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医护人员与健康体检人员携带的金黄色葡萄球菌

耐消毒剂基因的检测

叶慧芬，曾俊韶，覃文周

（广西壮族自治区贵港市人民医院，广西贵港　５３７１００）

摘要　目的　研究医护人员携带的金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因及其人群分布情况，为防控感染提供参考。
方法　采用细菌分离鉴定和聚合酶链反应（ＰＣＲ）方法，对部分医护人员和健康体检人群鼻前庭棉拭子标本进行检
测与分析。结果　从１１０份医护人员标本中检出金黄色葡萄球菌４１株，检出率为３７．３％；从３３６名体检人员中，
分离出金黄色葡萄球菌８４株，检出率为２５．０％，医护人员金黄色葡萄球菌检出率明显高于体检人员（Ｐ＝０．０１，
Ｐ＜０．０５）。４１株医护人员携带的金黄色葡萄球菌检出６株携带ｑａｃＧ，Ｈ基因或Ｊ基因，携带率为１４．６３％；８４株健
康体检人员携带的金黄色葡萄球菌检出３株携带ｑａｃＧ，Ｈ或Ｊ基因，携带率为３．６７％，医护人员携带含耐消毒剂基
因的金黄色葡萄球菌明显高于体检人员（Ｐ＝０．０１２，Ｐ＜０．０５）。所有凝固酶阴性葡萄球菌中并未检测出耐消毒剂
基因。结论　医护人员携带的金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因携带率高于健康志愿者，提示医院环境内消毒剂的广
泛应用可能会诱导金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因的表达。
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从事临床微生物相关的研究工作。

　　据报道，大约２０％～３０％的美国人长期携带金
黄色葡萄球菌〔１〕。国内对健康人群携带情况研究

报道不多，在由金黄色葡萄球菌医院感染病例中，则

以社区获得感染居多。金黄色葡萄球菌是分离率最

高的病原菌，它可引起皮肤、肺脏和血液等感染，毒

力强，具有严重耐药倾向，尤以耐甲氧西林金黄色葡

萄球菌（ＭＲＳＡ）为甚。金黄色葡萄球菌耐消毒剂
ｑａｃ基因家族自发现以来就引起多方关注，但其在
不同地区的分布规律及流行的基因型尚不十分清
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楚。为了解医疗机构的医护人员及健康人群携带金

黄色葡萄球菌分布及其携带耐消毒剂基因情况，本

研究对部分来自医护人员和健康人群鼻腔拭子标本

进行检测与分析，现将研究结果报告如下。

１　材料与方法

１．１　标本来源
研究标本选自广西贵港市人民医院１１０名医护

人员和３３６名健康体检人员鼻前庭棉拭子标本，列
入研究的医护人员均从事临床一线工作２年以上，
健康体检人员均来自社区，近６个月未接触过医院
环境，参与研究的人员均为健康状态。参考标准菌

株为金黄色葡萄球菌（ＡＴＣＣ２５９２３）。
１．２　研究方法
１．２．１　细菌分离鉴定　所有棉拭子标本由该医院
细菌室负责检验。经过初步分离培养，对分离出的

菌株均采用生化鉴定和细菌分离鉴定系统及其配套

的鉴定卡对细菌种类作出鉴定，收集统计所检出的

金黄色葡萄球菌。ＭＲＳＡ鉴定采用头孢西丁培养
法，根据美国临床实验室标准化研究所（２０１８版
ＣＬＳＩ）的标准判读结果，凡抑菌圈≥２１ｃｍ则为 ＭＲ
ＳＡ菌株。
１．２．２　菌株处理及模板制备　在０．５ｍｌ离心管内
预置１００μｌ生理盐水，再挑取少许纯培养金黄色葡
萄球菌菌落放入离心管内，混匀。于 １５０００
ｒｐｍ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，吸弃上清液，加入裂解液混匀，
经５５℃水浴 ６０ｍｉｎ，再经 ９５℃ ５ｍｉｎ；重新置于
１００００ｒｐｍ／ｍｉｎ离心３０ｓ，取上清液作为模板，放入
－２０℃冰箱备用。
１．２．３　ＰＣＲ测定　ｑａｃＧ，Ｈ，Ｊ基因采用半巢式聚合
酶链反应（ＰＣＲ）检测葡萄球菌耐消毒剂基因 ｑａｃＧ，
Ｈ，Ｊ。基因的引物序列及产物长度见表１。

