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摘要： 从 ２０１７—２０２３ 年安徽砀山不同鸭场的病鸭样本中， 共鉴定出 １２０ 株鸭疫里氏杆菌。 血清型鉴定结果显示其最主要的流行血清型为 ２ 型，
其次分别是 １１ 型、 １ 型。 １２０ 株鸭疫里氏杆菌分离株呈现多重耐药性， 对多黏菌素 Ｂ 耐药率为 １００％， 对四环素的耐药率较高 （８２􀆰 ７％）， 对头孢

噻肟耐药率较低 （８􀆰 ５％）， 对亚胺培南不耐药 （０）； 对甲氧苄啶、 卡那霉素、 四环素、 氨苄西林、 恩诺沙星、 氟苯尼考和环丙沙星的耐药率逐年

上升。 对多重耐药菌株 ２０２０１１８－ＡＦ２７ 进行全基因组测序以及耐药基因分析， 检测到该分离菌有 １０ 种不同的耐药基因， 其中 ９ 种耐药基因和药敏

表型符合。 将测序菌株基因组序列经多位点序列分型 （ＭＬＳＴ） 数据库分析， 得到序列型 （ＳＴ） 为 ＳＴ２２２。 本研究结果为安徽砀山地区鸭疫里氏

杆菌病的防控提供了依据。
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　 　 鸭疫里氏杆菌 （Ｒｉｅｍｅｒｅｌｌａ ａｎａｔｉｐｅｓｔｉｆｅｒ， ＲＡ） 属

黄杆菌科， 是一种重要的引起家禽和野生水禽疾病的

革兰阴性病原菌［１］。 ＲＡ 引起的感染以纤维性心包

炎、 肝炎、 脑膜炎和腹泻为特征， 导致高感染率和高

死亡率， 这种感染给全球养鸭业带来了重大的经济损
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失。 外膜蛋白 Ａ （ＯｍｐＡ） 是鸭疫里氏杆菌的主要免

疫蛋白， 也是 ＲＡ 的毒力因子之一， 在不同血清型间

具有较好的保守性。 ＲＡ 血清型众多且各个血清型之

间没有交叉保护［２－３］， 至今全球至少有 ２１ 种血清型，
其中血清型 １ 型、 ２ 型和 １０ 型是中国主要流行的血

清型［４－ ５］。 当前治疗 ＲＡ 感染的有效方法仍然是抗生

素［６］， 然而， 抗生素的滥用或误用会导致细菌多重

耐药性 （ＭＤＲ） 的出现和演变， 严重影响了抗生素

临床用药。
了解 ＲＡ 的流行及其耐药性是预防和控制鸭疫里
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氏杆菌病的重要基础。 据报道我国不同地区流行的

ＲＡ 菌株对各种抗生素的耐药性具有差异性［７－９］。 因

此， 本研究针对对 ２０１７—２０２３ 年安徽砀山 ＲＡ 分离

株进行血清型鉴定、 耐药表型检测， 并选取 １ 株多重

耐药菌株进行全基因组测序分析， 以期为 ＲＡ 感染监

测和临床治疗提供科学依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 样品与菌株

２０１７—２０２３ 年在安徽砀山种鸭以及肉鸭养殖场

中分别从病鸭的心脏、 脑组织、 血液、 肝组织等进行

细菌分离， 共分离出 １２０ 株疑似 ＲＡ 分离株， 其中

２０１７ 年 ３ 株， ２０１８ 年 ２６ 株， ２０１９ 年 ２８ 株， ２０２０ 年

２０ 株， ２０２１ 年 １８ 株， ２０２２ 年 ２１ 株， ２０２３ 年 ４ 株。
１􀆰 ２　 主要试剂

ＲＡ 参考阳性血清购自齐鲁动物保健品有限公司

和南京天邦生物科技有限公司， 胰蛋白胨大豆液体培

养基 （ＴＳＢ）、 大豆酪蛋白琼脂培养基 （ＴＳＡ） 购于

海博生物技术有限公司， ＭＨ （Ｂ）、 ＭＨ （Ａ） 购于

奥博星生物技术有限公司， 胎牛血清购于杭州四季青

有限公司， ２×Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ、 ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 购于诺维

