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衡阳地区鲍曼不动杆菌基因分型及医院感染分布情况
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(南华大学附属第一医院检验科,湖南 衡阳 421001)

摘摇 要:摇 目的摇 研究鲍曼不动杆菌医院感染分子流行病学的情况,为控制医院感染提供直接、可靠的参考依

据。 摇 方法摇 对衡阳地区 2011 年 1 月 ~ 12 月临床送检 18 000 份标本中分离出的 480 例鲍曼不动杆菌的药敏试验

结果等进行回顾性分析,了解鲍曼不动杆菌医院感染现状;建立随机扩增多态性 DNA(RAPD)基因分型方法对其

中 140 株多重耐药鲍曼不动杆菌进行基因分型。 摇 结果摇 480 例鲍曼不动杆菌标本主要来自 ICU、呼吸内科、烧伤

科等;标本分布以痰标本最高占 65. 0% ,其次为伤口分泌物标本占 20. 0% ,中段尿 10. 0% ,其它类型标本占 5. 0% ;
480 株鲍曼不动杆菌的多重耐药情况非常严重,对亚胺培南 / 美罗培南耐药率分别为 36. 0% 和 38. 0% ,对其它大多

数抗菌药物的耐药率为 80%以上;140 株多重耐药鲍曼不动杆菌用 RAPD 分型方法分为 8 种类型:A ~ H,其中 A、
B、C 3 型共占 70. 0% 。 摇 结论摇 鲍曼不动杆菌耐药性呈上升趋势,且具有多重耐药性;衡阳地区医院感染多重耐

药鲍曼不动杆菌可能存在院内的克隆传播。
关键词:摇 鲍曼不动杆菌;摇 医院感染;摇 随机扩增多态性 DNA;摇 基因分型

中图分类号:R446郾 5摇 摇 摇 文献标识码:A

Molecular Epidemiology Study on Hospital Infection and
Genotype in Acinetobacter Baumann in Hengyang

DUAN Fei
(Department of Clinical Laboratory,the First Affiliated Hospital,University of South China,

Hengyang,Hunan 421001,China)

Abstract:摇 Objective摇 To study the molecular epidemiology of Acinetobacter baumann in hospital infection for provi鄄
ding direct and reliable reference of hospital infection control. 摇 Method摇 Totally 480 strains of Acinetobacter baumann were
collected and statistically analyzed. Establish random amplification polymorphism deoxyribonucleic acid (RAPD) Genotyping
system to analyze the genotype of 140 strains of Multi鄄resistance Acinetobacter baumann. 摇 Result摇 The most specimen were
acquired in intensive care unit (ICU),department of respiratory medicine and department of burns and so on. Acinetobacter
baumann isolated from sputum specimen is 65. 0%,secretion of wound is 20. 0% and medistream urine is 10. 0% . The resist鄄
ant rates of Acinetobacter baumannii to meropenem and imipenem were 36. 0% and 38. 0% respectively,the resistance rate to
other antibacterial drugs was above 80% . 140 strains of Multi鄄resistance Acinetobacter baumann were divided into 8 types(A鄄
H) by RAPD typing. Types A,B and C was above 70% . 摇 Conclusion摇 Multi鄄resistance Acinetobacter baumannii is one of
the most important pathogens with multiple antibiotic resistances,and nosocomial infection may exist.
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摇 摇 鲍曼不动杆菌是重要的条件致病菌,是一种常

见诱发社区和医院感染的重要非发酵菌[1鄄3]。 进行

鲍曼不动杆菌的感染现状及分子流行病学研究,对

于预防和控制其传播、指导临床感染控制工作,特别

是进行传染源和传播途径的追踪调查具有非常重要

的意义。 本研究将本院 2011 年所检出的 480 株鲍

曼不动杆菌的药敏结果及其中 140 例多重鲍曼不动

杆菌的基因分型结果报道如下。
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1摇 资料与方法

1. 1摇 菌株来源

摇 摇 480 株鲍曼不动杆菌分离于本院 2011 年 1
月 ~12 月住院患者送检的标本。 标本包括痰液、中
段尿、伤口分泌物、引流液、血液、脓液等。
1. 2摇 试剂

