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  摘 要:目的 比较不同耐药性鲍曼不动杆菌毒力特点,探讨鲍曼不动杆菌耐药性与其致病力之间的关

系。方法 将来自临床的110株鲍曼不动杆菌分成3组:多重耐药鲍曼不动杆菌(MDRAB)、泛耐药鲍曼不动

杆菌(XDRAB)和相对敏感鲍曼不动杆菌(RDSAB)。采用PCR检测试验菌株携带的毒力基因(BasD、BauA、
Omp33-36、traT);采用吸光度值法测定试验菌株的体外生长情况;采用蹭行运动实验检测试验菌株运动能力;
采用明胶酶活性实验检测试验菌株产侵袭性酶类情况;采用结晶紫染色法测定试验菌株生物被膜形成能力;采

用微量法D-甘露糖抵抗红细胞凝集实验检测试验菌株对红细胞的凝集能力;采用小鼠感染试验对比不同耐药

菌的致病能力差异。结果 110株鲍曼不动杆菌中,除了2株RDSAB蹭行运动阳性外,其余菌株均为阴性,
MDRAB和XDRAB均未观察到蹭行运动;110株鲍曼不动杆菌全部菌株明胶酶活性均为阴性;25株RDSAB
的生物被膜形成能力比42株 MDRAB或43株 XDRAB的生物被膜形成能力强,差异有统计学意义(P<
0.05),其中25株RDSAB生物被膜形成能力以强阳性为主,而42株MDRAB和43株XDRAB以阳性为主;只
有1株RDSAB在有或者无D-甘露糖存在的条件下,均能与AB型和O型红细胞发生凝集;毒力基因BasD具

有较高的检出率,为59.1%(65/110),毒力基因BauA和 Omp33-36检出率较低,分别为6.4%(7/110)和

3.6%(4/110),未检出毒力基因traT;MDRAB的BasD毒力基因检出率比RDSAB高,差异有统计学意义(P<
0.05),RDSAB的 毒 力 基 因 Omp33-36检 出 率 比 MDRAB和 XDRAB高,差 异 有 统 计 学 意 义(P<0.05),
MDRAB的BasD和BauA毒力基因检出率比XDRAB高,差异有统计学意义(P<0.05)。结论 鲍曼不动杆

菌在获得耐药性的同时其毒力并没有相应增加,RDSAB的环境生存和定植能力比 MDRAB和XDRAB更强。
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Abstract:Objective To

 

compare
 

the
 

virulence
 

characteristics
 

of
 

different
 

drug-resistant
 

Acinetobacter
 

baumannii,and
 

to
 

explore
 

the
 

relationship
 

between
 

the
 

drug
 

resistance
 

of
 

Acinetobacter
 

baumannii
 

and
 

its
 

pathogenicity.Methods A
 

total
 

of
 

110
 

clinical
 

strains
 

of
 

Acinetobacter
 

baumannii
 

were
 

divided
 

into
 

3
 

groups:
multi-drug-resistant

 

Acinetobacter
 

baumannii
 

(MDRAB),extensively-drug-resistant
 

Acinetobacter
 

baumannii
 

(XDRAB)
 

and
 

relatively
 

sensitive
 

Acinetobacter
 

baumannii
 

(RDSAB).PCR
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

virulence
 

genes
 

(BasD,BauA,Omp33-36,traT)
 

carried
 

by
 

the
 

test
 

strains.The
 

absorbance
 

method
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

in
 

vitro
 

growth
 

of
 

the
 

test
 

strains.The
 

rubbing
 

novement
 

test
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

motility
 

of
 

the
 

test
 

strains.The
 

gelatinase
 

activity
 

test
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

production
 

of
 

invasive
 

enzymes
 

by
 

the
 

test
 

strains.
The

 

crystal
 

violet
 

staining
 

method
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

biofilm
 

formation
 

ability
 

of
 

the
 

test
 

strains.The
 

mi-
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cro-method
 

D-mannose
 

resistance
 

to
 

erythrocyte
 

agglutination
 

test
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

ability
 

of
 

the
 

test
 

strains
 

to
 

agglutinate
 

erythrocytes.The
 

mouse
 

infection
 

test
 

was
 

used
 

to
 

compare
 

the
 

pathogenicity
 

of
 

differ-
ent

 

