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2015—2017年新疆动物源鼠伤寒沙门菌耐药性分析
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摘 要 为完善新疆动物源鼠伤寒沙门菌耐药的相关数据,为多重耐药病源菌的防控提供依据,本研究检测了

2015—2017年新疆不同动物源鼠伤寒沙门菌的流行情况、耐药特性及耐药基因携带率。对经选择性培养基和特异

性PCR鉴定的不同动物源鼠伤寒沙门菌,通过琼脂稀释法进行环丙沙星等12种抗菌药物的最小抑菌浓度测定,

同时采用PCR方法测定耐药基因在鼠伤寒沙门菌中的携带情况。结果表明:从不同动物中共分离获得162株鼠

伤寒沙门菌,分离率由高到低依次为宠物(犬和猫)、猪、羊、牛和鸡;药敏试验显示,不同动物源鼠伤寒沙门菌对环

丙沙星、氨苄西林、四环素和氟苯尼考的耐药率>80.0%,未检出对阿米卡星和磷霉素耐药的耐药菌株。从不同动

物源分离的162株鼠伤寒沙门菌中有159株菌为多重耐药菌株,占98.1%;不同动物源鼠伤寒沙门菌多重耐药均

以CIP-AMP-TET-FFC-SMZ5耐谱型为主。经耐药基因分析,不同动物源鼠伤寒沙门菌耐药基因检出率为6.8%
~97.4%,未检出blaSHV、qnrD、rmtB 和mcr-1 基因。综上,鼠伤寒沙门菌在新疆不同动物中流行率高,耐药现象严

重,多重耐药菌株较多且耐药基因携带率高,部分不同动物源菌株间具有相同的耐药表型和耐药基因型。应加强

畜牧业抗菌药物使用的管理制度,进而控制鼠伤寒沙门菌耐药性的发展趋势。
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Abstract InordertoinvestigatethedrugresistanceofSalmonellatyphimuriumisolatesofanimaloriginandprovidethe
supportdataforthepreventionofmultidrugresistantpathogens,theprevalenceofS.typhimuriumisolates,

antimicrobialresistanceprofilesandrelevantresistancegeneswerecharacterizedinXinjiang,from2015to2017.
SelectivemediumandspecificPCRwereusedtoisolateS.typhimuriumstrains.Minimuminhibitoryconcentrations
(MICs)ofciprofloxacinandother12antimicrobialagentsweredeterminedbyAgardilutionmethodaccordingtoCLSI
recommendation.SeveralPCRsetsweredesignatedtodetectdifferentresistancegenesintheseisolates.Atotalof
162S.typhimuriumstrainswereobtainedfromdifferentanimals,andtheisolationratefromhightolowwaspet(dog
andcat),pig,sheep,cattleandchicken.TheMICtestsshowedthatresistanceratesofciprofloxacin,ampicillin,

tetracyclineandflorfenicolweremorethan80.0%,whilenoresistanttoamikacinandfosfomycinwereobserved.
Amongthe162strainsofS.typhimuriumisolates,159(98.1%)strainsexhibitedmulti-resistance.Themostcommon
resistanceprofilewasCIP-AMP-TET-FFC-SMZforS.typhimuriumstrainsfromdetectedanimals.Thedetectionrateof
resistancegenesofS.typhimuriumwasbetween6.8% and97.4%,blaSHV,qnrD,rmtBandmcr-1geneswerenot
detected.Inconclusion,theprevalenceofS.typhimuriumindifferentanimalsinXinjiangisveryhigh,andthe

phenomenonofdrugresistanceisserious.Therearemanymulti-drugresistantstrainsandhighercarryingrateofdrug
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resistancegene.Somestainsofdifferentanimaloriginhavethesameresistancephenotypeanddrugresistance

genotype.The managementsystem ofantibioticuseinanimalhusbandryshouldbestrengthenedtocontrolthe
developmenttrendofdrugresistanceofS.typhimurium.
Keywords differentanimalorigin;Salmonellatyphimurium;drugresistance;drugresistancegenes

