山东（北，东部） ５６ ３１ － － － － － －

李笃军［２３］ 山东（北，东部） ２９５ １４９ ２７ － － － － －

李双［２４］ 陕西（北，西部） １５２ １１ － － － － － －

张志明［２５］ 陕西（北，西部） ５６ ７ － － － － － －

葛忆琳［２６］ 上海（南，东部） ３８ ８ － － － － － －

潘引君［２７］ 上海（南，东部） ３４ ２ － － － － － －

乔钧［２８］ 上海（南，东部） ６０ ２１ － － － － － －

吴霞［２９］ 上海（南，东部） ３７ ９ － － － － － －

袁应华［３０］ 上海（南，东部） ２４ １０ － － － － － －

胡志东［３１］ 天津（南，东部） ４７ １９ － － － － － －

王立新［３２］ 天津（南，东部） １３ ３ － － － － － －

陈迎晓［３３］ 浙江（南，东部） ５９ ５ － － － － － －

黄支密［３４］ 浙江（南，东部） ５０ ４６ － － － － － －

姜爱英［３５］ 浙江（南，东部） ７１ １４ － － － － － －

姜新华［３６］ 浙江（南，东部） ２０ ４ ２ － － － － －

李水法［３７］ 浙江（南，东部） ４０ １８ － － － － － －

陆亚华［１２］ 浙江（南，东部） ３０ １４ － － － － － －

王琴［３８］ 浙江（南，东部） １０２ ３ － － － － － －

王伟［１７］ 浙江（南，东部） ４２ ２２ － － － － － －

王卫华［３９］ 浙江（南，东部） ２４ １０ － － － － － －

朱健铭［４０］ 浙江（南，东部） ２２１ １０１ － － － － － －

王华丽［４１］ 重庆（南，西部） ８４ ４ － － － － － －

周庭权［４２］ 重庆（南，西部） ５２ ９ － － － － － －

　　注：部分文献包括２个及２个以上地区；按照经济区域划分为东部（北京、天津、河北、辽宁、上海、江苏、浙江、山东、广东）、西部（重庆、贵

州、陕西、甘肃）和中部（安徽、江西、湖南）经济区域；－：为未检测

２．２　ＭＲＳＡ耐消毒剂基因检出情况　纳入的４２篇

文献均检测了狇犪犮基因，其中检测狇犪犮Ａ／Ｂ家族文

献４２篇（４６个地区菌株）
［１－４２］，检测狇犪犮Ｃ基因文献

６ 篇 （７ 个地区菌株）
［３，５，７，１１，２３，３６］，检测狇犪犮ＥΔ１、

狇犪犮Ｇ、狇犪犮Ｈ文献１篇
［５］，检测狇犪犮Ｊ文献３篇

［１，５，７］。

狇犪犮Ｂ与狇犪犮Ａ基因相比，仅是７个碱基和第１０个
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跨膜片段３２３位的氨基酸不同，狇犪犮Ａ为天冬氨酸，

狇犪犮Ｂ为丙氨酸，统称为狇犪犮Ａ／Ｂ家族
［４３－４４］。对非

狇犪犮基因检测的文献较少，仅２篇文献（３个地区菌

株）检测了狀狅狉Ａ
［１，３］。

对检测率进行合并分析发现，狇犪犮Ａ／Ｂ家族的合

并检出率最高，达２８．０３％（２０．３０％～３６．４８％）；狇犪犮Ｃ

基因的合并检出率为８．９４％（１．２７％～２２．４９％），

狇犪犮Ａ／Ｂ家族的合并检出率高于狇犪犮Ｃ（犣＝６．０５，犘＜

０．０１），其余组间差异均无统计学意义（犘＞０．０５）。发

表偏倚Ｅｇｇｅｒ检验显示，狇犪犮Ａ／Ｂ家族合并检出率无

发表偏倚（犘＝０．２９）。见表２，图１～４。狇犪犮ＥΔ１、

狇犪犮Ｇ、狇犪犮Ｈ的检出率均为０。

表２　ＭＲＳＡ不同耐消毒剂基因检出率的 Ｍｅｔａ分析结果

犜犪犫犾犲２　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｄｉｓｉｎｆｅｃｔａｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎＭＲＳＡ

