
ＤＯＩ：１０．１３３５０／ｊ．ｃｊｐｂ．２５０１１３ ·论著·

医院血流感染病原菌分布构成及 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ
在快速鉴定病原菌中的价值分析

肖铟１，刘沫然２

（１．齐齐哈尔医学院附属第三医院肿瘤一科，黑龙江齐齐哈尔１６１０００；２．齐齐哈尔医学院附属第三医院检验中心）

【摘要】　目的　探讨医院血流感染病原菌种类及基质辅助激光解析电离飞行时间质谱仪（ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）技术在病

原菌快速识别中的应用。　方法　收集２０２２２０２３年本院血流感染患者的血培养阳性标本２３４份，对分离出的病原菌

进行种类鉴定及药敏试验。通过细胞分离液（Ｐｅｒｃｏｌｌ液）密度梯度离心法（简称Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法）与十二烷基硫酸钠

（ＳＤＳ）沉淀法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ法直接鉴定提取物，将鉴定结果与传统血培养结果进行比较，对比两种不同前处理

方式联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ对病原菌的鉴定效率。　结果　在２３４份血培养阳性标本中，主要分离自消化科病房

（２１．３７％，５０／２３４），其次为呼吸科病房（１４．１０％，３３／２３４）。从２３４份血培养阳性标本中分离出２３４株病原菌，包括１７７

株革兰阴性菌（７５．６４％）和５７株革兰阳性菌（２４．３６％）。在革兰阴性菌中，大肠埃希菌１０３株（４４．０２％），占比最高，其

次为肺炎克雷伯菌４４株（１８．８０％）。革兰阳性菌中，金黄色葡萄球菌２３株（９．８３％），占比最高，其他菌株数量较少。大

肠埃希菌对氨苄西林／舒巴坦、头孢呋辛、环丙沙星、左氧氟沙星、复方新诺明、庆大霉素耐药率超５０％，对哌拉西林／他

唑巴坦、美罗培南、亚胺培南、阿米卡星耐药率低于１０％。肺炎克雷伯菌对头孢呋辛、环丙沙星耐药率超５０％，对哌拉西

林／他唑巴坦、美罗培南、亚胺培南、阿米卡星耐药率低于１０％。两者对氨苄西林／舒巴坦、复方新诺明、庆大霉素耐药率

差异显著（犘＜０．０５），而对其他抗生素耐药率差异不显著（犘＞０．０５）。金黄色葡萄球菌对青霉素Ｇ等耐药率超５０％，对

莫西沙星等耐药率较低，未发现对利奈唑胺、万古霉素耐药。与传统培养法对比，Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ

快速鉴定的准确率为９３．５９％，革兰阴性菌鉴定结果准确率为９４．９２％，革兰阳性菌鉴定结果准确率为８９．４７％。ＳＤＳ沉

淀法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ快速鉴定的准确率为７６．５％，革兰阴性菌鉴定结果准确率为８０．２３％，革兰阳性菌鉴定结果

准确率为６４．９１％。Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦ ＭＳ快速鉴定的病原菌的准确率显著高于ＳＤＳ沉淀法联合

ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ，其中对革兰阴性菌、革兰阳性菌、肺炎克雷伯菌、人葡萄球菌的鉴定准确率差异有统计学意义（犘＜

０．０５）。　结论　本研究血流感染阳性标本主要分离自消化科病房，大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌为主要病原菌，其耐药

性监测显示对常见抗生素存在不同程度耐药。Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ快速鉴定的病原菌的准确率显著优

于ＳＤＳ沉淀法，为临床快速、准确诊断血流感染提供了有力支持。
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　　血流感染是一种严重的全身性感染症，当病原体

