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【摘要】 目的  了解获得性免疫缺陷综合征（AIDS）合并结核病（TB）患者感染结核分枝杆菌二

线药物耐药特点。 方法  选取2010年4月至2012年10月于北京大学地坛医院教学医院住院的艾滋病合并

结核病患者标本，由中国疾病预防控制中心培养鉴定。进行4种一线药物（异烟肼、利福平、链霉素、

乙胺丁醇）和4种二线药物（卷曲霉素、卡那霉素、氧氟沙星、乙硫异烟胺）药敏试验监测，并对所

有菌株在gyrA、gyrB、rrs、tlya、eis和ethA基因位点进行DNA测序以检测基因多态性。 结果  经培养鉴

定共得到31株结核分枝杆菌，其中12株耐卷曲霉素，8株耐氧氟沙星，4株耐卡那霉素，5株耐乙硫异烟

胺，耐药率分别为38.71%、25.81%、12.90%和16.13%。7株菌为耐多药菌株，1株菌为广泛耐药菌株，

耐药率分别为22.58%和3.23%。耐药菌株最常见的突变位点是rrs1401，gyrA94和gyrA90。一线敏感菌株中

氧氟沙星的耐药率显著低于一线耐药菌株（P = 0.012）。性别与结核分枝杆菌耐药差异无统计学意义

（P = 0.533），年龄＞ 40岁组的氧氟沙星耐药率低于其余两组（P = 0.043）。结核初治组与复治组患

者二线耐药率、CD4水平差异无统计学意义（P = 0.333、0.307）。 结论  AIDS合并TB患者存在二线抗

结核药物原发耐药，其中卷曲霉素耐药率最高，其次是氧氟沙星。
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【Abstract】  Objective  To explore the second-line drug resistance and molecular characterization of 
Mycobacterium tuberculosis in patients with acquired immune deficiency syndrome (AIDS) and tuberculosis 
(TB). Methods  Specimens of patients with AIDS and TB, hospitalized in Beijing Ditan Hospital, Peking 
University Teaching Hospital from April 2010 to Octomber 2012, were collected and sent to CDC for 
identification. Four first-line drugs (isoniazid, rifampicin, streptomycin and ethambutol) and four second-
line drugs (capreomycin, kanamycin, ofloxacin and ethionamide) susceptibility tests were taken and gyrA, 
gyrB, rrs, tlya, eis, ethA loci were detected for genetic polymorphisms. Results  Total of 31 Mycobacterium 
tuberculosis strains were identified, while 12 isolates showed resistance to capreomycin, 8 strains resistance 
to ofloxacin, 4 strains resistance to kanamycin and 5 strains resistance to ethionamide. The drug resistance 
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rates were 38.71%, 25.81%, 12.90% and 16.13%, respectively. Besides, 7 multidrug-resistant isolates and 
one extensively drug-resistant isolate were identified and the drug resistance rates were 22.58% and 3.23%, 
respectively. The most frequent mutation loci were rrs1401, gyrA94 and gyrA90. Ofloxacin drug resistance rate 
was significantly higher in isolates resistant to first-line drugs than first-line drugs sensitive isolates (P = 0.012). 
Gender was not associated with drug resistance (P = 0.533). Ofloxacin drug resistance rate was significantly 
lower in > 40 years old group than the other two groups (P = 0.043). There was no drug resistance and 
CD4 level difference between initial treated group and retreated group (P = 0.333, 0.307). Conclusions   
There existed primary drug resistance of second-line anti-tuberculosis drugs in patients with AIDS and TB. 
Capreomycin drug resistance rate was the highest followed by ofloxacin.

【Key words】 Acquired immune deficiency syndrome; Tuberculosis; Drug resistance; Molecular 
characterization; Second-line drug 

