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B族链球菌基质辅助激光解析电离

飞行时间质谱蛋白指纹特征肽峰验证研究
陈光炼 1  刘海英 1  高坎坎 1  关小珊 1  钟华敏 1  邓秋连 1  谌亚星 1  梁文怡 2  

蒋莹 2  谢永强 1  黄莲芬 1

【摘要】目的  基质辅助激光解析电离飞行时间质谱（MALDI-TOF MS）分析验证既往发现的B
族链球菌（GBS）序列分型（ST）、血清型蛋白指纹特征肽峰及D试验阳性相关肽峰，为临床GBS
快速分型和有效诊疗提供依据。方法  选取2015年1月至2017年12月全国多中心新生儿侵袭感染分离

的237株GBS，均已知血清分型及多序列分型（MLST），运用Bruker微生物质谱仪采集菌体蛋白的

肽指纹图谱，纸片扩散法分析菌株对红霉素和克林霉素耐药表型及红霉素诱导克林霉素的耐药发生

率，用FlexAnalysis 3.0软件分析和验证特征肽峰。结果   分子分型相关特征肽峰分析示，237株GBS
均未见m/z 7 625肽峰，但48.3% ST17型菌株中（41/85）有m/z 7 620肽峰；所有ST1型菌株（2/2）均

检出m/z 6 250肽峰且无m/z 6 888肽峰，即肽峰对（m/z 6 250+/6 888－），该峰对亦见于所有ST10菌
株（31株）及ST2（2株）、ST4（1株）、ST156（1株）和ST579（1株）菌株。血清分型相关特征肽

峰示，m/z 6 891在血清Ⅲ型（96.4%、133/138）和Ⅰb型（81.2%、56/69）常见，但在Ⅰa（90.5%、

19/21）和Ⅴ型（87.5%、7/8）亦常见，故m/z 6 891肽峰无血清型特异性；m/z 7 620处小肽峰可见于

29.7% Ⅲ型菌株（41/138），且均为ST17型，于其他血清型中偶见，包括Ⅴ型（12.5%、1/8）、Ⅰa
型（9.5%、2/21）和Ⅰb（2.9%、2/69）。m/z 7620肽峰对Ⅲ/ST17型GBS判断的灵敏度和特异性分

别可达48.2%和93.1%。D-试验阳性耐药相关特征峰，红霉素为中介或耐药，克林霉素敏感的菌株占

33.76%（80/237），其中D-试验阳性占77.5%（62/80）。主要克隆亚型D试验阳性率从高到低依次为

ST10/Ⅰb（100%、9/9）和ST12/Ⅰb或ST12/Ⅲ（100%、13/13）、ST17/Ⅲ（90%、27/30）、ST19/Ⅲ
（40%、4/10）、ST23/Ⅰa（16.67%、1/6），ST10、ST12和ST17亚型D试验阳性率高达94.23%
（49/52）。结论   肽峰对（m/z 6 250+/6 888－）为ST1、ST10及少许罕见ST型GBS菌共有特征峰，

