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摘要：目的　对２０１１－２０２４年收集的２３０７株屎肠球菌进行耐药表型和基因型
分析。方法　用微量肉汤稀释法对菌株进行药敏试验，后提取菌株基因组，进行
聚合酶链反应（ＰＣＲ）扩增筛查耐药基因。结果　２０１１－２０１２年万古霉素耐药屎
肠球菌检出率为１６７％，ｖａｎＭ基因阳性万古霉素敏感菌株检出率为０３４％，而
２０２３－２０２４年万古霉素耐药屎肠球菌检出率增长为５１１％，ｖａｎＭ基因阳性万
古霉素敏感菌株检出率高达４７５％。２０２１－２０２４年检测出２２株同时携带ｖａｎＡ
和ｖａｎＭ耐药基因的屎肠球菌。结论　屎肠球菌中ｖａｎＭ型耐药基因检出率逐年
上升，其水平转移可能加剧近年同时携带 ｖａｎＡ和 ｖａｎＭ耐药基因屎肠球菌的
流行。
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　　２０２４年世界卫生组织发布细菌重点病原体清单，
将万古霉素耐药屎肠球菌列入高优先级类别［１］。早

在２０世纪８０年代末，英美等西方国家就报道出万古
霉素耐药屎肠球菌感染病例［２］。万古霉素和替考拉

宁均属于糖肽类抗菌药，通过干扰细菌细胞壁肽聚糖

中的组分合成发挥抗菌作用。目前，在肠球菌中已发

现９种获得性糖肽耐药基因（ｖａｎＡ、ｖａｎＢ、ｖａｎＤ、ｖａｎＥ、
ｖａｎＧ、ｖａｎＬ、ｖａｎＭ、ｖａｎＮ和ｖａｎＰ）和１种固有耐药基因
（ｖａｎＣ）［３］。美国发现的万古霉素耐药屎肠球菌主要
携带 ｖａｎＡ基因，而澳大利亚的耐药菌株主要携带
ｖａｎＢ基因，欧洲多个国家近些年耐药菌株中基因型有
ｖａｎＡ基因为主，向 ｖａｎＢ基因转变的趋势［４］。２００６
年，中国上海一家医院首次报道携带 ｖａｎＭ基因的万
古霉素耐药屎肠球菌［５］。目前，国内屎肠球菌以ｖａｎＡ
和ｖａｎＭ基因为主［６］。２０１９年，日本在 １株万古霉
素耐药屎肠球菌中识别出一个线性质粒，该质粒同

时携带 ｖａｎＡ和 ｖａｎＭ耐药基因，这是首次糖肽类双
耐药基因出现在同一菌株中［７］。随后，印度和美国

监测到屎肠球菌中同时携带 ｖａｎＡ型万古霉素耐药
基因和 ｏｐｔｒＡ利奈唑胺耐药基因［８－９］。国内屎肠球

菌对万古霉素和替考拉宁的耐药率相对较低，尚缺

乏对耐药菌株表型和基因型的系统性研究［１０］。本

研究基于北京大学临床药理研究所收集的大量屎

肠球菌，检测菌株糖肽类抗菌药的表型和基因型，

分析双基因携带株的耐药表型特征及地域分布，为

临床防控提供数据支持。

材料与方法

１　材料
菌株　２０１１年至２０２４年从全国１９座城市１９家

３级医院收集屎肠球菌，共计收集到２３０７株，保藏于
北京大学临床药理研究所微生物菌种库。其中，２０１１
年至２０１２年收集到２９９株，２０１３年至２０１４年收集到
３４３株，２０１５年至 ２０１６年收集到 ３４８株，２０１７年至
２０１８年收集到３５７株，２０１９年至２０２０年收集到３４７
株，２０２１年至２０２２年收集到２８０株，２０２３年至２０２４
年收集到３３３株。药敏试验标准质控菌株：粪肠球菌
ＡＴＣＣ２９２１２，购自国家卫生健康委员会临床检验
中心。

药品与试剂　万古霉素，规格：每支 １５０ｍｇ，批
号：１３０３６０－２０２１０３；替考拉宁，规格：每支１００ｍｇ，批
号：１３０３７４－２０２１０３；均购自中国食品药品研究院；脑

