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缓症链球菌属血流感染的临床特征和耐药监测
李亚娟，刘婷婷，黄　颖，徐元宏

（安徽医科大学第一附属医院检验科，合肥　２３００２２）

摘要　目的　研究近几年缓症链球菌属（ＳＭＧ）血流感染的流行病学特征、耐药特点以及临床致病风险和趋势。方法　收集
５０例来自ＳＭＧ血流感染患者血培养阳性标本，通过基质辅助激光解吸电离飞行质谱（ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）鉴定菌株；抗生素敏感
性通过最小抑菌浓度和纸片扩散法（ＫＢ法）进行试验；通过统计软件结合临床资料进行数据综合分析。结果　通过质谱鉴
定出血流感染中ＳＭＧ的５种菌株，分别是口腔／缓症链球菌、肺炎链球菌、戈登链球菌、血链球菌和副血链球菌。这些ＳＭＧ对
红霉素和克林霉素具有较高的耐药率，但对青霉素、氨苄西林和头孢曲松的耐药率较低。另外血红蛋白和白蛋白降低、Ｃ反应
蛋白和降钙素原升高等实验室指标是ＳＭＧ血流感染患者常见的血液学变化。在ＳＭＧ菌血症中，戈登链球菌，血链球菌和口
腔／缓症链球菌是导致感染性心内膜炎的主要致病菌，心肌疾病风险因素使前两者更加盛行。口腔／缓症链球菌菌血症更多
是发生在肾脏移植合并肺部感染的患者中。结论　在本地区，β内酰胺类抗生素是治疗ＳＭＧ的最佳选择。系统发育上相近
的ＳＭＧ各菌种在血流感染患者中表现出不同流行率和临床疾病的风险，ＳＭＧ引起菌血症的早期预防和诊断对于临床诊断、
治疗和有效控制疾病进展是必要的。
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包括多种不同的链球菌，常见的有口腔／缓症链球
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的改变表现出了致病潜力［１］，尤其是侵入血流导致

侵袭性感染如菌血症和感染性心内膜炎（ｉｎｆｅｃｔｉｖｅ
ｅｎｄｏｃａｒｄｉｔｉｓ，ＩＥ），导致患者病情进展快、病死率高，
威胁着人类的健康。由于 ＳＭＧ各菌种系统发育树
相近，各组分间发生基因重组和基因水平转移，生化

反应很难区分其菌种［２］，临床上很少研究探讨 ＳＭＧ
感染的临床重要性。为了更好地了解 ＳＭＧ的致病
特点，对某省会城市三甲医院近年来ＳＭＧ血流感染
的分布特征、耐药率以及ＳＭＧ菌种与临床疾病的关
系进行研究，这可能为临床诊断治疗和有效控制疾

·４２７· 安徽医科大学学报　ＡｃｔａＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓＭｅｄｉｃｉｎａｌｉｓＡｎｈｕｉ　２０２５Ａｐｒ；６０（４）
网络首发时间：2025-03-26 12:45:31       网络首发地址：https://link.cnki.net/urlid/34.1065.R.20250325.1730.018



病进展提供参考。

１　材料与方法

１．１　一般资料　收集近３年安徽医科大学第一附
属医院ＳＭＧ血流感染住院患者血培养送检标本，分
离出５０株ＳＭＧ阳性菌株，剔除同一患者同一时期
反复出现的同种菌株。所有患者的临床信息包括年

龄、基础疾病和并发症、住院时间、实验室检查结果

等均从医院的电子医疗系统中检索。

１．２　微生物鉴定和药物敏感性检测　血液样本在
自动微生物鉴定系统（ＢａｃＴ／ＡＬＥＲＴ３Ｄ和ＶＩＲＴＵＯ，
生物梅里埃法国股份有限公司）进行培养，确定

ＳＭＧ血流感染通过两次以上血培养阳性或仅一次
血培养阳性并伴有明显临床症状。各菌株通过基质

辅助激光解吸电离飞行时间质谱（ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ，
法国梅里埃公司）进行鉴定，质控菌株使用大肠埃

