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检验科微生物室病原菌质谱检测药敏结果

及检验标本不合格原因调查
曹晶晶１，杨荣超１，吴楠１，李扬２

（１．南通市中医院检验科，江苏南通２２６００１；２．山东第一医科大学附属中心医院医学实验诊断中心）

【摘要】　目的　对本院检验科微生物室病原菌质谱检测数据结合动态药敏深入探讨，并分析检验标本不合格原因，以
期为提高检验质量提供参考依据。　方法　选取２０２２２０２４年本院检验科检验的微生物标本，通过检验科信息管理系
统，导出微生物室接收的所有检验标本记录，统计标本及患者基本信息。依据相关标准对送检标本进行逐一筛查，对不
合格标本进行详细记录，并分析具体原因。　结果　２０２２２０２４年期间，共送检标本４９７８５份，检出１８７６株非重复菌
株，总体检出率为３．７７％。各年度的检出率分别为：２０２２年５．０２％（７８８／１５６８７），２０２３年３．６３％（６１２／１６８４５），２０２４年
２．７６％（４７６／１７２５３），年度间检出率差异有统计学意义（犘＜０．０５）。１８７６株病原菌中，革兰阴性菌占５２．１９％（９７９／
１８７６），革兰阳性菌占３９．７１％（７４５／１８７６），真菌占８．１％（１５２／１８７６）。各年度病原菌构成情况分别为：２０２２年革兰阴性
菌占４４．４２％，革兰阳性菌占４９．１１％，真菌占６．４７％；２０２３年革兰阴性菌占６０．１３％，革兰阳性菌占３２．０３％，真菌占
７．８４％；２０２４年革兰阴性菌占５４．８３％，革兰阳性菌占３４．０３％，真菌占１１．１３％，不同年份间，革兰阴性菌、革兰阳性菌
和真菌的比例差异有统计学意义（犘＜０．０５）。１８７６株病原菌中，重症监护室分离出７４７株（３９．８２％），呼吸科４２５株
（２２．６５％），普外科２０１株（１０．７１％），感染性疾病科１３１株（６．９８％），神经内科９５株（５．０６％），老年病科７５株（４．００％），
神经外科５７株（３．０４％），肾病科３６株（１．９２％），胸外科３１株（１．６５％），心血管科２１株（１．１２％），其他科室５７株
（３．０４％）。各科室间革兰阴性菌、革兰阳性菌、真菌比例差异有统计学意义（犘＜０．０５）。革兰阴性菌主要为肺炎克雷伯
菌（２１．０６％，３９５／１８７６）、大肠埃希菌（６．９８％，１３１／１８７６）、铜绿假单胞菌（５．８６％，１１０／１８７６），革兰阳性菌主要为金黄色
葡萄球菌（１９．０８％，３５８／１８７６）、表皮葡萄球菌（４．４２％，８３／１８７６）、粪肠球菌（４．１０％，７７／１８７６），真菌主要为白色假丝酵
母菌（４．９６％，９３／１８７６）。２０２２２０２４年，肺炎克雷伯菌对头孢他啶的耐药率自３７．９３％下降至３５．２９％，对美罗培南的耐
药率自１７．２４％下降至１４．７１％，对庆大霉素的耐药率自５８．６２％下降至５５．８８％。金黄色葡萄球菌对红霉素的耐药率
自７３．３３％下降至７２．７３％，对左氧氟沙星的耐药率自４６．６７％下降至３６．３６％，对庆大霉素的耐药率自４３．３３％下上升
至５１．５２％。不合格检验标本共７４６例，不合格率为１．５０％（７４６／４９７８５）。其中，标本量不足占３０．２９％，标本类型错误
占２１．７２％，标本污染占１３．８１％，采样部位错误占９．６５％，标本容器错误占７．３７％，条码错误占６．８４％，未及时送检占
５．７６％，采集时间有误占４．５６％。不合格标本中，血液占３８．８７％，痰液占１５．４２％，尿液占１１．９３％，粪便占１０．３２％，伤
口分泌物占６．８４％，穿刺液占５．０９％，引流液占３．０８％，脑脊液占２．８２％，其他类型占５．６３％。　结论　不同年份间革
兰阴性菌、革兰阳性菌、真菌的比例存在显著差异，病原菌主要分离自重症监护室，各科室间革兰阴性菌、革兰阳性菌、真
菌比例有显著差异。质谱检测与动态药敏分析可以更准确及时地为临床提供用药参考。导致检验标本不合格原因多
样，标本量不足占比最高，主要为血液标本。这些数据为检验科工作质量评估、临床科室沟通协作以及后续质量改进措
施的制定提供了重要依据。
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（２２．６５％）ｆｒｏｍｔｈｅｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，２０１ｓｔｒａｉｎｓ（１０．７１％）ｆｒｏｍｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｓｕｒｇｅｒｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，１３１ｓｔｒａｉｎｓ
（６．９８％）ｆｒｏｍｔｈｅｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，９５ｓｔｒａｉｎｓ（５．０６％）ｆｒｏｍｔｈｅｎｅｕｒｏｌｏｇｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，７５ｓｔｒａｉｎｓ
（４．００％）ｆｒｏｍｔｈｅｇｅｒｉａｔｒｉｃｓｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，５７ｓｔｒａｉｎｓ（３．０４％）ｆｒｏｍｔｈｅｎｅｕｒｏｓｕｒｇｅｒｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，３６ｓｔｒａｉｎｓ（１．９２％）
ｆｒｏｍｔｈｅｎｅｐｈｒｏｌｏｇｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，３１ｓｔｒａｉｎｓ（１．６５％）ｆｒｏｍｔｈｅｔｈｏｒａｃｉｃｓｕｒｇｅｒｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，２１ｓｔｒａｉｎｓ（１．１２％）ｆｒｏｍｔｈｅ
ｃａｒｄｉｏｌｏｇｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，ａｎｄ５７ｓｔｒａｉｎｓ（３．０４％）ｆｒｏｍｏｔｈｅｒｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅ
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆＧｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，Ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，ａｎｄｆｕｎｇｉａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓ（犘＜０．０５）．Ｔｈｅ
ｍａｉｎＧｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａｗｅｒｅ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲（２１．０６％，３９５／１８７６），犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻（６．９８％，１３１／１８７６），
ａｎｄ犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犪犲狉狌犵犻狀狅狊犪（５．８６％，１１０／１８７６）．ＴｈｅｍａｉｎＧｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａｗｅｒｅ犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊
（１９．０８％，３５８／１８７６），犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犲狆犻犱犲狉犿犻犱犻狊（４．４２％，８３／１８７６），ａｎｄ犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊犳犪犲犮犪犾犻狊（４．１０％，７７／１８７６）．
Ｔｈｅｍａｉｎｆｕｎｇｉｗｅｒｅ犆犪狀犱犻犱犪犪犾犫犻犮犪狀狊（４．９６％，９３／１８７６）．Ｆｒｏｍ２０２２ｔｏ２０２４，ｔｈｅｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｏｆ犓．
狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｔｏｃｅｆｔａｚｉｄｉｍｅｄｅｃｒｅａｓｅｄｆｒｏｍ３７．９３％ｔｏ３５．２９％，ｔｈｅｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｔｏｍｅｒｏｐｅｎｅｍｄｅｃｒｅａｓｅｄｆｒｏｍ