赞生物科技股份有限公司， 快速革兰染色液购于北京

索莱宝公司。 卡那霉素、 庆大霉素、 氨苄西林、 亚胺

培南、 头孢噻肟、 氟苯尼考、 氯霉素、 四环素、 多西

环素、 替加环素、 恩诺沙星、 环丙沙星、 利福平、 甲

氧苄啶、 多黏菌素 Ｂ 分别购于北京索莱宝公司和麦

克林生化科技有限公司。
１􀆰 ３　 细菌分离与 ＰＣＲ 鉴定

将疑似 ＲＡ 分离株接种于含 １０％牛血清的 ＴＳＡ
上， 置于 ５％ ＣＯ２ ３７ ℃恒温培养箱中培养 ２４ ｈ。 从每

个样本中选择具有典型形态的疑似菌落， 经革兰染色

镜检后再次将疑似菌划线接种于含 １０％牛血清的

ＴＳＡ， 培养后挑取 ３～５ 个疑似菌落接种于含有 １０％胎

牛血清的 ＴＳＢ， ２００ ｒ ／ ｍｉｎ 培养 １６～１８ ｈ。 以水煮法提

取细菌总 ＤＮＡ， 基于 ＲＡ ＯｍｐＡ 和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测

序对分离菌株进行 ＰＣＲ 鉴定。 所用引物由生工生物

工程 （上海） 股份有限公司合成 （引物序列见表 １）。
ＯｍｐＡ 的 ＰＣＲ 反应体系为： ２ ×Ｒｉｐａｄ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ

Ｍｉｘ １０ μＬ， ＯｍｐＡ － Ｆ ０􀆰 ５ μＬ， ＯｍｐＡ － Ｒ ０􀆰 ５ μＬ，
ＤＮＡ ２ μＬ， 加 ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序：
９４ ℃ ２ ｍｉｎ； ９４ ℃ ３０ ｓ， ５４ ℃ ３０ ｓ， ７２ ℃ １０ ｓ， ３５
个循环； ７２ ℃１０ ｍｉｎ， ４ ℃保存。

１６Ｓ ｒＲＮＡ ＰＣＲ 反应体系为： ２ ×Ｒｉｐａｄ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ １０ μＬ， １６Ｓ ｒＲＮＡ － Ｆ ０􀆰 ５ μＬ， １６Ｓ ｒＲＮＡ － Ｒ
０􀆰 ５ μＬ， ＤＮＡ ２ μＬ， 加 ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ２０ μＬ。 ＰＣＲ
反应程序： ９５ ℃ ３ ｍｉｎ； ９４ ℃ １５ ｓ， ５５ ℃ ３０ ｓ，