希菌（ＡＴＣＣ２５９２２）和肺炎链球菌（ＡＴＣＣ４９６１９）。
菌株药物敏感性通过全自动微生物药敏分析系统

（ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ，法国梅里埃）和 ＤＬ１２０ＳＴＲＥＰ
试剂盒（ＤＬ９６Ａ，珠海迪尔生物工程股份有限公司）
进行最小抑菌浓度测定，以及 ＫＢ纸片扩散法进
行，参照美国临床实验室标准（ＣＬＳＩＭ１００）和欧洲
药敏试验委员会标准（ＥＵＣＡＳＴ）对结果进行耐药
（Ｒ）、中介（Ｉ）和敏感（Ｓ）的判断。
１．３　统计学处理　使用 ＳＰＳＳ２６０统计学软件对
数据进行分析。正态分布的连续变量表示为均数±
标准差（珋ｘ±ｓ），并通过Ｓｔｕｄｅｎｔｔ检验和χ２检验进行
比较。偏态分布的数据表示为中位数Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５），
并通过ＭａｎｎＷｈｉｔｎｅｙＵ检验。５组或每２组的比较
使用单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）或 ＫｒｕｓｋａｌＷａｌｌｉｓＨ
检验。分类数据以频率表示，使用χ２检验。以Ｐ＜
００５为差异有统计学意义。

２　结果

２．１　ＳＭＧ血流感染患者的临床分布　５０例 ＳＭＧ
血流感染的患者中，女性２２例，男性２８例，比例为
１∶１３。近３年引起血流感染的５０例ＳＭＧ包括口
腔／缓症链球菌２６株，肺炎链球菌６株，戈登链球菌
７株，血链球菌８株和副血链球菌３株。见图１，口
腔／缓症链球菌感染患者主要分布在泌尿外科
（４２％）和重症医学（２７％），肺炎链球菌感染患者主
要分布在儿科（８３％），戈登链球菌感染患者主要分
布在感染科（７２％），血链球菌感染患者临床分布较
分散，而副血链球菌分离率较低，来源于移植患者。

图１　缓症链球菌属血流感染的临床科室分布

Ｆｉｇ．１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｃｌｉｎｉｃａｌｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓｏｆ

ＳＭＧｂｌｏｏｄｓｔｒｅａｍｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

２．２　ＳＭＧ对常见抗生素药物的敏感性　根据
ＣＬＳＩ和ＥＵＣＡＳＴ指南判断标准，判定血流感染患者
ＳＭＧ分离株对常见抗菌药物的体外敏感性。见表
１，５种常见 ＳＭＧ菌株均对万古霉素和利奈唑胺全
敏感。分别对每种菌株耐药率分析表明，口腔／缓症
链球菌对红霉素、头孢曲松、左氧氟沙星、克林霉素

的耐药率较高（３９１％ ～６９２％），其次对青霉素和
氨苄西林的耐药率分别为３２０％。分离的肺炎链
球菌，对红霉素、克林霉素和复方新诺明耐药率均高

于５００％，而对青霉素和氨苄西林的耐药率较低。
另外，肺炎链球菌对头孢曲松和莫西沙星没有观察

到耐药情况。戈登链球菌和血链球菌对大部分检测

的抗生素都较敏感，但血链球菌对红霉素和克林霉

素有５００％的耐药率。副血链球菌对大部分抗生
素耐药率较高。

２．３　实验室检查结果　入院时ＳＭＧ感染患者的 Ｃ
反应蛋白（ＣＲＰ，４４／５０，８８％）和降钙素原（ＰＣＴ，２２／
４５，４８９％）都明显升高，而血红蛋白（Ｈｂ）（４３／５０，
８６％）和白蛋白（ＡＬＢ）降低（４４／５０，８８％）。并且与
肺炎链球菌感染组相比，戈登链球菌和血链球菌感

