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·临床论著·

两种 MALDI-TOF 质谱仪对临床分离细菌

鉴定结果的比较

孟冬娅  任微  罗艳萍  任晓庆  杨继勇  褚美玲  盛翔宇  薛文成  

     【摘要】目的  比较并评价两种商业化MALDI-TOF MS系统——Bruker Biotyper和Vitek-MS在临床

常规实验室细菌鉴定中的应用。方法  收集沈阳军区总医院2011年1月至2013年6月临床分离的细菌共

238株（包括40个菌属和81个菌种）。按照本实验室临床菌株年分离率，将其分为临床常见菌（149
株）和不常见菌（89株）。同时采用两种MALDI-TOF-MS系统对上述菌株进行鉴定，结果与Vitek2 
compact常规生化鉴定进行比较，对3种方法检测结果不一致菌株用16 S rDNA测序确认。 结果  本研究

238株细菌中，Bruker Biotyper和Vitek-MS属的正确鉴定率分别为95%和90%，种的正确鉴定率分别为

91%和87%，无鉴定结果的菌株分别为11株和21株。在149株常见细菌中，Bruker Biotype属和种的正

确鉴定率分别为98%和96%，Vitek- MS属和种的正确鉴定率分别为97%和95%。89株不常见细菌中，

Bruker Biotype和Vitek-MS属的正确鉴定率分别为90%和79%，种的正确鉴定率分别为83%和73%，无

鉴定结果的菌株分别为8株和16株。 结论   Bruker Biotype属的正确鉴定率高于Vitek-MS；两者种的鉴

定水平相似。对不常见细菌，Bruker Biotype属的正确鉴定率高于Vitek-MS。两种质谱仪数据库都有进

一步完善的空间。

       【关键词】细菌；光谱法，质量，基质辅助激光解吸电离；RNA，核糖体，16 S

Evaluation of two MALDI-TOF MS systems  for the identification of clinically relevent isolated 
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【Abstact】 Objective  Two commercially available MALDI-TOF MS systems, Bruker MS (Bruker 
Daltonics, Bremen, Germany) and Vitek-MS (bioMérieux, Marcy-l’Etoile, France) were compared for the 
identification of clinically relevant bacteria.   Methods   A selection of 238 clinical isolates tested in this study, 
representing 40 different genus and 81 different species, were isolated between January 2011 and June 2013 
from General Hospital of Shenyang Military Area Command and grouped into common group (149 cases) and 
infrequent group (89 cases) isolates according to their relative frequency of yearly occurrence in our routine 
laboratory identification. All isolates were analyzed in parallel by two MALDI-TOF-MS systems, which 
was compared with the identification by traditional biochemical test system (compact Vitek2, bioMérieux). 
Discordant results among the three systems were resolved with 16 S rDNA gene sequencing.   Results   For 
the 238 isolates, correct genus identification was achieved for 95% of isolates by Bruker Biotype and for 
90% by Vitek-MS, correct species identification were provided for 91% and 87%, respectively, absence of 
identification occurred in 11 and 21 isolates, respectively. For the 149 common isolates, Bruker Biotyper 
achieved a correct genus and species identification for 98% and 96%, respectively, Vitek-MS generated 
a correct genus and species identification for 97% and 95% isolates, respectively. For the 89 infrequent 
isolates, Bruker Biotyper and Vitek-MS generated accurate genus level identification for 90% and 79% 
isolates, respectively, accurate species level identification for 83% and 73% isolates, respectively, and absent 
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identification for 8 and 16 isolates, respectively.   Conclusions   Bruker Biotyper system performed slightly 
better than Vitek-MS for genus level identification of these isolates. There was no significant difference 
between the two systems for species level identification. However, the Bruker Biotyper outperformed the 
Vitek-MS for genue level identification on these infrequent isolates. The databases of both systems need to be 
further optimized. 