１７．２４％ｔｏ１４．７１％，ａｎｄｔｈｅｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｔｏｇｅｎｔａｍｉｃｉｎｄｅｃｒｅａｓｅｄｆｒｏｍ５８．６２％ｔｏ５５．８８％．Ｔｈｅｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｒａｔｅｏｆ犛．犪狌狉犲狌狊ｔｏｅｒｙｔｈｒｏｍｙｃｉｎｄｅｃｒｅａｓｅｄｆｒｏｍ７３．３３％ｔｏ７２．７３％，ｔｈｅｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｔｏｌｅｖｏｆｌｏｘａｃｉｎｄｅｃｒｅａｓｅｄ
ｆｒｏｍ４６．６７％ｔｏ３６．３６％，ａｎｄｔｈｅｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｔｏｇｅｎｔａｍｉｃｉｎｉｎｃｒｅａｓｅｄｆｒｏｍ４３．３３％ｔｏ５１．５２％．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅａ
ｔｏｔａｌｏｆ７４６ｕｎｑｕａｌｉｆｉｅｄｔｅｓｔｓｐｅｃｉｍｅｎｓ，ｗｉｔｈａｎｕｎｑｕａｌｉｆｉｅｄｒａｔｅｏｆ１．５０％（７４６／４９７８５）．Ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，ｉｎｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ
ｓｐｅｃｉｍｅｎｖｏｌｕｍｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ３０．２９％，ｉｎｃｏｒｒｅｃｔｓｐｅｃｉｍｅｎｔｙｐｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ２１．７２％，ｓｐｅｃｉｍｅｎｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ
ａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ１３．８１％，ｉｎｃｏｒｒｅｃｔｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ９．６５％，ｉｎｃｏｒｒｅｃｔｓｐｅｃｉｍｅｎｃｏｎｔａｉｎｅｒａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ７．３７％，
ｉｎｃｏｒｒｅｃｔｂａｒｃｏｄｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ６．８４％，ｆａｉｌｕｒｅｔｏｓｕｂｍｉｔｆｏｒｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎｉｎｔｉｍｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ５．７６％，ｉｎｃｏｒｒｅｃｔｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｔｉｍｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ４．５６％．Ａｍｏｎｇｔｈｅｕｎｑｕａｌｉｆｉｅｄｓｐｅｃｉｍｅｎｓ，ｂｌｏｏｄａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ３８．８７％，ｓｐｕｔｕｍａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ
１５．４２％，ｕｒｉｎｅａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ１１．９３％，ｆｅｃｅｓａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ１０．３２％，ｗｏｕｎｄｓｅｃｒｅｔｉｏｎａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ６．８４％，ｐｕｎｃｔｕｒｅｆｌｕｉｄ
ａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ５．０９％，ｄｒａｉｎａｇｅｆｌｕｉｄａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ３．０８％，ｃｅｒｅｂｒｏｓｐｉｎａｌｆｌｕｉｄａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ２．８２％，ａｎｄｏｔｈｅｒｔｙｐｅｓ
ａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ５．６３％．　犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀　ＴｈｅｒｅｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆＧｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，
Ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，ａｎｄｆｕｎｇｉａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｙｅａｒｓ．Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｗｅｒｅｍａｉｎｌｙｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｉｎｔｅｎｓｉｖｅｃａｒｅ
ｕｎｉｔ．ＴｈｅｒｅｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆＧｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，Ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，ａｎｄｆｕｎｇｉ
ａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓ．Ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｄｅｔｅｃｔｉｏｎａｎｄｄｙｎａｍｉｃｄｒｕｇｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｃａｎｐｒｏｖｉｄｅｍｏｒｅ
ａｃｃｕｒａｔｅａｎｄｔｉｍｅｌｙｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｆｏｒｃｌｉｎｉｃａｌｍｅｄｉｃａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｖａｒｉｏｕｓｒｅａｓｏｎｓｆｏｒｕｎｑｕａｌｉｆｉｅｄｔｅｓｔｓｐｅｃｉｍｅｎｓ．
Ｉｎｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔｓｐｅｃｉｍｅｎｖｏｌｕｍｅａｃｃｏｕｎｔｓｆｏｒｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ，ｍａｉｎｌｙｉｎｂｌｏｏｄｓｐｅｃｉｍｅｎｓ．Ｔｈｅｓｅｄａｔａｐｒｏｖｉｄｅｄａｎ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔｂａｓｉｓｆｏｒｔｈｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｗｏｒｋｑｕａｌｉｔｙｏｆｔｈｅｌａｂｏｒａｔｏｒｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ，ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎａｎｄｃｏｏｐｅｒａｔｉｏｎａｍｏｎｇ
ｃｌｉｎｉｃａｌｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓ，ａｎｄｔｈｅｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｑｕａｌｉｔｙｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｍｅａｓｕｒｅｓ．
【犓犲狔狑狅狉犱狊】　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ；ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａ；ｕｎｑｕａｌｉｆｉｅｄｓｐｅｃｉｍｅｎｓ

