
类风湿因子是存在于类风湿关节炎［１１］患者血浆中的一类

以自身变性ＩｇＧ为靶细胞的抗体，能够与ＩｇＧ分子Ｆｃ片段上

的抗原决定簇反应，使ＩｇＧ致敏胶乳颗粒出现非特异性凝集。

类风湿因子与天然ＩｇＧ结合能力较差，但易与免疫复合物中的

ＩｇＧ发生聚合ＩｇＧ反应。因此当临床中遇到类风湿因子阳性

标本时，应对标本进行预处理，即在类风湿因子阳性标本中加

入变性ＩｇＧ以中和类风湿因子，混匀后置３７℃水浴３０ｍｉｎ，离

心取上清液，再测Ｄ二聚体，减少对测定结果的影响。

实验室使用类风湿因子敏感试剂盒，原则和程序上必须评

价有类风湿因子引起Ｄ二聚体结果升高的可能性。实验室在

下列情况下应怀疑干扰物的存在：患者产生类风湿因子可能

性的病史或与类风湿因子产生有关的疾病；临床医生根据其他

的临床试验数据开始怀疑弥漫性血管内凝血（ＤＩＣ），在这种情

况下，实验室能通过直接测量类风湿因子的水平监测干扰物的

存在，若结果正常，排除干扰的可能，升高的结果可怀疑由类风

湿因子引起的Ｄ二聚体结果升高。

类风湿因子引起的一些Ｄ二聚体检测的假性升高，能够

导致ＤＩＣ的错误诊断和不当治疗。只有排除了类风湿因子的

干扰，Ｄ二聚体的测定结果与ＤＩＣ才有密切关系。
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某院多重耐药鲍曼不动杆菌菌株亲缘性分析

季　萍，热依汗·谢依提，张　琼△

（新疆医科大学第一附属医院，新疆乌鲁木齐８３００５４）

　　摘　要：目的　了解新疆地区鲍曼不动杆菌（Ａ．ｂａｕｍａｎｎｉｉ，ＡＢＡ）β内酰胺酶、氨基糖苷类修饰酶编码基因、氯己定磺胺耐药

基因存在状况。方法　对２０株ＡＢＡ菌进行了９种β内酰胺酶基因、３种氨基糖苷类修饰酶基因和氯己定磺胺耐药基因检测。

以耐药基因为分子标记作检测结果的样本聚类分析，分析菌株亲缘性。结果　２０株 ＡＢＡ菌中ｂｌａＴＥＭ 阳性１３株（６５％）、

ｂｌａＡＤＣ阳性１２株 （６０％）、ｂｌａＳＨＶ阳性１株（５％），其余β内酰胺酶基因均阴性；２０株ＡＢＡ菌中氨基糖苷类修饰酶基因ａａｃ（３）

Ⅰ阳性１２株（６０％）、ａａｃ（６′）Ⅰ阳性１３株（６５％）、ａｎｔ（３″）Ⅰ阳性１４株（７０％）；１４株检出ｑａｃＥ△１ｓｕｌ１基因（７０％）。以耐药基因

为分子标记作检测结果的样本聚类分析显示，其中９株为克隆传播。结论　该２０株菌β内酰胺类、氨基糖苷类抗菌药物耐药与

产β内酰胺酶和氨基糖苷类修饰酶密切相关，并存在克隆传播。

关键词：鲍曼不动杆菌；　医院感染；　药物耐受性

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１３．１８．０４３ 文献标识码：Ａ 文章编号：１６７３４１３０（２０１３）１８２４４４０２

　　鲍曼不动杆菌（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｂａｕｍａｎｎｉｉ，Ａｂ）属于条件致

病菌，该菌具有很强的环境适应能力和获得外源性耐药基因的

能力，因此，极易引起医院感染的集散流行和菌株耐药［１］。近

年来该菌的分离率和耐药率逐渐增高，已成为医院内感染暴发

流行中的主要细菌［２］判断病原菌散在性感染还是暴发流行性

感染（尤其是医院内感染）和分析传播途径的有用方法是同种

病原菌作菌株间的亲缘性分析，进而为采取控制措施提供依

据。因此，研究者对２０株从ＩＣＵ病分离到的多药耐药鲍氏不

动杆菌（ＭＤＲＡＢＡ）进行了β内酰胺酶基因和氨基糖苷类耐

药基因（含氨基糖苷类修饰酶基因、１６ＳｒＲＮＡ基因甲基化酶

基因）以及质粒、转座子、Ⅰ类整合子遗传标记检测。并以该

３６种基因为分子标记，对检测结果作样本聚类分析讨论菌株

亲缘性。现报道如下。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　２０株 ＭＤＲＡＢＡ（已剔除重复株）均分离自

