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摘要： 旨在分析禽胚源阴沟肠杆菌 （Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ ｃｌｏａｃａｅ） 的耐药性和基因组。 从海南、 安徽、 河南等地的 ６００ 余份死鸡胚中， 分离获得 ６３ 株禽

胚源阴沟肠杆菌， 进行耐药性表型分析及全基因组测序， 使用测序数据进行阴沟肠杆菌的多位点序列分型 （ＭＬＳＴ）、 耐药基因分析。 结果： 禽源

阴沟肠杆菌菌株耐药性严重程度与人源菌株相比较弱， 对于 β－内酰胺类的氨苄西林耐药率最高 （４９􀆰 ２１％）， 多重耐药 （超过 ６ 种抗生素） 的菌

株 ６ 株 （９􀆰 ５２％）； 耐药基因检索结果显示， 禽源菌株检索到 ４５ 种耐药基因， 发现测序的 １５ 株禽源菌株均携带有 β－内酰胺类 ＡｍｐＣ 耐药基因

ｂｌａＣＭＨ， 与本次耐药表型检测结果呈正相关； 人源菌株耐药基因携带量多于禽源菌株； 测序的 １５ 株菌有 １ 株 （ＥＣＬ０３６） 为 ＳＴ１ 型， 其他菌株为

新的 ＳＴ 型， 且 ＭＬＳＴ 进化树显示禽源与人源菌株具有密切遗传关系。 本研究对于禽源阴沟肠杆菌的耐药表型进行检测， 从基因组水平对于阴沟

肠杆菌的耐药基因、 ＭＬＳＴ 型进行分析， 为有效防控禽类阴沟肠杆菌病提供理论及数据参考。
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　 　 阴沟肠杆菌 （Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ ｃｌｏａｃａｅ） 属于肠杆菌