drug-resistant
 

bacteria.Results Among
 

110
 

strains
 

of
 

Acinetobacter
 

baumannii,except
 

for
 

2
 

strains
 

of
 

RDSAB
 

that
 

were
 

positive
 

for
 

rubbing
 

movement,the
 

other
 

strains
 

were
 

all
 

negative.No
 

rubbing
 

movement
 

was
 

observed
 

in
 

MDRAB
 

and
 

XDRAB.All
 

110
 

strains
 

of
 

Acinetobacter
 

baumannii
 

had
 

negative
 

gelatinase
 

ac-
tivity.25

 

strains
 

of
 

RDSAB
 

had
 

stronger
 

biofilm
 

forming
 

ability
 

than
 

42
 

strains
 

of
 

MDRAB
 

or
 

43
 

strains
 

of
 

XDRAB,and
 

the
 

differences
 

were
 

statistically
 

significant
 

(P<0.05),among
 

them,25
 

strains
 

of
 

RDSAB
 

had
 

strong
 

positive
 

biofilm
 

formation
 

ability,while
 

42
 

strains
 

of
 

MDRAB
 

and
 

43
 

strains
 

of
 

XDRAB
 

were
 

mainly
 

positive.Only
 

one
 

RDSAB
 

could
 

agglutinate
 

with
 

AB
 

and
 

O
 

red
 

blood
 

cells
 

in
 

the
 

presence
 

or
 

absence
 

of
 

D-
mannose.The

 

virulence
 

gene
 

BasD
 

had
 

a
 

high
 

detection
 

rate
 

of
 

59.1%
 

(65/110),the
 

detection
 

rates
 

of
 

viru-
lence

 

genes
 

BauA
 

and
 

Omp33-36
 

were
 

low,6.4%
 

(7/110)
 

and
 

3.6%
 

(4/110)
 

respectively,and
 

no
 

virulence
 

gene
 

traT
 

was
 

detected.The
 

detection
 

rate
 

of
 

basd
 

virulence
 

gene
 

in
 

MDRAB
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

RDSAB
 

(P<0.05).The
 

detection
 

rate
 

of
 

Omp33-36
 

virulence
 

gene
 

in
 

RDSAB
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

MDRAB
 

and
 

XDRAB
 

(P<0.05).The
 

detection
 

rate
 

of
 

BasD
 

and
 

BauA
 

virulence
 

gene
 

in
 

MDRAB
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

XDRAB
 

(P<0.05).Conclusion Acinetobacter
 

baumannii
 

acquires
 

drug
 

resistance
 

while
 

its
 

virulence
 

does
 

not
 

increase
 

correspondingly.The
 

environmental
 

survival
 

and
 

colonization
 

ability
 

of
 

RDSAB
 

is
 

stronger
 

than
 

that
 

of
 

MDRAB
 

and
 

XDRAB.
Key

 

