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［摘　要］　目的　了解耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）感染现状和耐药机制，为临床合理用药提供依据。

方法　收集徐州地区２０１２—２０１５年各类标本中分离的金黄色葡萄球菌（ＳＡ），用头孢西丁纸片扩散法初筛 ＭＲＳＡ菌

株，扩增犿犲犮Ａ基因进行确认，ＫＢ法检测 ＭＲＳＡ对药物的敏感性，Ｅｔｅｓｔ法测定万古霉素的最低抑菌浓度（ＭＩＣ），采

用多重ＰＣＲ进行葡萄球菌染色体犿犲犮（ＳＣＣ犿犲犮）基因分型。结果　２０１２—２０１５年２１０株ＳＡ共检出 ＭＲＳＡ１１６株，其

中犿犲犮Ａ基因阳性１１４株，ＭＲＳＡ总检出率为５５．２４％。ＭＲＳＡ对万古霉素、奎奴普丁／达福普汀、替考拉宁和利奈唑

胺的敏感率均为１００％，对氯霉素和呋喃妥因的耐药率最低，分别为１５．５２％、１．７２％，ＭＲＳＡ对１０种抗菌药物的耐药

率＞８０％；ＭＲＳＡ对青霉素类、氨基糖苷类、红霉素、喹诺酮类、磺胺类、利福平、四环素、克林霉素的耐药率高于甲氧

西林敏感金黄色葡萄球菌（ＭＳＳＡ）。２０１２—２０１５年万古霉素对 ＭＲＳＡ 的 ＭＩＣ均为１．０μｇ／ｍＬ，ＭＩＣ９０均为

１．５μｇ／ｍＬ，２０１５年发现１株ＭＲＳＡ的万古霉素ＭＩＣ为２．０μｇ／ｍＬ。１１６株ＭＲＳＡ分型结果显示，ＳＣＣ犿犲犮ＩＩ型１１株

（９．４８％），ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ型８５株（７３．２８％），ＳＣＣ犿犲犮ＩＶ型４株（ＩＶａ和ＩＶｂ型各２株，均为１．７２％），未分型 ＭＲＳＡ１６株

（１３．７９％），未检出ＳＣＣ犿犲犮Ｉ和Ｖ型。结论　ＭＲＳＡ呈严重的多重耐药，对万古霉素 ＭＩＣ无漂移，临床 ＭＲＳＡ分离

株以ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ型为主，临床应采取感染控制措施，控制 ＭＲＳＡ感染。
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ｔｉｏｎ；ＭＩＣ；ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃａｌｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｃａｓｓｅｔｔｅ犿犲犮；ＳＣＣ犿犲犮

［ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１７，１６（２）：１０４－１０８］

　　耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅ

ｓｉｓｔａｎｔ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌，ＭＲＳＡ）是目前引起

医院感染最重要的革兰阳性菌之一，文献［１］报道，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）获得外源性 犿犲犮Ａ

