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  艰难梭菌是一种专性厌氧的革兰阳性杆菌，能够产生肠

毒素A和细胞毒素B，是导致假膜性结肠炎的主要致病菌，

并能引起牛、猪等动物腹泻。2001年以来，艰难梭菌感染在

欧美各国广泛流行，住院患者感染率在英国占15.0％、法国

1.7％～6.4％、西班牙8.8％、加拿大17.0％、印度15.0％；在中

国，由于开展厌氧菌培养鉴定的实验室很少，尚无确切的统

计数据。
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