m/z 6 891为不同血清型共有肽峰，而非Ⅲ/Ⅰb特异；m/z 7 620则为Ⅲ/ST17型菌特征肽峰，提示其可用

于高毒力GBS的快速鉴定；100% ST10、ST12和90% ST17 D-试验阳性，其ST型特征肽峰可用于预测

GBS D实验阳性。
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【Abstract】Objective   Matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass spectrometry 
(MALDI-TOF MS) analysis was applied to verify the characteristic peptide peaks of group B Streptococcus 
(GBS) protein fingerprints for sequence types (ST), serotypes and positive “D-zone test”, providing 
evidence for rapid GBS subtyping and effective diagnosis and treatment. Methods   Total of 237 GBS 
isolates were collected from multicenter neonatal invasive infections in China from January 2015 to 
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December 2017 with known STs and serotypes, whose GBS peptide fingerprints were collected by Bruker 
microbial mass spectrometer, and the characteristic peaks were analyzed by FlexAnalysis 3.0, also the 
disk diffusion method was used for analysis of erythromycin and clindamycin resistance as well as 
erythromycin-induced clindamycin resistance. Results  Molecular type-correlated characteristic peptide 
peaks: m/z 7 625 was not found in all 237 strains of GBS, but 48.3% (41/85) strains of ST17 showed a 
peptide peak around m/z 7 620; all strains of ST1 (2 strains) showed presence of m/z 6 250 and absence of 
m/z 6 888 (m/z 6 250+/6 888－), which was also found in all strains of ST10 (31 strains), ST2 (2 strains), 
ST4 (1 strain), ST156 (1 strain) and ST579 (1 strain). Serotype-correlated peptide peaks: m/z 6 891 was 
not only present in serotype Ⅲ (96.4%, 133/138) and Ⅰb (81.2%, 56/69), but also common inⅠa (90.5%, 
19/21) and Ⅴ strains (87.5%, 7/8), suggesting m/z 6 891 peptide peak had no specificity for serotypes; m/z 
7 620 was detected with low intensity in 29.7% Ⅲ GBS (41/138), all of which belonged to ST17 subclone, 
m/z 7 620 was occasionally existed in other serotypes including Ⅴ (12.5%, 1/8), Ⅰa (9.5%, 2/21) and Ⅰb 
(2.9%, 2/69), with a sensitivity of 48.2% and specificity of 96.71% for Ⅲ/ST17 GBS. Positive “D-zone 
test”-associated peptide peaks: 33.76% (80/237) strains were sensitive to clindamycin with resistance or 
intermediate-resistance to erythromycin, of which 77.5% (62/ 80) were D-test positive. D-test positive 
rates of the main subtype clone were ST10/Ⅰb (100%, 9/9), ST12/Ⅰb or ST12/Ⅲ (100%, 13/13), ST17/Ⅲ 
(90%, 27/30), ST19/Ⅲ (40%, 4/10), ST23/Ⅰa (16.67%, 1/6) sequentially, and the D-test positive rate of 
ST10, ST12 and ST17 subtypes was high (94.23%, 49/52). Conclusions   Peptide peak pairs (m/z 6 250 +/                
6 888－) was specific to STs including ST1, ST10 and a few rare ST types, while m/z 6 891 peptide peak 
was common in different serotypes but not specific for Ⅲ/Ⅰb; m/z 7 620 was the characteristic peptide 
peak for Ⅲ/ST17 lineage, suggesting it could be used for rapid identification of hypervirulent GBS. D test 
was positive in all ST10 and ST12, as well as 90% ST17 GBS strains, indicating their ST characteristic 
peptide peaks could be taken for prediction of positive D-test. 

【Key words】 Group B Streptococcus; Matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 
spectrometry; Peptide peak; D-test

 B族链球菌（group B Streptococcus，GBS），

又称无乳链球菌，正常定植于妇女的下生殖道与

消化道，亦是导致新生儿脓毒症和脑膜炎最常见的

原因之一，严重者可致新生儿死亡，且相当一部

分脑炎患儿恢复后会留有神经系统后遗症[1]。怀孕

期间GBS定植是新生儿感染的主要危险因素，并伴

婴儿发病和死亡的风险[2-3]。GBS可经母婴垂直传

播途径入侵新生儿血液，引起以败血症和肺炎为

主要临床表现的早发型感染（early-onset disease，
EOD），于出生后1周内发病；亦可通过水平传

播，引发以败血症和脑膜炎为主的晚发型感染

（late-onset disease，LOD），于出生后7～89 d发
病。基于孕晚期GBS普筛的产时抗菌药物干预是目

前唯一行之有效的预防方法；研究显示大部分GBS
脑炎主要与感染某些高毒力的亚型菌株有关[4-6]。

因此，GBS及其亚型（血清型或序列分型）的快速

鉴定对于感染的防控举足轻重。

近年来，基质辅助激光解析电离飞行时间质

谱（matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-
flight mass spectrometry，MALDI-TOF MS）技术因

