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  摘 要:目的 了解四川某大型综合医院艰难梭菌感染(CDI)的临床特征及流行病学特征,为院内感染控

制及临床治疗提供参考。方法 收集2020年5月至2021年8月四川某大型综合医院住院腹泻患者粪便标本,
采用酶免疫分析法(EIA)检测谷氨酸脱氢酶(GDH)及艰难梭菌毒素A/B

 

(CDAB),将GDH阳性粪便标本在

厌氧环境下分离培养获得艰难梭菌,并对部分菌株进行药物敏感性试验。采用聚合酶链式反应(PCR)检测艰

难梭菌毒素基因及多位点序列分型(MLST)。通过统计学方法比较CDI组和非CDI感染组(non-CDI组)患者

的临床资料,分析CDI的危险因素。结果 810份粪便标本分离培养出艰难梭菌136株,艰难梭菌培养阳性率

为16.79%(136/810),检出产毒菌株79株,CDI阳性率为9.75%(79/810)。危险因素分析发现,合并慢性肾脏

疾病与CDI发病有关(P<0.05)。MLST分型获得29个ST型,优势型别以ST39、ST54、ST3、ST37为主,分

别占22.06%、14.71%、13.24%和8.09%。79株产毒株共获得24个ST型,优势型别依次为ST54[25.32%
(20/79)],ST37[13.92%(11/79)]、ST35[12.66%(10/79)]。43株艰难梭菌对万古霉素和甲硝唑均敏感,对莫

西沙星耐药率为26.83%(11/43)。结论 艰难梭菌的分子型别具有地域差异性,对四川某大型综合医院住院

患者CDI阳性率、危险因素以及该地艰难梭菌分子流行情况的研究,可为西南地区乃至我国CDI的预防和控制

提供数据支撑。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

clinical
 

and
 

epidemiological
 

characteristics
 

of
 

Clostridioides
 

diffi-
cile

 

infection
 

(CDI)
 

in
 

a
 

large
 

general
 

hospital
 

in
 

sichuan
 

Province,and
 

to
 

provide
 

reference
 

data
 

for
 

nosocomi-
al

 

infection
 

control
 

and
 

clinical
 

treatment.Methods Collect
 

fecal
 

samples
 

of
 

diarrhea
 

patients
 

hospitalized
 

in
 

a
 

large
 

general
 

hospital
 

in
 

Sichuan
 

from
 

May
 

2020
 

to
 

August
 

2021,detect
 

glutamate
 

dehydrogenase
 

(GDH)
 

and
 

clostridium
 

difficile
 

toxin
 

A/B
 

(CDAB)
 

by
 

enzyme-linked
 

immunosorbent
 

assay
 

(EIA),isolate
 

and
 

culture
 

GDH
 

positive
 

fecal
 

samples
 

in
 

anaerobic
 

environment
 

to
 

obtain
 

Clostridium
 

difficile,and
 

conduct
 

drug
 

sensi-
tivity

 

test
 

on
 

some
 

strains.The
 

toxin
 

gene
 

of
 

Clostridium
 

difficile
 

and
 

multilocus
 

sequence
 

typing
 

(MLST)
 

were
 

detected
 

by
 

common
 

polymerase
 

chain
 

reaction
 

(PCR).Compare
 

the
 

clinical
 

data
 

of
 

patients
 

with
 

Clos-
tridium

 

difficile
 

infection
 

(CDI
 

group)
 

and
 

non
 

CDI
 

group
 

using
 

statistical
 

methods,and
 

analyze
 

the
 

risk
 

fac-
tors

 

for
 

CDI.Results Out
 

of
 

810
 

fecal
 

samples,136
 

strains
 

of
 

Clostridium
 

difficile
 

were
 

isolated
 

and
 

cultured.
The

 