words:Acinetobacter
 

baumannii; multi-drug
 

resistance; extensively-drug
 

resistance; virulence
 

effect

  鲍曼不动杆菌是一种医院内感染病原体,可在人

类中引起多种感染,包括心内膜炎、脑膜炎、肺炎(在
机械通气患者中)、败血症和尿路感染[1]。由于鲍曼

不动杆菌可以在医院环境和设备上持续存在并以多

药耐药病原体的形式出现[2],因此该菌也成为临床的

研究热点,但以往临床研究更多关注的是其耐药性和

耐药机制,对该菌的生理机制及毒力研究关注度相对

较低。细菌毒力的物质基础主要包括侵袭力和毒素,
其中侵袭力主要包括黏附素、外膜蛋白A、荚膜、侵袭

性酶类和生物被膜。目前鲍曼不动杆菌中发现的毒

力因子主要包括外膜蛋白A、脂多糖、外膜囊泡、铁载

体、生物被膜等[3]。在细菌耐药性日益增强的大背景

下,如果细菌在获得耐药性的同时,其毒力也相应增

加,将严重影响临床救治。本研究通过蹭行运动测

定、明胶酶活性试验、生物被膜形成试验、红细胞凝集

及抑制试验、常见毒力基因的检测和小鼠体内毒力效

应试验对不同耐药性鲍曼不动杆菌的毒力因子和毒

力效应进行检测,了解不同耐药鲍曼不动杆菌在获得

耐药性的同时其毒力改变情况,为临床相应菌株的抗

感染治疗和毒力效应研究提供实验室依据。

1 资料与方法

1.1 菌株来源和鉴定 在广州医科大学附属第一医

院微生物室菌种库收集2016-2018年临床分离的鲍

曼不动杆菌共110株。随后再用PCR方法检测鲍曼

不动杆菌特有的分子标记基因blaOXA-51-like,进一

步确认110株菌株均为鲍曼不动杆菌。110株鲍曼不

动杆菌中多重耐药鲍曼不动杆菌(MDRAB)
 

42株,泛
耐药鲍曼不动杆菌(XDRAB)43株,相对敏感鲍曼不

动杆菌(RDSAB)
 

25株。各耐药菌株的定义如下[4],
(1)MDRAB:对下述5类抗菌药物中3类或者3类以

上药物不敏感的鲍曼不动杆菌,5类抗菌药物包括氨

基糖苷类、碳青酶烯类、头孢菌素类、氟喹诺酮类和含

有β-内酰胺酶抑制剂的复合制剂(包括哌拉西林/他

唑巴坦、头孢哌酮/舒巴坦、氨苄西彬/舒巴坦);(2)
XDRAB:仅对1~2种抗菌药物[主要指替加环素和

(或)多黏菌素]敏感的鲍曼不动杆菌;(3)其余菌株都归

类为RDSAB。质控菌株:大肠埃希菌ATCC25922、铜
绿假单胞菌ATCC27853由广州医科大学附属第一医

院检验科微生物室馈赠。

1.2 仪器与试剂 LB肉汤、营养琼脂、明胶酶、D-甘
露糖、结晶紫、甲醇、无水乙醇、1

 

mL注射器、细菌一

次性培养皿、96孔聚苯乙烯板、96孔U型聚苯乙烯板

均购自广州捷倍斯生物科技有限公司,有效期内使

用。6周龄的Balb/c雌性小鼠、鼠粮和垫料购自广州

晴乐生命科学有限公司;O型、AB型人红细胞由广州

医科大学附属第二医院检验科提供。PCR试验中所

有的引物合成和基因测序均由生工生物工程(上海)
股份有限公司完成。
1.3 方法

1.3.1 生长曲线的测定[5] 将从-80
 

℃冰箱中复苏

的菌液用新鲜的LB肉汤通过比浊仪调成0.5麦氏浊

度;吸取50
 

μL上述菌液用LB肉汤按1∶20稀释成1
 

mL;在96孔聚苯乙烯板中加入200
 

μL稀释的菌液,
每株均设置3个复孔,其中空白对照只加LB肉汤;在
摇床上以100

 

r/min进行培养,保持温度在37
 

℃,每
隔2

 

h取出用酶标仪读取吸光度值(A600)并记录,监
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测至12
 

h结束。
1.3.2 蹭行运动的测定[6] 将在-80

 

℃冰箱中保存

的不同耐药性的菌株在营养琼脂平板上复苏后,用无

菌枪头取单个菌落穿刺LB固体培养基接种于培养皿

的接触面;在37
 

℃培养箱中孵育24
 

h后,测量其菌晕

的长径。若菌晕长径>10
 

mm,则为蹭行运动阳性。
本实验需独立重复3次,结果为3次试验的平均值。
以铜绿假单胞菌ATCC27853作为阳性对照。
1.3.3 明胶酶活性检测[7] 将从-80

 

℃复苏的菌液

用新鲜的LB肉汤通过比浊仪调成0.5麦氏浊度,取
50

 