 
结核分枝杆菌（Mycobacterium tuberculosis，

MTB）感染是获得性免疫缺陷综合征（acquired 
immune deficiency syndrome，AIDS，简称艾滋

病）最常见的机会性感染，约有1/3艾滋病患者合

并结核感染，而且混合感染者治疗困难，病死率

高[1]。耐多药结核分枝杆菌的出现增加了治疗的难

度，给临床治疗带来了挑战。氟喹诺酮类是治疗耐

多药结核的核心药物。研究表明混合感染者对一

线药物耐药率高[2]，故增加了二线药物的应用。因

此，了解二线药物的耐药情况有利于临床中及时采

取有效措施。我国大多数关于AIDS-TB感染的研究

缺乏病原学证据[3]，而且关于AIDS-TB感染结核分

枝杆菌耐药报道较少，尤其是二线药物耐药情况更

为缺乏，故了解混合感染者对二线药物耐药特点更

加迫切。本文主要研究艾滋病患者合并结核分枝杆

菌感染中分离的结核分枝杆菌的二线药物耐药及分

子生物学特征，以为临床制定合理的抗结核治疗方

案提供参考，现报道如下。

资料与方法

一、研究对象  
选取2010年4月至2012年10月于北京大学地坛

医院教学医院住院的艾滋病合并结核病患者的标

本，送至国家结核病参比实验室分离培养并经过菌

种鉴定共得到31株结核分枝杆菌。其中男性28例，

女性3例。年龄1.6～60（34.95 ± 11.79）岁。感染

途径：22例有明确传播途径，其中性传播16例（同

性10例），吸毒传播1例，血液传播2例，母婴传播

1例，其他传播途径2例。结核初治患者指以前从未

接受过抗结核治疗或治疗时间＜ 1个月的患者。复

治患者指以前接受过抗结核治疗≥ 1个月的患者。

耐多药结核（MDR-TB）指至少耐异烟肼和利福平

两种药物的结核病。广泛耐药结核（XDR-TB）指

至少耐异烟肼、利福平，同时至少耐一种喹诺酮类

药物和至少一种二线注射药物（卡那霉素、卷曲霉

素和阿米卡星等）的结核病。

二、方法

1. 标本采集：采集患者的痰、支气管肺泡灌

洗液、血液、淋巴结分泌物等标本用罗氏培养基

或BACTEC MGIT960液体培养基（美国BD公司）

进行培养。其中血液标本采用BACTEC 9120血培

养系统（美国BD公司）进行培养，仪器检测阳性

后，再转种至罗氏培养基进行培养。

2. 菌种鉴定：对培养阳性的结核分枝杆菌用

多位点PCR法进行菌种鉴定，根据文献报道[4]
和细

菌基因数据库选了以下7个基因位点进行检测（见

表1）。PCR反应体系：2 × PCR Mix（Sigma公
司）13 µl，上游引物 1 µl，下游引物 1 µl，DNA

表 1  多位点 PCR 引物序列（擎科生物公司合成）

引物名称 引物序列（5'→3'）

16s rRNAF ACGGTGGGTACTAGGTGTGGGTTTC

16s rRNAR TCTGCGATTACTAGCGACTCCGACTTCA

IS1561’F CGTGGGTGGGCCCTGGATACGTGAACTCT

IS1561’R AACTGCTCACCCTGGCCACCACCATTGACT

RV1510F GTGCGCTCCACCCAAATAGTTGC

RV1510R TGTCGACCTGGGGCACAAATCAGTC

RV1970F GCGCAGCTGCCGGATGTCAAC

RV1970R CGCCGGCAGCCTCACGAAATG

RV3877/8F CGACGGGTCTGACGGCCAAACTCATC

RV3877/8R CTTGCTCGGTGGCCGGTTTTTCAGC

RV3120F GTCGGCGATAGACCATGAGTCCGTCTCCAT

RV3120R GCGAAAAGTGGGCGGATGCCAGAATAGT

RV0577F ATGCCCAAGAGAAGCGAATACAGGCAA

RV0577R CTATTGCTGCGGTGCGGGCTTCAA
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模板1 µl，DNase Free Water 9 µl，总体系25 µl。反

