
作者简介:张灏旻,男,主管技师,主要从事微生物耐药机制和新技术临床应用方面的研究。 △ 通信作者,E-mail:ruth_limin@126.com。
本文引用格式:张灏旻,吴晶,杨俊,等.两种前处理方法对血培养直接药敏的影响[J].国际检验医学杂志,2021,42(20):2500-2505.

·论  著·

两种前处理方法对血培养直接药敏的影响

张灏旻,吴 晶,杨 俊,李 敏△

上海交通大学医学院附属仁济医院检验科,上海
 

200127

  摘 要:目的 比较两种血培养直接药敏方法与常规药敏方法结果的一致性,评估两种前处理方法对血培

养直接药敏的影响。
 

方法 选取上海某三级教学医院2017年9月至2018年5月共241例血培养阳性样本,用

分离胶管离心后分别使用直接检测法和TSB肉汤增菌法两种前处理方法获得细菌,并配置菌悬液,选择相应药

敏卡进行药敏试验,得到的药敏结果与转种后获得菌落的常规药敏结果进行比较。
 

结果 革兰阴性菌分离胶离

心后直接检测法和增菌法与标准方法类别一致性分别为98.53%和98.74%
 

(2
 

753/2
 

794、2
 

759/2
 

794),非常

重大错误(VME)分 别 为0.21%和0.18%(6/2
 

794、5/2
 

794),重 大 错 误 (ME)分 别 为0.17%和0.21%
(5/2

 

794、6/2
 

794),微小错误(MIE)分别为1.47%和1.25%(30/2
 

840、24/2
 

840)。革兰阳性球菌(除链球菌)
分离胶离心后直接检测法和增菌法与标准方法类别一致性为98.46%和99.13%(2

 

048/2
 

080、2
 

061/2
 

080),
VME分别为0.34%和0.10%(7/2

 

080、2/2
 

080),ME分别为0.14%和0.19%(3/2
 

080、4/2
 

080),MIE分别

为1.06%和0.63%(22/2
 

080、13/2
 

080)。链球菌两种前处理方法与标准法类别一致性为100.00%(140/
140)。经过统计学分析,两种前处理方法直接体外药敏试验结果与标准法结果差异无统计学意义(P>0.05)。
结论 两种前处理直接药敏结果与标准法总符合率均为>98.00%,分离胶离心直接检测法操作简单无需繁琐

的增菌过程,可以作为微生物实验室血培养替代直接药敏实验传统纸片法的一种方便又可靠的前处理方法。
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Abstract:Objective To

 

compare
 

the
 

results
 

of
 

two
 

direct
 

drug
 

sensitivity
 

methods
 

in
 

blood
 

culture
 

with
 

those
 

of
 

conventional
 

drug
 

sensitivity
 

methods,and
 

to
 

evaluate
 

the
 

effects
 

of
 

two
 

pretreatment
 

methods
 

on
 

di-
rect

 

drug
 

sensitivity
 

in
 

blood
 

culture.Methods A
 

total
 

of
 

241
 

blood
 

culture
 

positive
 

samples
 

from
 

a
 

tertiary
 

teaching
 

hospital
 

in
 

Shanghai
 

from
 

September
 

2017
 

to
 

May
 

2018
 

were
 

selected.After
 

centrifugation
 

with
 

sepa-
ration

 

hose,bacteria
 

were
 

obtained
 

by
 

two
 

pretreatment
 

methods
 

respectively,namely
 

direct
 

detection
 

method
 

and
 

TSB
 

broth
 

enrichment.Bacteria
 

suspension
 

was
 

prepared,and
 

corresponding
 

drug
 

sensitivity
 

cards
 

were
 

selected
 

for
 

drug
 

sensitivity
 

test.The
 

drug
 

sensitivity
 

results
 

obtained
 

were
 

compared
 

with
 

the
 

conventional
 

drug
 

sensitivity
 

results
 

of
 

colonies
 

obtained
 

after
 

seed
 

transfer.Results After
 

centrifugation
 

of
 

Gram-negative
 

bacteria
 

isolation
 

gel,categorical
 

agreement
 

(CA)
 

between
 

the
 

direct
 

method
 

and
 

the
 

standard
 

method
 

was
 

98.53%
 

and
 

98.74%
 

(2
 

753/2
 

794,2
 

759/2
 

794),very
 

major
 

error
 

(VME)
 

was
 

0.21%
 

and
 

0.18%
 

(6/2
 

794,
5/2

 