　　病原菌（ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａ）也被称为致病菌，是
指能引起人类和动植物发生疾病的微生物［１］。当病原
菌侵入机体后，可引发一系列的免疫反应，导致机体的

局部组织或全身出现炎症，严重者可引发脓毒症、脓毒
性休克以及多功能器官衰竭等严重并发症［２，３］。因
此，病原菌的侵入不仅会引起局部的炎症反应，还可能
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引发一系列严重的全身性疾病，对机体健康构成严重
威胁。随着全球人口老龄化加剧以及抗生素滥用导致
的耐药性问题日益严重，病原菌检测在临床诊断和治
疗中的重要性愈发凸显［４］。病原菌检测的准确性直接
关系到患者的治疗效果和生命安全。因此，加强检验
科的质量管理，提高标本合格率及病原菌检测的准确
性，对于控制医院感染、减少患者并发症及改善治疗预
后至关重要［５］。

本研究选取２０２２２０２４年本院检验科检验的微生
物标本，探析病原菌质谱检测药敏结果及检验标本不
合格原因，以期为医院感染防控提供科学依据，进一步
促进检验科与临床科室的紧密合作，优化检验流程，确
保病原菌检测的及时性和准确性，结果报告如下。

材料与方法
１　菌株来源

选取２０２２２０２４年，南通市中医院检验科检验的
微生物标本为本次研究对象。剔除同一患者、同一部
位分离的重复菌株，同一患者同一部位只计入首例检
测结果。纳入标准：①病例资料完整；②凝血功能正
常；③有明确感染病史。排除标准：①拒绝进行标本采
集者；②近２周内接受微生物检验者；③合并微生物检
验禁忌症者。
２　方法
２．１　资料收集　通过检验科信息管理系统，导出
２０２２２０２４年微生物室接收的所有检验标本记录，统
计标本及患者基本信息，包括标本编号、姓名、性别、标
本类型、采集时间、送检时间、检验结果等。
２．２　菌株鉴定　遵循《全国临床检验操作规程》相关
要求，严格执行无菌操作原则，采集患者血液、痰液、尿
液、粪便、脑脊液、脓液等标本。送检后，接种于哥伦比
亚血培养基、巧克力琼脂培养基或中国蓝培养基上，经
过初代培养分离后，阳性标本经传代培养纯化后，单个
菌落采用基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱
（ｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆ
ｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）进行菌
种鉴定。采用ＫＢ纸片扩散法进行药敏试验，试验结
果依据美国临床实验室标准化协会（ＣＬＳＩ）标准２０２２
版本进行判读。
２．３　标本合格标准　按照《全国临床检验操作规程》
及国家卫生计生委发布临床检验专业１５项医疗质量
控制指标（２０１５年版）［６］，对送检的标本进行逐一筛
查，同时在送检记录中标记标本为“合格”或“不合格”。
针对不合格标本，详细查看其原始记录和相关信息，详
细记录不合格标本的具体原因，确保每个标本都有准
确、详细的不合格原因分析记录。

２．４　观察指标　①对比不同年份送检标本数及病原
菌检出例数，比较不同年份病原菌检出率；②对比不同
年份检出病原菌构成情况；③对比不同科室送检送检
标本数及病原菌检出例数，比较不同科室病原菌检出
率；④绘制肺炎克雷伯菌及金黄色葡萄球菌对临床常
用３种抗菌药物耐药率动态图：动态药敏分析按照最
近每三个月本院药敏数据进行统计，如３月末统计１、
２、３三个月，４月末统计２、３、４三个月的每种菌药物敏
感率，以此类推。每种细菌对三种抗菌药物形成持续
变化的动态敏感率变化曲线；⑤记录检验标本不合格
原因及标本种类分布情况。
３　统计分析

通过ＳＰＳＳ２６．０对本次研究结果进行统计分析，
采用卡方检验比较不同年份和不同科室的病原菌检出
率差异及不同科室病原菌构成情况。犘＜０．０５为差
异有统计学意义。