应条件：预变性94 ℃、5 min；变性94 ℃、1 min，
退火60 ℃、1 min，延伸72 ℃、1 min，35个循环；

72 ℃充分延伸、10 min。
3. 药敏试验：在国家结核病参比实验室用比

例法 [5]进行药敏试验。四种一线药物为异烟肼、

利福平、链霉素和乙胺丁醇；4种二线药物为卷

曲霉素、卡那霉素、乙硫异烟胺和氧氟沙星，以

上药物均购自Sigma公司。培养基各药物浓度：

异烟肼为0.2 µg/ml，利福平为40.0 µg/ml，链霉

素为4.0 µg/ml，乙胺丁醇为2.0 µg/ml，卷曲霉素

为40.0 µg/ml，卡那霉素为30.0 µg/ml，氧氟沙星

为2.0 µg/ml，乙硫异烟胺为40.0 µg/ml。标准株

H37RV作为阳性对照。接种后菌株置于37 ℃温箱

孵育1～2个月，第1周每天观察并记录结果，自第

2周每周观察并记录结果。

4. DNA提取：水煮法提取DNA。取1.5 ml离心

管，加入300 µl TE。刮取生长3～4周的细菌标本，

加入离心管。置于85 ℃水浴30 min灭活菌体，再

置于100 ℃、10 min，12 000 r/min、离心5 min。取

上清，即为所需DNA模板。

5. PCR扩增及测序：对基因突变的高发区设计

引物，并委托擎科生物公司合成（见表2）。进行

PCR扩增，扩增后产物送至擎科生物公司测序。其

反应体系共25 μl，分别为：2× TAP Mix（Sigma公

司）13 μl，上游引物1 μl，下游引物1 μl，DNA模

板1 μl，DNase Free Water（Sigma公司）9 μl。
基因rrs和tlya1反应条件：预变性94 ℃、10 min；

变性94 ℃、1 min，退火66 ℃、1 min，延伸72 ℃、

1 min，30个循环；充分延伸72 ℃、10 min。基因

tlya2反应条件：预变性94 ℃、10 min；变性94℃、

1 min，退火68 ℃、1 min，延伸72 ℃、1 min，30
个循环；充分延伸72 ℃、10 min。

基因eis反应条件：预变性94 ℃、10 min；变

性94 ℃、1 min，退火68 ℃、1 min，延伸72 ℃、

1 min，30个循环；充分延伸72 ℃、10 min。
基因gyrA反应条件：预变性94 ℃、10 min；

变性94 ℃、40 s，退火60 ℃、40 s，延伸72 ℃、

1 min，35个循环；充分延伸72 ℃、10 min。基因

gyrB反应条件：预变性94 ℃、10 min；变性94 ℃、

1 min，退火64℃、40 s，延伸72 ℃、1 min，35个
循环；充分延伸72 ℃、10 min。

基因ETH1和ETH2反应条件：预变性95 ℃、

15 min；变性95℃、30 s，退火延伸65 ℃、1.25 
min，35个循环；充分延伸65 ℃、5 min。

ETH3反应条件为预变性95 ℃、15 min；变性

95 ℃、30 s，退火延伸68 ℃、1.25 min，35个循

环；充分延伸68 ℃、5 min[6]
。

6. 诊断标准：艾滋病的诊断参考中国艾滋病

和艾滋病病毒感染诊断标准，结核病的诊断参考中

表 2  本研究检测基因突变所用的引物（擎科生物公司合成）

引物名称 引物序列（5'→3'） 退火温度（℃） 目的片段长度（bp）

rrs-F GCCGCGAGGTTAAGCGAAT 66 352

rrs-R CGCCCACTACAGACAAGAAC

tlya1-F AGGCGCACGAGGTGTTGTTG 66 527

tlya1-R AACGACAGGTCGGCCACTACCAGGT

tlya2-F ATGTCGGATACGGCCAGCTG 68 555

tlya2-R ACTTTTTCTACGCGCCGTGC

eis-F GCGTAACGTCACGGCGAAATTC   59 567

eis-R GTCAGCTCATGCAAGGTG

gyrA-F ATGCAGCGCAGCTACATC 60 509

gyrA-R TTGTGCGGCGGGATATTG

gyrB-F CCGCTGTGATCTCGGTGAAG 64 775

gyrB-R AGACCCTTGTACCGCTGAATG

ETH1-F ACTACAACCCCTGGGACC 65 667

ETH1-R ATCATCGTCGTCTGACTATGG

ETH2-F CCTCGAGTACGTCAAGAGCAC 65 692

ETH2-R CCTCGACCTTCCCGTGA

ETH3-F CGTTGACGGCCTCGACATTAC 68 342

ETH3-R GGTGGAACCGGATATGCCTG
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国结核病诊断标准。

