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  摘 要:目的 研究宁波大学附属人民医院耐碳青霉烯类肠杆菌科细菌(CRE)的耐药情况及分子流行病

学特征等,为CRE的院内防控提供依据。方法 收集宁波大学附属人民医院2017—2020年细菌室保存的

CRE样品,对其进行细菌鉴定、药敏试验、耐药基因检测及同源性分析。结果 共收集222株CRE,检测出大

肠埃希菌78株,肺炎克雷伯菌71株,阴沟肠杆菌28株,其他肠杆菌45株,仅对阿米卡星、庆大霉素、妥布霉素、
米诺环素具有较好的敏感性。碳青霉烯酶耐药基因分布:NDM基因131株,KPC基因56株,IMP基因13株,
VIM基因1株,OXA-48基因1株,未检出20株。49株产KPC酶肺炎克雷伯菌 MLST分型显示:ST11型26
株,ST15型7株,其余还有9种ST分型。结论 宁波大学附属人民医院分离的CRE主要是大肠埃希菌和肺

炎克雷伯菌,其中NDM和KPC为主要耐药基因型。
关键词:肠杆菌科细菌; 碳青霉烯酶; 耐药; 荧光定量聚合酶链反应; 多位点序列分型
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Abstract:Objective To

 

study
 

the
 

bacterial
 

drug
 

resistance
 

and
 

molecular
 

epidemiological
 

characteristics
 

of
 

carbapenem-resistant
 

Enterobacteriaceae
 

(CRE),etc
 

in
 

the
 

Affiliated
 

People's
 

Hospital
 

of
 

Ningbo
 

Universi-
ty,to

 

provide
 

the
 

basis
 

for
 

the
 

prevention
 

and
 

control
 

of
 

CRE
 

in
 

hospital.Methods CRE
 

samples
 

were
 

collect-
ed

 

from
 

the
 

bacterial
 

laboratory
 

of
 

the
 

Affiliated
 

People's
 

Hospital
 

of
 

Ningbo
 

University
 

from
 

2017
 

to
 

2020.
Bacterial

 

identification,drug
 

sensitivity
 

test,drug
 

resistance
 

gene
 

detection
 

and
 

homology
 

analysis
 

were
 

per-
formed.Results A

 

total
 

of
 

222
 

CRE
 

strains
 

were
 

collected,and
 

78
 

strains
 

of
 

Escherichia
 

coli,71
 

strains
 

of
 

Klebsiella
 

pneumoniae,28
 

strains
 

of
 

Enterobacter
 

cloacae
 

and
 

45
 

strains
 

of
 

other
 

Enterobacter
 

were
 

detected.
Only

 

amikacin,gentamicin,tobramycin
 

and
 

minocycline
 

had
 

good
 

drug
 

sensitivity.Distribution
 

of
 

carbapenem
 

resistant
 

genes
 

including
 

131
 

strains
 

of
 

NDM
 

gene,56
 

strains
 

of
 

KPC
 

gene,13
 

strains
 

of
 

IMP
 

gene,1
 

strain
 

of
 

VIM
 

gene,1
 

strain
 

of
 

OXA-48
 

gene,20
 

strains
 

were
 

not
 

detected.The
 

MLST
 

typing
 

of
 

49
 

KPC-producing
 

Klebsiella
 

pneumoniae
 

showed
 

that
 

26
 

strains
 

were
 

ST11
 

type,7
 

strains
 

were
 

ST15
 

type,and
 

the
 

rest
 

had
 

9
 

kinds
 

of
 

ST
 

types.Conclusion The
 

CRE
 

in
 

the
 

Affiliated
 

People's
 

Hospital
 

of
 

Ningbo
 

University
 

are
 

mainly
 

Escherichia
 

coli
 

and
 

Klebsiella
 

pneumoniae,and
 

NDM
 

and
 

KPC
 

are
 

the
 

main
 

drug-resistant
 

genotypes.
Key

 

words:Enterobacteriaceae; carbapenemase; drug
 

resistance; fluorescence
 

quantitative
 

polymer-
ase

 

chain
 

reaction; multilocus
 

sequence
 

typing

  碳青霉烯类抗菌药物一直是产超广谱β-内酰胺

酶(ESBLs)或AmpC酶的肠杆菌科细菌治疗首选药

物[1-2]。随着此类抗菌药物的广泛使用,临床耐碳青

霉烯类肠杆菌科细菌(CRE)对碳青霉烯类抗菌药物

的耐药率逐年升高,增加了临床用药的选择难度[3-4]。
产碳青霉烯酶是形成CRE菌株的主要耐药机制,不
同类型碳青霉烯酶具有不同的水解抗菌药物活性,其
耐药谱也存在一定差异[5-6]。按照 Ambler分子分类