染组的ＡＬＢ指标１００％降低，差异有统计学意义（Ｐ
＝０００２）。见表２。
　　肺炎链球菌血流感染患者的一个流行病学特征
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表１　缓症链球菌属对常见抗生素的耐药分析
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Ｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ ２６ ０ １００．０ ６ ０ １００．０ ７ ０ １００．０ ８ ０ １００．０ ３ ０ １００．０ ５０ ０ １００．０
Ｌｉｎｅｚｏｌｉｄ ２６ ０ １００．０ ６ ０ １００．０ ７ ０ １００．０ ８ ０ １００．０ ３ ０ １００．０ ５０ ０ １００．０
Ｃｏｔｒｉｍｏｘａｚｏｌｅ ６ ５０．０ ５０．０ ６ ５０．０ ５０．０
Ｍｏｘｉｆｌｏｘａｃｉｎ ５ ０ １００．０ ５ ０ １００．０

　　Ｎ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆｐａｔｉｅｎｔｓ；Ｒ：Ｒｅｓｉｓｔａｎｔｒａｔｅ；Ｓ：Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｒａｔｅ．

表２　缓症链球菌属血流感染患者的实验室检查结果［ｎ（％），珋ｘ±ｓ，Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

Ｔａｂ．２　ＬａｂｏｒａｔｏｒｙｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈＳＭＣｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［ｎ（％），珋ｘ±ｓ，Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙｒｅｓｕｌｔｓ
Ｓ．ｏｒａｌ／ｍｉｔｉｓ

（ｎ＝２６）

Ｓ．ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ

（ｎ＝６）

Ｓ．ｇｏｒｄｏｎｉｉ

（ｎ＝７）

Ｓ．ｓａｎｇｕｉｎｉｓ

（ｎ＝８）

Ｓ．ｐａｒａｓａｎｇｕｉｎｉｓ

（ｎ＝３）

Ｐ

ｖａｌｕｅ
ＥｌｅｖａｔｅｄＷＢＣ（＞９．５×１０９／Ｌ） ６（２３．１） ６（１００．０） ２（２８．６） ４（５０．０） ０（０） ０．００３ａ

ＷＢＣ（１０９／Ｌ） ６．７３±４．４３ ２２．６３±１０．０３ ６．５８±３．２５ ９．２０±２．５１ ３．１７±２．８３ ０．００１ｂ

ＲＢＣ（１０１２／Ｌ） ３．４５±０．６５ ４．４５±０．７４ ３．０７±１．０３ ３．３１±０．６３ ４．４０±０．７８ ０．０１５ｂ

ＲｅｄｕｃｅｄＨｂ ２２（８４．６） ３（５０．０） ７（１００．０） ８（１００．０） ３（１００．０） ０．６１７ａ

Ｈｂ（ｇ／Ｌ） １００．８４±２０．８４ １１３．１０±１５．７６ ８５．００±２６．６０ ８８．５０±１７．２３ １７．３０±１８．４５ ０．０８２ｂ

ＰＬＴ（１０９／Ｌ） １４６．００±８５．２６ ３８４．８０±９８．１１ １６３．８５±１３８．７４ １８１．１３±７８．０９ １５６．００±１１９．５０ ０．００１ｂ

ＴＰ（ｇ／Ｌ） ５９．２３±６．７５ ７１．６３±１０．１３ ６１．７０±９．７８ ５８．０６±１０．６５ ６６．０７±１２．５４ ０．０５６ｂ

ＲｅｄｕｃｅｄＡＬＢ ２４（９２．３） ３（５０．０） ７（１００．０） ８（１００．０） ２（６６．７） ０．０２６ａ

ＡＬＢ（ｇ／Ｌ） ３３．００±４．７１ ４１．０８±６．１６ ３１．５６±２．７８ ２９．８３±５．７２ ３７．６７±８．９２ ０．００２ｂ

ＧＬＯ（ｇ／Ｌ） ２５．８５±５．６６ ３０．５５±５．８７ ３０．１４±８．０５ ２８．２４±９．０８ ２４．４０±４．２９ ０．３３３ｂ

ＴＢＩＬ（μｍｏｌ／Ｌ） １２．５５（８．４５，１７．０５） １０．３５±２．７９ １０．７０（９．００，２０．６０） １１．６９±４．８２ ８．４０±０．６１ ０．４２９ｃ