7. 偏倚处理：DNA测序结果与表型结果不符

的，分别进行第2次实验。如果第2次与第1次结果

不一致，则分别进行第3次实验。综合3次实验情况

决定最终结果。

三、统计学处理

所有引物的设计均采用C l o n e  m a n a g e r 
professional suite 8.0设计软件完成。DNA测序结果

用bioedit 7.05.3软件进行处理，与已公布的基因序

列进行比对。率的比较采用Fisher精确概率法，均

数的比较采用t检验。SPSS 13.0数据处理软件进行

处理，P ＜ 0.05为差异具有统计学意义。

结    果

一、结核分枝杆菌标本类型

31例AIDS-TB患者标本主要来自于痰、血液、

淋巴结针吸物、脑脊液和胸腹水等。其中血培养阳

性的标本所占比例最大，占41.94%；其次为淋巴

结分泌物（35.48%）和痰培养（32.26%）。同时

测痰和血液标本时，阳性率可达70.97%。1例患者

痰培养和血培养同时阳性，2例患者血培养和淋巴

结分泌物培养同时阳性，3例患者淋巴结分泌物和

血培养同时阳性，详见表3。
二、31株结核分枝杆菌药敏试验结果

31株结核分枝杆菌中，10株菌对8种药物全部

敏感，21株菌为耐药菌，耐药率为67.74%。其中7
株菌为耐多药菌株，1株菌为广泛耐药菌，耐多药

率和广泛耐药率分别为22.58%和3.23%。二线药物

中，卷曲霉素耐药率最高，为38.71%（12/31）；

其次为氧氟沙星25.81%（8/31）。4种二线药物耐

药率为6.45%（2/31），详见表4。本研究发现一

线敏感菌株中氧氟沙星的耐药率显著低于一线耐

药菌株中氧氟沙星耐药率（P = 0.012），其余3种
药物在一线敏感菌与耐药菌中无统计学差别，见

表5。性别与结核耐药无相关性（P = 0.533），年

龄＞ 40岁组的氧氟沙星耐药率低于其余两组（P = 
0.043）。结核初治组与复治组患者二线耐药率差

异无统计学意义（P = 0.333），见表6。结核初治

组CD4+ T细胞计数（68.73 ± 79.907 cells/µl）与结

核复治组的CD4水平（30.80 ± 21.603 cells/µl）差

异无统计学意义（t = 1.041，P = 0.307）。 
三、耐药相关的基因突变

gyrA和gyrB是与氧氟沙星耐药相关的基因，

8株耐氧氟沙星的菌株中，6株菌在gyrA基因发

生了突变。1株菌在gyrB442位区发生了无义突变

（CTG/CCG）。最常见的突变位点是gyrA94位
（6/8，75%）。在其余的23株敏感株中，未检测

到任何突变。与耐药表型相比，敏感性和特异性各

为75%（6/8）和100%（23/23）。

12株卷曲霉素耐药菌株中有2株菌在rrs1401
位发生了突变（A/G），其余10株耐药菌未检测

到任何突变。此外，本研究观察到所有的临床菌

株均在tlyA第11位碱基的突变（A/G）。在19株
敏感菌株中未检测到任何突变。与耐药表型相

比，敏感性和特异性各为16.67%（2/12），100%
（19 /19）。4株卡那霉素耐药菌中，2株菌在

rrs1401位发生了突变（A/G），eis 基因未发现任

表 3  31 例 AIDS-TB 患者病原学分布

标本类型 阳性例数 百分比（%）

血培养阳性 13 41.94 

淋巴结分泌物 11 35.48

痰培养 10 32.26 

肺泡灌洗液培养 4 12.90 

腹水 2   6.45 

脑脊液 1   3.23 

表 4  31 株结核分枝杆菌二线药物耐药特点

耐药情况 例数 百分比（%）

耐1种药物

CM 6 19.35

OFX 1 3.23

KM 0 0.00

ETH 0 0.00

耐2种药物

CM + KM 0 0.00

CM + OFX 3 9.68

KM + OFX 0 0.00

CM + ETH 0 0.00

KM + ETH 0 0.00

OFX + ETH 1 3.23

耐3种药物

CM + KM + OFX 0 0.00

CM + KM + ETH 1 3.23

KM + OFX + ETH 1 3.23

CM + OFX + ETH 0 0.00

耐4种药物

CM + OFX + KM + ETH 2 6.45

注：OFX：氧氟沙星；CM：卷曲霉素；KM：卡那霉素；ETH：
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何突变位点。27株敏感菌均未检测到突变位点。

