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  摘 要:目的 探讨沙门菌药敏结果与质谱离子峰的关系。方法 选取2017—2020年成都市疾病预防控

制中心实验室收集的19株沙门菌为研究对象。对菌株进行血清学分型和药敏试验,采用基质辅助激光解吸电

离飞行时间质谱检测沙门菌的蛋白质指纹图谱,比较药敏试验和质谱检测在血清学分型和耐药型别鉴定上的

关系。结果 19株沙门菌对β-内酰胺类普遍耐药,除头孢吡肟、头孢替坦和厄他培南3种抗菌药物外,其余抗

菌药物耐药率均在50.00%以上;对非β-内酰胺类抗菌药物普遍敏感,敏感率均较高。基质辅助激光解吸电离

飞行时间质谱结果显示,3
 

128、3
 

158、5
 

144、6
 

094、64
 

84
 

m/z可能作为对亚胺培南耐药的沙门菌特异性蛋白

峰;5
 

772
 

m/z可能作为对妥布霉素耐药的沙门菌特异性蛋白峰;3
 

046m/z可能作为对左氧氟沙星耐药的沙门

菌特异性蛋白峰;4
 

165
 

m/z可能作为对头孢吡肟耐药的沙门菌特异性蛋白峰;10
 

957
 

m/z可能作为对亚胺培

南、头孢唑啉、头孢他啶耐药的沙门菌所共有的特征峰;5
 

710
 

m/z可能作为对妥布霉素、头孢替坦耐药的沙门

菌所共有的特征峰;4
 

165
 

m/z可能作为对亚胺培南、左氧氟沙星耐药的沙门菌所共有的特征峰。结论 该研

究对沙门菌检测的指纹图谱结果耐药谱进行初步探索,可及时为临床用药提供参考依据。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

relationship
 

between
 

drug
 

susceptibility
 

of
 

Salmonella
 

bacteria
 

and
 

ion
 

peak
 

by
 

mass
 

spectrometry.Methods A
 

total
 

of
 

19
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

collected
 

from
 

the
 

laboratory
 

of
 

Chengdu
 

Center
 

for
 

Disease
 

Control
 

and
 

Prevention
 

from
 

2017
 

to
 

2020
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.
Serotyping

 

and
 

drug
 

sensitivity
 

tests
 

were
 

performed.The
 

protein
 

fingerprints
 

of
 

Salmonella
 

were
 

detected
 

by
 

matrix-assisted
 

laser
 

desorption
 

ionization
 

time-of-flight
 

mass
 

spectrometry.The
 

relationship
 

between
 

drug
 

sensitivity
 

test
 

and
 

mass
 

spectrometry
 

in
 

serotyping
 

and
 

drug
 

resistance
 

type
 

identification
 

was
 

compared.Re-
sults A

 

total
 

of
 

19
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

were
 

generally
 

resistant
 

to
 

β-lactam,and
 

the
 

antimicrobial
 

resistance
 

rate
 

was
 

above
 

50.00%
 

except
 

for
 

cefepime,cefotetan
 

and
 

ertapenem.It
 

was
 

generally
 

sensitive
 

to
 

non-β-lac-
tam

 

antibiotics,and
 

the
 

sensitivity
 

rate
 

was
 

higher.The
 

results
 

of
 

matrix
 

assisted
 

laser
 

desorption
 

ionization
 

time-of-flight
 

mass
 

spectrometry
 

showed
 

that
 

3
 

128,3
 

158,5
 

144,6
 

094,64
 

84
 

m/z
 

might
 

be
 

the
 

specific
 

pro-
tein

 

peaks
 

of
 

imipenem
 

resistant
 

Salmonella,5
 

772
 

m/z
 

might
 

be
 

the
 

specific
 

protein
 

peak
 

of
 

tobramycin
 

re-
sistant

 