794),major
 

error
 

(ME)
 

was
 

0.17%
 

and
 

0.21%
 

(5/2
 

794,6/2
 

794),minor
 

error
 

(MIE)
 

was
 

1.47%
 

and
 

1.25%
 

(30/2
 

840,24/2
 

840).After
 

centrifugation
 

of
 

Gram
 

positive
 

cocci
 

(except
 

Streptococcus)
 

isolation
 

gel,
CA

 

between
 

the
 

enrichment
 

method
 

and
 

the
 

standard
 

method
 

was
 

98.46%
 

and
 

99.13%
 

(2
 

048/2
 

080,2
 

061/
2

 

080),VME
 

was
 

0.34%
 

and
 

0.10%
 

(7/2
 

080,2/2
 

080),ME
 

was
 

0.14%
 

and
 

0.19%
 

(3/2
 

080,4/2
 

080),MIE
 

was
 

1.06%
 

and
 

0.63%
 

(22/2
 

080,13/2
 

080).The
 

results
 

of
 

these
 

two
 

methods
 

in
 

Streptococcus
 

were
 

100.00%
 

(140/140)
 

consistent
 

with
 

the
 

standard
 

method.After
 

statistical
 

analysis,there
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

between
 

the
 

direct
 

in
 

vitro
 

drug
 

sensitivity
 

test
 

results
 

of
 

the
 

two
 

pretreatment
 

methods
 

and
 

the
 

standard
 

method
 

(P>0.05).Conclusion CA
 

between
 

these
 

two
 

methods
 

and
 

the
 

standard
 

method
 

is
 

>
98.00%.The

 

separation
 

gel
 

centrifugation
 

direct
 

detection
 

method
 

is
 

simple
 

to
 

operate
 

and
 

does
 

not
 

need
 

cum-
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bersome
 

enrichment
 

process.It
 

can
 

be
 

used
 

as
 

a
 

convenient
 

and
 

reliable
 

pretreatment
 

method
 

for
 

microbial
 

la-
boratory

 

blood
 

culture
 

to
 

replace
 

the
 

traditional
 

paper
 

method.
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blood
 

culture; drug
 

sensitivity
 

test; coincidence
 

rate

  血流感染(BSI)是临床非常危重的感染类型,有
较高的发病率和死亡率[1]。近年来,随着临床上各种

侵入性操作、免疫抑制剂、激素及大剂量广谱抗菌药

物的广泛应用,BSI发病率有逐年上升的趋势。据统

计,全球范围内每年约有1
 

900万人发生脓毒血症[2]。
依据我国CHINET细菌耐药性监测网数据,2012年

我国 血 流 感 染 分 离 菌 株 数 较 2011 年 增 加 了

21.4%[3]。及时使用有效的抗菌药物对于血流感染

的预后是极其重要的[4-5]。如果能在感染后的1
 

h内

进行正确治疗,脓毒血症的存活率为80.0%;每延迟

1
 

h,死亡率增加7.0%[6]。因此快速、准确地对病原

菌进行鉴定并提供药敏结果是正确进行治疗的基础。
随着以蛋白质指纹图谱为基础的基质辅助激光

解析电离飞行时间质谱(MALDI-TOF-MS)技术在临

床微生物实验室的广泛使用,病原体的鉴定可以在培

养后几分钟内完成。MALDI-TOF-MS技术具有快

速、准确、敏感等优点[7-8]。MALDI-TOF-MS也能够

用于对血培养阳性样本进行直接鉴定,一些自建方法

与sepsityper
 

试剂盒的鉴定效果类似[9-11],上海在

2017年初也发布了相关的检测规范[12],极大地缩短

了血培养检测与鉴定的时间。但目前细菌药敏试验

方法仍为培养获得菌落后采用仪器法或纸片扩散法

进行,一般需要至少48~72
 

h才能获得药敏试验结

果,不能快速指导临床准确地选择敏感抗菌药物进行

抗感染治疗[13]。本研究探索血培养阳性样本采用BD
分离胶促凝管进行前处理分离出细菌或进一步通过

TSB肉汤增菌,随后在自动微生物鉴定药敏分析仪上

进行体外药敏检测,并将结果与现有常规药敏自动检

测方法进行对比,评估两种快速血培养阳性样本体外

药敏前处理方法的作用,从而建立的报阳血培养直接

体外药敏试验的新方法。
1 资料与方法

1.1 一般资料 上海某三级教学医院2017年9月

至2018年5月采集的临床血培养阳性样本,共241
例。剔除同一患者因双侧双瓶采血产生的重复阳性

样本。241例患者中男138例(57.3%),女103例

(42.7%);年 龄 27~94 岁,>60 岁 者 161 例

(66.8%)。
1.2 仪器与试剂 阳性血培养菌种鉴定由Biotyper

 