其速度快、成本低、准确性高的特点在临床病原微

生物鉴定领域中得到广泛应用，该技术不仅能在数

分钟内将致病菌鉴定到属、种，有报道亦可根据差

异肽峰谱而快速对某些细菌进行耐药性分析、亚型

鉴定及毒力因子检测[7]。迄今也有一些采用MS技术

对GBS亚型相关特征肽峰的研究，如Lartigue等[8]最

先于2011年报道ST17型菌特征表达m/z 7 625肽峰和

ST1型菌的m/z 6 250肽峰表达而缺失m/z 6 888肽峰；

近期m/z 6 891被发现为血清Ⅲ型和Ⅰb型菌的共有特

征肽峰，而m/z 7 620肽峰则为Ⅲ型菌所特有[9-10]。

因GBS传统的亚型分型方法操作繁琐、分辨率

低、耗时等缺点导致其在临床实验室中的常规应用

受到限制。已经报道的这些特征肽峰是否能用于

临床微生物质谱仪对该菌亚型的快速鉴定目前尚未

明确。克林霉素是美国CDC推荐作为青霉素过敏

人群的GBS治疗和预防用药。目前，临床普遍采用

药敏卡片上机法检测GBS对常用抗菌药物的最小抑

菌浓度（minimum inhibitory concentration，MIC）
值，分析其对各种药物的耐药性，当药敏试验结果

出现红霉素耐药而克林霉素中介或敏感时，MIC法
不能准确预测菌株的红霉素诱导克林霉素耐药表

型，而需要加做传统的纸片扩散法，进行红霉素诱
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导的克林霉素耐药试验（D-抑菌圈试验），来分