检测基因 研究数
合并检出

率（％）
９５％犆犐（％）

异质性检验

犙 犘

狇犪犮Ａ／Ｂ ４６ ２８．０３ ２０．０３～３６．４８ ９７１．４１ ＜０．０１

狇犪犮Ｃ ７ ８．９４ １．２７～２２．４９ ９２．７４ ＜０．０１

狇犪犮Ｊ ３ １７．７４ ２．２５～４３．３９ ２０．２３ ＜０．０１

狀狅狉Ａ ３ １７．９０ ０．００～７６．３８ １０７．２５ ＜０．０１

图１　ＭＲＳＡ中狇犪犮Ａ／Ｂ家族基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲１　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／ＢｇｅｎｅｓｉｎＭＲＳＡ
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图２　ＭＲＳＡ中狇犪犮Ｃ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲２　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮ＣｇｅｎｅｉｎＭＲＳＡ

图３　ＭＲＳＡ中狇犪犮Ｊ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲３　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮ＪｇｅｎｅｉｎＭＲＳＡ

图４　ＭＲＳＡ中狀狅狉Ａ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲４　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狀狅狉ＡｇｅｎｅｉｎＭＲＳＡ

２．３　ＭＲＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ基因的区域分布

２．３．１　南北方地区狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出情况　以淮

河－秦岭为界将中国分为南方地区和北方地区，比

较不同地理区域狇犪犮Ａ／Ｂ检出率，合并分析发现，淮

河以北地区狇犪犮Ａ／Ｂ基因的合并检出率与淮河以南

地区相比，差异无统计学意义（犣＝０．５９，犘＞０．０５）。

发表偏倚Ｅｇｇｅｒ检验显示，两地区狇犪犮Ａ／Ｂ合并检

出率不存在发表偏倚。见表３，图５～６。

表３　不同地区狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析结果

犜犪犫犾犲３　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｏｎｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ

地区 研究数 合并检出率（％） ９５％犆犐（％）
异质性检验

犙 犘

Ｅｇｇｅｒ检验

狋 犘 斜度

淮河以南 ３３ ２７．１２ １９．０３～３６．０６ ５０８．６７ ＜０．０１ －１．０３ ０．３１ ０．７２

淮河以北 １３ ３０．１４ １３．１１～５０．６３ ４５７．３７ ＜０．０１ －０．０３ ０．７４ ０．７０
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图５　淮河以南地区狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲５　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／ＢｇｅｎｅｆｒｏｍｓｏｕｔｈＣｈｉｎａａｒｅａｓ

图６　淮河以北地区狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲６　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／ＢｇｅｎｅｆｒｏｍｎｏｒｔｈＣｈｉｎａａｒｅａｓ

２．３．２　不同经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出情况　东、

中、西部经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ 合并检出率分别为

２９．９５％（２１．８５％～３８．７３％）、２２．６５％（１０．０８％～

３８．４７％）、２６．９４％（３．７８％～６０．９５％），比较各经济

区域狇犪犮Ａ／Ｂ的合并检出率，差异均无统计学意义

（东部ｖｓ中部：犣＝１．３５，犘＞０．０５；中部ｖｓ西部犣＝

－０．６７，犘＞０．０５；东部ｖｓ西部：犣＝０．５９，犘＞

０．０５）。见表４，图７～９。发表偏倚Ｅｇｇｅｒ检验显
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示，东部经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ合并检出率存在发表偏

倚（犘＝０．０４）。见图１０。采用剪补法修正，增加的

理论研究数为１２，修正后合并检出率为４７．３０％

（３７．２１％～５７．４９％）。中、西部经济区域的狇犪犮Ａ／Ｂ

合并检出率不存在发表偏倚。

表４　不同经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析结果

犜犪犫犾犲４　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｏｎｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅ

ｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｃｏｎｏｍｉｃｒｅｇｉｏｎｓ

地区 研究数
合并检出

率（％）
９５％犆犐（％）

异质性检验

犙 犘

东部经济区 ３２ ２９．９５ ２１．８５～３８．７３ ４４５．９４ ＜０．０１

中部经济区 ７ ２２．６５ １０．０８～３８．４７ ６７．２０ ＜０．０１

西部经济区 ７ ２６．９４ ３．７８～６０．９５ ３８３．７２ ＜０．０１

图７　东部经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲７　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅｆｒｏｍｅａｓｔｅｒｎｅｃｏｎｏｍｉｃｒｅｇｉｏｎｓ

图８　中部经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲８　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅｆｒｏｍｃｅｎｔｒａｌｅｃｏｎｏｍｉｃｒｅｇｉｏｎｓ
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图９　西部经济区域狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲９　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅｆｒｏｍｗｅｓｔｅｒｎｅｃｏｎｏｍｉｃｒｅｇｉｏｎｓ

２．４　医院获得性（ｈｏｓｐｉｔａｌａｃｑｕｉｒｅｄ，ＨＡ）与社区获

得性（ｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｃｑｕｉｒｅｄ，ＣＡ）ＭＲＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ基因

检出情况　有４篇文献对 ＨＡＭＲＳＡ与ＣＡＭＲＳＡ

狇犪犮Ａ／Ｂ基因进行了研究
［２７－２９，３９］，异质性检验结果

提示存在差异（犘＝０．０９，犐２＝５４％），选用随机效应

模型进行 Ｍｅｔａ分析，结果犗犚 及９５％犆犐为０．６９

（０．１４～３．３１）。ＨＡＭＲＳＡ与ＣＡＭＲＳＡｑａｃＡ／Ｂ

基因检出率比较，差异无统计学意义（犘＝０．６４）。

见图１１。

２．５　ＭＲＳＡ与ＭＳＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出情况　共纳

入１０篇文献
［１３，１５，２０，２３，２６，３０，３２，３５，４１，４２］，异质性检验结果

提示不存在差异（犘＝０．３６，犐２＝９％），选用固定效应

模型进行 Ｍｅｔａ分析，结果犗犚 及９５％犆犐为４．９９

（３．５３～７．０６）。ＭＲＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ 基因检出率高于

ＭＳＳＡ，其差异有统计学意义（犘＜０．０１）。漏斗图呈现

倒漏斗状，基本对称，提示文献发表偏倚不大，结果

可信度较高。见图１２。
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图１０　东部经济区狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出率 Ｍｅｔａ分析漏斗图

犉犻犵狌狉犲１０　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｕｎｎｅｌｐｌｏｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆ

狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅｆｒｏｍｅａｓｔｅｒｎｅｃｏｎｏｍｉｃｒｅｇｉｏｎｓ

图１１　ＨＡＭＲＳＡ与ＣＡＭＲＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ基因检出情况比较的 Ｍｅｔａ分析森林图

犉犻犵狌狉犲１１　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｓｔｐｌｏｔｏｆ狇犪犮Ａ／ＢｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＨＡＭＲＳＡａｎｄＣＡＭＲＳＡ
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图１２　ＭＲＳＡ与 ＭＳＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ家族基因检出情况比较的

Ｍｅｔａ分析漏斗图

犉犻犵狌狉犲１２　Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｆｕｎｎｅｌｐｌｏｔｏｆ狇犪犮Ａ／Ｂｇｅｎｅｄｅｔｅｃ

ｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＭＲＳＡａｎｄＭＳＳＡ

３　讨论

与细菌对抗菌药物产生耐药性一样，细菌长时

间接触同一类消毒剂也会对该类消毒剂产生抗性。

细菌对消毒剂抗性，通常指对消毒剂常用浓度不再

敏感的菌株出现，也指在能杀灭或抑制绝大部分该

种细菌的消毒剂浓度下，不能被杀灭或抑制的菌株

出现［４５］。质粒介导的外排泵是细菌对多种阳离子

消毒剂产生抗性的重要机制。目前，对 ＭＲＳＡ耐消

毒剂机制中质粒介导外排泵研究较多的是狇犪犮基

因。已知该类耐消毒剂基因有狇犪犮Ａ、狇犪犮Ｂ、狇犪犮Ｃ、

狇犪犮Ｄ、狇犪犮Ｅ、狇犪犮ＥΔ１、狇犪犮Ｆ、狇犪犮Ｇ、狇犪犮Ｈ、狇犪犮Ｊ１０种，

根据抗性情况及 ＤＮＡ 同源性分为狇犪犮Ａ／Ｂ 和

狇犪犮Ｃ／Ｄ两大家族
［４６］。本组 Ｍｅｔａ分析发现，ＭＲＳＡ

中狇犪犮Ａ／Ｂ占绝对优势，是 ＭＲＳＡ对消毒剂产生耐

药性的最重要机制。铵类、胍类、腙类消毒剂在我国

临床广泛用于伤口消毒。金黄色葡萄球菌容易获得

狇犪犮基因，而耐消毒剂狇犪犮外排系统的编码基因位于

质粒上，其介导对抗菌药物的耐药性能够在细菌间

传递，使敏感株获得耐药性［４７］。犙犪犮基因不仅是季

铵类、双胍类消毒剂的耐药机制，也是细菌对碘伏、

戊二醛类消毒剂的耐药基因。除狇犪犮耐消毒剂基

因，狀狅狉Ａ、犫犿狉、犿犱狉犔、狅狉犳Ａ等基因也是耐消毒剂基

因。编码的蛋白ｎｏｒＡ不仅表现为对氟喹诺酮类药

物耐药，对其他类抗菌药物和亲脂或单价阳离子化

合物，如十六烷基三甲基溴化铵、苯扎氯铵、丫啶黄

也存在耐药现象［４４］。本研究中，有２篇文献检测了

狀狅狉Ａ基因，其合并检出率达１７．９０％（９５％犆犐：

０．００％～７６．３８％）。这可能与地域分布差异性和试

验操作过程中的误差有关［１］，但也提示我们，应重视

狀狅狉Ａ在 ＭＲＳＡ耐消毒剂机制中的作用。

本组综合评价结果表明，各地理及经济区域间

狇犪犮Ａ／Ｂ基因的合并检出率差异，无统计学意义。

这与消毒剂在不同区域均较广泛使用有关。各地区

均应加强耐消毒剂基因的监测，为合理使用消毒剂

提供依据。

ＨＡＭＲＳＡ与ＣＡＭＲＳＡ 均已有耐消毒剂基

因的出现，但 ＨＡＭＲＳＡ与ＣＡＭＲＳＡ狇犪犮Ａ／Ｂ基

因检出率比较，差异无统计学意义（犘＝０．６４）。这

可能与近几年胍类、铵类等消毒剂广泛使用于百姓

日常生活中，过度、频繁使用，导致社区耐消毒剂基

因检出率增高有关［２７］。

作为临床常见的多重耐药菌 ＭＲＳＡ，其耐药性

高于 ＭＳＳＡ
［４８］。本组综合评价发现，ＭＲＳＡ 抗消

毒剂狇犪犮Ａ／Ｂ家族基因检出率高于 ＭＳＳＡ，说明细

菌耐抗菌药物的同时，也对消毒剂产生抗性［４９］。金

黄色葡萄球菌家族狇犪犮基因所在的质粒常同时携带

对多种抗菌药物的抗性基因，如ＰＳＫ１质粒既携带

编码对溴乙锭、季铵盐类的抗性基因狇犪犮Ａ，又携带

对抗菌药物耐药的基因（犌犿γ、犜犕γ、犓γ、犜狉γ等），

这两者具体机制尚待进一步研究［４６］。

综上所述，目前研究提示我国 ＭＲＳＡ耐消毒剂

基因检出率高，ＭＲＳＡ耐消毒剂基因是一个常见且

严重的问题，应加强耐消毒剂基因的监测，合理使用

消毒剂。
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［１８］章敏，都莉，谢忆虹，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌和溶血葡