心浸液（ｂｒａｉｎｈｅａｒｔｉｎｆｕｓｉｏｎ，ＢＨＩ）肉汤培养基和琼脂
干粉，均购自英国 ＯＸＯＩＤ公司；聚合酶链式反应
（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ）中 ２×ＴａｑＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ和ＰＣＲＭａｒｋｅｒ（１００ｂｐＤＮＡｌａｄｄｅｒ），均购自
北京天根生化科技有限公司；ＧｅｌＲｅｄ核酸染料，购自
美国Ｂｉｏｔｉｕｍ公司；ＰＣＲ反应体系中引物合成和扩增
产物的Ｓａｎｇｅｒ测序，均由北京诺赛基因组研究中心有
限公司提供。

仪器　Ｅｐｇｒａｄｉｅｎｔ－ＳＰＣＲ扩增仪，德国Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ
公司产品；ＤＹＹ－６Ｃ电泳仪，北京市六一仪器厂产
品；ＳｙｎｇｅｎｅＧｅｎｅＧｅｎｉｕｓ全自动凝胶成像系统，英国
Ｓｙｎｇｅｎｅ公司产品；ＧＨＸ－９２７０Ｂ－１型恒温培养箱，
上海福玛实验设备有限公司。

２　实验方法
２１　细菌鉴定与药敏试验

提取屎肠球菌的基因组脱氧核糖核酸（ｄｅｏｘｙｒｉｂｏ
ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ，ＤＮＡ），通过 ＰＣＲ扩增１６Ｓ核糖体核糖
核酸（１６Ｓｒｉｂｏｓｏｍａｌｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ，１６ＳｒＲＮＡ）片段，
与美国国家生物技术信息中心数据库（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／ＢＬＡＳＴ）中的已知序列比对以
复核菌种［１１］。根据美国临床实验室标准化委员会

（ｃｌｉｎｉｃａｌａｎｄｌａｂｏｒａｔｏｒｙｓｔａｎｄａｒｄｓｉｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＣＬＳＩ）
Ｍ１００－Ｓ３５，２０２５［１２］推荐，用微量肉汤稀释法测定万
古霉素和替考拉宁最低抑菌浓度（ｍｉｎｉｍｕｍｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，ＭＩＣ）。质控菌株为粪肠球菌 ＡＴＣＣ
２９２１２。
２２　ＰＣＲ检测细菌ｖａｎ基因型

菌株复苏后，用煮沸法提取细菌基因组 ＤＮＡ，配
制好 ＰＣＲ反应体系，用万古霉素耐药基因 ｖａｎＡ和
ｖａｎＭ的特异引物对菌株进行 ｖａｎ基因筛查和鉴
定［１３］，ｖａｎＡ基因的上游引物为 ＧＧＧＡＡＡＡＣＧＡＣＡＡＴ
ＴＧＣ、下游引物为 ＧＴＡＣＡＡＴＧＣＧＧＣＣＧＴＴＡ，反应条
件：９４℃预变性２ｍｉｎ；９４℃１ｍｉｎ、５４℃１ｍｉｎ、７２℃
１ｍｉｎ，共３０个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ，产物大小
为７３２ｂｐ；ｖａｎＭ基因的上游引物为ＣＣＴＡＴＧＴＡＧＧＣＴ
ＧＣＧＡＴＡＴＴＣＡＡＡＧ、下 游 引 物 为 ＴＡＧＴＴＣＴＧＣＧＧ
ＧＡＡＣＧＧＴＴＡＴＡＧＴ，反应条件：９４℃预变性２ｍｉｎ；
９８℃ １０ｓ、５２℃ ３０ｓ、７２℃ １ｍｉｎ，共 ４０个循环；
最后７２℃延伸 １０ｍｉｎ，产物大小为５００ｂｐ。ＰＣＲ
扩增完成后，进行琼脂糖凝胶电泳，电泳条件设置

为１２０Ｖ、４０ｍｉｎ。电泳完成后用凝胶成像系统观
察、拍照。

３　统计学处理
用ＳＰＳＳ２６０软件进行数据整理和分析。用
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Ｒ４３２软件进行数据可视化。