ＥｌｅｖａｔｅｄＡＬＴ ９（３４．６） １（１６．７） ４（５７．１） １（１２．５） ０（０） ０．３０６ａ

ＡＬＴ（Ｕ／Ｌ） ２６．５０（１５．５０，４６．７５） １６．００（１２．００，５０．００） ８３．５７±６７．８２ １９．００（１０．７５，２１．７５） １４．６７±７．３７ ０．０５８ｃ

ＥｌｅｖａｔｅｄＡＬＴ １３（５０．０） ４（６６．７） ３（４２．９） １（１２．５） １（３３．３） ０．２７３ａ

ＡＳＴ（Ｕ／Ｌ） ３９．００（２１．００，５７．２５） ５８．３３±４８．３４ ３３．００（１６．００，１４７．００） ２２．００（１７．００，２７．５０） ３０．００±１４．９３ ０．２６３ｃ

Ｕｒｅａ（ｍｍｏｌ／Ｌ） １０．９８±７．２３ ３．３５±０．９３ ５．２４（３．８４，１２．５６） ６．６４±５．０９ ６．３５±２．１８ ０．０５４ｃ

ＥｌｅｖａｔｅｄＣＲＰ（＞１０ｍｇ／Ｌ） ２１（８０．８） ５（８３．３） ７（１００．０） ８（１００．０） ２（６６．７） ０．３７１ａ

ＣＲＰ（ｍｇ／Ｌ） ３５．１１（１２．９３，１１１．９３） ７２．８８±８２．３２ ６９．２８±４０．０５ ６３．５８±４３．４９ １５１．８３±８５．４３ ０．８２１ｃ

ＥｌｅｖａｔｅｄＰＣＴ（＞０５ｎｇ／ｍL） １５（６０．０） ２（５０．０） ３（４２．９） ２（２８．６） ０（０） ０．３７１ａ

ＰＣＴ（ｎｇ／ｍL） １．５４（０．２０，１０．０５） ２．２５±２．６５ ０．３４（０．２５，０．９６） ０．１７（０．１０，０．８１） ０．１１±０．０８ ０．１８９ｃ

　　ａ：Ｆｉｓｈｅｒｅｘａｃｔｔｅｓｔｗａｓｕｓｅｄｄｕｅｔｏｔｈｅｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｔｈｅｄａｔａｉｓｌｅｓｓｔｈａｎ５ｏｒＮｉｓｌｅｓｓｔｈａｎ４０；ｂ：Ｓｉｎｇｌｅｆａｃｔｏｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＮＯＶＡ）；ｃ：ＫｒｕｓｋａｌＷａｌ

ｌｉｓＨｒａｎｋｓｕｍｔｅｓｔ．

是主要发生在５岁以下的儿童中，见表３，与其他感
染组相比差异有统计学意义（Ｐ＜００５）。与口腔／
缓症链球菌（Ｐ＝００１１）、戈登链球菌（Ｐ＝００１０）、
血链球菌（Ｐ＝００２１）和副血链球菌（Ｐ＝００１５）感
染组相比，肺炎链球菌血流感染患者的白细胞计数

（ＷＢＣ）显著升高（均值高于２２×１０９／Ｌ），而红细胞
数目（ＲＢＣ）和血小板计（ＰＬＴ）在正常参考值范围的
高值（分别为 Ｐ＝００１５和 Ｐ＝０００１），见表２。其
他实验室检测结果各组间没有显著性变化。

