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摘要： 旨在调查江苏南部地区水禽养殖场中沙门菌的感染情况及其耐药特性， 揭示其主要血清型和序列型 （ ＳＴ） 特征， 并分析广泛耐药

（ＸＤＲ） 菌株的耐药基因分布。 采集苏南地区水禽样本， 采用细菌分离培养、 ＰＣＲ 鉴定、 血清型鉴定和多位点序列分型 （ＭＬＳＴ） 对沙门菌进行

鉴定， 采用 Ｋ－Ｂ 纸片法进行耐药性检测， 并对 ＸＤＲ 菌株进行全基因组检测。 结果： 在 ２５７ 份水禽样本中， 分离到 ３０ 株沙门菌， 阳性率为

１１􀆰 ６７％。 血清型鉴定显示包含 ２７ 株鼠伤寒、 ２ 株肠炎和 １ 株纽波特沙门菌， ＳＴ 分型包括 １９ 株 ＳＴ１９、 ４ 株 ＳＴ２４４１、 ２ 株 ＳＴ１５４６、 ２ 株 ＳＴ４０、 ２ 株

ＳＴ３４ 和 １ 株 ＳＴ６８； ３０ 株细菌包含 ９ 株多重耐药 （ＭＤＲ） 和 ３ 株 ＸＤＲ 菌株， 耐药性检测结果显示出对 β－内酰胺类的耐药性较高。 ３ 株 ＸＤＲ 菌株

同时携带针对氨基糖苷类、 β－内酰胺类、 氯霉素类、 喹诺酮类、 四环素类和磺胺类抗生素的多种耐药基因。 综上， 苏南地区水禽源沙门菌显示出

高水平的耐药性和多样的基因型分布。
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　 　 沙门菌是一种重要的食源性病原菌， 普遍存在于