positive
 

rate
 

of
 

Clostridium
 

difficile
 

culture
 

was
 

16.79%(136/810),and
 

79
 

strains
 

of
 

toxin
 

producing
 

strains
 

were
 

detected.The
 

CDI
 

positive
 

rate
 

was
 

9.75%(79/810).Risk
 

factor
 

analysis
 

found
 

that
 

concurrent
 

chronic
 

kidney
 

disease
 

was
 

associated
 

with
 

the
 

onset
 

of
 

CDI(P<0.05).Twenty-nine
 

ST
 

types
 

were
 

obtained
 

through
 

MLST
 

typing,with
 

the
 

dominant
 

types
 

being
 

ST39,ST54,ST3,and
 

ST37,accounting
 

for
 

22.06%,
14.71%,13.24%,and

 

8.09%,respectively.A
 

total
 

of
 

24
 

ST
 

types
 

were
 

obtained
 

from
 

79
 

virus
 

producing
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strains,with
 

the
 

dominant
 

types
 

being
 

ST54
 

[25.32%(20/79)],ST37
 

[13.92%(11/79)],and
 

ST35
 

[12.66%
(10/79)].43

 

strains
 

of
 

clostridium
 

difficile
 

were
 

sensitive
 

to
 

Vancomycin
 

and
 

Metronidazole,and
 

the
 

resist-
ance

 

rate
 

to
 

Moxifloxacin
 

was
 

26.83%
 

(11/43).Conclusion The
 

molecular
 

types
 

of
 

Clostridium
 

difficile
 

have
 

regional
 

differences.This
 

study
 

aims
 

to
 

provide
 

data
 

support
 

for
 

the
 

prevention
 

and
 

control
 

of
 

CDI
 

in
 

South-
west

 

China
 

and
 

even
 

in
 

China
 

by
 

studying
 

the
 

CDI
 

positive
 

rate,risk
 

factors,and
 

molecular
 

prevalence
 

of
 

Clos-
tridium

 

difficile
 

among
 

hospitalized
 

patients
 

in
 

a
 

large
 

general
 

hospital
 

in
 

Sichuan.
Key

 

words:Clostridium
 

difficile; infection; risk
 

factors; molecular
 

characteristics

  艰难梭菌感染(CDI)已成为医疗保健相关腹泻的

常见病因,占成人抗菌药物相关性腹泻的13%~
28%[1]。临床表现包括无症状携带、轻度腹泻、暴发

性感染性结肠炎,偶可危及生命。引起CDI的病原体

艰难梭菌是一种严格厌氧的革兰阳性芽孢杆菌,该菌

的主要毒力因子是肠毒素 A(TcdA)和细胞毒素B
(TcdB),以 及 部 分 高 毒 力 菌 株 携 带 的 二 元 毒 素

(CDT)。
病原微生物的分子流行病学研究是确定和控制

疾病暴发或流行的关键,多位点序列分型(MLST)可
用于全球流行病学微生物分型和细菌种群研究。通

过检索2013年1月之后公开发表在PubMed上的有

关中国大陆艰难梭菌分子流行病学的相关文献,发现

我国目前对CDI的分子流行病学研究主要集中在北

京、上海、浙江等地区,西南地区仅检索到两项相关研

究报道[2-3]。为了更好地了解本地区CDI情况,本文

通过调查研究四川某大型综合医院住院腹泻患者的

感染情况,了解本院CDI情况,同时采用 MLST分型

技术对分离的艰难梭菌进行分子流行病学研究,为我

国西南地区CDI流行病学提供基础数据,也为CDI防

治和院内感染控制提供参考。
1 资料与方法

1.1 标本来源 收集2020年5月至2021年8月四

川某 大 型 综 合 医 院 住 院 腹 泻 患 者(腹 泻 次 数≥3
次/天)的粪便标本810份,采用酶免疫分析(EIA)法
检测谷氨酸脱氢酶(GDH)及艰难梭菌毒素A/B(CD-
AB)。收集CDI组及部分非CDI患者(non-CDI组)
临床资料,包括年龄、性别、住院时间、合并症、抗菌药

