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　　摘　要：目的　探讨两种质谱仪ＢｉｏｔｙｐｅｒＭＳ和ＶｉｔｅｋＭＳ系统在临床常规分离细菌鉴定中的应用价值。方法　收集沈阳军

区总医院２０１２年３月至２０１３年１月分离自血液、尿液、脑脊液、分泌物和痰液等标本的临床常见菌细菌１４９株（包括１４个菌属

和３０个菌种）。同时采用两种 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ系统对上述菌株进行鉴定，结果与Ｖｉｔｅｋ２ｃｏｍｐａｃｔ常规生化鉴定进行比较，对３

种方法检测结果不一致菌株用１６ＳｒＲＮＡ测序进行确认。结果　在１４９株常见细菌中，ＢｒｕｋｅｒＢｉｏｔｙｐｅ属和种的正确鉴定率分别

为９８％和９６％，ＶｉｔｅｋＭＳ属和种的正确鉴定率分别为９７％和９５％。两者均无错误鉴定菌株。结论　对该组常见细菌，两种质

谱仪鉴定结果比较差异无统计学意义（犘＞０．０５），均呈现出优异的鉴定水平，适合用于临床微生物的常规鉴定。

关键词：细菌；　质谱分析；　１６ＳｒＲＮＡ

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１４．１６．０４７ 文献标识码：Ａ 文章编号：１６７３４１３０（２０１４）１６２２２８０３

犃狆狆犾犻犮犪狋犻狅狀狅犳犿犪狋狉犻狓犪狊狊犻狊狋犲犱犾犪狊犲狉犱犲狊狅狉狆狋犻狅狀犻狅狀犻狕犪狋犻狅狀狋犻犿犲狅犳犳犾犻犵犺狋犿犪狊狊狊狆犲犮狋狉狅犿犲狋犲狉犻狀

犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犮犾犻狀犻犮犪犾犮狅犿犿狅狀犫犪犮狋犲狉犻犪

犠犪狀犵犅犻狀犵，犚犲狀犡犻犪狅狇犻狀犵，犆犺狌犕犲犻犾犻狀犵，犢犪狀犵犔犻狌，犛犺犲狀犵犡犻犪狀犵狔狌，犣犺狅狌犔犻犪狀狇犻狀犵，犡狌犲犠犲狀犮犺犲狀犵，犕犲狀犵犇狅狀犵狔犪△

（犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犆犾犻狀犻犮犪犾犔犪犫狅狉犪狋狅狉狔，犌犲狀犲狉犪犾犎狅狊狆犻狋犪犾狅犳犛犺犲狀狔犪狀犵犕犻犾犻狋犪狉狔犚犲犵犻狅狀，犛犺犲狀狔犪狀犵，犔犻犪狅狀犻狀犵１１００１６，犆犺犻狀犪）

犃犫狊狋狉犪犮狋：犗犫犼犲犮狋犻狏犲　Ｔｏｅｖａｌｕａｔｅｄｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｖａｌｕｅｏｆｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｅｒ（ＭＳ）ａｎｄＶｉｔｅｋＭＳｓｙｓｔｅｍｉｎｔｈｅｉ

ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｒｏｕｔｉｎｅｌｙｉｓｏｌａｔｅｄｂａｃｔｅｒｉａｉｎｃｌｉｎｉｃ．犕犲狋犺狅犱狊　１４９ｓｔｒａｉｎｓｏｆｃｏｍｍｏｎｂａｃｔｅｒｉａ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ１４ｇｅｎｅｒａａｎｄ３０ｓｐｅｃｉｅｓ）ｉ

ｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｂｌｏｏｄ，ｕｒｉｎｅ，ｃｅｒｅｂｒａｌｓｐｉｎａｌｆｌｕｉｄ，ｓｅｃｒｅｔｉｏｎａｎｄｓｐｕｔｕｍｓａｍｐｌｅｓｉｎｏｕｒｈｏｓｐｉｔａｌｆｒｏｍＭａｒｃｈ２０１２ｔｏＪａｎｕａｒｙ２０１３ｗｅｒｅ

ｃｏｌｌｅｃｔｅｄａｎｄｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙ２ｋｉｎｄｓｏｆｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｅｒ

（ＭＡＬＤＴＯＦＭＳ）．Ｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｏｓｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙｔｈｅｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

（Ｖｉｔｅｋ２ｃｏｍｐａｃｔ）．Ｔｈｅｓｔｒａｉｎｓｗｉｔｈｔｈｅｉｎｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙ３ｋｉｎｄｓｏｆｍｅｔｈｏｄｗｅｒｅｃｏｎｆｉｒｍｅｄｂｙ１６ＳｒＤＮＡｇｅｎｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｉｎｇ．犚犲狊狌犾狋狊　Ａｍｏｎｇ１４９ｃｏｍｍｏｎｂａｃｔｅｒｉａ，ｔｈｅｃｏｒｒｅｃｔｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆｇｅｎｕｓａｎｄｓｐｅｃｉｅｓｂｙｔｈｅＢｒｕｋｅｒＢｉｏｔｙｐｅｒＭＳ

ｗｅｒｅ９８％ａｎｄ９６％ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙａｎｄｗｈｉｃｈｂｙｔｈｅＶｉｔｅｋＭＳｓｙｓｔｅｍｗｅｒｅ９７％ａｎｄ９５％ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｎｏｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

ｂａｃｔｅｒｉａｌｓｔｒａｉｎｓｂｙｔｈｅｓｅｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆＭＳ．犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀　Ｎｏｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｗａｓｏｂｓｅｒｖｅｄｂｅｔｗｅｅｎ

ｔｈｅｓｅｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆＭＳｓｙｓｔｅｍ（犘＞０．０５）．Ｂｏｔｈｅｘｈｉｂｉｔｅｘｃｅｌｌｅｎｔｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｌｅｖｅｌａｎｄａｒｅｓｕｉｔａｂｌｅｆｏｒｔｈｅｒｏｕｔｉｎｅｌａｂｏｒａｔｏｒｙｉｄｅｎ

ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｌｉｎｉｃａｌｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｂａｃｔｅｒｉａ；　ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｇｒａｐｈｉｃａｎａｌｙｓｉｓ；　１６ＳｒＲＮＡ

　　对临床分离细菌进行快速鉴定是临床医生和检验科的共

同愿望，分子生物学鉴定方法快速准确，如荧光杂交和

ＰＣＲ
［１］，但成本昂贵且费时，不适合于常规大量样本的鉴定。

实验室急需开展一种简单快速高效益的常规微生物鉴定方法。

本研究旨在评估质谱分析仪ＢｉｏＴｙｐｅｒ和 ＶｉｔｅｋＭＳ对临床分

离常见细菌的快速鉴定效能，探讨其用于细菌室日常工作的可

行性。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　收集沈阳军区总医院２０１２年３月至２０１３年

１月临床分离菌株１４９株（代表１４个菌属，３０个菌种）。菌株

来源如下：血液５９例、痰液４２例、尿液２６例、分泌物１２例、脓

汁２例、脑脊液３例、骨髓２例、导管１例、穿刺液１例和胃液

１例。

１．２　仪器与试剂　ＭＡＬＤＩＴＯＦＶＩＴＥＫＭＳ系统（法国Ｂｉ

ｏＭｒｉｅｕｘ公司），ＭＡＬＤＩＴＯＦＢｒｕｋｅｒＢｉｏＴｙｐｅｒ系统 （德国

Ｂｒｕｋｅｒ公司），ＶＩＴＥＫ２ＣＯＭＰＡＣＴ自动鉴定仪及 ＧＮ、ＧＰ、

ＮＨ和 ＡＮＣ 细菌鉴定卡（法国 ＢｉｏＭ６ｒｉｅｕｘ公司），基因组

ＤＮＡ小量提取试剂盒（ＭｉｎｉＢＥＳＴＢａｃｔｅｒｉａｌＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡＥｘ

ｔｒａｃｔｉｏｎｋｉｔⅡ）及ＰＣＲ反应相关试剂（ＴａｋａＲａ１６ＳｒＤＮＡＢａｃ

ｔｅｒｉａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎＰＣＲＫｉｔ），大连宝生物公司，Ｒｏｃｈｅ４８０Ⅱ实

