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［摘要］　细菌耐药是指细菌对抗菌药物的敏感性下降，从而导致抗菌药物对细菌的抗菌作
用降低。抗菌药物的过度和不恰当使用加速了细菌耐药的发展，严重威胁着人类健康和公共卫生

安全。准确、及时地检测细菌耐药水平对于尽早识别耐药菌株、防止耐药菌株的传播及制定合理

治疗方案等具有重要意义。随着测序、质谱技术的发展，细菌耐药检测水平也逐步提高。医疗机

构、生态环境中细菌耐药水平监测对抗菌药物合理应用有很重要的参考价值，也是管理部门制定

相应政策的重要参考依据。全球、不同国家和地区相继建立了细菌耐药监测网络，为促进抗菌药

物合理应用发挥了积极作用。

［关键词］　细菌耐药；　检测；　监测
［中图分类号］　Ｒ４４６．５　　　　［文献标识码］　Ａ

　　细菌耐药是指细菌对相应抗菌药物的敏感性下
降，从而导致抗菌药物对细菌的作用降低。细菌耐药

可大致分为固有性耐药和获得性耐药，固有性耐药又

称为天然耐药，是由细菌染色体基因决定，如链球菌对

氨基糖苷类的天然耐药、铜绿假单胞菌对四环素类天

然耐药、大部分肠杆菌科细菌对青霉素Ｇ天然耐药等。
获得性耐药是指细菌通过自身基因突变或表达调控变

化、代谢途径发生改变或获得外源性耐药基因等方式，

使其不易被杀灭或抑制，是细菌产生耐药的主要原因。

ＷＨＯ在全球抗菌药物耐药监测报告中指出，细菌耐药
已成为人类社会三大死亡原因之一，每年约７０万人死

于耐药菌感染［１２］。抗菌药物的过度使用和滥用不仅

加速了细菌耐药的产生和进化，也促进了耐药菌的传

播。细菌耐药检测和监测可为临床抗菌药物的合理使

用提供可靠的参考依据，避免出现抗菌药物的滥用。

本文就目前细菌耐药检测技术及我国细菌耐药监测体

系作简要综述。

　　一、传统的细菌耐药水平检测技术

１．经典的抗菌素敏感性试验（ＡＳＴ）
ＡＳＴ简称药敏试验，是指在体外测定抗菌药物抑

制或杀灭微生物的能力，是当前国内、外临床和实验室

最常用的细菌耐药水平检测方法，按照美国临床实验

室标准化协会（ＣＬＳＩ）或欧洲药敏试验联合委员会
（ＥＵＣＡＳＴ）颁布的《抗菌药物敏感性试验执行标准》执
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行［３４］。经典ＡＳＴ包括纸片扩散法、琼脂稀释法、肉汤
稀释法及浓度梯度法等。这些经典方法常用于临床耐