萄球菌耐药基因的检测［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２００９，１９

（２２）：３０１４－３０１６．

［１９］李丹，陈佰义．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌抗消毒剂基因的检

测［Ｊ］．中国消毒学杂志，２００８，２５（４）：３７３－３７５．

［２０］杨晓燕，赵志军，贾伟，等．３４４株葡萄球菌耐消毒剂基因

狇犪犮Ａ／Ｂ检测及耐药性分析［Ｊ］．中华检验医学杂志，２００９，３２

（５）：５７５－５７７．

［２１］周玉美，魏莲花，邹凤梅，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌ＳＣＣ

ｍｅｃ分型及同源性研究［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１４，２４

（５）：１０４１－１０４３．

［２２］冯莉．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌耐药基因及耐消毒剂基因研

究［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２００９，１９（３）：２４４－２４６．

［２３］李笃军，朱元祺，苏维奇．胶东地区金黄色葡萄球菌消毒剂抗性

基因的研究［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１２，２２（１８）：３９４５－

３９４７．

［２４］李双，李武平，刘冰等．西安市ＭＲＳＡ耐消毒剂基因狇犪犮Ａ／Ｂ的

检测［Ｊ］．现代生物医学进展，２０１２，１２（９）：１７１６－１７１８．

［２５］张志明，武冬娜，徐永妮．西安地区血培养标本分离的 ＭＲＳＡ

犿犲犮Ａ与狇犪犮Ａ／Ｂ基因检测［Ｊ］．中国消毒学杂志，２０１１，２８（５）：

５５６－５５８．

［２６］葛忆琳，朱仁义，陈越火，等．临床分离的金黄色葡萄球菌对消

毒剂抗力及其抗药基因研究［Ｊ］．中国消毒学杂志，２０１０，２７

（６）：６５８－６６０．

［２７］潘引君，谢玲丽，任志华，等．医院与社区获得性金黄色葡萄球

菌耐药性分析［Ｊ］．职业与健康，２０１４，３０（７）：８９８－９００．

［２８］乔钧，张珏．医院与社区获得性感染耐甲氧西林金黄色葡萄球菌

耐消毒剂基因初步研究［Ｊ］．检验医学，２００９，２４（１１）：７８１－７８３．

［２９］吴霞，王传清，严秀峰，等．儿童耐甲氧西林金黄色葡萄球菌的

耐药性和耐药基因研究［Ｊ］．中华传染病杂志，２０１３，３１（１１）：

６４１－６４５．

［３０］袁应华，李永明，张雯雁．葡萄球菌耐消毒剂基因狇犪犮Ａ／Ｂ的检

测及临床意义［Ｊ］．现代检验医学杂志，２００９，２４（３）：１０６－１０８．

［３１］胡志东，李金，马睿，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌耐药基因

及耐消毒剂基因的研究［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２００６，１６

（５）：４８１－４８４．

［３２］王立新，胡!