物使用情况,以及部分实验室检测结果。收集GDH

阳性患者的粪便标本,-20
 

℃储存待培养。
1.2 仪器与试剂 GDH及CDAB抗原检测试剂盒

购自美国 Alere公司,环丝氨酸-头孢西丁-果糖琼脂

(CCFA)培养平板购自上海科玛嘉微生物技术有限公

司,布氏琼脂、脱纤维羊血、氯血红素、维生素 K1 、E-
test条购自青岛海博生物公司,厌氧产气包采用法国

BioMérieux公司,细菌基因组DNA提取试剂盒购自

北京天根生物科技公司,PCR
 

Taq酶、引物合成及测

序由生工生物工程(上海)股份有限公司提供,质谱仪

购自Bruker公司,PCR扩增仪购自美国ABI公司,凝
胶成像系统购自美国Bio-Rad公司。
1.3 菌株分离培养及鉴定 将GDH阳性粪便标本

接种于CCFA平板,37
 

℃厌氧培养48
 

h,挑取淡黄

色、扁平、边缘不整齐的“油煎蛋”样菌落进行基质辅

助激光解吸-电离飞行时间质谱(MALDI-TOF
 

MS)
鉴定,用哥伦比亚血平板分离、传代培养鉴定为艰难

梭菌的菌落,-80
 

℃保存样本。
1.4 毒素基因检测 依据细菌DNA提取试剂盒说

明书提取细菌基因组DNA,样本保存于-20
 

℃冰箱

备用。参照LEMEE[4]及GRIFFITHS[5]的聚合酶链

式反应(PCR)方法检测艰难梭菌毒素基因tcdA、tc-
dB,序列如表1所示。

PCR反应体系25
 

μL:2×Taq
 

PCR预混液12.5
 

μL,上、下游引物(10
 

μmol/L)各1.5
 

μL,DNA模板

1.5
 

μL,ddH2O
 

8
 

μL。PCR反应条件:95
 

℃
 

5
 

min;
94

 

℃
 

30
 

s,55
 

℃
 

30
 

s,72
 

℃
 

30
 

s,30个循环;72
 

℃
 

7
 

min。扩增产物采用1.5%琼脂糖凝胶电泳后成像,
观察结果并记录。

表1  艰难梭菌基因扩增引物信息

基因 引物 序列 产物大小(bp)

tcdA tcdA-F AGA
 

TTC
 

CTA
 

TAT
 

TTA
 

CAT
 

GAC
 

AAT
 

AT 369

tcdA-R GTA
 

TCA
 

GGC
 

ATA
 

AAG
 

TAA
 

TAT
 

ACT
 

TT 110

tcdB tcdB1 TGA
 

TGA
 

AGA
 

TAC
 

AGC
 

AGA
 

AGC 688

tcdB2 TGA
 

TTC
 

TCC
 

CTC
 

AAA
 

ATT
 

CTC

adk adk1-F TTA
 

CTT
 

GGA
 

CCT
 

CCA
 

GGT
 

GC 635

adk1-R TTT
 

CCA
 

CTT
 

CCT
 

AAG
 

GCT
 

GC

atpA atpA1-F TGA
 

TGA
 

TTT
 

AAG
 

TAA
 

ACA
 

AGC
 

TG 674

atpA1-R AAT
 

CAT
 

GAG
 

TGA
 

AGT
 

CTT
 

CTC
 

C
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续表1  艰难梭菌基因扩增引物信息

基因 引物 序列 产物大小(bp)