μL上述菌液接种于含30
 

g/L的明胶酶固体培养

基上,放入37
 

℃培养箱中培养24
 

h;取出后放置4
 

℃
冰箱4

 

h后观察结果。若菌落周围出现浑浊环,则为

阳性,以铜绿假单胞菌ATCC27853作为阳性对照。
1.3.4 结晶紫染色测定生物被膜的形成能力[8] 将

从-80
 

℃冰箱中复苏的菌液用新鲜的LB肉汤通过

比浊仪调成0.5麦氏浊度;在96孔聚苯乙烯板中加

入200
 

μL稀释的菌液,每株菌株设置3个复孔,空白

对照只加LB肉汤,在37
 

℃细菌培养箱中静置培养

48
 

h;培养后吸出孔中上清液,用200
 

μL磷酸盐缓冲

液(PBS)清洗以去除浮游菌;加入200
 

μL
 

10%甲醇固

定30
 

min,用200
 

μL
 

PBS清洗随后弃去;加入200
 

μL
 

1%结晶紫染液染色20
 

min,用200
 

μL
 

PBS清洗随后

弃去;待孔中液体干燥后,每孔加入200
 

μL
 

95%乙

醇,待孔中与生物被膜结合的结晶紫被乙醇完全溶解

后,用酶标仪读取各孔A570。3个复孔取均值A,未加

菌液的空白LB肉汤均值为AC,将均值A与 AC比

较。细菌生物被膜形成能力分为4类:A≤AC为阴

性;AC<A≤2AC为弱阳性;2AC<A≤4AC为阳性;
A>4AC为强阳性。

 

1.3.5 微量法进行 D-甘露糖抵抗红细胞凝集试

验[9] 将复苏的菌液用新鲜的LB肉汤通过比浊仪调

至4麦氏浊度约为1.2×109
 

CFU/mL,再稀释成浓度

为1.0×109
 

CFU/mL的菌液,以4
 

000
 

r/min离心

15
 

min,去除上清液;取离心沉淀的菌液用无菌PBS
重悬 制 备 新 鲜 的 菌 悬 液 (起 始 浓 度 为 1×109

 

CFU/mL)及用无菌PBS配制1%新鲜的AB型和O
型的红细胞悬液(其中加含或不含1%的D-甘露糖,
各1份);在96孔U型聚苯乙烯板中加入制备好的菌

悬液50
 

μL进行倍比稀释;每个系列的孔中加入各50
 

μL含或不含1%甘露糖的AB型或 O型的1%红细

胞悬液,于振荡器上振荡混匀;放入4
 

℃冰箱静置孵

育2
 

h,观察孔中是否有红细胞凝集现象。若红细胞

在孔底聚集成小圆点,则为阴性;若红细胞遍布整个

孔底,则为阳性。以50
 

μL
 

PBS中加入50
 

μL红细胞

悬液作为阴性对照,以大肠埃希菌 ATCC25922作为

阳性对照。
1.3.6 毒力基因的检测 用煮沸法提取细菌DNA。

选取毒力基因BasD、BauA、Omp33-36、traT。25
 

μL
反应体系:预混液12.5

 

μL,模板2
 

μL,10
 

μmoL/L的

上下游引物各1
 

μL,灭菌双蒸水补足体积。引物序列

合成及扩增条件参考文献[10],引物序列见表1。每

种基因阳性条带挑取1株菌株,将PCR扩增产物进

行纯化并送生工生物工程(上海)股份有限公司测序,
测序结果提交到GenBank在线数据库应用比对工具

进行比对。
表1  毒力基因PCR扩增引物

毒力基因 引物序列
 

(5'-3')
引物长度

(bp)

BasD F:CTCTTGCATGGCAACACCAC

R:CCAACGAGACCGCTTATGGT 868

BauA F:TGGCAAGGTGAAAATGCACG

R:GCCGCATATGCCATCAACTG 224

Omp33-36 F:ATTAGCCATGACCGGTGCTC

R:CCACCCCAAACATGGTCGTA 726

traT F:GGTGTGGTGCGATGAGCACAG

R:CACGGTTCAGCCATCCCTGAG 290

  注:F为上游引物;R为下游引物。

1.3.7 小鼠体内毒力实验[6] 随机选取不同耐药鲍

曼不动杆菌各一株进行复苏,将复苏的菌液用新鲜的

LB肉汤通过比浊仪调至4麦氏浊度约为1.2×109
 

CFU/mL,再稀释成浓度为1.0×109
 

CFU/mL的菌

液;稀释后的菌液以1.0×109
 

CFU/mL作为初始浓

度进行10倍递增的稀释至菌液浓度为1.0×104
 

CFU/mL,其中包括1.0×109、1.0×108、1.0×107、
1.0×106、1.0×105、1.0×104

 