７２ ℃ １５ ｓ， ３５ 个循环； ７２ ℃ ５ ｍｉｎ， ４ ℃保存。
ＰＣＲ 产物经 １％琼脂糖凝胶电泳检测， 用凝胶成

像系统观察并拍照保存。 将纯化的 ＰＣＲ 产物送至北

京擎科生物科技有限公司测序， 然后在 ＮＣＢＩ 数据库

将测序结果进行 ＢＬＡＳＴ 比对， 以确认分离菌的种属。

表 １　 ＯｍｐＡ 及 １６Ｓ ｒＲＮＡ 引物序列

引物名称 序列 （５′→３′） 大小 ／ ｂｐ

ＯｍｐＡ－Ｆ ＴＡＧＣＡＴＣＴＣＴＴＧＧＡＴＴＣＣＣＴＴＣ

ＯｍｐＡ－Ｒ ＣＣＡＧＴＴＴＴＴＡＡＣＣＡＣＣＡＴＴＡＣＣＣ
３３８

１６Ｓ ｒＲＮＡ－Ｆ ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ

１６Ｓ ｒＲＮＡ－Ｒ ＡＣＧＧＣＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴ
１ ４６６

１􀆰 ４　 血清型鉴定

将 １２０ 株 ＲＡ 进行玻片凝集试验鉴定其血清型。
１􀆰 ５　 药物敏感性试验

采用美国临床实验室标准化协会 （ＣＬＳＩ） 提供

的微量肉汤稀释法， 以大肠杆菌 ＡＴＣＣ ２５９２２ 为质控

菌株［１０］， 测定 ＲＡ 最小抑菌浓度 （ＭＩＣ）。 选取 １５ 种

抗生素： 氯霉素、 卡那霉素、 庆大霉素、 氨苄西林、
亚胺培南、 头孢噻肟、 氟苯尼考、 四环素、 多西环

素、 替加环素、 恩诺沙星、 环丙沙星、 利福平、 甲氧

苄啶、 多黏菌素 Ｂ 进行药物敏感性试验。
１􀆰 ６　 全基因组测序

将 １ 株编号为 ２０２０１１８－ＡＦ２７ 的多重耐药 ＲＡ 按

照天根细菌基因组提取试剂盒提取其基因组， 由武汉

希望组生物科技有限公司进行全基因组测序与拼接。
１􀆰 ７　 耐药基因对比分析

使用 ＲＡＳＴ 进行线上基因注释， 使用 Ａｂｒｉｃａｔｅ 软

件在 ３ 种不同数据库 （ ＮＣＢＩ 、 ＣＡＲＤ、 ＲＥＳｆｉｎｄｅｒ）
中搜索该菌株的耐药基因。
１􀆰 ８　 多位点序列分型 （ＭＬＳＴ）

将全基因组测序结果上传至 Ｐｕｂｍｌｓｔ， 进行序列

型 （ＳＴ） 鉴定。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＲＡ 菌株鉴定

疑似 ＲＡ 分离株在血清营养琼脂上长出的菌落呈

光滑、 透明、 露珠状， 直径 １～２ ｍｍ， 斜射对光观察

时可见浅蓝色荧光， 在麦康凯培养基上不生长。 镜检

单个或成双排列， 革兰染色为红色。 将 ＯｍｐＡ 基因进

行 ＰＣＲ 扩增得出的条带与目的条带相符 （３３８ ｂｐ），
如图 １。 对 ＯｍｐＡ 阳性菌株进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序，
测序结果经 ＢＬＡＳＴ 比对结果显示， １２０ 株分离菌株

均为 ＲＡ。
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Ｍ． ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ： １～１０． 部分分离株； １１． 阴性对照。

图 １　 部分分离株 ＯｍｐＡ 基因 ＰＣＲ 产物电泳

２􀆰 ２　 ＲＡ 分离株的血清型分布

经玻片凝集试验， １２０ 个菌株中有 ９９ 个菌株分

别属于 ８ 个血清型： １ 型 （１４ 株）、 ２ 型 （４６ 株）、 ７
型 （３ 株）、 ５ 型 （９ 株）、 １１ 型 （１５ 株）、 １０ 型 （３
株）、 ３ 型 （９ 株） 和 ６ 型 （２ 株）， 见图 ２； 其余 ２１
株未能定型。 ２０１７—２０２３ 年安徽砀山 ＲＡ 分离株的主

要流行血清型为 ２ 型 （４６􀆰 ５％）、 １１ 型 （１５􀆰 ２％）、 １
型 （１３􀆰 １％）， 其中 ２ 型在 ２０１９ 和 ２０１８ 年检出较多。
２􀆰 ３　 ＲＡ 分离株的耐药性及其变化动态

２０１７—２０２３ 年在安徽砀山 １２０ 株 ＲＡ 分离株对

１５ 种抗生素的耐药率变化见表 ２ 和图 ３。 总体上 １２０

株 ＲＡ 分离株耐药率最高的是多黏菌素 Ｂ （１００％），
其次是四环素 （８２􀆰 ７０％）， 对甲氧苄啶、 卡那霉素、
庆大霉素、 氨苄西林、 氯霉素、 氟苯尼考、 多西环

