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研究报告

克罗诺杆菌属食品分离株种水平鉴定方法比较研究

张红芝,刘雪薇,魏腾,鲁珺琰,张曦

(上海市疾病预防控制中心,上海 　 200336)

摘 　 要:目的 　 研究食品中分离克罗诺杆菌属种的鉴定方法,旨在建立稳定、可靠的种的鉴定方法。 方法 　 本研

究选择三种鉴定方法,包括生化鉴定 ( VITEK
 

2
 

Compact) 法、基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱 ( MALDI-TOF
 

MS)、全基因组测序,通过比较分析三种方法对 19 株克罗诺杆菌属的鉴定结果,阐述三种鉴定方法的优缺点及其适

用性。 结果 　 本研究中 19 株克罗诺杆菌属的鉴定结果显示,VITEK
 

2
 

Compact 对阪崎克罗诺杆菌和丙二酸盐克罗

诺杆菌的鉴定准确率只有 67%和 66%,而 MALDI-TOF
 

MS 和全基因组测序的鉴定结果一致,因此可以判定 MALDI-
TOF

 

MS 能够快速、准确、高通量对克罗诺杆菌属进行种的鉴定。 但是 MALDI-TOF
 

MS 受限于数据库,不能鉴定到

亚种的水平。 结论 　 本研究结果提示 VITEK
 

2
 

Compact 法不适用于克罗诺杆菌属种的鉴定;全基因组测序鉴定结

果准确可靠;MALDI-TOF
 

MS 可以实现快速、高通量、准确的鉴定,仍需要进一步研究克罗诺杆菌属 3 个亚种的蛋白

指纹图谱特点,丰富蛋白指纹图谱数据库,使其能够准确鉴定克罗诺杆菌属的 7 个种和 3 个亚种。
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Abstract:
  

Objective　 To
 

compare
 

the
 

species
 

identification
 

method
  

of
 

Cronobacter
 

spp.
 

in
 

food,
 

in
 

order
 

to
 

establish
 

rapid,
 

high
 

throughout
 

identification
 

method.
 

Methods　 A
 

total
 

of
 

19
 

Cronobacter
 

spp.
 

in
 

foods
 

were
 

identified
 

with
 

three
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method
  

including
 

biochemical
 

method
  

using
 

VITEK
 

2. 0
 

Compact,
 

matrix
 

assisted
 

laser
 

desorption / ionization
 

time
 

of
 

flight
 

mass
 

spectrometry ( MALDI-TOF
 

MS) and
 

whole-genome
 

sequencing
 

( WGS) .
 

The
 

advantages
 

and
 

disadvantages
 

of
 

the
 

three
 

identification
 

method
  

were
 

analyzed.
 

Results 　 The
 

result
  

indicated
 

that
 

the
 

accuracy
 

of
 

VITEK
 

identification
 

for
 

C. sakazakii
 

and
 

C. malonaticus
 

was
 

67%
 

and
 

66%
 

respectively.
 

However,
 

WGS
 

and
 

MALDI-TOF
 

MS
 

obtained
 

the
 

same
 

result
 

for
 

19
 

Cronobacter
 

spp. .
 

Three
 

subspecies
 

could
 

not
 

be
 

identified
 

by
 

MALDI-TOF
 

MS
 

due
 

to
 

the
 

limited
 

database.
 

Conclusion　 Biochemical
 

method
  

could
 

not
 

be
 

used
 

for
 

species
 

identification
 

of
 

Cronobacter
 

spp.
 

MALDI-TOF
 

MS
 

was
 

rapid,
 

high
 

throughout
 

and
 

accurate,
 

but
 

still
 

need
 

to
 

expand
 

the
 

fingerprint
 

database
 

for
 

more
 

Cronobacter
 

spp.
 