全球家禽养殖业中， 对人类健康和经济造成重大威

胁。 沙门菌能定殖在家禽的消化道中， 通过粪便传播

到环境中， 从而导致饲养链中的交叉污染， 增加食品

安全风险［１］。 家禽感染或携带沙门菌会给家禽养殖

业造成了巨大的损失［２］。 在家禽加工链的养殖、 运

输和屠宰各个环节过程中， 沙门菌的污染依然严

重［３］。 沙门菌是一种革兰阴性菌， 目前其分类依据

主要包括血清型和序列型 （ＳＴ）。 血清型分类基于鞭

毛抗原 Ｈ 和体抗原 Ｏ， 目前已鉴别出超过 ２ ６００ 种血

清型， 常见的血清型包括肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌

等［４－５］。 而 ＳＴ 型则基于多位点序列分型 （ＭＬＳＴ），
通过分析 ７ 个保守基因的序列变化， 对沙门菌进行精

确分型［６］。
近年来， 沙门菌的耐药性问题在家禽养殖业中普

遍存在。 国外研究表明沙门菌在家禽中， 尤其是鸡的

检出率较高， 且分离株对 β－内酰胺类等抗生素表现

出较高的耐药性［７］。 水禽沙门菌的阳性率在不同省

份呈现显著差异。 华南地区的研究显示， 鸭场分离株

的流行率 （１９􀆰 １７％） 显著高于鸡场 （６􀆰 ６１％） 和猪

场 （３􀆰 ５０％）， 分离株中 ７５􀆰 ２６％分离株具有多重耐

药性， 常见的耐药基因包括对 β－内酰胺类抗生素产

生耐药的 ｂｌａＴＥＭ 和 ｂｌａＣＴＸ－Ｍ 基因， 以及对喹诺酮

类抗生素产生耐药的 ｑｎｒＢ 基因［８］。 在广东省的多个

地区， 鸭和鹅的沙门菌阳性率分别为 １５􀆰 ９％ 和

１３􀆰 ４％， 显著高于鸡的阳性率 （约 ７􀆰 ６％） ［９］。 研究

显示我国广西肉类市场中， 鸡肉和鸭肉中的沙门菌检

出率分别为 １３􀆰 ９１％和 １５􀆰 ９４％， 且 ８７􀆰 ５８％沙门菌分

离株对至少一种抗菌药物具有耐药性， ５７􀆰 ７９％分离

株表现出多重耐药性 （ＭＤＲ） ［１０］。 对我国东北地区

鹅场的检测结果显示， 沙门菌的阳性率为 ８􀆰 ６％，
９５％分离株同时对至少 ２ 种抗菌药物耐药［１１］。 从我

国 ３９ 个城市的零售市场分离到的 ６６７ 份沙门菌中，
主要血清型包括肠炎沙门菌 （３２􀆰 ７％）、 印第安纳沙

门菌 （１４􀆰 ２％） 和鼠伤寒沙门菌 （１１􀆰 ９％） ［１２］。 水禽

沙门菌的传播机制与其栖息环境高度相关。 研究表

明， 水禽尤其是鸭场和鹅场中， 沙门菌可以通过粪便

污染水源等途径在环境中长期存活。 这些菌株不仅会

感染水禽本身， 还会对水禽饲养系统形成持续性的污

染威胁［１３］。 此外， 不同沙门菌血清型在抗生素耐药

性方面的差异显著， 因此在监测和控制沙门菌传播时

还需注重特定血清型的耐药性特点［１４］。
目前， 我国水禽养殖业产量仍在持续增长， 为了

探究水禽中沙门菌耐药性的变化， 本文对苏南部分地

区的水禽养殖场进行采样， 并分析了沙门菌检出率、
血清型、 耐药性和耐药基因的表达。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 主要仪器与试剂

麦康凯培养基购自 Ｂｉｏｓｈａｒｐ 生物有限公司， 药敏

纸片购自杭州微生物试剂公司， 沙门菌诊断血清购自

宁波天润生物药业有限公司。 细菌基因组 ＤＮＡ 提取

试剂盒购自诺唯赞生物有限公司。 引物合成和管家基

因测序由南京擎科生物公司提供， 细菌全基因组测序

由南京生工有限公司完成。
１􀆰 ２　 菌株的分离与鉴定

本研究于 ２０２３ 年在江苏省苏南地区的家禽养殖

场和活禽市场共采集 ２５７ 份代表性样本， 包括养鸭场

鸭源样本 １４２ 份和养鹅场鹅源样本 ５４ 份， 活禽市场

鸭源样本 ４１ 份和鹅源样本 ２０ 份。 样本运输至实验室

后， 使用四硫磺酸盐肉汤进行增菌培养。 随后接种于

麦康凯培养基上， 利用三区划线法进行分离培养， 选

择可疑的白色菌落作为初代细菌。 初代分离后， 将单

个菌落连续进行三代纯化， 以确保获得纯净的可疑沙

门菌菌株。 采用煮沸法提取细菌基因组， 参考文献

［１５］ 方法利用多重 ＰＣＲ 技术对提取的基因组 ＤＮＡ
进行沙门菌特异性基因的扩增， 多重 ＰＣＲ 反应体系

总量为 ２５ μＬ， 包括模板 ＤＮＡ、 引物混合物和预混体

系， 使用无菌水补足。 ＰＣＲ 程序为： ９４ ℃ ５ ｍｉｎ；
９４ ℃ ３０ ｓ， ５５ ℃ ３０ ｓ， ７２ ℃ ４５ ｓ， 共 ３５ 个循环；
７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 反应完成后， 通过琼脂糖凝胶电

泳检测扩增产物。 对于仅携带沙门菌属特异性基因

ｈｕｔ 的菌株采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的基因测序鉴定［１６］。
１􀆰 ３　 药敏试验

采用 Ｋ－Ｂ 纸片扩散法检测沙门菌对 ２１ 种抗菌药

物的敏感性。 将待测沙门菌菌株培养至对数生长期

后， 用无菌棉签均匀涂布于穆勒－辛顿琼脂平板上，
随后将 ２１ 种药物纸片均匀放置在培养基表面， 保持

一定间隔。 以沙门菌标准株 （ＡＴＣＣ １４０２８） 作为对

照菌株， 同步进行药敏测试， 以便校准试验结果的准

确性。 培养皿在 ３７ ℃培养 １６ ～ １８ ｈ 后观察结果， 通

过测量抑菌环直径并参考美国临床与实验室标准化协

会 （ＣＬＳＩ） ２０２３ 版 （Ｍ１００－Ｅｄ３３） 标准判断沙门菌

对各药物的敏感性。 沙门菌耐药性判定： 多重耐药

（ＭＤＲ）、 广泛耐药 （ＸＤＲ） 和敏感 （ Ｓ） 的药敏判

定依据不同抗生素类别的耐药性和文献标准［１６］。
ＭＤＲ 定义为沙门菌对 ３ 种或 ３ 种以上抗生素类别表

现出耐药性； ＸＤＲ 则表示对 ４ 种及以上所有抗生素

类别耐药； 敏感 （ Ｓ） 表示仅对 １ 种或 ２ 种类别

敏感。
１􀆰 ４　 ＭＬＳＴ 管家基因及引物

选择 ７ 个沙门菌的管家基因包括芳香族氨基酸合
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成酶基因 （ ａｒｏＣ）、 ＤＮＡ 聚合酶Ⅲβ 亚基编码基因

