
染肝脏提纯的病毒核心中分离出环状双股 ＤＮＡ，从而确定

ＨＢＶ属ＤＮＡ病毒。目前，由于克隆化ＤＮＡ完整核苷酸已经

确定，现已证实 ＨＢｓＡｇ和 ＨＢｃＡｇ都是由Ｄａｎｅ颗粒的ＤＮＡ

所编码，并且二类基因存在同一 ＤＮＡ分子上。有报道发现

ＨＢＶＤＮＡ负链能编码全部已知的 ＨＢＶ蛋白质，而其正链开

放读码区，不能编码病毒蛋白［５］。ＨＢＶＤＮＡ负链有４个开放

区，分别称为Ｓ、Ｃ、Ｐ及Ｘ，能编码全部已知的 ＨＢＶ蛋白质。Ｓ

区可分为２部分，Ｓ基因和前Ｓ基因。Ｓ基因能编码主要表面

蛋白。Ｓ基因之前是１个能编码１６３个氨基酸的前Ｓ基因，编

码ＰｒｅＳ１和ＰｒｅＳ２蛋白。Ｃ区基因包括前Ｃ基因和Ｃ基因，分

别编码 ＨＢｅＡｇ和 ＨＢｃＡｇ。Ｐ区最长，约占基因组７５％以上，

编码病毒体ＤＮＡ多聚酶。Ｘ区可能编码有１５４个氨基酸的碱

性多肽［６９］。

乙肝病毒在感染人体后，乙肝标志物变化有以下特点：（１）

潜伏期乙肝病毒表面抗原阳性，或伴乙肝病毒脱氧核糖核酸聚

合酶和乙肝病毒ｅ抗原阳性；（２）急性期 ＨＢｓＡｇ，ＨＢｅＡｇ，抗

ＨＢｃ，ＨＢＶＤＮＡＰ，ＨＢＶＤＮＡ，前Ｓ蛋白均可阳件，乙肝病毒

核心抗体 Ｍ型免疫球蛋白高滴度，抗ＨＢｃ滴度逐渐升高；（３）

恢复期 ＨＢｓＡｇ，ＨＢｅＡｇ，ＨＢｃＡｇ，ＨＢＶＤＮＡＰ，前Ｓ蛋白等均

转阴，抗ＨＢｃｌｇＭ滴度下降并消失，抗ＨＢｃ持续高滴度，乙型

肝炎表面抗体，滴度逐渐升高，抗ＨＢｅ可显阳性。因此，动态

观察乙肝标志物有助于急性乙型肝炎的诊断，临床、上应用以

下两项标准或其中１项诊断急性乙型肝炎。ＨＢｓＡｇ滴度由阴

性到阳性高滴度，再由高滴度到低滴度，消失后抗 ＨＢｓ阳转。

急性期抗ＨＢｃｌｇＭ 滴度高水平，耐抗ＨＢｃ阴性或低水平，恢

复期则相反［１０１２］。

用分子生物学的方法荧光定量ＰＣＲ检测乙肝病毒标志物

ＨＢｓＡｇ，ＨＢｅＡｇ，ＰｒｅＳ２的表达研究，发现乙肝患者 ＨＢｓＡｇ，

ＨＢｅＡｇ，ＰｒｅＳ２的基因表达明显高于阴性对照组，这给医学鉴

定乙肝患者提供了生物学依据，是１种快速准确的鉴定乙肝患

者的方法，给临床提供了更有力的依据。
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·经验交流·

乙型肝炎病毒血清标记物少见模式复检及分析

李光友１，苏贵灵２，高　朋
１，冯　岚

１

（１．安徽省芜湖市第二人民医院检验科，安徽芜湖２４１００１；

２．安徽省芜湖市第一人民医院儿科，安徽芜湖２４１００１）

　　摘　要：目的　通过对乙型肝炎病毒血清标记物少见模式复检，观察结果的符合情况，并结合转氨酶和 ＨＢＶＤＮＡ对乙型肝

炎病毒血清标记物（ＨＢＶＳＭ）少见模式进行综合分析。方法　采用ＥＬＩＳＡ法测定 ＨＢＶＳＭ；采用荧光定量聚合酶链反应（ＦＱ

ＰＣＲ）法检测 ＨＢＶＤＮＡ含量；采用全自动生化分析仪检测转氨酶。结果　１８３７２例样本初检，发现７１１例共１３种 ＨＢＶＳＭ 少

见模式，通过双孔平行复检，检出 ＨＢＶＳＭ 少见模式为３８８例，占总检测例数的２．１１％（３８８／１８３７２），占初检少见模式例数的

５４．５７％（３８８／７１１）。ＨＢＶＳＭ少见模式 ＨＢＶＤＮＡ总阳率为３２．８１％；ＡＬＴ和ＡＳＴ总阳率分别为１０．００％和１０．６７％。结论　

ＨＢＶＳＭ少见模式应进行复检，并结合转氨酶和 ＨＢＶＤＮＡ进行综合判断。

关键词：肝炎，乙型；　肝炎病毒，乙型；　生物学标记；血清

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１２．２３．０６１ 文献标识码：Ｂ 文章编号：１６７３４１３０（２０１２）２３２９３３０３

　　乙型肝炎是由乙型肝炎病毒（ＨＢＶ）所引起的传染性疾

病［１］。乙型肝炎病毒血清标记物（ＨＢＶＳＭ）是乙型肝炎临床

诊治、病情监测及疗效观察的重要依据。近几年来由于抗病毒

药物及乙肝疫苗的广泛使用等给检测结果的判断带来不

便［２４］。因此，研究者对出现的 ＨＢＶＳＭ 少见模式进行复检，

观察结果的符合情况，并结合转氨酶和 ＨＢＶＤＮＡ进行综合

·３３９２·国际检验医学杂志２０１２年１２月第３３卷第２３期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ｄｅｃｅｍｂｅｒ２０１２，Ｖｏｌ．３３，Ｎｏ．２３