MALDI-TOF
 

MS(德国布鲁克公司)完成;体外药敏

试验由PhoenixTM
 

M50
 

全自动微生物鉴定药敏分析

仪及 其 配 套 的 药 敏 检 测 卡 NMIC-413、PMIC-92、
SMIC/ID-2及相应配套试剂(美国BD公司)完成。
前处理使用分离胶促凝管购自美国BD公司;TSB肉

汤干粉购自Oxiod公司。

1.3 方法

1.3.1 分离胶离心管离心直接药敏分析 从阳性血

培养瓶抽取6
 

mL培养液至BD分离胶促凝管各样本

制备3管;离心2
 

000
 

r/min,30
 

min;用一次性无菌吸

管小心吸取上清液并弃去,在分离胶表面会出现一层

白色细菌沉淀,取第1管的细菌沉淀按照 MALDI-
TOF

 

MS血培养直接鉴定的流程进行操作,确定细菌

菌种;取第2管,用无菌棉签挑取分离胶促凝管中白

色沉淀,按BD
 

Phoenix
 

M50标准操作流程配置菌悬

液,选择相应药敏板进行检测。
1.3.2 分离胶离心管离心增菌后直接药敏分析 前

处理方法同上。取第3管,用1
 

μL一次性接种环挑

取分离胶促凝管中白色沉淀至加有1
 

mL
 

TSB(美国

赛默飞世尔公司)的 EP管中,置35
 

℃摇床200
 

r/
min,孵育2

 

h。按BD
 

Phoenix
 

M50标准操作流程配

置菌悬液,选择相应药敏板进行检测。
1.3.3 传统的培养、鉴定和药敏试验 将报阳后的

血培养转种血琼脂平板(上海伊华公司),培养并形成

单个菌落后,挑取单个菌落采用 MALDI-TOF
 

MS进

行鉴定,在自动微生物鉴定药敏分析仪(BD
 

Phoenix
 

M50)上进行药敏检测,并作为标准方法。
1.4 判定标准 根据美国实验室与标准化研究所

(CLSI)2017版对药敏结果进行判定。(1)类别一致

性(CA):直接药敏结果和标准方法结果完全一致;
(2)非常重大错误(VME):直接药敏结果为敏感(S)
而标准方法结果为耐药(R);(3)重大错误(ME):直接

药敏结果为 R而标准方法结果为S;(4)微小错误

(MIE):直接药敏结果为S或R而标准方法结果为中

敏(I)或者直接药敏结果为I而标准方法结果为S
或R。
1.5 统计学处理 采用SPSS20.0统计学软件对两

种前处理方法进行直接药敏检测的正确性进行分析,
对不同种类抗菌药物药敏结果正确率主要应用χ2 检

验,对于χ2 检验不适用的分析(统计个数小于5)采用

费希尔精密验证(Fisher's
 

exact
 

test)。以P<0.05
为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 分离胶离心后直接检测与传统转种培养鉴定的

一致性 选取的241例中阳性血培养样本中,分离胶

离心后直接采用 MALDI-TOF
 

MS鉴定出革兰阴性

杆菌127例,革兰阳性球菌114例;采用传统的转种

培养法鉴定出革兰阴性杆菌127例,革兰阳性球菌

114例。两种方法的鉴定结果,革兰阴性菌各菌种鉴

定符合率达100.0%,革兰阳性球菌中肺炎链球菌鉴

定符合率仅为50.0%,其余菌种鉴定符合率均在
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90.0%以上比较。见表1。
 

表1  分离胶离心直接鉴定与传统法鉴定结果符合率

细菌种类 菌株数量
质谱鉴定分值

≥1.7分 <1.7分

鉴定符合率

(%)