CFU/mL
 

6个浓度;将
57只小鼠随机分成19组,每组3只,其中1~18组为

感染组,19组为对照组;感染组每只小鼠注射200
 

μL
菌液,对照组注射等量的生理盐水;1~6组分别接种

菌液 浓 度 为1.0×109、1.0×108、1.0×107、1.0×
106、1.0×105、1.0×104

 

CFU/mL的RDSAB,7~12
组接种上述浓度的 MDRAB,13~18组接种上述浓度

的XDRAB。接种后每天观察小鼠的死亡情况,连续

观察10
 

d。
1.4 统计学处理 采用SPSS22.0统计软件对数据

进行处理和分析。呈正态分布的计量资料以x±s表

示,试验菌株间体外生长能力的比较采用重复测量设

计的方差分析,试验菌株间生物被膜形成能力的比较

采用t检验;计数资料以例数和百分率表示,试验菌

株间基因检出率、蹭行运动能力、明胶酶活性、血凝结

果阳性率和小鼠死亡率等的比较采用χ2 检验。以

P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 生长曲线的测定 随机选取不同耐药性的菌株

各10株检测其生长能力。在培养的12
 

h里,随着时
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间的增加其测定的A 值也增加。RDSAB比MDRAB
或者XDRAB生长得快,但差异无统计学意义(P>
0.05)。见图1。
2.2 蹭行运动的测定 在110株鲍曼不动杆菌中,
除了2株RDSAB蹭行运动阳性外,其余菌株均为阴

性。MDRAB和XDRAB均未观察到蹭行运动,蹭行

运动能力在组间分布差异无统计学意义(P>0.05)。
2.3 明胶酶活性的检测 在110株鲍曼不动杆菌

中,全部菌株明胶酶活性均为阴性,不同耐药表型的

鲍曼不动杆菌产生以明胶酶为代表的侵袭性酶类的

能力无差异。

图1  不同耐药性的鲍曼不动杆菌生长曲线

2.4 不同耐药性鲍曼不动杆菌生物被膜形成能力测

定 110株试验株均能形成生物被膜。RDSAB的生

物被膜形成能力比 MDRAB或XDRAB的生物被膜

形成能力强,差异有统计学意义(P<0.05)。25株

RDSAB生物被膜形成能力以强阳性(56.00%,14/
25)为 主,其 次 为 阳 性(36.00%,9/25)。而42株

MDRAB和43株XDRAB表现为以阳性为主,分别

占59.52%(25/42)和69.77%(30/43);其次为弱阳

性,分别占35.71%(15/42)和18.60%(8/43)。见

表2。
表2  不同耐药性的鲍曼不动杆菌生物被膜形成

   能力的比较[n(%)]

耐药菌株 n
生物被膜形成能力

弱阳性 阳性 强阳性

RDSAB 25 2(8.00) 9(36.00) 14(56.00)

MDRAB 42 15(35.71) 25(59.52) 2(4.76)

XDRAB 43 8(18.60) 30(69.77) 5(11.63)

2.5 红细胞凝集试验结果 在110株鲍曼不动杆菌

中,只有1株RDSAB在有或者无D-甘露糖存在的条

件下,均能与AB型和 O型红细胞发生凝集,但组间

比较差异均无统计学意义(P>0.05)。
2.6 毒力基因的检测 常见毒力基因BasD、BauA、
Omp33-36和traT中,除了基因traT无阳性扩增外,
其他基因均可检出,部分阳性扩增结果见图2。