结　果
１　病原菌检测结果
１．１　病原菌总体检出情况　２０２２２０２４年共检验标
本４９７８５份，共检出１８７６株非重复菌株，检出率
３．７７％（１８７６／４９７８５）。２０２２年检验标本１５６８７份，检
出７８８株非重复菌株，检出率５．０２％（７８８／１５６８７）；
２０２３年检验标本１６８４５份，检出６１２株非重复菌株，
检出率３．６３％（６１２／１６８４５）；２０２４年检验标本１７２５３
份，检出４７６株非重复菌株，检出率２．７６％（４７６／
１７２５３），不同年份检出率差异有统计学意义（χ２＝
１１７．４５４，犘＜０．０５）。１８７６株病原菌中，革兰阴性菌
９７９株（５２．１９％，９７９／１８７６），革兰阳性菌７４５株
（３９．７１％，７４５／１８７６），真菌１５２株（８．１％，１５２／１８７６）。
２０２２年７８８株病原菌中，革兰阴性菌占４４．４２％（３５０／
７８８），革兰阳性菌占４９．１１％（３８７／７８８），真菌占
６．４７％（５１／７８８）；２０２３年６１２株病原菌中，革兰阴性
菌占６０．１３％（３６８／６１２），革兰阳性菌占３２．０３％（１９６／
６１２），真菌占７．８４％（４８／６１２）；２０２４年４７６株病原菌
中，革兰阴性菌占５４．８３％（２６１／４７６），革兰阳性菌占
３４．０３％（１６２／４７６），真菌占１１．１３％（５３／４７６），不同年
份革兰阴性菌、革兰阳性菌、真菌的构成比差异有统计
学意义（χ２＝５５．６９４，犘＜０．０５）。
１．２　不同类型病原菌科室分布情况　１８７６株病原
菌中，７４７株分离自重症监护室（３９．８２％，７４７／１８７６），
４２５株分离自呼吸科（２２．６５％，４２５／１８７６），２０１株分离
自普外科（１０．７１％，２０１／１８７６），１３１株分离自感染性
疾病科（６．９８％，１３１／１８７６），９５株分离自神经内科
（５．０６％，９５／１８７６），７５株分离自老年病科（４％，７５／
１８７６），５７株分离自神经外科（３．０４％，５７／１８７６），３６株
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分离自肾病科（１．９２％，３６／１８７６），３１株分离自胸外科
（１．６５％，３１／１８７６），２１株分离自心血管科（１．１２％，
２１／１８７６），５７株分离自其他科室（３．０４％，５７／１８７６）。
不同科室革兰阴性菌、革兰阳性菌、真菌的构成比对比
差异具有统计学意义（χ２＝１８９７３７，犘＜０．０５）。见表
１。
１．３　病原菌分布特点　９７９株革兰阴性菌中，主要为
肺炎克雷伯菌（２１．０６％，３９５／１８７６）、大肠埃希菌
（６．９８％，１３１／１８７６）、铜绿假单胞菌（５．８６％，１１０／
１８７６）；７４５株革兰阳性菌中，主要为金黄色葡萄球菌
（１９．０８％，３５８／１８７６）、表皮葡萄球菌（４．４２％，８３／
１８７６）、粪肠球菌（４．１％，７７／１８７６）；１５２株真菌中，主
要为白色假丝酵母菌（４．９６％，９３／１８７６）。见表２。

表１　不同类型病原菌科室分布情况
犜犪犫犾犲１　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狔狆犲狊狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犫犪犮狋犲狉犻犪

犻狀犱犲狆犪狉狋犿犲狀狋狊

科室
Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ

革兰阴性菌
（ｎ＝９７９）

Ｇｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ

菌株数
Ｎｏ．

构成比
（％）

革兰阳性菌
（ｎ＝７４５）

Ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ

菌株数
Ｎｏ．

构成比
（％）

真菌
（ｎ＝１５２）
Ｆｕｎｇｉ

菌株数
Ｎｏ．

构成比
（％）

重症监护室 ４９２６５．８６ ２０３２７．１８ ５２ ６．９６
呼吸科 １９８４６．５９ １９３４５．４１ ３４ ８．００
普外科 ５９２９．３５ １３４６６．６７ ８ ３．９８

感染性疾病科 ３９２９．７７ ８２６２．６０ １０ ７．６３
神经内科 ４６４８．４２ ３９４１．０５ １０１０．５３
老年病科 ４１５４．６７ ２６３４．６７ ８１０．６７
神经外科 ３１５４．３９ ２１３６．８４ ５ ８．７７
肾病科 ２６７２．２２ ８２２．２２ ２ ５．５６
胸外科 １６５１．６１ １０３２．２６ ５１６．１３
心血管科 ８３８．１０ ８３８．１０ ５２３．８１
其他科室 ２３４０．３５ ２１３６．８４ １３２２．８１

２　主要病原菌耐药率动态分析
２．１　肺炎克雷伯菌耐药率动态分析结果　２０２２２０２４
年，肺炎克雷伯菌对头孢他啶的耐药率自３７．９３％下
降至３５．２９％，对美罗培南的耐药率自１７．２４％下降至
１４．７１％，对庆大霉素的耐药率自５８．６２％下降至
５５．８８％。见图１。

图１　肺炎克雷伯菌对三种抗菌药物的耐药率动态分析图
犉犻犵．１　犇狔狀犪犿犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊犮犺犪狉狋狅犳犱狉狌犵狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狉犪狋犲
狅犳犓．狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲狋狅狋犺狉犲犲犪狀狋犻犫犪犮狋犲狉犻犪犾犱狉狌犵狊

