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摘要 目的 鉴定两株迟缓埃格特菌临床分离株。方法
选取两株厌氧血培养瓶培养出的分离菌株，采用基质辅助激
光解吸电离飞行时间质谱 ( MALDI-TOF MS) 和革兰染色鉴
定分离株，药敏实验采用琼脂稀释法。同时提取菌株基因组
DNA，选用 16S rＲNA通用引物进行 PCＲ 扩增，回收和纯化
产物后进行测序，与 GeneBank 数据库中已知菌序列进行比
对，并构建系统发育树。结果 MALDI-TOF MS与 16S rＲNA
基因检测均鉴定分离株是迟缓埃格特菌。药敏实验显示该
菌对青霉素、哌拉西林 －他唑巴坦、氨苄西林 －舒巴坦、亚胺
培南、美罗培南、甲硝唑和克林霉素敏感。结论 MALDI-
TOF MS和 16S rＲNA检测可用于迟缓埃格特菌等罕见菌的
鉴定。
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迟缓埃格特菌是一种专性厌氧革兰阳性杆菌，
生长缓慢，5 d内可形成肉眼可见菌落，1935 年科学
家埃格特首次从人类粪便中分离出该菌，最初归类
在厌氧杆菌属中，1999 年完成测序后细分为埃格特
属［1 － 2］。该菌主要存在于消化道内，也是阑尾炎、肝
脓肿和皮肤脓肿的病原菌，但原发疾病后进入血液，
形成菌血症，却很罕见。血培养厌氧菌阳性在临床
以脆弱拟杆菌和艰难梭状芽孢杆菌多见［3 － 5］，迟缓
埃格特菌阳性的菌血症较为少见，2014 年韩国才报
道该国首例迟缓埃格特菌引起的菌血症［6］。安徽
医科大学第一附属医院近 3 年的血培养厌氧阳性菌
中，仅有 2 例此菌的鉴定。另外，迟缓埃格特菌导致

的菌血症病死率较高，达到 22% ～ 43%，应引起足够
的重视［7 － 9］。该文对 2 例血培养阳性标本进行细菌
培养和分离，进行迟缓埃格特菌的鉴定和药敏研究。

1 材料与方法

1． 1 材料
1． 1． 1 菌株来源 安徽医科大学第一附属医院检
验科 2020 年 1 月和 4 月血厌氧培养阳性鉴定出的
两株迟缓埃格特菌。
1． 1． 2 试剂与仪器 琼脂粉 ( 江门市凯林贸易有
限公司) ，基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱
( matrix-assisted laser desorption ionization time-of-
flight mass spectrometry，MALDI-TOF MS) 质谱仪( 法
国生物梅里埃公司) ，引物( 合成) 购自上海生工生
物公司，DNA marker 和 Premix TaqⅢ( 日本 TaKaＲa
公司) ，Vitek MS CHCA基质液( 法国生物梅里埃公
司) ，PCＲ 仪 ( ABI9700 型) ，紫外线凝胶成像系统
( 美国 Bio-Ｒad公司) 。
1． 2 方法
1． 2． 1 常规细菌培养 当天报告阳性的厌氧血培
养瓶，取 1 滴接种于血平板、麦康凯平板和巧克力平
板上，加入厌氧包在 37 ℃和 5% CO2 箱厌氧培养 72
h后，取菌落进行革兰染色镜检，触酶实验。
1． 2． 2 MALDI-TOF MS 鉴定 挑取纯菌落，加入
70%甲酸 10 μl，涡旋振荡，取 1 μl 标本涂于靶板，
加入 0. 5 μl基质液，待完全干燥后，使用法国生物
梅里埃公司的 MALDI-TOF MS 仪进行鉴定，再将质
谱图与标准数据库中的质谱图进行匹配。
1． 2． 3 16S rＲNA基因检测 将原始菌分纯扩大培
养后提取原始菌基因组 DNA。正向引物 27F ( 5'-
AGAGTTTGATCATGGCTCAG-3') 和反向引物 1492Ｒ
( 5'-TACGGCTACCTTGTACGACTT-3') 进 行 16S
rＲNA基因 PCＲ扩增实验。反应程序如下: 96 ℃ 3
min、96 ℃ 30 s、58 ℃ 30 s、72 ℃ 1 min，此条件下
35 个循环、72 ℃ 10 min，PCＲ 反应结束后，1%的琼
脂糖鉴定并使用凝胶回收试剂盒回收所需 PCＲ 产
物片段。试剂盒、引物及测序服务均由合肥通用生

·191·安徽医科大学学报 Acta Universitatis Medicinalis Anhui 2021 Feb; 56( 2)