原则,编码碳青霉烯酶的耐药基因可分为 A、B、D
 

3
类[7]。本研究对2017—2020年临床分离的CRE菌

株进行药敏试验、耐药基因鉴定,并对耐碳青霉烯类

肺炎克雷伯菌(CRKP)进行同源性分析,为CRE的耐

药检测,以及预防和控制CRE的院内传播提供实验

室依据。
1 材料与方法

1.1 菌株来源 收集2017—2020年宁波大学附属
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人民医院临床分离的CRE
 

222株,作为对照的标准

(或参考)菌株均购自中国普通微生物菌种保藏管理

中心。
1.2 仪器与试剂 所用仪器主要包括全自动细菌鉴

定及药敏分析系统(法国生物梅里埃公司)、恒温培养

箱(上海恒一科学仪器有限公司)、荧光定量PCR仪

(美国ABI公司)、离心机及金属浴(德国Eppendorf
公司)。主要试剂包括大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌及3
种碳青霉烯酶耐药基因(NDM、KPC和 OXA-48)检
测试剂盒(宁波基内生物技术有限公司),美罗培南、
亚胺培南、阿米卡星与环丙沙星等抗菌药物(中国药

品生物制品检定所)。本研究中引物的合成和扩增产

物测序均由上海杰李生物技术有限公司完成。
1.3 CRE菌株鉴定及药敏试验 222株CRE菌株

均使用全自动细菌鉴定及药敏分析系统进行鉴定,并
对各种抗菌药物的耐药率进行数据分析。
1.4 CRE菌株的基因检测 (1)CRE菌株的荧光定

量PCR检测:以CRE菌株DNA为模板,分别对两种

常见细菌的基因进行检测,包括大肠埃希菌的特异性

基因(ydij)和肺炎克雷伯菌的特异性基因(phoE)中3
种常见碳青霉烯酶耐药基因(NDM、KPC和 OXA-
48),反应体系为25

 

μL,包括6
 

μL
 

DNA模板和19
 

μL
 

PCR反应混合液。PCR反应条件为37
 

℃
 

2
 

min,94
 

℃
 

2
 

min,循环1次;93
 

℃
 

15
 

s,60
 

℃
 

1
 

min,循环35
次,单点荧光检测温度为60

 

℃。荧光通道检测选择:

ydij、KPC基因选用
 

FAM
 

通道,NDM、OXA-48
 

基因

选用
 

ROX
 

通道,内标基因选用
 

JOE
 

通道。(2)基因

测序:设计 CRE常见碳青霉烯酶耐药基因(NDM、
KPC、OXA-48、IMP和 VIM)引 物 进 行 测 序[8],将

CRE菌株测序后所得的序列与GenBank核酸数据库

(NDM:JX104760;KPC:1i844849;OXA-48:NC_
049454.1;IMP:JX104760;VIM:NG_022326.1)进行

BLAST序列比对,见表1。
表1  耐药基因测序引物

目标基因 引物序列(5'-3')
PCR产物

大小(bp)

NDM F:GGTTTGGCGATCTGGTTTTC

R:CGGAATGGCTCATCACGATC 621

KPC F:CGTCTAGTTCTGCTGTCTTC

R:CTTGTCATCCTTGTTAGGCG 798

OXA-48 F:GCGTGGTTAAGGATGAACAC

R:CATCAAGTTCAACCCAACCG 438

IMP F:GGAATAGAGTGGCTTAATTCTC

R:GGTTTAAYAAAACAACCACC 232

VIM F:GATGGTGTTTGGTCGCATA

R:CGAATGCGCAGCACCAG 390

1.5 CRKP的同源性分析 以CRKP菌株DNA为

模板,参考多位点序列分析(MLST)官方网站(ht-
tps://bigsdb.pasteur.fr/klebsiella

 