  【Key words】 Bacteria; Spectrometry, Mass, MALDI-TOF; RNA, Ribosome, 16 S 

有别于传统微生物鉴定方法的新技术、新方法、

新仪器不断呈现在临床微生物实验室，如以 PCR
为基础的分子生物学方法和质谱仪等

[1]
。这些方法

具有高通量、快速、操作简单等优点，但早期临床

应用还需要做大量验证工作，如微生物数据库是否

完善，所含质谱图是否适应于本地实验室。本研究

旨在评价 MALDI-TOF MS Bruker Biotyper（Bruker 
Daltonics，Bremen，Germany）与 MALDI-TOF MS 
Vitek-MS（bioMérieux，Marcy-l’Etoile，France）
仪在临床实验室细菌鉴定中的应用，现报道如下。

资料和方法

一、材料

1. 菌株来源：收集沈阳军区总医院 2011 年 1
月至 2013 年 6 月临床分离菌株共 238 株（包括 40
个菌属，81 个菌种），排除同一患者重复菌株。参

照本实验室临床菌株年分离率（低于1%为不常见），

将此 238 株菌分为临床常见细菌（149 株）和不常

见细菌（89 株）。 
2. 主要仪器及试剂：Vitek 2 Compact 自动

鉴定仪及 GN、GP、NH 和 ANC 细菌鉴定卡（法

国 BioM6rieux 公司）； VITEK-MS 系统（法国

bioMérieux 公司），Bruker BioTyper 系统（德

国 Bruker 公司）；基因组 DNA 小量提取试剂盒

及 PCR 反应相关试剂（大连宝生物工程有限公

司），Roche 480 Ⅱ实时荧光定量 PCR 仪（瑞士

Roche 公司）。

二、方法

1. 细菌培养与鉴定：所有临床标本接种在相应

培养基上，35 ℃孵育箱或置于 5% ～ 10% CO2 培

养箱或厌氧袋中培养 24 ～ 48 h。对纯培养菌株进

行革兰染色，细菌严格按照 Vitek 2 Compact 自动

鉴定仪及 GN、GP、NH 和 ANC 鉴定卡说明书进行

操作。

2. MALDI-TOF MS 检测：按照仪器手册操作。

MALDI-TOF MS 系统以线性正性模式，采集相对

分子质量 2 ～ 20 kD 的图谱，并对图谱进行分析。

根据所得图谱与仪器数据库参考图谱匹配程度，

BioTyper 软件可得到从 0 ～ 100 的分值（对数值为

1 ～ 3），VITEK-MS 系统可得到从 0% ～ 99.9%
的 分 值。Bruker BioTyper ≥ 1.7 或 Vitek-MS ≥ 
70%，结果高度可信；Bruker BioTyper ＜ 1.7 或