科， 是一种革兰阴性菌。 阴沟肠杆菌广泛存在于自然

界， 在人和动物的粪便、 水、 土壤及其他生物体内均

可检出。 阴沟肠杆菌也可作为条件致病菌引起动物和

人的感染性疾病［１－３］。 阴沟肠杆菌复合群 （ＥＣＣ） 由

阴沟 肠 杆 菌 （ Ｅ． ｃｌｏａｃａｅ ）、 阿 氏 肠 杆 菌 （ Ｅ．
ａｓｂｕｒｉａｅ）、 霍氏肠杆菌 （Ｅ． ｈｏｒｍａｅｃｈｅｉ）、 神户肠杆

菌 （Ｅ． ｋｏｂｅｉ）、 路德维希肠杆菌 （Ｅ． ｌｕｄｗｉｇｉｉ） 和超

压肠杆菌 （Ｅ． ｎｉｍｉｐｒｅｓｓｕｒａｌｉｓ） 等细菌组成， 是导致

院内感染的常见细菌［４－５］。
“ＥＳＫＡＰＥ” 包括粪肠球菌、 金黄色葡萄球菌、

肺炎克雷伯菌、 鲍曼不动杆菌、 铜绿假单胞菌和肠杆

菌， 这些病原体因其对多种抗生素产生耐药性而备受

重视， 难以使用常规抗生素治疗它们引发的疾病， 从

而对公共卫生构成重大威胁［１，６－７］。 阴沟肠杆菌是继

大肠杆菌和肺炎克雷伯菌后的第 ３ 种涉及院内感染的

肠杆菌， 被归类为 “ＥＳＫＡＰＥ” 细菌之一， 并被世卫

组织列入多重耐药 （ＭＤＲ） 病原体紧急威胁名单［８］。
该菌除了可以造成人的感染外［９］， 还可引起多种动

物感染和发病， 如鸡、 鸭、 七彩山鸡、 大熊猫及牛等

动物的腹泻、 眼炎、 肺炎和死亡， 可以在鸡胚中快速

增殖， 引起脑炎等神经器官感染［１０］。
抗生素的滥用使得阴沟肠杆菌的耐药性逐渐增

加。 阴沟肠杆菌对 β－内酰胺类抗生素的耐药性主要

是由于染色体 ａｍｐＣ 编码的 β－内酰胺酶发挥作用［１１］，
例如， 氨苄西林、 阿莫西林及第一代、 第二代头孢菌

素。 产广谱 β－内酰胺酶 （ＥＳＢＬ） 的阴沟肠杆菌通常

还会对其他种类抗生素产生抗性而表现出多重耐药

性［１２］。 近年来， 阴沟肠杆菌对喹诺酮类和第三代头

孢菌素类的耐药性有所上升［４］。 阴沟肠杆菌耐药基

因可以通过质粒、 转座子等可移动遗传元件在不同细

菌之间传播， 加速了耐药性的扩散［１３］。 这不仅会导

致治疗阴沟肠杆菌感染增加， 使得禽细菌病发病率增

加， 还会增加养殖场治疗成本［１４］。 多重耐药菌为临

床感染的治疗带来极大挑战［１５］。 基因组分析可以用

于研究细菌的多种特征， 包括耐药基因、 毒力基因

等， 用于了解菌株的多样性， 对于后续菌株研究和临

床应用有重要意义［１６－１７］。
本文拟通过鸡鸭死胚中细菌的分离， 鉴定出引起

死胚的阴沟肠杆菌， 并通过菌株抗生素耐药性分析、
基因分型等， 研究禽胚源阴沟肠杆菌的流行规律， 探

讨其与人源阴沟肠杆菌菌株之间的关系， 为有效防控

该菌引起的感染提供理论及数据支撑。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 病料来源

２０２２ 年 １０ 月至 ２０２３ 年 １１ 月来自海南、 安徽、
河南等地禽类养殖场死胚 ６００ 余份， 其中鸡胚 ３６８
份， 鸭胚 ２７１ 份。
１􀆰 ２　 主要试剂及药敏纸片

胰蛋白胨大豆肉汤、 胰蛋白胨、 胰蛋白大豆琼

脂、 酵母提取物等购自 ＯＸＩＯＤ 公司； ＭＨ 琼脂、 麦

康凯琼脂等培养基购自青岛海博生物技术有限公司；
２×Ｒａｐｉｄ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 酶， Ｇｏｌｄ Ｖｉｅｗ 核酸染料购于

南京诺唯赞生物科技有限公司； 药敏纸片购于温州康

泰生物科技有限公司。 细菌药敏纸片包括氨基糖苷类

（庆大霉素、 丁胺卡那）， 喹诺酮类 （环丙沙星、 氧

氟沙星）， 碳青霉烯类 （美罗培南）， 头孢菌素类

（头孢噻肟）， β －内酰胺类 （氨苄西林）， 磺胺类

（复方新诺明）， 四环素类 （多西环素）， 青霉素类

（哌拉西林－他唑巴坦）。
１􀆰 ３　 阴沟肠杆菌分离鉴定

１􀆰 ３􀆰 １　 阴沟肠杆菌分离

将蛋壳表面使用酒精棉球擦拭消毒后在生物安全

柜内使用无菌消毒的镊子敲开禽胚蛋壳， 用镊子夹出

死亡禽胚， 将胚的头部皮肤与骨骼分离， 暴露头骨。
使用经酒精灯灼烧过的手术剪， 沿头骨中央剪开， 使

用一次性无菌接种环蘸取胚脑部内容物， 并分区划线

至血－麦琼脂平板 （含 ５％绵羊血的 ＴＳＡ－麦康凯琼脂

二分板） 上。 将平板放于含 ５％ ＣＯ２ 的培养箱中，
３７ ℃培养 １２～ ２４ ｈ。 取出平板后观察固体琼脂培养

基上菌落的生长特点。 挑取培养基上可疑单菌落， 转

接到 ＬＢ 液体培养基中。 将培养基置于 ３７ ℃恒温摇

床 １８０ ｒ ／ ｍｉｎ 培养 ８～１２ ｈ。
将上述细菌液体培养物进行细菌的纯化， 再次划

线接种于血－麦琼脂平板， 倒置于含有 ５％ ＣＯ２的培

养箱中培养。
１􀆰 ３􀆰 ２　 阴沟肠杆菌鉴定

挑取纯化后的麦康凯平板上粉红色的单菌落或血

平板上灰白色单菌落接种于液体培养基， 置于 ３７ ℃
恒温摇床摇至浑浊， 将该浑浊液体作为核酸扩增模

板， 并设置 ｄｄＨ２Ｏ 作为阴性对照， 将已有阴沟肠杆
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菌分 离 株 作 为 阳 性 对 照。 配 制 ＰＣＲ 扩 增 体 系