素、 替加环素、 恩诺沙星、 环丙沙星和利福平的耐药

率介于 １４􀆰 ２９％ ～ ６９􀆰 ５０％， 对头孢噻肟耐药率为

８􀆰 ５％， 对亚胺培南均不耐受。 比较 ２０１７—２０２３ 年的

耐药数据， 多黏菌素 Ｂ 耐药率均为 １００％， 对四环素

的耐药率均在 ６０％以上， 对亚胺培南耐药率均为 ０。

图 ２　 ９９ 株 ＲＡ 的血清型分布

表 ２　 ＲＡ 分离株对 １５ 种抗菌药的耐药率 ％　

药物名称 ２０１７ 年 ２０１８ 年 ２０１９ 年 ２０２０ 年 ２０２１ 年 ２０２２ 年 ２０２３ 年 总耐药率

ＣＨＬ ０ ０ ２３．１０ １５．８０ ８．３０ ２２．２２ ０ １４．２９

ＫＡＮ １００ ２３．０８ ３８．５０ ４１．７０ ７１．４０ ６１．１１ ７５．００ ５１．３０

ＧＥＮ ５０􀆰 ００ ５０􀆰 ００ ５７．１０ ３３．３０ ７１．４０ ５０􀆰 ００ ６６．７０ ６１．１０

ＡＭＰ ０ ３４．６０ ３０．８０ ３１．６０ ４６．７０ ４２．１０ ５０􀆰 ００ ３６．００

ＩＰＭ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

ＣＴＸ ０ ８８．８９ ９０􀆰 ００ ８１．２５ ６１．５４ ８０􀆰 ００ ７５．００ ８．５０

ＦＦ ３３．３０ １１．５０ １１．１０ ２１．１０ ５５．６０ ５４．５０ ７５．００ ３０．５０

ＴＣＹ ６６．７０ ７５．００ １００ ７６．９０ ８５．７０ ８０．９５ １００ ８２．７０

ＤＯＸ ６６．７０ ５７．７０ ５５．６０ ６８．４０ ２２．２０ ５４．５０ ６６．７０ ５３．４０

ＴＧＣ ０ ５０􀆰 ００ ８０􀆰 ００ ６１．５０ ４１．２０ ５２．３８ ６６．７０ ６０．３０

ＥＮＲ ５０􀆰 ００ ３３．３０ ６１．５０ ８４．６０ ７５．００ ８７．５０ ８０􀆰 ００ ６９．５０

ＣＩＰ ８．３０ １４．３０ ２７．３０ ６６．７０ ７７．８０ ５５．６０ ８０􀆰 ００ ３８．４０

ＲＩＦ ６６．７０ ４０􀆰 ００ ４６．４０ ６０􀆰 ００ １１．１０ ４０．９０ ３３．３０ ３９．００

ＴＭＰ ０ ３０．７７ １５．３８ ３３．３３ ６４．２９ ６６．６７ ７５．００ ４４．００

ＰＯＬ １００ １００ １００ １００ １００ １００ １００ １００

　 　 注： ＣＨＬ， 氯霉素； ＫＡＮ， 卡那霉素； ＧＥＮ， 庆大霉素； ＡＭＰ， 氨苄西林； ＩＰＭ， 亚胺培南； ＣＴＸ， 头孢噻肟； ＦＦ， 氟苯尼考； ＴＣＹ， 四环

素； ＤＯＸ， 多西环素； ＴＧＣ， 替加环素； ＥＮＲ， 恩诺沙星； ＣＩＰ， 环丙沙星； ＲＩＦ， 利福平； ＴＭＰ， 甲氧苄啶； ＰＯＬ， 多黏菌素 Ｂ。 下同。

