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  摘 要:目的 分析Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统和VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统对临床分

离病原菌鉴定的一致性和准确率,评价Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统对病原菌的鉴定能力。方法 收集该院

2020年9月至2021年5月分离自临床的非重复菌株共190株,分别采用 Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统和

VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统两种细菌鉴定仪进行鉴定,鉴定结果不一致或未鉴定出结果的菌株

以16SrDNA或真菌ITS区测序结果为准,分析比较两种仪器鉴定结果的一致性和准确率。结果 190株临床

分离株中,在种水平上鉴定一致的有166株(87.4%),不一致的有24株(12.6%)。鉴定结果不一致的菌株经

16SrDNA或真菌ITS区测序确认,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统准确率为70.8%(17/24),明显高于VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统准确率[45.8%(11/24)],差异有统计学意义(P<0.05)。Autof
 

MS
 

1000质

谱鉴定系统鉴定总准确率为93.2%(177/190),略高于VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统鉴定总准确

率[90.0%(171/190)],但差异无统计学意义(P>0.05),其中Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统革兰阳性需氧菌鉴

定准确率为94.8%(55/58),略 高 于 革 兰 阴 性 需 氧 菌 鉴 定 准 确 率(89.2%,83/93)。厌 氧 菌 鉴 定 准 确 率 为

100.0%(6/6);酵母样真菌鉴定准确率为100.0%(33/33)。结论 对于临床少见菌,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定

系统较VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统具有更高的准确率,且快速、经济,适合用于临床分离病原菌

的常规鉴定。
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Abstract:Objective To

 

analyze
 

the
 

consistency
 

and
 

accuracy
 

of
 

Autof
 

MS
 

1000
 

mass
 

spectrometry
 

identi-
fication

 

system
 

and
 

VITEK
 

2
 

Compact
 

automatic
 

microbial
 

analysis
 

system
 

in
 

the
 

identification
 

of
 

clinical
 

pathogens,and
 

to
 

evaluate
 

the
 

identification
 

ability
 

of
 

Autof
 

MS
 

1000
 

mass
 

spectrometry
 

identification
 

system
 

for
 

pathogens.Methods A
 

total
 

of
 

190
 

non-repetitive
 

strains
 

isolated
 

from
 

clinic
 

in
 

a
 

hospital
 

from
 

September
 

2020
 

to
 

May
 

2021
 

were
 

collected
 

and
 

identified
 

by
 

Autof
 

MS
 

1000
 

mass
 

spectrometry
 

identification
 

system
 

and
 

VITEK
 

2
 

Compact
 

automatic
 

microbial
 

analysis
 

system,respectively.The
 

results
 

of
 

16SrDNA
 

or
 

fungal
 

ITS
 

region
 

sequencing
 

were
 

taken
 

as
 

the
 

standard
 

for
 

those
 

strains
 

whose
 

identification
 

results
 

were
 

inconsistent
 

or
 

not
 

identified,and
 

the
 

consistency
 

and
 

accuracy
 

of
 

the
 

results
 

of
 

the
 

two
 

instruments
 

were
 

analyzed
 

and
 

com-
pared.Results Among

 

the
 

190
 

strains,166
 

strains
 

(87.4%)
 

were
 

consistent
 

and
 

24
 

strains
 

(12.6%)
 

were
 

in-
consistent

 

at
 

species
 

level.16SrDNA
 

or
 

fungal
 

ITS
 

region
 

sequencing
 

confirmed
 

that
 

the
 

accuracy
 

of
 

Autof
 

MS
 

1000
 

mass
 

spectrometry
 

identification
 

system
 

was
 

70.8%
 

(17/24),which
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

VITEK
 

2
 

Compact
 

automatic
 

microbial
 

analysis
 

system
 

(45.8%,11/24),the
 

difference
 

was
 

statistically
 

significant
 

(P<
0.05).The

 

