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［摘　 要］ 　 为了解豫北地区规模化养殖场猪源大肠杆菌的耐药性及基因多态性，对分离的 ２１ 株猪

源大肠杆菌进行药物敏感实验，采用 ＰＣＲ 技术对其耐药基因进行检测，ＲＡＰＤ 技术进行基因多态性

分析。 结果表明：豫北地区规模化养殖场分离的猪源性大肠杆菌菌株对常见 １６ 种抗生素存在不同

情况的耐药性。 其中对四环素、红霉素、麦迪霉素、阿莫西林、磺胺异恶唑、环丙沙星、新生霉素、复
方新诺明、恩诺沙星、甲氧苄啶的耐药率均为 １００％，对庆大霉素、洛美沙星的耐药率为 ８５％以上，对
其他药物的耐药率相对较低；ＰＣＲ 检测得到 ８ 种耐药基因的条带；对菌株进行 ＲＡＰＤ 分析得到 ７ 种

不同的基因型。 大肠杆菌极易产生耐药性，耐药基因广泛存在于耐药菌株中，但耐药表型与耐药基

因之间无绝对相关性。 豫北地区猪源大肠杆菌感染多重耐药十分严重，严重影响了该地区猪源大

肠杆菌病的诊治和预防。
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ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅｓ．Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｐｏｒｃｉｎｅ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｗｅｒｅ
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Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｐｏｒｃｉｎｅ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ；ｄｒｕｇ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｔｅｓｔ；ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ； ＲＡＰＤ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

　 　 猪大肠杆菌病是猪群常见传染病，其病原为致

病性大肠杆菌，主要引发猪败血症、仔猪黄痢、仔猪

白痢等症状［１－２］。 大肠杆菌血清型种类复杂，给疫

苗的研制和制备带来了很多的困难，目前治疗大肠

杆菌病仍然以抗菌药物为主。 但近年来随着各种

抗生素的滥用，细菌的耐药率持续上升，多重耐药

问题更加严重，给大肠杆菌的治疗带来困难，在增

加治疗成本的同时也给人类食品安全留下隐患。
对猪源大肠杆菌基本耐药情况的研究，有助于预防

和治疗此菌引起的疾病，同时对维护公共卫生安全

也有着重要的意义［３］。 本研究得到了 ２１ 株猪源大

肠杆菌，分析菌株的耐药情况，检测其耐药基因分

布，同时对病原菌进行了 ＲＡＰＤ 分析，以期为该地

区猪源大肠杆菌病的防治提供科学的理论依据。
１　 材　 料

１．１　 实验菌株　 从河南安阳、新乡、焦作等地区的

规模化猪场采集 ２１ 株（菌株 １、３、６、７、８、１０、１１、２１
分离自安阳滑县、内黄、安阳县规模化养殖场；菌株

９、１４、１５、１６、２０ 分离自新乡辉县市、卫辉市、长垣县

规模化养殖场；菌株 ２、４、５、１２、１３、１７、１８、１９ 分离

自焦作市马村区、修武县、孟州市规模化养殖场）疑
似大肠杆菌病死猪的肝脏、分泌物等。 采用细菌

学、ＰＣＲ 试验等方法鉴定为猪源致病性大肠杆菌。
大肠杆菌标准菌株 ＡＴＣＣ２５９２２ 购自中国兽医药品

监察所。
１．２　 试剂　 ＬＢ 琼脂、麦康凯琼脂、ＬＢ 液体培养基

购自青岛海博生物技术有限公司；药敏纸片购自杭

州滨河微生物试剂有限公司。 Ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ，ＤＬ２０００
ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 购自宝日医生物技术 （北京） 有限

