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  [摘要] 目的 探讨基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱(matrix-assistedlaserdesorptionionization-timeof
flightmassspectrometry,MALDI-TOFMS)快速检测增菌报阳后无菌液体病原菌的临床应用价值。方法 收集河

北省人民医院肉汤增菌培养阳性的无菌体液标本412份。报阳后的标本进行涂片革兰染色镜检,同时接种固体培

养基进行培养,35℃培养4~6h长出菌膜,35℃培养18~24h长出单个菌落,应用质谱仪 VITEK MS分别对菌

膜和菌落进行鉴定,以质谱鉴定菌落的结果作为参考标准,分析菌膜的鉴定符合率。结果 VITEKMS(菌落)共鉴

定出412株病原菌,包括革兰阳性球菌212株(51.45%)、革兰阴性杆菌172株(41.75%)和真菌28株(6.80%)。与

VITEKMS(菌落)鉴定结果相比,VITEKMS(菌膜)总体鉴定符合率为91.50%(377/412),革兰阳性球菌鉴定符合

率为89.15%(189/212),革兰阴性杆菌鉴定符合率为94.19%(162/172),差异均有统计学意义(χ2=36.553、

24.319、10.299,均P<0.05);真菌鉴定,VITEKMS(菌膜)鉴定符合率为92.86%(26/28),差异无统计学意义(χ2=
2.074,P=0.150)。结论 应用基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱技术对报阳后的无菌体液标本进行4~6h菌

膜鉴定,可进一步缩短病原菌鉴定时间,快速准确提供鉴定结果,为临床侵袭性感染疾病的诊疗提供早期依据。
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Studyofmatrix-assistedlaserdesorptionionization-timeofflightmassspectrometry
(MALDI-TOFMS)forrapiddetectionofpathogenic

bacteriaisolatedfromsterilebodyfluids
WANGJie1,JIAQian2,LIJing1,YANGChao-ju1,TIEYan-qing1

(1.DepartmentofClinicalLaboratory,HebeiGeneralHospital,Shijiazhuang050051,China;

2.MedicalExaminationCenter,HebeiGeneralHospital,Shijiazhuang050051,China)

[Abstract] Objective Toexploretheclinicalapplicationvalueofmatrix-assistedlaser
desorptionionization-timeofflightmassspectrometry(MALDI-TOFMS)forrapiddetectionof
pathogenicbacteriaisolatedfrom sterilebodyfluidsafterpositivereportingofenrichment.
Methods Fourhundredandtwelvespecimensofsterilebodyfluidswithpositivebrothculture
werecollectedfrom HebeiGeneral Hospital.Thepositivespecimens were microscopically
examinedbysmearGramstaining,andinoculatedwithsolidmediumforculture.Thebacterial
membranegrewat35℃for4-6h,andthesinglecolonygrewat35℃for18-24h.The
VITEKMSwasappliedtoidentifythebacterialmembraneandthecolonyrespectively,andthe
resultsofthemassspectrometryidentificationofthecolonywereusedasthereferencestandard
toanalyzetheidentificationrateofthe massspectrometryidentificationofthebacterial
membrane.Results Atotalof412pathogenicstrainswereidentifiedbyVITEK MS(colony),
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including212Gram-positivecocci(51.45%),172Gram-negativebacilli(41.75%)and28fungal
strains(6.80%).ComparedwiththeVITEK MS (colony)identificationresults,theoverall
identificationcomplianceratewas91.50% (377/412)forVITEK MS (membrane),89.15%
(189/212)forGram-positivecocciand94.19% (162/172)forGram-negativebacilli,allwith
significantdifferences(χ2=36.553,24.319,10.299,P<0.05).Forfungalidentification,

identificationcomplianceratewas92.86% (26/28)by VITEK MS (membrane),withno
significantdifference(χ2=2.074,P=0.150).Conclusion TheapplicationofMALDI-TOFMS
for4-6hidentificationofsterilebodyfluidspecimensafterpositivereportingcanfurthershorten
theidentificationtimeofpathogenicbacteria,providerapidandaccurateidentificationresults,

andprovideanearlybasisforthediagnosisandtreatmentofinvasiveinfectiousdiseasesinclinical
practice.