与耐药表型相比，敏感性和特异性分别为50%
（2/4）和100%（27/27）。

5 株菌株对乙硫异烟胺耐药，耐药率为

16.13%。在ethA位点检测到有1株菌发生突变。另

外，在26株敏感菌株中，有3株菌株发生了突变。

与耐药表型相比，敏感性和特异性为20%（1/5）
和88.46%（23/26），详见表7。

讨    论

获得性免疫缺陷综合征是严重威胁人类健康

的公共卫生问题；合并结核分枝杆菌感染后，两者

相互作用，使得结核病变得更加复杂。研究表明[7]

当CD4+ T细胞计数在（200～500）× 106/L时，患者

的临床表现与单纯结核相似，比较典型；当CD4+ T
细胞计数在＜ 200 × 106/L时，结核病临床表现不典

型，因此给诊断带来了困难。耐多药结核的出现增

加了治疗的难度，氧氟沙星等二线药物是治疗耐多

药结核的重要组成部分，了解二线药物的耐药特点

对采取积极的治疗非常必要。本研究对AIDS-TB患
者对结核分枝杆菌二线药物耐药特点及相关的分子

生物学特征进行了分析。

本研究中血培养阳性结核例数最多，其次为

淋巴结分泌物、痰培养。而3种标本同时检测可大

大提高检测阳性率，达96.77%。提示在进行实验

表 5  不同一线耐药模式下二线药物耐药比较 [ 例（%）]

抗菌药物
一线敏感菌株

（n = 12）
一线耐药菌株

（n = 19）
P值

OFX   0（0.00） 8（42.11） 0.012

CM 2（16.67） 8（42.11） 0.240

KM   0（0.00） 4（21.05） 0.139

ETH   0（0.00） 5（26.32） 0.128

注：OFX：氧氟沙星；CM：卷曲霉素；KM：卡那霉素；ETH：

乙硫异烟胺 

表 6  二线耐药相关的人口统计学和临床特点

一般资料 菌株数
耐药菌株数量

CM P值 OFX P值 KM P值 ETH P值

性别 1.000 0.550 1.000 1.000

男 28 11 8 4 5

女 3 1 0 0 0

年龄（岁） 0.563 0.043 0.387 0.145

≤ 25 5 3 3 1 2

25～40 17 6 5 3 3

> 40 9 3 0 0 0

一线抗结核药物的使用

否 26 11 0.624 8 0.291 4 1.000 5 0.560

是 5 1 0 0 0

注：OFX：氧氟沙星；CM：卷曲霉素；KM：卡那霉素；ETH：乙硫异烟胺

表 7  二线药物耐药的基因特征

抗菌药物 位点
耐药株数量 敏感株数量

敏感性（%） 特异性（%）
突变 无突变 突变 无突变

OFX gyrA94（Asp/Gly） 4 4 0 23 50.0 100.00

gyrA94（Asp/Tyr） 1 7 0 23 12.50 100.00

gyrA90（Ala/Val） 1 7 0 23 12.50 100.00

gyrB 0 8 0 23   0.00 100.00

KM rrs1401（A/G） 2 2 0 27 50.00 100.00

eis 0 4 0 27   0.00 100.00

CM rrs1401（A/G） 2 10 0 19 16.67 100.00

ETH ETHA44（C/T） 1 4 0 26 20.00 100.00

ETHA266（Ser/Arg） 0 5 2 24   0.00     7.69

ETHA371（Gly/Cys） 0 5 1 25   0.00     3.85

 注：OFX：氧氟沙星；CM：卷曲霉素；LM：卡那霉素；ETH：乙硫异烟胺
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室检查时，需要采集不同类型的标本以提高检测的