药菌株的表型筛查，有助于指导临床医生合理选择抗

生素，但无法检测耐药基因。

最低抑菌浓度（ＭＩＣ）是指抗菌药物能够抑制微生
物生长所需要的最低浓度，为测定抗菌药物敏感性的

主要方法。主要原理是将含有特定数量细菌的溶液加

入含有不同药物浓度梯度的琼脂或肉汤中，观察细菌

在培养基内的生长情况，肉眼未见受试菌生长的最低

药物浓度，即为该药物的 ＭＩＣ。稀释法包括肉汤稀释
法和琼脂稀释法，是药敏试验的标准方法，该方法不仅

可以根据抗菌药物折点定性判断菌株的耐药情况，还

可直接判读ＭＩＣ的定量结果，临床使用较为广泛［５］。

纸片扩散法也被称为ＫｉｒｂｙＢａｕｅｒ（ＫＢ）抗生素试
验，是临床实验室最常用的传统定性法和确定细菌敏

感性的标准，原理是将涂有抗菌物质的纸盘置于固体

琼脂培养基上，形成一个无微生物生长的圆形区域，称

为抑菌圈，通过测定抑菌圈的直径即可判定受试菌的

药物敏感性，直径与 ＭＩＣ呈反比，使用预设的折点解
读抑菌圈大小，这种定性方法将样本划分为敏感、中介

和耐药。该方法不能测定ＭＩＣ值，但可以比较菌株药
物敏感性的强弱，一般仅用来定性判断菌株的药物敏

感情况。

Ｅｔｅｓｔ是一种结合了稀释法和扩散法的原理和特
点测定微生物对抗菌药物敏感性的定量技术。其原理

是浓度呈连续梯度的抗菌药物从标注有浓度刻度的塑

料试条中向琼脂中扩散，在试条周围抑菌浓度范围内

受试菌的生长被抑制，从而形成透明的抑菌圈，无明显

细菌生长处的刻度值即为受试菌的 ＭＩＣ。Ｅｔｅｓｔ条带
上的抗生素浓度梯度稳定，可直接量化抗菌药物敏感

度。该方法类似于纸片扩散法，但可快速读取 ＭＩＣ
值，检测简便，成本相对较高。

２．自动化系统
经典的药敏试验操作繁琐，受人为因素影响较大。

自动化系统的结果读取为自动化，减少了工作量和人

为误差，从而提高了药敏检测质量。但目前临床使用

的自动化系统配套的药敏检测板药物浓度梯度仍偏

少，定制适合流行病学监测的药敏检测板是实现药敏

检测自动标准化的有效方法。已获得美国食品药品监

督管理局（ＦＤＡ）批准的自动化 ＡＳＴ系统包括来自美
国的ＭｉｃｒｏＳｃａｎＷａｌｋＡｗａｙ２０５系统、ＰｈｏｅｎｉｘＡｕｔｏｍａｔｅｄ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ系统和 ＳｅｎｓｉｔｉｔｒｅＡＲＩＳ２Ｘ系统及来自法
国的Ｖｉｔｅｋ２系统等，这些系统配备了针对临床常见革
兰阳性和革兰阴性菌量身定制的各种药敏检测板。

ＭｉｃｒｏｓｃａｎＷａｌｋＡｗａｙ２０５系统可在７～１８小时内获得ＭＩＣ

值。ＰｈｏｅｎｉｘＡｕｔｏｍａｔｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＳｙｓｔｅｍ可在６～１６小
时内测定多种致病菌的ＭＩＣ值。ＳｅｎｓｉｔｉｔｒｅＡＲＩＳ２Ｘ需
１８～２４小时的孵育期来评估生长情况以进行 ＭＩＣ测
定。Ｖｉｔｅｋ２系统是一种先进的自动化平台，可在４～
１０小时内同时进行３０～２４０次检测，覆盖临床绝大部
分常见革兰阴性、革兰阳性病原菌［６７］。

　　二、分子技术

１．核酸扩增试验（ＮＡＡＴｓ）
（１）聚合酶链反应（ＰＣＲ）：ＰＣＲ是细菌耐药检测

中最常用的分子技术，原理是通过引物的特异性识别，

ＤＮＡ聚合酶快速扩增目标ＤＮＡ，从而检测出细菌中的
耐药基因，如ｍｅｃＡ基因（金黄色葡萄球菌对甲氧西林
耐药）、ｂｌａＳＨＶ基因（肠杆菌对 β内酰胺类耐药）、
ｔｅｔＭ基因（金黄色葡萄球菌对四环素耐药）及 ｖａｎＡ基
因（肠球菌属对万古霉素耐药）等［８１０］。ＰＣＲ技术是
一种简便、高特异性和敏感性的检测方法，但在检测未

知或新的耐药基因方面作用有限［１１］。

（２）多重ＰＣＲ（ｍＰＣＲ）：ｍＰＣＲ能够在一次操作中
检测和区分多种微生物，降低了同时扩增多个基因所

需的时间和成本［１２］。当前用于检测耐药基因的多重

ＰＣＲ技术包括ＲｅｓｐｉＦｉｎｄｅｒＳＭＡＲＴ２２检测、ＳｕｐｅｒＢｕｇＩＤ
检测、ＡｌｌｐｌｅｘＴＭ胃肠 Ｐａｎｅｌ检测和 ＢＤＭＡＸＴＭＭＤＲＴＢ
检测等［１２１４］。

（３）逆转录ＰＣＲ（ＲＴＰＣＲ）：ＲＴＰＣＲ是基于ＲＮＡ模
板扩增的 ＰＣＲ技术，将 ＲＮＡ分子转录成互补的 ＤＮＡ
分子（ｃＤＮＡ）并使用 ＰＣＲ扩增，与 ＤＮＡ分子相比，由
原始ＲＮＡ生成的ｃＤＮＡ分子纯度更高，由于没有蛋白
质等物质影响，ｃＤＮＡ更具有特异性，可用于检测耐药
基因的转录本，衡量耐药菌株的基因表达水平，不足之