分析。

１　资料与方法

１．１　一般资料　２０１１年１０月至２０１２年３月本院住院及门诊

患者，以其中 ＨＢＶＳＭ少见模式作为研究对象。

１．２　仪器与试剂　ＥＬＩＳＡ乙肝五项试剂盒为北京万泰生物

药业有限公司生产。ＳＴ９６Ｗ 洗板机为上海科华实验系统有

限公司生产。雷杜ＲＴ６００酶标仪为深圳雷杜生命科学股份

有限公司生产。荧光定量ＰＣＲ仪为杭州博日，试剂为浙江艾

康生物技术有限公司生产。美国贝克曼 ＵｎｉＣｅｌＤｘＣ８００全自

动生化仪。

１．３　方法　应用乙肝五项ＥＬＩＳＡ试剂盒对 ＨＢＶＳＭ进行检

测时，严格按试剂说明和《全国临床检验操作规程》要求正规操

作。对检测中初次发现的１１７例 ＨＢＶＳＭ 少见模式，进行平

行双孔复检，每次检测时均设阴、阳性对照及质控对照。使用

酶标仪判断结果：ＯＤ值Ｓ／Ｃｏ大于或等于１为阳性，小于或等

于１为阴性。ＨＢＶＤＮＡ 用 ＦＱＰＣＲ检测，大于或等于１０３

ｃｏｐｉｅｓ／ｍＬ为阳性，小于１０
３ｃｏｐｉｅｓ／ｍＬ为阴性。转氨酶用美

国贝克曼ＵｎｉＣｅｌＤｘＣ８００全自动生化仪进行检测，谷丙转氨酶

（ＡＬＴ）和谷草转氨酶（ＡＳＴ）大于６０Ｕ／Ｌ为阳性。

１．４　分析说明　以①、②、③、④、⑤ 分别代表乙肝五项中的

ＨＢｓＡｇ、ＨＢｓＡｂ、ＨＢｅＡｇ、ＨＢｅＡｂ和 ＨＢｃＡｂ。并以阳性项目

的序号为该模式的代码，如①④即表示：ＨＢｓＡｇＨＢｅＡｂ模式，

余类推。

２　结　　果

２．１　乙型肝炎病毒血清标记物少见模式复检　见表１。

表１　　１８３７２例标本中乙型肝炎血清标记物少见

　　　模式复检结果

模式
初检比率

［狀（％）］

复检符合率

［狀（％）］

总检出率

（％）

① ７９（１１．１１） ２２（２７．８５） ０．１０

①② ３４（４．７８） １（２．９４） ＜０．０１

①③ １７（２．３９） １７（１００．００） ＜０．０１

①④ ４１（５．７６） ３４（８２．９３） ０．１８

①②④⑤ １６（２．２５） １３（８１．２５） ＜０．０１

②③ １２（１．６９） ３（２５．００） ＜０．０１

②④ １３０（１８．２８） ９２（７０．７７） ０．５０

②⑤ ７６（１０．６９） ２８（３６．８４） ０．１５

②④⑤ ５２（７．３１） ３５（６７．３１） ０．１９

③ ８（１．１２） １（１２．５０） ＜０．０１

④ ７２（１０．１２） ５０（６９．４４） ０．２７

④⑤ ７８（１０．９７） ５１（６５．３８） ０．２８

⑤ ９０（１２．６６） ３９（４３．３３） ０．２１

合计 ７１１（３．８７） ３８８（５４．５７） ２．１１

２．２　乙型肝炎病毒血清标记物少见模式 ＨＢＶＤＮＡ和转氨