salmonella,3
 

046
 

m/z
 

might
 

be
 

the
 

specific
 

protein
 

peak
 

of
 

Salmonella
 

resistant
 

to
 

levofloxacin,4
 

165
 

m/z
 

might
 

be
 

the
 

characteristic
 

peak
 

of
 

Salmonella
 

resistant
 

to
 

cefepime,10
 

957
 

m/z
 

might
 

be
 

the
 

common
 

characteristic
 

peak
 

of
 

Salmonella
 

resistant
 

to
 

imipenem,cefazolin
 

and
 

ceftazidime,5
 

710
 

m/z
 

might
 

be
 

the
 

common
 

characteristic
 

peak
 

of
 

Salmonella
 

resistant
 

to
 

tobramycin
 

and
 

cefotetan,4
 

165
 

m/z
 

may
 

be
 

the
 

com-
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mon
 

characterstic
 

peak
 

of
 

Salmonella
 

resistant
 

to
 

imipenem
 

and
 

levofloxacin.Conclusion This
 

study
 

prelimi-
narily

 

explored
 

the
 

drug
 

resistance
 

spectrum
 

of
 

salmonella
 

fingerprint
 

results,which
 

can
 

provide
 

reference
 

for
 

clinical
 

drug
 

use
 

in
 

time.
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  沙门菌是一类普遍分布在自然环境中的革兰阴