（２５ μＬ ）： ２ × Ｒａｐｉｄ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 酶 １２􀆰 ５ μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ ８􀆰 ５ μＬ， 模板 ２ μＬ， 上游引物 （ ＥＣＬ － Ｆ）
１ μＬ， 下游引物 （ ＥＣＬ － Ｒ） １ μＬ［１８］。 反应程序：
９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ； ９４ ℃变性 ３０ ｓ， ５３ ℃退火 ３０ ｓ，
７２ ℃延伸 １５ ｓ， ３５ 个循环； ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ
扩增结束后， 将扩增产物进行 １％琼脂糖凝胶电泳。
电泳结束后观察阳性对照条带， 若阳性对照有条带则

观察待测菌液条带是否同一大小， 若二者一致则判定

为阳性。 阴沟肠杆菌特异性引物见表 １［１９］。
１􀆰 ３􀆰 ３　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 鉴定

使用细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的通用引物 ２７Ｆ 和

１４９２Ｒ 进行核酸扩增［２０］， 与上述 １􀆰 ３􀆰 ２ 方法一致，
判断为阳性的 ＰＣＲ 产物， 送至南京擎科生物有限公

司进行测序。 测序后， 经 ＮＣＢＩ 比对序列确定是否为

阴沟肠杆菌。 １６Ｓ ｒＲＮＡ 引物见表 １。

表 １　 阴沟肠杆菌种属特异性引物及 １６Ｓ 通用引物

引物名称 引物序列 （５′→３′） 大小 ／ ｂｐ

ＥＣＬ－Ｆ ＴＧＡＡＡＡＣＣＴＴＡＴＣＣＧＣＧＡ

ＥＣＬ－Ｒ ＧＧＣＡＧＧＣＴＧＧＡＡＧＡＴＡＡＡ
３９７

２７Ｆ ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＧＴＧＧＣＴＣＡＧ

１４９２Ｒ ＴＡＣＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ
１ ５００

１􀆰 ４　 禽源阴沟肠杆菌耐药性检测

参照 ２０１９ 年临床和实验室标准协会药物敏感性

试验执行标准， 使用 Ｋ－Ｂ 纸片法检测禽源阴沟肠杆

菌对 于 不 同 抗 生 素 的 耐 药 情 况。 以 大 肠 杆 菌

ＡＴＣＣ２５９２２ 为质控菌株。 选取实际生产中用于该细

菌病治疗的常用抗生素进行耐药性检测。 共选取 ８ 大

类 １０ 种抗生素， 氨基糖苷类： 庆大霉素、 丁胺卡那；
喹诺酮类： 环丙沙星、 氧氟沙星； 碳青霉烯类： 美罗

培南； 头孢菌素类： 头孢噻肟； β 内酰胺类： 氨苄西

林； 磺胺类： 复方新诺明； 四环素类： 多西环素； 青

霉素类： 哌拉西林－他唑巴坦。
制备待测细菌混悬液， 使其处于 ０􀆰 ５ 麦氏比浊度

（即待测细菌含量在 １×１０８ ～２×１０８ ＣＦＵ ／ ｍＬ）。 通过细

菌平板计数， 测定出 ＯＤ 值在 ０􀆰 ３～０􀆰 ４ 处的上述菌落

数。 取 ２００ μＬ 菌液均匀滴加在 ＭＨ 琼脂平板上， 用

无菌棉签涂布均匀， 培养基开盖晾干后， 用无菌镊子

夹药敏片贴在培养基表面， 不同药敏片之间中心间距

不少于 ２４ ｍｍ， 镊子夹取不同药敏片时需要进行灭菌

处理， 将贴好药敏片的平板于 ３７ ℃恒温培养箱中倒

置培养 １２～１６ ｈ。 平板置于黑色背景上方， 判断抑菌

圈边缘为肉眼可见的细菌生长处。 使用直尺测量抑菌

圈直径， 读取结果。 药敏标准比对结果， 记录有效

数据。
１􀆰 ５　 阴沟肠杆菌全基因组测序

１􀆰 ５􀆰 １　 全基因组数据获取

从分离到的 ６３ 株禽源阴沟肠杆菌中筛选 １５ 株，
并从实验室分离到的人源阴沟肠杆菌中选取 １０ 株进

行全基因组测序， 测序由天津诺禾致源有限公司完

成。 从 ＮＣＢＩ 数 据 库 中 下 载 阴 沟 肠 杆 菌 基 因 组

１０４ 个。
１􀆰 ５􀆰 ２　 多位点序列分型 （ＭＬＳＴ） 鉴定

基于全基因组测序的细菌基因组及从 ＮＣＢＩ 下载

的不同来源的阴沟肠杆菌基因组， 在 Ｌｉｎｕｘ 下使用

ＭＬＳＴ 分型工具得到 ７ 个等位基因的不同编号， 并基

于 ＰｕｂＭＬＳＴ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｐｕｂｍｌｓｔ． ｏｒｇ）数据库中的子数据