[Keywords] bacteria;massspectrometry;sterilebodyfluids;rapididentification

  感染性相关疾病的病死率不断增加,给人类的

生命健康、社会经济带来了严重影响[1]。感染性疾

病的明确诊断与实验室检测密切相关,临床需要实

验室缩短感染性疾病的检测时间,提高诊断准确性。
目前血流感染和其他无菌部位感染病原菌的检测主

要依靠血培养、传统微生物培养、菌落生化鉴定,但
这种检测模式培养周期长,鉴定需要足够的单个菌

落,对少见菌、苛养菌的鉴定能力不足。基质辅助激

光解吸电离飞 行 时 间 质 谱(matrix-assistedlaser
desorption ionization-time of flight mass
spectrometry,MALDI-TOF MS)是 一 种 简 单、快
速、高通量、低成本[2-3]的鉴定技术,通过测定病原

菌的核糖体蛋白,能够在短时间内鉴定常见及少见

病原菌[4-5],同时具有很高的重复性与准确性,质谱

技术正在改变并逐步替代传统的生化鉴定[6-8]。质

谱的数据库覆盖临床常见的细菌及少见菌,包括革

兰阴性菌、革兰阳性菌以及真菌。使用 MALDI-
TOFMS鉴定病原菌需要病原菌的丰度高于一定

阈值,因此,临床实验室通常应用质谱鉴定单个菌

落。为了进一步缩短鉴定时限,本研究对质谱直接

鉴定菌膜的能力进行试验,与质谱鉴定菌落的结果

进行对比,评估其在临床中的应用价值。

1 资 料 与 方 法

1.1 一般资料 收集2022年1月—2023年3月河

北省人民医院增菌培养阳性的无菌体液标本412
份(包括胸腔积液、腹腔积液、穿刺液、关节液、心包

积液、引流液、脑脊液、骨髓)。纳入标准:标本由临

床医生严格遵循无菌操作,采集后立即送检。排除

标准:重复样本;标本污染;对报阳后标本进行革兰

染色镜检,未见病原菌或≥2种病原菌。
本研究经河北省人民医院医学伦理委员会批

准,批准文号为2021-116号。

1.2 实验仪器与试剂 全自动血培养仪(型号

BacT/Alert3D480和BacT/Alert3D120)、基质辅

助激光解吸电离飞行时间质谱仪(型号 VITEK
MS)、70%甲酸、基质液、需氧树脂培养瓶、厌氧树脂

培养瓶均购自法国梅里埃;哥伦比亚血平皿、伊红美

兰平皿、巧克力平皿和沙保罗平皿均购自郑州安图。

1.3 细菌培养 在生物安全柜内严格无菌操作,将
报阳的培养瓶菌液混匀后,用无菌注射器抽取报阳

瓶中无菌液体接种于合适的固体培养基上,用一次

性接种环进行分区划线。细菌培养皿(血平皿、伊红

美蓝平皿、巧克力平皿)放在CO2 培养箱35℃培

养,真菌培养皿(沙保罗平皿)放在真菌培养箱28℃
培养。

1.4 VITEK MS质谱鉴定 转种后的培养皿,分
为2种鉴定方法。方法如下:①菌膜鉴定:培养4~
6h后,培养皿上形成一层菌膜,VITEK MS质谱

直接对菌膜进行鉴定,记录VITEKMS(菌膜)鉴定

结果;②单个菌落鉴定:培养18~24h后,培养皿形

成单个菌落,用单个菌落直接进行VITEKMS质谱

鉴定,记 录 VITEK MS(菌 落)鉴 定 结 果。以

VITEKMS(菌落)鉴定作为参考方法,质控菌株为

ATCC8739大肠埃希菌。鉴定率(%)=准确鉴定

菌株数/菌株总数×100%。

1.5 VITEKMS质谱鉴定要求 ①所有操作过程

均应遵守实验室生物安全要求。②涂菌时应戴无粉

乳胶手套。③VITEK MS操作的关键步骤是涂菌

和加基质。菌涂要求适量,建议涂菌后立刻加基质,
便于基质穿透细菌涂层。真菌需要加70%甲酸,干
燥后再加基质。④确保在挑取菌落时不要带有任何

琼脂。⑤靶板应保存在无尘环境。取靶板时避免手

接触靶板的点位表面,防止污染。
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1.6 16SrRNA基因测序鉴定 当VITEKMS(菌
落)结果未鉴定出或置信度<60.00%时,送检北京