isolates.
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　 　 克罗诺杆菌属(Cronobacter
 

spp. ),原阪崎肠杆菌

(Enterobacter
 

sakazakii),属于肠杆菌科,由 7 个种和 3
个亚 种 组 成, 7 个 种 分 别 为 阪 崎 克 罗 诺 杆 菌

( C. sakazakii )、 丙 二 酸 盐 克 罗 诺 杆 菌

(C. malonaticus)、苏黎世克罗诺杆菌(C. turicensis)、
莫金斯克罗诺杆菌(C. muytjensii)、都柏林克罗诺杆

菌 ( C. dublinensis )、 康 迪 蒙 提 克 罗 诺 杆 菌

( C. condimenti )、 尤 尼 沃 斯 克 罗 诺 杆 菌

(C. universalis),3 个亚种包括都柏林克罗诺杆菌奶粉

亚种(C. dublinensis
 

subsp.
 

lactaridi)、都柏林克罗诺

杆菌都柏林亚种(C. dublinensis
 

subsp.
 

dublinensis)和

都柏林克罗诺杆菌洛桑亚种 (C. dublinensis
 

subsp.
 

lausannensis) [ 1-4] 。 流行病学和实验室研究结果显示

克罗诺杆菌属的 7 个种均有致病性,对免疫力低下的

人群特别是新生儿、早产儿和老人能引起严重的脑

膜炎、坏死性小肠结肠炎和菌血症, 死亡率高达

40% ~ 80% [ 5-6] 。 但是不同种之间毒力表型差异较

大,与新生儿感染有关的主要有阪崎克罗诺杆菌、
丙二酸盐克罗诺杆菌和苏黎世克罗诺杆菌 [ 7] 。 大

量的研究表明,克罗诺杆菌属是一种广泛存在的微

生物,存在于土壤、水、尘土等自然环境以及家庭环

境、零售食品中,奶酪、猪肉、蔬菜、谷类、草药、香辛

料和牛奶等食品均有被克罗诺杆菌污染的报道。
目前对克罗诺杆菌属进行种的鉴定在常规的

监测中仍旧存在一定的困难,生化反应是常用的鉴

定方法,但是其操作繁琐且存在一定假阳性 [ 3] 。 分

子生物学技术已被广泛应用于微生物的鉴定,如

16S
 

rRNA 分析 [ 8] 、聚合酶链式反应( PCR) 法 [ 9] 、荧
光定量 PCR 法 [ 10] ,可以弥补传统生化方法操作繁

琐、稳定性低的缺陷,但是其也存在局限性,如 16S
 

rRNA 无法将阪崎克罗诺杆菌和丙二酸盐克罗诺杆

菌严格区分,不能一次性将克罗诺杆菌属的所有种

区分,仍需要进一步优化,目前未能广泛应用 [ 11] 。
近年 来 基 质 辅 助 激 光 解 吸 电 离 飞 行 时 间 质 谱

( MALDI-TOF
 

MS)技术和全基因组测序技术广泛应

用于细菌的鉴定工作,可以弥补传统生化方法操作

繁琐、区分度差、稳定性差等缺陷。 因此本研究对

生化鉴定( VITEK
 

2
 

Compact)法、MALDI-TOF
 

MS 和

全基因组测序三种鉴定方法进行了比较分析,旨在

建立针对克罗诺杆菌属稳定、可靠的种的鉴定方法。

1　 材料与方法

1. 1　 材料

1. 1. 1　 菌株来源

标准菌株( ATCC
 

51329) 购自美国典型菌株保

藏中心;质谱鉴定用参考菌株( ATCC
 

8739) 购自法

国梅里埃。
1. 1. 2　 主要仪器与试剂

VITEK
 

2
 

Compact 生化鉴定仪、MALDI-TOF
 

MS
仪均购自法国生物梅里埃,Illumina

 