性杆菌,隶属于肠杆菌科,可分为伤寒和非伤寒两类。
沙门菌血清学分型众多,根据菌体抗原(O)和鞭毛抗

原(H)作为血清学分型的分类依据,全球发现的血清

学分型约有2
 

659种[1],而且还在不断出现新的致病

性血清学分型。沙门菌每年在全世界引起93万例的

肠道感染和15.5万例的患者死亡[2]。在我国,每年

因沙门菌感染引起的疾病占食源性疾病的70%~
80%[3],可见沙门菌感染是一个特别值得关注的公共

卫生问题。沙门菌的分型方式有血清学分型、分子分

型等。四川省成都市近几年的沙门菌血清学分型主

要为肠炎血清学分型、鼠伤寒[4],这与研究中流行的

优势血清学分型主要有肠炎血清学分型、鼠伤寒和纽

波特等一致[5]。不同血清学分型和分子分型的沙门

菌所致疾病、对药物的敏感性各不相同。
近些年来,沙门菌的检测方法从分离培养后的生

化实验、血清学分型到脉冲场凝胶电泳(PFGE)、基质

辅助激光解吸电离飞行时间质谱(MALDI-TOF
 

MS)
的运用,越来越多的研究成果为预防沙门菌感染和感

染后临床用药提供了技术支持[6-9]。但血清学分型、

PFGE分型技术的检测用时较长,特别是PFGE分型

技术的操作过程繁琐,影响因素多,为结果带来了很

多的不确定性。使用 MALDI-TOF
 

MS对沙门菌的

研究主要用于沙门菌株型别的鉴定,采用数据结果进

行其他分析利用的研究很少。本研究初次尝试采用

用时较短,操作简便的 MALDI-TOF
 

MS仪器对标本

进行检测,分析得出的数据图谱以推测沙门菌与抗菌

药物种类使用之间的关系,为临床早期用药提供参考

依据。

1 资料与方法

1.1 菌株来源 菌株来源于2017-2020年成都市

疾病预防控制中心实验室收集的患者标本和食品样

品中分离的保存菌株共19株。18份标本来自哨点医

院送检的患者粪便标本分离鉴定阳性株,1份标本来

自食物风险监测项目送检食品标本。标本选取的标

准为患者每日排便3次及以上,且大便有水样、黏液、
稀便或脓血便等性状改变。

1.2 仪 器 与 试 剂 Auto/Ultraflex
 

MALDI-TOF
 

MS质谱仪(美国布鲁克公司),VITEK-ⅡCompact全

自动微生物分析系统(法国生物梅里埃公司),全自动

药敏 检 测 仪 (Thermo
 

Fisher
 

Scientific公 司 VIZ-

ION),小型液体处理工作站(Assist
 

plus),沙门菌相

关培养基(青岛海博公司),诊断血清(宁波天润公

司),HCCA、Portioner基质溶液(BRUKER公司),甲
酸、乙腈、三氟乙酸(色谱纯,美国Sigma公司)。

1.3 方法

1.3.1 分离鉴定 将分离得到的沙门菌保存株进行

复苏后,挑选纯菌落参照 GB
 

4789.4-2016[10]及沙门

菌的诊断血清说明书进行分离鉴定检测。

1.3.2 药敏试验 根据美国临床和实验室标准协会

推 荐 的 药 敏 试 验 检 测 方 法[11],以 大 肠 杆 菌

ATCC25922作为质控菌株。先用无菌接种环从培养

基上刮取适量的新鲜菌落,转移入2
 

mL无菌生理盐

水中制成均匀混悬液,然后用细菌比浊仪比浊,调整

菌悬液的浓度至0.5~0.6个麦氏单位。采用仪器配

套的GN13药敏卡,将质控菌株和待测菌株上机进行

药敏试验。本研究测定待检菌株对2类别17种抗菌

药物的耐药情况,药敏结果用 WHONET5.1软件进

行分析。多重耐药株是指对3类及以上类别抗菌药

物均耐药的菌株。

1.3.3 质谱分析鉴定 使用接种环挑取适量纯菌落

均匀涂布在 MALDI靶板上,同时记录标本编号及对

应的靶板位置。将1
 

μL
 

70%的甲酸水溶液仔细涂敷

在标本上在室温下晾干,随后在30
 

min以内将1
 

μL
 

HCCA基质溶液涂敷在标本上,待晾干后使用 MAL-
DI-TOF

 

MS质谱仪对标本菌落进行上机检测。使用

MALDI
 

Biotyper
 

Compass
 

Explorer软件系统采集相

对分子质量为2
 

000~20
 

000的正线性模式图谱。使

用 MALDI
 

Biotyper软件对软件自带不能识别的标本

数据库进行标本的自建库,再使用 MALDI
 

Bioty-
per3.1软件对得到的数据进行聚类分析和主成分分

析(PCA)。使用Flexanalysis软件导出19株沙门菌

的离子峰图谱,在
 

2
 

000~12
 

000
 

m/z中进行峰的筛

选,判别峰的标准:将峰±0.05%的偏差范围内视为

同一离子峰。选取信噪比>20的离子峰,将所得离子

峰结合沙门菌分型数据做差异性分析。

1.4 统计学处理 采用SPSS17.0软件对数据进行

处理和分析,计数资料以例数和百分率表示,组间比

较采用χ2 检验和Fisher
 

确切概率法,以P<0.05为

差异有统计学意义。

2 结  果

2.1 血清学分型 分离鉴定结果。19株菌株共鉴定
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出4种血清学分型,分别为伤寒沙门、甲型副伤寒沙

门菌、乙型副伤寒沙门菌、丙型副伤寒/猪伤寒,占比

分别为5.26%、21.20%、21.20%和52.34%。

2.2 沙门菌的耐药结果 抗菌药物耐药敏感性的判

定参照文献[12]推荐方法。对分离得到的19株沙门

菌株进行药敏试验,发现所有菌株均对氨曲南耐药,
耐药率为100.00%,对哌拉西林他唑巴坦也高度耐

药,耐药率为94.74%。药敏试验测试的抗菌药物中,

β-内酰胺类除了头孢吡肟、头孢替坦和厄他培南,其他

8种药物耐药率均超过50.00%,非β-内酰胺类只有

环丙沙星的耐药率均超过了50.00%。见表1。

19株菌株对非β-内酰胺类中的庆大霉素、阿米卡

星高度敏感,敏感率均为100.00%。其次对左氧氟沙

星、妥布霉素也表现出高敏感性,敏感+中度敏感率

在85.00%以上。在测试的11种β-内酰胺类抗菌药

物中,19株菌株对厄他培南、头孢替坦敏感率较高,敏
感率+中度敏感率也超过了85.00%。

2.3 沙门菌的联合耐药结果 19个菌株全部为多重

耐药株,耐药率为100.00%,最多耐受13种抗菌药

物。其中同时耐10种药物的菌株有5株,其耐药谱

占比最高为26.32%。见表2。

2.4 蛋白质指纹图谱和离子峰分析结果 使用Fl-
exanalysis软件进行峰分析后,获得19株菌株4种不

同血清学分型的蛋白质指纹图谱,将每株菌株的离子

峰与峰值原始数据比对后得出19株沙门菌主要差异

蛋白离子峰为2
 

181
 

m/z、2
 

207~2
 

234
 

m/z、2
 

649~
2

 