时荧光定量ＰＣＲ仪（瑞士 Ｒｏｃｈｅ公司）。

１．３　方法

１．３．１　细菌分离培养　所有菌株标本接种在相应培养基上

（５％羊血琼脂或巧克力培养基），３５℃孵育箱恒温培养２４～４８

ｈ（生长条件有特殊要求的菌置于５％～１０％ ＣＯ２ 培养箱或厌

氧袋中）。

１．３．２　细菌的生化鉴定　采用 ＶＩＴＥＫ２ＣＯＭＰＡＣＴ 自动鉴

定仪及配套鉴定卡，严格按照说明书进行操作。

１．３．３　１６ＳｒＲＮＡ检测及测序　ＤＮＡ提取试剂盒提取模板

ＤＮＡ，进行１６ＳｒＲＮＡ基因ＰＣＲ扩增，产物送大连宝生物有限

公司测序部完成；结果在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中进行比对。

１．３．４　细菌的 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ鉴定　用无菌接种环挑取适

量（３～５个）纯培养单个落菌涂于质谱仪样品检测板上，迅速

加０．５μＬ的７０％甲酸覆盖加样的位置，随后再点１μＬα氰
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基４羟基肉桂酸（ＨＣＣＡ）溶液覆盖。室温放置，待基质液干