库 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ ｃｌｏａｃａｅ 进行序列型 （ＳＴ） 分配。 配置

Ｊａｖａ 环境， 并使用 ＰＨＹＬＯＶｉＺ 本地版工具［２１］， 构建

ＭＬＳＴ 最小生成树， 并对分配的 ＳＴ 型按照宿主来源

进行聚类分析。
１􀆰 ５􀆰 ３　 耐药基因鉴定

通 过 ＡＢＲｉｃａｔｅ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ． ｃｏｍ ／ ｔｓｅｅｍａｎｎ ／
ａｂｒｉｃａｔｅ）对耐药基因进行筛查， 检查参数设置为默认

值， 最小覆盖度与最小同一性均为 ８０％。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 阴沟肠杆菌分离

２􀆰 １􀆰 １　 禽源致病菌株分离

自海南、 安徽、 河南的 ６００ 余份禽胚病料中分离

得到 ６３ 株阴沟肠杆菌、 ５７ 株大肠杆菌、 ９８ 株沙门菌

（表 ２）。

表 ２　 菌株分离信息

病料来源 地点 分离时间 菌种 数量 ／ 株

鸭胚 安徽 ２０２２ 年 １０—１１ 月

阴沟肠杆菌 ５７

沙门菌 ３５

大肠杆菌 １１

鸡胚 海南 ２０２２ 年 １１ 月

阴沟肠杆菌 ５

沙门菌 ６３

大肠杆菌 ４６

鸭胚 河南 ２０２３ 年 ３ 月 阴沟肠杆菌 １

２􀆰 １􀆰 ２　 阴沟肠杆菌菌落形态

从禽胚脑部分离到的阴沟肠杆菌在 ＬＢ 培养基上

为圆形隆起、 湿润、 光滑的灰白色菌落 （图 １Ａ）。
分离到阴沟肠杆菌在麦康凯培养基上为粉红色、 黏液

状、 隆起的圆形菌落； 在 ５％血平板上不溶血， 为灰

白色、 半透明的圆形菌落 （图 １Ｂ）。
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图 １　 阴沟肠杆菌在 ＬＢ 平板 （Ａ） 及 ５％绵羊血 ＴＳＡ－
麦康凯琼脂二分板 （Ｂ） 上的生长状况

２􀆰 ２　 阴沟肠杆菌鉴定

ＰＣＲ 鉴定中 （图 ２）， 阴沟肠杆菌阳性菌株在

３９７ ｂｐ 位置上出现同一大小 ＤＮＡ 条带。
２􀆰 ３　 禽源阴沟肠杆菌耐药分析

选择 ８ 大类 １０ 种抗生素， 使用 Ｋ－Ｂ 纸片法对禽

源阴沟肠杆菌进行耐药性检测。 耐药检测结果见表

３， 其中对于 β－内酰胺类的氨苄西林耐药率最高， 耐

药率为 ４９􀆰 ２１％； 头孢菌素类的头孢噻肟和氨基糖苷

类丁胺卡那耐药相当， 耐药率为 ２５􀆰 ４０％； 青霉素类

哌拉西林－他唑巴坦耐药率为 １７􀆰 ４７％； 碳青霉烯类

抗生素美罗培南耐药率为 １４􀆰 ２９％； 庆大霉素耐药率

较低， 为 ９􀆰 ５２％； 对于喹诺酮类的环丙沙星和氧氟

沙星耐药率分别为 ２３􀆰 ８１％和 １４􀆰 ２９％； 磺胺类抗生

素复方新诺明和四环素类的多西环素耐药率最低， 耐

药率均为 １􀆰 ５９％。
不同的菌株耐药情况也有差异。 从海南禽胚分离

得到的 ＥＣＬ０３６ 耐药最严重， 其中 ４ 种抗生素 （氧氟

沙星、 环丙沙星、 复方新诺明、 多西环素） 对其均

没有抑菌效果； 头孢噻肟和哌拉西林－他唑巴坦的抑

菌圈均较小； 仅对庆大霉素和美罗培南敏感。 多重耐

药 （超过 ６ 种抗生素） 的菌株为 ６ 株 （９􀆰 ５２％）。

Ｍ． ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ； １～４４􀆰 待测菌株； ＋． 阳性对照； －． 阴性对照。