total
 

accuracy
 

of
 

Autof
 

MS
 

1000
 

mass
 

spectrometry
 

identification
 

system
 

was
 

93.2%
 

(177/190),

which
 

was
 

slightly
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

VITEK
 

2
 

Compact
 

automatic
 

microbial
 

analysis
 

system
 

(90.0%,171/
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190),the
 

difference
 

was
 

not
 

statistically
 

significant
 

(P>0.05).Among
 

them,the
 

total
 

accuracy
 

of
 

Autof
 

MS
 

1000
 

mass
 

spectrometry
 

identification
 

system
 

of
 

Gram-positive
 

aerobic
 

bacteria
 

(94.8%)
 

was
 

slightly
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

Gram-negative
 

aerobic
 

bacteria
 

(89.2%).The
 

total
 

accuracy
 

of
 

identifying
 

anaerobic
 

bacteria
 

was
 

100.0%
 

(6/6),and
 

the
 

total
 

accuracy
 

of
 

identifying
 

Yeast-like
 

fungi
 

was
 

100.0%
 

(33/33).Conclusion Com-
pared

 

with
 

VITEK
 

2
 

Compact
 

automatic
 

microbial
 

analysis
 

system,Autof
 

MS
 

1000
 

has
 

higher
 

accuracy
 

and
 

is
 

more
 

rapid
 

and
 

economical
 

for
 

routine
 

identification
 

of
 

clinically
 

isolated
 

pathogenic
 

bacteria.
Key

 