（ｄｎａＮ）、 卟啉合成酶基因 （ ｈｅｍＤ）、 组氨酸合成酶

基因 （ｈｉｓＤ）、 嘌呤合成酶基因 （ ｐｕｒＥ）、 α－酮戊二

酸脱氢酶 Ｅ１ 组分编码基因 （ ｓｕｃＡ） 以及苏氨酸合成

酶基因 （ ｔｈｒＡ）。 作为目标。 根据 ＭＬＳＴ 数据库提供

的序列， 合成各基因的特异性引物 （表 １）。 试剂盒

提取沙门菌基因组 ＤＮＡ 后， 将其作为 ＰＣＲ 扩增的模

板。 ＰＣＲ 反应体系包括基因组 ＤＮＡ、 管家基因引物

和预混体系， 反应程序为： ９４ ℃ ５ ｍｉｎ； ９４ ℃ ３０ ｓ，
５２ ℃ ３０ ｓ， ７２ ℃ １ ｍｉｎ， ３５ 个循环； ７２ ℃ １０ ｍｉｎ。
扩增产物通过琼脂糖凝胶电泳确认后， 纯化并送测序

公司进行双向测序。 将测序得到的序列上传至 ＭＬＳＴ
数据库 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｅｎｔｅｒｏｂａｓｅ． ｗａｒｗｉｃｋ． ａｃ． ｕｋ ／ ） 比对，
获得各管家基因的等位基因序列号， 从而确定沙门菌

的序列分型。 ＭＬＳＴ 的聚类分析通过 ＰＨＹＬＯＶｉＺ
Ｏｎｌｉｎｅ 在线网站生成。

表 １　 ＭＬＳＴ 试验所用扩增引物信息

管家基因 引物序列 （５′→３′） 产物大小 ／ ｂｐ

ａｒｏＣ
Ｆ： ＣＣＴＧＧＣＡＣＣＴＣＧＣＧＣＴＡＴＡＣ
Ｒ： ＣＣＡＣＡＣＡＣＧＧＡＴＣＧＴＧＧＣＧ

８２６

ｄｎａＮ
Ｆ： ＡＴＧＡＡＡＴＴＴＡＣＣＧＴＴＧＡＡＣＧＴＧＡ
Ｒ： ＡＡＴＴＴＣＴＣＡＴＴＣＧＡＧＡＧＧＡＴＴＧＣ

８３３

ｈｅｍＤ
Ｆ： ＡＴＧＡＧＴＡＴＴＣＴＧＡＴＣＡＣＣＣＧ
Ｒ： ＡＴＣＡＧＣＧＡＣＣＴＴＡＡＴＡＴＣＴＴＧＣＣＡ

６６６

ｈｉｓＤ
Ｆ： ＧＡＡＡＣＧＴＴＣＣＡＴＴＣＣＧＣＧＣＡＧＡＣ
Ｒ： ＣＴＧＡＡＣＧＧＴＣＡＴＣＣＧＴＴＴＣＴＧ

８９４

ｐｕｒＥ
Ｆ： ＡＴＧＴＣＴＴＣＣＣＧＣＡＡＴＡＡＴＣＣ
Ｒ： ＴＣＡＴＡＧＣＧＴＣＣＣＣＣＧＣＧＧＡＴＣ

５１０

ｓｕｃＡ
Ｆ： ＡＧＣＡＣＣＧＡＡＧＡＧＡＡＡＣＧＣＴＧ
Ｒ： ＧＧＴＴＧＴＴＧＡＴＡＡＣＧＡＴＡＣＧＴＡＣ

６４３

ｔｈｒＡ
Ｆ： ＧＴＣＡＣＧＧＴＧＡＴＣＧＡＴＣＣＧＧＴ
Ｒ： ＣＡＣＧＡＴＡＴＴＧＡＴＡＴＴＡＧＣＣＣＧ

８５２

１􀆰 ５　 血清分型

使用来自宁波天润生物药业有限公司的沙门菌诊

断血清对沙门菌进行血清型检测。 首先将沙门菌纯培

养物制成菌悬液， 选择适宜浓度的菌液涂布在洁净玻

片上。 随后， 按标准操作依次滴加 Ｏ 抗原和 Ｈ 抗原

诊断血清， 轻轻摇动玻片以充分混合， 观察是否出现

凝集反应。 根据凝集结果， 通过比对已知血清型的标

准特征， 确定沙门菌的具体血清型。
１􀆰 ６　 全基因组的提取、 测序及耐药基因检测

对 ＸＤＲ 菌株进行全基因组测序， 将提取的沙门

菌基因组 ＤＮＡ 通过机械方法随机打断为约 ２００ ～
５００ ｂｐ的片段。 连接接头并构建测序文库后， 使用 Ｉｌ⁃
ｌｕｍｉｎａ 二代测序平台进行高通量测序。 测序数据经过

质量控制和去除低质量序列后， 使用 ＳＰＡｄｅｓ 软件进

行基因组拼接。 所得基因组序列与耐药基因数据库

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｅｎｅｐｉ．ｆｏｏｄ．ｄｔｕ．ｄｋ ／ ） 进行比对， 以鉴定并注