酶分析　见表２。

表２　　乙型肝炎血清标记物少见模式 ＨＢＶＤＮＡ

　　　和转氨酶结果［狀（％）］

模式 狀 ＨＢＶＤＮＡ阳性率 狀 ＡＬＴ阳性率 ＡＳＴ阳性率

① １８ １（５．５６） １９ ４（２１．０５） ４（２１．０５）

①③ ３１ ３０（９６．７８） １８ ４（２２．２２） ２（１１．１１）

①④ １４ １（７．１４） ３４ １（２．９４） １（２．９４）

①②③⑤ ５ ５（１００．００） ３ ２（６６．６７） ２（６６．６７）

①②④⑤ ９ ５（５５．５６） １４ ５（３５．７１） ４（２８．５７）

②④ １３ ０（０．００） ８０ ６（７．５０） ８（１０．００）

续表２　　乙型肝炎血清标记物少见模式 ＨＢＶＤＮＡ

　　　和转氨酶结果［狀（％）］

模式 狀 ＨＢＶＤＮＡ阳性率 狀 ＡＬＴ阳性率 ＡＳＴ阳性率

②⑤ ２ ０（０．００） １４ ３（２１．４２） １（７．１４）

②④⑤ １２ ０（０．００） ２６ １（３．８５） ４（１５．３８）

④ ５ ０（０．００） ４２ ２（４．７６） ２（４．７６）

④⑤ １１ ０（０．００） ３１ １（３．２３） １（３．２３）

⑤ ８ ０（０．００） １９ １（５．２６） ３（１５．７９）

合计 １２８ ４２（３２．８１） ３００ ３０（１０．００） ３２（１０．６７）

３　讨　　论

ＥＬＩＳＡ检测过程中受诸多因素干扰，如孔间污染等，往往

造成 ＨＢＶＳＭ假阳性或假阴性，出现多种少见模式。通过对

１８３７２例样本初检，发现７１１例共１３种 ＨＢＶＳＭ 少见模式。

通过对同一样本重新离心，在同等条件下，使用同一批次试剂，

同一人员进行双孔平行复检，对其中溶血严重者，第２天重抽

血复检，结果少见模式共检出３８８例，占总检测例数的２．１１％

（３８８／１８３７２），占初检少见模式例数的５４．５７％（３８８／７１１）。因

此，在实际工作中遇到 ＨＢＶＳＭ少见模式时，不要急于发出报

告，应进行复检后，方可发出报告。

检测结果中 ＨＢＶＳＭ少见模式的分析。①模式被认为是

急性 ＨＢＶ感染潜伏期或慢性 ＨＢＶ携带者，传染性弱。①模

式中有５．５６％ ＨＢＶＤＮＡ阳性率，２１．０５％伴有转氨酶异常。

所以对于该模式的出现不能简单判定为 ＨＢＶ携带，应辅以

ＨＢＶＤＮＡ检测，分析感染状况
［５］。①③和①②③⑤模式

ＨＢＶＤＮＡ阳性率分别达９６．７８％和１００．００％，明显高于其他

ＨＢｅＡｇ阴性模式，表明 ＨＢｅＡｇ与 ＨＢＶＤＮＡ复制具有良好

的相关性。值得注意的是 ＨＢｅＡｇ转阴并不意味病毒停止复

制，在①②④⑤模式中 ＨＢＶＤＮＡ阳性率达５５．５６％，表明病