处是检测耗时且费用高。Ｋｈａｎ等［１５］将 ＲＴＰＣＲ法与
免疫荧光染色试验进行比较，ＲＴＰＣＲ法检测肺炎衣
原体的 ＭＩＣ更高，准确性更高。Ｃａｎｇｅｌｏｓｉ等［１６］针对

结核分枝杆菌前体 ｒＲＮＡ进行 ＲＴＰＣＲ探针测定，结
果准确预测了对利福平和环丙沙星的耐药性。

（４）定量 ＰＣＲ（ｑＰＣＲ）：ｑＰＣＲ将实时定量荧光检
测技术引入 ＰＣＲ中，实现了 ＰＣＲ扩增区域的实时检
测，且检测结果可定量化。在ＰＣＲ扩增中使用荧光探
针，有助于实时监测扩增过程，从而缩短反应时间，能

够定量样品中微生物的相对和绝对数量。但 ｑＰＣＲ设
备和试剂较传统 ＰＣＲ昂贵。ｂｌａＣＴＸＭ基因与超广谱
β内酰胺类抗生素耐药相关，该基因常见于革兰阴性
菌（如大肠杆菌等），研究证明 ｑＰＣＲ可成功检测到该
基因［１７］。ｑＰＣＲ也可检测到ｍｅｃＡ、ｔｅｔ及ｖａｎ等基因［１８］。

（５）数字ＰＣＲ（ｄＰＣＲ）：ｄＰＣＲ是基于传统ＰＣＲ、实
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时荧光定量ＰＣＲ基础上发展起来的第３代ＰＣＲ技术，
原理是将样本中的目标分子均匀地分割成许多微小反

应单元，在每个反应单元中进行 ＰＣＲ扩增，通过对反
应单元的阳性和阴性结果进行数字计数，可以确定目

标分子的存在与否，从而实现精确定量［１９］。目前己成

功应用于商业化的ｄＰＣＲ系统根据分散方式的不同可
分为３种主要类型：基于微流控技术的微流控芯片式
数字ＰＣＲ（ｍｃｄＰＣＲ）、基于油包水微滴生成技术的微
滴式数字ＰＣＲ（ｄｄＰＣＲ）和基于微孔芯片的微孔板数字
ＰＣＲ（ｍｄＰＣＲ），分别通过微流体通道、微液滴或微流体
芯片实现分液，分隔开的每个微小区域都可进行单独

的ＰＣＲ反应。与传统 ＰＣＲ方法相比具有独特的优
势，无需标准曲线和参照，对影响效率的抑制物不敏

感，大大提高了检测敏感性、精确度和可重复性，实现

了真正意义上的绝对定量。因此该方法在低载量病原

体的绝对定量检测和罕见突变检测中的应用逐渐凸

显。然而该方法也存在一定的缺陷：不能扩增所有的

ＤＮＡ片段，不适合扩增大的片段，成本高，需要复杂的
仪器，易产生假阳性结果。

（６）环介导等温扩增技术（ＬＡＭＰ）：ＬＡＭＰ是Ｎｏｔｏｍｉ
等在２０００年发明的一种等温扩增技术，其原理是针对
靶基因的６个区域设计４种特异的引物，在ＤＮＡ聚合
酶的作用下，在恒温条件下进行的核酸扩增。由于其

不需要模板热变性、长时间的温度循环、繁琐的凝胶电

泳及紫外观察等过程，在等温条件下，进行核酸扩增

１小时，即能达到检测耐药基因的目的，克服了普通
ＰＣＲ在仪器设备和操作上的限制和缺点，具有简单、
快速、特异性高等特点。此外，研究人员基于ＬＡＭＰ还
开发出 ＳＭＡＲＴＬＡＭＰ、ＲＴＬＡＭＰ等技术和产品［２０２１］。