产生耐药成为 ＭＲＳＡ，存在于葡萄球菌染色体犿犲犮

盒（ＳＣＣ犿犲犮）的 犿犲犮Ａ 基因编码新的青霉素结合

蛋白ＰＢＰ２ａ，降低其与β内酰胺类抗生素的亲合力，

而产生耐药。ＳＣＣ犿犲犮还可携带除犿犲犮Ａ基因外的

其他耐药基因，造成多药耐药（ｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔ

ａｎｃｅ，ＭＤＲ）。ＳＣＣ犿犲犮目前主要分为８型，基因型

与 ＭＲＳＡ的流行背景有关，不同ＳＣＣ犿犲犮型别的菌

株结构、耐药性和流行特点不同，不同地区的

ＳＣＣ犿犲犮基因型分布可能不同。本研究对徐州地区

的 ＭＲＳＡ进行相关实验，明确本地区 ＭＲＳＡ的耐

药表型和分子流行病学特征，为临床提供相关依据。

１　对象与方法

１．１　菌株来源　２１０株金黄色葡萄球菌（ＳＡ）分离

自本地区４所三级综合性医院２０１２—２０１５年临床

送检的痰、血和分泌物等标本，经培养、分纯和微生

物全自动鉴定系统鉴定，除去同一患者分离的重复

菌株，初步鉴定为 ＭＲＳＡ后－８０℃保存。质控菌

株金黄色葡萄球菌 ＡＴＣＣ２９２１３，购自国家卫生计

生委临床检验中心，ＭＲＳＡ阳性对照菌株为北京大

学人民医院王辉教授馈赠。

１．２　主要试剂与仪器　ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动

细菌鉴定分析系统为法国生物梅里埃公司产品，

ＭｙＣｙｃｌｅｒＰＣＲ热循环仪、电泳仪和凝胶成像系统

均为美国伯乐（ＢｉｏＲａｄ）公司产品，ＴａＫａＲａＰＣＲ

ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ和琼脂糖购自宝生物工程（大连）

有限公司，ＧｅｌＧｒｅｅｎ核酸染料和ＤＬ２０００ＰｌｕｓＤＮＡ

Ｍａｒｋｅｒ购自南京诺唯赞生物科技有限公司，所有药

敏纸片为英国 ＯＸＯＩＤ公司产品，Ｅｔｅｓｔ试纸条为

法国生物梅里埃公司产品，引物由生工生物工程（上

海）股份有限公司合成。

１．３　药敏试验　纸片扩散法（ＫＢ法）检测 ＭＲＳＡ

对临床常用的１９种抗菌药物的敏感性，检测抗菌药

物为青霉素、苯唑西林、阿莫西林、氧氟沙星、诺氟沙

星、左氧氟沙星、环丙沙星、红霉素、克林霉素、庆大

霉素、四环素、磺胺甲口恶唑、复方磺胺甲口恶唑、氯霉

素、利福平、呋喃妥因、奎奴普丁／达福普汀、替考拉

宁和利奈唑胺。所有折点判断采用美国临床实验室

标准化协会（ＣＬＳＩ）２０１５标准。

１．４　初步鉴定　采用ＣＬＳＩ２０１５版标准推荐的头孢

西丁（３０μｇ／片）ＫＢ法，纸片抑菌环直径≤２１ｍｍ

判定为ＭＲＳＡ。

１．５　万古霉素 ＭＩＣ检测　选用万古霉素Ｅｔｅｓｔ试

剂条对初步鉴定的 ＭＲＳＡ 进行 ＭＩＣ测定。根据

ＭＩＣ测定结果，分别统计出 ＭＩＣ几何均值、ＭＩＣ５０、

ＭＩＣ９０和 ＭＩＣ范围。

１．６　ＭＲＳＡ确认试验　初步鉴定的菌株采用煮沸

法提取基因组ＤＮＡ，利用核酸蛋白测定仪测定其浓

度和纯度，用ＰＣＲ扩增犿犲犮Ａ基因。ＰＣＲ反应体系

为２５μＬ，内含２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ２μＬ、

２５０ｎｍｏｌ／Ｌ上下游引物各０．５μＬ、５Ｕ／μＬＴａｋａ

ＲａＴａｑ酶０．２５μＬ、１００ｎｇＤＮＡ模板０．５μＬ、１０×

ＰＣＲ缓冲液（ｐＨ８．３）２．５μＬ，余用灭菌蒸馏水补

齐。ＰＣＲ反应条件：９４℃１０ｍｉｎ预变性；９４℃３０ｓ，

５４℃退火４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３０个循环；最后

７２℃再延伸５ｍｉｎ。ＰＣＲ产物在１．０％琼脂糖凝胶
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（含 １％ＧｅｌＧｒｅｅｎ）中电泳，电压 ５ Ｖ／ｃｍ，电泳

３０ｍｉｎ，在凝胶成像系统成像。引物见表１。

１．７　ＳＣＣ犿犲犮基因分型　用多重ＰＣＲ进行ＳＣＣ犿犲犮

基因分型，参照Ｚｈａｎｇ等
［２］的方法进行。ＰＣＲ反应体

积为５０μＬ，包括２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ４μＬ，

２５０ｎｍｏｌ／Ｌ上下游引物各０．５μＬ，５Ｕ／μＬＴａｋａＲａ

Ｔａｑ酶０．５μＬ，ＤＮＡ模板各１μＬ，１０×ＰＣＲ缓冲液

（ｐＨ８．３）５μＬ，余用灭菌蒸馏水补齐。ＰＣＲ反应条

件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５２℃退火

４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３０个循环；最后７２℃再延伸

１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物在琼脂糖凝胶中电泳，电泳条件同

犿犲犮Ａ基因。引物见表１。

表１　犿犲犮Ａ及ＳＣＣ犿犲犮基因ＰＣＲ扩增引物及其产物大小

犜犪犫犾犲１　ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｉｍｅｒａｎｄｓｉｚｅｏｆｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆ

犿犲犮ＡａｎｄＳＣＣ犿犲犮ｇｅｎｅｓ

目的基因 引物序列（５’－３’）
产物长度

（ｂｐ）

犿犲犮Ａ Ｆ：ＧＴＡＧＡＡＡＴＧＡＣＴＧＡＡＣＧＴＣＣＧＡＴＡＡ ３１０

Ｒ：ＣＣＡＡＴＴＣＣＡＴＧＴＴＴＣＧＧＴＣＴＡＡ

ＳＣＣ犿犲犮Ｉ Ｆ：ＧＣＴＴＴＡＡＡＧＡＧＴＧＴＣＧＴＴＡＣＡＧＧ ６１３

Ｒ：ＧＴＴＣＴＣＴＣＡＴＡＧＴＡＴＧＡＣＧＴＣＣ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＩ Ｆ：ＣＧＴＴＧＡＡＧＡＴＧＡＴＧＡＡＧＣＧ ３９８

Ｒ：ＣＧＡＡＡＴＣＡＡＴＧＧＴＴＡＡＴＧＧＡＣＣ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ Ｆ：ＣＣＡＴＡＴＴＧＴＧＴＡＣＧＡＴＧＣＧ ２８０

Ｒ：ＣＣＴＴＡＧＴＴＧＴＣＧＴＡＡＣＡＧＡＴＣＧ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶａ Ｆ：ＧＣＣＴＴＡＴＴＣＧＡＡＧＡＡＡＣＣＧ ７７６

Ｒ：ＣＴＡＣＴＣＴＴＣＴＧＡＡＡＡＧＣＧＴＣＧ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｂ Ｆ：ＴＣＴＧＧＡＡＴＴＡＣＴＴＣＡＧＣＴＧＣ ４９３

Ｒ：ＡＡＡＣＡＡＴＡＴＴＧＣＴＣＴＣＣＣＴＣ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｃ Ｆ：ＡＣＡＡＴＡＴＴＴＧＴＡＴＴＡＴＣＧＧＡＧＡＧＣ ２００

Ｒ：ＴＴＧＧＴＡＴＧＡＧＧＴＡＴＴＧＣＴＧＧ

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｄ Ｆ：ＣＴＣＡＡＡＡＴＡＣＧＧＡＣＣＣＣＡＡＴＡＣＡ ８８１

Ｒ：ＴＧＣＴＣＣＡＧＴＡＡＴＴＧＣＴＡＡＡＧ

ＳＣＣ犿犲犮Ｖ Ｆ：ＧＡＡＣＡＴＴＧＴＴＡＣＴＴＡＡＡＴＧＡＧＣＧ ３２５

Ｒ：ＴＧＡＡＡＧＴＴＧＴＡＣＣＣＴＴＧＡＣＡＣＣ

内标基因犿犲犮Ａ１４７ Ｆ：ＧＴＧＡＡＧＡＴＡＴＡＣＣＡＡＧＴＧＡＴＴ １４７

Ｒ：ＡＴＧＣＧＣＴＡＴＡＧＡＴＴＧＡＡＡＧＧＡＴ

１．８　统计学方法　应用 ＷＨＯＮＥＴ５．６软件和

ＳＰＳＳ１１．５软件对数据进行分析，率的比较采用χ
２

检验，ＭＩＣ均值比较采用方差分析。

２　结果

２．１　ＭＲＳＡ检出率　经头孢西丁纸片初筛试验，

２０１２—２０１５年２１０株ＳＡ共检出１１６株 ＭＲＳＡ，检

出率为５５．２４％；４年分别检出 ＭＲＳＡ２３、２５、３３、

３５株，检出率分别为５７．５０％、５２．０８％、５６．９０％、

５４．６９％，４年间检出率比较，差异无统计学意义（χ
２

＝０．３５，犘＝０．９５）。见表２。

表２　２０１２—２０１５年分离的ＳＡ中 ＭＲＳＡ检出情况

犜犪犫犾犲２　ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＭＲＳＡａｍｏｎｇＳＡｉｓｏｌａｔｅｄｉｎ２０１２－