dxr dxr3-F GCT
 

ACT
 

TTC
 

CAT
 

TCT
 

ATC
 

TG 525

dxr4-R CCA
 

ACT
 

CTT
 

TGT
 

GCT
 

ATA
 

AA

glyA glyA1-F ATA
 

GCT
 

GAT
 

GAG
 

GTT
 

GGA
 

GC 625

glyA1-R TTC
 

TAG
 

CCT
 

TAG
 

ATT
 

CTT
 

CAT
 

C

recA recA2-F CAG
 

TAA
 

TGA
 

AAT
 

TGG
 

GAG
 

AAG
 

C 705

recA2-R ATT
 

CAG
 

CTT
 

GCT
 

TAA
 

ATG
 

GTG

sodA sodA5-F CCA
 

GTT
 

GTC
 

AAT
 

GTA
 

TTC
 

ATT
 

TC 585

sodA6-R ATA
 

ACT
 

TCA
 

TTT
 

GCT
 

TTT
 

ACA
 

CC

tpi tpi2-F ATG
 

AGA
 

AAA
 

CCT
 

ATA
 

ATT
 

GCA
 

G 640

tpi2-R TTG
 

AAG
 

GTT
 

TAA
 

CAC
 

TTC
 

CAC
 

C

1.5 统计学处理 采用SPSS23.0统计学软件进行

数据分析,本研究中患者年龄、住院时间、白细胞计数

等计量资料为非正态分布,采用秩和检验;性别、抗菌

药物种类、是否合并低蛋白血症等计数资料采用χ2

检验。双侧检验水准α=0.05,以P<0.05为差异有

统计学意义。
1.6 多位点序列分型 参考GRIFFITHS[5]建立的

MLST分型方法,扩增7个管家基因(adk、atpA、dxr、

glyA、recA、sodA、tpi),引物序列见表1。PCR反应

体系25
 

μL:2×Taq
 

PCR预混液12.5
 

μL,管家基因

上下游引物(10
 

μmol/L)各1.5
 

μL,DNA模板1.5
 

μL,ddH2O
 

8
 

μL。PCR 反应条件:95
 

℃
 

10
 

min;
94

 

℃
 

30
 

s,58
 

℃
 

40
 

s,72
 

℃
 

60
 

s,35个循环;72
 

℃
 

7
 

min。扩增产物经电泳后成像,观察结果,将与预期条

带大小一致的样品送生物公司测序。测序结果上传

数据库(https://pubmlst.org)获得等位基因号及ST
型。使用 MEGA

 

X 构 建 所 得 艰 难 梭 菌 的 亲 缘 进

化树[6]。
1.7 药敏试验 将万古霉素、甲硝唑、莫西沙星的药

物Etest条贴在强化布氏琼脂平板(含有1
 

μg
 

/mL维

生素K1,5
 

μg/mL氯血红素和5%去纤维羊血)上,37
 

℃厌氧培养48
 

h后读取最低抑菌浓度(MIC)。结果

判读标准参照欧洲抗菌药物敏感性试验委员会(EU-
CAST

 

2017欧盟药敏试验标准)及美国临床实验室标

准协会(2021
 

CLSI-M100)折点。以艰难梭菌 ATCC
 

700057为质控菌株。
2 结  果

2.1 标本来源及艰难梭菌分离培养情况 810例粪

便标本中检出GDH 阳性标本163例,163例标本分

离 培 养 出 136 株 艰 难 梭 菌,艰 难 梭 菌 检 出 率 为

16.79%(136/810)。136例患者主要来自13个科室

检出率,排列前5位依次为:感染科23例(16.91%)、
血液内科20例(14.71%)、消化内科19例(13.97%)、
老干科17例(12.50%)、ICU

 

16例(11.76%)。各科室

艰难梭菌检出率见表2,ICU检出率高达28.07%,肾脏

内科次之,为26.19%。
2.2 毒素基因检测结果 136株艰难梭菌毒素基因

检测结果显示,产毒菌株79株,其中(tcdA+tcdB+)
65株,占47.79%(65/136),(tcdA-tcdB+)14株,占
10.29%(14/136),非产毒菌株(tcdA-tcdB-)57株,
占41.91%(57/136)。根据毒素基因检测结果,CDI
阳性率为9.75%(79/810)。各科室CDI阳性率见表