/klebsiella.ht-
ml)上提供的肺炎克雷伯菌的7个管家基因(gapA、
infB、mdh、pgi、phoE、rpoB、tonB)序列合成引物,见表

2;依次扩增CRKP菌株的这7个管家基因。PCR反

应条件如下:94
 

℃
 

2
 

min;94
 

℃
 

30
 

s,50
 

℃
 

1
 

min,72
 

℃
 

30
 

s,循环35次;72
 

℃,10
 

min。将CRKP菌株的7
个管家基因PCR产物进行双向测序。得到测序结果后

分析CRKP菌株的亲缘性关系,即进行同源性分析。

表2  肺炎克雷伯菌的7个管家基因引物序列

基因 引物序列(5'-3') PCR产物大小(bp)

gapA F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTATGAAATATGACTCCACTCACGG
R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCCTTCAGAAGCGGCTTTGATGGCTT 706

infB F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTACTCGCTGCTGGACTATATTCG
R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCCGCTTTCAGCTCAAGAACTTC 506

mdh F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTACCCAACTCGCTTCAGGTTCAG
R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCCCGTTTTTCCCCAGCAGCAG 800

pgi F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTAGAGAAAAACCTGCCTGTACTGCTGGC
R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCCGCGCCACGCTTTATAGCGGTTAAT 610

phoE F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTAACCTACCGCAACACCGACTTCTTCGG
R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCTGATCAGAACTGGTAGGTGAT 646

rpoB F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTAGGCGAAATGGCWGAGAACCA
R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCGAGTCTTCGAAGTTGTAACC 1

 

119
tonB F:GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTACTTTATACCTCGGTACATCAGGTT

R:TTGTGAGCGGATAACAATTTCATTCGCCGGCTGRGCRGAGAG 583

2 结  果

2.1 菌株分布 在222株CRE中,细菌培养鉴定法

检出大肠埃希菌78株(35.1%),肺炎克雷伯菌71株

(32.0%),阴沟肠杆菌28株(12.6%),霍氏肠杆菌13

株(5.9%),费氏柠檬酸杆菌9株(4.1%),植生拉乌

尔菌8株(3.6%),产气肠杆菌6株(2.7%),产酸克

雷伯 菌 5 株 (2.3%),解 鸟 氨 酸 拉 乌 尔 菌 3 株

(1.4%),克氏柠檬酸杆菌1株(0.5%)。将荧光定量
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PCR鉴定+基因测序鉴定的结果与细菌培养鉴定结

果进行对比,细菌培养鉴定为大肠埃希菌的78株中,
测序鉴定76株符合细菌培养鉴定结果,另2株分别

为产酸克雷伯菌与霍氏肠杆菌。细菌培养鉴定的符

合率为97.4%。
2.2 药敏试验结果 222株CRE菌株对大部分抗菌

药物的耐药率都大于80.0%,对阿米卡星、庆大霉素、
妥布霉素、米诺环素具有较好的敏感性,见表3。
2.3 荧光定量PCR与基因测序结果 222株CRE
荧光定量PCR与基因测序同时检出NDM 基因阳性

131株(59.0%),荧光定量PCR检出 KPC基因阳性

56株(24.3%),基因测序检出IMP基因阳性13株

(5.9%),VIM 基因阳性仅有1株(0.5%),OXA-48
基因阳性仅1株(0.5%),荧光定量PCR未检出耐药

基因20株(9.0%),见表4。通过荧光定量PCR检测

耐药基因 NDM、KPC、OXA-48的检出率为84.7%;
通过基因测序检测耐药基因 NDM、KPC、OXA-48、
IMP、VIM 的检出率为91.0%。将 NDM、KPC和