２．４　导致 ＩＥ的 ＳＭＧ菌种特征　对本地区 ＳＭＧ
感染相关疾病的分析，结果显示戈登链球菌

（５７１４％，）、血链球菌（３７５０％）和口腔／缓症链球
菌（３８５％）是导致 ＩＥ的主要致病菌（Ｐ＝０００４）。
其中与口腔／缓症链球菌相比，戈登链球菌（Ｐ＝
０００４）和血链球菌（Ｐ＝００３３）更易引起 ＩＥ，见表
３。另外，糖尿病、心肌疾病和肾移植等潜在基础疾
病是ＳＭＧ菌株血流感染的相关因素。与口腔／缓症
链球菌感染组相比，心肌疾病是戈登链球菌和血链
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表３　缓症链球菌属血流感染患者的人口统计学和流行病学特征［ｎ（％），ｎ＝５０］

Ｔａｂ．３　ＢａｓｅｌｉｎｅｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃａｎｄｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｂｌｏｏｄｓｔｒｅａｍｉｎｆｅｃｔｅｄｐａｔｉｅｎｔｓｂｙＳＭＧ［ｎ（％），ｎ＝５０］

Ｃｌｉｎｉｃａｌ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

Ｓ．ｏｒａｌ／ｍｉｔｉｓ

（ｎ＝２６）

Ｓ．ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ

（ｎ＝６）

Ｓ．ｇｏｒｄｏｎｉｉ

（ｎ＝７）

Ｓ．ｓａｎｇｕｉｎｉｓ

（ｎ＝８）

Ｓ．ｐａｒａｓａｎｇｕｉｎｉｓ

（ｎ＝３）

Ｐ

ｖａｌｕｅ
Ｇｅｎｄｅｒ
　Ｍａｌｅ ９ ４ ５ ７ ３ ０．７２３ａ

　Ｆｅｍａｌｅ １７ ２ ２ １ ０
Ａｇｅ（ｙｅａｒｓ）
　０－１１ １ ５ ０ ０ ０ ＜０．００１ａ

　１２－４５ １４ ０ １ ５ ２ ０．０３１ａ

　＞４５ １１ １ ６ ３ １ ０．１２５ａ

Ｍｅａｎｈｏｓｐｉｔａｌｉｚａｔｉｏｎｔｉｍｅ（ｄ）
　≤７ １ ２ １ ２ ０ ０．１１１ａ

　７－１４ ２ ２ １ １ ２ ０．０５５ａ

　＞１４ ２３ ２ ５ ５ １ ０．０１７ａ

Ｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓ
　Ｉｎｖａｓｉｖｅｉｎｔｅｒｖｅｎｔｉｏｎ／ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ９ １ ５ ３ ０ ０．２０５ａ

　Ｃａｔｈｅｔｅｒｉｎｔｕｂａｔｉｏｎ ４ １ ２ ２ ０ ０．８６３ａ

　Ｓｕｒｇｅｒｙ ７ １ ３ ４ ０ ０．５０２ａ

　Ｈｅｍｏｄｉａｌｙｓｉｓ／Ｐｅｒｉｔｉｏｎｅａｌｄｉａｌｙｓｉｓ ５ ０ ０ ０ ０ ０．５８７ａ

　Ｉｍｍｕｎｏｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅｓｔａｔｅ １０ ０ １ １ ３ ０．０１７ａ

Ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇｄｉｓｅａｓｅ
　Ｄｉａｂｅｔｅｓ １ ０ １ ２ ２ ０．０２４ａ