释可能的耐药基因。
１􀆰 ７　 数据统计与分析

图表绘制与可视化分析由 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ８ 软件

完成， 包括药敏抑菌圈直径的统计图、 耐药谱展示及

多重耐药菌株比例图等。 多位点序列分型 ＭＬＳＴ 所得

数据 通 过 ＥｎｔｅｒｏＢａｓｅ 数 据 库 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｅｎｔｅｒｏｂａｓｅ．
ｗａｒｗｉｃｋ．ａｃ．ｕｋ ／ ） 进行等位基因序列比对， 获得 ＳＴ 图

片分型； 序列型聚类分析采用 ＰＨＹＬＯＶｉＺ Ｏｎｌｉｎｅ
（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｏｎｌｉｎｅ．ｐｈｙｌｏｖｉｚ． ｎｅｔ ／ ） 在线工具生成邻接树

图， 对分离株间的遗传关系进行聚类分析。 ＸＤＲ 菌

株的全基因组序列拼接使用 ＳＰＡｄｅｓ 软件， 耐药基因

组注释比对通过 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｅｎｅｐｉ． ｆｏｏｄ． ｄｔｕ．
ｄｋ ／ ） 平台进行。

２　 结果

２􀆰 １　 沙门菌分离株血清型与 ＳＴ 型鉴定

苏南地区总计采样代表性样本 ２５７ 份， 总计检测

出沙门菌阳性菌株 ３０ 株 （编号为 ＳＡ１～ ＳＡ３０）， 沙门

菌检出总体阳性率为 １１􀆰 ６７％， 其中鸭源菌株 ２５ 株，
鹅源分离株 ５ 株。 ＳＴ 分型结果显示， ＳＴ１９ 分型沙门

菌 １９ 株 （ ６３􀆰 ３３％）， ＳＴ２４４１ 分 型 沙 门 菌 ４ 株

（１３􀆰 ３３％）， ＳＴ３４ 分型沙门菌 ２ 株 （６􀆰 ６７％）， ＳＴ４０
分型沙门菌 ２ 株 （６􀆰 ６７％）， ＳＴ１５４６ 分型沙门菌 ２ 株

（６􀆰 ６７％）， ＳＴ６８ 分型沙门菌 １ 株 （３􀆰 ３３％） （表 ２，
图 １Ａ）。 血清型结果显示， ２７ 株 （９０％） 为鼠伤寒

沙门菌， ２ 株为肠炎沙门菌 （６􀆰 ６７％）， １ 株为纽波

特沙门菌 （３􀆰 ３３％） （表 ２， 图 １Ｂ）。 聚类分析结果

显示， 存在一种血清型对应多种 ＳＴ 型的现象， 其中

鼠伤寒血清型包含 ＳＴ１９、 ＳＴ２４４１、 ＳＴ３４ 和 ＳＴ４０ 分

型沙门菌； 肠炎血清型为 ＳＴ１５４６ 分型， 而纽波特血

清型为 ＳＴ６８ 分型。
２􀆰 ２　 沙门菌分离株药物敏感性鉴定

总计 ２１ 种抗生素和八大类抗生素的药敏试验结

果显示， ３０ 株分离株最少对 １ 种抗生素耐药， 最多

对 １０ 种抗生素耐药 （图 ２Ａ）。 沙门菌多重耐药率为

４０％， 其中， ＸＤＲ 菌株为 ３ 株， ＭＤＲ 菌株为 ９ 株

（图 ２Ｂ， 表 ２）。
沙门菌具体耐药表型如下： 分离株对 β－内酰胺

类 ４ 种药物均出现耐药菌株， 其中氨苄西林耐药占比

３０％， 羧苄西林耐药占比 ４０％， 苯唑西林耐药占比

１００％， 青霉素耐药占比 ８３􀆰 ３３％； 头孢类 ７ 种药物

中， 分 离 株 对 头 孢 拉 定 （ ２０％）， 头 孢 唑 啉

（１６􀆰 ６７％）、 头孢氨苄 （２０％） 和头孢呋辛 （６􀆰 ６７％）
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出现耐药菌株； 多肽类的多黏菌素 Ｂ 耐药占比