公司。
１．３　 引物设计与合成　 参照相关文献［４－５］及 Ｇｅｎｅ⁃
Ｂａｎｋ 设计出 ９ 种扩增常见抗生素基因和 ＲＡＰＤ 多

态性分析所用的引物（表 １）。
２　 方　 法

２．１ 　 药敏试验 　 本实验采用纸片扩散法（Ｋ－Ｂ
法） ［６］。 测定大肠杆菌对四环素、红霉素、头孢拉

定、麦迪霉素、阿莫西林、磺胺异恶唑、环丙沙星、新
生霉素、复方新诺明、恩诺沙星、甲氧苄啶、庆大霉

素、洛美沙星、阿米卡星、头孢氨苄、头孢曲松钠等

１６ 种常用抗生素的敏感性。 采用标准质控大肠杆

菌 ＡＴＣＣ２５９２２ 菌株作为对照组。 结果参考美国临

床和实验室标准协会（ＣＬＳＩ２０１７ 版）肠杆菌科细菌

抑菌圈直径标准，来判定分离株对各种抗生素的敏

感情况［７－８］。
挑取分离培养的单个典型菌落在 ＭＨ 肉汤培

养基中 ３７ ℃培养，取适量菌液均匀地涂布在 ＭＨ
琼脂培养基表面，用无菌镊子夹取常用抗生素的药

敏纸片，分别贴到琼脂平板表面，先将平板中央放

一张药敏片，周围分布均匀放四张，３７ ℃培养。 用

毫米刻度尺测量抑菌圈的大小，结果与标准结果进

行对比。 参考标准见表 ２。
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表 １　 ＰＣＲ 扩增耐药基因引物的序列

Ｔａｂ １　 ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｒｕｇ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅ
抗生素类型 耐药基因 引物序列 退火温度 ／ ℃ 目的片段 ／ ｂｐ

四环素类

ＴｅｔＡ Ｆ：ＧＣＴＡＣＡＴＣＣＴＧＣＴＴＧＣＣＴＴＣ
Ｒ：ＣＡＴＡＧＡＴＣＧＣＣＧＴＧＡＡＧＡＧＧ ５４ ２１０

ＴｅｔＢ Ｆ：ＴＴＧＧＴＴＡＧＧＧＧＣＡＡＧＴＴＴＴＧ
Ｒ：ＧＴＡＡＴＧＧＧＣＣＡＡＴＡＡＣＡＣＣＧ ５２ ６５９

ＴｅｔＣ Ｆ：ＣＴＴＧＡＧＡＧＣＣＴＴＣＡＡＣＣＣＡＧ
Ｒ：ＡＴＧＧＴＣＧＴＣＡＴＣＴＡＣＣＴＧＣＣ ５４ ４１８

氨基糖苷类

ＡａｄＡｌ Ｆ：ＴＣＡＴＴＣＣＧＴＧＧＣＧＴＴＡＴＣＣ
Ｒ：ＣＣＴＴＧＧＴＧＡＴＣＴＣＧＣＣＴＴＴＣＧ ５４ ４８９

Ａｐｈ（３＇）－ｌｌａ Ｆ：ＴＣＴＧＡＡＡＣＡＴＧＧＣＡＡＡＧＧＴＡＧ
Ｒ：ＡＧＣＣＧＴＴＴＣＴＧＴＡＡＴＧＡＡＧＧＡ ５０ ５８２

β－内酰胺类
ＢｌａＴＥＭ－１ Ｆ：ＴＴＧＧＧＴＧＣＡＣＧＡＧＴＧＧＧＴ

Ｒ：ＴＡＡＴＴＧＴＴＧＣＣＧＧＧＡＡＧＣ ５３ ５０４

氯霉素类
Ｃａｔ－１ Ｆ：ＴＴＴＡＴＧＣＧＧＣＣＴＴＴＡＴＴＣＡＣＡＴＴＣ

Ｒ：ＡＧＣＡＣＣＴＴＧＴＣＧＣＣＴＴＧＣ ５３ ３８８

磺胺类

Ｓｕｌ１ Ｆ：ＴＴＴＣＣＴＧＡＣＣＣＴＧＣＧＣＴＣＡＴ
Ｒ：ＧＴＧＣＧＧＡＣＧＴＡＧＴＣＡＧＣＧＣＣＡ ５６ ４２５

Ｓｕｌ３ Ｆ：ＧＡＴＡＧＴＴＴＴＴＣＣＧＡＴＧＧＡＧＧ
Ｒ：ＧＡＡＧＣＣＣＡＴＡＣＣＣＧＧＡＴＣＡＡＧ ５４ ４９５

　 ＲＡＰＤ 多态性分析所用的引物序列为：ＡＧＣＧＧＧＣＣＡＡ；以上引物均由北京六合华大基因科技有限公司合成。

表 ２　 抗生素的抑菌圈直径与敏感度参考标准

Ｔａｂ ２　 Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ Ｂａｃｔｅｒｉｏｓｔａｓｉｓ Ｃｉｒｃｌｅ Ｄｉａｍｅｔｅｒ
ａｎｄ Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｔａｎｄａｒｄ

抗生素
判定标准抑菌圈直径 ／ ｍｍ

耐药（Ｒ） 中度敏感（Ｉ） 敏感（Ｓ）

麦迪霉素 ≤２１ ２２～３０ ≥３１

头孢拉定 ≤１６ １７～２２ ≥２３

庆大霉素 ≤１８ １９～２６ ≥２７

甲氧苄啶 ≤１０ １１～１５ ≥１６

红霉素 ≤２１ ２２～３０ ≥３１

新生霉素 ≤２１ ２２～３１ ≥３２

恩诺沙星 ≤３４ ３５～３７ ≥３８

阿米卡星 ≤１８ １９～２６ ≥２７

四环素 ≤２３ ２４～３０ ≥３１

复方新诺明 ≤２４ ２５～２９ ≥３０

头孢曲松钠 ≤２８ ２９～３５ ≥３６

阿莫西林 ≤１８ １９～２５ ≥２６

头孢氨苄 ≤１９ ２０～２４ ≥２５

洛美沙星 ≤２６ ２７～３５ ≥３６

环丙沙星 ≤２９ ３０～３４ ≥３５

磺胺异恶唑 ≤１２ １３～１６ ≥１７

２．２　 模板 ＤＮＡ 的制备　 利用煮沸法提取细菌的基

因组 ＤＮＡ。 取过夜培养的大肠杆菌菌液 ６００ μＬ，

１００００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ２ｍｉｎ，弃上清，加 ３００ μＬ ｄｄＨ２Ｏ，

以相同的转速离心后弃上清，再加 １５０ μＬ ｄｄＨ２Ｏ，

沸水煮 １０ ｍｉｎ，离心取上清，置于－２０ ℃备用。

２．３　 大肠杆菌基因 ＰＣＲ 的扩增　 耐药基因扩增体

系 ２０ μＬ：Ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ １０ μＬ，上下游引物各 ０．５ μＬ，

模板 ＤＮＡ １ μＬ，用 ｄｄＨ２Ｏ 补平至 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 反应

程序：预变性 ９５ ℃ ５ ｍｉｎ，９５ ℃ ４０ ｓ，不同退火温度

（温度见表 １），７２ ℃ ４５ ｓ，３４ 个循环；终末延伸 ７２ ℃

１０ ｍｉｎ。 对 ＰＣＲ 产物进行 １％琼脂糖凝胶电泳。

２．４　 基因多态性分析的 ＰＣＲ 扩增　 随机引物扩增

体系 ２５ μＬ：Ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ １２．５ μＬ，引物 １ μＬ，模板