明，胡志东，等．２００６－２０１１年６０株血感染金黄

色葡萄球菌毒素及耐药基因分析［Ｊ］．天津医药，２０１３，４１（４）：

３３４－３３６．

［３３］陈迎晓，刘俊，李小四，等．金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因及抗

生素耐药相关基因检测［Ｊ］．中国微生态学杂志，２０１２，２４（１２）：

１１０３－１１０５．

［３４］黄支密，仵蕾，吴林松，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌对消毒

剂和常用抗菌药物的耐药性及相关基因的研究［Ｊ］．中华微生

物学和免疫学杂志，２００６，２６（１２）：１１１６－１１１７．

［３５］姜爱英，应俊，管瑜，等．临床分离的金黄色葡萄球菌犿犲犮Ａ 和

狇犪犮Ａ／Ｂ基因检测［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１０，２０（９）：１２１２

－１２１５．

［３６］姜新华，王菊梅，吴小明，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌消毒

剂抗性相关基因分析［Ｊ］．检验医学，２０１０，２５（２）：１５９－１６０．

［３７］李水法，王华钧，孙小军，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌基因

检测［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２００９，１９（２３）：３１７２－３１７４．

［３８］王琴，杨丽美，骆方军，等．金黄色葡萄球菌耐药性及犿犲犮Ａ、

狇犪犮Ａ／Ｂ和狆狏ｌ基因检测［Ｊ］．中华临床感染病杂志，２００９，２

（２）：１０２－１０５．

［３９］王卫华，陈洁，汪丽，等．医院与社区获得性感染金黄色葡萄球

菌耐消毒剂基因初步研究［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２００６，１６

（８）：８６５－８６７．

［４０］朱健铭，吴康乐，姜如金．２２１株耐甲氧西林金黄色葡萄球菌

狇犪犮Ａ／狇犪犮Ｂ基因检测及临床意义［Ｊ］．中华医院感染学杂志，

２００８，１８（１１）：１５２２－１５２４．

［４１］王华丽，盛家琦，黄文祥．金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因狇犪犮Ａ

的研究［Ｊ］．中国抗生素杂志，２００７，３２（４）：２２９－２３１，Ｓ１．

［４２］周庭权，黄文祥，贾蓓，等．金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因狇犪犮Ａ

的流行病学研究［Ｊ］．中国感染与化疗杂志，２００９，９（４）：２８３－

２８５．

［４３］ＭａｙｅｒＳ，ＢｏｏｓＭ，ＢｅｙｅｒＡ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅａｎｔｉｓｅｐ

ｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ狇犪犮Ａ，狇犪犮Ｂ，狇犪犮Ｃｉｎ４９７ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅｓｉｓｔ

ａｎｔａｎｄｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅＥｕｒｏｐｅａｎｉｓｏｌａｔｅｓｏｆ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊

［Ｊ］．ＪＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＣｈｅｍｏｔｈｅｒ，２００１，４７（６）：８９６－８９７．

［４４］华德兴，钱元恕．细菌的消毒防腐剂耐药基因研究进展［Ｊ］．中

国抗生素杂志２００８，３３（９）：５１３－５１８．

［４５］ＲｕｓｓｅｌｌＡＤ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌａｄａｐｔａｔｉｏｎａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏａｎｔｉｓｅｐｔｉｃｓ，

ｄｉｓｉｎｆｅｃｔａｎｔｓａｎｄｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｖｅｓｉｓｎｏｔａｎｅｗｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ［Ｊ］．Ｊ

ＨｏｓｐＩｎｆｅｃｔ，２００４，５７（２）：９７－１０４．
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２７（１０）：６２７－６３２．

［８］　魏泽庆，沈萍，陈云波，等．Ｍｏｈｎａｒｉｎ２０１１年度报告：脑脊液

分离细菌的构成及耐药性［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１２，２２

（２４）：５４９３－５４９６．

［９］　胡付品，朱德妹，汪复，等．２０１１年中国ＣＨＩＮＥＴ细菌耐药

性监测［Ｊ］．中国感染与化疗杂志，２０１２，１２（５）：３２１－３２９．

［１０］肖永红．Ｍｏｈｎａｒｉｎ２００８年度ＩＣＵ 细菌耐药性监测［Ｊ］．中华

医院感染学杂志，２０１０，２０（１６）：２３８４－２３８８．

［１１］郝风兰，王进，肖永红．２００６－２００７年 Ｍｏｈｎａｒｉｎ脑脊液分离

菌耐药性分析［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２００８，１８（９）：１２４３

－１２４７．

［１２］杨青，俞云松，倪语星，等．２０１０年中国ＣＨＩＮＥＴ肠球菌属细

菌耐药性监测［Ｊ］．中国感染与化疗杂志，２０１２，１２（２）：９２－

９７．

［１３］ＳｈａｉｋｈＺＨ，ＰｅｌｏｑｕｉｎＣＡ，ＥｒｉｃｓｓｏｎＣＤ．Ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｔｒｅａｔ

ｍｅｎｔｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｔ犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊犳犪犲犮犻狌犿 ｍｅｎｉｎｇｉｔｉｓ

ｗｉｔｈｌｉｎｅｚｏｌｉｄ：ｃａｓｅｒｅｐｏｒｔａｎｄｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＳｃａｎｄＪ

ＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２００１，３３（５）：３７５－３７９．

［１４］崔向丽，赵志刚．新型口恶唑烷酮类抗生素利奈唑胺［Ｊ］．中国

新药杂志，２００８，１７（６）：５３０－５３３．

［１５］马玲，袁?．２００６～２００９年鲍曼不动杆菌感染分布特征及耐

药性变迁［Ｊ］．重庆医科大学学报，２０１０，３５（１１）：１７３７－１７４１．

［１６］赖源，李先斌，尤灿，等．１５６例新生儿化脓性脑膜炎病原菌分

布及其耐药性分析［Ｊ］．中国感染控制杂志，２００７，６（２）：１１７

－１１９，１２６．

［１７］习慧明，徐英春，朱德妹，等．２０１０年中国ＣＨＩＮＥＴ鲍曼不动

杆菌耐药性监测［Ｊ］．中国感染与化疗杂志，２０１２，１２（２）：９８－

１０４．

［１８］ＳｔｅｉｎｋｒａｕｓＧ，ＷｈｉｔｅＲ，ＦｒｉｅｄｒｉｃｈＬ．ＶａｎｃｏｍｙｃｉｎＭＩＣｃｒｅｅｐ

ｉｎｎｏｎｖａｎｃｏｍｙｃｉｎｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊 （ＶＩ

ＳＡ），ｖａｎｃｏｍｙｃｉｎｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｃｌｉｎｉｃａｌｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｔ犛．

犪狌狉犲狌狊（ＭＲＳＡ）ｂｌｏｏｄｉｓｏｌａｔｅｓｆｒｏｍ２００１－０５［Ｊ］．ＪＡｎｔｉｍｉ

ｃｒｏｂＣｈｅｍｏｔｈｅｒ，２００７，６０（４）：７８８－７９４．
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［４６］李双，李武平，闫沛，等．耐甲氧西林金黄色葡萄球菌对消毒剂

抗性研究进展［Ｊ］．中国消毒学杂志，２０１２，２９（３）：２２３－２２５．

［４７］ＮａｋａｍｉｎａｍｉＨ，ＮｏｇｕｃｈｉＮ，ＮｉｓｈｉｊｉｍａＳ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ

ｏｆｔｈｅｐｌａｓｍｉｄｅｎｃｏｄｉｎｇａｎｔｉｓｅｐｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅ狇犪犮Ｂｉｎ

犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊［Ｊ］．ＢｉｏｌＰｈａｒｍ Ｂｕｌｌ，２００７，３０（８）：

１４１２－１４１５．

［４８］倪俊，许献荣，陈瑞彩，等．烧伤病房患者创面金葡菌分布及耐

药性分析［Ｊ］．中国微生态学杂志，２０１４，２６（４）：４２９－４３１．

［４９］ＲｕｓｓｅｌｌＡＤ，ＴａｔｔａｗａｓａｒｔＵ，ＭａｉｌｌａｒｄＪＹ，ｅｔａｌ．Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

ｌｉｎｋｂｅｔｗｅｅｎｂａｃｔｅｒｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｕｓｅｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓａｎｄｂｉｏ

ｃｉｄｅｓ［Ｊ］．ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎｔｓＣｈｅｍｏｔｈｅｒ，１９９８，４２（８）：２１５１．

（本文编辑：文细毛）
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