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多位点序列分型及其应用 

张少敏（综述）; 徐建国（指导） 

传染病预防控制国家重点实验室 中国疾病预防控制中心传染病预防控制所， 北京 102206 

摘要： 

多位点序列分型（multilocus sequence typing, MLST）是一种基于核酸序列测定的细菌分型方法。这种方法通过

PCR扩增多个管家基因内部片段并测定其序列，分析菌株的变异。MLST操作简单，结果能快速得到并且便于不同

实验室的比较，已经用于多种细菌的流行病学监测和进化研究。随着测序速度的加快和成本的降低，以及分析软件

的发展，MLST逐渐成为细菌的常规分型方法。 
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