在110株鲍曼不动杆菌中,毒力基因BasD具有

较高的检出率,为59.1%(65/110);毒力基因BauA
和Omp33-36检出率较低,分别为6.4%(7/110)和

3.6%(4/110);毒力基因traT无检出。见表3。
对比不同耐药性的鲍曼不动杆菌毒力基因的检

出情况,MDRAB的BasD毒力基因检出率比RDSAB
高,差异有统计学意义(P<0.05);而RDSAB的毒力

基因Omp33-36检出率比 MDRAB和XDRAB高,差
异均有统计学意义(P<0.05);MDRAB的BauA和

BasD毒力基因检出率比XDRAB高,差异有统计学

意义(P<0.05)。见表4、5、6。
 

  注:M为DNA
 

marker
 

2000;1为BasD基因(868
 

bp);2为BauA
基因(224

 

bp);3为Omp33-36基因(726
 

bp);N为阴性对照。

图2  部分菌株PCR扩增结果

表3  不同耐药性鲍曼不动杆菌常见毒力基因的

   检出结果[n(%)]

菌株 n BasD BauA Omp33-36 traT

全部菌株 110 65(59.1) 7(6.4) 4(3.6) 0(0.0)

RDSAB 25 14(56.0) 0(0.0) 4(16.0) 0(0.0)

MDRAB 42 35(83.3) 7(16.7) 0(0.0) 0(0.0)

XDRAB 43 16(37.2) 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0)

表4  RDSAB和 MDRAB检出的毒力

   基因结果比较(n)

菌株 n BasD BauA Omp33-36 traT

RDSAB 25 14 0 4 0

MDRAB 42 35 7 0 0

χ2 5.959 3.042 4.581 -

P 0.015 0.081 0.032 -

  注:-为该项无数据。

表5  RDSAB和XDRAB检出的毒力

   基因结果比较(n)

n BasD BauA Omp33-36 traT

RDSAB 25 14 0 4 0

XDRAB 43 16 0 0 0

χ2 2.264 - 4.706 -

P 0.132 - 0.030 -

  注:-为该项无数据。
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2.7 小鼠体内毒力实验 对3种不同耐药性的鲍曼

不动杆菌进行小鼠体内毒力实验,经过10
 

d的观察,
实验组和对照组无1例小鼠发生死亡。

表6  MDRAB和XDRAB的毒力基因的比较(n)