  鼠伤寒沙门菌是重要的人兽共患肠道致病菌,
同时也是临床常见的非伤寒沙门菌致病血清型[1],
对动物和人的感染率和致病力都很高。在抗菌药物

的选择压力下,多重耐药(Multi-drugresistance,

MDR)鼠伤寒沙门菌的检出率迅速增加并呈全球化

扩散,在 欧 美 和 亚 非 等 世 界 各 地 广 泛 传 播[2-3]。

Kijima等[4]、Porter等[5]和 Wang等[6]均报道鼠伤

寒沙门菌的耐药率有逐年上升趋势,耐药问题已成

为公共安全卫生领域的核心问题之一。耐药基因的

携带是耐药菌株产生耐药的主要原因之一,耐药基

因可位于细菌的染色体上或质粒上,在人和动物的

肠道内通过水平方式和垂直方式进行耐药基因/质

粒等的传递,造就超级细菌[7],还可以通过医院、养
殖场的废水及动物和人的排泄物排放至环境造成污

染,由此带来的耐药问题和食品安全问题也越来越

严重。而有关新疆动物源鼠伤寒沙门菌的耐药情况

鲜见报道,鼠伤寒沙门菌在新疆多种动物中的分布

及基因携带情况尚不明确。
本研究以新疆地区2015—2017年3年内分离

的宠物源(犬和猫)、鸡源、牛源、羊源和猪源鼠伤寒

沙门菌为研究对象,分离不同动物源的鼠伤寒沙门

菌,旨在了解不同动物源鼠伤寒沙门菌的流行情况、
耐药性以及耐药基因携带情况,对耐药株的防控具

有重要意义,同时为深入了解鼠伤寒沙门菌的多重

耐药机制提供材料和基础数据。

1 材料与方法

1.1 质控菌株和试验用沙门菌

大肠埃希标准质控菌(ATCC25922)购自天和

微生物试剂有限公司(杭州);试验用沙门菌来源于

新疆农业大学动物医学学院药理实验室2015—

2017年期间分离鉴定并保存的不同动物源沙门菌。
菌株背景:2015年乌鲁木齐宠物源(犬和猫)沙门菌

39株;2016年伊犁地区猪源沙门菌38株、牛源沙门

菌99株和鸡源沙门菌62株;2016年焉耆地区猪源

沙门菌27株、牛源沙门菌62株、鸡源沙门菌85株

和羊源沙门菌17株;2017年石河子地区采集猪源

沙门菌81株。共有不同动物源沙门菌510份,从中

鉴定获得的鼠伤寒沙门菌用于试验。

1.2 培养基及试剂

氯化镁孔雀绿增菌液(Rappaport-Vassiliadis
Medium,MM)、MH(Mueller-Hinton)培养基、SS
琼脂和沙门显色培养基均购自奥博星生物技术有限