words:mass
 

spectrometry
 

identification
 

system; infection; pathogenic
 

bacteria

  感染性疾病是临床常见疾病之一,严重危害人类

健康。对于重症感染患者,若病情未能得到及时控

制,可导致多器官功能障碍、感染性休克甚至死亡,而
早期应用敏感抗菌药物治疗是控制病情的关键举

措[1]。除了规范抗菌药物使用之外,病原菌的快速、
有效鉴定显得尤为重要,对患者的生存率和病死率有

着重要影响[2]。目前,微生物实验室对临床可疑感染

标本的病原菌检测多基于传统的形态学、分离培养及

生化反应,操作烦琐且周期较长;基于分子的生物学

技术不需要微生物的培养生长,比传统方法更具优

势,但由于该技术对人员要求较高,且成本较高,难以

在各种类型的实验室开展,大规模应用可能受到限

制[2]。近年来,基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱

(MALDI-TOF
 

MS)技术,以其快速、高通量、高效率、
低成本的特点,彻底改变了临床微生物实验室的微生

物鉴定方法,使临床微生物学的鉴定发生了革命性变

化[3]。Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统为当今市场诸多

MALDI-TOF
 

MS质谱分析系统之一,由郑州安图生

物有限公司生产,因此,本研究旨在通过对本院临床

分离菌株进行鉴定,以评价Autof
 

MS
 

1000
 

质谱鉴定

系统在微生物实验室的鉴定能力,为其能否在各实验

室开展提供参考。

1 材料与方法

1.1 菌株来源 收集本院2020年9月至2021年5
月分离自临床的常见非重复菌株共190株。其中革

兰阳性需氧菌58株,革兰阴性需氧菌93株,厌氧菌6
株,酵母样真菌33株。

1.2 仪器与试剂 Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统及

配套试剂购自郑州安图生物有限公司;VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统及配套鉴定卡购自

法国生物梅里埃有限公司。

1.3 质控菌株 质控菌株铜绿假单胞菌 ATCC
 

27853、大肠埃希菌
 

ATCC
 

25922、金黄色葡萄球菌
 

ATCC
 

29213、肠球菌ATCC
 

29212、白色假丝酵母菌

ATCC
 

14053均由郑州安图生物有限公司提供。

1.4 方法

1.4.1 VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统

鉴定 对分离培养得到的纯菌落进行涂片及革兰染

色,根据菌落形态和染色结果选择相应的配套鉴定卡

上机检测,严格按照说明书规范操作。可信度>90%
 

的唯一鉴定结果为可接受结果。

1.4.2 Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统鉴定 对分离

培养得到的纯菌落使用直涂法或甲酸涂布法上机检

测,严格按照说明书规范操作。质谱鉴定结果以分数

表示,分数为0.0~10.0分。得分区间为9.5~10.0
分表示该结果种水平可信;得分区间为9.0~<9.5
分表示该结果属水平可信,种水平参考;得分区间为

6.0~<9.0分表示该结果属水平参考,需结合其他鉴

定方法验证;得分区间为0.0~<6.0分表示该结果

不可信。本研究Autof
 

MS1000质谱鉴定系统鉴定结

果可信水平>9.0分为可接受结果。

1.4.3 鉴定结果分析 以实验室已有的 VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统鉴定结果为参比结

果,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统和VITEK
 

2
 

Com-
pact全自动微生物分析系统鉴定结果不一致的菌株、

Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统或 VITEK
 

2
 

Compact
全自动微生物分析系统未鉴定出或鉴定结果不可信

的菌株首先应用上述两种方法重复鉴定,结果仍不可

接受的送至北京睿博兴科生物技术有限公司进行细

菌16SrDNA测序或真菌ITS区测序,以测序结果为

“金标准”[4]。

1.5 统计学处理 采用SPSS21.0
 

统计软件进行数

据分析,计数资料比较采用χ2 检验,P<0.05表示差

异有统计学意义。
 

2 结  果

2.1 菌株分布及鉴定结果 本研究共纳入190株菌

株,分别分离自痰液、血液、尿液、脑脊液、胸腔积液、
腹水、伤口分泌物、脓液等标本,覆盖本院80%~90%
常见病原菌。其中革兰阳性需氧菌58株,包括葡萄

球菌属30株,链球菌属15株,肠球菌属7株,棒杆菌

属3株,诺卡菌属2株,芽孢杆菌属1株;革兰阴性需

氧菌93株,包括肠杆菌科细菌50株,非发酵菌及其

他少见革兰阴性需氧菌43株;厌氧菌6株;酵母样真

菌33株。在190株分离株中,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴

定系统可将180株(94.7%)鉴定至种,分数均>9.0
分;VITEK

 

2
 

Compact全自动微生物分析系统可将

179株(94.2%)鉴定至种,可信度均>90%。Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统与VITEK
 

2
 

Compact全自动
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微生物分析系统相比,在种水平上一致的有166株

(87.4%),在属水平上一致的有20株(10.5%),完全

不一致或未鉴定出结果的有4株(2.1%)。其中58
株革兰阳性需氧菌中,种水平鉴定一致的有51株

(87.9%),属水平鉴定一致的有5株(8.6%),2株

VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统未鉴定出

(3.4%);93株革兰阴性需氧菌中,种水平鉴定一致的

有80 株 (86.0%),属 水 平 鉴 定 一 致 的 有 12 株

(12.9%),1 株 Autof
 

MS
 

1000 质 谱 鉴 定 系 统 与

VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统均未鉴定

出(1.1%);6株厌氧菌中,种水平鉴定一致的有4株

(66.7%),属水平鉴定一致的有2株(33.3%);33株

酵母样真菌中,种水平鉴定一致的有31株(93.9%),
属水平鉴定一致的有1株(3.0%),1株 VITEK

 

2
 

Compact全自动微生物分析系统未鉴定出(3.0%)。

2.2 结果不一致分析 本次分析的190株菌株中,
共有24株(12.6%)鉴定结果在种水平上不一致。其

中20株(10.5%)在 属 水 平 上 一 致,3株(1.6%)

VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统未鉴定

出,1株(0.5%)VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分

析系统及Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统均未鉴定出。
见表1。以测序结果为“金标准”,Autof

 

MS
 

1000质

谱鉴定系统的准确率为70.8%(17/24),VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统的准确率为45.8%
(11/24),差异有统计学意义(P<0.05)。

2.3 鉴定总准确率分析 190株菌株中,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统鉴定总准确率[93.2%(177/190)]
略高于VITEK

 