燥后，将检测板放入质谱仪检测。ＢｒｕｋｅｒＭｉｃｒｏＦｌｅｘＬＴ系统

以线性正性模式，用最大频率（２０～２００Ｈｚ）采集相对分子质量

（２～２０）×１０３ 的图谱，ＢｉｏＴｙｐｅｒ软件对所采集的图谱进行分

析。ＶｉｔｅｋＭＳ系统以线性正性模式，用５０Ｈｚ频率采集相对

分子质量（２～２０）×１０３ 的图谱，并采用 ＡＳＣ运算法对所得图

谱进行分析。根据所得图谱与数据库参考图谱匹配程度，Ｂｉｏ

Ｔｙｐｅｒ软件匹配模式可得到从０到１００的分值（对数值１～３），

ＶＩＴＥＫＭＳ系统可得到从０％到９９．９％的匹配百分率。质控

菌株大肠埃希ＡＴＣＣ８７３９接种到每一组的校准靶点。根据质

谱仪鉴定分值，Ｂｒｕｋｅｒ≥１．７或 Ｖｉｔｅｋ≥７０％ 时，结果高度可

信；Ｂｒｕｋｅｒ＜１．７ 或 Ｖｉｔｅｋ＜７０％时，认为其无法提供鉴定

结果。

１．３．５　鉴定结果的判读　质谱鉴定结果分类如下：（１）正确鉴

定到属，即质谱分析的图谱与参考菌株的图谱在属水平上一

致；（２）正确鉴定到种，质谱分析的图谱与参考菌株的图谱在种

的水平上完全一致；（３）无鉴定结果，在数据库中未找到匹配的

参考菌株图谱。以 ＶＩＴＥＫ２或１６ＳｒＲＮＡ基因测序作为参考

方法。当ＢｉｏＴｙｐｅｒ，ＶｉｔｅｋＭＳ和 ＶＩＴＥＫ２三者鉴定结果一致

时，认 为 质 谱 鉴 定 结 果 正 确；当 ＢｉｏＴｙｐｅｒ，ＶｉｔｅｋＭＳ 和

ＶＩＴＥＫ２三者鉴定结果不完全一致时，以１６ＳｒＲＮＡ基因测序

为标准。

１．４　统计学处理　采用ＳＰＳＳ１３．０软件进行统计分析，计数

配对 “二分类”资料采用 ＭｃＮｅｍａｒ′ｓ检验。检验水准α≤

０．０５，有统计学意义。

２　结　　果

２．１　常见菌鉴定结果分析　１４９株常见菌包括８３株革兰阴

性细菌和６６株革兰阳性细菌。ＢｉｏＴｙｐｅｒ和 ＶｉｔｅｋＭＳ属的正

确鉴定率分别为９８％和９７％，种的正确鉴定率分别为９６％和

９５％；两者对本组菌的正确鉴定率比较，差异无统计学意义

（犘＞０．０５）。ＢｉｏＴｙｐｅｒ和ＶｉｔｅｋＭＳ无鉴定结果的菌株分别为

３株和５株。两者均无错误鉴定菌株。结果见表１。

表１　　ＢｒｕｋｅＢｉｏｔｙｐｅｒ和 ＶｉｔｅｋＭＳ常见菌鉴定结果［狀（％）］

参考菌株 狀

ＢｒｕｋｅＢｉｏｔｙｐｅｒ

正确鉴定

属水平 种水平

无鉴定

结果

ＶＩＴＥＫＭＳ

正确鉴定

属水平 种水平

无鉴定

结果

革兰阴性细菌 ８３ ８２（９９） ８０（９６） １（０．６７） ８１（９８） ７８（９４） ２（１．３４）

革兰阳性细菌 ６６ ６４（９７） ６３（９５） ２（１．３４） ６３（９５） ６３（９５） ３（２．００）

合计 １４９ １４６（９８） １４３（９６） ３（２．００） １４４（９７） １４１（９５） ５（３．４０）

２．２　８３株革兰阴性细菌鉴定结果　ＢｉｏＴｙｐｅｒ属和种的正确

鉴定率分别为９９％和９６％，ＶｉｔｅｋＭＳ属和种的正确鉴定率分

别为９８％和９４％。两者对革兰阴性细菌的正确鉴定率比较差

异无统计学意义（犘＞０．０５）。种水平上鉴定错误但属水平上

鉴定正确的革兰阴性杆菌菌株，ＢｉｏＴｙｐｅｒ为２株，分别为乙酸

钙不动杆菌和Ｌｉｂａｎｅｎｓｉｓ／荧光假单胞菌；ＶｉｔｅｋＭＳ为３株，分

别为２株阴沟肠杆菌和１株乙酸钙不动杆菌。首次检测中，

ＢｉｏＴｙｐｅｒ无鉴定结果的菌株为１株谱成沙雷菌，ＶｉｔｅｋＭＳ无

鉴定结果的菌株为１株聚团肠杆菌和１株普通变形杆菌。

２．３　６６株革兰阳性细菌鉴定结果　ＢｉｏＴｙｐｅｒ属和种的正确

鉴定率分别为９７％和９５％，ＶｉｔｅｋＭＳ属和种的正确鉴定率均

为９５％。两者对革兰阳性细菌的正确鉴定率比较差异无统计

学意义（犘＞０．０５）。ＢｉｏＴｙｐｅ种水平鉴定错误但属水平鉴定正

确的菌株为１株表皮葡萄球菌。ＢｉｏＴｙｐｅｒ无鉴定结果的菌为

１株人型葡萄球菌人亚种和１株粪肠球菌。ＶｉｔｅｋＭＳ无鉴定

结果的菌株为１株表皮葡萄球菌和２株粪肠球菌。

３　讨　　论

近年来，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ作为一项新兴的临床微生物鉴

定技术，在国外广受关注［２１３］，与传统生化表型和分子生物学

方法相比，ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ具有简单，快速，准确和经济的特

点 ［２３，５，７］。目前，一些操作简易的商业化质谱仪已经走进临床