结　　果

１　药敏试验和耐药基因型检测结果
２３０７株屎肠球菌药物敏感性检测显示，１４年间

共检测出 ６３株万古霉素耐药屎肠球菌。其中，
２０１１年至２０１２年检测到 ５株耐药菌（５株／２９９株，
１６７％），都携带ｖａｎＡ型耐药基因；２０１３年至２０１４年
检测到９株耐药菌（９株／３４３株，２６２％），全部携带
ｖａｎＡ型耐药基因；２０１５年至２０１６年检测到１１株耐药
菌（１１株／３４８株，３１６％），８株携带 ｖａｎＡ型耐药基
因，３株携带 ｖａｎＭ型耐药基因；２０１７年至２０１８年检
测到６株耐药菌（６株／３５７株，１６８％），５株携带ｖａｎＡ
型耐药基因，１株携带 ｖａｎＭ型耐药基因；２０１９年至
２０２０年检测到 ７株耐药菌（７株／３４７株，２０２％），
６株携带ｖａｎＡ型耐药基因，１株携带 ｖａｎＭ型耐药基
因；２０２１年至 ２０２２年检测到 ８株耐药菌（８株／２８０
株，２８６％），６株同时携带 ｖａｎＡ型和 ｖａｎＭ型耐药基
因，２株仅携带 ｖａｎＭ型耐药基因；２０２３年至２０２４年
检测到１７株耐药菌（１７株／３３３株，５１１％），１６株同
时携带ｖａｎＡ型和ｖａｎＭ型耐药基因，１株仅携带ｖａｎＭ
型耐药基因。２０１１年至２０１２年万古霉素耐药屎肠球
菌的检出率为１６７％，而２０２３～２０２４年万古霉素耐
药屎肠球菌的检出率已高达５１１％，从２０１７年开始，
耐药菌的检出率呈现上升趋势。２２株同时携带
ｖａｎＡ型和 ｖａｎＭ型耐药基因的屎肠球菌属于近年
来新增耐药菌，主要分布于北京、吉林、湖南等地。

相比仅携带 ｖａｎＡ耐药基因的菌株，同时携带 ｖａｎＡ
和 ｖａｎＭ耐药基因的菌株替考拉宁 ＭＩＣ更高（替考
拉宁 ＭＩＣ为５１２μｇ·ｍＬ－１时，双耐药基因携带株

占比更高），而 ２者的万古霉素 ＭＩＣ无显著差异。
图１、图２和表１分别展示了万古霉素耐药屎肠球
菌中耐药基因分布、耐药表型与基因型的关联及双

基因携带株的菌株信息和药敏结果。

２　万古霉素敏感菌株中ｖａｎ基因检测结果
对２２４４株万古霉素敏感屎肠球菌的 ｖａｎ基因检

测显示，共检出５７株携带ｖａｎＭ耐药基因，未检出ｖａｎＡ
耐药基因。与ｖａｎＭ基因阴性的万古霉素敏感屎肠球
菌相比，ｖａｎＭ基因阳性的万古霉素敏感菌株，其万古霉
素和替考拉宁的 ＭＩＣ分布特征一致。２０１１年至２０１２
年万古霉素敏感菌株中ｖａｎＭ基因的检出率为０３４％，
２０２３年至２０２４年检出率已上升到 ４７５％，１４年间
ｖａｎＭ基因的检出率在持续上升。图３展示了２０１１年
至２０２４年万古霉素敏感菌株中ｖａｎＭ基因的检出率变
化趋势。

图１　２０１１年至２０２４年万古霉素耐药屎肠球菌中耐药基因分
布情况

Ｆｉｇｕｒｅ１　 Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍｆｒｏｍ２０１１ｔｏ２０２４

图 ２　６３株万古霉素耐药屎肠球菌的万古霉素和替考拉宁最低抑菌浓度分布情况
Ｆｉｇｕｒｅ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｍｉｎｉｍｕｍｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ（ＭＩＣｓ）ｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎａｎｄｔｅｉｃｏｐｌａｎｉｎｉｎ６３ｓｔｒａｉｎｓｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍ
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Ｖｏｌ４１Ｎｏ２１Ｎｏｖｅｍｂｅｒ２０２５（ＳｅｒｉａｌＮｏ４４３）