　Ｃａｎｃｅｒ ５ １ １ ３ １ ０．７４４ａ

　Ｍｙｏｃａｒｄｉａｌｄｉｓｅａｓｅ ４ ０ ４ ４ ０ ０．０１７ａ

　Ｈｅｐａｔｏｂｉｌｉａｒｙｄｉｓｅａｓｅ ４ ０ ５ ２ ０ ０．０６４ａ

　Ｎｅｐｈｒｏｐａｔｈｙ（ｋｉｄｎｅｙｄｉｓｅａｓｅ） ９ ０ ４ ２ ２ ０．１３２ａ

　Ｃｅｒｅｂｒａｌｖａｓｃｕｌａｒｄｉｓｅａｓｅ ３ ０ ０ ２ ０ ０．６２１ａ

　Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｄｉｓｅａｓｅ １５ ５ ３ ３ ２ ０．４８４ａ

　Ｌｅｕｋｅｍｉａ １ ０ １ ０ １ ０．２０７ａ

　Ｋｉｄｎｅｙｔｒａｎｓｐｌａｎｔ １２（４６．１５） ０ ０ １（１２．５０） ２（６６．７０） ０．０１２ａ

Ｃｏｎｃｏｍｉｔａｎｔｏｔｈｅｒｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ７ ０ ０ ０ １
Ｉｎｆｅｃｔｉｖｅｅｎｄｏｃａｒｄｉｔｉｓ １（３．８５） ０ ４（５７．１４） ３（３７．５０） ０ ０．００４ａ

Ｏｕｔｃｏｍｅ
　Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ２１ ６ ５ ８ ３ ０．４５１ａ

　Ｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ ２ ０ ２ ０ ０ ０．６７９ａ

　Ｄｅａｔｈ ３ ０ ０ ０ ０

　　ａ：Ｆｉｓｈｅｒｅｘａｃｔｔｅｓｔ．

球菌引起 ＩＥ的独立风险因素，差异有统计学意义
（Ｐ＝００４２，Ｐ＝００４０）。
２．５　肾移植合并肺部感染患者的 ＳＭＧ感染特征
　在肾移植合并肺部感染的患者中，５种 ＳＭＧ菌株
引起血流感染的潜能差异有统计学意义（Ｐ＝
００１２），见表 ３。其中，口腔／缓症链球菌（１２／２６，
４６１５％）是肾移植进展为肺部感染患者菌血症的
主要致病菌，与戈登链球菌和肺炎链球菌相比，差异

有统计学意义（Ｐ＝００２７，Ｐ＝００４３）。临床治疗效
果显示，绝大多数（４３／５０，８６００％）患者通过治疗
得以好转或治愈，平均住院时间为 （２４０２±
１２６１）ｄ。

３　讨论

　　作为定植菌的ＳＭＧ仍然能够导致儿童、老年患
者和免疫功能低下患者发生严重感染，特别是血流

感染，病情进展迅速。ＳＭＧ血流感染是一个复杂的
事件，通常与宿主的弱免疫状态有关。因此，从血流

感染患者中分离出主要的ＳＭＧ菌株，并研究它们的
抗菌药物敏感性、临床特征和导致相关疾病的流行

率和风险，将有助于预防严重感染的发生、以及对相

关疾病采取有针对性的治疗方案时提供参考。

　　该研究显示 ＳＭＧ对万古霉素和利奈唑胺完全
敏感，其次是对青霉素和氨苄西林较敏感（耐药率

分别为２７７％和２０５％），这与最新报道［３］中提出

·７２７·安徽医科大学学报　ＡｃｔａＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｔｉｓＭｅｄｉｃｉｎａｌｉｓＡｎｈｕｉ　２０２５Ａｐｒ；６０（４）