侵入血液并在其中繁殖时，会引发一系列的病理生理

反应，可能诱发严重的并发症，已成为全球范围内主要

的公共卫生问题之一［１］。血流感染具有病情发展快、

病死率高等特点，相关研究显示，我国血流感染率约为

２８％，美国的血流感染病死率约为１５％
［２］。随着广谱

抗菌药物、糖皮质激素、免疫抑制剂等各类药物的广泛

应用，侵袭性操作的不断增加及人口老龄化等因素的

影响，血流感染的发生风险及病死率呈现逐渐上升趋

势［３］。因此，对于血流感染患者而言，迅速而精确的病

原体检测至关重要，这不仅能够显著提升患者的生存

率，还能大幅减少医疗开支［４］。基质辅助激光解析电

离飞行时间质谱（ｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ

ｉｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ，

ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）技术近年来在微生物学领域中占据

了重要地位。该技术通过分析细菌蛋白质的图谱，实

现了快速准确的细菌鉴定，已被广泛应用于实际工作

中［５］。它为疾病的快速诊断提供了新的选择，通过先

进的技术和方法，能够迅速识别病原体，从而指导临床

抗菌药物的正确使用。这一创新手段大幅缩短了报告

时间，使得临床医生能够在更短的时间内获得准确的

诊断结果，不仅提高了诊断的效率，还为感染性疾病的

精准治疗提供了强有力的支持，确保患者能够及时接

受最合适的治疗方案，从而提高治愈率，减少不必要的

药物使用，降低医疗成本，最终达到改善患者预后的目

的［６］。

本次研究选取２０２２２０２３年本院住院患者送检的

２３４份血培养阳性标本，探析血流感染病原菌种类及

ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ技术在病原菌快速识别中的应用，

结果报告如下。

材料与方法

１　菌株来源

选取２０２２２０２３年，齐齐哈尔医学院附属第三医

·２７·
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院住院患者送检的２３４份血培养阳性标本为本次研究