表１　２０２１年至２０２４年检出的２２株同时携带 ｖａｎＡ和 ｖａｎＭ
耐药基因的屎肠球菌菌株信息和药敏结果

Ｔａｂｌｅ１　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎｄａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆ２２Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍｓｔｒａｉｎｓｃｏ－ｈａｒｂｏｒｉｎｇｂｏｔｈｖａｎＡａｎｄ
ｖａｎＭｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｄｅｔｅｃｔｅｄｆｒｏｍ２０２１ｔｏ２０２４

Ｓｔｒａｉｎ
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

ｔｉｍｅ

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

ｒｅｇｉｏｎ

ＭＩＣ（μｇ·ｍＬ－１）

Ｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ Ｔｅｉｃｏｐｌａｎｉｎ

１ ２０２１ Ｂｅｉｊｉｎｇ ２５６ ６４

２ ２０２２ Ｂｅｉｊｉｎｇ ５１２ ６４

３ ２０２２ Ｂｅｉｊｉｎｇ ５１２ ２５６

４ ２０２４ Ｂｅｉｊｉｎｇ ５１２ ５１２

５ ２０２４ Ｂｅｉｊｉｎｇ ５１２ ６４

６ ２０２２ Ｊｉｌｉｎ ５１２ ５１２

７ ２０２３ Ｊｉｌｉｎ ８ ８

８ ２０２４ Ｊｉｌｉｎ １２８ ３２

９ ２０２４ Ｊｉｌｉｎ １２８ ３２

１０ ２０２４ Ｊｉｌｉｎ ５１２ ３２

１１ ２０２１ Ｈｕｎａｎ ５１２ １２８

１２ ２０２３ Ｈｕｎａｎ ５１２ ５１２

１３ ２０２３ Ｈｕｎａｎ ５１２ ５１２

１４ ２０２４ Ｈｕｎａｎ ５１２ ５１２

１５ ２０２４ Ｈｕｎａｎ ５１２ ５１２

１６ ２０２３ Ｇｕｉｚｈｏｕ ５１２ １２８

１７ ２０２４ Ｇｕｉｚｈｏｕ ５１２ １２８

１８ ２０２３ Ｓｈａａｎｘｉ ６４ ８

１９ ２０２４ Ｓｈａａｎｘｉ ５１２ ４

２０ ２０２１ Ｈｅｂｅｉ ２５６ ６４

２１ ２０２４ Ｊｉａｎｇｓｕ ５１２ １２８

２２ ２０２３ Ｈｕｂｅｉ １２８ ８

ＭＩＣ：Ｍｉｎｉｍｕｍｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

图 ３　２０１１年至２０２４年万古霉素敏感屎肠球菌中 ｖａｎＭ基因
检出率变化趋势

Ｆｉｇｕｒｅ３　 ＴｒｅｎｄｉｎｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｔｈｅｖａｎＭｇｅｎｅｉｎｖａｎｃｏ
ｍｙｃｉｎ－ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍｆｒｏｍ２０１１ｔｏ２０２４

讨　　论

本研究对２３０７株屎肠球菌进行糖肽类抗菌药敏

感试验，共检测出６３株万古霉素耐药菌株，其中２２株
同时携带ｖａｎＡ型和ｖａｎＭ型耐药基因，这些菌株主要
源于北京、吉林、湖南等地。回顾菌株临床信息，这２２
株细菌先后于不同年份、不同地区、不同科室采集，院

内传播风险相对较低。相比仅携带单个耐药基因的

菌株，同时携带ｖａｎＡ和ｖａｎＭ耐药基因的菌株对替考
拉宁的耐药水平更高。因此需要重点关注北京、吉

林、湖南等地来源的屎肠球菌，其万古霉素耐药水平

相对更高。万古霉素敏感菌株中 ｖａｎＭ型耐药基因的
检出率逐年上升，这可能是双耐药基因携带株出现的

潜在因素。另外，ＣＯＶＩＤ－１９疫情期间国内抗菌药物
的使用率增加，糖肽类抗菌药的较多使用也可能加速

双耐药基因携带株的流行［１４］。

２０２２年ＣＨＩＮＥＴ三级医院细菌耐药监测显示，
１４２４３株屎肠球菌中万古霉素耐药率为２３％，替考
拉宁耐药率为２７％［１０］。虽然耐药菌出现频率不高，

但糖肽类耐药基因已在环境中广泛播散［３］。杭州地

区既往研究（针对５５株 ｖａｎＭ基因阳性屎肠球菌）显
示，５４株虽携带该基因但对万古霉素、替考拉宁敏感，
仅１株表现为高水平耐药，ｖａｎＭ基因阳性万古霉素
敏感菌株的出现，可能与 ｖａｎＭ基因簇部分结构缺失
相关；而ｖａｎＭ基因阳性万古霉素耐药菌株中，ｖａｎＭ
基因簇结构相对完整，且其表达水平显著高于上述敏