２０１５

年份 ＳＡ株数 ＭＲＳＡ株数 检出率（％） χ
２ 犘

２０１２ ４０ ２３ ５７．５０ ０．３５ ０．９５

２０１３ ４８ ２５ ５２．０８

２０１４ ５８ ３３ ５６．９０

２０１５ ６４ ３５ ５４．６９

合计 ２１０ １１６ ５５．２４

２．２　药敏试验结果　ＭＲＳＡ对万古霉素、奎奴普

丁／达福普汀、替考拉宁和利奈唑胺的敏感率为

１００％；ＭＲＳＡ对氯霉素和呋喃妥因的耐药率最低，

分别为１５．５２％和１．７２％，ＭＲＳＡ对检测的１０种

抗菌药物的耐药率＞８０％。ＭＲＳＡ对青霉素类、氨

基糖苷类、红霉素、喹诺酮类、磺胺类、利福平、四环

素、克林霉素的耐药率高于ＭＳＳＡ，差异均有统计学

意义（均犘＜０．０１）。见表３。

表３　ＭＲＳＡ和 ＭＳＳＡ对２０种抗菌药物的耐药率（％）

犜犪犫犾犲３　ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｓｏｆＭＲＳＡａｎｄＭＳＳＡｔｏ２０ｋｉｎｄｓ

ｏｆａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌａｇｅｎｔｓ（％）

抗菌药物
ＭＲＳＡ

（狀＝１１６）

ＭＳＳＡ

（狀＝９４） χ
２ 犘

青霉素 １００．００ ８１．９１ ２２．８３ ０．００

苯唑西林 １００．００ ０．００ ２１０．００ ０．００

阿莫西林 ９４．８３ １５．９６ １３４．０６ ０．００

庆大霉素 ８５．３４ １１．７０ １１２．８９ ０．００

万古霉素 ０．００ ０．００ － －

替考拉宁 ０．００ ０．００ － －

奎奴普丁／达福普汀 ０．００ ０．００ － －

利奈唑胺 ０．００ ０．００ － －

四环素 ８２．７６ ２５．５３ ６９．４４ ０．００

氯霉素 １５．５２ ８．５１ ２．３５ ０．１３

红霉素 ８７．０７ ４７．８７ ３７．６５ ０．００

克林霉素 ６９．８３ ３９．３６ １９．５８ ０．００

环丙沙星 ８８．７９ ２１．２８ ９７．５４ ０．００

氧氟沙星 ９３．９７ １２．７７ １４０．２０ ０．００

诺氟沙星 ９０．５２ １４．８９ １２０．９３ ０．００

左氧氟沙星 ８８．７９ ５．３２ １４４．８４ ０．００

呋喃妥因 １．７２ ０．００ － ０．５０

复方磺胺甲口恶唑 ６０．３４ ２８．７２ ２０．８９ ０．００

磺胺甲口恶唑 ５６．９０ ２９．７９ １５．４３ ０．００

利福平 ３８．７９ ６．３８ ２９．６６ ０．００

　　：采用Ｆｉｓｈｅｒ精确概率法

２．３　万古霉素对 ＭＲＳＡ的 ＭＩＣ　２０１２—２０１５年

万古霉素对 ＭＲＳＡ 的 ＭＩＣ５０均为１．０μｇ／ｍＬ，

ＭＩＣ９０均为１．５μｇ／ｍＬ；２０１２—２０１４年 ＭＩＣ范围为

（０．５～１．５）μｇ／ｍＬ，２０１５年 ＭＩＣ 范围为（０．５～

２．０）μｇ／ｍＬ。２０１５年发现１株 ＭＲＳＡ的万古霉素
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ＭＩＣ为２．０μｇ／ｍＬ；２０１２—２０１５年万古霉素对ＭＲ

ＳＡ的 ＭＩＣ几何均值分别为１．１５、１．０９、１．２４和

１．２６μｇ／ｍＬ，４年几何均值总体比较，差异无统计

学意义（犉＝２．３５，犘＝０．１８）。见表４。

表４　２０１２—２０１５年万古霉素对 ＭＲＳＡ的 ＭＩＣ（μｇ／ｍＬ）

犜犪犫犾犲４　ＭＩＣｓｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎｔｏＭＲＳＡｓｔｒａｉｎｓｉｎ２０１２－