Vitek-MS ＜ 70%，认为其无法提供鉴定结果。质控

菌株为大肠埃希菌 ATCC 8739。
3. 16 S rDNA 测序：采用大连宝生物 DNA

提 取 试 剂 盒（MiniBEST Bacterial Genomic DNA 
Extraction kit Ⅱ） 提取细菌 DNA。严格按照试剂

盒（TaKaRa 16 S rDNA Bacterial Identification PCR 
Kit）说明书进行 16 S rDNA 基因扩增。PCR 基因

测序由大连宝生物有限公司测序部完成；测序结果

在 GenBank 中进行在线比对。

4. 结果判定：当 Bruker BioTyper，Vitek-MS
和 Vitek2 三者鉴定结果完全一致时，认为质谱鉴定

结果正确；当三者鉴定结果不完全一致时，以 16 S 
rDNA 基因测序结果作为参考方法。

质谱鉴定结果分类如下：①正确鉴定到种，即

质谱鉴定结果与参考方法在种水平上一致；②正确

鉴定到属，即质谱鉴定结果与参考方法在属水平上

一致；③错误鉴定，即质谱鉴定结果与参考方法在

属水平上不一致；④无鉴定结果。

         三、统计学处理

采用 SPSS 13.0 软件对数据行统计学分析。计

数配对资料采用 McNemar S 检验，检验水准 α ≤ 

0.05，以 P ＜ 0.05 为差异具有统计学意义。

结    果

一、总体鉴定结果分析 
238 株 菌 株 中，Bruker BioTyper 和 Vitek-MS

属的正确鉴定率分别为 95%（226/238）和 90%
（214/238），差异具有统计学意义（χ2 = 7.04，P 
＜ 0.05）；种的正确鉴定率分别为 91%（217/238）
和 87%（206/238）， 差 异 无 统 计 学 意 义（χ2 = 
2.37，P ＞ 0.05）， 见 表 1。Bruker BioTyper 和

Vitek-MS 错误鉴定菌株分别为 1 株和 3 株（表 2）。
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表 1   Bruke Biotyper 和 Vitek-MS 对 238 株菌株鉴定结果的比较

参考菌株 （株数）
Bruke Biotyper 相应鉴定结果菌株（%） VITEK-MS 相应鉴定结果菌株（%）

正确鉴定
无鉴定结果 错误鉴定

正确鉴定
无鉴定结果 错误鉴定

属水平           种水平 属水平            种水平
常见菌
革兰阴性细菌（83） 82（99%） 80（96%） 1 0 80（96%） 77（93%） 3 0

大肠埃希菌 （12） 12 12 12 12
肺炎克雷伯菌（9） 9 9 9 9
产酸克雷伯菌（4） 4 4 4 4
阴沟肠杆菌（4） 4 4 4 2
聚团肠杆菌（3） 3 3 2 2 1
佛劳地枸橼酸杆菌（5） 5 5 5 5
变形斑沙雷菌（2） 2 2 2 2
黏滞沙雷菌（5） 5 5 5 5
普城沙雷菌（3） 2 2 1 3 3
芳香沙雷菌（2） 2 2 2 2
奇异变形杆菌（1） 1 1 1
普通变形杆菌（4） 4 4 3 3 1
摩根摩根菌（2） 2 2 2 2
鲍曼不动杆菌（6） 6 6 6 6
鲍曼不动杆菌复合体（3） 3 3 3 3
约翰不动杆菌（1） 1 1 1 1
乙酸钙不动杆菌（1） 1 1
铜绿假单胞菌（4） 4 4 4 4
Libanensis/荧光假单胞菌（2） 2 1 2 2
黄褐 / 恶臭假单胞菌（2） 2 2 2 2
嗜麦芽窄食单胞菌（3） 3 3 3 3
洋葱伯克霍尔德菌（5） 5 5 5 5

革兰阳性细菌（66） 64（97%） 63（95%） 2 0 64（97%） 64（97%） 2 0
人型葡萄球菌人亚种（6） 5 5 1 0 6 6
金黄色葡萄球菌（13） 12 12 1 13 13
溶血葡萄球菌（5） 5 5 5 5
表皮葡萄球菌（7） 7 6 6 6 1
华纳葡萄球菌（9） 9 9 9 9
屎肠球菌（9） 9 9 9 9
粪肠球菌（8） 8 8 7 7 1
纹带棒状杆菌（9） 9 9 9 9