ＤＮＡ １ μＬ，用 ｄｄＨ２Ｏ 补平至 ２５ μＬ。 ＰＣＲ 反应程

序：预变性 ９５ ℃ ５ ｍｉｎ，９５ ℃ １ ｍｉｎ，３６ ℃ ５ ｍｉｎ，７２ ℃

５ ｍｉｎ，４ 个循环；９５ ℃ １ ｍｉｎ，３６ ℃ １ ｍｉｎ，７２ ℃

２ ｍｉｎ，３０ 个循环，终末延伸 ７２ ℃ １０ ｍｉｎ。 对 ＰＣＲ

产物进行 １％琼脂糖凝胶电泳。
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３　 结果与分析

３．１　 分离株药敏试验　 对分离的阴性致病性大肠

杆菌菌株进行药敏试验，结果表明 ２１ 株大肠杆菌

对四环素、红霉素、麦迪霉素、阿莫西林、磺胺异恶

唑、复方新诺明、环丙沙星、恩诺沙星、新生霉素、甲

氧苄啶耐药率为 １００％；对庆大霉素、洛美沙星耐药

率为 ８０％以上；阿米卡星、头孢氨苄、头孢曲松钠、

头孢拉定在 ４０％ ～ ７０％。 其中，对氨基糖苷类敏感

的菌株为菌株 １、６、８、９、１１、１６、２０；对 β－内酰胺类

敏感的菌株为菌株 １、２、５、１２、１３、１５、１８、１９；对喹诺

酮类敏感的菌株为菌株 １０、１９（表 ３）。

表 ３　 大肠杆菌菌株对抗生素的敏感性试验

Ｔａｂ ３　 Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｔｅｓｔ ｏｆ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ａｇａｉｎｓｔ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｒｕｇｓ

抗生素的种类 抗菌药物
大肠杆菌菌株数（株）

耐药（Ｒ） 中敏（Ｉ） 敏感（Ｓ）
耐药率 ／ ％

四环素类 四环素 ２１ ０ ０ １００％

大环内酯类 红霉素 ２１ ０ ０ １００％

大环内酯类 麦迪霉素 ２１ ０ ０ １００％

β－内酰胺类 阿莫西林 ２１ ０ ０ １００％

磺胺类 磺胺异恶唑 ２１ ０ ０ １００％

磺胺类 复方新诺明 ２１ ０ ０ １００％

喹诺酮类 环丙沙星 ２１ ０ ０ １００％

喹诺酮类 恩诺沙星 ２１ ０ ０ １００％

香豆素类 新生霉素 ２１ ０ ０ １００％

抗菌增效剂 甲氧苄啶 ２１ ０ ０ １００％

氨基糖苷类 庆大霉素 １９ ２ ０ ９０％

喹诺酮类 洛美沙星 １９ ０ ２ ８９％

氨基糖苷类 阿米卡星 １４ ７ ０ ６７％

β－内酰胺类’ 头孢氨苄 １４ ７ ０ ６７％

β－内酰胺类 头孢曲松钠 １１ １０ ０ ５２％

β－内酰胺类 头孢拉定 ９ ６ ６ ４３％

３．２　 分离株耐药基因的 ＰＣＲ 扩增　 对分离鉴定的

２１ 株猪源致病性大肠杆菌进行了四环素类、氨基糖

苷类、β－内酰胺类、氯霉素类、磺胺类 ９ 种耐药基因

的扩增。 其中 ＴｅｔＡ、ＴｅｔＢ、ＢｌａＴＥＭ－１ 耐药基因的菌

株数检出率为 １００％；Ｓｕｌ３ 耐药基因的菌株检出率

为 ８５．７１％；Ａｐｈ（３’） －Ⅱａ 耐药基因的菌株检出率

为 ７６．１９％；ＡａｄＡ１ 耐药基因的菌株检出率为 ５７．１４％；

Ｓｕｌ１ 耐药基因的菌株检出率为 ３８．０９％；Ｃａｔ１ 耐药

基因的菌株检出率为 １９．０４％；而 ＴｅｔＣ 耐药基因未

被检测到（表 ４）。

３．３　 多态性分析的 ＰＣＲ 扩增 　 对分离鉴定的 ２１

株大肠杆菌（图 １）进行限制性片段多态性分析。

根据指纹图谱的条带数目和位置，可以将 ２１ 株分

离株分为 ７ 个基因型。 ２、７、９ 命名为Ⅰ型，占 １４．３％；

３、２１ 命名为Ⅱ型，占 ９． ５％；４、５ 命名为Ⅲ型占

９．５％；６、１１、１２ 命名为Ⅳ型，占 １４．３％，占 ９．５％；８、２２

命名为 Ｖ 型，占 ９．５％；１０、１３、１８、１９、２０ 命名为 ＶＩ

型，占 ２３．８％；１４、１５、１６、１７ 命名为 ＶＩＩ 型，占 １９％。
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表 ４　 分离株耐药基因检测结果