毒仍可进行复制。①②③⑤和①②④⑤模式中出现 ＨＢｓＡｂ

阳性，但都具有较高水平 ＨＢＶＤＮＡ阳性率，同时伴有转氨酶

异常。表明此种 ＨＢｓＡｂ的出现对机体并无保护作用，仅仅预

示着患者的感染相与恢复相的动态消长过程［６］或可能为 ＨＢＶ

基因变异和不同亚型感染［７８］。②④、⑤、④⑤、④、②⑤和②④

⑤这几种 ＨＢＶＳＭ 少见模式的共同点是 ＨＢｓＡｇ、ＨＢｅＡｇ阴

性，只出现抗体。一般认为这些模式表示机体曾感染过乙肝病

毒现处于恢复期，没有传染性，往往将其忽略。虽然在这些模

式中均未检出 ＨＢＶＤＮＡ，但发现这些模式均有不同程度的转

氨酶阳性率。有研究发现，部分 ＨＢｓＡｂ及 ＨＢｅＡｂ转换患者

ＨＢＶ可以在肝细胞内长期隐匿，呈低水平复制状态
［９］，而血清

中已没有 ＨＢＶ颗粒存在，此时ＦＱＰＣＲ结果为阴性。同时也

要考虑是否有其他肝脏病毒混合感染的可能性，文献［１０］报道

６８例丙肝阳性血清乙肝病毒标志物分布情况发现②④、④⑤、

⑤占７．４％。因此，这些少见模式应引起临床的重视。

总之，在检测 ＨＢＶＳＭ五项时，遇到少见模式一定要进行

复检，并结合 ＨＢＶＤＮＡ和转氨酶进行综合分析判断，为临床

提供可靠的诊疗依据。
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·经验交流·

某院呼吸科患者下呼吸道感染病原菌与耐药性分析

史连盟，郝玉梅

（西宁市第三人民医院内科，青海西宁８１０００５）

　　摘　要：目的　了解该院呼吸科患者下呼吸道感染感染的主要病原菌及其耐药性，为指导临床用药提供依据。方法　对该院

２００９年５月至２０１２年５月呼吸科住院患者的下呼吸道感染合格痰液和咽拭子标本中分离的病原菌及抗菌药物的耐药状况进行

回顾性分析。结果　从呼吸道感染患者标本中共分离出各种病原菌１７７０株，其中分离出革兰阴性杆菌１０９８株，占６２．０３％；革

兰阳性球菌１８１株，占１０．２３％；真菌４９１株，占２７．７４％。药敏试验显示，革兰阴性杆菌中，亚胺培南、环丙沙星和氨曲南耐药率

较低；革兰阳性球菌中，环丙沙星耐药率较低，未发现对万古霉素和利奈唑胺耐药的菌株。结论　革兰阴性杆菌是该院呼吸科下

呼吸道感染主要病原菌，其次是真菌、革兰阳性球菌，细菌耐药现象严重，需要进一步规范抗生素的应用，根据药敏试验结果合理

化选用抗菌药物，以保证治疗效果，从而控制和减少耐药菌株产生。

关键词：呼吸道感染；　微生物学；　药物耐受性

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１２．２３．０６２ 文献标识码：Ｂ 文章编号：１６７３４１３０（２０１２）２３２９３５０２