感菌株［１５］。在本研究中，双耐药基因携带株替考拉

宁ＭＩＣ更高，推测ｖａｎＭ基因可能通过补偿性表达强
化ｖａｎＡ基因介导的替考拉宁耐药。因此未来针对双
耐药基因携带株临床感染病例，需要适当降低糖肽类

抗菌药的使用，选择利奈唑胺、达托霉素等替代药物

治疗。既往研究显示，ｖａｎＡ基因常位于 Ｔｎ１５４６转座
子，ｖａｎＭ基因可整合于环形质粒或线性质粒，因此
ｖａｎＡ型和ｖａｎＭ型耐药基因都具有菌株间水平转移能
力［７］。国内ｖａｎＭ耐药基因流行范围较广，其水平转
移可能导致双耐药基因携带株增多，具体基因转移方

向仍需实验验证。本研究菌株主要来自大型医院，社

区来源菌株缺失，可能低估耐药基因总体流行率。未

来需加强对同时携带 ｖａｎＡ和 ｖａｎＭ耐药基因菌株的
监测，重点对“沉默”的ｖａｎＭ型耐药基因早期筛查，精
准防控双耐药基因携带株的流行，加强区域协作提升

防控效率，另外及时应用生物信息学技术分析菌株分

子特征及同源性等。

本研究提示：万古霉素敏感屎肠球菌中 ｖａｎＭ
基因的检出率呈现上升趋势，其播散可能是促使

目前同时携带 ｖａｎＡ型和 ｖａｎＭ型耐药基因菌株流
行的驱动因素，因此需要定期监测屎肠球菌中的
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ｖａｎＭ基因，进而防止耐药性更强的双耐药基因携
带株暴发流行。
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ｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒｆｏｕｎｄｉｎＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍ［Ｊ］ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎｔｓ

Ｃｈｅｍｏｔｈｅｒ，２０１０，５４（１１）：４６４３—４６４７

［６］　ＰＥＮＧＬ，ＳＯＮＧＪ，ＳＵＮＨ，ｅｔａｌＭｏｌｅｃｕｌａｒｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆａｎ

ｅｐｉｄｅｍｉｃｄｉｓｓｅｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ

ｆａｅｃｉｕｍｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙｐｅ８０ｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇｐｒｏｖｉｎｃｅ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ／ＯＬ］

ＩｎｔＪＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎｔｓ，２０２５，６５（３）：１０７４１２２０２４－１２－０９

［２０２５ － ０８ － ０５］ ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／

３９７０９１３１／

［７］　ＨＡＳＨＩＭＯＴＯＹ，ＴＡＮＩＧＵＣＨＩＭ，ＵＥＳＡＫＡ Ｋ，ｅｔａｌＮｏｖｅｌ

ｍｕｌｔｉｄｒｕｇ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃａｌｍｏｂｉｌｅｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄｐＥＬＦ１

ｅｎｃｏｄｉｎｇｖａｎＡａｎｄｖａｎＭｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒｓｆｒｏｍａＪａｐａｎｅｓｅｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－

ｒｅｓｉｓｔａｎｔＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｉｉｓｏｌａｔｅ［Ｊ／ＯＬ］ＦｒｏｎｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１９，１０：

２５６８ ２０１９ －１１ －１３ ［２０２５ －０８ －０５］ ｈｔｔｐｓ：／／

ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３１７９８５４６／

［８］　ＢＡＫＴＨＡＶＡＴＣＨＡＬＡＭＹＤ，ＰＵＲＡＳＷＡＮＩＭ，ＬＩＶＩＮＧＳＴＯＮＡ，

ｅｔａｌＮｏｖｅｌｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄｓｃａｒｒｙｉｎｇｖａｎＡｃｌｕｓｔｅｒｄｒｉｖｅｓｔｈｅｓｐｒｅａｄ

ｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍｉｎＩｎｄｉａ［Ｊ／ＯＬ］

ＪＧｌｏｂＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＲｅｓｉｓｔ，２０２２，２９：１６８—１７２２０２２－０３－２３

［２０２５－０８－０５］ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｈｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３５３３９７３４／

［９］　ＫＥＮＴＡ Ｇ，ＳＰＩＣＥＲ ＬＭ，ＣＡＭＰＢＥＬＬＤ，ｅｔａｌＳｅｎｔｉｎｅｌ

ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅｒｅｖｅａｌｓｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｌｉｎｅａｒ

ｐｌａｓｍｉｄｓｈａｒｂｏｒｉｎｇｖａｎＡａｎｄｏｐｔｒＡａｍｏｎｇＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｉｃｏｌｌｅｃｔｅｄｉｎ

ｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ［Ｊ／ＯＬ］ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎｔｓＣｈｅｍｏｔｈｅｒ，２０２４，６８

（１１）：ｅ００５９１２４２０２４－１１－０６［２０２５－０８－０５］ｈｔｔｐｓ：／／

ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３９４０４２６０／

［１０］　郭燕，胡付品，朱德妹，等２０２２年ＣＨＩＮＥＴ三级医院细菌耐药

监测［Ｊ］中国感染与化疗杂志，２０２４，２４（３）：２７７—２８６

［１１］　ＸＥＮＯＵＬＩＳＰＧ，ＰＡＬＣＵＬＩＣＴＢ，ＡＬＬＥＮＳＰＡＣＨ Ｋ，ｅｔａｌ

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ－ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｉｍｂａｌａｎｃｅｓｉｎｔｈｅｓｍａｌｌｉｎｔｅｓｔｉｎｅｏｆｄｏｇｓｗｉｔｈｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｂｏｗｅｌ

ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌＥｃｏｌ，２００８，６６（３）：５７９—５８９

［１２］　ＣＬＳＩ Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ＳｔａｎｄａｒｄｓｆｏｒＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌＳｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ

Ｔｅｓｔｉｎｇ３５ｔｈｅｄＣＬＳＩｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔＭ１００［ＥＢ／ＯＬ］２０２５－０１－２７

［２０２５－０８－０５］ｈｔｔｐｓ：／／ｃｌｓｉｏｒｇ／ｓｈｏｐ／ｓｔａｎｄａｒｄｓ／ｍ１００／

［１３］　ＨＥＹ，ＲＵＡＮＧ，ＨＡＯＨ，ｅｔａｌＥｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｑｕａｄｒｕｐｌｅｒｅａｌ－

ｔｉｍｅＰＣＲ ｍｅｔｈｏｄｔｏｄｅｔｅｃｔｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｉｃａｒｒｙｉｎｇｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－

ｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅｓｖａｎＡ，ｖａｎＢ，ｖａｎＭｉｎｒｅｃｔａｌｓｗａｂｓ［Ｊ／ＯＬ］Ｆｒｏｎｔ

Ｍｅｄ（Ｌａｕｓａｎｎｅ），２０２０，７：４０３２０２０－０９－０８［２０２５－０８－０５］

ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３３０１５０７９／

［１４］　张尧，马玉燕，苏逸，等６１６例上海市新型冠状病毒肺炎病例

抗菌药物应用分析［Ｊ］中华医院感染学杂志，２０２０，３０（２４）：

３６８１—３６８５

［１５］　ＳＵＮＬ，ＱＵＴ，ＷＡＮＧＤ，ｅｔａｌＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｖａｎＭｃａｒｒｙｉｎｇ

ｃｌｉｎｉｃａｌＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｉｓｏｌａｔｅｓａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｓｕｐｐｒｅｓｓｅｄｖａｎＭ

ｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒ［Ｊ］ＩｎｆｅｃｔＧｅｎｅｔＥｖｏｌ，２０１９，６８：１４５—１５２

（收稿日期２０２５－０８－０８）