公司(北京);甘油和50×TE缓冲液购自生工生物

工程(上海)股份有限公司;2000DNAMaker购自

天根生化科技(北京)有限公司;BstF5I酶购自NEB
公司;2×TaqPCRMasterMix、琼脂糖和核酸染料

均购自天根生化科技有限公司(北京)。

1.3 沙门菌的复苏及模板的制备

对本实验室通过沙门显色培养基分离鉴定后得

到的菌株进一步通过PCR扩增检测携带invA 基

因[8]的沙门菌进行复苏,并进行模板的制备。方法

为:挑取沙门菌单菌落于1mLMH 肉汤中,37℃
200rpm过夜培养,吸取200μL菌液13000g离心

1min弃 上 清;加500μL1×TE 缓 冲 液 重 悬,

13000g离心1min弃上清;加200μL1×TE缓冲

液重悬,沸水煮2min,冰浴2min;13000g离心

5min,取50~60μL上清即DNA模板,-20℃保

存备用。

1.4 沙门菌的血清型鉴定

根据沙门菌血清型特异性基因进行鼠伤寒沙门

菌血清学鉴定,检出spy基因的沙门菌即为鼠伤寒

沙门菌[9],引物均根据文献由生工生物工程(上海)
有限公司合成,引物序列见表1。PCR扩增产物经

测序比对,相似性>96%判定为该菌株的鉴定结果。

1.5 药敏试验

采用美国临床实验室标准化委员会(CLSI)发布

的M100-S26抗微生物抗菌药物敏感性试验的执行

标准[10],运用琼脂稀释法进行12种抗菌药物最小抑

菌浓度(minimalinhibitoryconcentrations,MICs)的测

定,依照CLSI2017版执行标准判定结果。测试药物

包括临床常用抗菌药物以及部分备选抗菌药物:环丙

沙星(CIP)、阿米卡星(AMK)、庆大霉素(GEN)、氨苄

西林(AMP)、头孢噻呋(CEF)、头孢曲松(CRO)、亚胺

培南(IPM)、四环素(TET)、氟苯尼考(FFC)、多粘菌

素(CL)、磺胺异恶唑(SMZ)和磷霉素(FOS)。
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表1 本研究所用的引物信息

Table1 Primersequencesinformationusedinthestudy

基因

Gene

引物名称

Primername

序列(5’-3’)

Primersequences(5’-3’)

退火温度/℃
Annealing
temperature

片段大小/

bp
Size

spy
spy-F TTGTTCACTTTTTACCCCTGAA

spy-R CCCTGACAGCCGTTAGATATT
60 401

blaTEM
blaTEM-F TCGCCGCATACACTATTCTCAGAATGA

blaTEM-R ACGCTCACCGGCTCCAGATTT
50 445

blaCMY-2
blaCMY-2-F ACAGCCTCTTTCTCCACATT

blaCMY-2-R ATTGCCTCTTCGTAACTCATT
55 545

blaSHV
blaSHV-F ATGCGTTATATTCGCCTGTG

blaSHV-R TGCTTTGTTATTCGGGCCAA
55 747

qnrD
qnrD-F CGAGATCAATTTACGGGGAATA

qnrD-R AACAAGCTGAAGCGCCTG
55 468

qnrS
qnrS-F ACGACATTCGTCAACTGCAA

qnrS-R TAAATTGGCACCCTGTAGGC
65 512

oqxB
oqxB-F TTCTCCCCCGGCGGGAAGTAC

oqxB-R CTCGGCCATTTTGGCGCGTA
51 619

oqxA
oqxA-F CTCGGCGCGATGATGCT

oqxA-R CCACTCTTCACGGGAGACGA
57 393

aac(6')-Ib
aac(6')-Ib-F TTGCGATGCTCTATGAGTGGCTA

aac(6')-Ib-R CTCGAATGCCTGGCGTGTTT
55 482

tetA
tetA-F GCTACATCCTGCTTGCCTTC

tetA-R CATAGATCGCCGTGAAGAGG
55 210

tetB
tetB-F TTGGTTAGGGGCAAGTTTTG

tetB-R GTAATGGGCCAATAACACCG
55 659

rmtB
rmtB-F TTTCTGCGGGCGATGTAA

rmtB-R AGTTCTGTTCCGATGGTCTTT
58 612

aadA2
aadA2-F CGGTGACCATCGAAATTTCG

aadA2-R CTATAGCGCGGAGCGTCTCGC
54 250

ant(3″)-Ia
ant(3″)-Ia-F GTGGATGGCGGCCTGAAGCC

ant(3″)-Ia-R ATTGCCCAGTCGGCAGCG
58 526

floR
folR-F CTTTGTCGCTTTCCGTCTACTT

folR-R AACTGAAAAGGCCGTAGATGAC
60 125

sul1
sul1-F CTTCGATGAGAGCCGGCGGC

sul1-R GCAAGGCGGAAACCCGCGCC
60 433

mcr-1
mcr-1-F AGTCCGTTTGTTCTTGTGGC

mcr-1-R AGATCCTTGGTCTCGGCTTG
58 320

09



 第2期 轩慧勇等:2015—2017年新疆动物源鼠伤寒沙门菌耐药性分析

1.6 耐药基因检测

对分离鉴定的鼠伤寒沙门菌进行β-内酰胺酶基

因(blaTEM、blaCMY-2 和 blaSHV)、氟 喹 诺 酮 耐 药

(Plasmidmediatedfluoroquinoloneresistant,PMQR)
基因(qnrD、qnrS、oqxA、oqxB 和aac(6')-Ib)、四
环素类耐药基因(tetA 和tetB)、氨基糖苷类耐药基