2
 

Compact全自动微生物分析系统鉴

定总准确率[90.0%(171/190)],差异无统计学意义

(P>0.05)。其中Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统革兰

阳性需氧菌鉴定准确率为94.8%(55/58),略高于革

兰阴性需氧菌鉴定准确率(89.2%,83/93);厌氧菌鉴

定准确率为100.0%(6/6);酵母样真菌鉴定准确率为

100.0%(33/33)。见表2。
表1  两种系统鉴定结果不一致或无鉴定结果的比较分析

16SrDNA
测序结果

株数

(n)
Autof

 

MS
 

1000
质谱鉴定系统

VITEK
 

2
 

Compact
全自动微生物分析系统

科氏葡萄球菌 1 科氏葡萄球菌 溶血葡萄球菌

人葡萄球菌 1 人葡萄球菌 缓慢葡萄球菌

肺炎链球菌 2 缓症/口腔链球菌 肺炎链球菌

缓症链球菌 1 缓症/口腔链球菌 缓症链球菌

巴西诺卡菌 1 巴西诺卡菌 无鉴定结果

新诺卡菌 1 新诺卡菌 无鉴定结果

阴沟肠杆菌 5 阴沟/阿氏肠杆菌 阴沟肠杆菌复合群

阴沟肠杆菌 1 霍氏肠杆菌 阴沟肠杆菌复合群

续表1  两种系统鉴定结果不一致或无鉴定结果的比较分析

16SrDNA
测序结果

株数

(n)
Autof

 

MS
 

1000
质谱鉴定系统

VITEK
 

2
 

Compact
全自动微生物分析系统

鲍曼不动杆菌 1 醋酸钙不动杆菌 鲍曼不动杆菌

鲍曼不动杆菌 1 医院不动杆菌 鲍曼不动杆菌

琼氏不动杆菌 1 琼氏不动杆菌 皮特不动杆菌

恶臭假单胞菌 1 恶臭假单胞菌 铜绿假单胞菌

肠炎沙门菌 1 沙门菌群 沙门菌群

流感嗜血杆菌 1 流感嗜血杆菌 副流感嗜血杆菌

卤代二氢盐单胞菌 1 无鉴定结果 无鉴定结果

迈尔放线菌 1 迈尔放线菌 龋齿放线菌

多形拟杆菌 1 多形拟杆菌 普通拟杆菌

平常假丝酵母菌 1 平常假丝酵母菌 光滑假丝酵母菌

皮瘤毛孢子菌 1 皮瘤毛孢子菌 无鉴定结果

表2  两个系统对临床分离病原菌鉴定准确率

   的比较分析[%(n/n)]

项目
Autof

 

MS
 

1000
质谱鉴定系统

VITEK
 

2
 

Compact
全自动微生物分析系统

P

革兰阳性需氧菌 94.8(55/58) 93.1(54/58) >0.05

革兰阴性需氧菌 89.2(83/93) 88.2(82/93) >0.05

厌氧菌 100.0(6/6) 66.7(4/6) >0.05

酵母样真菌 100.0(33/33) 94.1(31/33) >0.05

总准确率 93.2(177/190) 90.0(171/190) >0.05

3 讨  论

  目前临床病原菌的鉴定主要依靠传统的表型鉴

定及分子生物学鉴定。传统的表型鉴定包括细菌的

分离培养、菌落形态及生理生化反应等,操作烦琐,周
期较长且灵敏度及特异度低。此外,有些细菌较难培

养,容易造成病原菌的漏检或误检,影响临床治疗。
近年来,分子生物学的快速发展极大缩短了鉴定周

期,其快速、特异度高、灵敏度高及准确率高等优势为

临床感染性疾病的诊治提供新的思路。分子生物学

鉴定包括基于核酸水平的检测,如实时 荧 光 定 量

PCR、限制性片段长度多态性分析、基因芯片、DNA
测序等,以及蛋白水平的检测,如 MALDI-TOF

 

MS
技术[5-6]。MALDI-TOF

 