OXA-48基因的荧光定量PCR结果与基因测序结果

进行分析,结果显示NDM荧光定量PCR的阳性符合

率为98.5%,阴性符合率为97.8%;KPC基因荧光定

量PCR 的 阳 性 符 合 率 为94.6%,阴 性 符 合 率 为

99.4%;OXA-48基因荧光定量PCR的阳性符合率为

100.0%,阴性符合率为100.0%。
2.4 MLST结果 对49株CRKP的 MLST结果显

示,ST11型 最 多 为26株,其 次 为 ST15 型 7 株,
ST2357型 4 株,ST1810 型 3 株,ST278 型 2 株,
ST2388型2株,ST86型1株,ST347型1株,ST697
型1株,ST1326型1株,ST2790型1株。

表3  222株CRE菌株对常用抗菌药物的药敏试验结果

抗菌药物

CRE
检测株数

(n)
耐药株数

(n)
耐药率

(%)

大肠埃希菌

检测株数

(n)
耐药株数

(n)
耐药率

(%)

肺炎克雷伯菌

检测株数

(n)
耐药株数

(n)
耐药率

(%)

美罗培南 218 212 97.2 77 76 98.7 70 68 97.1

亚胺培南 222 215 96.8 78 76 97.4 71 69 97.2

阿米卡星 222 37 16.7 78 10 12.8 71 17 23.9

庆大霉素 159 69 43.4 56 32 57.1 50 24 48.0

妥布霉素 217 80 36.9 77 35 45.5 69 30 43.5

头孢他啶 221 217 98.2 78 78 100.0 70 66 94.3

头孢吡肟 221 202 91.4 78 77 98.7 70 66 94.3

氨曲南 218 205 94.0 77 73 94.8 70 69 98.6

环丙沙星 217 168 77.4 78 70 89.7 69 55 79.7

左氧氟沙星 221 153 69.2 77 68 88.3 71 52 73.2

哌拉西林/他唑巴坦 205 188 91.7 76 74 97.4 67 67 100.0

复方磺胺甲噁唑 220 145 65.9 78 65 83.3 70 32 45.7

头孢哌酮/舒巴坦 218 205 94.0 75 73 97.3 70 66 94.3

米诺环素 212 101 47.6 73 30 41.1 69 30 43.5

表4  CRE耐药基因荧光定量PCR和耐药基因测序结果(n)

菌株

NDM
荧光定量

PCR
基因测序

KPC
荧光定量

PCR
基因测序

OXA-48
荧光定量

PCR
基因测序

IMP
基因

测序

VIM
基因

测序

未检出

荧光定量

PCR
基因测序

大肠埃希菌 65 65 3 1 1 1 4 0 5 11
肺炎克雷伯菌 14 13 49 49 0 0 3 1 4 9
阴沟肠杆菌 23 24 0 0 0 0 3 0 2 4
霍氏肠杆菌 10 10 0 0 0 0 0 0 3 3
费氏柠檬酸杆菌 8 8 0 0 0 0 1 0 0 1
植生拉乌尔菌 3 3 2 3 0 0 2 0 1 2
产气肠杆菌 1 1 1 0 0 0 0 0 4 5
产酸克雷伯菌 4 4 0 0 0 0 0 0 1 1
解鸟氨酸拉乌尔菌 2 2 1 1 0 0 0 0 0 0
克氏柠檬酸杆菌 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0
合计 131 131 56 54 1 1 13 1 20 36
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3 讨  论