因(rmtB、aadA2 和ant(3″)-Ia)、酰胺醇类耐药基

因(floR)、磺胺类耐药基因(sul1)和多肽类耐药基

因(mcr-1)的检测[11-14]。用BstF5I酶进行酶切已检

出aac(6')-Ib 基因的PCR产物,如果存在-cr 突

变,aac(6')-Ib 基因因失去BstF5I酶的限制性位

点不能被切开。

2 结果与分析

2.1 不同动物源鼠伤寒沙门菌的分离鉴定

510份不同动物源沙门菌,经PCR扩增检测spy
基因后得到162株鼠伤寒沙门菌,分离率为31.8%。
图1为部分spy基因PCR检测结果。不同动物源

鼠伤寒沙门菌的分离率如下:2015年乌鲁木齐鼠伤

寒沙门菌的分离率为100.0%(39/39);2016年伊犁

地区猪源、牛源和鸡源鼠伤寒沙门菌的分离率依次

为0%(0/38)、1.0%(1/99)和1.6%(1/62);2016

年焉耆地区猪源、牛源、鸡源和羊源鼠伤寒沙门菌的

分离率依次为40.7%(11/27)、48.4%(30/62)、

10.6%(9/85)和47.1%(8/17);2017年石河子猪

源鼠 伤 寒 沙 门 菌 的 分 离 率 为 77.8%(63/81)
(表2)。

  1~9:试验菌株;M:DNAMarker;+:阳性对照;-:阴性对照

1-9:Teststrains,M:DNA Marker,+:Positivecontrol,

-:Negativecontrol
图1 部分鼠伤寒沙门菌spy基因检测

Fig.1 PCRidentificationofspygeneinsome
S.typhimurium

对分离结果采用卡方检验进行统计学分析,结
果显示,宠物源分离率显著高于其他动物源(P<
0.05),羊 源 和 猪 源 分 离 率 无 统 计 学 差 异(P>
0.05),鸡源分离率最低(表2)。

表2 动物源鼠伤寒沙门菌的分离情况

Table2 IsolationofS.typhimuriumofanimalorigin

来源

Source

沙门菌分离率/%(分离数/采样数)

Salmonellaisolationrate
(Numberofisolates/samples)

鼠伤寒沙门菌分离率/%
S.typhimurium
isolationrate

宠物源(犬、猫)Pet 39.0(39/100) 100.0(39/39)a

羊源Sheep 8.5(17/200) 47.1(8/17)b

猪源Pig 24.3(146/600) 50.7(74/146)b

牛源Cattle 53.7(161/300) 19.3(31/161)c

鸡源Chicken 24.5(147/600) 6.8(10/147)d

总计Total 28.3(510/1800) 31.8(162/510)

  注:不同字母表示差异显著(P<0.05);相同字母表示差异不显著(P>0.05)。

Note:Differentlettersindicatesignificantdifferences (P <0.05);Thesamelettersindicate

insignificantdifferences(P>0.05).