析是否存在红霉素诱导的克林霉素耐药，操作较

为繁琐。截至目前尚未见报道GBS的红霉素诱导克

林霉素耐药相关的MALDI-TOF质谱特征峰。本研

究拟采用前期已建立的GBS菌库中已知ST分型和

血清型的237株GBS临床分离菌株进行ST型和血清

型特征肽峰的验证研究，并结合红霉素诱导克林

霉素耐药表型，分析诱导耐药阳性和阴性组菌株

MALDI-TOF质谱差异肽峰，为临床红霉素诱导耐

药快速判断提供参考，现报道如下。

材料与方法

一、实验菌株

237株GBS菌株取自2015年1月至2017年12月分离

收集的全国多中心新生儿侵袭感染GBS菌库。GBS菌
来源于3月龄以下的低龄婴儿血液或脑脊液标本，均

经血清凝集试验、分子生物学分型及多重PCR的多位

点序列分型（multi-locus sequence typing，MLST）[11]。

ST分型包括ST17型85株、ST19型37株、ST12型
32株，ST10型31株、ST23型11株、ST27型6株、

ST188型5株，ST1、ST2、ST24、ST197、ST651各            
2株，其余为其他少见型各1株；血清型包括Ⅲ型

138株、Ib型69株、Ⅰa型21株、Ⅴ型8株和Ⅳ型1株。

二、方法

1. 菌株复苏：复苏－70 ℃低温保存的GBS菌
株，转种至哥伦比亚血琼脂平板（迪景生物有限公

司）；将平板置于35 ℃、5% CO2孵箱孵育16～18 h，
得到纯培养菌落。

2. 菌体蛋白提取：GBS菌体蛋白提取采用乙醇/
甲酸提取法[12-14]。用接种环取分纯菌落与300 μl去离子

水充分混匀，再加入900 μl无水乙醇，充分混匀后，          
13 000 r/min转速离心2 min（离心半径r = 8.6 cm）；弃

上清液后再次离心，小心吸弃残余乙醇，沉淀于室

温晾干；相继加入等量70%甲酸溶液和乙腈，充分

混匀，然后以13 000 r/min转速离心2 min；取1 μl
上清液至MALDI靶板，室温晾干后涂覆1 μl基质溶

液，室温晾干，30 min内上质谱仪采集谱图。

3. 菌株谱图采集：将MALDI靶板放入微生物

质谱仪（MALDI Microflex LT，Bruker Daltonics，
Bremen，Germany）中上机检测。每次检测同时

做定标及质控，以减少指纹谱图曲线漂移。应用

FlexControl 3.0采集蛋白指纹图，MALDI Biotyper 

3.1对谱图进行评分。为保证蛋白指纹图谱的质量

和可靠性，所有菌株均选取鉴定分值＞ 2.3的蛋

白指纹图谱进行分析。应用FlexAnalysis 3.0查阅

谱图，每个菌株谱图均查看4组肽峰（m/z 7 625、        
6 250/6 888、6 891和7 620），并结合其血清型和

ST型分布特征分析，同时按以下公式计算灵敏度

和特异性：灵敏度：Sp = TP/（TP + FN），特异

性：Sn = TF/（TF + FP）。

4. 诱导型克林霉素耐药试验（D-抑菌圈试

验）：选用纸片扩散法检测GBS菌株对红霉素和克

林霉素耐药抑菌圈，按2020版CLSI M100-S30指南

判断耐药表型，对红霉素耐药而对克林霉素敏感

或中介的GBS菌株，需根据靠近红霉素纸片处克林

霉素抑菌圈有无减少或截平判断为D-抑菌圈试验

是否阳性。D-抑菌圈试验阳性组为诱导耐药表型

（inducible MLSB，iMLSB），而靠近红霉素处克

林霉素抑菌圈无减少的为D试验阴性组，即M型，

为主动外排所致耐药。应用FlexAnalysis 3.0分析

谱图，分析D试验阳性组和阴性组GBS菌株肽峰差

异，并分析D试验阳性和阴性组血清型和ST型分布

特征，为寻找D实验阳性特征肽峰提供参考。

结    果

一、不同分子分型的特征肽峰

1. ST17型m/z 7 625肽峰：所有237株GBS
株验证菌，包含85株ST17型GBS菌在内，均未

发现m/z 7 625处肽峰表达。但48.3% ST17型GBS
（41/85）在m/z 7 620处有肽峰（图1），均为血清

型Ⅲ型菌株。另外，少数（3.5%，3/85）Ⅲ/ST17
型GBS在m/z 7 625～7 640范围内有肽峰。

2. ST1型m/z 6 250肽峰表达与m/z 6 888缺失：

本研究中2株ST1型菌株均可见m/z 6 250肽峰且未见

m/z 6 888肽峰（图2a）；该肽峰对表达特征（m/z        
6 250+/6 888－）亦见于所有ST10菌株（31/31）及

罕见ST型，包括ST2（2/2）、ST4（1/1）、ST156
（1/1）、ST579（1/1）。其他常见ST型（ST12、
ST17、ST19、ST23）菌株均未出现m/z 6 250肽
峰，但有m/z 6 888峰。因此，m/z 6 250峰表达与

m/z 6 888峰缺失并非ST1所特有，而是ST1、ST10
型和罕见型（ST2、ST4、ST156和ST579）共有。   

二、不同血清分型的特征肽峰

1. Ⅰb型与Ⅲ型m/z 6 891肽峰：GBS菌株的
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96.4%血清Ⅲ型（133/138）和81.2% Ⅰb型菌（56/69）
可见m/z 6 891肽峰，但亦常见于大多数Ⅰa型菌

（90.5%、19/21）、Ⅴ型菌株（7/8）和1株Ⅳ菌（图

3）。因此，m/z 6 891肽峰并非Ⅲ/Ⅰb型特征峰，而很

可能为GBS各血清亚型所共有的蛋白肽峰。

2. Ⅲ型m/z 7 620肽峰：GBS菌株的29.7% Ⅲ
型菌（41/138，图4）可见m/z 7 620处低丰度小

肽峰，这41株菌均为ST17型。其他血清型菌株包

括Ⅴ型（12.5%、1/8）、Ⅰa型（9.5%、2/21）和

Ⅰb（2.9%、2/69）偶见该肽峰，其序列分型分别

为Ⅴ型（ST163）、Ⅰa型（ST4、ST23）、Ⅰb
型（ST10、ST12）。因此，m/z 7 620肽峰相对于

Ⅲ型/ST17型GBS的灵敏度和特异性分别为48.2%
（41/85）和96.71%（147/152）。

三、红霉素诱导克林霉素耐药及差异肽峰

新生儿GBS侵袭感染菌株中，纸片扩散法检测

出红霉素为中介或耐药，克林霉素为敏感的菌株

占33.76%（80/237），其中D-试验阳性株占26.16%

图1  ST17型GBS菌m/z 7 625肽峰表达指纹图

注：a：ST1型，b：ST10型

图2  ST1型和ST10型GBS菌m/z 6 250与6 888肽峰图
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（62/237），D实验阴性株占7.59%（18/237）。

由于D实验阴性株菌株数量有限，未能找到D实

验阳性株和阴性株的差异特征肽峰。但62株D实

验阳性菌株主要克隆亚型为ST17/Ⅲ（43.55%、

27/62），ST12/Ⅰb（19.35%、12/62），ST10/Ⅰb
（14.52%、9/62）和ST19/Ⅲ（6.45%、4/62）。18
株D实验阴性菌株主要亚型为ST19/Ⅲ（33.33%、