菌株 n BasD BauA Omp33-36 traT

MDRAB 42 35 7 0 0

XDRAB 43 16 0 0 0

χ2 18.834 5.760 - -

P <0.001 0.016 - -

  注:-为该项无数据。

3 讨  论

近些年来对于鲍曼不动杆菌的研究主要集中在

流行特征和耐药机制方面,而对鲍曼不动杆菌的毒力

机制研究比较少。目前鲍曼不动杆菌中发现的毒力

因子主要包括外膜蛋白A、脂多糖、磷脂酶D、外膜囊

泡、生物被膜、铁载体、运动能力等[3]。
鲍曼不动杆菌是机会致病菌,广泛存在于医院环

境中并长期存活,可通过医疗器械或者医务人员进行

克隆性传播[2],体外存活能力是病原菌重要的致病条

件。本研究中对不同耐药性的鲍曼不动杆菌进行生

长能力的测定,结果表明在体外不同耐药性的鲍曼不

动杆菌生长能力比较,差异无统计学意义(P>0.05),
表明耐药性的获得并未导致菌株体外生存能力减弱。

细菌的运动性与其引起疾病的能力密切相关。
鲍曼不动杆菌无鞭毛不能主动运动,但其具备Ⅳ型菌

毛可以介导细菌产生不依赖鞭毛的独特运动,此运动

叫做蹭行运动[11]。在许多革兰阴性菌中,Ⅳ型菌毛通

过介导蹭行运动,参与细菌在宿主体内黏附和定植并

引起免疫应答,同时还在生物被膜形成早期发挥作

用[12]。本研究中,MDRAB和XDRAB均未检测到蹭

行运动,而RDSAB虽然有2株菌株蹭行运动阳性,但
与 MDRAB、XDRAB比较,差异无统计学意义(P>
0.05),说明不同耐药表型鲍曼不动杆菌在蹭行运动

能力方面无明显差异,提示感染时这些菌株的黏附能

力可能也无差异。
明胶酶是细菌产生的一种侵袭性酶类,是具有水

解明胶、血红蛋白、胶原蛋白及其他生物活性肽功能

的金属蛋白酶,可增强细菌感染性炎症发生时的致病

力[7]。本研究中,110株菌株均未检测出明胶酶活性,
说明不同耐药表型的鲍曼不动杆菌产生以明胶酶为

代表的侵袭性酶类的能力无明显差异。
鲍曼不动杆菌生物被膜的形成与其耐药性和致

病力之间的相关性报道较多,但研究结果差异较大。
BARDBARI等[13]研究显示 MDRAB生物被膜形成

能力 比 非 MDRAB 生 物 被 膜 形 成 能 力 强。而 QI
等[14]研究认为随着生物膜形成能力的增强其耐药性

相应降低。本研究结果显示,RDSAB的生物被膜形

成能力比 MDRAB或XDRAB的生物被膜形成能力

强,差异有统计学意义(P<0.05)。RDSAB生物被

膜形成能力以强阳性(56.00%)为主,其次为阳性

(36.00%);而 MDRAB和XDRAB以阳性为主,分别

占59.52% 和 69.77%,其 次 为 弱 阳 性,分 别 占

35.71%和18.60%。耐药菌株生物被膜形成能力较

相对敏感菌株弱,表明菌株耐药性的获得使其生物被

膜的形成能力相应减弱,导致其在致病能力方面可能

也会相应减弱,这可能是菌株为了在人体更好地生存

下来而表现出的一种对人体的适应性改变,具体机制

有待进一步探究。
细菌的菌毛除了可以使细菌黏附于宿主细胞,对

红细胞也有凝集能力。细菌的致病力与细菌的黏附

能力、血凝能力相关,血凝能力强的细菌毒力也强。
在本研究菌株的红细胞凝集试验中,仅1株RDSAB
在有或者无D-甘露糖存在的条件下,均能与AB型和

O型红细胞发生凝集,具有红细胞凝集能力,其余菌

株红细胞凝集试验均为阴性。试验结果提示鲍曼不

动杆菌整体凝集红细胞的能力弱,不同耐药表型的鲍

曼不动杆菌对红细胞的凝集能力无明显差异。
鲍曼不动杆菌常见的毒力基因有介导与宿主细

胞结合的黏附和侵袭相关毒力基因 Omp33-36,铁载

体的合成和运输相关毒力的基因(BasD和BauA)及
编码R6-5质粒特异的外膜蛋白的毒力基因traT[10]。
本研究结果显示,在鲍曼不动杆菌中,除了毒力基因

BasD具有较高的检出率(59.1%)外,毒力基因BauA
和Omp33-36检出率较低,未检测到毒力基因traT,
总体上,研究结果显示鲍曼不动杆菌毒力基因检出率

不高,说明鲍曼不动杆菌是一种相对低毒力的细菌,
与该菌在临床上主要引起免疫功能低下或感染的现

状相吻合。对比不同耐药表型的鲍曼不动杆菌毒力

基因的检出情况,MDRAB的BasD毒力基因检出率

比RDSAB高,MDRAB的BauA和BasD毒力基因检

出率比XDRAB高,而 RDSAB的毒力基因 Omp33-
36检出率比 MDRAB和 XDRAB高。这些结果提

示,在不同耐药表型鲍曼不动杆菌中均可检出各占优

势的毒力基因,说明这些不同耐药表型的鲍曼不动杆

菌毒力特征可能类似,差异不明显。
小鼠体内细菌感染毒力实验结果显示,将不同浓

度不同耐药表型的鲍曼不动杆菌菌株在小鼠体内进

行注射感染,感染10
 

d后所有小鼠均未出现死亡。实

验结果提示不同耐药表型的鲍曼不动杆菌均为低毒

力的菌株,对动物致病能力不强。
综上所述,不同耐药表型的鲍曼不动杆菌除了在

生物被膜形成能力方面敏感菌株比耐药菌株强以外,
在其他的细菌毒力检测试验中,不同耐药表型鲍曼不

动杆菌之间无明显差异,也就是说菌株在获得耐药性

的同时其毒力并没有相应增加。鲍曼不动杆菌作为
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重要的院内感染菌,其致病性、耐药性逐渐增强的同

时伴随的是治疗难度的增加,因此,临床和实验室应

注意监测其毒力变化趋势,为临床治疗提供依据。
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