３􀆰 ３３％； 喹诺酮类中环丙沙星出现耐药菌株； 氨基糖

苷类的庆大霉素、 新霉素和卡那霉素出现耐药菌株；

四环素类的多西环素耐药占比 ３６􀆰 ６７％； 硝基呋喃类

的呋喃唑酮耐药占比为 ３０％； 磺胺类的复方新诺明

的耐药占比为 ６􀆰 ６７％。

表 ２　 苏南地区水禽源沙门菌分离株耐药性血清型、 ＳＴ 型及其对应的等位基因号

菌株 来源 采样时间 血清型 ＳＴ 型 耐药
管家基因

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７

ＳＡ１ 鸭胚 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ２ 鸭肛拭 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ ＭＤＲ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ３ 鸭胚 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ４ 鸭胚 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ５ 病死鸭 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ６ 鸭肛拭 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ ＭＤＲ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ７ 病死鹅 ２０２３ 年 １ 月 鼠伤寒 ２４４１ Ｓ １０ ５００ １５ ３１ ２５ ２０ ３３

ＳＡ８ 鸭肛拭 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ９ 鸭胚 ２０２３ 年 ５ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１０ 鸭胚 ２０２３ 年 ５ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１１ 鸭肛拭 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１２ 鹅胚 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１３ 鹅胚 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１４ 鸭胚 ２０２３ 年 ５ 月 鼠伤寒 １９ ＭＤＲ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１５ 鸭胚 ２０２３ 年 ５ 月 鼠伤寒 １９ ＭＤＲ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１６ 鸭胚 ２０２３ 年 ７ 月 鼠伤寒 ３４ ＸＤＲ １０ １９ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１７ 鸭胚 ２０２３ 年 ７ 月 鼠伤寒 ４０ ＸＤＲ １９ ２０ ３ ２０ ５ ２２ ２２

ＳＡ１８ 病死鹅 ２０２３ 年 ８ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ１９ 病死鸭 ２０２３ 年 ８ 月 鼠伤寒 １９ ＭＤＲ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ２０ 病死鹅 ２０２３ 年 ８ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ２１ 病死鸭 ２０２３ 年 ８ 月 鼠伤寒 ４０ Ｓ １９ ２０ ３ ２０ ５ ２２ ２２

ＳＡ２２ 鸭胚 ２０２３ 年 ５ 月 鼠伤寒 ３４ ＸＤＲ １０ １９ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ２３ 病死鸭 ２０２３ 年 ５ 月 纽波特 ６８ Ｓ ３６ ３１ ３４ １４ ２６ ３４ ８

ＳＡ２４ 病死鸭 ２０２３ 年 ６ 月 鼠伤寒 １９ Ｓ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ２５ 病死鸭 ２０２３ 年 ６ 月 鼠伤寒 １９ ＭＤＲ １０ ７ １２ ９ ５ ９ ２

ＳＡ２６ 病死鸭 ２０２３ 年 １０ 月 肠炎 １５４６ Ｓ ４１ ３９３ ７９ ４９０ ７６ １６９ １７７

ＳＡ２７ 病死鸭 ２０２３ 年 １０ 月 鼠伤寒 ２４４１ ＭＤＲ １０ ５００ １５ ３１ ２５ ２０ ３３

ＳＡ２８ 鸭肛拭 ２０２３ 年 ３ 月 鼠伤寒 ２４４１ Ｓ １０ ５００ １５ ３１ ２５ ２０ ３３

ＳＡ２９ 鸭胚 ２０２３ 年 ９ 月 鼠伤寒 ２４４１ ＭＤＲ １０ ５００ １５ ３１ ２５ ２０ ３３

ＳＡ３０ 鸭胚 ２０２３ 年 ９ 月 肠炎 １５４６ ＭＤＲ ４１ ３９３ ７９ ４９０ ７６ １６９ １７７

　 　 注： 管家基因 １ 为 ａｒｏＣ， ２ 为 ｄｎａＮ， ３ 为 ｈｅｍＤ， ４ 为 ｈｉｓＤ， ５ 为 ｐｕｒＥ， ６ 为 ｓｕｃＡ， ７ 为 ｔｈｒＡ。
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图 １　 苏南地区水禽源沙门菌分离株血清型其对应的 ＳＴ 分型聚类