的ＳＭＧ通常对青霉素不敏感的结论不一致，其研究
分析显示链球菌菌血症患者的病死率与对青霉素不

敏感有关，而该研究中ＳＭＧ菌血症患者病死率较低
（６０％）。此外，该研究中５０例ＳＭＧ对红霉素和克
林霉素的总耐药率较高，这一结果与之前的其他研

究［４］基本一致，提示临床上红霉素和克林霉素不适

合用于ＳＭＧ感染相关疾病。一项最新的来自阿拉
伯联合酋长国报告［５］显示，肺炎链球菌对 β内酰胺
类抗生素的耐药率下降，该研究结果与之相符。因

此，左氧氟沙星、莫西沙星和头孢曲松是治疗本地区

肺炎链球菌感染最有效的抗生素，敏感率很高。戈

登链球菌对大部分抗生素较敏感，而血链球菌对红

霉素和克林霉素耐药率增加，一项基于基因组测序

的研究［６］表明耐药血链球菌基因组存在一种新型

转座子可导致大环内酯类－林可酰胺类－链阳菌素
Ｂ类抗生素耐药。不同地区ＳＭＧ的耐药率不同，可
能是由于每个地区经验性使用抗生素和流行耐药菌

株造成的。在治疗 β内酰胺类敏感的 ＳＭＧ感染的
情况下，β内酰胺类的疗效优于万古霉素。
　　血培养和瓣膜培养通常是诊断 ＩＥ的第一步。
根据Ｋｉｍｅｔａｌ［７］报道，６１％链球菌性ＩＥ都是由ＳＭＧ
导致。一项研究［８］显示导致 ＩＥ常见的链球菌致病
菌中，变异链球菌、戈登链球菌、血链球菌、牛链球菌

和口腔／缓症链球菌致病率最高，其次是唾液链球菌
和无乳链球菌。除此之外，肺炎链球菌占比１２％。
该研究结果显示ＳＭＧ中戈登链球菌、血链球菌和口
腔／缓症链球菌是导致 ＩＥ的３种最常见菌株，这与
以上报道的结果一致。但与西班牙物种流行病学特

征数据有所不同［９］，该报道指出口腔链球菌、牛链

球菌和缓征链球菌是最常见的３种导致链球菌性心
内膜炎的致病菌。然而，肺炎链球菌和副血链球菌

感染组没有导致ＩＥ的病例，这可能是由于病例数太
少，差异无统计学意义。总之，在本地区，戈登链球

菌和血链球菌是引发ＩＥ的最重要的ＳＭＧ菌种。不
同的是，口腔／缓症链球菌引起ＩＥ的病例并不多见，
推测可能是ＳＭＧ各菌种的流行率和致病性存在地
区差异性。研究［１０］表明 ＩＥ相关的口腔／缓症链球
菌不是由特定的毒力或抗菌耐药谱系引起的，这说

明口腔／缓症链球菌引发ＩＥ存在偶然致病性。目前
临床上ＩＥ的治疗使用肠外敏感抗生素，结合早期手
术干预，可以降低病死率和栓塞的发生。该文中

ＳＭＧ是从 ＩＥ患者血液培养中分离出来的，具有相
关的致病特征，未来更多的研究将集中在这些 ＳＭＧ
的致病机制上。

　　研究［１１］强调，口腔／缓症链球菌占有口腔革兰
阳性球菌的８７３％。口腔是许多重要物种引起血
流感染的部位，有更大的机会和优势进入血液，在免

疫缺陷患者中引起菌血症。此外，肺部感染是肾移

植受者发病和死亡的主要原因［１２］，作为并发细菌感

染，口腔／缓症链球菌可能与肺部感染有关。宿主免
疫系统与口腔／缓症链球菌之间的相互作用机制也
非常重要，需要进一步研究。该研究还有不足之处，

收集到的副血链球菌和肺炎链球菌菌血症病例较

少，３例副血链球菌菌血症患者都处于移植免疫抑
制状态。而６例肺炎链球菌菌血症病例经常发生在
５岁以下住院儿童中，文中显著的实验室检查指标
显示肺炎链球菌侵袭性血流感染儿童患者中，平均

ＷＢＣ为（２２６３±１００）×１０９／Ｌ，ＰＣＴ≥２ｎｇ／ｍL，与
最新关于儿童侵袭性肺炎链球菌病的研究［１３］结论

一致，可以作为肺炎链球菌血流感染的辅助诊断。

但由于血培养送检不充分或培养前使用抗生素，限

制了对儿童菌血症的研究，未来需要更多的数据来

评估儿童肺炎链球菌血流感染的临床特征。
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