2。肾 脏 内 科 最 高,为 19.05%,老 干 科 次 之,为

15.07%。
2.3 CDI患者一般情况及危险因素分析 结合79
例CDI患者临床资料,男48例(60.76%),平均年龄

(56.85±21.34)岁;女31例(39.24%),平均年龄

(57.72±20.35)岁。不同年龄段CDI发生率分别为:
<18岁5.41%(2/37),18~35岁5.41%(8/148),>
35~55岁3.72%(7/188),>55~65岁4.92%(6/
122),>65岁7.94%(25/315)。不同年龄段CDI发

生率差异无统计学意义(χ2=4.232,P=0.375)。79
例CDI患者主要来自8个科室,排列前5位依次为:
感染科、老年科、血液内科、消化内科、肾内科,见表2。

表2  各科室艰难梭菌检出率及毒素基因型分布情况

科室 检验例数[n(%)] 检出例数[n(%)]
检出率

(%)
CDI阳性率

(%)

毒素基因型

A+B+ A-B+ A-B-

感染科 108(13.33) 23(16.91) 21.30 12.04 7 6 10

血液内科 134(16.54) 20(14.71) 14.93 7.46 8 2 10

消化内科 163(20.12) 19(13.97) 11.66 5.52 8 1 10

·7752·国际检验医学杂志2023年11月第44卷第21期 Int
 

J
 

Lab
 

Med,November
 

2023,Vol.44,No.21



续表2  各科室艰难梭菌检出率及毒素基因型分布情况

科室 检验例数[n(%)] 检出例数[n(%)]
检出率

(%)
CDI阳性率

(%)

毒素基因型

A+B+ A-B+ A-B-

老干科 73(9.01) 17(12.50) 23.29 15.07 9 2 6

ICU 57(7.04) 16(11.76) 28.07 8.77 5 0 11

肾脏内科 42(5.19) 11(8.09) 26.19 19.05 7 1 3

呼吸内科 45(5.56) 8(5.88) 17.78 11.11 4 1 3

中西医结合 49(6.05) 6(4.41) 12.24 12.24 5 1 0

急诊 18(2.22) 3(2.21) 16.67 11.11 2 0 1

内分泌科 14(1.73) 3(2.21) 21.43 14.29 2 0 1

风湿免疫科 24(2.96) 2(1.47) 8.33 8.33 2 0 0

神经内科 23(2.84) 2(1.47) 8.70 8.70 2 0 0

心脏内科 22(2.72) 2(1.47) 9.09 9.09 2 0 0

其他 38(4.69) 4(2.94) 10.53 5.26 2 0 2

合计 810(100.00) 136(100.00) 16.79 9.75 65 14 57

  CDI组79例与non-CDI组136例临床资料及危

险因素统计学比较,合并肾脏疾病的患者更易感染艰

难梭菌(P<0.05),而合并心血管疾病或糖尿病患者

并不是CDI的高危因素(P>0.05)。性别、年龄、抗
菌药物等药物暴露在两组间差异无统计学意义(P>
0.05)。实验室检查结果显示,CDI组粪便隐血率

(87.34%)显著高于对照组(56.62%),差异有统计学

意义(P<0.05)。CRP、血清清蛋白、总胆汁酸等其他

实验室检测结果在两组间差异无统计学意义(P>
0.05)。见表3。

表3  艰难梭菌感染组与非感染组统计学

   比较[x±s或n(%)]

变量
CDI组

(n=79)
non-CDI组

(n=136)
χ2 P

性别(男) 48(60.76) 77(56.62) 0.546 0.460

平均年龄 60.32±25.03 59.54±22.36 - 0.861

>65岁 40(50.63) 65(47.79) 0.161 0.688

住院时长 48.34±46.23 48.64±42.03 - 0.593

合并症

 肾脏疾病 22(27.85) 22(16.18) 4.182 0.041*

 心血管疾病 28(35.44) 38(27.94) 1.322 0.250

 糖尿病 18(22.78) 22(16.18) 1.441 0.230

抗菌药物使用种类

 未使用 23(29.11) 54(39.71) 2.474 0.290

 1~2种 50(63.29) 74(54.41)