2.2 动物源鼠伤寒沙门菌耐药及多重耐药情况

不同动物源鼠伤寒沙门菌对被检测的抗菌药物

呈现高耐药和高敏感结果(表3),耐药率从高到低

依次为宠物源,羊源,猪源,牛源和鸡源。不同动物

源鼠 伤 寒 沙 门 菌 对 磺 胺 异 恶 唑 的 耐 药 率 均 为

100.0%,对环丙沙星、氨苄西林、四环素和氟苯尼考
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的耐药率超过80.0%;其中,以宠物源鼠伤寒沙门

菌耐药谱最宽,对被检测的12种抗菌药物中的9种

抗菌药物耐药,羊源鼠伤寒沙门菌对其中7种抗菌

药物耐药,其余动物源鼠伤寒沙门菌都对其中5种抗

菌药物耐药;仅宠物源鼠伤寒沙门菌对头孢曲松和亚

胺培南各检出1株耐药菌株,对多粘菌素检出2株耐

药菌株,其余动物源鼠伤寒沙门菌均对头孢曲松、亚
胺培南和多粘菌素高度敏感,无耐药菌株检出;除猪

源鼠伤寒沙门菌对庆大霉素检出3株耐药菌株外,其
余动物源鼠伤寒沙门菌对庆大霉素无耐药菌株检出。

表3 动物源鼠伤寒沙门菌对12种抗菌药物的耐药率

Table3 ResistancerateofS.typhimuriumfromanimalsto12antimicrobialagents %

药物

Drugs

宠物源(犬和猫)

Pet

羊源

Sheep

猪源

Pig

牛源

Cattle

鸡源

Chicken

环丙沙星CIP 100.0(39/39) 87.5(7/8) 94.6(70/74) 96.8(30/31) 80.0(8/10)

阿米卡星AMK 0 0 0 0 0

庆大霉素GEN 0 0 4.1(3/74) 0 0

氨苄西林AMP 100.0(39/39) 100.0(8/8) 94.6(70/74) 93.5(29/31) 80.0(8/10)

头孢噻呋CEF 2.6(1/39) 0 21.6(16/74) 0 0

头孢曲松CRO 2.6(1/39) 0 0 0 0

亚胺培南IPM 2.6(1/39) 0 0 0 0

四环素TET 100.0(39/39) 100.0(8/8) 98.6(73/74) 96.8(30/31) 80.0(8/10)

氟苯尼考FFC 94.9(37/39) 100.0(8/8) 97.3(72/74) 96.8(30/31) 80.0(8/10)

多粘菌素CL 5.1(2/39) 0 0 0 0

磺胺异恶唑SMZ 100.0(39/39) 100.0(8/8) 100.0(74/74) 100.0(31/31) 100.0(10/10)

磷霉素FOS 0 0 0 0 0

  注:括号内的数字表示耐药菌株数/菌株总数。

Note:Numbersinbracketsindicatenumberofresistanttrains/totalnumbersofstrains.

  162株动物源鼠伤寒沙门菌多重耐药在0~9耐

有分布,3耐及3耐以上菌株占98.1%(159/162)。
不同动物源鼠伤寒沙门菌多重耐药均以5耐为主

(宠物源5耐占94.8%、牛源5耐占93.6%、羊源5
耐占87.4%、鸡 源5耐 占80.0%、猪 源5耐 占

71.5%)(表4)。

162株动物源鼠伤寒沙门菌共有12种耐药谱

型,不同动物源鼠伤寒沙门菌耐药谱型均以5耐谱

型 CIP-AMP-TET-FFC-SMZ 为 主,且 宠 物 源

(94.8%)、牛源(93.6%)和羊源(87.5%)的5耐谱

型菌株数达85.0%以上;以猪源鼠伤寒沙门菌耐药

谱型最多,共有7种谱型,宠物源鼠伤寒沙门菌和牛

源鼠伤寒沙门菌各有3种耐药谱型,而羊源和鸡源

鼠伤寒沙门菌各有2种耐药谱型(表5)。

2.3 动物源鼠伤寒沙门菌耐药基因检测

不同动物源鼠伤寒沙门菌均检出β-内酰胺酶基

因、四环素基因、氨基糖苷类基因、酰胺醇类基因和

磺胺类基因。除猪源菌以携带β-内酰胺酶基因

blaCMY-2(93.2%)为 主 外,其 余 动 物 源 菌 以 携 带

blaTEM基因为主,blaTEM基因检出率在60.0%以上;
不同动物源鼠伤寒沙门菌四环素耐药基因均以携带

tetB 基因为主,检出率高达80.0%以上,仅在猪源

鼠伤寒沙门菌中检出tetA(5.4%)基因;不同动物

源鼠伤寒沙门菌PMQR因子均以携带oqxA、oqxB
和aac(6')-Ib-cr基因为主,检出率达50.0%以上,
且aac(6)-Ib基因均存在-cr突变,仅在宠物源菌中