阳性率。

本研究中年龄＞ 40岁组患者对氧氟沙星耐药

率低于其余两组，可能与氧氟沙星耐药菌的增加有

关，使年龄偏低的患者感染氧氟沙星耐药菌的可能

性增加，也与年龄≤ 40岁组的人群流动性大，服

药依从性差有关。鉴于本研究样本小，下一步应扩

大样本量进一步证实。研究发现对一线抗结核药物

耐药患者中氧氟沙星耐药率显著高于对一线药物敏

感患者，与以往的研究一致[8-9]。本研究发现，结

核初治组与复治组患者的CD4水平无统计学差别，

可能与本研究纳入人群的CD4水平普遍低有关。

卷曲霉素耐药与rrs和tlyA基因突变相关，尤其

是rrs1401位（A/G）[10]。本研究发现10株卷曲霉素

耐药菌在这两个基因未发现任何突变，可能与未知

耐药机制相关。此外，本研究发现在所有临床菌株

中均存在tlyA基因第33位碱基的突变（A/G）。文

献报道该碱基突变与卷曲霉素耐药不相关，仅作为

一个自然界的多态性及遗传学的标志[11]。多项研究

表明卷曲霉素和卡那霉素之间存在交叉耐药[12-15]。

本研究发现3株菌同时耐卡那霉素和卷曲霉素，其中

2株存在1401位（A/G）突变。因此，1401位（A/G）

突变可以预测卡那霉素和卷曲霉素的交叉耐药。eis
启动子区也是卡那霉素耐药相关的基因，最常见的

突变位点是－10（G/A）和－14（C/T）[16]。本研

究中未检测到eis启动子区的突变。可能与样本量少

有关。此外，2株卡那霉素耐药菌株在rrs和eis启动

区未检测到任何突变，有可能与未知的耐药机制相

关。 
gyrA和gyrB是两个与氧氟沙星耐药相关的基

因[17-19]。本研究发现大多数的突变位于gyrA94位密

码子（GAC/GGC），与Almeida等[20]和Feuerriegel 

等[21]等研究一致。本研究观察到gyrA95位的突变

发生在所有的临床菌株中，该碱基突变仅作为自然

界一种多态性[11]。此外，gyrB基因的442位有一个

无义突变（CTG/TTG）。1株耐药菌在gyrA和gyrB
未发生任何突变，可能与其他未知的耐药机制相

关。多项研究表明[21-22]，氧氟沙星耐药菌株中gyrA
基因的突变比gyrB基因突变常见，与本研究结果一

致。1 470 bp的ethA基因的开放读码区与乙硫异烟

胺耐药相关[6]。本研究中25%的乙硫异烟胺耐药菌

株与ethA基因的突变相关（TCC/TTC）。另外3株
耐药菌中未检测到突变。可能与其他基因相关[6]，

如ethR等。

与耐药表型相比，卷曲霉素、卡那霉素和氧

氟沙星的敏感性均低于文献报道[11, 23]，而特异性与

一些地区报道一致[21-22]，但高于美国的研究[11]。可

能存在地域差异，另外本研究样本量少也会造成差

异。研究表明，由于结核分枝杆菌的作用，与单纯

HIV感染者相比，AIDS-TB患者CD4+ T细胞数下降

的程度更大[24-25]。本研究发现83.87%的AIDS-TB患
者CD4+ T细胞＜ 100 cells/L，与报道一致。

与单纯结核相比，本研究中二线药物总耐药

率为48.39%，高于湖南[26]（11.1%）和中国东南部

边远地区[9]（26.4%）的二线药物耐药率。研究报

道单纯结核患者中广泛耐药结核在耐多药结核中

比例由6.5%[27]至20%[28]不等，与本研究（14.29%）

一致。与单纯结核中MDR-TB患者相比，本研究

MDR-TB中氧氟沙星耐药率高于中国湖南[26]和俄罗

斯[29]的研究，但是低于中国河南省[30]；卷曲霉素耐

药率高于Zhao等[31]研究，低于河南省[30]研究。本研

究MDR-TB中卡那霉素和乙硫异烟胺耐药率均高于

湖南[26]和卢旺达[32]的研究数据，但与赵冰等[33]研

究结果接近。与单纯结核一线耐药菌株中二线药

物耐药情况相比，本研究一线耐药菌株中C、K、

O耐药率低于唐山[34]的研究结果数据，高于中东部

地区[9]和上海[35]的数据。出现上述现象可能因为存

在耐药的地域性差异，本研究样本量小也可能造

成偏倚。

本研究中存在一些不足之处，如纳入的研究

例数太少，导致研究结果可能存在偏倚，因此，下

一步研究计划扩大样本量，使之更有说服力。而且

有些耐药机制尚未明确，需要检测整个基因序列来

进一步阐释。此外，关于结核分枝杆菌耐药是否与

基因型有关需进一步探讨。

本研究发现AIDS合并TB患者对二线药物耐药

率高达48.39%，特别是对卷曲霉素和氧氟沙星。

值得注意的是，这些患者均未接受过任何二线药物

治疗，因此，应该加强对二线药物耐药检测。固体

药敏试验耗时长，而检测耐药相关的基因突变有利

于快速了解结核分枝杆菌的耐药特点，从而及时采

取有效的治疗措施。
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