革兰阴性杆菌

 克雷伯菌属 55 55 0 100.0

 埃希菌属 46 46 0 100.0

 假单胞菌属 8 8 0 100.0

 不动杆菌属 7 7 0 100.0

 肠杆菌属 4 4 0 100.0

 变形杆菌属 3 3 0 100.0

 枸橼酸杆菌属 2 2 0 100.0

 普罗维登菌属 1 1 0 100.0

 沙门菌属 1 1 0 100.0

革兰阳性球菌

 金黄色葡萄球菌 21 21 0 100.0

 凝固酶阴性葡萄球菌 58 55 3 94.8

 肠球菌属 25 25 0 100.0

 链球菌属 10 9 1 90.0

2.2 革兰阴性菌的分离胶离心后直接药敏分析结

果 共127例革兰阴性菌血培养阳性标本进行了药

敏试验。将根据CLSI指南不需要报告的药敏结果剔

除后,所有的药敏报告可提供22种常见抗菌药物的

药敏结果(表2)。直接法及增菌法的药敏结果与标准

法相比所有抗菌药物的CA均大于90.0%。其中在8
种抗菌药物中两种方法的药敏结果与标准法的结果

完全一致。
 

直接法在美罗培南的检测中也与标准法一

致。两种方法在环丙沙星、亚胺培南、妥布霉素及复

方磺胺甲噁唑上均出现了1~2例VME,这些错误全

部发生在克雷伯菌属中。此外,直接法在哌拉西林-他
唑巴坦中有一个来自大肠埃希菌的VME。在阿莫西

林-克拉维酸、头孢吡肟、厄他培南和复方磺胺甲噁唑

中直接法出现了1~2例的 ME;与直接法相比,增菌

法除了在上述的4种抗菌药物中有 ME,在米诺环素

上也存在1个来自埃希菌属的 ME。
 

在 MIE方面,直
接法的发生率略高于增菌法的发生率,分别为30例

和24例。两种方法在阿莫西林-克拉维酸、氨苄西林-
舒巴坦、头孢西丁、环丙沙星、亚胺培南、米诺环素上

的错误发生率相同。
 

增菌法在头孢吡肟和美罗培南中

出现了1例错误而直接法在厄他培南、复方磺胺甲噁

唑有错误出现。在所有被检测的抗菌药物中,用两种

方法检测米诺环素的错误率最高,替加环素次之,这
些错误主要为 MIE,大部分来自克雷伯菌属。米诺环

素在临床上不作为治疗克雷伯菌血流感染的一线用

药,替加环素因血药浓度低需要与其他抗菌药物联合

才能达到治疗效果,所以在克雷伯菌属直接药敏结果

中可以删除米诺环素和替加环素结果,同时根据临床

需要加做以替加环素为基础的联合药敏实试验以补

充直接药敏结果。

表2  革兰阴性菌两种直接药敏检测方法与标准药敏方法检测结果的比较分析[n=127,n(%)]

项目
直接法

VME ME MIE CA

增菌法

VME ME MIE CA

阿莫西林-克拉维酸 - 1(0.8) 1(0.8) 125(98.4) - 1(0.8) 1(0.8) 125(98.4)

氨苄西林-舒巴坦 - - 2(1.6) 125(98.4) - - 2(1.6) 125(98.4)

头孢吡肟 - 2(1.6) - 125(98.4) - 1(0.8) 2(1.6) 125(98.4)

头孢西丁 - - 3(2.4) 124(97.6) - - 3(2.4) 124(97.6)

头孢曲松 - - 2(1.6) 125(98.4) - - 1(0.8) 126(99.2)

环丙沙星 1(0.8) - 1(0.8) 125(98.4) 1(0.8) - 1(0.8) 125(98.4)

厄他培南 - 1(0.8) 1(0.8) 125(98.4) - 2(1.6) - 125(98.4)

亚胺培南 1(0.8) - 2(1.6) 124(97.6) 1(0.8) - 2(1.6) 124(97.6)

美罗培南 - - - 127(100.0) - - 1(0.8) 126(99.2)

米诺环素 - - 7(5.5) 120(94.5) - 1(0.8) 7(5.5) 119(93.7)

哌拉西林-他唑巴坦 1(0.8) - 3(2.4) 123(96.7) - - 2(1.6) 125(98.4)

替加环素 - - 7(5.5) 120(94.5) - - 4(3.1) 123(96.9)

妥布霉素 1(0.8) - - 126(99.2) 1(0.8) - - 126(99.2)

复方磺胺甲噁唑 2(1.6) 1(0.8) 1(0.8) 123(96.7) 2(1.6) - - 125(98.4)

  注:阿米卡星、头孢哌酮-舒巴坦、头孢呋辛、黏菌素、庆大霉素、左氧氟沙星、莫西沙星、诺氟沙星中两种方法药敏结果与标准方法药敏结果均一

致,-表示无数据。

2.3 革兰阳性球菌的分离胶离心后直接药敏分析 结果
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2.3.1 104例革兰阳性球菌(非链球菌)血培养阳性