检出qnrS(97.4%)基因。此外,不同动物源鼠伤寒

沙门菌氨基糖苷类耐药基因以携带aadA2 和ant
(3″)-Ia 为主,检出率达60.0%以上,对酰胺醇类耐

药基因floR 和磺胺类耐药基因sul1 的检出率也在

50.0%以上,不同动物源鼠伤寒沙门菌均未检出多

肽类耐药基因mcr-1(表6)。
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表4 动物源鼠伤寒沙门菌多重耐药率

Table4 MultidrugresistancerateofSalmonellaTyphimuriumisolatedfromanimals %

来源

Source
1耐

1-resistance
2耐

2-resistance
3耐

3-resistance
4耐

4-resistance
5耐

5-resistance

宠物源(犬、猫)Pet 0 0 0 2.6(1/39) 94.8(37/39)

羊源Sheep 0 0 0 12.5(1/8) 87.5(7/8)

牛源Cattle 0 0 6.4(2/31) 0 93.6(29/31)

猪源Pig 1.4(1/74) 0 2.7(2/74) 2 71.5(53/74)

鸡源Chicken 20.0(2/10) 0 0 0 0
总和 Total 1.9(3/162) 0 2.5(4/162) 2.5(4/162) 77.8(126/162)

来源

Source
6耐

6-resistance
7耐

7-resistance
8耐

8-resistance
9耐

9-resistance

宠物源(犬、猫)Pet 0 0 0 0
羊源Sheep 0 0 0 0
牛源Cattle 21.6(16/74) 0 0 0
猪源Pig 0 0 80.0(8/10) 0
鸡源Chicken 9.9(16/162) 0 4.9(8/162) 0.5(1/162)

总和 Total 0 0 0 1.2(2/162)

  注:括号内的数字表示多重耐药菌株数/菌株总数;1耐是指对被检测的的其中一种抗菌药物耐药;2耐是指对被检测的的2种抗

菌药物同时耐药;3耐至9耐以此类推。

Note:Numbersinbracketsindicatenumberofmulti-drugresistanttrains/totalnumberofstrains;1resistancemeansthat

resistancetooneoftheantibioticstested;2resistancereferstothesimultaneousresistanceoftwoantibioticstested;

3resistanceto9resistanceandsoon.

表5 动物源鼠伤寒沙门菌耐药谱型

Table5 DrugresistancespectrumofS.Typhimuriumisolatedfromanimals

动物源(株)

Animalorigin

耐药谱型

Drugresistancespectrum

菌株数/株

Numberof
bacteria

多重耐药

Multidrug
resistance

百分率/%
Percentage

宠 物 源 (犬、猫)

Pet

CIP-AMP-TET-SMZ 1 4耐 2.6
CIP-AMP-TET-FFC-SMZ 37 5耐 94.8
CIP-AMP-CEF-CRO-IPM-TET-FFC-CL-SMZ 1 9耐 2.6

羊源Sheep
AMP-TET-FFC-SMZ 1 4耐 12.5
CIP-AMP-TET-FFC-SMZ 7 5耐 87.5
TET-FFC-SMZ 1 3耐 3.2

牛源Cattle

CIP-TET-SMZ 1 3耐 3.2
CIP-AMP-TET-FFC-SMZ 29 5耐 93.6
SMZ 1 1耐 1.4
TET-FFC-SMZ 2 3耐 2.7
CIP-TET-FFC-SMZ 1 4耐 1.4

猪源Pig

CIP-AMP-TET-SMZ 1 4耐 1.4
CIP-AMP-TET-FFC-SMZ 53 5耐 71.5
CIP-GEN-AMP-TET-FFC-SMZ 2 6耐 2.7
CIP-AMP-CEF-TET-FFC-SMZ 14 6耐 18.9