物科技有限公司完成。测序后与 GeneBank 数据库
中已知菌的 16S rＲNA 基因进行比对。将测序结果
采用 MEGA7. 0 版本软件建立系统发育树。
1． 2． 4 药敏结果判读及解释 根据 2019 年美国临
床和实验室标准化协会( CLSI) 文件进行药敏结果
判读及解释。

2 结果

2． 1 临床资料 ① 患者男，55 岁，因 1 月余头晕呕
吐入院，颅内占位病变( 淋巴瘤待排) ，在术前准备
中，血象和血糖出现危急值，体温最高达到 38. 7 ℃ ;
② 患者男，56 岁，因右大腿近端破溃伴发热 1 周余
入院，患者曾第 12 胸椎骨折手术治疗后长期卧床及
轮椅，因护理不佳，右大腿近端皮肤出现红肿破溃伴
发热，体温最高达到 40. 4 ℃。两例患者均需氧瓶和
厌氧瓶双侧双瓶血培养，厌氧瓶报阳时间分别为
70. 0 h和 70. 7 h。
2． 2 细菌培养 分纯培养 72 h，肉眼可见直径
0. 25 ～ 0. 75 mm的灰白色、半透明或透明、光滑、轻
微凸起的菌落，无溶血环( 图 1) ，革兰染色为阳性杆
菌( 图 2) ，触酶试验阳性。

图 1 分离菌株分纯培养 72 h后结果

图 2 分离菌株革兰染色阳性 SP × 1 000

2． 3 细菌鉴定 分离菌株的 MALDI-TOF质谱图与
数据库中已有的迟缓埃格特菌吻合度最高，鉴定为
迟缓埃格特菌，置信度为 99. 9% ( 图 3) 。菌落的基
因组 DNA PCＲ 产物约为1 400 bp( 图 4) ，测序后与
已知迟缓埃格特菌的 16S rＲNA 基因相似性为
100%，部分碱基序列图谱如图 5 所示。使用
MEGA7 软件构建分离菌的系统进化树，发现分离菌
株与迟缓埃格特菌位于同一分支( 图 6 ) ，鉴定为迟
缓埃格特菌，登录号是 NＲ 074377. 1。
2． 4 药敏试验 该菌对青霉素、哌拉西林 －他唑巴
坦、氨苄西林 －舒巴坦、亚胺培南、美罗培南、甲硝唑
和克林霉素均敏感，最小抑菌浓度( minimum inhibi-
tory concentration，MIC) 见表 1。

图 3 分离菌株质谱图

图 4 分离菌株 16S rＲNA基因扩增产物琼脂糖凝胶电泳
M: Marker;样品 1、样品 2、样品 3 均是菌株 16S rＲNA 基因扩增

产物

图 5 分离菌株的 16S rＲNA gene 部分碱基序列图谱

表 1 分离菌株的药敏结果

抗生素 MIC ( μg /ml) 结果
青霉素 0． 5 敏感
哌拉西林 －他唑巴坦 8． 0 敏感
氨苄西林 －舒巴坦 4． 0 敏感
亚胺培南 0． 5 敏感
美罗培南 0． 5 敏感
甲硝唑 8． 0 敏感
克林霉素 2． 0 敏感

2． 5 诊断与治疗 ① 诊断为颅内占位病变( 淋巴
瘤待排) 、肺部感染和脑梗死。治疗上脱水降颅内
压、激素冲击及抑酸护胃，美罗培南抗感染，治疗 11
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图 6 分离菌株的系统发育树

d后，经患者和家属要求出院; ② 诊断为受压区压
疮伴感染、发热和截瘫。治疗上补液，美罗培南抗感
染，创面清创换药等处理，并实施慢性溃疡修复和创
面密封负压引流术，术后抗生素改为头孢哌酮 －舒
巴坦。治疗 17 d 后，患处压疮坏死组织已大部清
除，无明显渗出物，部分新鲜肉芽组织形成，应患者
要求出院。出院后继续定期换药，控制感染。

3 讨论

传统细菌鉴定大多依靠生化反应及血清学检测
等，耗时长且准确性差，全自动细菌鉴定分析仪虽能
克服这些缺点，但鉴定的细菌种类有限。近年来，
MALDI-TOF MS广泛应用于临床实验室细菌和真菌
鉴定［10］，具有高达 90%以上的鉴定准确率，过程简
单快速，且由于数据库的不断完善，给一些临床罕见
菌的鉴定也提供了方便。本研究中使用 MALDI-
TOF MS鉴定出分离菌株是迟缓埃格特菌，置信度
为 99． 9%。同时，通过扩增分离菌株的 16S rＲNA，
鉴定结果和 MALDI-TOF MS 结果一致［11 － 12］。16S
rＲNA测序技术是最常用的高通量测序组学技术之
一，16S rＲNA广泛存在于原核生物的细胞中，保留
了大量的信息量便于扩增和测序，利用恒定区序列
的引物将 16S rＲNA 基因序列扩增出来，可再利用
可变区序列的差异对不同属和不同种的细菌进行分
类鉴定。16S rＲNA 基因分析可以快速准确的进行
种属鉴定，确定微生物在进化中的位置。根据测序
结果进行同源比对构建出系统发育树，确定各个菌
种之间的亲缘关系［13 － 15］。
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Identification of MALDI-TOF MS and 16S rＲNA gene
and biological characteristics of Eggerthella lenta