690
 

m/z等28组。
 

本研究选用了分组比较的方式,以菌株不同耐药

型别来进行分组,结合相应分组的离子峰进行分析。
通过比较不同组别离子峰的灵敏度差异来筛选可能

存在的特异性蛋白峰。计算公式:灵敏度=耐药株具

有某离子峰数目/耐药菌的总数目,特异度=非某耐

药株不具有某离子峰数目/非耐药菌的总数目[13]。
计算结果显示,在不同耐药型分组分析的结果

中,离子峰在2
 

825、4
 

365、5
 

381、6
 

256、7
 

158、9
 

522
 

m/z的区分灵敏度较高,为100%。其中,选取灵敏度

和特异度均高于50%的峰作为参考特异峰。3
 

128、

3
 

158、5
 

144、6
 

094、6
 

484
 

m/z可能作为对亚胺培南

耐药的沙门菌具有的特异性蛋白峰。5
 

772
 

m/z可能

作为对妥布霉素耐药的沙门菌所具有的特异性蛋白

峰;3
 

046
 

m/z可能作为对左氧氟沙星耐药的沙门菌

所具有的特异性蛋白峰;4
 

165
 

m/z可能作为对头孢

吡肟耐药的沙门菌所具有的特异性蛋白峰;分析结果

显示,有少数峰灵敏度和特异度均高于50%,满足了

特异性蛋白峰的筛选要求,但因在几种耐药沙门菌中

均有出现,故只能作为耐不同药物的沙门菌所共有的

特征峰;10
 

957
 

m/z可能作为对亚胺培南、头孢唑啉、
头孢他啶耐药的沙门菌所共有的特征峰;5

 

710
 

m/z
可能作为对妥布霉素、头孢替坦耐药的沙门菌所共有

的特征峰;4
 

165
 

m/z为对亚胺培南、左氧氟沙星耐药

的沙门菌所共有的特征峰。
表1  沙门菌对17种抗菌药物的耐药状况(%)

抗菌药物种类 抗菌药物 敏感率
中度

敏感率
耐药率

β-内酰胺类

 青霉素类(氨基青霉素) 氨苄西林 31.58 5.26 63.16

 β-内酰胺合剂 氨苄西林舒巴坦 31.58 5.26 63.16

 β-内酰胺合剂 哌拉西林他唑巴坦 0.00 5.26 94.74

 头孢烯类(一代) 头孢唑啉 47.37 0.00 52.63

 头孢烯类(三代) 头孢曲松 10.53 15.79 73.68

 头孢烯类(三代) 头孢他啶 0.00 47.37 52.63

 头孢烯类(四代) 头孢吡肟 10.53 68.42 21.05

 头孢烯类(头霉素类) 头孢替坦 84.21 5.26 10.53

 单环+β-内酰胺 氨曲南 0.00 0.00 100.00

 青霉烯类(碳青霉烯类) 亚胺培南 10.53 15.79 73.68

 青霉烯类(青霉烯) 厄他培南 73.68 26.32 0.00

非β-内酰胺类

 氨基糖苷类 妥布霉素 84.21 5.26 10.53

 氨基糖苷类(三代) 阿米卡星 100.00 0.00 0.00

 氨基糖苷类(二代) 庆大霉素 100.00 0.00 0.00

 叶酸途径拮抗剂类 复方磺胺甲噁唑 52.63 0.00 47.37

 喹诺酮类(氟喹诺酮类) 左氧氟沙星 31.58 57.89 10.53

 喹诺酮类(氟喹诺酮类) 环丙沙星 26.32 15.79 57.89

表2  沙门菌的多重耐药结果

耐药谱 菌株数(n) 占比(%)

亚胺培南+头孢曲松+厄他培南 1 5.26

哌拉西林他唑巴坦+头孢曲松+氨曲南 1 5.26

亚胺培南+哌拉西林他唑巴坦+复方磺胺甲噁唑 1 5.26

哌拉西林他唑巴坦+头孢曲松+氨曲南+头孢他啶 1 5.26

亚胺培南+哌拉西林他唑巴坦+头孢曲松+氨曲南 1 5.26
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续表2  沙门菌的多重耐药结果

耐药谱 菌株数(n) 占比(%)

哌拉西林他唑巴坦+环丙沙星+复方磺胺甲噁唑+氨曲南 1 5.26

氨苄西林+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢曲松+氨曲南 1 5.26

亚胺培南+哌拉西林他唑巴坦+环丙沙星+左氧氟沙星+氨曲南 1 5.26

氨苄西林+亚胺培南+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+复方磺胺甲噁唑+氨曲南 1 5.26