标样本 用PMIC-92药敏卡进行评估,在剔除不需要

报告的药敏结果后,对20种常见抗菌药物进行了药

敏结果分析(表3)。两种方法在50.0%的抗菌药物

上与标准方法保持了100.0%的CA;富集增菌法更是

在除利福平外的其他全部抗菌药物的检测中没有出

现VME;直接法在诺氟沙星、青霉素
 

G、利福平、四环

素及复方磺胺甲噁唑中出现3例 VME;其中青霉素
 

G的错误来自肠球菌,复方磺胺甲噁唑来自金色葡萄

球菌,其他全部来自凝固酶阴性葡萄球菌。两种方法

在克林霉素中出现了1.9%
 

的 VME,来自金色葡萄

球菌及凝固酶阴性葡萄球菌。富集增菌法在利奈唑

胺和高浓度莫匹罗星中出现1.0%VME而直接法在

替考拉宁中也有1.0%ME。直接法在 MIE的发生率

要高于富集增菌法,在米诺环素及莫西沙星检测中的

差异最为明显,主要由肠球菌属造成;提示该两种抗

菌药物结果在肠球菌中不可靠,需要复测。两种方法

在诺氟沙星的检测中都出现了较多的 MIE,诺氟沙星

临床很少用于血流感染的治疗,可以考虑删除。此

外,两种方法在万古霉素中发生的1例 MIE,经复核

后确定为离心过程中污染导致。

表3  革兰阳性球菌(非链球菌)两种直接药敏检测方法与标准药敏方法检测结果[n(%)]

项目 n
直接法

VME ME MIE CA

增菌法

VME ME MIE CA

阿米卡星 104 - - 1(1.0) 103(99.0) - - - 100(100.0)

克林霉素 104 - 2(1.9) 1(1.0) 101(97.1) - 2(1.9) - 102(98.1)

红霉素 104 - - 1(1.0) 103(99.0) - - 2(1.9) 102(98.1)

利奈唑胺 104 - - - 100(100.0) - 1(1.0) - 103(99.0)

米诺环素 104 - - 5(4.8) 99(95.2) - - 1(1.0) 103(99.0)

莫西沙星 25 - - 3(12.0) 22(88.0) - - - 100(100.0)

高浓度莫匹罗星 104 - - - 100(100.0) - 1(1.0) - 103(99.0)

诺氟沙星 104 1(1.0) - 7(6.7) 96(92.3) - - 8(7.7) 96(92.3)

青霉素G 46 1(2.2) - - 45(97.8) - - - 100(100.0)

利福平 79 1(1.3) - - 78(98.7) 2(2.5) - 1(1.3) 76(96.2)

替考拉宁 104 - 1(1.0) - 103(99.0) - - - 100(100.0)

四环素 79 1(1.3) - 2(2.5) 76(96.2) - - - 100(100.0)

复方磺胺甲噁唑 104 3(2.9) - - 101(97.1) - - - 100(100.0)

万古霉素 104 - - 2(1.9) 102(98.1) - - 1(1.0) 103(99.0)

  注:氨苄西林、头孢西丁、头孢洛林、氯霉素、达托霉素、磷霉素(含G6P)、庆大霉素、苯唑西林、链霉素-协同、替加环素中两种方法药敏结果与标

准方法药敏结果均一致,-表示无数据。

2.3.2 10例链球菌属血培养阳性样本使用SMIC/
ID-2药敏卡进行评估 此板条覆盖了阿莫西林、头孢

吡肟、头孢噻肟、氯霉素、克林霉素、红霉素、左氧氟沙

星、利奈唑胺、美罗培南、莫西沙星、青霉素G、替考拉

宁和四环素共13种抗菌药物。与标准方法相比直接

法和增菌法均表现良好,没有出现任何错误,CA为

100.0%。
2.4 药敏结果CA分析 综上所述,直接法与增菌

法在不同菌株的一些抗菌药物药敏分析结果上有所

差异。为了确定两种方法对菌株的所有药敏结果是

否存在统计学差异,现根据不同药敏板归类就CA、
VME、ME及 MIE进行统计分析。经过统计学分析,
两种方法在革兰阴性菌和革兰阳性球菌中的 CA、
VME、ME 和 MIE 比 例 相 近,差 异 无 统 计 学 意 义