Hiseaxten
 

PE150
测序仪(美国 Illumina) 。

VITEK
 

MS-CHCA 基质液 ( 法国梅里埃) ,阪崎

肠杆菌显色平板、哥伦比亚血平板均购自上海申

启,细菌全基因组提取试剂盒 ( 日本 Takara ) 。 甲

酸、乙腈均为色谱纯,无水乙醇。
1. 2　 方法

1. 2. 1　 菌株分离

根据 2019 年国家食品污染物和有害因素风险

监测工作手册 [ 12] ,对上海市市售谷物冲调产品及婴

儿配方奶粉进行克罗诺杆菌属的检测,检测方法依

据 GB
 

4789. 40—2016 《 食品安全国家标准
 

食品微

生物学检验
 

克罗诺杆菌属(阪崎肠杆菌)检验》 [ 13] 。
1. 2. 2　 生化鉴定

用无菌棉签挑取细菌,在无菌 0. 9% 氯化钠溶

液中研磨混匀,制成的菌悬液浓度为 0. 5 ~ 0. 63 麦

氏单位,采用 GN 鉴定卡,参考 VITEK
 

2
 

Compact 操

作规程:将 GN 卡片按顺序放在卡架上,输样管浸入

调好的菌悬液中,然后将卡架放入仪器的填充仓,
填充完毕,扫描条码,开始检测。 8

 

h 后观察结果。
1. 2. 3　 MALDI-TOF

 

MS 鉴定 [ 10,14]

直接涂布法:用无菌接种环直接挑取单菌落,
涂布于样品靶板上。 每个靶板有 48 个点位,包括

3 个用于涂校准的标准菌株,每次最多可以放 3 个

靶板,即一次性可以鉴定 135 份样品。 涂布完成后,
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靶板于室温条件下晾干,再覆盖 1. 0
 

μL 基质溶液,
晾干后进行质谱分析。 30

 

min 后观察结果。
甲酸-乙腈处理法:挑取适量(约 5 ~ 10

 

mg)菌落

样品于 1. 5
 

mL 离心管中,加入 900
 

μL 无水乙醇,混
匀;12

 

000
 

r / min 离心 2
 

min(离心半径为 6. 7
 

cm) ,
弃去上清液;加入 40

 

μL
 

70% 甲酸,混匀,再加入

40
 

μL 乙腈,混匀,12
 

000
 

r / min 离心 2
 

min(离心半

径为 6. 7
 

cm) ,吸取 1
 

μL 上清液点在靶板上,自然

晾干后再点 1
 

μL
 

CHCA 基质覆盖,晾干后进行质谱

分析。 30
 

min 后观察结果。
MALDI-TOF

 

MS 数 据 采 集: 采 集 m / z 在 2 ~
10

 

kD 之间数据,结果用 Biotype 软件进行分析,获

得鉴定可信度,60% ~ 99. 9%仅 1 个鉴定结果选项视

作好的鉴定。 如果可信度> 60%,但是有 2 ~ 4 个鉴

定选项,需要重复试验或者补充试验进行重新鉴

定。 若可信度 < 60%,无鉴定选项,或者低分辨,即

有 4 个以上的鉴定选项,则判定为不能鉴定,即与数

据库中的任何质谱不能匹配。
1. 2. 4　 全基因组测序鉴定细菌

取适量新鲜菌液,用细菌全基因组提取试剂盒

提取细菌全基因组 DNA。 全基因组测序由生工生

物工程公司完成,采用 Illumina
 

Hiseaxten
 

PE150 测

序仪进行全基因组分析。 测序策略:先将样品 DNA
随机打断,构建 DNA 文库,再分别进行平行测序。
数据处理:测序获得原始数据,进行质控,将合格的

数据 Clean
 

data 导入 BioNumerics
 

7. 0 软件进行序列

拼接。 最后将完成拼接的基因组序列,上传到网站

https: / / pubmlst. org / bigsdb? db = pubmlst _ rmlst _
seqdef_kiosk,进行菌种鉴定。

2　 结果

2. 1　 检测结果

如表 1 所示,共检测到 19 株克罗诺杆菌属菌

株,其中 1 株分离自婴儿配方奶粉,其他均分离自谷

物及其制品。 阪崎肠杆菌显色平板上的菌落均显

示蓝绿色,在胰蛋白胨大豆琼脂( TSA) 平板上为黄

色菌落,氧化酶试验阴性。

表 1　 19 株克罗诺杆菌属鉴定结果

Table
 

1　 Identification
 

of
 

19
 

Cronobacter
 

spp.
菌株
编码

样品来源 生化鉴定
MALDI-TOF

 

MS
直接点样 甲酸-乙腈二次处理

全基因组测序

cg1 黑芝麻糊 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 / 丙二酸盐克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌

cg3 黑芝麻糊 都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种 丙二酸盐克罗诺杆菌 — 丙二酸盐克罗诺杆菌

cg4 营养麦片 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg8 营养面条 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 / 丙二酸盐克罗诺杆菌 /
都柏林克罗诺杆菌

阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌

cg9 燕麦片 都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种 丙二酸盐克罗诺杆菌 — 丙二酸盐克罗诺杆菌

cg10 黑芝麻糊 丙二酸盐克罗诺杆菌 丙二酸盐克罗诺杆菌 — 丙二酸盐克罗诺杆菌

cg11 黑豆粉 丙二酸盐克罗诺杆菌 丙二酸盐克罗诺杆菌 — 丙二酸盐克罗诺杆菌

cg12 黑芝麻糊 都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg13 燕麦片 丙二酸盐克罗诺杆菌 丙二酸盐克罗诺杆菌 — 丙二酸盐克罗诺杆菌

cg14 黑芝麻糊 丙二酸盐克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg15 婴儿配方奶粉 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg16 黑芝麻糊 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg17 黑芝麻糊营养米糊 莫金斯克罗诺杆菌 莫金斯克罗诺杆菌 — 莫金斯克罗诺杆菌

cg18 藕粉 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg19 黑芝麻糊 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 / 丙二酸盐克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌

cg20 营养麦片 都柏林克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg21 营养面条 都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种 都柏林克罗诺杆菌 — 都柏林克罗诺杆菌
都柏林亚种

cg22 婴儿碎细面 都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种 阪崎克罗诺杆菌 — 阪崎克罗诺杆菌

cg23 婴儿胡萝卜粒面 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 / 丙二酸盐克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌 阪崎克罗诺杆菌

注:—为未进行甲酸-乙腈二次处理

2. 2　 菌株的生化鉴定结果

如表 1 所示,本研究中 19 株克罗诺杆菌属菌株

最终鉴定结果为:8 株阪崎克罗诺杆菌、1 株都柏林克

罗诺杆菌、5 株都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种、4 株丙

二酸盐克罗诺杆菌和 1 株莫金斯克罗诺杆菌。
2. 3　 MALDI-TOF

 

MS 鉴定结果

图 1 所示,4 张蛋白指纹图谱分别代表阪崎克

罗诺杆菌、
 

丙二酸盐克罗诺杆菌、莫金斯克罗诺杆

菌和都柏林克罗诺杆菌的蛋白指纹图谱,可信度均

为 99. 9%。 这 4 张蛋白指纹图谱既有共性又有差

异,不同 菌 株 的 蛋 白 指 纹 图 谱 有 相 同 的 质 荷 比

(m / z)及相应的离子峰,如 m / z
 

9
 

000 ~ 10
 

000 处均

有相似离子峰,m / z 分别为 9
 

477、9
 

476、9
 

477 和

9
 

478;在 m / z
 

5
 

000 处有相似的离子峰,m / z 分别为
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图 1　 MALDI-TOF
 

MS 鉴定克罗诺杆菌属蛋白指纹图谱

Figure
 

1　 Protein
 

mass
 

spectrometric
 

profiles
 

of
 

Cronobacter
 

spp.
 

by
 

MALDI-TOF
 

MS

5
 

380、5
 

381、5
 

380 和 5
 

381。 除了相同的蛋白指

纹,每张图均有其特异的蛋白指纹,如图 A 在 m / z
 

8
 

000 处有离子峰 6
 

170,图 B 在 m / z
 

5
 

700 处有离

子峰 5
 

742,图 C 在 m / z
 

3
 

000 处有离子峰 2
 

852,
图 D 在 m / z

 

6
 

000 处有离子峰 6
 

318,最终这些相

同的和不同的蛋白指纹组成了种特异性指纹图

谱,是判定克罗诺杆菌属不同种的依据。 本研究

中 19 株克罗诺杆菌属的菌株最终鉴定结果为:
8 株阪崎克罗诺杆菌、5 株丙二酸盐克罗诺杆菌、
1 株莫金斯克罗诺杆菌、1 株都柏林克罗诺杆菌、
不能确定者有 4 株。 对 4 株未能鉴定的菌株,利用