  CRE往往对多种抗菌药物严重耐药,治疗极其困

难,已成为全球范围的公共卫生问题[9]。本研究收集

的222株CRE,检出株数位居前两位的依次为大肠埃

希 菌 和 肺 炎 克 雷 伯 菌,与 CHINET 的 调 查 结 果

一致[10]。
NDM型碳青霉烯酶于2009年在印度新德里被

发现后迅速播散至全球,亚洲是产NDM 型碳青霉烯

酶菌株流行的主要区域[11-13]。本研究通过对78株耐

碳青霉烯类大肠埃希菌(CREC)的基因检测发现,大
肠埃希菌以NDM基因最多(65株),耐碳青霉烯类阴

沟肠杆菌也以 NDM 耐药基因为主,占比达85.7%
(24/28)。NDM耐药基因表型的传播机制不同于其

他碳青霉烯酶,该基因型多见于我国北方医院[14]。新

型含酶抑制剂的复方制剂头孢他啶-阿维巴坦对产金

属酶的 CRE 无 效,但 却 是 目 前 治 疗 产 KPC 型 和

OXA-48型CRE的最好药物[15],并且该药适用于复

杂性尿路感染和院内获得性肺炎[16],是治疗CRE感

染的理想药物。
自2007年浙江省报道CRKP后,相关研究也证

实KPC基因是我国肺炎克雷伯菌携带的最常见的碳

青霉烯酶耐药基因[17]。本研究通过对71株肺炎克雷

伯菌的基因检测发现,肺炎克雷伯菌以 KPC耐药基

因最多(49株),与前文报道一致。
OXA-48耐药基因最早发现于2001年的土耳其,

很快引起医院内暴发流行,有研究表明OXA-48基因

比 KPC、NDM 基 因 更 易 于 在 肠 杆 菌 科 细 菌 中 播

散[18],主 要 在 儿 童 患 者 中 分 离[19]。产 VIM 酶 的

CRKP最早于2001-2003年在南欧被发现,本研究

发现1株携带VIM基因的肺炎克雷伯菌。
本研究49株CRKP的 MLST结果显示ST11型

为主 要 的 流 行 克 隆 株,占 53.1%,这 与 ST11 型

CRKP为我国流行克隆株的报道一致[20]。
CRE引起的院内感染导致了病死率升高与医疗

成本的明显增加,鉴于目前CRE的治疗难度,采取有

效措施防止耐药菌的蔓延为当务之急。对于此类耐

药细菌所致感染或定植的防控应多管齐下,有效感染

防控措施包括手卫生、加强监测、接触预防、患者隔离

(单间隔离或集中隔离)和环境清洁等。

参考文献

[1] MACVANE
 

S
 

H.Antimicrobial
 

resistance
 

in
 

the
 

inten-
sive

 

care
 

unit:a
 

focus
 

on
 

Gram-negative
 

bacterial
 

infec-
tions[J].J

 

Intensive
 

Care
 

Med,2016,32(1):25-37.
[2]ZILBERBERG

 

M
 

D,NATHANSON
 

B
 

H,SULHAM
 

K,

et
 

al.Carbapenem
 

resistance,inappropriate
 

empiric
 

treat-
ment

 

and
 

outcomes
 

among
 

patients
 

hospitalized
 

with
 

En-
terobacteriaceae

 

urinary
 

tract
 

infection,pneumonia
 

and
 

sepsis[J].BMC
 

Infect
 

Dis,2017,17(1):279.

[3]Clinical
 

and
 

Laboratory
 

Standards
 

Institute.Performance
 

standards
 

for
 

antimicrobial
 

susceptibility
 

testing:M100S
[S].Wayne,PA,USA:CLSI,2017.

[4] LOGAN
 

L
 

K,WEINSTEIN
 

R
 

A.The
 

epidemiology
 

of
 

carbapenem-resistant
 

Enterobacteriaceae:the
 

impact
 

and
 

evolution
 

of
 

a
 

global
 

menace[J].J
 

Infect
 

Dis,2017(Suppl
 

1):S28-S36.
[5] 黄峰,许元元.耐碳青霉烯类肺炎克雷伯菌耐药基因检测

及同源性[J].中国感染控制杂志,2018,17(1):21-25.
[6] 毕茹茹,姜飞,康海全,等.耐碳青霉烯类肺炎克雷伯菌耐

药基因及同源性分析[J].临床检验杂志,2018,36(4):

293-296.
[7] KAZI

 

M,DREGO
 

L,NIKAM
 

C,et
 

al.Molecular
 

charac-
terization

 

of
 

carbapenem-resistant
 

Enterobacteriace-ae
 

at
 

a
 

tertiary
 

care
 

laboratory
 

in
 

Mumbai[J].Eur
 

J
 

Clin
 

Micro-
biol

 

Infect
 

Dis,2015,34(3):467-472.
[8] 别立翰,马晨芸,蒋秀娣,等.耐碳青霉烯类肺炎克雷伯菌

耐药基因分布情况及其同源性探讨[J].中国医药导刊,

2019,21(2):110-114.
[9] 胡付品,郭燕,朱德妹,等.2019年三级医院细菌耐药监测

[J].中国感染与化疗杂志,2020,20(3):233-244.
[10]胡付品,郭燕,朱德妹,等.2020年CHINET中国细菌耐

药性监测[J].中国感染与化疗杂志,2021,21(4):377-
387.