小计（149） 146（98%） 143（96%） 3（2.0%） 0 144（97%） 141（95%） 5（3.4%） 0
不常见细菌

沙门菌群（3） 3 3
肠炎沙门菌（1） 1 1
宋内志贺菌（1） 1 1 1
雷极普罗威登菌（2） 2 2 1 1 1
水生拉恩菌（1） 1 1 1
卡他莫拉菌 （3） 3 3 3 3
奥斯陆莫拉菌（1） 1 1 1 1
粪产碱杆菌 （2） 2 2 2 2
木糖氧化物色杆菌（3） 3 3 3 3
反硝化无色杆菌（1） 1 1 1 1
产吲哚黄杆菌（3） 3 3 3 3
脑膜败血性黄杆菌（3） 3 3 3 3
栖稻假单胞菌（2） 2 2 2
流感嗜血杆菌（3） 3 3 3 3
藤黄微球菌（2） 1 1 1 1 1 1
树状微杆菌（1） 1 1 1
sibiricum 微小杆菌（1） 1 1
创伤弧菌（1） 1 1 1
人苍白杆菌（1） 1 1 1
溶血不动杆菌（1） 1 1 1 1
芳香类香味菌（1） 1 1 1
支气管败血鲍特菌（1） 1 1
皮氏罗尔斯顿菌（2） 1 1 1 2 2
松鼠葡萄球菌 （1） 1 1 1 1
科氏葡萄球菌（1） 1 1 1 1
路登葡萄球菌（1） 1 1 1 1
头状葡萄球菌（3） 3 3 3 3
鸡鹑肠球菌（1） 1 1 1 1
空肠肠球菌（1） 1 1 1 1
乳酸乳球菌乳亚种（2） 2 2 2 2
卷曲乳杆菌（1） 1 1 1 1
血液链球菌（7） 7 7 5 5 2
格氏链球菌（4） 4 4 4 4
嵴链球菌（1） 1 1 1 1
变异链球菌（1） 1 1 1 1
停乳链球菌 （2） 2 2 2 1
无乳链球菌 （1） 1 1 1 1
咽颊炎链球菌（2） 2 2 2
星座链球菌（1） 1 1 1 1
缓症 / 口腔链球菌 （4） 4 4 4 4
缓症链球菌（3） 2 1 1 3 3
血球链菌（1） 1 1
乏养缺陷球菌（1） 1 1 1 1
饲料类芽孢杆菌（1） 1 1 1 1
香味类芽孢杆菌（1） 1 1 1
枯草芽孢杆菌枯草亚种（2） 2 2 2 2
短小芽胞杆菌（1） 1 1 1 1
korlensis/ beringensis芽孢杆菌（1） 1 1
衣氏放线菌（1） 1 1
放射根瘤菌（1） 1 1 1
第三梭菌（2） 2 2 2 2

小计（89） 80（90%） 74（83%） 8（9%）   1 70（79%） 65（73%） 16（18%）  3
总计（238） 226（95%） 217（91%） 11（5%） 1 214（90%） 206（87%） 21（9%）   3

注：空格处表示未被错误鉴定
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表 2     Bruke Biotyper 和 Vitek-MS 鉴定错误的菌株

菌株（株数）
        质谱错误鉴定结果

Bruke Biotyper Vitek-MS
宋内志贺菌（1）          — 大肠埃希菌
水生拉恩菌（1） 美洲爱文菌 / 雷极普罗威登斯菌        —
树状微杆菌（1）         — 大分戈尔德菌
血球链菌（1）         — 血液链球菌

   注：“—”处表示未被错误鉴定

二、常见细菌鉴定结果分析

149 株 常 见 菌 中，Bruker BioTyper 和 Vitek-
MS 属的正确鉴定率分别为 98%（146/149）和 97%
（144/149）；种的正确鉴定率分别为 96%（143/149）
和 95%（141/149）；种水平错误但属水平鉴定正确

的菌株均为 3 株（表 2），无鉴定结果的株菌分别

为 3 和 5 株，两者均无错误鉴定菌株。在 83 株 G －

细菌中，Bruker BioTyper 和 Vitek-MS 属的正确鉴

定率分别为 99% 和 96%，种的正确鉴定率分别为

96% 和 93%；66 株 G ＋细菌中，两者属和种的正确

鉴定率均＞ 95%。两者对本组常见菌的正确鉴定率

差异无统计学意义（χ2 = 0.57，P ＞ 0.05），见表 1。
三、不常见细菌鉴定结果分析（表 1 ）
本研究 89 株不常见细菌中，Bruker BioTyper