睿博兴科生物技术有限公司进行16SrRNA基因测

序,结果与美国国家生物技术信息中心(National
CenterforBiotechnologyInformation,NCBI)数据

库中已有序列进行比对。以16SrRNA基因测序结

果作为最终参考方法。

1.7 统计学方法 应用SPSS26.0统计软件分析数

据。实验所得数据以鉴定株数和鉴定率(%)表示,
计数资料比较采用χ2 检验。P<0.05为差异有统

计学意义。

2 结  果

2.1 无菌体液病原菌的分布情况 本研究共检测

出412株菌,病原菌分布如图所示,分离率排名前十

位的细菌是肺炎克雷伯菌52株(12.62%)、表皮葡

萄 球 菌 51 株 (12.38%)、大 肠 埃 希 菌 47 株

(11.41%)、屎肠球菌42株(10.19%)、鲍曼不动杆

菌38株(9.22%)、人葡萄球菌35株(8.50%)、溶血

葡萄球菌23株(5.58%)、金黄色葡萄球菌19株

(4.61%),粪肠球菌13株(3.16%),头状葡萄球菌

12株(2.91%);其他细菌52株(12.62%);真菌28

株(6.80%)。见图1。

图1 412株无菌体液病原菌分布

Figure1 Distributionof412pathogenicbacteriainsterile
bodyfluid

2.2 VITEKMS鉴定412株病原菌的结果比较 
以VITEKMS(菌落)鉴定作为参考方法,共鉴定出

412株病原菌,包括革兰阳性球菌212株(51.45%)、
革 兰 阴 性 杆 菌 172 株 (41.75%)和 真 菌 28 株

(6.80%)。VITEKMS(菌膜)共鉴定出377株病原

菌,包括革兰阳性球菌189株(89.15%)、革兰阴性

杆菌162株(94.19%)和真菌26株(92.86%)。见

表1。

表1 412株病原菌鉴定结果比较

Table1 Comparisonofidentificationresultsof412pathogenicbacteria

病原菌 总株数
VITEKMS鉴定(菌落)

鉴定株数 鉴定率(%)
VITEKMS鉴定(菌膜)

鉴定株数 鉴定率(%)
革兰阳性球菌 212 212 100.00 189 89.15
革兰阴性杆菌 172 172 100.00 162 94.19
真菌    28 28 100.00 26 92.86

合计  412 412 100.00 377 91.50

2.3 VITEKMS鉴定212株革兰阳性球菌的结果

比较 VITEKMS鉴定(菌落)法鉴定出11种革兰

阳性球菌,共212株。VITEKMS鉴定(菌膜)法共

鉴定出189株(89.15%),其中粪肠球菌(13株)和藤

黄微球菌(3株)的鉴定符合率为100%;金黄色葡萄

球菌(19株)、表皮葡萄球菌(51株)、头葡萄球菌(12
株)、屎肠球菌(42株)鉴定符合率>90%;人葡萄球

菌(35株)、溶血葡萄球菌(23株)鉴定符合率为

85%~90%;星座链球菌(8株)、咽峡炎链球菌(3
株)、缓症/口腔链球菌(3株)鉴定符合率<80%。

金黄色葡萄球菌的鉴定符合率(94.74%,18/19)高
于凝固酶阴性葡萄球菌(88.43%,107/121);对链球

菌总体鉴定符合率较低(50.00%,7/14)。见表2。
金黄色葡萄球菌1株、表皮葡萄球菌5株、人葡

萄球菌5株、溶血葡萄球菌3株、头状葡萄球菌1
株、屎肠球菌1株未鉴定出结果。星座链球菌2株

未生长出明显菌膜,鉴定错误1株为中间链球菌,鉴
定错误1株为咽峡炎链球菌。咽峡炎链球菌2株未

生长出明显菌膜,缓症/口腔链球菌1株鉴定错误为

肺炎链球菌。
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表2 212株革兰阳性球菌鉴定结果比较

Table2 Comparisonofidentificationresultsof212Gram-positivecocci

 病原菌 总株数
VITEKMS鉴定(菌落)

鉴定株数 鉴定率(%)
VITEKMS鉴定(菌膜)

鉴定株数 鉴定率(%)
金黄色葡萄球菌 19 19 100.00 18 94.74
表皮葡萄球菌 51 51 100.00 46 90.20
人葡萄球菌 35 35 100.00 30 85.71
溶血葡萄球菌 23 23 100.00 20 86.96
头状葡萄球菌 12 12 100.00 11 91.67
屎肠球菌 42 42 100.00 41 97.62
粪肠球菌 13 13 100.00 13 100.00
星座链球菌 8 8 100.00 4 50.00
咽峡炎链球菌 3 3 100.00 1 33.33
缓症/口腔链球菌 3 3 100.00 2 66.67
藤黄微球菌 3 3 100.00 3 100.00
 合计 212 212 100.00 189 89.15