２０１０年９～１２月本院ＩＣＵ住院患者临床标本，分别为：痰液

１０份，尿液７份，血液３份。全部菌株均使用 ＶＩＴＥＫ２细菌

鉴定仪鉴定菌种。标准菌株为大肠埃希菌 ＡＴＣＣ２５９２２和铜

绿假单胞菌ＡＴＣＣ２７８５３。

１．２　抗菌药物敏感性试验　为微量肉汤稀释法和 ＫＢ法测

定２４种抗菌药物的敏感性。并根据美国ＣＬＳＩ２０１０年版要求

进行敏感性判断。

１．３　细菌处理　挑纯培养菌落置入０．５ｍＬ离心管内（内预

置２００ｎｇ／ｍＬ蛋白酶Ｋ溶液２００μＬ），５６℃水浴２ｈ，改９５℃

水浴１０ｍｉｎ，加入Ｃｈｅｌｅｘ１００４０μＬ，离心（１５０００ｒ／ｍｉｎ）３０ｓ。

上清液即为基因检测的模板液，－２０℃冰箱保存备用。

１．４　基因检测　均为ＰＣＲ法。各种靶基因引物序列和目的

产物长度见表１（见《国际检验医学杂志》网站主页“论文附

件”）。各种靶基因ＰＣＲ扩增体系均为：每反应体系Ｐ１、Ｐ２引

物各０．５μｍｏｌ／Ｌ，ｄＮＴＰｓ２００各 ｍｍｏｌ／Ｌ，ＫＣｌ１０ｍｍｏｌ／Ｌ，

·４４４２· 国际检验医学杂志２０１３年９月第３４卷第１８期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ２０１３，Ｖｏｌ．３４，Ｎｏ．１８