２０１５（μｇ／ｍＬ）

年份 ＭＩＣ范围
ＭＩＣ的几何

平均值
ＭＩＣ５０ ＭＩＣ９０

２０１２ ０．５～１．５ １．１５ １．０ １．５

２０１３ ０．５～１．５ １．０９ １．０ １．５

２０１４ ０．５～１．５ １．２４ １．０ １．５

２０１５ ０．５～２．０ １．２６ １．０ １．５

２．４　ＭＲＳＡ 确认试验　１１６株头孢西丁检测为

ＭＲＳＡ，其中１１４株菌犿犲犮Ａ 基因ＰＣＲ扩增为阳

性，在３１０ｂｐ有目的条带。见图１。
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　　Ｍ：ＤＬ２０００ＤＮＡＭａｒｋｅ；１：阴性对照；２：阳性对照；３—１６：临床

菌株犿犲犮Ａ基因阳性

图１　 ＭＲＳＡ犿犲犮Ａ基因ＰＣＲ产物电泳图

犉犻犵狌狉犲１　ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＭＲＳＡ犿犲犮Ａｇｅｎｅ

２．５　ＳＣＣ犿犲犮分型结果　１１６株 ＭＲＳＡ多重ＰＣＲ

分型 结 果 显 示，ＳＣＣ犿犲犮ＩＩ 型 １１ 株 （９．４８％），

ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ型８５株（７３．２８％），ＳＣＣ犿犲犮ＩＶ 型４株

（ＩＶａ和ＩＶｂ型各２株，均为１．７２％），仅内标基因

阳性的未分型 ＭＲＳＡ１６株（１３．７９％），未检出

ＳＣＣ犿犲犮Ｉ和ＳＣＣ犿犲犮Ｖ型。见图２。
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　　Ｍ：ＤＬ２０００ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ；１：阴性对照；２—３：未分型；４—５：

ＳＣＣ犿犲犮ＩＩ型；６—７：ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ型；８—９：ＳＣＣ犿犲犮ＩＶａ型；１０—１１：