和 Vitek-MS 属的正确鉴定率分别为 90%（80/89）
和 79%（70/89）， 差 异 具 有 统 计 学 意 义（χ2 = 
5.88，P ＜ 0.05）；两者种的正确鉴定率分别为

83%（74）和 73%（65），差异无统计学意义（χ2  

= 3.37，P ＞ 0.05）。 Bruker BioTyper 和 Vitek-MS
种水平错误但属水平鉴定正确的菌株分别为 6 和 5
株（表 3），无鉴定结果的菌株分别为 8 株和 16 株，

鉴定错误菌株分别为 1 株和 3 株（表 2）。 

表 3    Biotyper 或 Vitek-MS 只正确鉴定到属的菌株

菌株（株数）
正确鉴定到属的菌株

Biotyper Vitek-MS
阴沟肠杆菌（2） 阴沟 / 阿氏肠杆菌
乙酸钙不动杆菌（1） 约翰不动杆菌 鲍曼不动杆菌
荧光 / libanensis 假单胞菌（1） beijerinckii/gelidicola 假单胞菌
表皮葡萄球菌（1） 头状葡萄球菌
沙门菌群（3） 沙门菌群 沙门菌群
肠炎沙门菌（1） 沙门菌群 沙门菌群
人苍白杆菌（1） 苍白杆菌属
停乳链球菌 （1） 停乳链球菌 / 假似肠膜明串珠菌（1） 
缓症链球菌（1） 缓症 / 口腔链球菌

讨    论

商业化质谱仪正在逐步走进国内临床微生物实

验室，具有代表性的如Bruker Biotyper，Vitek-MS
和Andromas（Andromas SAS，France）systems。
国外许多学者对该技术在临床微生物鉴定中的实

用性进行了评估[2-7]。有些报道认为，与常规鉴定

法相比，质谱分析仪对多种菌具有近乎100%的准

确鉴定率[8-11]。Justesen等[12]比较了Bruker Biotyper

和Shimadzu系统对290株临床（27个菌属，80个菌

种）厌氧菌的鉴定，虽然Bruker Biotyper（67%）

种的正确鉴定率高于Shimadzu（49%），但后

者（1.4%）的错误鉴定率低于前者（7.9%）。

Marko[13]评估了Bruker BioTyper和Vitek-MS系统

对200株（15个菌属，26个菌种）非发酵革兰阴

性菌的鉴定，两者种的正确鉴定率分别为72.5%
和80%，但Vitek-MS（7%）无法提供鉴定的菌株

多于Bruker BioTyper（3%）。最近，Chen[14]报

道了Bruker BioTyper和Vitek-MS系统采用MALDI 
Sepsityper蛋白质提取法对181株（代表20个菌属，

40个菌种）来自血培养物细菌的直接鉴定，总体上

Biotyper Biotyper（97.8%）的正确鉴定率高于Vitek-
MS（92.3%）。

本研究结果表明，总体上，Bruker BioTyper 属
的正确鉴定率高于 Vitek-MS（P ＜ 0.05），但两者

在种的鉴定上呈现了相似的水平。Vitek-MS 无法鉴

定的菌株多于 Bruker BioTyper。这与上述国外报道

结果总体一致。

本研究两种质谱系统的差异主要体现在不常

见菌的鉴定中： Bruker Biotyper 属的正确鉴定率高

于 Vitek-MS（P ＜ 0.05）。具体来说，对于仅被正

确鉴定到属的菌株，Bruker BioTyper 为 9 株，其中

包括 6 株不常见细菌，Vitek-MS 为 8 株，其中包

括 5 株不常见细菌，1 株乙酸钙不动杆菌被 Bruker 
BioTyper 鉴定为约翰不动杆菌，被 Vitek-MS 鉴定

为鲍曼不动杆菌。对分离自心内膜炎患者的 27 株

链球菌，Bruker BioTyper 属和种的正确鉴定率分

别为 96% 和 93%，Vitek-MS 属和种的正确鉴定率

分别为 89% 和 85%。在 4 株芽孢杆菌中，除 1 株

korlensis/beringensis 芽孢杆菌不存于在两者数据库

中外，其余 3 株均得到正确鉴定。
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在不常见细菌错误鉴定菌种中，Bruker BioTyper
将 1 株水生拉恩菌错误鉴定为美洲爱文菌 / 雷极普