·５１１·畜牧与兽医　 ２０２４ 年　 第 ５６ 卷　 第 ５ 期



图 ３　 １２０ 株 ＲＡ 分离株的总体耐药情况

从耐药趋势来看， ２０１７—２０２３ 年所分离的 １２０

株 ＲＡ 分离株对多黏菌素 Ｂ 耐药率始终为 １００％； 对

卡那霉素、 庆大霉素、 氨苄西林、 氟苯尼考、 四环

素、 恩诺沙星和环丙沙星的耐药率逐年上升， 其中升

高幅度大的是氨苄西林、 氟苯尼考、 环丙沙星和甲氧

苄啶； 对头孢噻肟、 多西环素和替加环素的耐药率随

年份变化不大； 对利福平的耐药率出现逐年下降趋

势。 ２０１７ 年 ＲＡ 分离菌对氨苄西林、 头孢噻肟、 替加

环素、 甲氧苄啶不耐药， 而 ２０１８ 年 ＲＡ 分离菌对该 ４
种药 物 耐 药 率 从 ０ 到 表 现 为 不 同 程 度 的 耐 药

（３０％～８８􀆰 ８９％）。
１２０ 株 ＲＡ 分离株普遍存在严重的多重耐药现象

（９０􀆰 ８３％）， １２０ 株 ＲＡ 分离株最少耐 ３ 种抗生素， 最

多耐 １３ 种抗生素。 其中大部分 ＲＡ 分离株同时耐受

３～６ 种抗生素 （１０􀆰 ８３％ ～ ２０％）， 最常见的是 ３ 种

（２０％）， 如表 ３ 所示。

表 ３　 １２０ 株 ＲＡ 分离株的多重耐药性

指标
多重耐药数

３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３

菌株数 ２４ １３ １３ １６ ３ ７ ７ ７ ５ ２ ５

比例 ／ ％ ２０􀆰 ００ １０．８３ １０．８３ １３．３３ ２．５０ ５．８３ ５．８３ ５．８３ ４．１７ １．６７ ４．１７

２􀆰 ４　 测序菌株药物敏感性

用微量肉汤稀释法测得菌株 ２０２０１１８－ＡＦ２７ 对 １５
种抗菌药的最小抑菌浓度， 结果见表 ４。 该菌株对氯

霉素、 卡那霉素、 庆大霉素、 氨苄西林、 头孢噻肟、
氟苯尼考、 多黏菌素 Ｂ、 四环素、 多西环素、 替加环

素、 恩诺沙星、 环丙沙星、 利福平、 甲氧苄啶等 １４
种抗生素均表现为耐药， 对亚胺培南表现为敏感。
２􀆰 ５　 测序菌株耐药基因分析

ＲＡ 分离株 ２０２０１１８－ＡＦ２７ 经全基因组测序分析，
并通过 ＣＧＥ 和 ＲＡＳＴ 检索该菌携带的耐药基因， 发

现其共携带 １０ 个耐药基因， 包括 β－内酰胺类耐药基

因 ｂｌａＯＸＡ － ２０９， 四环素类耐药基因 ｔｅｔ （ Ｘ６）、 ｔｅｔ
（Ｘ）， 大环内酯类耐药基因 ｅｒｅＤ、 ｅｓｔＴ， 酰胺醇类耐

药基因 ｆｌｏＲ， 万古霉素耐药基因 ｖａｎＴ， 氨基糖苷类耐

药基因 ｒａｎｂ、 ｒａｎＡ， 林可酰胺类耐药基因 ｌｎｕＨ。 其中

酰胺醇类耐药基因 ｆｌｏＲ 存在多拷贝。
该测序菌株共有 １０ 种耐药基因， 本研究检测了

该菌株对 １５ 种药物的敏感情况， １５ 种药物的表型和

该菌株的 ６ 种耐药基因对应， 其中 ５ 种耐药基因与其

抗生素类型的耐药表型表现一致， 而该菌携带 β－内
酰胺类耐药基因 ｂｌａＯＸＡ－２０９ 对亚胺培南表现为不耐

药， 具体见表 ５。

表 ４　 测序菌株的药物敏感性试验结果

抗生素 ＭＩＣ ／ （μｇ·ｍＬ－１） 敏感性判定

氯霉素 １６ Ｒ

卡那霉素 １２８ Ｒ

庆大霉素 ６４ Ｒ

氨苄西林 ４ Ｒ

亚胺培南 ０􀆰 ０６２ ５ Ｓ

头孢噻肟 ０􀆰 １２５ Ｒ

氟苯尼考 ８ Ｒ

多黏菌素 Ｂ １２８ Ｒ

四环素 ８ Ｒ

多西环素 １ Ｒ

替加环素 ８ Ｒ

恩诺沙星 ４ Ｒ

环丙沙星 ４ Ｒ

利福平 １２８ Ｒ

甲氧苄啶 ４ Ｒ

　 　 注： Ｓ 表示敏感， Ｒ 表示耐药。

２􀆰 ６　 ＭＬＳＴ 分型

将测 序 菌 株 ２０２０１１８ － ＡＦ２７ 基 因 组 上 传 至

Ｐｕｂｍｌｓｔ， 确定其为 ＳＴ２２２ 型。
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表 ５　 ＲＡ 的耐药基因与耐药表型