Ｔａｂ ４　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｉｓｏｌａｔｅｓ
抗生素种类 耐药菌株数 基因 ＰＣＲ 检测的菌株数 检出率 ／ ％

四环素类 ２１

ＴｅｔＡ ２１ １００．００

ＴｅｔＢ ２１ １００．００

ＴｅｔＣ ０ ０

氨基糖苷类 ２１
ＡａｄＡ１ １２ ５７．１４

Ａｐｈ（３’）－Ⅱａ １６ ７６．１９

β－内酰胺类 ２１ ＢｌａＴＥＭ－１ ２１ １００．００

氯霉素类 ２１ Ｃａｔ１ ４ １９．０４

磺胺类 ２１
Ｓｕｌ１ ８ ３８．０９

Ｓｕｌ３ １８ ８５．７１

Ｍ：ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒ；１：水对照；２－２２：分离株分析结果

Ｍ： ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ Ｌａｄｄｅｒ （ＤＬ ２０００）；

１： Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｔｒｏｌ； ２－２２： Ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｓｏｌａｔｅｓ

图 １　 分离菌株 ＲＡＰＤ 多态性分析电泳图谱

Ｆｉｇ １　 ＲＡＰＤ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ

４　 讨论与结论

大肠杆菌是肠杆菌科的重要成员，能引起动物

的大肠杆菌病。 近些年，抗生素的滥用或不合理运

用，使大肠杆菌耐药基因不断出现。 从最初的单一

耐药，耐药率低，传播速度缓慢，到如今变为耐药谱

宽，耐药率高，耐药性传播速度快的局面［２］。 本研

究对豫北地区分离的大肠杆菌菌株进行了药敏实

验，结果表明分离株对四环素、红霉素、麦迪霉素、
阿莫西林、磺胺异恶唑、环丙沙星、新生霉素、复方

新诺明、恩诺沙星、甲氧苄啶的耐药程度较高，耐药

率均为 １００％，这一结果与艾伟昌等［３］ 报道的河南

省猪源大肠杆菌对四环素、磺胺异恶唑、复方新诺

明的耐药率分别为 ９７．７％、９７．７％、９０．６％结果相近，
提示该地区临床应禁用这些药物，加强这些药物在

该地区的使用监管。 同时，对于恩诺沙星的耐药

率，本研究显著高于艾伟昌等［３］ 的报道，这表明大

肠杆菌的耐药机制可能与同一地区的饲养管理条

件及抗生素使用种类存在广泛的联系。 同时发现

分离自安阳各县的菌株对氨基糖苷类抗生素较为

敏感，分离自焦作各区县的菌株对 β－内酰胺类抗

生素较为敏感，这为相应地区防治猪源大肠杆菌临

床用药提供了参考。 菌株的多重耐药也是近年来

抗生素难以奏效的重要因素。 有报道指出，河南省

规模化猪场大肠杆菌耐药现象非常严重，耐药谱较

广，并且呈现不同程度的多重耐药，每种菌株至少

对 ３ 种抗生素耐药［９］。 本研究结果与该报道一致。

本研究表明多重耐药在分离株中普遍存在。 这可

能是由于细菌处于相同的药物选择压力下，导致相

似耐药谱型的出现［１０］。 建议临床中合理用药，同

时采取多种用药方式以减轻对大肠杆菌的选择性

压力，降低细菌产生耐药性的概率［１１］。

四环素类、氨基糖苷类、大环内酯类、β－内酰胺

类等抗生素是临床防治大肠杆菌的首选药物。 多

年的滥用或不合理运用使大肠杆菌耐药基因不断

出现。 本研究对分离出的 ２１ 株大肠杆菌进行了 ９

种耐药基因的检测，结果表明四环素类 ＴｅｔＡ、ＴｅｔＢ
均为 １００％；氨基糖苷类 ＡａｄＡ１、Ａｐｈ（３’）－Ⅱａ 分别

为 ５７． １４％、７６． １９％；β －内酰胺类 ＢｌａＴＥＭ － １ 为

１００％；氯霉素类 Ｃａｔ１ 为 １９．０４％；磺胺类 Ｓｕｌ１、Ｓｕｌ３

分别为 ３８．０９％、８５．７１％。 其中四环素类耐药基因

·０２·
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ＴｅｔＢ 检测率高于张炳亮等［１２］ 的报道；与王学君