表１　ｑａｃＧ，ｑａｃＨ及ｑａｃＪ的引物序列

引物 引物序列（５’→３’） 产物长度

ｑａｃＧＦｏｒｗａｒｄ ＴＴＴＣＧＴＴＴＧＧＡＡＴＴＴＧＣＴＴＴ ｑａｃＧ１９４ｂｐ
ｑａｃＧＲｅｖｅｒｓｅ ＡＡＴＧＧＣＴＴＴＣＴＣＣＡＡＡＴＡＣＡ

ｑａｃＨＦｏｒｗａｒｄ
ＣＡＡＴＡＧＴＣＡＧＴＧＡＡＧＴＡＡ
ＴＡＧＧＣＡＧＴＧ

ｑａｃＨ２９５ｂｐ

ｑａｃＨＲｅｖｅｒｓｅ
ＴＧＴＧＡＴＧＡＴＣＣＧ ＡＡＴＧＴＧ
ＴＴＴ

ｑａｃＪＦｏｒｗａｒｄ
ＧＧＣＣＡＡＣＡＴＴＡＧＧＣＡＣＡＣ
ＴＴＡ

ｑａｃＪ２３２ｂｐ

ｑａｃＪＲｅｖｅｒｓｅ
ＴＧＡＣＴＴＧＡＴＣＣＡＡＡＡＡＣＧ
ＴＴＡＡＧＡ

热循环参数为：９５℃预变性５ｍｉｎ，然后９５℃
３０ｓ→５５℃ ３０ｓ→７２℃ ６０ｓ，循环３０个周期，然后

最后一个周期为７２℃延长至５ｍｉｎ。耐药基因检测
试剂盒购自美国某公司，扩增产物作２％琼脂糖凝
胶电泳，在紫外凝胶电泳仪上成像并记录结果。

２　结果

２．１　细菌分离培养结果
结果表明，从１１０名医护人员鼻拭子标本中，共

分离培养出葡萄球菌 ９３株，其中金黄色葡萄球菌
４１株，检出率为３７．２７％；余及５２株均为凝固酶阴
性葡萄球菌。从３３６名健康人群鼻前庭棉拭标本
中，共分离出葡萄球菌２４０株，其中金黄色葡萄球菌
８４株，检出率为２５．０％，余及１５６株均为凝固酶阴
性葡萄球菌。医护人员与体检人群鼻腔拭子金黄色

葡萄球菌检出率比较，差异具有统计学意义（Ｐ＜
０．０５）。两组人员检出的１２５株金黄色葡萄球菌中，
未检出耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ），详见
表２。

表２　医务人员与体检人员金黄色葡萄球菌检出情况

组别 人数 葡萄球菌株数 ＳＡ株数 检出率（％）ＣＮＳ株数

医护人员 １１０ ９３ ４１ ３７．２７ ５２
体检人员 ３３６ ２４０ ８４ ２５．００ １５６
合计 ４４６ ３３３ １２５ ２８．０３ ２０８

　注：ＳＡ为金黄色葡萄球菌；ＣＮＳ为凝固酶阴性葡萄球菌。

２．２　ｑａｃＧ，Ｈ，Ｊ基因检测结果
结果表明，医护人员携带的４１株金黄色葡萄球

菌中检测出 ６例含 ｑａｃＧ，Ｈ或 Ｊ基因，携带率为
１４．６３％；体检人员携带的８４株金黄色葡萄球菌中
检测出３例含ｑａｃＧ，Ｈ或 Ｊ基因，携带率为３．５７％；
组间差异有统计学意义（Ｐ＜０．０５）。详见表３及图
１。凝固酶阴性葡萄球菌中未检测出含有耐消毒剂
基因ｑａｃＧ，Ｈ或Ｊ的菌株。