表２　病原菌分布特点
犜犪犫犾犲２　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犫犪犮狋犲狉犻犪

病原菌
Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａ

菌株数
Ｎｏ．

构成比
（％）

革兰阴性菌 ９７９ ５２．１９
　肺炎克雷伯菌 ３９５ ２１．０６
　大肠埃希菌 １３１ ６．９８
　铜绿假单胞菌 １１０ ５．８６
　鲍曼不动杆菌 ９６ ５．１２
　产酸克雷伯菌 ５９ ３．１４
　产气肠杆菌 ４８ ２．５６
　奇异变形杆菌 ３９ ２．０８
　阴沟肠杆菌 ３１ １．６５
　嗜麦芽寡养窄食单胞菌 ２６ １．３９
　其他 ４４ ２．３５
革兰阳性菌 ７４５ ３９．７１
　金黄色葡萄球菌 ３５８ １９．０８
　表皮葡萄球菌 ８３ ４．４２
　粪肠球菌 ７７ ４．１０
　溶血葡萄球菌 ６８ ３．６２
　屎肠球菌 ５９ ３．１４
　无乳链球菌 ４３ ２．２９
　其他 ５７ ３．０４
真菌 １５２ ８．１０
　白色假丝酵母菌 ９３ ４．９６
　热带假丝酵母菌 ２０ １．０７
　其他 ３９ ２．０８

２．２　金黄色葡萄球菌耐药率动态分析结果　２０２２
２０２４年，金黄色葡萄球菌对红霉素的耐药率自
７３．３３％下降至７２．７３％，对左氧氟沙星的耐药率自
４６．６７％下降至３６．３６％，对庆大霉素的耐药率自
４３．３３％下上升至５１．５２％。见图２。

图２　金黄色葡萄球菌对三种抗菌药物的耐药率动态分析图
犉犻犵．２　犇狔狀犪犿犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊犮犺犪狉狋狅犳犱狉狌犵狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狉犪狋犲
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３　检验标本不合格原因及标本种类分布
３．１　检验标本不合格原因分析　７４６例检验标本不
合格，不合格率为１．５０％（７４６／４９７８５）。７４６例不合格
标本中，２２６例为标本量不足（３０．２９％，２２６／７４６），１６２
例为标本类型错误（２１．７２％，１６２／７４６），１０３例为标本
污染（１３．８１％，１０３／７４６），７２例为采样部位错误
（９．６５％，７２／７４６），５５例为标本容器错误（７．３７％，５５／
７４６），５１例为条码错误（６．８４％，５１／７４６），４３例为未及
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时送检（５．７６％，４３／７４６），３４例为采集时间有误
（４．５６％，３４／７４６）。
３．２　不合格检验标本种类分布情况　７４６例不合格
标本中，２９０例为血液标本（３８．８７％，２９０／７４６），１１５例
为痰液标本（１５．４２％，１１５／７４６），８９例为尿液标本
（１１．９３％，８９／７４６），７７例为粪便标本（１０．３２％，７７／
７４６），５１例为伤口分泌物标本（６．８４％，５１／７４６），３８例
为穿刺液标本（５．０９％，３８／７４６），２３例为引流液标本
（３．０８％，２３／７４６），２１例为脑脊液标本（２．８２％，２１／
７４６），４２例为其他标本（５．６３％，４２／７４６）。

讨　论
在现代医学实践中，大量抗菌药物的广泛使用导

致了病原菌的多药耐药性不断增强，这种情况使得医
院在感染的治疗和控制方面面临新的困难和挑
战［７，８］。耐药性问题不仅对医院感染控制提出了更高
要求，也给公共卫生安全带来了巨大压力。因此，加强
抗菌药物的合理使用和管理，降低耐药菌的产生和传
播风险已成为当务之急。为了应对这一问题，通过及
时且准确地掌握本院病原菌的分布情况及其对各种抗
菌药物的耐药性，能够更好地指导临床医生合理使用
抗菌药物［９］。

微生物室检测作为医疗辅助诊断的关键环节，近
年来随着医疗技术的不断进步，其在各种疾病的诊断
和治疗过程中扮演着越来越重要的角色。ＭＡＬＤＩ
ＴＯＦＭＳ是一种简单、快速、高通量、低成本的鉴定技
术，通过测定病原菌的核糖体蛋白，能够在短时间内准
确地鉴定出常见及少见的病原菌种类［１０］。此外，
ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ具有很高的重复性和准确性，能够
提供可靠的鉴定结果。随着质谱技术的不断发展和进
步，它正在逐步改变传统的生化鉴定方法，并有望在未
来进一步替代这些传统技术。本次研究结果显示，在
２０２２２０２４年期间，共送检标本４９７８５例，检出１８７６
株非重复菌株，总体检出率为３．７７％。各年度的检出
率分别为：２０２２年５．０２％（７８８／１５６８７），２０２３年
３．６３％（６１２／１６８４５），２０２４年２．７６％（４７６／１７２５３），年
度间检出率差异显著（犘＜０．０５）。１８７６株病原菌中，
革兰阴性菌占５２．１９％（９７９／１８７６），革兰阳性菌占
３９．７１％（７４５／１８７６），真菌占８．１％（１５２／１８７６），不同
年份间，革兰阴性菌、革兰阳性菌和真菌的比例差异显
著（犘＜０．０５）。１８７６株病原菌主要分离自重症监护
室，呼吸科、普外科、感染性疾病科等也有不同数量的
分离株，各科室间革兰阴性菌、革兰阳性菌、真菌比例
有显著差异。重症监护室、呼吸科、神经内科等科室革
兰阴性菌检出率较高，这可能与这些科室患者的基础
疾病和侵入性操作较多有关［１１］。这表明病原菌的分