[11]BAHR
 

G,VITOR-HOREN
 

L,BETHEL
 

C
 

R,et
 

al.Clini-
cal

 

evolution
 

of
 

New
 

Delhi
 

Metallo-β-lactamase
 

(NDM)
 

optimizes
 

resistance
 

under
 

Zn(Ⅱ)
 

deprivation[J].Antim
 

Agen
 

Chem,2018,62(1):e01849-17.
[12]REINA

 

A
 

C,MARTINEZ-PIERNAS
 

A
 

B,BERTAKIS
 

Y,et
 

al.Photochemical
 

degradation
 

of
 

the
 

carbapenem
 

antibiotics
 

imipenem
 

and
 

meropenem
 

in
 

aqueous
 

solutions
 

under
 

solar
 

radiation[J].Water
 

Res,2018,128:61-70.
[13]ZHANG

 

R,LIU
 

L,ZHOU
 

H,et
 

al.Nationwide
 

surveil-
lance

 

of
 

clinical
 

carbapenem-resistant
 

Enterobacteriaceae
(CRE)strains

 

in
 

China[J].EBioMedicine,2017,19:98-
106.

[14]林琳,肖晓光,王楠,等.阿维巴坦联合头孢他啶或氨曲南

对耐碳青霉烯肠杆菌科细菌体外抗菌活性研究[J].中华

医院感染学杂志,2020,30(1):15-19.
[15]ZHU

 

X,SUN
 

C,CHEN
 

H,et
 

al.Co-occurrence
 

of
 

three
 

difffferent
 

plasmids
 

in
 

an
 

extensively
 

drug-resistant
 

hy-

pervirulent
 

Klebsiella
 

pneumoniae
 

isolate
 

causing
 

urinary
 

tract
 

infection[J].J
 

Glob
 

Antimicrob
 

Resis,2020,23:

203-210.
[16]SU

 

S,LI
 

C,ZHAO
 

Y,et
 

al.Outbreak
 

of
 

KPC-2-Produ-
cing

 

Klebsiella
 

pneumoniae
 

ST76
 

isolates
 

in
 

an
 

intensive
 

care
 

unit
 

and
 

neurosurgery
 

unit[J].Microb
 

Drug
 

Resist,

2020,26(9):1009-1018.
[17]王菊梅,张洪球,陆军,等.耐碳青霉烯类肺炎克雷伯菌碳

青霉烯酶基因检测及同源性分析[J].中华医院感染学杂

志,2016,26(23):5281-5284. (下转第1898页)

·4981· 检验医学与临床2022年7月第19卷第14期 Lab
 

Med
 

Clin,July
 

2022,Vol.19,No.14



患者的肝脏肿瘤最大径呈正相关(P<0.05)。PIV-
KA-Ⅱ可以作为监测 HCC患者的肿瘤变化、治疗及

预后判断的一项指标。
本研究还对PIVKA-Ⅱ联合 AFP检测对 HCC

的诊断效能进行了探讨,以乙型肝炎相关肝硬化患者

为对照,绘制ROC曲线,通过计算得到PIVKA-Ⅱ的

cut-off值为52.91
 

mAU/mL。且本研究结果显示,
PIVKA-Ⅱ,以及PIVKA-Ⅱ联合AFP检测的诊断效

能均 高 于 AFP。PIVKA-Ⅱ,以 及 PIVKA-Ⅱ联 合

AFP检测诊断 HCC比AFP更灵敏,PIVKA-Ⅱ联合

AFP检测可弥补单一AFP检测对 HCC诊断的局限

性,可提高乙型肝炎患者中早期HCC的检出率。
综上所述,PIVKA-Ⅱ在诊断HCC中有较好的辅

助诊断价值,在乙型肝炎相关肝硬化患者中筛查

HCC的cut-off值为52.91
 

mAU/mL。PIVKA-Ⅱ联

合AFP检测可以进一步提高对 HCC的诊断效能,推
荐将血清PIVKA-Ⅱ、AFP联合检测用于早期 HCC
诊断,有利于及早发现早期 HCC,患者能够尽早接受

治疗,提高生存率。
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