对象。纳入标准：①在本院接受住院治疗的患者；②所

有患者的临床资料完整且详尽；③严格遵守临床检验

操作规程，确保标本的采集和处理符合规定；④成人血

培养阳性报警标本。排除标准：①由多种菌种引起的

菌血症患者；②同一患者相同采血部位的重复标本；③

镜检结果为阴性的菌株和污染菌株。对于同一患者多

次送检的血培养标本，只计算首次出现阳性结果的标本。

２　仪器与试剂

ＢＤ９１２０全自动血培养仪购自美国ＢＤ公司；哥

伦比亚血琼脂平板、麦康凯平板、巧克力平板购自郑州

安图生物工程股份有限公司；ＨＦ１５１细菌培养箱购自

上海力申科学仪器有限公司；ＤＬ９６Ａ全自动微生物鉴

定及药敏分析系统购自珠海迪尔生物工程股份有限公

司；甲 酸、基 质 液、９６ 孔 金 属 靶 板 购 自 美 国

ＳｉｇｍａＡｌｄｒｉｃｈ公司；ＳＤＳ溶液购自北京中诺泰安科技

有限公司；Ｐｅｒｃｏｌｌ细胞分离液购自北京索莱宝科技有

限公司；安图ＡＵＴＯＦＭＳ１０００基质辅助激光解析电

离飞行时间质谱仪购自郑州安图生物工程股份有限公

司。

３　研究方法

３．１　病原菌鉴定及药敏试验　血培养样本的采集应

在患者出现寒战或发热初期。采集前应彻底进行手部

卫生处理，采血时应对穿刺点进行严格的皮肤消毒，推

荐使用含有２％碘酊或含酒精氯己定的消毒剂对穿刺

部位进行消毒。在采血前，需检查血培养瓶是否完整

无损且未过期。首选的静脉穿刺部位为前臂静脉或其

他上肢静脉，建议从不同部位采集两套血培养样本，成

人每套样本应采集１０ｍＬ血液。使用无菌注射器进

行穿刺取血后，直接将血液注入血培养瓶中。血液注

入培养瓶后，轻柔地摇动以确保血液与培养基充分混

合，避免血液凝固。采血完成后，立即将血培养瓶送至

检验科微生物室进行培养。将血培养阳性标本立即接

种到血平板、麦康凯平板、巧克力平板固体培养基上，

需氧瓶转种后放置培养１６～２４ｈ，厌氧瓶转种后放置

培养１～３ｄ。待细菌生长后挑取单个菌落行革兰氏染

色镜检。采用全自动微生物鉴定药敏分析仪以及相应

的配套试剂，对病原微生物进行全面而精确的鉴定和

药敏试验。这一过程严格遵循美国临床实验室标准化

协会 （Ｃｌｉｎｉｃａｌａｎｄｌａｂｏｒａｔｏｒｙｓｔａｎｄａｒｄｓｉｎｓｔｉｔｕｔｅ，

ＣＬＳＩ）于２０２２年发布的推荐标准，以确保药敏结果的

准确性和可靠性。

３．２　Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法　取３ｍＬ０．９％的氯化钠溶液及

３ｍＬ培养瓶内的内容物，将其移入１５ｍＬ的离心管

内，充分混合均匀后，以１０００ｒ／ｍｉｎ（半径为８．７ｃｍ）

离心１０ｍｉｎ。接着，将上层清液转移到另一支离心管

中，以５０００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，去除上层清液。之后，

加入０．４ｍＬ超纯水，并将其转移到预先加入２ｍＬ

Ｐｅｒｃｏｌｌ溶液的离心管中，确保氯化钠溶液与Ｐｅｒｃｏｌｌ

溶液的体积比为７∶３。再次以５０００ｒ／ｍｉｎ离心５

ｍｉｎ，去除上层清液，将剩余的液体转移到平底的ＥＰ

管中，以１３０００ｒ／ｍｉｎ离心２ｍｉｎ，去除上层清液。重

复此洗涤过程两次，直至洗涤液变得清澈透明。

３．３　ＳＤＳ沉淀法　参照参考文献［７］　取３ｍＬ

０．９％的氯化钠溶液与３ｍＬ培养瓶中的内容物，混合

后置入１５ｍＬ的离心管中。充分混匀后，以１０００ｒ／

ｍｉｎ的速度离心１０ｍｉｎ。将所得的上清液转移到另一

支离心管中，随后加入１ｍＬ０．０５％的ＳＤＳ溶液，再次

混匀。以５０００ｒ／ｍｉｎ的速度离心５ｍｉｎ，去除上清

液。接着加入１．５ｍＬ超纯水，混合均匀后转移到平

底ＥＰ管中，以１３０００ｒ／ｍｉｎ的速度离心２ｍｉｎ，去除

上清液。重复上述洗涤步骤两次，洗涤完毕后尽量排

除剩余的水分。

３．４　ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ鉴定　依据仪器操作手册的

指导，将标准菌株均匀涂布于靶板的校准位置，随后选

取０．５～１个菌落，涂布于靶板的指定点位。接着，取

１．５μＬ经过预处理的样本，均匀涂布于金属靶板（９６

孔）上，并在室温条件下进行干燥处理。校准点位和待

检测样本均加入１μＬ的ＣＨＣＡ基质液，待其完全干

燥后，将靶板置入 ＭＡＬＤＩＴＯＦ仪中。该仪器将自动

采集病原菌全细胞蛋白质谱，并将待测菌的质谱数据

与 ＭＳ细菌数据库中的质谱数据进行对比分析，以得

出鉴定结果。

４　统计分析

数据处理采用ＳＰＳＳ２６．０软件，计数资料以例

（％）表示，组间比较采用χ
２ 检验，犘＜０．０５为差异有

统计学意义。

结　果

１　科室分布

２３４份血培养阳性标本中，５０份分离自消化科病

房（２１．３７％，５０／２３４），３３ 份 分 离 自 呼 吸 科 病 房

（１４．１０％，３３／２３４），３１ 份 分 离 自 神 经 内 科 病 房

（１３．２５％，３１／２３４），２２份分离自肾内科病房（９．４０％，

２２／２３４），１８份分离自肿瘤科病房（７．６９％，１８／２３４），９

份分离自内分泌科病房（３．８５％，９／２３４），９份分离自

神经外科病房（３．８５％，９／２３４），８份分离自血液内科

病房 （３．４２％，８／２３４），７ 份 分 离 自 放 疗 科 病 房

（２．９９％，７／２３４），７份分离自心血管科病房（２．９９％，

７／２３４），７份分离自新生儿病房（２．９９％，７／２３４），６份

分离自泌尿外科病房（２．５６％，６／２３４），５份分离自骨

外科病房（２．１４％，５／２３４），５份分离自介入科病房
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（２．１４％，５／２３４），５ 份 分 离 自 重 症 医 学 科 病 房