布存在时空变化，对临床治疗和医院感染控制提出了
更高的要求［１２］。为此，医院需不断完善病原菌监测体
系，加强多学科合作，提升抗菌药物管理水平，以期为
患者提供更为精准、有效的治疗方案，减轻耐药性问题
带来的压力。研究结果提示在日常诊疗中必须强化病
原学检测，及时调整治疗方案。同时，通过比对不同科
室的病原菌分布，可以更有针对性地实施防控措施，降
低感染风险。

检出的病原菌中，革兰阴性菌主要为肺炎克雷伯
菌、大肠埃希菌及铜绿假单胞菌，革兰阳性菌主要为金
黄色葡萄球菌、表皮葡萄球菌及粪肠球菌，真菌主要为
白色假丝酵母菌。与马静等［１３］研究结果相近。药敏
动态分析显示，肺炎克雷伯菌对头孢他啶、美罗培南、
庆大霉素的耐药率总体呈下降趋势，金黄色葡萄球菌
对红霉素、左氧氟沙星的耐药率呈下降趋势，对庆大霉
素的耐药率呈上升趋势。动态药敏分析法作为一种新
兴的检测手段，通过观察不同抗生素对特定细菌的敏
感率变化趋势，能够更加准确和实时地为临床提供用
药参考。这种方法不仅提高了抗生素使用的针对性，
还减少了不必要的药物滥用，从而有助于控制耐药菌
株的产生和传播。将微生物质谱检测与动态药敏分析
法相结合，形成了一种微生物学与临床医学相结合的
新思路。这种综合性的检测方法不仅能够提供更为全
面的病原菌信息，还能为临床医生提供更为精准的用
药建议。

微生物检验结果的准确性不仅仅受到标本质量的
影响，在实际工作中，还有许多其他因素可能导致送检
的标本不合格［１４］。这些因素包括但不限于标本的采
集、储存、运输过程中的不当操作，以及实验室内部的
处理和分析过程中的误差。因此，为了确保临床检验
结果的可靠性，必须严格控制每一个环节，确保标本的
质量和检验过程的规范性。本次研究中，检验标本不
合格率为２．９３％。不合格原因主要为标本量不足、标
本类型错误、样本污染等。不合格标本中，血液标本占
比最大，其他为痰液、尿液、粪便等。导致血液标本检
验不合格的主要因素包括采血量不足以及标本受到污
染。特别是在对儿童进行采血的过程中，由于儿童的
血管较细，血液较难采集，常常会导致采血量不足［１５］。
此外，采血过程中如果操作不当，也可能导致标本受到
污染，进而影响检验结果的准确性。因此，在采血过程
中，医护人员需要格外小心，确保采血量充足且标本未
被污染，以保证检验结果的可靠性。相关研究显示，在
检验过程中，７０％的差错发生在检验之前［１６］。这些检
验前的差错主要源于几个关键环节的失误，包括但不
限于标本采集前的准备工作不当、采集过程中的操作
失误，以及标本送检过程中的差错。这些环节中的任
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何一个环节出现问题，都可能导致最终检验结果的不
准确，从而影响诊断和治疗的效果。针对这些问题，医
院应加强对检验人员的培训，提升标本采集、处理和运
输的标准化操作，以减少不合格标本的产生。

如今，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ技术在病原菌的鉴定以
及细菌耐药性的检测方面取得了显著的进步，并且展
现出了巨大的发展潜力。为了充分利用这一技术，需
要不断地进行优化和深入发掘其潜力。各个微生物实
验室应当根据自身的特点和需求，建立一套适合自己
的ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ检测体系。这包括规范标本的前
处理流程、选择合适的基质等关键步骤，以确保检测结
果的准确性和可靠性。通过这些努力，可以显著缩短
检测的周转时间，从而为临床提供更为迅速和准确的
微生物检测报告，进而指导细菌感染患者的抗生素使
用，提高治疗效果。

【参考文献】
［１］　ＫｕｒｕｔｋａｎＭＮ，ＫａｒａＯ，ＥｒａｓｌａｎＩＨ．Ａｎｉｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｎｔｈｅ

ｓｏｃｉａｌｃｏｓｔｈｏｓｐｉｔａｌａｃｑｕｉｒｅｄｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＩｎｔＪＣｌｉｎＥｘｐＭｅｄ，
２０１５，８（３）：４３３４４５．

［２］　ＡｈｍｅｄＥＢ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ，ａｌｌｏｉｍｍｕｎｉｔｙ，ａｎｄ
ｔｒａｎｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］．ＴｒａｎｓｐｌａｎｔＲｅｖ（Ｏｒｌａｎｄｏ），２０２１，２５
（１２）：１２７１３５．

［３］　ＳｈｕｋｌａＳＤ．Ｈｙｐｏｘｉａｉｎｄｕｃｉｂｌｅｆａｃｔｏｒａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｉｎ
ｃｈｒｏｎｉｃｏｂｓｔｒｕｃｔｉｖｅｐｕｌｍｏｎａｒｙｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｒｅｓｐｉｒｏｌｏｇｙ，２０２０，２５
（１１）：２５３２６３．

［４］　ＳｅｅｍａｎｎＴＬ，ＮｙｂｏＭ．Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｑｕａｌｉｔｙｃｏｎｔｒｏｌｏｆｔｈｅｂｌｏｏｄ
ｓａｍｐｌｉｎｇｐｒｏｃｅｄｕｒｅｕｓｉｎｇａｓｔｒｕｃｔｕｒｅｄｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓｃｈｅｍｅ［Ｊ］．