2.4 VITEKMS鉴定172株革兰阴性杆菌的结果

比较 VITEKMS鉴定(菌落)法鉴定出12种革兰

阴性杆菌,共172株。VITEKMS鉴定(菌膜)法鉴

定出162株(94.19%),其中大肠埃希菌(47株)、产
酸克雷伯菌(5株)、摩根摩根菌(3株)、铜绿假单胞

菌(11株)、嗜麦芽窄食单胞菌(3株)鉴定符合率为

100%;肺炎克雷伯菌(52株),鲍曼不动杆菌(38株)
鉴定符合率>90%;阴沟/阿氏肠杆菌(3株)、奇异

变形杆菌(3株)、少动鞘氨醇单胞菌(3株)、脑膜炎

伊丽莎白杆菌(2株)、木糖氧化/反硝化无色杆菌(2
株)鉴定符合率<80%。见表3。培养4~6h后菌

膜质谱鉴定、培养18~24h后单个菌落质谱鉴定会

生成不同的蛋白峰图,峰的位置、大小、形状有差异,
但是鉴定结果置信度均为99.90%,肺炎克雷伯菌的

质谱鉴定结果,见图2。肺炎克雷伯菌培养4~6h
形成的菌膜与18~24h后在血平皿和伊红美蓝平

皿形成的单个菌落,见图3。
肺炎克雷伯菌2株未鉴定出结果;阴沟/阿氏肠

杆菌1株鉴定错误为霍氏肠杆菌;奇异变形杆菌1
株未生长出明显菌膜;鲍曼不动杆菌2株未鉴定出

来,1株鉴定错误为皮特不动杆菌;少动鞘氨醇单胞

菌1株未生长出明显菌膜;脑膜炎伊丽莎白杆菌1
株鉴定错误为按蚊伊丽莎白杆菌;木糖/反硝化无色

杆菌1株未生长出明显菌膜。
将 VITEK MS鉴定(菌落)法鉴定置信度为

50.00%的阴沟肠杆菌/阿氏肠杆菌送检16SrRNA
基因测序,结果为阴沟肠杆菌、霍氏肠杆菌或肠杆菌

属,用16SrRNA基因无法很好的鉴定到种;将鉴定

置信度为50.00%的木糖氧化/反硝化无色杆菌送检

16SrRNA基因测序,结果为木糖氧化无色杆菌,见
图4。

表3 172株革兰阴性杆菌鉴定结果比较

Table3 Comparisonofidentificationresultsof172Gram-negativebacilli

 病原菌 总株数
VITEKMS鉴定(菌落)

鉴定株数 鉴定率(%)
VITEKMS鉴定(菌膜)

鉴定株数 鉴定率(%)
肺炎克雷伯菌 52 52 100.00 50 96.15
大肠埃希菌 47 47 100.00 47 100.00
产酸克雷伯菌 5 5 100.00 5 100.00
阴沟/阿氏肠杆菌* 3 3 100.00 2 66.67
奇异变形杆菌 3 3 100.00 2 66.67
摩根摩根菌 3 3 100.00 3 100.00
鲍曼不动杆菌 38 38 100.00 35 92.11
铜绿假单胞菌 11 11 100.00 11 100.00
嗜麦芽窄食单胞菌 3 3 100.00 3 100.00
少动鞘氨醇单胞菌 3 3 100.00 2 66.67
脑膜炎伊丽莎白杆菌 2 2 100.00 1 50.00
木糖氧化/反硝化无色杆菌** 2 2 100.00 1 50.00
 合计 172 172 100.00 162 94.19

注:*质谱鉴定结果为阴沟肠杆菌/阿氏肠杆菌,置信度为50% **质谱鉴定结果为木糖氧化/反硝化无色杆菌,置信度为50%
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图2 肺炎克雷伯菌质谱鉴定结果