ＬＡＭＰ技术也存在自身局限性：对设计的引物要求高，
需同时设计多对引物，要求扩增的靶序列长度在

３００ｂｐ以上，电泳阳性反应出现梯度条带，不易鉴别非
特异性扩增。但总体而言，ＬＡＭＰ技术步骤简单、省时
且经济，适用于临床细菌耐药基因的快速诊断和筛查。

２．高通量测序技术
二代测序（ＮＧＳ）采用的是短序列平行测序的方

法，可同时实现对数十亿条短序列的深度测序，是目前

应用广泛的高通量测序方法。三代测序又称为纳米孔

测序，可将单核苷酸分子精确地定位到纳米尺寸的孔

隙中，不同的碱基在孔隙中通过时产生不同的电流，根

据电流信号以此来明确每个核苷酸的碱基序列，从而

实现准确的测序。与二代测序相比，三代测序具有碱

基序列读长更长、速度快和可边测序边分析等特点。

Ｓｃｈｍｉｄｔ等［２２］的一项研究表明，纳米孔测序在４小时
内能有效检测尿液中的获得性耐药基因，也强调了纳

米孔测序对选择抗菌药物的意义。总体而言，纳米孔

测序在识别细菌性肺炎病原菌及耐药基因上有极大的

优势。ＮＧＳ技术在微生物检测中的应用主要包括：全
基因组测序（ＷＧＳ）、宏基因组测序（ｍＮＧＳ）和靶向测
序（ｔＮＧＳ）：

（１）ＷＧＳ：ＷＧＳ是指对某种病原体全部基因组进
行测序。在细菌耐药检测领域，ＷＧＳ可提供细菌全面
的耐药基因谱，并通过耐药基因预测其耐药表型，揭示

相关耐药机制，从而为临床用药提供依据。缺点是需

要进行分离培养出目标菌株后再进行测序，故目前更

多应用于科学研究。虽然 ＷＧＳ检测能够准确检测已
知耐药基因和新发突变，但新发突变对表型的影响仍

需要进一步研究确定。

（２）ｍＮＧＳ：ｍＮＧＳ能够直接检测特定环境标本中
的所有遗传物质，包括样本中多种类型的病原体。与

传统方法相比，ｍＮＧＳ可无偏倚地检出样本中的病原
体，敏感性及特异性高，检测速度较快，在临床细菌耐

药基因检测中，ｍＮＧＳ能诊断未知病原体的感染，并挖
掘其耐药基因，对临床发现致病原有很大帮助，且目前

在临床应用中越来越广泛，但在耐药基因检测方面，该

技术尚缺乏标准化和自动化的分析流程，且部分受限

于样本基因提取，对细菌耐药基因的大规模筛查较为

困难。

（３）ｔＮＧＳ：ｔＮＧＳ可检测特定病原体及特定基因组
区域，其优点是特异性和敏感性高、周转时间短，缺点

是检测范围有限，无法识别新的病原体或耐药位点，但

随着技术进步，ｔＮＧＳ在耐药检测方面仍具有巨大可靠
性与前景。如相关研究表明，ｔＮＧＳ检测结核分枝杆菌
异烟肼、利福平、莫西沙星及乙胺丁醇耐药性的敏感性

度均大于９５％，未来有望成为耐药结核的常规诊断手
段［２３］。

（４）单细胞转录组测序（ｓｃＲＮＡｓｅｑ）：ｓｃＲＮＡｓｅｑ
指对单个细胞的转录组进行测序，从而获得转录组学

信息，揭示细胞群差异和细胞进化关系［２４］。我们团队

也在尝试将ｓｃＲＮＡｓｅｑ应用于单个微生物，如细菌细
胞的转录组测序中。但该技术的发展受限于微生物

ｍＲＮＡ含量低、部分细菌独特的细胞壁和细胞膜及
ｍＲＮＡ无多聚腺苷酸化等原因，技术壁垒高，仍需进一
步探索。

３．基因芯片技术
基因芯片又称为ＤＮＡ微阵列，是一种基于杂交原

理，同时将大量探针固定于固相表面，核酸样本经荧光

标记或扩增后，利用核酸杂交的特异性对大批量未知

样品进行检测、分析的方法。基因芯片技术具有高通

量、高效、快速、准确的特点，不仅可反映样本携带某种
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耐药基因的情况，还可同时检测多种耐药基因的携带