（２．１４％，５／２３４），３份分离自普外科病房（１．２８％，３／

２３４），２份分离自血管外科病房（０．８５％，２／２３４），产

科、儿科病房、风湿免疫科病房、妇科病房、急诊外科门

诊、全科病房、心胸外科病房各分离１份（０．４３％，１／

２３４）。

２　病原菌分布情况

２３４份血培养阳性标本共分离病原菌２３４株，其

中革兰阴性菌１７７株（７５．６４％，１７７／２３４），革兰阳性菌

５７株（２４．３６％，５７／２３４）。革兰阴性菌中，大肠埃希菌

１０３株 （４４．０２％，１０３／２３４），肺炎克雷伯菌 ４４ 株

（１８．８０％，４４／２３４），铜绿假单胞菌８株（３．４２％，８／

２３４），奇异变形杆菌６株（２．５６％，６／２３４），阿氏肠杆菌

５株（２．１４％，５／２３４），阴沟肠杆菌３株（１．２８％，３／

２３４），弗氏柠檬酸杆菌２株（０．８５％，２／２３４），产酸克雷

伯菌 ２ 株 （０．８５％，２／２３４），普 通 变 形 杆 菌 ２ 株

（０．８５％，２／２３４），粘质沙雷菌２株（０．８５％，２／２３４）。

革兰阳性菌中，金黄色葡萄球菌２３株（９．８３％，２３／

２３４），人葡萄球菌１２株（５．１３％，１２／２３４），表皮葡萄球

菌１０株（４．２７％，１０／２３４），粪肠球菌５株（２．１４％，５／

２３４），屎肠球菌４株（１．７１％，４／２３４），溶血葡萄球菌２

株（０．８５％，２／２３４），无乳链球菌１株（０．４３％，１／２３４）。

３　主要病原菌耐药性分析

３．１　主要革兰阴性菌耐药性分析　药敏结果显示，大

肠埃希菌对氨苄西林／舒巴坦、头孢呋辛、环丙沙星、左

氧氟沙星、复方新诺明、庆大霉素的耐药率高于５０％，

对哌拉西林／他唑巴坦、美罗培南、亚胺培南、阿米卡星

的耐药率低于１０％。肺炎克雷伯菌对头孢呋辛、环丙

沙星的耐药率高于５０％，对哌拉西林／他唑巴坦、美罗

培南、亚胺培南、阿米卡星的耐药率低于１０％。大肠

埃希菌与肺炎克雷伯菌对氨苄西林／舒巴坦、复方新诺

明、庆大霉素的耐药率差异有统计学意义（犘＜０．０５），

对哌拉西林／他唑巴坦、头孢呋辛、头孢他啶、头孢吡

肟、美罗培南、亚胺培南、环丙沙星、左氧氟沙星、阿米

卡星的耐药率差异无统计学意义（犘＞０．０５）。见表１。

３．２　主要革兰阳性菌耐药性分析　药敏结果显示，２３

株金黄色葡萄球菌对青霉素Ｇ、红霉素的耐药率高于

５０％，分别为９５．６５％（２２／２３）、６９．５７％（１６／２３）；对莫

西沙星、四环素、复方新诺明、庆大霉素的耐药率较低，

分别为２１．７４％（５／２３）、２１．７４％（５／２３）、１７．３９％（４／

２３）、２６．０９％（６／２３）；未产生对利奈唑胺、万古霉素的

耐药株；对克林霉素、环丙沙星、阿奇霉素、左氧氟沙星

耐药率分别为４３．４８％（１０／２３）、３９．１３％（９／２３）、

３４．７８％（８／２３）、３４．７８％（８／２３）。

４　犘犲狉犮狅犾犾分离法与犛犇犛沉淀法联合 犕犃犔犇犐犜犗犉

犕犛快速鉴定血培养病原菌准确率对比

与传统培养法对比，Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法联合 ＭＡＬＤＩ

ＴＯＦＭＳ快速鉴定的准确率为９３．５９％（２１９／２３４），革

兰阴性菌鉴定结果准确率为９４．９２％（１６８／１７７），革兰

阳性菌鉴定结果准确率为８９．４７％（５１／５７）。ＳＤＳ沉

淀法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦ ＭＳ快速鉴定的准确率为

７６．５％（１７９／２３４），革兰阴性菌鉴定结果准确率为

８０．２３％（１４２／１７７），革兰阳性菌鉴定结果准确率为

６４．９１％（３７／５７）。Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ快速鉴定的病原菌的准确率显著高于ＳＤＳ沉淀法