图 ２　 阴沟肠杆菌 ＰＣＲ 鉴定

表 ３　 ６３ 株禽源阴沟肠杆菌耐药检测结果

类别 抗生素
菌株数量

耐药 中度敏感 敏感

喹诺酮类 环丙沙星 １１ （１７􀆰 ４６％） ４ （６􀆰 ３４％） ４８ （７６􀆰 １９％）

氧氟沙星 １ （１􀆰 ５９％） ８ （１２􀆰 ７０％） ５４ （８５􀆰 ７１％）

碳青霉烯类 美罗培南 ４ （６􀆰 ３５％） ５ （７􀆰 ９４％） ５４ （８５􀆰 ７１％）

β 内酰胺类 氨苄西林 １３ （２０􀆰 ６３％） １８ （２８􀆰 ５７％） ３２ （５０􀆰 ８０％）

磺胺类 复方新诺明 １ （１􀆰 ５９％） ０ （０􀆰 ００％） ６２ （９８􀆰 ４％）

四环素类 多西环素 １ （１􀆰 ５９％） ０ （０􀆰 ００％） ６２ （９８􀆰 ４％）

青霉素类 哌拉西林－他唑巴坦 ３ （４􀆰 ７６％） ８ （１２􀆰 ７０％） ５２ （８２􀆰 ５４％）

头孢菌素类 头孢噻肟 １５ （２３􀆰 ８１％） １ （１􀆰 ５９％） ４７ （７４􀆰 ６０％）

氨基糖苷类 庆大霉素 ０ ６ （９􀆰 ５２％） ５７ （９０􀆰 ４８％）

丁胺卡那 ０ １６ （２５􀆰 ４０％） ４７ （７４􀆰 ６０％）

　 　 　 　 　 注： 括号内表示对各抗生素耐药、 中度敏感和敏感的菌株数量占所有分离菌株的百分比。
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２􀆰 ４　 ＭＬＳＴ 分析

根据 ＰｕｂＭＬＳＴ 分型结果， 发现 １２９ 株阴沟肠杆

菌 （包含分离到的 １０ 株人源菌株） 中有 ５９ 株未分

配到 ＳＴ 型， 剩余的 ７０ 株分配到 ３９ 个 ＳＴ 型， ＳＴ 型

数量分布见表 ４， 排名靠前的主要有 ＳＴ１ （１０ ／ １２９），
ＳＴ９７６ （５ ／ １２９） 和 ＳＴ９２２ （４ ／ １２９）。 按照不同宿主

来源构建 ＭＬＳＴ 最小进化树显示， 禽胚源菌株与人源

菌株有一定的同源性， 存在密切遗传关系 （图 ３）。

图 ３　 阴沟肠杆菌 ＭＬＳＴ 进化树

２􀆰 ５　 耐药基因分析

对 １２９ 株阴沟肠杆菌的耐药基因进行分析后， 共

检出 １５３ 种耐药基因， 其中禽源阴沟肠杆菌鉴定出

４５ 种耐药基因， 而人源阴沟肠杆菌则鉴定出 １２４ 种

（图 ４）。 这些耐药基因涉及多种抗生素类别， 包括

β－内酰胺类、 喹诺酮类、 碳青霉烯类、 磷霉素类、
头孢菌素类、 氨基糖苷类、 利福霉素类、 磺胺类、 四

环素类、 氯霉素类、 大环内酯类、 碱性多肽类以及氨

基环醇类抗生素。 耐药基因中排名前 ３ 位的分别是

ｆｏｓＡ （ １１６ ／ １２９）、 ｏｑｘＡ１０ （ １０２ ／ １２９）、 ｏｑｘＢ９ （ １０２ ／
１２９）。 禽源菌株与人源菌株有一定的差异， 其中， １
株禽源阴沟肠杆菌 ＥＣＬ０３６ 检索到 ２３ 种耐药基因，
同时携带 ｂｌａＴＥＭ和 ｂｌａＣＴＸ耐药基因。