情况，对包括未知病原体鉴定、疾病因子筛查、细菌耐

药基因检测等方面具有重要意义。国内、外众多研究

均显示了基因芯片技术在细菌耐药检测领域中的重大

优势和潜在应用价值。该技术也存在局限性：如无法

获得精确的 ＭＩＣ值、设备和配套芯片价格昂贵、耗时
长等，这些都会制约该技术大规模推广应用。

４．荧光原位杂交（ＦＩＳＨ）
ＦＩＳＨ是一种以定量方式可视化目标 ＤＮＡ的高度

特异性方法，其根据碱基互补配对原则，通过特殊手

段使带有荧光物质的探针与目标ＤＮＡ接合，再通过荧
光显微镜直接观察目标 ＤＮＡ的所在位置。这种经典
的ＦＩＳＨ方法既快速又易于标准化，因此可用于分子
快速检测。目前基于ＦＩＳＨ技术已经开发的检测包括
ＸｐｒｅｓｓＦＩＳＨ、ＱｕｉｃｋＦＩＳＨ、ＲＡＳＥＲＦＩＳＨ、ＤＶＣＦＩＳＨ等［２５２７］。

理论上，ＦＩＳＨ探针可与细胞内ＲＮＡ杂交，在参与蛋白
质合成的细胞中有丰富的核糖体，可放大荧光强度。

研究人员针对存活的细菌开发了 ｒＲＮＡ探针检测，
ｒＲＮＡ探针技术可更好地检测活跃细胞的代谢、生长
和耐药性转录表达。上述基于荧光探针技术检测耐药

基因具有可视化、特异性强等优点，但此类探针无法检

出新的耐药基因，对于具有突变位点的耐药基因的检

测准确率也显著降低。

　　三、新技术

１．质谱检测
质谱仪是用来进行质量分析的仪器，具有敏感性

高、分析速度快、测量范围广和色谱联用等特点。常用

于细菌耐药性检测的质谱仪有基质辅助激光解吸电离

飞行时间质谱（ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）、液相色谱串联质谱
（ＬＣＭＳ／ＭＳ）和轨道阱组合质谱。其中 ＭＡＬＤＩＴＯＦ
ＭＳ技术是近年来发展起来的一种新型的软电离生物
质谱，其原理是先将生物分子电离，离子在电场作用下