联合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ，其中对革兰阴性菌、革兰阳性

菌、肺炎克雷伯菌、人葡萄球菌的鉴定准确率差异有统

计学意义（犘＜０．０５）。见表２。

表１　大肠埃希菌与肺炎克雷伯菌耐药性对比分析

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犪狋犻狏犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犱狉狌犵狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犫犲狋狑犲犲狀犈．犮狅犾犻

犪狀犱犓．狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲

抗菌药物

大肠埃希菌

（狀＝１０３）

耐药株 耐药率

肺炎克雷伯菌

（狀＝４４）

耐药株 耐药率

χ２ 犘

氨苄西林／舒巴坦 ５２ ５０．４９ ９ ２０．４５ １１．４５３ ０．００１

哌拉西林／他唑巴坦 ４ ３．８８ ２ ４．５５ ０．０３５ ０．８５３

头孢呋辛 ５２ ５０．４９ ２４ ５４．５５ ０．２０４ ０．６５２

头孢他啶 ３１ ３０．１０ １３ ２９．５５ ０．００４ ０．９４７

头孢吡肟 ２１ ２０．３９ ９ ２０．４５ ０．０００ ０．９９３

美罗培南 ４ ３．８８ １ ２．２７ ０．２４３ ０．６２２

亚胺培南 ２ １．９４ １ ２．２７ ０．０１７ ０．８９７

环丙沙星 ６８ ６６．０２ ２３ ５２．２７ ２．４７０ ０．１１６

左氧氟沙星 ６２ ６０．１９ ２０ ４５．４５ ２．７１６ ０．０９９

复方新诺明 ５９ ５７．２８ １４ ３１．８２ ７．９９６ ０．００５

庆大霉素 ５２ ５０．４９ １１ ２５．００ ８．１７７ ０．００４

阿米卡星 ３ ２．９１ １ ２．２７ ０．０４８ ０．８２７

讨　论

本次研究中，２３４份血培养阳性标本中，消化科病

房分离出最多，其次是呼吸科和神经内科病房。从这

些标本中分离出２３４株病原菌，其中７５．６４％为革兰

阴性菌，２４．３６％为革兰阳性菌。大肠埃希菌是占比最

高的革兰阴性菌，其次是肺炎克雷伯菌。金黄色葡萄

球菌是占比最高的革兰阳性菌。与杨思恒等［８］研究结

果相近。大肠埃希菌是人体肠道中普遍存在的正常菌

群之一。然而，在特定条件下，该细菌可能穿透肠道屏

障，侵入血液循环系统，导致血行感染［９］。近年来，我

国由大肠埃希菌引发的血流感染发病率逐年攀升。尤

其令人忧虑的是，该菌对多种常用抗生素展现出不同

程度的抗药性。这种抗药性使得治疗大肠埃希菌感染

的临床过程更为复杂和艰难。因此，大肠埃希菌的抗

药性问题已成为临床治疗领域面临的重要挑战，亟需

医学界持续进行研究和应对。

本次研究药敏试验结果显示，大肠埃希菌对多种

抗生素耐药率超过５０％，但对哌拉西林／他唑巴坦等

耐药率低于１０％。肺炎克雷伯菌对头孢呋辛等耐药
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表２　犘犲狉犮狅犾犾分离法与犛犇犛沉淀法联合 犕犃犔犇犐犜犗犉犕犛
快速鉴定血培养病原菌准确率对比

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲犪犮犮狌狉犪犮狔狅犳犘犲狉犮狅犾犾狊犲狆犪狉犪狋犻狅狀犿犲狋犺狅犱

犪狀犱犛犇犛狆狉犲犮犻狆犻狋犪狋犻狅狀犿犲狋犺狅犱犮狅犿犫犻狀犲犱狑犻狋犺犕犃犔犇犐犜犗犉犕犛

犳狅狉狉犪狆犻犱犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犫犾狅狅犱犮狌犾狋狌狉犲狆犪狋犺狅犵犲狀狊