表 ４　 阴沟肠杆菌 ＳＴ 型分布

ＳＴ 型 数量 ＳＴ 型 数量 ＳＴ 型 数量

１ １０ ７３８ １ ９３２ １

９７６ ５ ９３ １ ９９５ １

９２２ ４ ４３２ １ ７７１ １

８３７ ３ ９７ １ ３２ １

１９０ ２ ７１７ １ ２８ １

５１３ ２ ６７３ １ ４８４ １

７１９ ２ ６８０ １ ６４７ １

１ １６０ １ ６７４ １ ７６５ １

１ ２４３ １ ７２１ １ ２４ １

６９２ １ ９２７ １ ８４ １

７８ １ １ ０２８ １ ６０９ １

６９１ １ ９４８ １ １ ０６５ １

１９１ １ ９２８ １ １ ０６７ １

红色表示存在耐药基因， 白色表示无耐药基因。
图 ４　 耐药基因分布
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３　 讨论

阴沟肠杆菌在人类造成的院内感染在肠杆菌科病

原中排名第 ３［２２］， 可以导致尿路感染、 呼吸道感染、
败血症及脑膜炎等［２３］， 目前对于动物的感染及研究

比较少。 本研究从海南、 安徽、 河南等养殖场 ６００ 余

份禽胚脑部中分离得到 ６３ 株阴沟肠杆菌， 证实该菌

也是造成禽类死胚的重要原因之一。
经耐药性分析， 禽源阴沟肠杆菌耐药性总体不

强， 从菌株分离地点来看， 安徽芜湖鸭胚中分离到的

１５ 株阴沟肠杆菌耐药相对严重， 其中多重耐药超过 ６
种抗生素的有 ７ 株 （１１􀆰 １１％）， 这可能与该菌株含有

的耐药基因有关， 对于后期阴沟肠杆菌耐药基因与耐

药表型的关系研究有重要参考。 为降低禽源阴沟肠杆

菌对养殖场造成的经济损失以及抗生素耐药性传播的

风险， 在实际生产中需持续监测临床分离株的抗生素

耐药情况， 以便及时筛选出敏感的治疗用抗生素， 减

少抗生素滥用和由此导致的经济损失。 本研究的耐药

性检测结果表明， 当前禽源阴沟肠杆菌的耐药性总体

较弱， 与人源菌株相比耐药性不强。 这可能与目前蛋

鸡饲料中禁用抗生素的相关政策得到了严格执行

有关。
阴沟肠杆菌主要通过以下机制获得碳青霉烯类抗

性： 携带质粒编码的碳青霉烯酶基因 （如 ｂｌａＯＸＡ－４８

ｌｉｋｅ 变体、 ｂｌａＶＩＭ、 ｂｌａＩＭＰ、 ｂｌａＫＰＣ 和 ｂｌａＮＤＭ－１ ）， 以及

ＡｍｐＣ （ｂｌａＡＣＴ、 ｂｌａＣＭＨ） 及 ＥＳＢＬ［２４］。 本研究分离到

的菌株中检索到少见的 ＡｍｐＣ 耐药基因 ｂｌａＣＭＨ－１、
ｂｌａＣＭＨ－６， 与本次耐药表型检测结果呈正相关， 其中 １
株禽源菌株携带有人源菌株通常携带的耐药基因

（ｂｌａＴＥＭ、 ｂｌａＣＴＸ）， 对于后续人源与禽源菌株的耐药研

究有重要参考意义。
ＭＬＳＴ 分型技术为病原菌种内分型、 来源及多样

性研究提供了依据， 可用于分析阴沟肠杆菌的致病性

及传播性［２５］。 目前， 对于禽源阴沟肠杆菌 ＭＬＳＴ 分

型研究较少， 本研究发现部分菌株属于新的 ＳＴ 型， １
株为 ＳＴ１ 型。 经分析 ＳＴ１ 型多为人源菌株， 进化树显

示禽源与人源菌株存在密切遗传关系， 说明感染禽类

的阴沟肠杆菌可能会感染人。
综上， 本研究对禽死胚脑部分离得到的阴沟肠杆

菌进行了耐药性和基因组分析， 共鉴定出 ４３ 种耐药

基因， 并发现 ６ 株多重耐药阴沟肠杆菌。 遗传进化分

析显示， 禽源阴沟肠杆菌与人源菌株之间具有一定的

同源性。 该研究为深入了解禽胚源阴沟肠杆菌的耐药

现状及制定防控策略， 探索禽源与人源阴沟肠杆菌菌

株之间的关系提供参考。
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