等［１３］报道的四环素类耐药基因 ＴｅｔＡ 检出率相当，
这表明四环素耐药基因 ＴｅｔＡ 可能成全国性分布，
这与该类抗生素的不合理运用有关。 同时，颜友

荣［１４］等的报道表明四环素类 ＴｅｔＣ 耐药基因检出率

为 ４３．２０％，而本研究并未检出该基因的存在，表明

不同地区介导同一耐药性的耐药基因可能存在差

异。 氨基糖苷类耐药基因 Ａｐｈ（３’）－Ⅱａ 是常见的

耐药基因之一，本研究检出率高于张炳亮等［１２］ 的

报道，低于晏云涛等［２］ 的报道，这可能与不同地区

猪的年龄、性别和品种相关。
磺胺类药物具有与对氨苯甲酸相类似的分子

结构，二者竞争性抑制二氢叶酸合成酶的活性，从
而抑制细菌的生长与繁殖。 Ｓｕｌ１ 基因在不同临床

和环境分离菌株中存在，具有携带和传播磺胺抗性

的作用［１５－１６］。 Ｓｕｌ１ 和 Ｓｕｌ３ 是已知的质粒编码的磺

胺耐药基因，可产生二氢叶酸合成酶并诱导磺胺类

药物的抗性［１７］， 二氢叶酸还原酶利用 ＮＡＤＰＨ 还

原二氢叶酸产生四氢叶酸，从而影响细菌核蛋白合

成。 细菌的耐药机制是十分复杂的。 发现分离菌

株对磺胺类完全不敏感，而磺胺类耐药基因 Ｓｕｌ１ 和

Ｓｕｌ３ 检出率分别为 ３８．０９％和 ８５．７１％，这可能是因

为分离菌株含有其他耐药基因或存在其他耐药机

制。 本研究发现 Ｓｕｌ３ 检出率较高，提示该基因可能

是介导本地区猪源大肠埃希菌对磺胺类药物产生

耐药性的主要基因型。 氯霉素类药物是一种广谱

抗生素，吸收快、体内分布广泛，在兽医临床上发挥

着重要的作用，特别对大肠杆菌和沙门菌等革兰阴

性菌有较强的抑菌作用［１８］。 氟苯尼考因其安全性

和有效性在我国兽医临床上被广泛使用，是目前兽

医临床主要应用的氯霉素类抗生素。 本研究在分

离株中检测到了氯霉素类耐药基因，表明该地区已

出现耐药菌株，应做好该类抗生素的合理应用，避
免耐药性跨种传播。 耐药基因的检测有助于了解

该地区流行株耐药基因存在的种类、数量及流行规

律，从而丰富和完善猪源致病性大肠杆菌耐药性的

分子流行病学资料，而目前国内外尚未见商品化的

相关耐药基因检测试剂盒，这为研制 ＰＣＲ 试剂盒

奠定了基础。
随机扩增 ＤＮＡ 多态性扩增（ＲＡＰＤ）技术曾被

用于确定微生物感染的暴发流行、传染源及其遗传

相差型等研究［１９－２０］。 ＲＡＰＤ 图谱具有较大相似性

的菌株之间应该属于同一类群，反之则为不同的类

群，因此，可以通过 ＲＡＰＤ 分型的方法来检测菌株

之间同源性的高低。 本研究的分型中，共得到 ７ 种

不同的基因型，显示出该地区致病性大肠杆菌基因

型的复杂性。 同时，发现同一基因型的不同菌株对

抗生素的敏感性存在较大差异，表明该地区大肠杆

菌在抗生素选择压力下，其耐药性更加的复杂化。
本研究对豫北地区猪源致病性大肠杆菌的耐

药性、耐药基因及分子分型做了研究，为全面了解

豫北地区猪源致病性大肠杆菌的流行病学提供了

参考数据，同时为该地区猪源大肠杆菌病临床针对

性合理用药提供了实验依据。
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