病原菌

Ｐｅｒｃｏｌｌ
分离法联合

ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ快速鉴定

鉴定 未鉴定

与传统

培养法

比较

准确率

（％）

ＳＤＳ
沉淀法联合

ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ快速鉴定

鉴定 未鉴定

与传统

培养法

比较

准确率

（％）

χ２ 犘

革兰阴性菌 １６８ ９ ９４．９２ １４２ ３５ ８０．２３ １７．５４４ ０．０００

大肠埃希菌 ９８ ５ ９５．１５ ９２ １１ ８９．３２ ２．４３９ ０．１１８

肺炎克雷伯菌 ４３ １ ９７．７３ ３３ １１ ７５．００ ９．６４９ ０．００２

铜绿假单胞菌 ８ ０ １００．００ ５ ３ ６２．５０ ３．６９２ ０．０５５

奇异变形杆菌 ５ １ ８３．３３ ２ ４ ３３．３３ ３．０８６ ０．０７９

阿氏肠杆菌 ４ １ ８０．００ ３ ２ ６０．００ ０．４７６ ０．４９０

阴沟肠杆菌 ３ ０ １００．００ ２ １ ６６．６７ １．２００ ０．２７３

弗氏柠檬酸杆菌 ２ ０ １００．００ １ １ ５０．００ １．３３３ ０．２４８

产酸克雷伯菌 ２ ０ １００．００ ２ ０ １００．００ － －

普通变形杆菌 ２ ０ １００．００ １ １ ５０．００ １．３３３ ０．２４８

粘质沙雷菌 １ １ ５０．００ １ １ ５０．００ － －

革兰阳性菌 ５１ ６ ８９．４７ ３７ ２０ ６４．９１ ９．７６６ ０．００２

金黄色葡萄球菌 ２０ ３ ８６．９６ １７ ６ ７３．９１ １．２４３ ０．２６５

人葡萄球菌 １１ １ ９１．６７ ６ ６ ５０．００ ５．０４２ ０．０２５

表皮葡萄球菌 ９ １ ９０．００ ５ ５ ５０．００ ３．８１０ ０．０５１

粪肠球菌 ４ １ ８０．００ ３ ２ ６０．００ ０．４７６ ０．４９０

屎肠球菌 ４ ０ １００．００ ４ ０ １００．００ － －

溶血葡萄球菌 ２ ０ １００．００ １ １ ５０．００ １．３３３ ０．２４８

无乳链球菌 １ ０ １００．００ １ ０ １００．００ － －

合计 ２１９ １５ ９３．５９ １７９ ５５ ７６．５０ ２６．８７７ ０．０００

率超５０％，对哌拉西林／他唑巴坦等耐药率低于１０％。

两者对氨苄西林／舒巴坦等耐药率有显著差异（犘＜

０．０５），对其他抗生素耐药率无显著差异（犘＞０．０５）。

金黄色葡萄球菌对青霉素Ｇ耐药率超５０％，对莫西沙

星耐药率较低，未发现对利奈唑胺、万古霉素耐药。这

表明，在针对这些病原菌的治疗策略上，我们需要更加

细化与个性化。针对大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌，哌

拉西林／他唑巴坦具有良好的敏感性；而对于金黄色葡

萄球菌，莫西沙星和万古霉素等药物则显示出较好的

敏感性。这一发现为临床抗生素的选择提供了重要参

考，同时强调了合理使用抗生素，减缓抗药性发展的重

要性。此外，持续监测病原菌耐药性变化，对于指导临

床治疗和防控感染具有重要意义。在我国，目前广泛

推行的是血培养临床三级报告制度。这一制度旨在确

保临床医生能够及时、准确地获取血培养结果，从而更

好地指导临床治疗。根据这一制度，微生物实验室会

对采集的血样进行详细的培养和分析，以确定是否存

在病原菌，并进一步进行药敏试验，以评估不同抗菌药

物对这些病原菌的敏感性［１０］。临床医生在治疗过程

中，可以参考微生物实验室提供的详细报告，包括病原

菌的种类和药敏试验结果。这些信息对于合理使用抗

菌药物具有重要意义。

与传统的表型技术或分子生物学方法相比，

ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ病原微生物鉴定技术展现出了其独

特的优势。这种技术不仅功能强大，而且在鉴定完整

细菌的过程中表现出快速、精确和经济高效的特性。

在常规的工作流程中，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ技术能够显