A.培养4~6h后菌膜质谱鉴定结果;B.培养18~24h后单

个菌落质谱鉴定结果

Figure2 Resultsof massspectrometricidentificationof
Klebsiellapneumoniae

图3 肺炎克雷伯菌在血平皿和伊红美蓝平皿的形态

A.培养4~6h血平皿;B.培养4~6h伊红美蓝平皿;C.培养

18~24h血平皿;D.培养18~24h伊红美蓝平皿

Figure3 MorphologyofKlebsiellapneumoniaeinbloodagar

plateandeosinmethyleneblueagarplate

图4 木糖氧化无色杆菌16SrRNA保守基因区扩增产物测

序图

Figure4 Sequencingoftheamplifiedproductof16SrRNA

geneofAchromobacterxylosoxidans

2.5 VITEK MS鉴定28株酵母样真菌的结果比

较 VITEK MS鉴定(菌落)法鉴定出5种酵母样

真菌,共28株。VITEK MS鉴定(菌膜)法鉴定出

26株(92.86%),其中白色念珠菌(12株),光滑念珠

菌(4 株)、热 带 念 珠 菌 (2 株)鉴 定 符 合 率 为

100.00%;近 平 滑 念 珠 菌 (9 株)鉴 定 符 合 率 为

88.89%;1株新型隐球菌未鉴定出结果。1株近平

滑念珠菌和1株新型隐球菌未鉴定出结果。见

表4。

2.6 2种鉴定方法鉴定率的比较 与 VITEK MS
(菌落)鉴定率100.00%(412/412)相比,VITEK
MS(菌膜)总体鉴定率为91.50%(377/412),差异有

统计学意义(χ2=36.553,P<0.001)。革兰阳性球

菌鉴 定,VITEK MS(菌 落)鉴 定 率 为 100.00%
(212/212),VITEK MS(菌膜)鉴定率为89.15%
(189/212),差异有统计学意义(χ2=24.319,P<
0.001);革兰阴性杆菌鉴定,VITEK MS(菌落)鉴
定率为100.00%(172/172),VITEK MS(菌膜)鉴
定率为94.19%(162/172),差异有统计学意义(χ2=
10.299,P=0.001);真菌鉴定,VITEKMS(菌落)鉴
定率为100.00%(28/28),VITEK MS(菌膜)鉴定

率为92.86%(26/28),差异无统计学意义(χ2=
2.074,P=0.150)。革兰阴性杆菌的鉴定符合率

(94.19%,162/172)高于革兰阳性球菌(89.15%,

189/212)。见表5。
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表4 28株酵母样真菌鉴定结果比较

Table4 Comparisonofidentificationresultsof28yeasts

 病原菌 总株数
VITEKMS鉴定(菌落)

鉴定株数 鉴定率(%)
VITEKMS鉴定(菌膜)

鉴定株数 鉴定率(%)
白色念珠菌 12 12 100.00 12 100.00
近平滑念珠菌 9 9 100.00 8 88.89
光滑念珠菌 4 4 100.00 4 100.00
热带念珠菌 2 2 100.00 2 100.00
新型隐球菌 1 1 100.00 0 0.00
 合计 28 28 100.00 26 92.86

表5 VITEKMS(菌落)与VITEKMS(菌膜)鉴定率比较

Table5 ComparisonofidentificationratesbetweenVITEKMS(colony)andVITEKMS(membrane)
(株数)

组别       全部菌株 革兰阳性球菌 革兰阴性杆菌 酵母样真菌

VITEKMS鉴定(菌落)组 412 212 172 28
VITEKMS鉴定(菌膜)组 377 189 162 26
χ2 值       36.553 24.319 10.299 2.074
P 值       <0.001 <0.001 0.001 0.150