MS技术能通过鉴别微生物

不同质量蛋白获得蛋白指纹图谱,通过与数据库信息

比对,筛选并确定相应图谱,进而得到鉴定结果,从而

实现对不同细菌种、属的鉴定,快速、准确且成本低,
被认为是基因测序的可替代方法[7]。

目前法国生物梅里埃等多家公司的质谱系统已

常规用于实验室病原菌的检测。近年来,国产 Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统在临床工作中的优势也逐渐

显现出来,本研究旨在通过对本院常见临床病原菌的
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鉴定来评价该系统的鉴定能力。
本研究结果显示,Autof

 

MS
 

1000质谱鉴定系统

鉴定总准确率略高于VITEK
 

2
 

Compact全自动微生

物分析系统鉴定总准确率,差异无统计学意义(P>
0.05)。其中Autof

 

MS
 

1000质谱鉴定系统对革兰阳

性需氧菌鉴定准确率略高于革兰阴性需氧菌鉴定准

确率;24株种水平不一致或未鉴定出结果的菌株中,

Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统鉴定准确率为70.8%,
高于VITEK

 

2
 

Compact全自动微生物分析系统鉴定

的准确率(45.8%),差异有统计学意义(P<0.05)。
58株革兰阳性需氧菌中,Autof

 

MS
 

1000质谱鉴

定系统鉴定准确率略高于VITEK
 

2
 

Compact全自动

微生物分析系统。Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统对葡

萄球菌属、肠球菌属的鉴定准确率为100.0%,对肺炎

链球菌、缓症链球菌及口腔链球菌的鉴定能力相对较

差,但因标本量少,更多研究将在后续实验中继续验

证。之前相关研究表明,链球菌属鉴定准确率低的原

因可能是细菌之间亲缘关系较近、同源性较高进而导

致蛋白峰差异不明显的缘故[8]。因此在临床工作中,
应结合其他辅助方法如奥普托欣敏感试验做出正确

判断。2株诺卡菌属VITEK
 

2
 

Compact全自动微生

物分析系统均未鉴定出结果,而Autof
 

MS
 

1000质谱

鉴定系统则100.0%鉴定,说明Autof
 

MS
 

1000质谱

鉴定系统对一些临床罕见菌的准确鉴定优势明显。

93株革兰阴性需氧菌中,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴

定系统鉴定准确率略高于VITEK
 

2
 

Compact全自动

微生物分析系统。Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统对阴

沟肠杆菌复合群及鲍曼不动杆菌不能正确鉴定至种,

Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统将阴沟肠杆菌鉴定为阴

沟/阿氏肠杆菌和霍氏肠杆菌,将鲍曼不动杆菌鉴定

为醋酸钙不动杆菌和医院不动杆菌。分析原因可能

为细菌亲缘关系近,蛋白高度相似,Autof
 

MS
 

1000质

谱鉴定系统不能准确区分至种或亚种,必要时需辅以

其他试验确认,如通过实时荧光定量PCR扩增dnaJ
基因可将阴沟肠杆菌复合群鉴定至种[9]。对于1株

沙门菌,VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统

及Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统均只能鉴定至属,需
辅以血清凝集试验进一步鉴定至种或亚种。以上均

是导致革兰阴性需氧菌的鉴定准确率低于革兰阳性

需氧菌的原因。对于其他肠杆菌科细菌、非发酵菌及

临床少见革兰阴性杆菌,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系

统均能正确鉴定。特别是本次鉴定的马耳他布鲁菌,
作为一种潜在的生物恐怖病原菌,容易导致实验室获

得性感染,对人具有极强的致病力,因此,早期鉴定对

于生物安全防护、规避 风 险 至 关 重 要。Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统和VITEK
 