Ａ． 不同耐药药物数量的菌株分布情况； Ｂ． 多重耐药菌株 ＭＤＲ 和广泛耐药菌株 ＸＤＲ 的分布数量。

图 ２　 苏南地区水禽源分离株耐药性分布

表 ３　 苏南地区水禽源分离株药敏试验情况 ％

抗生素种类 耐药率 中介率 敏感率 抗生素种类 耐药率 中介率 敏感率

β－内酰胺类

氨苄西林 ３０􀆰 ００ １０􀆰 ００ ６３􀆰 ３３

羧苄西林 ４０􀆰 ００ ４３􀆰 ３３ １６􀆰 ６７

苯唑西林 １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ ０􀆰 ００

青霉素 ８３􀆰 ３３ １６􀆰 ６７ ０􀆰 ００

头孢类

头孢拉定 ２０􀆰 ００ ５０􀆰 ００ ３０􀆰 ００

头孢哌酮 ０􀆰 ００ ３３􀆰 ３３ ６６􀆰 ６７

头孢氨苄 ２０􀆰 ００ ０􀆰 ００ ８０􀆰 ００

头孢唑啉 １６􀆰 ６７ ０􀆰 ００ ８３􀆰 ３３

头孢曲松 ０􀆰 ００ １６􀆰 ６７ ８３􀆰 ３３

头孢他啶 ０􀆰 ００ ３􀆰 ３３ ９６􀆰 ６７

头孢呋辛 ６􀆰 ６７ ９０􀆰 ００ ３􀆰 ３３

多肽类 多黏菌素 Ｂ ３􀆰 ３３ ６􀆰 ６７ ９０􀆰 ００

喹诺酮类

诺氟沙星 ０􀆰 ００ １０􀆰 ００ ９０􀆰 ００

环丙沙星 ６􀆰 ６７ ２３􀆰 ３３ ７０􀆰 ００

氧氟沙星 ０􀆰 ００ ０􀆰 ００ １００􀆰 ００

氨基糖苷类

庆大霉素 ６􀆰 ６７ ３􀆰 ３３ ９０􀆰 ００

新霉素 ３􀆰 ３３ ５０ ４６􀆰 ６７

卡那霉素 ６􀆰 ６７ ２６􀆰 ６７ ６６􀆰 ６７

四环素类 多西环素 ３６􀆰 ６７ ６０􀆰 ００ ３􀆰 ３３

硝基呋喃类 呋喃唑酮 ３０􀆰 ００ ４３􀆰 ３３ ２６􀆰 ６７

磺胺类 复方新诺明 ６􀆰 ６７ ３􀆰 ３３ ９３􀆰 ３３
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２􀆰 ３　 ＸＤＲ 菌株的耐药基因分析

ＳＡ１６、 ＳＡ１７ 和 ＳＡ２２ 这 ３ 个菌株为 ＸＤＲ 菌株，
全基因测序结果显示， ３ 株广泛耐药菌株均携带了针

对 ６ 大类抗生素的耐药基因。 出现在 ３ 株菌中的氨基

糖苷类耐药基因包括： 氨基糖苷类 Ｎ－乙酰转移酶

（ａａｃ （３） －Ⅳ）、 氨基糖苷类 Ｎ－乙酰转移酶 （ ａａｃ
（６′） －Ｉａａ）、 ａａｄＡ１、 ａａｄＡ２２、 ａａｄＡ２４、 ａａｄＡ２ｂ、 ａａ⁃
ｄＡ３、 ａａｄＡ８、 ａａｄＡ８ｂ、 ａｎｔ （３′′） － Ｉａ、 ａｐｈ （３′′） －
Ｉｂ、 ａｐｈ （３′） － Ｉａ、 ａｐｈ （４） － Ｉａ 和 ａｐｈ （６） － Ｉｄ；
针对 β－内酰胺类的耐药基因包括： ＯＸＡ 型 β－内酰

胺酶基因 （ ｂｌａＯＸＡ－１、 ｂｌａＯＸＡ－１０）， ＴＥＭ 型 β－内
酰胺酶基因 （ ｂｌａＴＥＭ － １Ｂ） 和磷霉素转移酶基因

（ ｆｏｓＡ７）； 针对氯霉素类的耐药基因包括： 氯霉素外

排泵基因 （ ｃｍｌＡ１） 和氟苯尼考 ／氯霉素外排泵基因

（ ｆｌｏＲ）； 针对喹诺酮类的耐药基因包括： 喹诺酮类耐

药蛋白基因 （ｑｎｒＡ１、 ｑｎｒＳ１ 和 ｑｎｒＳ２）； 针四环素类的

耐药基因包括： 四环素抗性蛋白基因 （ ｔｅｔ （Ａ） 和 ｔｅｔ
（Ｂ） ）； 针磺胺类的耐药基因包括： 二氢叶酸还原酶

基因 （ ｄｆｒＡ１２ 和 ｄｆｒＡ１４）， 磺胺耐药基因 （ ｓｕｌ２ 和

ｓｕｌ３）。

图 ３　 ＸＤＲ 菌株的全基因组耐药基因分析

３　 讨论

我国的养鸡场和水禽养殖场中， 沙门菌的血清型

和 ＳＴ 分型存在显著差异。 在我国北方的养鸡场中，
肠炎、 鼠伤寒和鸡白痢是最常见的血清型， 而鸭源血

清型多样性则较高。 养鸡场中常见的肠炎沙门菌血清

型为 ＳＴ１１， 且具有较高的多重耐药性， 对氨苄西林、
四环素、 环丙沙星和磺胺类药物的耐药率高达 ９５％
以上［１７］。 在我国中部地区分离的鸡白痢沙门菌中，
ＳＴ９２ 和 ＳＴ２１５１ 是主要的分型， 其对氨基糖苷类和磺