著缩短微生物鉴定所需的时间，大约可以缩短２４

ｈ
［１１］。这一显著的时间节省对于血流感染患者临床治

疗具有重要意义，特别是在抗菌药物治疗方面。通过

快速准确地鉴定出病原微生物，医生可以更迅速地为

患者选择合适的抗生素，从而提高治疗效果，减少不必

要的药物使用，降低耐药性风险，并最终改善患者的预

后。在使用 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ技术进行微生物鉴定

时，影响其直接鉴定准确率的关键因素主要包括血培

养瓶的种类以及对菌液进行预处理的方法。具体来

说，对于需氧瓶中的菌液，目前常用的预处理方法包括

使用Ｓｅｐｓｉｔｙｐｅｒ试剂盒、分离胶促凝管、皂素溶解、滤

膜吸附和ＳＤＳ洗涤等
［１２］。然而，当这些方法被应用

于厌氧菌标本的预处理时，其鉴定准确率往往显著低

于需氧菌。这主要是因为厌氧菌的生长环境和生理特

性与需氧菌存在较大差异，导致这些预处理方法在处

理厌氧菌时效果不佳。因此，为了提高 ＭＡＬＤＩＴＯＦ

ＭＳ技术在鉴定厌氧菌时的准确率，需要开发和优化

专门针对厌氧菌的预处理方法。Ｐｅｒｃｏｌｌ是一种包有

乙烯吡咯烷酮的硅胶颗粒，这种独特的结构使得

Ｐｅｒｃｏｌｌ具有不穿透生物膜的特性，因此在使用过程中

不会对细胞造成任何毒害作用［１３］。正因为其安全性

和有效性，Ｐｅｒｃｏｌｌ在实验室中得到了广泛的应用，主

要用于分离和纯化各种生物样本，包括细胞、细菌和病

毒等。通过Ｐｅｒｃｏｌｌ的分离技术，研究人员能够有效地

将目标生物体从复杂的混合物中提取出来，从而进行

进一步的分析和研究。这种分离方法不仅提高了实验

的准确性和效率，还为生物医学研究提供了重要的技

术支持。本次研究中，Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法结合 ＭＡＬＤＩ

ＴＯＦＭＳ的鉴定准确率为９３．５９％，其中革兰阴性菌

为９４．９２％，革兰阳性菌为８９．４７％。相比之下，ＳＤＳ

沉淀法结合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ的准确率为７６．５％，革

兰阴性菌为８０．２３％，革兰阳性菌为６４．９１％。Ｐｅｒｃｏｌｌ

分离法在鉴定病原菌，特别是革兰阴性菌、革兰阳性

菌、肺炎克雷伯菌和人葡萄球菌方面，准确率显著高于

ＳＤＳ沉淀法，差异具有统计学意义（犘＜０．０５）。分析

原因可能是，尽管ＳＤＳ沉淀法使用的ＳＤＳ溶液浓度较

低，但其仍可能影响部分革兰阴性菌的形态结构，发生

黏液化，聚集成团，从而降低鉴定诊断的准确度［１４］。

尽管与ＳＤＳ沉淀法相比，Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法在提高鉴定率

方面表现出一定的优势，但这种方法也存在一些缺点。

具体来说，Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法增加了洗涤过程的复杂性，

使得操作变得更加繁琐。在洗涤过程中，由于操作不

·５７·
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当或其他原因，容易导致部分菌体的丢失，从而影响最

终的鉴定结果［１５］。因此，在使用Ｐｅｒｃｏｌｌ分离法时，需

要格外注意操作细节，以确保实验的准确性和可靠性。

综上所述，本次研究揭示了医院内血流感染病原

菌的分布特点，对指导合理使用抗生素、防控感染具有

重要意义。在此基础上，医院应进一步强化感染控制

策略，提升病原菌检测能力，确保患者安全。同时，通

过结合 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ技术的深入应用，持续优化

病原菌检测流程，确保检测结果的准确性和时效性。

通过跨学科合作，强化病原菌信息数据库建设，为临床

医生提供更为全面、精准的病原学参考，助力提升感染

性疾病诊疗水平。
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