抗生素类型 耐药基因 抗生素名称 耐药表型 一致性

氨基糖苷类
ｒａｎＡ
ｒａｎＢ

卡那霉素 耐药 一致

庆大霉素 耐药 一致

β－内酰胺类 ｂｌａＯＸＡ－２０９

氨苄西林 耐药 一致

亚胺培南 不耐药 不一致

头孢噻肟 耐药 一致

酰胺醇类 ｆｌｏＲ
氟苯尼考 耐药 一致

氯霉素 耐药 一致

四环素类
ｔｅｔ （Ｘ）
ｔｅｔ （Ｘ６）

四环素 耐药 一致

多西环素 耐药 一致

替加环素 耐药 一致

３　 讨论

本试验对 ２０１７—２０２３ 年安徽砀山地区从病鸭的

心脏、 脑、 血液、 肝组织等共分离出的 １２０ 株 ＲＡ 进

行了血清型鉴定、 药物敏感性检测， 并选择 １ 株多重

耐药菌株进行全基因组测序分析。 在分离得到的 １２０
株 ＲＡ 中， １ 型 （ １４ 株）、 ２ 型 （ ４６ 株） 和 １１ 型

（１５ 株） 为优势血清型。 ２０１７—２０２３ 年期间安徽砀

山血清型分布复杂， 与我国主要血清型是 １、 ２ 型［１１］

相符合。
１２０ 株 ＲＡ 表现出多重耐药性， 对氨基糖苷类

（庆大霉素、 卡那霉素）、 四环素类 （四环素、 多西

环素、 替加环素）、 喹诺酮类 （恩诺沙星、 环丙沙

星） 耐药性都较强。 大部分 ＲＡ 分离株对酰胺醇类

（氟苯尼考、 氯霉素）、 β－内酰胺类 （氨苄西林、 头

孢噻肟） 敏感。 所有 ＲＡ 分离株对多黏菌素耐药， 对

新型 β－内酰胺类 （亚胺培南） 敏感， 这与 Ｌｉ 等［１２］

研究的结果相符。 多黏菌素被认为是抵抗碳青霉烯类

耐药病原菌致命感染的最后手段， 而 ＲＡ 对多黏菌素

普遍耐药。 Ｃｈｅｎ 等［１３］鉴定出 ＲＡ 中编码脂质 Ａ ＰＥＡ
转移酶 （ＥｐｔＡ） 基因， 证明 ＥｐｔＡ 参与黏菌素耐药性

和致病性， 并在黏菌素选择压力下， 关键氨基酸

Ｐ３０９Ｋ 的突变可能会增加黏菌素耐药性从 ＲＡ 向其他

革兰阴性菌的传播。
有报道显示， ２０１８—２０１９ 年苏北及周边地区鸭

养殖场分离的 ＲＡ 对环丙沙星、 多西环素、 氟苯尼考

高度敏感［１４］。 商丘市养鸭场病鸭分离出的 ６ 株 ＲＡ
对卡那霉素、 氟苯尼考、 诺氟沙星、 恩诺沙星高度敏

感［１５］。 本研究中安徽砀山的鸭养殖场 ＲＡ 分离株对

环丙沙星、 恩诺沙星、 多西环素、 氟苯尼考有不同程

度的耐药， 对卡那霉素有较高的耐药性， 说明 ＲＡ 具

有地域性耐药的特点， 不同地区的耐药谱也不尽相

同， 同时表现出多重耐药性。 这种差异可能与地区不

同的用药习惯有关。
本研究中， ２０１７—２０２３ 年安徽砀山分离的 １２０

株 ＲＡ 分离株对氨苄西林、 氟苯尼考、 恩诺沙星和甲

氧苄啶这 ４ 种抗生素随年份其耐药率升高幅度较大，
可能是由于该地区频繁用药， 导致耐药率大幅升高，
因此当地应减少这 ４ 种抗生素的使用。 多重耐药结果

分析可得： １２０ 株 ＲＡ 分离株最多耐 １３ 种抗生素。 现

阶段主要是靠抗生素来预防和治疗鸭疫里氏杆菌病，
但是近年来研究表明 ＲＡ 对抗生素耐药情况越来越严

重， 出现多重耐药并其耐药谱不断扩大［１６－１７］。
ＲＡ 流行情况十分复杂， 在环境上难以清除， 这

使得 ＲＡ 的检测及防控变得极为困难［１８］。 为了解其

耐药基因携带情况， 选取 １ 株多重耐药的 ＲＡ 进行全

基因组测序， 共检测出 １０ 个耐药基因， 其中 １ 个耐

药基因与耐药表型不符合： β －内酰胺类耐药基因

ｂｌａＯＸＡ－２０９， 在测序菌株的基因组中检测到这种耐

药基因， 并且经 ＰＣＲ 验证其存在， 但是该菌株对亚

胺培南这种新型 β－内酰胺类药物并不表现耐药， 可

能和耐药基因的遗传环境有关。
综上， 本研究确定 ２０１７—２０２３ 年安徽砀山 １２０

株 ＲＡ 分离株的优势血清型为 １、 ２、 １１ 型， ＲＡ 耐药

情况严峻， 存在多重耐药情况， 该研究结果为指导安

徽砀山地区鸭养殖场防治鸭疫里氏杆菌病具有重要

意义。
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