胺类药物表现出较高的耐药率［５］。 在四川地区水禽

养殖中报道的沙门菌主要血清型包括肠炎、 波茨坦和

蒙得维的亚等血清型， 其中肠炎检出率最高， 占所有

分离菌株的 ４６％［１８］。 此外， 浙江和福建省的水禽中

也分离出大量肯塔基沙门菌， 该血清型表现出广泛的

抗生素耐药性特征， 尤其是对四环素和氨苄西林耐药

性最高［８］

在中国水禽样本中， 沙门菌的 ＳＴ 分型表现出显

著多样性， 其中 ＳＴ１９ 和 ＳＴ３４ 等分型较为常见。 ＳＴ１９
分型主要存在于鼠伤寒沙门菌中， ＳＴ１９ 型菌株通常

对四环素和氨苄西林等抗生素具有高度耐药性， 这使

得其在养殖环境中具有生存优势， 可能进一步加剧其

传播风险［１８］。 ＳＴ３４ 分型的鼠伤寒沙门菌在东南沿海

的鸭场中有较高的检出率， 其表现出较强的生物被膜

形成能力和多重耐药性， 且对氟喹诺酮类和头孢菌素

耐药性较强， 这些特性使 ＳＴ３４ 成为东南沿海地区水

禽沙门菌传播的重要菌株类型［１９］。 相比之下， ＳＴ４０
分型主要见于德比沙门菌 （ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ Ｄｅｒｂｙ） 血清

型菌株， 其在水禽中分离率较低， 但在猪肉和家禽样

本中偶尔出现， 且展现出对氨基糖苷类和磺胺类抗生

素的耐药性［２０］。 在猪肉和家禽样本中， ＳＴ１９ 和 ＳＴ３４
的分离率同样较高。 ＳＴ３４ 型的鼠伤寒沙门菌已在食

品市场中多次报道检出， 其分型表现出比 ＳＴ１９ 型更

强的耐药性［２１］。 而 ＳＴ２４４１ 和 ＳＴ１５４６ 型沙门菌在动

物样本中相对罕见， 但也曾在北京鸭源分离株中被报

道［２２］。 ＳＴ２４４１ 属于鼠伤寒血清型， 而 ＳＴ１５４６ 属于

肠炎血清型， 且都有 ＭＤＲ 耐药分离株。 目前研究表

明 ＳＴ６８ 分型沙门菌仅在猪霍乱沙门菌［２３］和人源感染

的纽波特沙门菌中［２４］， 在家禽源性沙门菌中相对罕

见。 总体而言， 鸡源沙门菌以肠炎沙门菌和鸡白痢沙

门菌为主， 其 ＳＴ 分型以 ＳＴ１１、 ＳＴ９２ 和 ＳＴ２１５１ 为常

见， 具有较强的多重耐药性。 相比之下， 水禽中沙门

菌血清型的多样性更高， 包括肠炎沙门菌、 波茨坦沙

门菌、 肯塔基沙门菌等。 其 ＳＴ 分型以 ＳＴ１９ 和 ＳＴ３４
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在水禽中检出率较高， 其中水禽中也包含 ＳＴ２４４１、
ＳＴ１５４６ 和 ＳＴ６８ 的罕见 ＳＴ 分型。