ＢｉｏｃｈｅｍＭｅｄ，２０１６，２６（３）：３３７３４５．
［５］　ＬｉｐｐｉＧ，ＢｅｃａｎＭｃＢｒｉｄｅＫ，ＢｅｈｕｌｏｖａＤ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅａｎａｌｙｔｉｃａｌｑｕａｌｉｔｙ

ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ：ｉｎｑｕａｌｉｔｙｗｅｔｒｕｓｔ［Ｊ］．ＣｌｉｎＣｈｅｍＬａｂＭｅｄ，２０２１，
５１（２）：２２９２４１．

［６］　王治国，费阳，康凤凤，等．国家卫生计生委发布临床检验专业１５
项医疗质量控制指标（２０１５年版）内容及解读［Ｊ］．中华检验医学
杂志，２０１５，３８（１１）：７７７７８１．

［７］　ＦｕｓｓｅｎＲ，ＬｅｍｍｅｎＳ，Ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎｏｆｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｏｆｍｕｌｔｉｄｒｕｇ
ｒｅｓｉｓｔａｎｔｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．Ｉｎｔｅｒｎｉｓｔ（Ｂｅｒｌ），２０１５，５６（１１）：２４６２５４．

［８］　ＢａｓｓｅｔｔｉＭ，ＤｅＷａｅｌｅＪＪ，ＥｇｇｉｍａｎｎＰ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｖｅｎｔｉｖｅａｎｄ
ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｓｔｒａｔｅｇｉｅｓｉｎｅｒｉｔｉｃａｌｌｙｉｌｌｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｈｉｇｈｌｙｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＩｎｔｅｎｓｉｖｅＣａｒｅＭｅｄ，２０１５，４１（５）：７７６７９５．

［９］　ＢｕｒｉｌｌｏＡ，ＢｏｕｚａＥ．Ｆａｓｔｅｒｉｎｆｅｃｔｉｏｎｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓｆｏｒｉｎｔｅｎｓｉｖｅｃａｒｅ
ｕｎｉｔ（ＩＣＵ）ｐａｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｔＲｅｖＭｏｌＤｉａｇｎ，２０２２，２２（３）：
３４７３６０．

［１０］　ＧｉｒａｒｄＶ，ＭｏｎｎｉｎＶ，ＧｉｒａｕｄＤ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ
ＶＩＴＥＫＭＳｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ／ｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆ
ｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｓｙｓｔｅｍｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａ，
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇＢｒｕｃｅｌｌａ，ａｎｄｙｅａｓｔｓ［Ｊ］．ＥｕｒＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌＩｎｆｅｃｔ
Ｄｉｓ，２０２１，４０（９）：１９０９１９１７．

［１１］　周航，王飞，李建萍，等．神经外科手术患者医院感染特点与影响
因素分析［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１８，２８（１９）：２９６９２９７２．

［１２］　苏祥，宗呈祥，王霞，等．风险评估体系在不同科室医院感染分类
管理中的运用［Ｊ］．中国感染控制杂志，２０２２，２１（９）：８４１８５２．

［１３］　马静，张晓晓，周永红，等．２０１８２０２２年郑州地区部分三甲医院
医院感染监测结果分析［Ｊ］．华南预防医学，２０２３，４９（１０）：１３３９
１３４２．

［１４］　赵越，修云霞，于琦，等．临床血液生化检验标本分析过程中影响
检测准确性的单因素分析［Ｊ］．中国当代医药，２０１９，２６（２１）：
１５１１５４．

［１５］　魏红雨．探讨微生物检验标本不合格原因分析及质量控制对策
［Ｊ］．中国医药指南，２０２３，２１（１３）：１１７１１９．

［１６］　ＰｌｅｂａｎｉＭ．Ｅｒｒｏｒｓｉｎｃｌｉｎｉｃａｌｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓｏｒｅｒｒｏｒｓｉｎｌａｂｏｒａｔｏｒｙ
ｍｅｄｉｃｉｎｅ？［Ｊ］．ＣｌｉｎＣｈｅｍＬａｂＭｅｄ，２０１６，４４（６）：７５０７５９．

【收稿日期】　２０２４１１０６　【修回日期】　２０２５０１２９
檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿
（上接４７０页）
［４］　ＨａｎｓｅｎＷｅｓｔｅｒＩ，ＨｅｎｓｅｌＭ．犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｉｓｌａｎｄｓ

ｅｎｃｏｄｉｎｇｔｙｐｅＩＩＩｓｅｃｒｅｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂＩｎｆｅｃｔ，２００１，３
（７）：５４９５５９．

［５］　ＡｒｋｅｎｂｅｒｇＡ．Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃｎｉｔｒｉｃｏｘｉｄｅｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｂｙ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪犲狀狋犲狉犻犮犪ｓｅｒｏｖａｒ狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿［Ｄ］．Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ
ＥａｓｔＡｎｇｌｉａ：ＳｃｈｏｏｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３．

［６］　ＡｄｄｉｎｇｔｏｎＥ．犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿：Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆｎｉｔｒｉｃ
ｏｘｉｄｅｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｐｅｒｉｐｌａｓｍｉｃｎｉｔｒａｔｅ
ｒｅｄｕｃｔａｓｅ［Ｄ］．ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＥａｓｔＡｎｇｌｉａ：ＳｃｈｏｏｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１６．

［７］　ＢｊｕｒＥ．Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｏｆ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪犲狀狋犲狉犻犮犪ｓｅｒｏｖａｒ狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿
ａｎｄｉｎｎａｔｅａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌｈｏｓｔｒｅｓｐｏｎｓｅｓ［Ｄ］．Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，ＴｕｍｏｕｒａｎｄＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ：ＫａｒｏｌｉｎｓｋａＩｎｓｔｉｔｕｔｅｔ，
２００６．