6/18），ST23/Ⅰa（27.78%、5/18）和ST17/Ⅲ
（16.67%、3/18）。GBS主要克隆亚型按D试

验阳性率排序依次为ST10/Ⅰb（100%、9/9）
和S T 1 2 /Ⅰb（1 2株）或Ⅲ（1株）（1 0 0 %、

13/13），ST17/Ⅲ（90%、27/30），ST19/Ⅲ
（40%、4/10），ST23/Ⅰa（16.67%、1/6）。因

此，100% ST10和ST12，90% ST17 D-试验阳性，

其ST型特征肽峰可用于预测GBS菌株D实验阳性。

讨    论

GBS荚膜多糖抗原是重要的毒力因子，根据荚

膜多糖抗原不同，分为Ⅰa、Ⅰb、Ⅱ～Ⅸ 10种血清

型，不同血清型均可在患者孕晚期检出[15]。血清型

Ⅲ、Ⅰa、Ⅰb可引起新生儿肺炎、败血症、脑膜炎

等重症感染，70%脑膜炎患儿由Ⅲ型血清型GBS感
染引起[1, 6]。另外，根据GBS七个管家基因的核苷酸

可进行多位点序列分型，ST分型种类繁多，但新生

儿侵袭感染以ST17、ST19和ST23等常见[11, 16]。病原

菌MALDI-TOF MS种属鉴定常基于不同种属微生

物的保守蛋白峰，而对同种菌不同亚型如抗菌药物

耐药亚型的快速分型则依赖特定蛋白峰[17-18]。已有

报道认为，GBS菌株质谱图差异与GBS亚型关联，

其中血清型Ⅲ（主要包括高毒力的ST17和多药耐

图3  Ⅰa型、Ⅰb型、Ⅲ型和Ⅴ型菌株m/z 6 891肽峰图

图4  血清Ⅲ型GBS菌m/z 7 620处肽峰图
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药的ST19）和ST23型GBS的质谱蛋白指纹图谱峰

与其他亚型差异显著，可能与这两大类亚型菌株与

其他血清型或ST亚型GBS菌基因水平存在显著差

异有关[13]。MALDI-TOF MS是对GBS鉴定及分型

的一种有效方法[19]。

GBS分子分型相关的质谱特征肽峰有ST1型
菌的m/z 6 250表达及伴随的m/z 6 888肽峰缺失，

以及ST17型菌的m/z 7 625肽峰缺失[8]。我国新生

儿侵袭性临床株罕见ST1亚型，本菌库仅有2株
ST1，均检出ST1特征肽峰m/z 6 250及m/z 6 888缺
失（m/z 6 250+/6 888－）。该肽峰对亦可在所有

ST10（31株）和部分罕见ST亚型即ST2、ST4、
ST156和ST579肽指纹图中出现。另外，该肽峰对

在其他常见ST亚型即ST12、ST17、ST19和ST23
中表达则相反，即m/z 6 250肽峰缺失与m/z 6 888
峰表达（m/z 6 250－/6 888+）。因此，m/z 6 250
肽峰表达与m/z 6 888峰缺失并非ST1亚型特有，而