微生物实验室，具有代表性的如ＢｒｕｋｅｒＢｉｏｔｙｐｅｒ，ＶｉｔｅｋＭＳ和

Ａｎｄｒｏｍａｓ（ＡｎｄｒｏｍａｓＳＡＳ，Ｆｒａｎｃｅ）ｓｙｓｔｅｍｓ。这些系统拥有

不同的图谱数据库和独特的数据分析计算法［１４］。国外有研究

认为，质谱分析仪对某些菌的鉴定准确率（属水平）近乎

１００％，如非发酵菌
［１５］，沙门菌［１６］等。Ｍａｒｋｏ

［１６］评估了Ｂｒｕｋｅｒ

Ｂｉｏｔｙｐｅｒ和ＶｉｔｅｋＭＳ系统对２００株（约１５个菌属，２６个菌种）

分离自囊胞纤维的非发酵革兰阴性菌的鉴定，两者种的正确鉴

定率分别为７２．５％和８０％（犘＞０．０５），ＶｉｔｅｋＭＳ系统无法提

供鉴定的菌株（７％）多于ＢｒｕｋｅｒＢｉｏｔｙｐｅｒ（３％）。２种质谱仪

对国内临床分离菌株的鉴定能力的对比评价，目前尚未见

报道。

本研究中的１４９个临床分离菌株包括１４个菌属和３０个

菌种。对这１４９个菌株，ＢｉｏＴｙｐｅｒ和 ＶｉｔｅｋＭＳ均表现出相似

且较高的鉴定水平。Ｂｉｏｔｙｐｅｒ和 ＶｉｔｅｋＭＳ对２７株非发酵革

兰阴性杆菌和３８株葡萄球菌属的正确鉴定率均为１００％。Ｂｉ

ｏＴｙｐｅｒ和 ＶｉｔｅｋＭＳ种水平鉴定错误但属水平鉴定正确的菌

株均为３株，两者将１株乙酸钙不动杆菌分别鉴定为约翰不动

杆菌和鲍曼不动杆菌；ＢｉｏＴｙｐｅｒ分别将１株ｌｉｂａｎｅｎｓｉｓ／荧光

假单胞菌和１株表皮葡萄球菌鉴定为 ｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉｉ／ｇｅｌｉｄｉｃｏｌａ

假单胞菌和头状葡萄球菌；ＶｉｔｅｋＭＳ将２株阴沟肠杆菌鉴定

为阴沟／阿氏肠杆菌。虽然这６株菌只被正确鉴定到了属，但

不会影响临床的合理用药。

对首次检测错误或无结果菌株，都进行了复检。Ｂｉｏｔｙｐｅｒ

和ＶｉｔｅｋＭＳ无鉴定结果的菌株分别为３株和５株；Ｂｉｏｔｙｐｅｒ

无法鉴定的３株菌经重复检测后，均得到正确鉴定；ＶｉｔｅｋＭＳ

无法鉴定的５株菌株经重复检测后，４株得到准确鉴定。这些

现象表明：操作者水平和样品准备等质谱分析前阶段因素影响

鉴定结果［４，１０，１２］。其他研究报道的常见影响因素有菌株重复

传代培养，样品准备方法，操作者技术问题等。故在常规工作

中，首次无法鉴定的菌株需进行重复检测。

Ｃｏｕｔｕｒｉｅｒ
［１８］在研究中发现，质谱仪对细菌的准确鉴定率

与数据库的完善与否有很大关系，并认为仪器数据库中生物个

体单一的参考光谱有时并不能代表分离自其他实验室的同种

·９２２２·国际检验医学杂志２０１４年８月第３５卷第１６期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ａｕｇｕｓｔ２０１４，Ｖｏｌ．３５，Ｎｏ．１６



典型菌株。本实验中的１株聚团肠杆菌虽包含在数据库中，但

在重复检测中依然没有被鉴定出来，可能是其产生的图谱与数

据库中特征图谱不一致。因此，为提高 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ对细

菌的鉴定能力，仪器生产商有必要对图谱数据库逐步完善。考

虑到菌株标本来源多样性、地域来源差异性和不同分离年限，

每一菌种特定谱图的采集应该参考多个同种菌株。而使用者

将本地分离的典型菌株作为参考菌株自主填充到开放据库中，

可能是最有效的补充，值得深入探讨。

最近，Ｃｈｅｎ
［１９］报道了ＢｒｕｋｅｒＢｉｏｔｙｐｅｒ系统 和 ＶｉｔｅｋＭＳ

ＩＶＤ采用 ＭＡＬＤＩＳｅｐｓｉｔｙｐｅｒ蛋白质提取法对１８１株（代表２０

个菌属，４０个菌种）来自血培养物细菌的直接鉴定，总体上Ｂｉ

ｏｔｙｐｅｒ（９７．８％）的正确鉴定水平高于 ＶｉｔｅｋＭＳ（９２．３％）。相

信随着研究内容的增多，质谱仪可在临床实际应用发挥更大

作用。
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ｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔ ｍａｓｓ

ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆａｅｒｏｂｉｃａｌｌｙｇｒｏｗｉｎｇ

ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂａｃｉｌｌｉ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１２，５０（８）：２７０２