　　近年来，由于抗菌药物的广泛使用及不合理使用，耐药菌

株逐年增加，对于临床治疗十分棘手。为此，笔者对本院２００９

年５月至２０１２年５月呼吸科患者下呼吸道感染病原菌及耐药

状况进行了回顾性分析，报道如下。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　所有病原菌分离自本院２００９年５月至２０１２

年５月呼吸科住院患者的合格痰液和咽拭子标本。

１．２　菌株分离与鉴定　培养分离严格按照第３版《全国临床

检验操作规程》。鉴定采用法国梅里埃公司ＡＴＢ鉴定仪。

１．３　药敏试验　采用ＫＢ法（琼脂扩散法），药敏纸片为英国

Ｏｘｏｉｄ公司产品，结果判断按照美国临床实验室标准化研究所

（ＣＬＳＩ）２００７年制定的标准进行判读。

１．４　质量控制　质控菌株为金黄色葡萄球菌ＡＴＣＣ２５９２３，大

肠埃希菌ＡＴＣＣ２５９２２，铜绿假单胞菌 ＡＴＣＣ２７８５３，白假丝酵

母菌ＡＴＣＣ９００２８。

１．５　统计学处理　采用 ＷＨＯＮＥＴ５．４软件进行统计分析。

２　结　　果

２．１　病原菌分布　４３２０例标本中共检出病原菌１７７０株（排

除从同一标本中分离出的相同菌株），检出率为４０．９７％，其中

革兰阴性杆菌１０９８株，占６２．０３％；革兰阳性球菌１８１株，占

１０．２３％，真菌４９１株，占２７．７４％。

２．２　耐甲氧西林葡萄球菌（ＭＲＳ）检出率　检出耐甲氧西林

金黄色葡萄球菌（ＭＲＳＡ）１１株，占１８．０３％（１１／６１），检出耐甲

氧西林凝固酶阴性葡萄球菌（ＭＲＣＮＳ）１５株，占２２．３９％（１５／

６７）。

２．３　耐药率　嗜麦芽窄食单胞菌对米诺环素、左氧氟沙星、复

方新诺明的耐药率分别为１．４０％、９１．５４％、８．４５％。革兰阴

性杆菌、革兰阳性球菌对常用抗菌药物的耐药率见表１～２。

表１　　常见革兰阴性杆菌对抗菌药物的耐药性［狀（％）］

抗菌药物 大肠埃希菌（狀＝１６５） 肺炎克雷伯菌（狀＝１０６） 铜绿假单胞菌（狀＝２６１） 鲍曼不动杆菌（狀＝２２８）

氨苄西林 １４５（８７．８８） ９５（８９．６２） － －

头孢唑林 １３５（８１．８２） ８９（８３．９６） － －

头孢呋辛 ９２（５５．７６） ６３（５９．４３） － －

头孢西丁 ５７（３４．５５） ３８（６５．８４） － －

头孢吡肟 ４２（２５．４５） ２７（２５．４７） １３２（５０．５７） １１９（５２．１９）

头孢曲松 ６３（３８．１８） ４２（３９．６２） － １２１（５３．０７）

头孢他啶 ６３（３８．１８） ４２（３９．６２） １５５（５９．３８） １２１（５３．０７）

哌拉西林 １４２（８６．０６） ８８（８３．０２） １９２（７３．５６） ２０１（８８．１６）

环丙沙星 １５（９．０９） １１（１０．３７） １９（７．２８） ６５（２８．５１）

　　－：无数据。
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