［８］　ＮｅｗｓｏｎＪ．ＴｈｅＳｓｅＫｅｆｆｅｃｔｏｒｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪
狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿ｔａｒｇｅｔｈｏｓｔｃｅｌｌｓｉｇｎａｌｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｄ］．Ｔｈｅ
ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＭｅｌｂｏｕｒｎｅＡｕｓｔｒａｌｉａ：ＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ
ａｎｄＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１９．

［９］　ＫａｒｙＳＣ，ＹｏｎｅｄａＪＲＫ，ＯｌｓｈｅｆｓｋｙＳＣ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｌｏｂａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ
ｃｙｃｌｉｃＡＭＰｒｅｃｅｐｔｏｒｐｒｏｔｅｉｎ（ｃｒｐ）ｃｏｎｔｒｏｌｓｍｕｌｔｉｆａｃｔｏｒｉａｌ
ｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｉｎ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪犲狀狋犲狉犻犮犪ｓｅｒｏｖａｒ
狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿［Ｊ］．ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎＣｈｅｍ，２０１７，６１（１１）：ｅ０１６６６
１７．

［１０］　ＳｉｎｇｈＶ．Ｈｏｓｔｆａｃｔｏｒｓａｎｄｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔｓａｃｃｅｓｓｅｄｂｙ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪
狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿ｆｏｒｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｇｒｏｗｔｈａｎｄｓｕｒｖｉｖａｌ［Ｄ］．

ＨｕｍｂｏｌｄｔＵｎｉｖｅｒｓｉｔｔｚｕＢｅｒｌｉｎ：Ｌｅｂｅｎｓｗｉｓｓｅｎｓｃｈａｆｔｌｉｃｈｅ
Ｆａｋｕｌｔａｔ，２０１５．

［１１］　ＬｉＭ，ＷａｎｇＺ，ＺｈｏｕＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆｈｕｍａｎ
ｅｐｉｄｅｒｍａｌｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒｕｓｉｎｇ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｂｉｏｆｉｌｍ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔ
Ｍｉｃｒｏｂ，２０２２，１３：８５５０５９．

［１２］　ＣｈｏＤ，ＬａｕＩ，ＬｉＭ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｍｉｃｒｏｔｉｔｅｒｐｌａｔｅａｓｓａｙ
ｆｏｒｒｅａｌｔｉｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔ７ｂａｃｔｅｒｉｏｐｈａｇｅｍｅｄｉａｔｅｄｌｙｓｉｓｏｆ
犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻［Ｊ］．ＪＥｘｐｅｒＭｉｃｒｏｂＩｍｍｕｎ，２０１７，２１：３８４３．

［１３］　ＣｒａｎｆｏｒｄＳｍｉｔｈＴ，ＪａｍｓｈａｄＭ，ＪｅｅｖｅｓＭ，ｅｔａｌ．Ｉｒｏｎｉｓａｌｉｇａｎｄｏｆ
ＳｅｃＡｌｉｋｅｍｅｔａｌｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎｓ犻狀狏犻狏狅［Ｊ］．ＪＢｉｏｌＣｈｅｍ，２０２０，
２９５（２１）：７５１６７５２８．

［１４］　ＦｌｅｍｍｉｎｇＨＣ，ｖａｎＨｕｌｌｅｂｕｓｃｈＥＤ，ＮｅｕＴＲ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｂｉｏｆｉｌｍ
ｍａｔｒｉｘ：ｍｕｌｔｉｔａｓｋｉｎｇｉｎａｓｈａｒｅｄｓｐａｃｅ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＭｉｃｒｏｂ，
２０２３，２１（２）：７０８６．

［１５］　ＦｕｅｎｔｅｓＤＮ，ＣａｌｄｅｒｏｎＰＦ，ＡｃｕａＬＧ，ｅｔａｌ．Ｍｏｔｉｌｉｔｙｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ
ｂｙｔｈｅｓｍａｌｌｎｏｎｃｏｄｉｎｇＲＮＡＳｒｏＣｉｎ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿
［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂＬｅｔｔ，２０１５，３６２（１７）：ｆｎｖ１３５．

［１６］　ＬｅＧｕｙｏｎＳ，ＳｉｍｍＲ，ＲｅｈｎＭ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｓｅｃｔｉｎｇｔｈｅｃｙｃｌｉｃｄｉ
ｇｕａｎｙｌａｔｅｍｏｎｏｐｈｏｓｐｈａｔｅｓｉｇｎａｌｌｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｍｏｔｉｌｉｔｙ
ｉｎ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪犲狀狋犲狉犻犮犪ｓｅｒｏｖａｒ狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿［Ｊ］．Ｅｎｖｉｒｏｎ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１５，１７（４）：１３１０１３２０．

［１７］　ＣｒａｎｆｏｒｄＳｍｉｔｈＴ，ＪａｍｓｈａｄＭ，ＪｅｅｖｅｓＭ，ｅｔａｌ．Ｉｒｏｎｉｓａｌｉｇａｎｄｏｆ
ＳｅｃＡｌｉｋｅｍｅｔａｌｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎｓｉｎｖｉｖｏ［Ｊ］．ＪＢｉｏｌＣｈｅｍ，２０２０，
２９５（２１）：７５１６７５２８．

【收稿日期】　２０２４１１１３　【修回日期】　２０２５０１３０

·６７４·
中国病原生物学杂志
犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔　
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