（ＮＨ４）２ＳＯ４８ｍｍｏｌ／Ｌ，ＭｇＣｌ２２ｍｍｏｌ／Ｌ，ＴｒｉｓＨＣｌ（ｐＨ９．０）

１０ｍｍｏｌ／Ｌ，ＮＰ４００．５％，ＢＳＡ０．０２％（ｗｔ／ｖｏｌ），ＴａｑＤＮＡｐｏｌ

１Ｕ。总反应体积２０μＬ（其中模板液５μＬ）。ＰＣＲ扩增产物大

于５００ｂｐ热循环参数均为：９３℃预变性２ｍｉｎ，然后９３℃６０

ｓ→５５℃６０ｓ→７２℃６０ｓ，循环３５周期，最后一个７２℃延长

至５ｍｉｎ，其余均为：９３℃预变性２ｍｉｎ，然后９３℃３０ｓ→５５℃

３０ｓ→７２℃６０ｓ，循环３５周期，最后一个７２℃延长至５ｍｉｎ。

产物经２％琼脂糖凝胶电泳，出现与阳性对照分子相当的目的

条带为阳性。基因检测试剂盒、靶基因ＰＣＲ引物序列和阳性

对照ＤＮＡ由无锡市克隆遗传技术研究所提供。

１．５　菌株亲缘性分析　为多基因聚类分析法（邻接法）。以耐

药基因以及质粒、转座子、Ⅰ类整合子遗传标记为分子标记作

检测结果的样本聚类分析。

２　结　　果

２０株 ＭＤＲＡＢＡ菌中ＴＥＭ阳性５株（２５％），ＯＸＡ２３群

阳性１０株 （５０％）；ａａｃ（３）Ⅰ阳性４株（２０％）、ａａｃ（３）Ⅱ阳性

８株（４０％）、ａａｃ（６′）Ⅰｂ阳性４株（２０％）、ａｎｔ（３＂）Ⅰ阳性４

株（２０％）、ａｎｔ（２＂）Ⅰ阳性１株（２０％）；ｔｎｐＵ阳性５株（２５％）、

ｉｎｔⅠ１阳性４株（２０％）、ｑａｃＥ△１ｓｕｌ１基因阳性７株（３５％）。

其余基因均阴性。以耐药基因以及质粒、转座子、Ⅰ类整合子

遗传标记为分子标记作检测结果的样本聚类分析，见图１（见

《国际检验医学杂志》网站主页“论文附件”）。

３　讨　　论

不动杆菌为条件致病菌，可以引起医内感染，在重症监护

病房中分离率最高，主要与患者接受各种侵袭性操作有关。由

于不动杆菌在环境中极强的生存能力为多药耐药鲍曼不动杆

菌在院内的克隆传播造就了良好的生物学基础。在欧洲已经

发现同一克隆株突破国界在不同国家流行传播［３８］。本院近４

个月临床分离的医院感染鲍曼不动杆菌主要来自ＩＣＵ，怀疑存

在医院感染的院内流行，故分析其耐药机制和同源性。本研究

以３６种基因以及质粒、转座子、Ⅰ类整合子遗传标记为分子标

记作检测结果的样本聚类分析，结果显示２０株 ＭＤＲＡＢＡ菌

可分二群。并存在多个克隆传播，其中１３６１４克隆（Ａ克隆）

携带ＴＥＭ、ａａｃ（３）Ⅰ、ａａｃ（６′）Ⅰｂ、ａｎｔ（３＂）Ⅰ、ｔｎｐＵ、ｉｎｔⅠ１、

ｑａｃＥ△１ｓｕｌ１基因；２１２１５１６１７１８１９２０克隆（Ｂ克隆）携带

ＯＸＡ２３、ａａｃ（３）Ⅱ基因；８１３克隆（Ｃ克隆）携带 ＯＸＡ２３基

因。Ａ、Ｂ克隆已为院内感染流行株存在，是本院医院感染鲍

曼不动杆菌多药耐药迅速发生的一个重要原因。在此次多重

耐药鲍曼不动杆菌流行的控制中，用分子标记作检测结果的样

本聚类分析，可判断医院感染较方便简单的方法同时可明确耐

药株传播来源，而且对研究者有针对性采取控制措施有重大

意义。
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全自动毛细管电泳技术在多发性骨髓瘤诊断及分型中的应用

朱红艳 ，欧阳红梅△，张　芹，甸自金，宋建新，杨　曦，蒋雅先

（云南省第一人民医院／昆明理工大学附属昆华医院检验科，云南昆明６５００３２）

　　摘　要：目的　探讨全自动毛细管电泳技术在多发性骨髓瘤（ＭＭ）诊断及分型中的应用。方法　利用全自动毛细管电泳仪

对６１例 ＭＭ患者进行血清蛋白电泳及免疫分型电泳；同时利用免疫散射比浊法进行免疫球蛋白含量测定。结果　６９例 ＭＭ患

者中有６５例在血清蛋白电泳中检出 Ｍ蛋白峰，血清蛋白电泳检出率为９４．２％。６９例 ＭＭ患者中ＩｇＧ型２９例（４２．０％），ＩｇＡ型

２３例（３３．３％），轻链型１７例（２４．６％），不分泌型１例（１．４５％）。血清蛋白免疫分型电泳检出率为９５．７％。Ｍ蛋白所属免疫球蛋

白显著增高，非 Ｍ蛋白所属免疫球蛋白下降或正常，轻链型免疫球蛋白均减低。血清免疫球蛋白定量检出率为８４．１％。结论　

血清蛋白电泳、免疫球蛋白及轻链定量可对 ＭＭ 进行初步筛查，血清蛋白免疫分型电泳则是 ＭＭ 的诊断及分型的重要手段，而

全自动毛细管电泳技术是一种简便的技术，能为临床快速提供可靠的结果。

关键词：多发性骨髓瘤；　Ｍ蛋白；　血清蛋白电泳；　血清蛋白免疫分型电泳；　毛细管电泳技术
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　　多发性骨髓瘤（ＭＭ）是一种骨髓浆细胞恶性增殖性疾病，

发病以中老年人为主。由于该病起病隐匿，临床表现复杂多

样，极易漏诊或误诊。因此，对 ＭＭ 的早期诊断和鉴别显得极

其重要。本文通过对６９例 ＭＭ 患者进行血清蛋白电泳及血

清蛋白免疫分型电泳、血清免疫球蛋白及尿本周蛋白定量检测

分析，旨在探讨毛细管电泳技术在 ＭＭ诊断及分型中的应用。

１　资料与方法

１．１　一般资料　全部病例来自２０１０年７月至２０１２年６月本
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