氨苄西林+亚胺培南+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢唑啉+环丙沙星+头孢他啶+氨曲南 1 5.26

氨苄西林+亚胺培南+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢唑啉+头孢他啶+头孢曲松+头孢吡

肟+氨曲南
1 5.26

氨苄西林+亚胺培南+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢唑啉+环丙沙星+头孢他啶+头孢曲

松+复方磺胺甲噁唑+氨曲南
5 26.32

氨苄西林+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢唑啉+妥布霉素+头孢替坦+环丙沙星+头孢他

啶+头孢曲松+头孢吡肟+氨曲南
1 5.26

氨苄西林+亚胺培南+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢唑啉+环丙沙星+左氧氟沙星+头孢他

啶+头孢曲松+头孢吡肟+复方磺胺甲噁唑+氨曲南
1 5.26

氨苄西林+亚胺培南+氨苄西林舒巴坦+哌拉西林他唑巴坦+头孢唑啉+妥布霉素+头孢替坦+环丙沙

星+头孢他啶+头孢曲松+头孢吡肟+复方磺胺甲噁唑+氨曲南
1 5.26

2.5 蛋白质指纹图谱聚类分析和PCA 本研究将数

据导入Biotyper
 

Compass
 

Explorer
 

软件,根据差异水

平为300来进行PCA和聚类分析,结果显示19株沙

门菌被分为4个 MALDI-TOF
 

MS型别,与本研究血

清学分型的分类不一致。血清学分型判定为伤寒沙

门的4株菌在PCA分类中被分到了3个组别中,血
清学分型判定为丙型副伤寒的4株菌在PCA分类中

被分到了3个组别中,PCA中同一组别的菌株也都不

是同一血清学分型,提示血清学分型与质谱蛋白质指

纹图谱分类没有关系。见图1。

图1  沙门菌蛋白质指纹图谱的PCA

3 讨  论

细菌耐药是一个全球性的问题,抗菌药物的不规

范使用和细菌自然变异与传播使多重耐药菌的数量

增多,可能会严重威胁患者生命健康。本研究中的沙

门菌株感染者居住地在成都地区,实验室耐药测试结

果显示,测试的沙门菌株对β-内酰胺类抗菌药物普遍

耐药,除头孢吡肟的耐药率为21.05%、头孢替坦的耐

药率为10.53%和氨曲南的敏感率为100.00%外,对

其余抗菌药物如氨苄西林、氨苄西林舒巴坦的耐药率

均在50.00%以上;测试的沙门菌株对非β-内酰胺类

药物普遍敏感,除了对环丙沙星有一定耐药以外,对
其他药物的敏感率均在85.00%以上,这与成都[14]和

广州地区[3]的研究有相似之处。第三、四代头孢类药

物因其对沙门菌有较好的抗菌活性,而被临床广泛使

用。本研究中发现,测试的沙门菌株对第一代头孢类

药物头孢唑啉耐药率为52.63%,对第三代头孢类药

物头孢曲松、头孢他啶的耐药率分别为73.68%、

52.63%,表现出较高的耐药性,而对第四代头孢类药

物头孢吡肟表现出较好的敏感性,提示在临床用药中

应慎重选择头孢类抗菌药物。细菌耐药是需要用药

者、制药者和医学研究者共同面对和解决的问题。这

需要用药者遵医嘱合理规范使用抗菌药物;政府加强

对抗菌药物生产、使用的监管;在临床应用中医生可

参考该区域内最新药敏统计结果,为沙门菌感染患者

选择针对性更强、更有效的抗菌药物对患者进行救治

以减少耐药的发生。

MALDI-TOF
 

MS
 

本质上是一种理化分析技术,
其原理是根据蛋白质的不同质量和质荷比来进行离

子分离,使用不同质荷比的蛋白质飞行通过检测器

时,需要时间的不同数值来量化数据,这个技术已被

广泛应用到细菌的鉴定和分析中。特别是对于数据

库中数据信息相对丰富的细菌种属,如对金黄色葡萄

球菌、克雷伯菌等菌的研究者越来越多。例如 RO-
DRIGUES等[15]用 MALDI-TOF

 

MS对肺炎克雷伯

菌菌种的特异性生物标志物的研究;WANG等[16]用

MALDI-TOF-MS发现了耐甲氧西林金黄色葡萄球
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菌与甲氧西林敏感金黄色葡萄球菌在2
 