2
 

Compact全自动微生

物分析系统均未鉴定出卤代二氢盐单胞菌,经分析与

数据库不完整、Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统中不存

在其标准图谱有关,需要厂家及时扩展更新。但值得

注意的是,数据库中已知典型微生物的数量只占全球

多样性的一小部分,因此在严格意义上现有的数据库

永远不可能是完整的。在临床微生物学中,虽然对与

人体相关微生物的认识已经达到了很高的水平,但由

于存在地区差异性及来源多样性等问题,仍然需要不

断研究和完善[10]。
厌氧菌因其生长缓慢、生长条件苛刻等因而在临

床鉴定中相对困难。本研究中 Autof
 

MS
 

1000质谱

鉴定系统将6株厌氧菌均正确鉴定至种,其准确率明

显高于VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统,
且显著减少了标本周转时间,优势明显。由于纳入菌

株数量少不足以评价,需在后期实验中加大标本量继

续予以评估。但已有研究表明,在鉴定已知138株脆

弱拟杆菌的分析评价中,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系

统相比其他一些鉴定系统在种水平上有更高的准

确率[11]。
近期,有研究表明,Autof

 

MS
 

1000质谱鉴定系统

对其 鉴 定 能 力 异 常 突 出,鉴 定 准 确 率 明 显 优 于

VITEK
 

MS质谱鉴定系统,尤其对于一些罕见的酵母

样真菌[12]。本研究结果显示,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴

定系统 对 33 株 酵 母 样 真 菌 的 鉴 定 准 确 率 高 于

VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统鉴定准确

率,对于少见菌如平常假丝酵母菌、皮瘤毛孢子菌亦

能正确鉴定,虽然纳入菌株数量有限,仍需进一步研

究,但Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统对酵母样真菌的

鉴定价值初步体现。
 

本研究显示,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统与

VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统的鉴定结

果较为一致,差异无统计学意义(P>0.05),但Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统鉴定时间短、操作简单、成本

较低,特别对临床罕见菌鉴定效果尤为突出,明显优

于VITEK
 

2
 

Compact全自动微生物分析系统,这与

文献[13-14]报道结果一致。同时,Autof
 

MS
 

1000质

谱鉴定系统具有中国本土化的菌株蛋白指纹图谱数

据库,更适合中国用户,适合在国内实验室推广使用。

MALDI-TOF
 

MS技术是近年来迅速兴起的新

型微生物鉴定技术,及时、准确地鉴定病原菌能够减

少周转时间、快速提供细菌学诊断,早期合理地进行

干预治疗,有利于减少细菌耐药、控制病情、改善预

后[15-16]。对于一些致病性强的病原菌,MALDI-TOF
 

MS技术能够在不到1
 

h之内知晓结果,对于生物安

全防范至关重要。尽管 MALDI-TOF
 

MS技术优势

明显,但因为技术的局限性,仍存在不足之处。首先,
质谱技术对检测药物敏感性试验的方法尚未应用于

常规检测[17],鉴定结果上报临床后,需根据当地的细

·43· 检验医学与临床2022年1月第19卷第1期 Lab
 

Med
 

Clin,January
 

2022,Vol.19,No.1



菌耐药数据初步选择抗菌药物,最后药敏结果仍依赖

传统的药敏实验。但鉴于其较高的种属符合率,可作

为初级报告上报临床,满足临床早期诊断的需求[18]。
其次,细菌的正确鉴定很大程度上取决于数据库的完

整性,需要不断地扩展和更新。此外,质谱技术目前

只能鉴定单一菌落,关于混合感染情况下的质谱鉴定

有待进一步研究。最后,一些鉴定前因素也影响质谱

鉴定结果,如培养基成分、多次传代培养、培养温度、
黏液型菌落、涂布菌量的多少等[8]。因此,规范操作、
排除客观因素的影响对于病原菌的正确鉴定至关

重要。
总之,MALDI-TOF

 

MS技术是现代微生物学上

的巨大变革,Autof
 

MS
 

1000质谱鉴定系统作为国产

质谱系统满足临床对微生物鉴定的需求,建议在实验

室推广使用。但由于本研究室质谱技术开展时间相

对较短,故而纳入研究菌株数量有限,后期将加大标

本量继续验证。考虑到每种方法都有其局限性,因
此,多种检测方法的联合应用可为临床快速、可靠的

诊断提供依据。
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