甲酸 -乙腈二次处理,对新鲜的菌体重新处理,上机

鉴定,最终全部鉴定成功,均为阪崎克罗诺杆菌

(可信度 99. 9% ) 。
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2. 4　 全基因组测序鉴定结果

本研究获得的 19 株克罗诺杆菌属全基因组测

序的原始数据经过分析,满足以下条件:平均测序

读长为 200 ~ 300
 

bp,原始数据量≥1. 5
 

G,且 Q20 高

质量数据量平均 1. 2
 

G(有效数据≥1G) ;基因组整

体覆盖深度≥100
 

X;碱基数据质量值 Q20 ≥95%,
Q30≥85%,读长数量<100 个,重叠群数量<200 个,
单碱基错误率低于十万分之一。

通过比对分析,鉴定结果为:12 株阪崎克罗诺

杆菌、5 株丙二酸盐克罗诺杆菌、1 株莫金斯克罗诺

杆菌、1 株都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种,这些菌株

的鉴定可信度均为 100%。
2. 5　 三种方法鉴定克罗诺杆菌属结果比较

表 1 为三种方法的鉴定结果,全基因组测序和

MALDI-TOF
 

MS 的鉴定结果一致,12 株阪崎克罗诺

杆菌、5 株丙二酸盐克罗诺杆菌、1 株莫金斯克罗诺

杆菌和 1 株都柏林克罗诺杆菌。 而生化鉴定结果与

上面两种方法的鉴定结果差异较大,其中 8 株阪崎

克罗 诺 杆 菌 的 鉴 定 结 果 与 全 基 因 组 测 序 和

MALDI-TOF
 

MS 的鉴定结果一致,但其他 4 株阪崎

克罗诺杆菌经生化鉴定为 2 株都柏林克罗诺杆菌都

柏林亚种、1 株丙二酸盐克罗诺杆菌和 1 株都柏林

克罗诺杆菌,结果显示生化鉴定阪崎克罗诺杆菌的

准确率较低,只有 67%。 全基因组测序鉴定结果显

示有 5 株丙二酸盐克罗诺杆菌,与 MALDI-TOF
 

MS
的鉴定结果一致,而生化鉴定结果显示只有 3 株丙

二酸盐克罗诺杆菌的鉴定结果与上面两种方法一

致,其余 2 株丙二酸盐克罗诺杆菌均被鉴定为都柏

林克罗诺杆菌都柏林亚种,准确率为 60%。 三种方

法对 1 株都柏林克罗诺杆菌和 1 株莫金斯克罗诺杆

菌的鉴定结果是一致的,但是全基因组测序和生化

鉴定均将都柏林克罗诺杆菌鉴定到亚种水平,即为

都柏林克罗诺杆菌都柏林亚种。 三种方法优缺点

比较结果见表 2。

表 2　 三种方法鉴定克罗诺杆菌属菌种优缺点比较

Table
 

2　 Advantages
 

and
 

disadvantages
 

of
 

species
 

identification
 

for
 

Cronobacter
 

spp.
 

using
 

three
 

methods
鉴定方法 优点 缺点

VITEK 生化鉴定方法 应用较早,方法成熟 操作繁琐,耗时长,准确率低

MALDI-TOF
 

MS 鉴定方法 快速、高通量,可实现克罗诺杆菌属菌种的鉴定 数据库需进一步完善,不能鉴定到亚种

全基因组测序鉴定方法 可准确鉴定克罗诺杆菌属菌种、亚种 操作繁琐、耗时长,对人员、设备要求高

3　 讨论

本研究从婴儿配方奶粉、谷物及其制品中分离

到 19 株克罗诺杆菌属,MALDI-TOF
 

MS 和全基因组

测序鉴定结果一致,其中 12 株阪崎克罗诺杆菌、5
株丙二酸盐克罗诺杆菌、1 株莫金斯克罗诺杆菌和 1
株都柏林克罗诺杆菌。 研究 [ 7,15] 报道克罗诺杆菌属