是ST1与ST10及罕见亚型（ST2、ST4、ST156、
ST579）所共有。m/z 6 250肽峰为细菌应急反应家

族蛋白CsbD成员，可能是一种细胞壁水解酶，同

时具有溶菌酶和可溶裂解转糖苷酶等双重活性，与

GBS菌的侵袭毒力密切相关[9]。这些亚型肽峰特征

类似，提示ST1、ST2和ST10等亚型相似[8]。ST17
型GBS是新生儿晚发型GBS感染最常见的序列亚

型，而m/z 7 625肽峰为ST17型GBS特征肽峰[8]。

本研究48.3%（41/85）ST17型GBS在m/z 7 610～       
7 625（m/z 7 625 ± 10 Da）范围内出现肽峰。

GBS血清型相关的质谱特征肽峰有血清型Ⅰb
和Ⅲ型的特征肽峰m/z 6 891[10]。本研究中血清型

Ⅰa、Ⅰb、Ⅲ、Ⅳ和Ⅴ型GBS，m/z 6 891肽峰检出

率为81.2%～100%，提示该肽峰在新生儿感染的

不同血清型GBS中均常见，并不局限于Ⅰb型和Ⅲ

型。以往报道的MALDI-TOF MS分型案例多为单

中心研究，可成功区分少数型别的菌株，却往往

经不起更多型别菌株的验证[20-21]，而本研究菌株为

多中心研究来源，可避免此缺陷。闫津津等[23]发现

GBS质谱峰与血清型（Ⅰ、Ⅲ、Ⅴ型）关联密切，

但未能确定具体谱峰。最近研究报道，m/z 7 620为
血清型Ⅲ菌特征肽峰，且为其中ST17亚型特有，并

被鉴定为脱氧核糖核酸外切酶Ⅶ的1个小亚单位[22]。

与此类似，本研究菌库血清型Ⅲ型GBS菌株主要

ST型为ST17和ST19，其中29.71%（41/138）可检

出m/z 7 620处肽峰，这些菌株的ST亚型均为ST17

型。因此，本研究支持m/z 7 620并非Ⅲ型GBS的特

征峰，而是Ⅲ/ST17型GBS的特征峰。

GBS耐药相关的MALDI-TOF质谱特征峰，已

报道的有金黄色葡萄球菌MRSA的快速分型相关

肽峰[24]。克林霉素是青霉素过敏人群GBS感染预防

和治疗的替代药物。我国GBS分离株对红霉素和克

林霉素耐药率居高不下，需结合药敏试验结果制定

治疗方案，以免治疗失败。本研究显示，约1/3新
生儿GBS侵袭感染分离株对红霉素耐药而对克林霉

素敏感。这些菌株中，约3/4菌株（77.5%、62/80）
呈现红霉素诱导克林霉素耐药，即D试验阳性。因

纳入菌库中D试验阴性菌株数量少，仅为18株，难

以通过统计分析比较D试验阳性和阴性株质谱图

而得到可信的差异肽峰，但不同克隆亚型GBS菌
株的D试验结果不同。所有ST10/Ⅰb和ST12/Ⅰb、
90% ST17/Ⅲ亚型菌株D试验均阳性，而ST23/Ⅰa
和ST19/Ⅲ亚型菌株的D试验阴性率较高，分别为

83.33%（5/6）和60%（6/10），提示ST10/Ⅰb，
ST12/Ⅰb和ST17/Ⅲ克隆亚型的D试验阳性率高。因

此，可结合菌株的ST分型，或直接查看ST型关联的

特征峰，如ST10型的m/z 6 250和ST17的m/z 7 620特
征峰，以及建立质谱ST分型如ST12、ST19和ST23亚
型的特征峰谱分型模型进行ST快速分型，或结合血

清分型辅助临床快速预测GBS菌株D试验结果。

目前关于GBS毒力相关的质谱特征肽峰报道

较少。已报道的有新生儿高致病ST亚型即ST17
菌株的特征肽峰m/z 7 620/7 625[8]。本课题组亦

报道了新生儿高致病型亚型ST17的高区分力肽峰              
m/z 2 956和m/z 5 912[25]，其在CC23和其他CC17菌
株亦存在。本研究GBS蛋白肽指纹谱特征与已有

基因组研究报道相符，即具有不同侵袭潜能的GBS 
CCs种群具有不同的毒力和生态学适应基因组特

征，如侵袭性较强的CC17和CC23谱系特异的编码

菌毛、群体感应蛋白和摄取离子和微量营养素蛋

白的基因，与毒力、疾病、新陈代谢和细胞机制

的调节有关[26]。随着质谱技术和临床研究的不断

深入，挖掘更多的GBS毒力相关肽峰是未来研究

的方向。

综上，本研究通过验证不同分子亚型和血清

学亚型GBS菌株质谱图特征峰，发现m/z 6 250肽
峰表达与m/z 6 888峰缺失并非ST1亚型特有，亦

见于ST10型和部分罕见ST亚型；肽峰m/z 6 891并
非血清型Ⅲ/Ⅰb特异，故不具血清型特异性；m/z 
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7 620可能为Ⅲ/ST17亚型特征肽峰；ST10、ST12
和ST17的特征峰可能是新生儿GBS侵袭性感染分

离株D试验阳性的特征肽峰，这有待于大样本数

据进一步验证。以上研究结果提示，MALDI-TOF 
MS可用于高毒力GBS菌亚型如血清型Ⅲ、ST17和
ST23亚型的快速鉴定，有望用于GBS菌株耐药表

型的快速分型。

MALDI-TOF MS分型技术具有检测周期短、价

格低，对操作人员的要求不高等特点，随着MALDI-
TOF MS分型技术的不断发展和完善，该技术将成为

微生物病原学亚型鉴定的主流手段。但该技术也有

局限性，即因不同研究团队采用的细菌培养条件、

蛋白样品提取方法、仪器参数设置不同，导致所得

出的实验结果差异，难以重复[12]。同时，MALDI-
TOF MS的准确鉴定依赖于完善的数据库，菌株数据

库数量以及亚型的覆盖范围也极大限制了质谱分型

技术的准确性。因此，要不断更新和丰富菌种数据

库信息，以提高菌株分型结果的准确性。
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