ＳＣＣ犿犲犮ＩＶｂ型

图２　ＭＲＳＡＳＣＣ犿犲犮多重ＰＣＲ产物琼脂糖凝胶电泳图

犉犻犵狌狉犲２　ＡｇａｒｏｓｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲ

ｐｒｏｄｕｃｔｏｆＭＲＳＡＳＣＣ犿犲犮

３　讨论

ＭＲＳＡ是目前世界性医院感染的重要病原菌，

多呈多重耐药，ＭＲＳＡ感染的治疗是临床十分棘手

的难题。本研究２１０株ＳＡ检出１１６株 ＭＲＳＡ，检

出率为５５．２４％，２０１２—２０１５年检出率比较，差异无

统计学意义，在国内外处于较高水平［３４］，高检出率

除与规范化送检有关外，还提示该地区 ＭＲＳＡ感染

情况较严重。研究［５］表明，地区性的持续性协同预

防和数据监测可以有效阻断 ＭＲＳＡ传播。

药敏试验结果显示，ＭＲＳＡ对氯霉素和呋喃妥

因的耐药率最低，分别为１５．５２％、１．７２％，ＭＲＳＡ

对检测的１０种抗菌药物的耐药率＞８０％，说明多重

耐药情况严重。ＭＲＳＡ对万古霉素、奎奴普丁／达

福普汀、替考拉宁和利奈唑胺的敏感率为１００％，未

发现耐药株，可作为 ＭＲＳＡ感染初次治疗的首选药

物。本研究中 ＭＲＳＡ 耐药率高于 ＭＳＳＡ，表明

ＭＲＳＡ的耐药情况总体比 ＭＳＳＡ更严重，且 ＭＲ

ＳＡ感染可导致更高的病死率和更长的住院时间
［６］，

ＭＲＳＡ形成机制使其更易发生医院感染，因此临床

治疗 ＭＲＳＡ感染时要重视药敏试验，根据药敏结果

合理选用抗菌药物，同时根据患者感染情况制定差

异化治疗方案［７］，防止或延缓强耐药株的出现。

万古霉素仍是目前临床治疗 ＭＲＳＡ的最重要

抗菌药物，临床上将万古霉素对 ＭＲＳＡ仍敏感但其

ＭＩＣ逐年上升的现象称 “ＭＩＣ漂移”。本研究发现

本地区２０１２—２０１５年万古霉素 ＭＩＣ未发生漂移，

但随着万古霉素使用剂量、时间、强度和频度的增

加，万古霉素对 ＭＲＳＡ耐药压力选择增加，不能排

除本地区对 ＭＲＳＡ的敏感性有下降趋势。万古霉

素 ＭＩＣ≥１．５μｇ／ｍＬ称为高 ＭＩＣ。研究
［８］表明，高

ＭＩＣ与 ＭＲＳＡ感染患者治疗失败率和病死率密切

相关，高 ＭＩＣ存在潜在的治疗失败风险。台湾地区

对１２３例 ＭＲＳＡ感染患者的研究
［９］结果表明，万古

霉素 ＭＩＣ为２μｇ／ｍＬ的患者平均住院时间、医疗

费用和病死率均高于 ＭＩＣ＜２μｇ／ｍＬ的患者，因此

应监控高 ＭＩＣ ＭＲＳＡ 感染者，尤其是万古霉素

ＭＩＣ为２μｇ／ｍＬ的，降低其感染病死率。

ＳＡ获得外源性基因犿犲犮Ａ成为 ＭＲＳＡ，因此

把犿犲犮Ａ基因作为 ＭＲＳＡ 的分子标志，作为鉴定

ＭＲＳＡ的“金标准”
［１０］。近年发现，ＭＲＳＡ 形成除

与犿犲犮Ａ基因有关外，某些 ＭＲＳＡ还表达犿犲犮Ａ同

源性基因犿犲犮Ｂ和犿犲犮Ｃ
［１，１１］，ＭＲＳＡ 形成机制复
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杂。本研究经头孢西丁纸片扩散法１１６株ＳＡ鉴定

为 ＭＲＳＡ，其中１１４株携带犿犲犮Ａ基因，两种方法符

合率为９８．２８％，另２株经头孢西丁纸片扩散法（Ｋ

Ｂ法）、苯唑西林 ＭＩＣ法和ＰＢＰ２α胶乳凝集法检测

均鉴定为ＭＲＳＡ，提示 ＭＲＳＡ存在除犿犲犮Ａ外的其

他耐药机制。

ＳＣＣ犿犲犮是一种携带犿犲犮Ａ基因的可移动遗传

元件，根据其复合体组成不同可将ＳＣＣ犿犲犮分为

１１个亚型
［１２］，其中ＳＣＣ犿犲犮Ｉ—Ｖ型是常见的类型。

本研究根据ＳＣＣ犿犲犮各亚型的特异性片段设置引

物，通过多重ＰＣＲ扩增常见的５种ＳＣＣ犿犲犮基因

型，多重ＰＣＲ产物电泳结果除内标基因外，每株细

菌仅扩增出一个特异性片段，提示本研究所有分型

菌株 均 只 携 带 ＳＣＣ犿犲犮 的 １ 个 亚 型，其 中

ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ型占７３．２８％，为最主要型别，ＳＣＣ犿犲犮ＩＩ

基因型占９．４８％，另有４株为ＳＣＣ犿犲犮ＩＶ。１１６株

ＭＲＳＡ菌株中１００株（８６．２１％）属 ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩＶ

型，与国内某些地区研究［１３］结果相似，但基因型存

在明显的地区性差异，如杭州地区ＳＣＣ犿犲犮基因分

型以 Ⅱ 型 为 主，ＩＩＩ 型 次 之
［１４］。有 研 究 发 现，

ＳＣＣ犿犲犮ＩＩ型基因和ＳＣＣ犿犲犮ＩＩＩ型基因分子结构

长，携带多种耐药基因［１１］，与多重耐药相关，是主要

的 ＭＲＳＡ型别。本组 ＭＲＳＡ对多数抗菌药物耐药

率均＞５０％，除氯霉素和呋喃妥因外，ＭＲＳＡ耐药

率均高于 ＭＳＳＡ（均犘＜０．０１），进一步提示 ＭＲＳＡ

严重的多重耐药可能与携带犿犲犮Ａ及其他耐药基因

相关。

本组研究检测了徐州地区 ＭＲＳＡ的耐药表型，

万古霉素 ＭＩＣ漂移情况和ＳＣＣ犿犲犮基因型，对确定

本地区 ＭＲＳＡ优势菌株的分子流行病学特征、临床

治疗和感染控制均具有重要意义。
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