鸡源Chicken
SMZ 2 1耐 20.0
CIP-AMP-TET-FFC-SMZ 8 5耐 80.0
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4 讨 论

沙门菌是人畜共患病和食物中毒的主要食源性

病原菌之一,除在自然界中分布极广外,鸡、鸭、猪、
牛、羊等家禽和家畜动物肠道也广泛分布,给养殖业

和食品安全造成潜在危害[15]。鼠伤寒沙门菌是食

源性沙门菌的优势血清型,如广西、河北、河南和广

东等都有报道[16]。本研究分离结果显示,不同动物

源鼠伤寒沙门菌的整体分离率为31.8%,其中,以
宠物源鼠伤寒沙门菌的分离率最高,达100.0%,羊
源和猪源鼠伤寒沙门菌的分离率也达到47.0%以

上。本研究从不同动物源中均分离出鼠伤寒沙门

菌,说明鼠伤寒沙门菌在自然界中宿主广泛,若从蛋

肉产品中检出耐药鼠伤寒沙门菌,则会存在食品安

全隐患。此外,耐药鼠伤寒沙门菌可在人和动物之

间通过食物链甚至是与宠物亲密接触时进行传递,
为保障公共卫生安全,应加强耐药鼠伤寒沙门菌的

监测。
本研究对新疆地区不同动物源分离的鼠伤寒沙

门菌药敏试验结果显示,新疆地区鼠伤寒沙门菌耐

药现象十分严重,以宠物源鼠伤寒沙门菌耐药谱最

宽,对被检测的9种抗菌药物耐药,但对头孢噻呋、
头孢曲松和亚胺培南均检出1株耐药株,可能是宠

物主人擅自对宠物使用人用药物或不按疗程给宠物

用药造成的。不同动物源鼠伤寒沙门菌对被检测的

抗菌药物磺胺异恶唑的耐药率高达100.0%,与张

增峰[17]报道的上海市零售肉中和环境中鼠伤寒沙

门菌的耐药结果一致,但耐药率高于夏宇飞等[18]报

道的湖南地区猪源及鸡源对磺胺异恶唑的耐药率

(60.0%~70.0%),药敏结果显示出不同地区以及

不同动物源由于使用抗菌药物的种类和剂量的差

异,其耐药结果也相差较大[17-18]。此外,不同动物源

鼠伤寒沙门菌对环丙沙星、氨苄西林、四环素和氟苯

尼考的耐药率高达80.0%以上,耐药率与罗学辉

等[19]报道的河水、食品及食源性疾病患者中鼠伤寒

沙门菌耐药结果一致,分析原因可能是以上几种药

物性价比高,容易获得,长期不合理的使用甚至滥

用,导致高水平耐药菌株的出现。鼠伤寒沙门菌对

庆大霉素、头孢噻呋、头孢曲松和多粘菌素的耐药率

处于较低的水平,耐药率在2.6%~5.1%,可作为

治疗细菌性疾病的备选药物,但由于鼠伤寒沙门菌

要较其他血清型的沙门菌更易产生耐药性[15],因此

在治疗时要注意药物的使用频率和剂量,降低耐药

菌的产生率。
多重耐药结果显示,不同动物源鼠伤寒沙门菌

多重耐药率达98.0%以上,与段瑶等[20]报道的畜禽

鼠伤寒沙门菌多重耐药率(90.44%)基本一致,本研

究中以5耐菌株占比最高,达77.8%,8耐及以上耐

药菌株占比达10.4%,多重耐药结果显示出新疆不

同动物源鼠伤寒沙门菌对临床使用的很多抗菌药物

已普遍产生耐药性,不仅耐药率高,并且对抗菌药物

的交叉耐药现象严重,进而增加多重耐药菌的感染

率。不同动物源鼠伤寒沙门菌共有12种耐药谱型,
以猪源耐药谱型最多,有7种耐药谱型,分析原因是

相对于其他动物,猪养殖基本趋于规模化,养殖过程