罗威登斯菌，Vitek-MS 分别将 1 株宋内志贺菌、1
株树状微杆菌和 1 株血球链菌错误鉴定为大肠埃希

菌、大分戈尔德菌和血液链球菌。志贺菌与大肠埃

希菌具有基因同源性，容易被误鉴定，其他研究中

也有相关报道 [2-3, 14]。

Bruker BioTyper无鉴定结果的菌株为 11（5%）

株，包括 3 株常见细菌和 8 株不常见细菌。经重复

检测，3 株常见菌均得到正确鉴定；而 8 株不常见

细菌中只有 2株得到正确鉴定，其余 5株中有 3株（1
株 sibiricum 微小杆菌，1 株 korlensis/beringensis 芽
孢杆菌和 1 株依氏放线菌）因其所属菌种并不存在

于 Bruker BioTyper 数据库中，故无法被鉴定，而剩

余 2 株（1 株支气管败血鲍特菌和 1 株血球链菌）

虽然包含在数据库中但依然无法被鉴定。Vitek-MS
无鉴定结果的菌株为 21（21.3%） 株，包括 5 株常

见细菌和 16 株不常见细菌。经复检，5 株常见菌均

得到正确鉴定；而 16 株不常见细菌中，有 6 株得

到正确鉴定，1 株芳香类香味菌被鉴定到类香味菌

属，其余 9 株中有 4 株（1 株 sibiricum 微小杆菌，

1 株香味类芽孢杆菌，1 株 korlensis/beringensis 芽
孢杆菌和 1 株依氏放线菌）因其所属菌种并不存在

于Vitek-MS数据库中，故无法被鉴定，而剩余5株（2
株栖稻黄假单胞菌，1株树状微杆菌，1株血球链菌，

1 株支气管败血鲍特菌）虽包含在数据库中但仍无

法被鉴定。对这些无法鉴定的菌株，部分原因是两

者数据库中不存在某些菌种，值得注意的是，1 株

芳香类香味菌在 Vitek-MS 首次分析中无结果，但

在第 2 次检测中被鉴定为类香味菌属，这因 Vitek-
MS 数据库中虽包含有类香味菌属却无芳香类香味

菌这一菌种。另一些数据库中有但首次检测无鉴定

结果的菌株，经重复检测后，约 70% 得到准确鉴定。

一些研究表明质谱分析前阶段因素或检测时因

素会影响鉴定结果 [5,7]，例如：细菌培养基类型、

培养温度、多次传代培养，样品量与菌落处理溶剂

等。在常规工作中，使用者应尽力排除客观影响因

素，对首次无法鉴定的菌株可以考虑进行重复检测。

一些临床不常见菌株虽然包含在数据库中但在重复

检测中依然无法被识别，很有可能是由于其产生的

图谱与数据库中的特征图谱不一致。

综上所述，两种质谱仪对临床常见分离菌株具

有优异的鉴定水平，可以用于临床实践；而对临床

不常见分离菌株，其鉴定水平还有待进一步提高。

为此，仪器制造商应逐步更新、完善数据库，使其

包含尽量多的菌种，同时允许用户根据实际工作需

要自定义填充数据库。考虑到菌株的多样性，数据

库中每一菌种特定图谱的采集应该参考来源于不同

地区的多个同种菌株。

志谢：感谢解放军 302 医院毛远丽主任协助完

成部分菌株质谱检测分析。
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