２７０７．

［１２］ＦｏｒｄＡ，Ｂｕｒｎｈａｍ Ｄ．ＯｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｏｆＲｏｕｔｉｎｅＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ｃｌｉｎｉｃａｌｌｙｒｅｌｅｖａｎｔｇｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａｂｙｕｓｅｏｆｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓ

ｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ

ａｎｄｔｈｅｂｒｕｋｅｒｂｉｏｔｙｐｅｒ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１３，５１（５）：１４１２

１４２０．

［１３］ＳｃｈｕｌｔｈｅｓｓＢ，ＢｒｏｄｎｅｒＫ，ＢｌｏｅｍｂｅｒｇＶ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｃｃｉｂｙｕｓｅｏｆｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎ

ｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ：ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｉｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｆａｐｒａｃｔｉｃａｌａｌｇｏｒｉｔｈｍ

ｆｏｒｒｏｕｔｉｎｅｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１３，５１（６）：１８３４

１８４０．

［１４］ＥｍｏｎｅｔＳ，ＳｈａｈＨＮ，ＣｈｅｒｋａｏｕｉＡ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎａｎｄｕｓｅｏｆ

ｖａｒｉｏｕｓｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｍｅｔｈｏｄｓｉｎｃｌｉｎｉｃａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．

ＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌＩｎｆｅｃｔ，２０１０，１６（１１）：１６０４１６１３．

［１５］ＭｅｌｌｍａｎｎＡ，ＣｌｏｕｄＪ，ＭａｉｅｒＴ，ｅｔａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄ

ｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔ ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｉｎ

ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｔｏ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｏｒｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎｏｆｎｏｎｆｅｒｍｅｎｔｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００８，４６（６）：

１９４６１９５４．

［１６］ＤｉｅｃｋｍａｎｎＲ，ＨｅｌｍｕｔｈＲ，ＥｒｈａｒｄＭ，ｅｔａｌ．Ｒａｐｉｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｓａｌｍｏｎｅｌｌａｅａｔｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓｌｅｖ

ｅｌｓｂｙｗｈｏｌｅｃｅｌｌｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅ

ｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ［Ｊ］．ＡｐｐｌＥｎｖｉｒｏｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００８，７４

（２４）：７７６７７７７８．

［１７］ＭａｒｋｏＣ．ＥｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｂｒｕｋｅｒｂｉｏｔｙｐｅｒａｎｄｖｉｔｅｋＭＳｍａｔｒｉｘ

ａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅ

ｔｒｙｓｙｓｔｅｍｓｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｎｏｎｆｅｒｍｅｎｔｉｎｇｇｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａ

ｃｉｌｌｉｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｃｕｌｔｕｒｅｓｆｒｏｍｃｙｓｔｉｃｆｉｂｒｏｓｉｓｐａｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１２，５０（６）：２０３４２０３９．

［１８］Ｃｏｕｔｕｒｉｅｒ ＭＲ，ＭｅｈｉｎｏｖｉｃＥ，ＣｒｏｆｔＣ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ＨＡＣＥＫｃｌｉｎｉｃａｌｉｓｏｌａｔｅｓｂｙｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉ

ｚａｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，

２０１１，４９（３）：１１０４１１０６．

［１９］ＣｈｅｎＨＫ．ＤｉｒｅｃｔＢａｃｔｅｒｉａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎｐｏｓｉｔｉｖｅｂｌｏｏｄｃｕｌｔｕｒｅｓ

ｂｙｕｓｅｏｆｔｗｏｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｍａｔｒｉｘａｓｓｉｓｔｅｄｌａｓｅｒｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎｉｏｎｉｚａ

ｔｉｏｎｔｉｍｅｏｆｆｌｉｇｈｔｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉ

ｏｌ，２０１３，５１（６）：１７３３１７３９．

（收稿日期：２０１４０３０５）

·０３２２· 国际检验医学杂志２０１４年８月第３５卷第１６期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ａｕｇｕｓｔ２０１４，Ｖｏｌ．３５，Ｎｏ．１６