表３　人体携带金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因的检出情况

组别 检测株数
耐消毒剂基因检出率（％）

ｑａｃＧＨＪ ｑａｃＧ ｑａｃＨ ｑａｃＪ

体检人员 ８４ ３．５７ １．１９ ０．００ ２．３８
医护人员 ４１ １４．６３ ４．８８ ２．４４ ７．３２

３　讨论

金黄色葡萄球菌是医院和社区感染的重要病原

菌。为了躲避宿主的免疫监控，以及各种抗菌药物

多位点的攻击，细菌必然采取多种策略适应环境，尤

其是周围不利因素。在医院感染及疾病防治控制领

域，消毒剂或抗微生物制剂一直发挥着重要的作用。

然而，随着这些抗微生物试剂的广泛使用，关于细菌

对消毒剂耐药性的报道也日渐增多，尤其是金黄色
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葡萄球菌的耐消毒剂 ｑａｃ基因。金黄色葡萄球菌
ｑａｃ转运系统属于主要易化子超家族（ＭＦＳ）和小的
多重耐药家族（ＳＭＲ），由质粒编码，ｑａｃＡ和ｑａｃＢ编
码的 ＱａｃＡ／Ｂ蛋白属于 ＭＦＳ家族，而 ｑａｃＣ，ｑａｃＧ，
ｑａｃＨ以及ｑａｃＪ编码的蛋白属于 ＳＭＲ家族。ｑａｃ基
因家族主要通过表达多种化合物的外排泵，可将各

种结构不同的化合物排出体外，从而对多种抗菌药

物及消毒剂产生耐药。

注：１～４：ｑａｃＧ阳性标本；５：ｑａｃＧ阳性对照；６：ｑａｃＨ阳性标本；

７：ｑａｃＨ阳性对照；８：Ｍａｒｋｅｒ；Ｎ：阴性对照；９：ｑａｃＪ阳性对照；

１０～１２：ｑａｃＪ阳性标本；Ｍ：从上至下：１０００ｂｐ，８５０ｂｐ，

６５０ｂｐ，５００ｂｐ，４００ｂｐ，３００ｂｐ，２００ｂｐ，１００ｂｐ．

图１　ｑａｃＧ，Ｈ，Ｊ基因检测结果

目前国内学者对金黄色葡萄球菌耐消毒剂基因

的研究主要集中在 ｑａｃＡ及 ｑａｃＢ上，而各地发现的
耐甲氧西林金黄色葡萄球菌 ｑａｃＡ／Ｂ基因的分布也
从５％〔２〕、４１％〔３〕到１００％〔４〕不等。ｑａｃＧ，Ｈ，Ｊ基因
是近些年来外国学者最先从动物身上发现，随后在

人类标本中也发现了含有这些基因的葡萄球菌，并

且与ｓｍｒ基因具有高度的同源性。ＬＩＵ等在临床分
离的４０４株金黄色葡萄球菌中发现４例含 ｑａｃＨ基
因〔５〕，英国学者 Ｖａｌｉ也发现大约３．３％（４／１２０）的
ＭＲＳＡ含有 ｑａｃＨ基因〔６〕。我国学者莫晓能等在

１２４株ＭＲＳＡ中检出４５株含有ｑａｃＪ基因，检出率为
３６．３％〔７〕。

研究发现，医护人员携带金黄色葡萄球菌

ｑａｃＧ，Ｈ，Ｊ基因的比例明显高于普通群众，两者之间
存在显著性差异。产生这种差异的原因首先是，在

医院这种特殊环境中，消毒剂长期而广泛地存在，某

些微生物为了适应环境并繁衍后代，必须改变自身

体内外的一些因素，如增加细胞外膜的厚度，改变消

毒剂作用的靶位或通过细胞体内各种外排泵将抗微

生物试剂排出体外〔８〕。其次，在临床医疗环境中，

物体表面残留的消毒剂对诱导耐消毒剂基因的产生

以及传播起了重要的作用。季胺类消毒剂（如新洁

而灭，洗必泰等）为阳离子表面活性物质，长期小剂

量的消毒剂作用下，能为耐消毒基因在金黄色葡萄

球菌的不同个体之间的转导提供更多的位点，从而

导致了耐消毒剂基因更快更广泛地传播。朱永

强〔９〕在上海地区的研究也证明医院环境中金葡菌

ｑａｃ基因检出率远高于健康人群。
金葡菌ｑａｃ基因的表达，除了与消毒剂作用于

细胞的靶位，消毒剂本身的结构有关外，还与使用消

毒剂的浓度有关。有些医院将用剩的消毒剂加水稀

释继续使用，这样的消毒方法非但没有使药物浓度

达到应有的杀菌水平，反而更加容易诱导耐消毒剂

基因的产生，从而使现有的消毒剂失效。我们应该

深化对细菌耐消毒剂基因的认识，采取严格有效的

消毒措施，尽量减慢减缓细菌对消毒剂耐药的进程。
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