中猪只更易感染细菌性疾病。此外,养殖场为了避

免猪只患病,也可能会饲喂含有抗菌药物的饲料,故
而猪只使用抗菌药物的频率和种类较其他动物多,
因此猪源鼠伤寒沙门菌具有较宽的耐药谱型。本研

究中不同动物源多重耐药优势表型为CIP-AMP-
TET-FFC-SMZ,耐药谱宽,多重耐药严重。四环

素、氟苯尼考和磺胺异恶唑都是长期使用在动物养

殖过程中的药物,该耐药谱型的形成与这些抗菌药

物的使用密切相关。此外,鼠伤寒沙门菌在用药的环

境中,部分菌株通过染色体的局部抑制基因突变,抑
制孔蛋白表达,进而使抗菌药物无法进入菌体内,也
是沙门菌在长期进化过程中产生耐药性的原因[21]。

细菌携带耐药基因是其耐药性产生和传播的主

要原因之一。本研究对七大类16种耐药基因检测

结果显示,不同动物源鼠伤寒沙门菌除对多肽类耐

药基因未检出外,对其他六类被检测的抗菌药物的

耐药基因均有检出,除猪源鼠伤寒沙门菌对blaTEM
和tetA 基因的检出率为6.8%和5.4%以外,不同

动物源鼠伤寒沙门菌对其余检出的耐药基因的检出

率高达50.0%以上,本研究耐药结果显示出新疆不

同动物源鼠伤寒沙门菌耐药基因携带率很高。值得

注意的是,鼠伤寒沙门菌对β-内酰胺类药物耐药主

要是由于产生β-内酰胺酶,并以blaTEM型、blaCTX-M
型、blaOXA型和blaSHV型较为常见[21],本研究结果显

示,宠物源、羊源和鸡源鼠伤寒沙门菌均以携带

blaTEM型为主,该耐药基因的检出率在62.5%以上,
但猪源鼠伤寒沙门菌却以携带blaCMY-2型为主,虽然

都是介导对β-内酰胺类药物的耐药,但不同动物源

主要携带的耐药基因却不同。此外,blaTEM基因可

以在不同菌株间进行水平传播和垂直传播,而携带

blaTEM基因的阳性菌株通常都带有多重耐药,给多
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重耐药菌的防控造成巨大压力[22]。此外,本试验发

现耐药表型与耐药基因型不完全正相关,如羊源鼠

伤寒沙门菌对酰胺醇类和磺胺类的耐药率高达

100.0%,但相关耐药基因floR 和sul1 的检出率为

50.0%~62.5%。耐药基因的位置、表达情况及不

同耐药基因之间的相互作用会影响细菌对抗菌药物

的耐药性,具体机制有待进一步研究。新疆地广人

稀,故监测范围有限,且样本数量和样本收集年限有

限,不能十分全面反映出新疆近年来不同动物源鼠

伤寒沙门菌的耐药情况。应在全疆范围内加大对鼠

伤寒沙门菌菌株的监测,进而提供更全面的结果。
综上,新疆不同动物源耐药鼠伤寒沙门菌分布

广泛,对环丙沙星、氨苄西林、四环素、氟苯尼考和磺

胺异恶唑等常用抗菌药物高度耐药,可根据药敏结

果选用头孢噻呋和庆大霉素等敏感性较高的抗菌药

物来提高疗效。不同动物源鼠伤寒沙门菌多重耐药

严重,具有相同耐药谱型,且耐药基因携带率高,存
在克隆传播的风险。为更全面掌握新疆动物源性鼠

伤寒沙门菌的耐药情况,应对鼠伤寒耐药沙门菌进

行长期监测,实现实验室和流行病相结合的监测模

式,进而更好的保护动物和人类健康。
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