Li Xiangyun1，Wang Zhongxin1，Zhu Bangqiang2，et al
( 1Dept of Laboratory Medicine，2Dept of Blood Transfusion，

The First Affiliated Hospital of Anhui Medical University，Hefei 230022)

Abstract Objective To identify two clinical isolate strains of Eggerthella lenta． Methods Two strains isolated
from positive blood anaerobic culture were selected． The isolates were identified by MALDI-TOF MS and gram stai-
ning． Drug sensitivity test was performed by agar dilution method． At the same time，genomic DNA of the strains was
extracted，16S rＲNA universal primer was used for PCＲ amplification，and the product was sequenced after recovery
and purification，which was homologous with the sequences of the known bacteria in GeneBank database． Ｒesults
The isolate was identified as Eggerthella lenta by MALDI-TOF MS and 16S rＲNA gene assay． Drug sensitivity tests
showed that the bacteria was sensitive to penicillin，piperacillin-tazobactam，ampicillin-sulbactam，imipenem，mero-
penem，metronidazole and clindamycin． Conclusion MALDI-TOF MS and 16S rＲNA detection can be used for i-
dentification of rare bacteria such as Eggerthella lenta．
Key words Eggerthella lenta; MALDI-TOF MS; 16S rＲNA; drug sensitivity test
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基于网络药理学的芪参益气滴丸治疗心肌梗死机制研究
魏 欣1，周仁鹏1，刘清武2，胡 伟1，鲁 超1

摘要 目的 采用网络药理学的方法探究芪参益气滴丸治
疗心肌梗死( MI) 的药理作用机制。方法 使用中药系统药
理学数据库及分析平台( TCMSP) 检索芪参益气滴丸中药复
方中四味草药的所有活性化合物成分和作用靶点; 通过
OMIM、TTD、PharmGKB、DisGinNET及 DrugBank数据库对 MI
的相关疾病靶点进行检索，并与药物的治疗靶点进行映射，

获得药物作用于疾病的靶点。用 Cytoscape软件构建药物成
分 －疾病靶点网络，筛选药物治疗心肌梗死的核心靶点。利
用 DAVID数据库进行 KEGG富集分析，Omicshare 数据库进
行 GO 二级分类富集并对 KEGG 富集的结果进行可视化处
理。结果 选择口服生物利用度( OB) ≥30%，类药性( DL)

≥0. 18，肠上皮细胞膜渗透性 ( Caco-2 ) ≥ － 0. 4 及半衰期
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( HL) ≥4 h作为活性化合物的 ADME 筛选条件，共获得 82
个活性成分和 610 个成分靶点。五个疾病数据库共检索 MI
相关靶点 1 713 个，药物靶点映射到疾病中共获得 103 个靶
点。对大于平均度值的 27 个核心靶点进行 DAVID 富集分
析，发现 ADＲB2、CHＲM3、CHＲM2、NOS3、NOS2、ADＲA1D、
CALM1、PIK3CG、DＲD1、PDE3A、F2、GSK3B、COX2、ESＲ2、
ACHE、SCN5A、COX1、PTGS2 等 18 个芪参益气滴丸治疗 MI
的核心靶点富集到钙信号通路、cAMP 信号通路、cGMP-PKG
信号通路等 19 条与 MI 相关的通路。结论 通过使用系统
药理学的理论和方法证实了芪参益气滴丸多成分、多靶点、
多途径的治疗特点，预测了其治疗MI的可能机制，为其基础
研究提供了参考和理论依据。

关键词 芪参益气滴丸; 心肌梗死; 网络药理学; 靶点; 信号
通路
中图分类号 Ｒ 285
文献标志码 A 文章编号 1000 － 1492( 2021) 02 － 0194 － 08
doi: 10． 19405 / j． cnki． issn1000 － 1492． 2021． 02． 006

心肌梗死( myocardial infarction，MI) 已成为心血
管疾病死亡的重要原因之一。MI是由冠状动脉的暂
时或永久性闭塞引起的部分心肌坏死，继发炎症和心
肌缺血损伤，最终发生心力衰竭［1］。目前，手术、药物
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