加速飞过飞行管道，根据到达检测器的飞行时间不同

形成蛋白质指纹谱，然后经软件与数据库中标准指纹

图谱进行对比，从而达到鉴别的目的。该检测技术主

要是通过检测抗菌药物的修饰和水解情况来检测细菌

耐药相关酶，或检测耐药株、敏感株指纹图谱的改变来

判断耐药株和敏感株，从而达到检测细菌耐药性的目

的。与传统药敏试验相比，该技术只能区分敏感株和

耐药株，无法获得准确的 ＭＩＣ值。ＬＣＭＳ／ＭＳ通常用
来检测小分子的耐药生物标志物并可对其进行定量，

适用于部分耐药机制清楚的细菌，轨道阱组合质谱因

其高分辨率常用来识别耐药细菌的特征肽段。未来可

用质谱对耐药细菌进行基因测序来鉴定耐药基因。由

于该技术设备和配套试剂昂贵、检测耐药种类有限，制

约了其在临床和基层大范围推广应用，主要用于细菌

耐药的科学研究领域。

２．微流控和生物传感器技术
微流控技术通过控制流体的流动，将样品处理、反

应、分离和检测整合到微流控芯片上，并可与 ＰＣＲ、
ＬＡＭＰ、质谱、荧光、电化学等检测技术联用。该技术对
操作人员技术要求不高、样本量少、敏感性高，可提供

自动化和高通量分析，适用于各种复杂环境下病原微

生物的精准、快速检测。

生物传感器可利用一系列物理、化学和生物测量

来识别特定微生物或生物标志物的存在。其中具有代

表性和研究最多的是拉曼光谱技术。拉曼光谱是基于

拉曼散射效应的分子振动光谱，能够提供关于分子结

构和构型的“指纹”信息，其谱峰窄、分辨率高，可显示

致病菌间的细微差别。当样品与某些金属如银、金等

表面接触时，其拉曼散射信号会急剧增强，最高可达

１０个数量级以上，这种现象称为表面增强拉曼散射，
相应的光谱称为表面增强拉曼光谱（ＳＥＲＳ）。ＳＥＲＳ具
有快速、灵敏、无损伤等优点，可直接获取分子指纹信

息，但该技术在基础研究和临床应用之间仍存在差异。

３．机器学习和预测分析
近年来人工智能在医学领域的研究中占据越来越

重要的地位，成为肺炎的流行病学、影像学及治疗药物

筛选等方面重要的辅助工具。研究表明即使在未明确

耐药机制的情况下，对数据集进行训练，机器学习模型

也有较高的预测能力，临床医师甚至可利用来自当地

抗菌药物敏感性数据模型来指导经验性治疗选择，可

达到７５．８％的准确性［２８］。预测的准确性取决于使用

的数据质量和数量、机器学习算法的选择及选择用于

分析的特征。值得注意的是，这些研究是在特定的数

据集上进行的，不能推广到其他数据集。因此，在依赖

机器学习模型进行临床决策之前，有必要对其在新数

据集上的有效性进行全面评估。

　　四、细菌耐药水平监测

通过细菌耐药监测研究可获得全球、不同国家和

地区等不同范围致病菌感染发生率和耐药动态，了解

细菌耐药性产生与抗菌药物应用关系，预测细菌耐药

发展变化趋势，明确耐药机制，指导临床医生采取合适

的防控措施和治疗方法，评价治疗有效性，进而延缓细

菌耐药的产生或发展，此外还可引导研究出新的、更有

效的抗菌药物。

细菌耐药监测可由政府、企业、学会及专家等发

起，规模可是国际、全国、地区及医院等范围。监测对
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象可选择不同人群、致病菌和抗菌药物。监测内容包

括细菌耐药趋势及其与耐药机制和抗菌药物使用的关

系、抗菌药物处方和感染转归等。

国际已建立一些具有代表性的、不同规模的监测

网或监测项目，如 ＳＥＮＴＲＹ抗菌药物监测项目、重症
监护细菌耐药流行病学研究项目、美国医院感染监

测系统（ＮＮＩＳ）和欧洲耐药性监测网（ＥＡＲＳＮｅｔ）等。
国内具有代表性的监测网包括全国细菌耐药监测网

（ＣＡＲＳＳ）、国家抗生素细菌耐药性监测中心和中国细
菌耐药监测（ＣＨＩＮＥＴ）等。此外，许多地区和单位在
当地建立了不同级别的细菌耐药监测网点，旨在通过

监测不同地区、不同级别医院的细菌耐药情况，进一步

了解我国不同地区和不同级别医院细菌分离株耐药性

特点。如２０２３年上半年 ＣＨＩＮＥＴ中排名前５的分离
菌分别为大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌、金黄色葡萄球

菌、鲍曼不动杆菌和铜绿假单胞菌，鲍曼不动杆菌从第

５位上升至第４位，碳青霉烯类耐药革兰阴性杆菌的
检出率仍保持高位，甲氧西林耐药葡萄球菌检出率为

３１．７％，较前出现上升趋势［２９］。这些对临床用药指导

及抗菌药物合理应用具有重要意义。

　　五、总结

细菌耐药是在全球范围内危害人类生命健康的重

大公共卫生问题。抗菌新药研发的速度已追赶不上细

菌耐药的进化速度。本文总结了检测细菌耐药的传统

经典方法、各种分子技术以及新型技术。细菌耐药监

测也是未来需要密切关注的发展方向，在现有被动监

测的基础上，加大主动监测力度，开展耐药菌流行病学

调查及新机制研究，以期为临床合理应用抗菌药物，进

一步控制细菌耐药水平提供指导。
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ＰｏｔｅｎｔｉａｌＭｅｔｈｏｄｆｏｒＩｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇＶｉａｂｌｅＶｉｂｒｉｏｐａｒａｈａｅｍｏｌｙｔｉｃｕｓｉｎＯｙｓ
ｔｅｒｓａｎｄＭｕｓｓｅｌｓ［Ｊ］．Ｆｏｏｄｓ，２０２１，１０（７）：１５０２．

［２７］ＳａｌｉｍｎｉａＨ，ＦａｉｒｆａｘＭＲ，ＬｅｐｈａｒｔＰ，ｅｔａｌ．Ａｎｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，ｐｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ，
ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆＡｄｖａｎＤｘＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ
ＱｕｉｃｋＦＩＳＨＢＣｗｉｔｈｍｅｃＡＸｐｒｅｓｓＦＩＳＨｆｏｒｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅ
ｓｉｓｔａｎｔＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓａｕｒｅｕｓｉｓｏｌａｔｅｓｆｒｏｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂｌｏｏｄｃｕｌｔｕｒｅｓ［Ｊ］．
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