的 7 个种的毒性之间有差异,并不是所有的种都与

感染有关,只有阪崎克罗诺杆菌、丙二酸盐克罗诺

杆菌和苏黎世克罗诺杆菌与新生儿感染相关。 本

研究从上海市市售谷物冲调产品及婴儿配方奶粉

中分离到两种与新生儿感染相关的种,分别是阪崎

克罗诺杆菌和丙二酸盐克罗诺杆菌,尤其是在婴儿

配方奶粉中分离到阪崎克罗诺杆菌,提示其引起婴

儿感染的潜在风险,因此,对克罗诺杆菌属鉴定到

种的水平,可以了解食品中该属种的分布情况,从

而确定其毒性、致病性,掌握该菌的污染规律,为控

制由其引起的食源性疾病提供基础数据,提升食品

安全水平。
为了建立适用于克罗诺杆菌属菌种的鉴定方

法,将其应用于监测工作中,本研究阐述了两种常

用鉴定方法 ( VITEK 和 MALDI-TOF
 

MS) 对克罗诺

杆菌属种的鉴定结果,以及全基因组测序技术的鉴

定结果,并深入比较分析其优缺点。 研究结果显示

生化鉴定法对克罗诺杆菌属进行种的鉴定结果可

靠性很低,对阪崎克罗诺杆菌和丙二酸盐克罗诺杆

菌的鉴定准确率只有 67%和 66%,虽然准确鉴定都

柏林克罗诺杆菌和莫金斯克罗诺杆菌,但是由于这

两种菌数量太少,分别只有 1 株,不能确定生化鉴定

法对其鉴定的准确性。 总之,不建议采用生化鉴定

法鉴定克罗诺杆菌属菌种。
本研究显示 MALDI-TOF

 

MS 能在 30
 

min 内完

成 135 份样品的鉴定,具有快速、高通量的优势,此
技术目前已经广泛应用于细菌的鉴定中。 研究报

道基质、培养条件、菌体处理被认为是影响 MALDI-
TOF

 

MS 分析微生物的 3 个主要因素,但是赵贵明

等 [ 16] 的研究显示克罗诺杆菌对生长条件的要求较

为宽泛,因此本研究选择哥伦比亚血平板作为克罗

诺杆菌的培养平板。 菌体处理对鉴定结果影响较

大,本研究中 4 株菌通过直接涂布法无法鉴定,利用

甲酸-乙腈二次处理之后得到鉴定结果,可信度均为

99. 9%。 这可能是由于直接涂布法易受菌体其他代

谢物的干扰,甲酸-乙腈提取法可以将细菌内部和表

面蛋白质提取出来,能够包含更多的蛋白标志物。
本研究显示 MALDI-TOF

 

MS 能够准确鉴定 4 种克罗

诺杆菌,分别为阪崎克罗诺杆菌、丙二酸盐克罗诺
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杆菌、都柏林克罗诺杆菌和莫金斯克罗诺杆菌。
STEPHEN 等 [ 14] 利用这种方法鉴定出 7 种克罗诺杆

菌。 但本研究结果显示 MALDI-TOF
 

MS 对都柏林

克罗诺杆菌的鉴定不能达到亚种水平,这是由于微

生物蛋白指纹图谱数据库不够完善,亚种的图谱尚

未被数据库收录,从而导致鉴定困难。 因此进一步

分析亚种的蛋白指纹图谱,完善克罗诺杆菌 MALDI-
TOF

 

MS 数据库,可以实现对克罗诺杆菌属进行快

速、准确、高通量种的鉴定。
全基因组测序鉴定细菌是基于细菌染色体中的

52 个核糖体( rpsA-U,
 

rplA-U,
 

rpmA-U)进行比对,对
细菌菌种的鉴定准确可靠,因此全基因组测序的鉴定

结果能够进一步确证 MALDI-TOF
 

MS 鉴定的准确性。
虽然全基因组测序在细菌鉴定方面具有其他方法不

能比的优势,但是由于全基因组测序繁琐,应用于常

规监测有一定局限性。 而 MALDI-TOF
 

MS 可以实现

快速、高通量鉴定,能更好的应用于监测工作中。 但

由于本研究菌株数量有限,克罗诺杆菌属菌种有限,
有待积累更多的菌株对 MALDI-TOF

 

MS 的鉴定方法

进行验证,并进一步完善数据,建立快速、便捷、高通

量的 MALDI-TOF
 

MS 鉴定方法。
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