 ≥3种 6(7.59) 8(5.88)

质子泵抑制剂 23(29.11) 38(27.94) 0.034 0.854

糖皮质激素 29(36.71) 46(33.82) 0.183 0.669

实验室检查

粪隐血 69(87.34) 77(56.62) 21.645 <0.010*

续表3  艰难梭菌感染组与非感染组统计学

   比较[x±s或n(%)]

变量
CDI组

(n=79)
Non-CDI组

(n=136)
χ2 P

血白细胞(×109/L) 10.30±11.90 8.70±8.50 - 0.433

血清清蛋白(mg/L) 35.00±6.80 34.00±5.20 - 0.571

C反应蛋白(mg/L) 56.32±7.32 42.74±4.32 - 0.099

血清总胆汁酸(μmol/L) 7.05±5.10 10.90±3.20 - 0.262

  注:*P<0.01,-表示无数据。

2.4 多位点序列分型 采用PCR方法扩增136株艰

难梭菌的7个管家基因,共获得29个ST型。排列前5
的型别有ST39

 

30株(22.00%)、ST54
 

20株(15.00%)、
ST3

 

19株(14.00%)、ST37
 

11株(8.00%)ST35
 

10株

(7.00%),见图1。分析该5个ST型在各科室的分布

情况,发现ICU与感染科各有8株ST39,均占26.70%
(8/30),余ST型在各科室分布无规律。

图1  136株艰难梭菌 MLST型分布图

  采用 MEGA软件构建136株艰难梭菌的进化关

系图,见图2。Clade1为本研究难难梭菌主要分支。
本研究发现1株ST11,该菌株来自消化内科,追溯消
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化内科该时段未发现ST11型别的流行趋势。
2.5 药敏试验 43株艰难梭菌对3种抗菌药物的

MIC结果见表4。所有菌株对万古霉素和甲硝唑均

敏感,对莫西沙星耐药率为26.83%。其中非产毒株

有4株对莫西沙星耐药,产毒株中有7株对莫西沙星

耐药,非产毒株对莫西沙星耐药率33.3%,较产毒株

22.6%高,但两组差异无统计学意义(χ2=0.525,P=
0.467)。

表4  43株艰难梭菌药敏结果及 MIC范围(mg/L)

抗生素 折点
非产毒株(n=12)

MIC50 MIC90 Range范围 敏感率(%)

产毒株(n=31)

MIC50 MIC90 Range范围 敏感率(%)