众多沙门菌耐药性研究表明， 其对 β－内酰胺类、
喹诺酮类、 氨基糖苷类等多种抗生素均存在较高的耐

药性。 在四川水禽中， 沙门菌针对氨苄西林耐药率高

达 ９５％以上［１８］， 与本研究结果中的氨苄西林耐药率

３０％有所不同。 在东北地区的鹅场， 沙门菌对青霉素

类抗生素的耐药性普遍较高， 这与本研究发现对青霉

素的耐药率 ８３􀆰 ３３％相符［１１］。 喹诺酮类药物方面， 一

份针对我国北京、 吉林、 江苏、 陕西和广东零售鸡肉

中的印第安纳沙门菌对环丙沙星的耐药率达到

１００％， 这与本试验检测中环丙沙星耐药率仅 ６􀆰 ６７％
的情况形成鲜明对比， 反映了家禽和水禽间的耐药性

差异［２５］。 在零售家禽肉类样本中， 鼠伤寒和肯塔基

沙门菌对新霉素和庆大霉素的耐药率较高［２６］， 然而

本研究结果中， 新霉素和卡那霉素的耐药性较低， 分

别为 ３􀆰 ３３％和 ６􀆰 ６７％。 在头孢类药物中， 山东省鸡

源沙门菌对头孢拉定、 头孢氨苄等药物的耐药性显

著， 表现出多重耐药性， 尤其是在肠炎菌株中耐药性

最为明显， 但本试验的分离株对头孢类的耐药性均相

对较低［２７］。 此外， 东南沿海地区水禽中的肯塔基沙

门菌表现出对头孢氨苄和喹诺酮类的高度耐药［８］，
本研究中分离株对头孢类的抗生素总体仍较敏感。 在

磺胺类药物中， 东北地区鹅场的沙门菌对复方新诺明

的耐药率高达 ８１％， 而本试验的耐药率仅为 ６􀆰 ６７％，
显示了不同环境中沙门菌对磺胺类药物的耐药性差异

可能较大［１０］， 推测可能是由于水禽痛风高发， 养殖

业近年来减少了肾毒性较强的磺胺药使用。 这些数据

表明， 家禽和水禽中的沙门菌对不同抗生素类别的耐

药性分布存在显著的区域性差异， 因此在实际防控中

应根据区域情况进行针对性抗生素使用策略的调整。
ＸＤＲ 菌株显示出显著多样性的耐药基因组成。

在氨基糖苷类耐药基因中， ａａｃ （３） －Ⅳ、 ａａｄＡ１ 和

ａｐｈ （３′） －Ｉａ 等常见基因广泛存在于零售肉类样本

中的多种沙门菌耐药菌株中［２８］， 这与本研究检测到

的ａａｃ （３）－Ⅳ、 ａａｄＡ１ 和 ａｐｈ （３′） －Ｉａ 的结果一致。
此外， β－内酰胺类的 ｆｏｓＡ７ 基因也是常见的耐药基因

之一， 广泛分布于零售肉类和家禽样本中［２９］。 ＸＤＲ
菌株中 ｂｌａＯＸＡ－１ 和 ｂｌａＴＥＭ－１Ｂ 等 β－内酰胺类基因

在沙门菌中也普遍存在［２９］。 在针对氯霉素类耐药基

因中， 鸡源沙门菌耐药菌株中常检出 ｆｌｏＲ 和 ｃｍｌＡ１ 基

因， 虽然临床上已禁止使用， 但其耐药基因仍在沙门

菌中广泛传播。 针对喹诺酮类耐药基因中， ｑｎｒＡ１、
ｑｎｒＳ１ 和 ｑｎｒＳ２ 基因在南方鸡源养殖场中尤其普遍，
并与本研究中 ｑｎｒＳ１ 和 ｑｎｒＡ１ 的检出情况相符［２６］。 四

环素类耐药基因 ｔｅｔ （Ａ） 和 ｔｅｔ （Ｂ） 在鸡源和水禽沙

门菌中也较为普遍， 在东南沿海地区的鸭场中具有较

高的检出率［２１］。 针对磺胺类耐药基因， 携带 ｓｕｌ２ 和

ｓｕｌ３ 基因的多重耐药的沙门菌在南方地区肉类样本中

检出率较高［３０］。 此外， 本研究也检测到一些罕见的

耐药基因。 例如， 喹诺酮类耐药基因 ｑｅｐＡ 较为罕见，
携带 ｑｅｐＡ 的沙门菌会对喹诺酮类药物 （如环丙沙星

和萘啶酸） 耐药［３１］， 在突尼斯的研究发现， 动物源

食品分离出的沙门菌中， ｑｅｐＡ 的检出率为 １􀆰 １６％［３２］。
ｔｅｔ （Ｘ４） 是另一个罕见的四环素耐药基因， 近期被

报道出现在对替加环素耐药的食源性菌株中［３３］， 其

在家禽样本中少见。
目前， 鸡源沙门菌的耐药性主要集中在 β－内酰

胺类和四环素类抗生素， 其对氨苄西林的耐药率高达

８５％以上， 大多数携带 ｂｌａＴＥＭ 和 ｂｌａＣＴＸ－Ｍ 耐药基

因。 此外， 部分菌株还携带磺胺类抗生素的耐药基因

ｓｕｌ１ 和 ｓｕｌ２。 在广东省的研究中， ＭＤＲ 菌株的比例超

过 ７０％， 反映了家禽养殖中抗生素使用的显著影

响［３４］。 相比之下， 水禽源沙门菌展现出更复杂的耐

药模式， 其耐药基因种类更加多样化。 研究显示， 水

禽样本中沙门菌对氟喹诺酮类药物和第三代头孢菌素

的耐药率较高， 耐药基因包括 ｇｙｒＡ、 ｑｎｒＢ 和ｂｌａＣＭＹ－
２。 在浙江的水禽样本中， 多重耐药性菌株的比例达

６０％以上， 且对喹诺酮类和头孢菌素耐药性方面表现

显著［９］。
综上， 本研究揭示目前苏南地区水禽沙门菌已出

现新的 ＳＴ 分型， 其耐药性变化也与其他省份出现差

异。 因此， 持续监测沙门菌的流行现状与耐药衍化是

非常必要的。
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