(P>0.05),见表4。

表4  两种直接药敏检测方法与标准药敏方法检测结果的一致性分析[n(%)]

细菌种类 n 统计指标
前处理方法

直接法 增菌法
P

革兰阴性杆菌 2
 

794 CA 2
 

753(98.53) 2
 

759(98.74) 0.49

VME 6(0.21) 5(0.18) 0.76

ME 5(0.17) 6(0.21) 0.76

MIE 30(1.47) 24(1.25) 0.41
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续表4  两种直接药敏检测方法与标准药敏方法检测结果的一致性分析[n(%)]

细菌种类 n 统计指标
前处理方法

直接法 增菌法
P

革兰阳性球菌(非链球菌) 2
 

080 CA 2
 

048(98.46) 2
 

061(99.13) 0.07

VME 7(0.34) 2(0.10) 0.18

ME 3(0.14) 4(0.19) 1.00

MIE 22(1.06) 13(0.63) 0.13

链球菌 140 CA 140(100.00) 140(100.0)

VME 0(0.00) 0(0.00) -

ME 0(0.00) 0(0.00) -

MIE 0(0.00) 0(0.00) -

  注:CA为类别一致性。-表示链球菌两种方法药敏结果类别CA为100.0%,不做统计学分析。

3 讨  论

  血培养是临床诊断血流感染的金标准,随着

MALDI-TOF
 

MS在阳性血培养直接鉴定中的广泛

应用,临床已能够在数小时内获得阳性血培养病原体

鉴定结果,但传统的体外药敏试验仍无法提供快速准

确的药敏结果。临床医生在获得准确的体外药敏结

果以前,仍然被迫采取经验性治疗,不仅无法准确地

进行病因治疗,而且因非敏感抗菌药物的治疗增加住

院时间和费用,给个人及社会造成负担,还可能诱导

耐药菌的产生。因此临床诊疗血流感染的关键不仅

在于病原体的快速鉴定,快速准确的药敏结果更是临

床迫切需要的。
近期新出现的自动化全药敏板条,为快速地进行

药敏检测提供了基础。通过前处理获得标准浓度的

菌悬液,在自动微生物鉴定药敏分析仪进行直接药敏

试验,不仅可以实现操作的标准化而且药敏结果可以

通过实验室信息系统自动传送到医生工作站。单纯

药敏板条结合目前已经成熟的血培养直接萃取鉴定

技术,快速准确地提供血培养直接鉴定药敏报告,帮
助医生尽早确定正确的治疗方案[14-19]。

目前临床微生物室的血培养药敏试验,不论是仪

器 MIC法还是手工K-B法,均需要转种后获得纯菌

落,制备标准浓度的菌悬液,再进行体外药敏试验,需
要2~3个工作日,无法满足临床对血流感染及时准

确治疗的需求。欧洲临床微生物和感染病学会药敏

委员会
 

(EUCAST)在2019年发布了血培养快速药

敏实验折点,实验室将阳性血培养液直接涂布在 MH
琼脂平板上,再贴上药敏纸片经孵育后通过抑菌圈的

直径来判断直接药敏的结果有了标准。但该折点仅

覆盖大肠埃希菌(8种抗菌药物)、肺炎克雷伯菌(8种

抗菌药物)、铜绿假单胞菌(7种抗菌药物)、鲍曼不动

杆菌(8种抗菌药物)、金黄色葡萄球菌(4种抗菌药

物)、粪肠球菌(5种抗菌药物)、屎肠球菌(5种抗菌药

物)和肺炎链球菌(5种抗菌药物),并不能覆盖国内血

流感染的病原体,抗菌药物组合也很难满足临床

需要。
本研究中探究两种血培养阳性样本前处理方法

直接药敏试验的可行性,与有关文献报 道 不 同 的

是[20],本研究中采用两种血培养阳性样本直接萃取鉴

定,通过样本前处理结合单纯药敏板完成药敏检测,
避免了使用复合板条所造成的鉴定结果不可靠和成

功率低的问题。两种前处理直接药敏结果与标准方

法类别一致性均>95.00%,完全符合临床微生物对

体外药敏试验的要求。经统计学分析两种方法结果

比较差异无统计学意义(P>0.05)。而直接沉淀法与

增菌法相比操作简单无需繁琐的增菌过程,能够避免

增菌过程中的污染可能,这种简单的前处理方法与标

准方法类别一致性>95.00%。
综上所述,直接沉淀法可作为微生物实验室血培

养样本传统纸片法的一种方便又可靠的替代方法。
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