3 讨  论

无菌体液包括胸腔积液、腹腔积液、穿刺液、关
节液、心包积液、引流液、脑脊液、骨髓等标本,无菌

体液常规直接接种平皿检出率低,临床实验室可以

将样本接种于增菌肉汤中进行增菌培养鉴定。血培

养瓶中营养丰富,利于病原菌生长,采用血培养瓶对

无菌体液进行增菌培养,能极大提高病原菌检出

率[4-5]。本研究中用血培养瓶对无菌体液进行增菌

培养,全自动血培养仪报阳后转种检测。传统鉴定

流程是转种培养18~24h后,取单个菌落进行生化

鉴定,需要较长时间鉴定出病原菌种类。与传统鉴

定流程相比,通过 MALDI-TOFMS直接鉴定转种

培养后形成的菌膜,根据是否有必要从菌落中提取

蛋白质,检测临床病原菌只需要5~45min[9],比常

规生化细菌鉴定可以提早16~18h,酵母样真菌鉴

定可以提早24~48h,显著缩短了鉴定时间。

MALDI-TOFMS作为一种新技术,近十年来

在临床微生物诊断中得到了广泛的应用,尤其适用

于从固体培养基上培养的纯菌落的鉴定,正在逐渐

取代传统的生物化学鉴定方法[3]。Wattal等[10]对

MALDI-TOFMS鉴定12003种微生物分离株进

行评估,包括革兰阳性菌、革兰阴性菌、真菌和分枝

杆菌,MALDI-TOFMS在种水平上能够正确鉴定

95.8%的分离株。MALDI-TOFMS对于少见菌、
苛养菌的鉴定存在明显优势,由于少见菌、苛养菌培

养周期长,传统生化鉴定所需菌量多,因此操作难度

大,鉴定率低,MALDI-TOFMS通过将病原菌的蛋

白质谱与数据库中已知病原菌的标准谱进行比较来

识别菌种,仅需单个菌落即可完成分析,可显著提高

微生物鉴定的可靠性并降低操作复杂性,已经被用

于鉴定临床标本分离的分枝杆菌[11]诺卡菌[12]酵母

菌[2]丝状真菌[13]和厌氧菌[14]。本研究VITEKMS
(菌落)共鉴定出412株病原菌,包括革兰阳性球菌

212株(51.45%)、革兰阴性杆菌172株(41.75%)和
真菌28株(6.80%);VITEKMS(菌膜)总体鉴定率

为91.50%(377/412),包括革兰阳性球菌189株

(89.15%)、革兰阴性杆菌162株(94.19%)和真菌

26株(92.86%),具有较高的鉴定率。
研究显示,VITEKMS(菌膜)鉴定对不同菌属

或菌种的鉴定能力有差别,革兰阴性杆菌的总体鉴

定符合率高于革兰阳性球菌;革兰阳性球菌中,金黄

色葡萄球菌的鉴定符合率(94.74%,18/19)高于凝

固酶阴性葡萄球菌(88.43%,107/121),这与范宁

等[15]的研究结果一致;对链球菌鉴定符合率较低

(50%,7/14),由于细胞蛋白质代表微生物的遗传指

令和降解产物,MALDI-TOFMS鉴定依赖于细胞

蛋白质,尤其适用于高表达的蛋白质,比如细菌中相

对分子质量为2000~20000的核糖体蛋白,然而

MALDI-TOFMS无法区分核糖体蛋白高度保守的

微生物,如果在构建VITEKMS数据库时2种或3
种菌的特征太相近将无法区别,而链球菌之间由于

亲缘关系相近或特殊蛋白指纹图谱峰的特征性不明

显导致鉴定置信度降低[8-9,15],如缓症链球菌与口

腔链球菌,鉴定结果置信度为50.00%。酵母样真菌

菌膜与菌落鉴定率差异无统计学意义,表现出良好

的鉴定性能,由于真菌生长时间长(48~72h),需要

培养足够时间获取较多的单个菌落进行传统生化鉴

定,但鉴定准确率并不高,而 MALDI-TOFMS的

引入显著缩短了真菌的鉴定时限,提高了鉴定准确
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率[16-17]。
侵袭性感染疾病病情急、重,诊断需要明确病原

菌,早期诊断和及时正确的抗生素治疗对提高生存

率至关重要[18]。传统生化鉴定需要较长时间(24~
48h)才能得到准确的鉴定结果,对于少见菌、苛养

菌、真菌可能需要更长时间,导致临床患者不能得到

及时有效的治疗。基质辅助激光解吸电离飞行时间

质谱的发展通过引入简单、可靠、快速和低成本的技

术[12],改变了临床病原菌的传统生化鉴定流程,对
无菌体液主要病原菌进行固体培养基短时生长菌膜

快速鉴定,将鉴定时限缩短为4~6h,尤其在革兰

阴性杆菌和酵母样真菌鉴定方面鉴定符合率较高。
菌膜质谱鉴定,不需要对标本进行特殊处理,通过查

看固体培养基上菌膜生长情况随时进行鉴定,适合

于常规临床实验室对侵袭性感染标本的鉴定,既方

便、快速又准确,同时还具有成本效益[9],具有很高

的应用价值。
本研究评估了 MALDI-TOFMS在检测无菌

体液报阳后菌膜的临床应用价值,并比较菌膜与菌

落2种检测结果的鉴定符合率。MALDI-TOFMS
可快速准确提供鉴定结果,为临床医生对患者进行

快速、合理抗菌药物治疗提供有效证据。
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