435、5
 

285、

6
 

905
 

m/z附近的特征峰有数量上的差异;陆文香

等[17]用 MALDI-TOF
 

MS发现了耐万古霉素肠球菌

的4个特异性蛋白峰质荷比为2
 

194.94、3
 

022.15、

3
 

167.47、4
 

058.08
 

m/z;这些研究不依赖抗菌药物而

是直接检测细菌的蛋白,快速省时且结果可靠。目前

对于亚种和血清学分型均较多的沙门菌,也有研究者

开始使 用 MALDI-TOF
 

MS技 术 进 行 研 究。苗 丽

等[18]、汤英贤等[19]利用 MALDI-TOF
 

MS对沙门菌

进行了菌属鉴别。本研究使用 MALDI-TOF
 

MS收

集得到沙门菌的原始蛋白峰图谱数据,在Flexanalys-
is软件分析中,选取可信度分值高于2的峰图纳入分

析,利用耐药菌和敏感菌的质谱峰图之间特征峰的坐

标差异推断出对亚胺培南、妥布霉素、左氧氟沙星、头
孢吡肟等耐药的沙门菌特异性蛋白峰,可为临床沙门

菌感染用药提供指导方向,缩短临床选择针对性抗菌

药物的时间。
  

本研究中蛋白质指纹图谱聚类分析的结果采用

树状图显示,图表中的数值大小反映菌株的差异大

小,即亲缘关系的远近。根据所选择的差异水平不

同,沙门菌被分型的类别数目也不同[18]。本研究中的

细菌标本按血清学分型分为4种,在进行PCA时,将
细菌也分成了4类,但 MALDI-TOF

 

MS
 

方法分型结

果与血清学分型结果并不一致,在某些条件下两种方

法分型结果可能会有相似的部分,这与郑秋月等[20]研

究一致。造成两种分析方法分型不同的原因在于两

种分析方法原理上的差别。血清学分型的区分是利

用血清试剂通过抗原抗体结合原理来达到分离效果,
参与结合实验中的目标物质为细菌的抗原蛋白;其分

离结果好坏的影响因素众多,包括血清试剂效价的高

低,试剂纯度等[19]。而 MALDI-TOF
 

MS
 

是将采集

到目标菌的靶位蛋白质数据与数据库中的数据进行

比对,与数据库中比对一致的保守蛋白峰用来确定细

菌的种属,特异性蛋白峰则用来区分细菌的亚型或者

耐药亚型[21],从而达到分离鉴别的目的。目标蛋白包

括了所有的细菌遗传信息;细菌蛋白质的各种变化受

到自然或宿主环境改变的影响,其中包括使用药物产

生耐药性的改变;除此之外,菌种鉴定指纹图谱还可

能受到菌种培养环境(培养的温度、培养基成分、pH
值等)和培养时间长短的影响。为了尽可能排除菌种

本身特征之外其他可控因素的影响,可尽可能调整实

验条件一致或是同时复苏和培养目标菌,再使用

MALDI-TOF
 

MS进行分类鉴定。虽然两种分型方

式依赖的都是细菌体的蛋白质成分,但因接受分析的

蛋白质受到多种因素影响而发生了变化,从而出现分

析结果的差异性。

MALDI-TOF
 

MS只能对菌种的蛋白质进行定

性检测,因蛋白质离子峰的本质是相对值,而非该特

定蛋白质物质的量的绝对值[17],因此无法对菌种的特

有蛋白水平进行定量分析,无法证实离子峰的大小与

某耐药型的沙门菌相应的蛋白物质之间是否有数量

关系。
综上所述,本研究通过对沙门菌指纹图谱进行分

析,找到了其中耐抗菌药物的特异性蛋白峰,但因分

离到的阳性菌株样本量过少,标本中没有单一耐药的

菌株,难以确定特异性蛋白峰是单一离子峰还是多个

离子峰共同产生的结果,对分析结果可能产生一定影

响。再者,除去细菌本身蛋白质成分对结果的影响,
不同宿主、地域、细菌培养环境都会对细菌的蛋白质

成分产生影响,下一步需加大样本数量和菌株的类

别,进一步细化宿主和地域因素、统一细菌培养条件

为沙门菌数据库补充更多数据和进行验证分析。
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