万古霉素1 ≥2 0.190 0.190 0.190~0.250 0.00 0.38 0.38 0.125~0.500 0.00

甲硝唑2 ≥32 0.125 0.125 0.125~0.19 0.00 0.19 0.75 0.094~0.750 0.00

莫西沙星2 ≥8 0.750 0.750 0.750~1.000 33.33 1.00 1.50 >0.750~32.000 22.58

  注:1 表示 MIC折点参考EUCAST(2017);2 表示 MIC折点参考CLSI(2021)。

  注:黑色分枝代表Clade1;黄色圆圈代表 Clade3;蓝色分枝代表

Clade4;红色分枝代表Clade5;圈外数字代表菌株编号;圈内数字代表

进化树Boostrap检验值,>50为结果可信。

图2  136株艰难梭菌进化关系

3 讨  论

过去十年,CDI被认为是北美和欧洲成年人医院

相关性腹泻的主要原因,因而逐渐受到重视。由于我

国对CDI的研究起步较晚,加之艰难梭菌对培养条件

要求较为严苛,目前对CDI的流行病学研究地域分

散,未形成完整的全国感染情况报告。本研究对810
例住院腹泻患者进行评估,了解本院CDI的阳性率、
高危因素、分子特征等情况,补充该地区对CDI的研

究数据,为医院内感染控制及临床诊治提供数据

支撑。
美国疾控中心一项多中心研究显示,CDI阳性率

为7.00%~20.00%[7]。中国一项 Meta分析显示,腹
泻患者中产毒艰难梭菌发病率为14.00%[8]。本研究

中CDI阳 性 率 为9.75%,低 于 云 南 地 区 报 道 的

14.30%[3],分析可能为控制抗菌药物使用的效果。

ICU患者具有大量使用抗菌药物、高龄、住院时间长、
并发症较多等特点,因此CDI发生率较高。本研究

ICU医疗单元艰难梭菌检出率虽然较高,但产毒菌株

分离仅5株(8.77%),低于既往研究的17.80%[9]。
既往研究报道的CDI危险因素包括:高龄、抗菌

药物和(或)质子泵抑制剂暴露、住院时间长、合并肾

脏等慢性疾病。本研究发现,合并肾脏疾病患者更易

感染艰难梭菌,考虑慢性肾脏疾病可能导致抗菌排泄

不良,血液中药物浓度过高,从而导致肠道菌群失

调[10]。高龄及使用质子泵抑制剂不是本研究中CDI
的危险因素。有研究指出CDI发生的部分原因可能

是患者使用抗菌药物导致肠道菌群结构变化,而不是

高龄[11]。实验室检查、粪隐血在CDI患者占比明显

较高,考虑CDI导致肠黏膜变性、坏死引起。
随着CDI抗菌治疗和新治疗方法如粪便微生物

菌群移植(FMT)的研究日益增多,2021年欧洲临床

微生物学和传染病学会(ESCMID)在《成人艰难梭菌

治疗指南》中指出将非达霉素和万古霉素作为治疗

CDI的一线药物,而不再将甲硝唑作为首选药物[12]。
由于非达霉素未在我国上市,因此本研究采用万古霉

素及甲硝唑进行药敏试验。有研究已发现甲硝唑耐

药菌株,一项研究指出耐药菌株对甲硝唑和万古霉素

的耐药率分别为1.80%和0.40%[13]。我国一项研究

发现,艰难梭菌对甲硝唑具有异质耐药性,且该类型

的耐药性只出现在第一代培养菌株中,几代后就会消

失[14]。由此可知,艰难梭菌对这两种药物的耐药性在

我国和其他国家不尽相同。本研究与国内多数研究

一致,未发现万古霉素及甲硝唑耐药菌株。虽然莫西

沙星不用于治疗CDI,却是临床常用抗菌药物。临床

上在使用该类抗菌药物后出现腹泻要警惕CDI[15]。
本研究产毒株与非产毒株对莫西沙星耐药率分别为

22.58%、33.33%,低于德国[16]与中国上海地区[17]的

相关研究报道。
 

本研究136株艰难梭菌的优势型别为 ST39、
ST54、ST3和ST37,与其他相关报道[17-19]具有一定差

异,说明艰难梭菌的优势ST型具有地域差异性。ST37
毒素基因型别为tcdA-tcdB+,对应的核糖体分型为

RT017,该型别曾在全球多次报道,以及与之相关的非

暴发病例,特别是在亚洲[20]。该基因型在亚洲许多国
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家被报道为优势产毒菌株之一,在我国也普遍存在[20]。
本研究分离出11株ST37型艰难梭菌,其在各科室呈

散在分布。有报道指出,ST37
 

(RT017)引起的临床

症状与高毒力株ST1(RT027)相似[21],且这些菌株对

多种抗菌药物的耐药性大于其他ST型,易导致复杂、
严重的CDI[22],因此对其防控不容忽视。

综上所述,艰难梭菌的分子型别具有地域差异

性,合并肾脏疾病的患者更易感染艰难梭菌,虽然目

前艰难梭菌对常用抗菌药物均较敏感,但为预防CDI
的发生,临床医生需针对患有慢性肾脏疾病等慢性基

础疾病的患者控制抗菌药物的使用。由于我国对艰

难梭菌的研究较为分散,本研究可为我国西南地区

CDI流行病学提供基础数据。
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