氨曲南、环丙沙星、头孢吡肟、亚胺培南、头孢他

啶、哌拉西林、哌拉西林 /他唑巴坦、庆大霉素药敏纸

片均购自 OXOID 公司;随机引物 5忆鄄GTT GGT GGC
T鄄3忆,PCR 扩增试剂盒及细菌基因组 DNA 抽提试剂

盒均购自上海生工公司,引物由上海生工公司合成。
1. 3摇 培养鉴定

所有分离菌株的培养鉴定严格按照美国国家临

床实验室标准委员会(CLSI)标准,采用 BD 全自动

微生物鉴定系统对所有收集的菌株进行菌种鉴定。
质控菌株为大肠埃希菌 ATCC25922 和铜绿假单胞

菌 ATCC27853。
1. 4摇 RAPD 分型

挑取其中 140 株多重耐药鲍曼不动杆菌采用随

机扩增多态性 DNA(randomly amplifiled polymorphic
DNA,RAPD)基因分型方法进行细菌分子流行病学

分型。
1. 4. 1 摇 细菌 DNA 提取 摇 取培养的纯菌落接种于

5 mL LB 肉汤培养基,恒温水浴 37 益,150 r / min 振

荡培养,16 ~ 24 h 培养至细菌生长对数期。 提取细

菌基因组 DNA 模板置于 - 20 益保存备用。
1. 4. 2 摇 RAPD 基因分型摇 PCR 反应体系参照上海

生工公司 Taq DNA Polymerase 说明。 PCR 反应循

环:94 益 5 min;94 益 35 s,42 益 30 s,72 益 40 s
(30 个循环);72 益 5 min。 PCR 产物电泳,用凝胶

成像系统观察 PCR 结果。

2摇 结摇 摇 果

2. 1摇 送检标本分布情况

摇 摇 2011 年 1 月 ~ 12 月从临床送检 18 000 份标本

中其分离出 480 例鲍曼不动杆菌,其在标本中的分

布情况是:痰 312 株(65. 0% )、伤口分泌物 96 株

(20. 0% )、尿液 48 株(10. 0% )、其它临床标本 24
株(5. 0% )。

480 株鲍曼不动杆菌在临床科室的分布情况

是:ICU 245 株(51郾 0% ),呼吸内科 56 株(11郾 7% )、

烧伤科 48 株(10郾 0% )、神经外科 42 株(8郾 8% )、神
经内科 35 株(7郾 3% ),其他科室 54 株(11郾 2% )。
2. 2摇 480 株鲍曼不动杆菌的药敏结果

480 株鲍曼不动杆菌的多重耐药情况非常严

重,对亚胺培南 /美罗培南耐药率分别为 36. 0% 和

38郾 0% ,对其它大多数抗菌药物的耐药率为 80% 以

上,具体见表 1。

表 1摇 480 株鲍曼不动杆菌的药敏结果(%)

抗生素 耐药 中介 敏感

替卡西林 85. 0 5. 0 10. 0
阿莫西林 98. 0 2. 0 0. 0
替卡西林 + 棒酸 75. 0 5. 0 20. 0
头孢他定 82. 0 6. 7 11. 3
头孢呋辛 92. 0 4. 0 4. 0
阿米卡星 77. 0 3. 3 19. 7
环丙沙星 87. 0 2. 7 10. 3
头孢西丁 91. 0 2. 0 7. 0
头孢噻肟 85. 7 0. 0 14. 3
头孢吡肟 72. 3 8. 3 19. 4
亚胺培南 36. 0 5. 0 59. 0
美罗培南 38. 0 10. 0 52. 0
阿莫西林 / 棒酸 88. 3 1. 0 10. 7
哌拉西林 / 三唑巴坦 69. 3 0. 0 30. 7
哌拉西林 90. 7 0. 0 9. 3
复方新诺明 89. 3 0. 0 10. 7
庆大霉素 90. 7 0. 0 9. 3
妥布霉素 85. 0 0. 0 15. 0

2. 3摇 RAPD 分型

挑取其中 140 株多重耐药鲍曼不动杆菌用 RAPD
分型(基因分型的判断标准:以每一分离物的所有可见

带具有相同的移动距离定为一型,带的形状、移动的距

离不同或所有可见带的移动距离相同但缺少两条带以

上定为另一型)共分为 8 种类型:A ~ H。 其中 A 型 48
株,B 型 31 株,C 型 21 株,D 型 14 株,E 型 10 株,F 型 7
株,G 型 6 株和 H 型 3 株。 具体见图 1。

3摇 讨摇 摇 论

鲍曼不动杆菌是一类生化反应不活跃的革兰阴

性细菌,它广泛存在于自然界和人体表面,由于有较

强的抵抗力,可在医院环境中长期生存,在机体抵抗

力下降或免疫功能受损时易引起各种感染,是目前

引起医院内感染的重要病原菌[1鄄3]。 由鲍曼不动杆

菌引发的医院感染可涉及各个部位,可引起呼吸道、
尿道炎和菌血症等,尤其是医源性肺炎,在重症监护
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图 1摇 多重耐药鲍曼不动杆菌基因分型电泳图摇 1 ~ 24:鲍曼不动杆菌多重耐药株;M:marker

室常引起医院感染流行甚至暴发[4]。 本研究结果显

示,鲍曼不动杆菌最主要来源于痰标本,其次是伤口

分泌物标本和泌尿道标本。 临床科室分布以 ICU 为

最多(占 51. 0%),其次为呼吸内科(占 11. 7%)和烧

伤科(占 10. 0%),引起上述现象的主要原因是患者

年老体弱,营养不良,导致患者的抵抗力下降;或者合

并颅脑外伤及其他系统的疾病;或者患者在住院过程

中使用过大量高效广谱抗菌药物、接受各类侵袭性操

作,导致易引起多重耐药的条件致病菌感染[1鄄4]。
由于细菌的耐药性受多种遗传因子的综合影

响,耐药谱分型只能作为流行病学调查的筛选,而不

宜作为可靠的调查方法,因此单用耐药谱分型是不

可靠的[5]。 RAPD 技术是在聚合酶链反应基础上建

立的揭示基因组多态性的分型方法,该技术的最大

特点是不需要预先知道基因组序列,因而具有巨大

的应用前景。 现已广泛用于细菌等微生物的基因分

型,且方法简单易行,可用于分子流行病学调查,追
踪传染源;同时由于 RAPD 分型对种和株的分辨率

高,可作为鲍曼不动杆菌鉴定和分型的有效手段,可
在分子水平上对鲍曼不动杆菌感染提供病原学及流

行病学的研究,在早期发现和预防其交叉感染有重

要意义[5鄄6]。 本研究结果显示,衡阳地区 2011 年检

出的多重耐药鲍曼不动杆菌分为中 8 个基因型,其
中主要以 A、B、C 3 型为主,表明本地区医院感染鲍

曼不动杆菌可能存在院内的克隆传播。
总之,细菌耐药性特别是鲍曼不动杆菌耐药问

题是目前临床抗感染治疗的一个难题,为了减少耐

药菌的产生,临床应该要常规监测常见细菌的耐药

性和分子流行病学现状,预测细菌耐药性变迁,并合

理使用抗生素。
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