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［摘　 要］ 　 为掌握河南省猪源大肠杆菌耐药基因 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、ｍｃｒ － １ 的分布和流行情况，对

２０１３ － ２０１８年从河南省内分离的 ８５６ 株大肠杆菌进行 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ － １ 等三种耐药基因筛查检

测，调查其分布特征，并对猪源大肠杆菌耐药基因在郑州、开封、焦作、许昌四个地区的分布和流行

趋势进行了分析研究。 结果显示，２０１３ － ２０１８ 年 ｆｌｏＲ 基因的检出率一直保持在较高水平，ＣＴＸ － Ｍ

基因的检出率持续增长，ｍｃｒ － １ 基因的检出率在 ２０１４ 年达到最高，之后逐年下降，直到 ２０１８ 年未

检出，并且不同地区耐药基因的流行趋势有一定差异。
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ｉｎ ２０１４ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｌｉｎｅｄ ｙｅａｒ ｂｙ ｙｅａｒ， ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｕｎｔｉｌ ２０１８． Ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ

ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｏｆ ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ； ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ； ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ

　 　 大肠杆菌病是猪群中常见的细菌性疾病，是危

害仔猪健康的重要传染病之一。 目前防治该病的

主要手段是使用抗菌药物，但由于不规范或滥用抗

菌药物现象的存在，导致细菌的耐药现象越来越严

重。 动物源耐药菌的大量出现与广泛流行，不仅影

响到畜禽养殖业的持续健康发展，更严重威胁公共

卫生安全。 氟苯尼考、头孢噻呋、粘杆菌素是兽医

临床治疗大肠杆菌病的常用药物。 大肠杆菌对氟

苯尼考、头孢噻呋、粘杆菌素的主要耐药基因分别

为 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、ｍｃｒ － １，都是通过质粒在细菌中

间进行水平转移的耐药基因［１ － ３］，对于传播大肠杆

菌耐药性具有很大的风险。 本研究对 ２０１３ － ２０１８

年河南省猪源大肠杆菌耐药基因 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、

ｍｃｒ － １ 的分布特征及流行规律进行了调查，旨在了

解河南省猪源大肠杆菌的耐药现状，进一步探索认

识其分子流行规律，从而保障公共卫生安全和生态

环境安全。

１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １　 菌株　 ８５６ 株样本来自 ２０１３ － ２０１８ 年河南

省郑州、开封、焦作、许昌四个地区规模化养殖场健

康猪的肛门拭子，由河南省兽药饲料监察所分离保

存。 大肠杆菌质控菌株 ＡＴＣＣ ２５９２２，购自中国兽

医药品监察所。

１． １． ２ 　 试剂耗材　 营养琼脂，购自北京陆桥技术

股份有限公司；ＰＣＲ 预混酶，购自康为世纪生物科

技有限公司；离心管和 ９６ 孔 ＰＣＲ 反应板，购自美国

Ａｘｙｇｅｎ 公司；５０ × ＴＡＥ、溴化乙锭（ＥＢ），购自索莱

宝生物科技有限公司；琼脂糖，购自西班牙 ＢＩＯ⁃

ＷＥＳＴ 公司。

１． １． ３　 仪器设备　 ＰＣＲ 扩增仪，购自美国 Ａｐｐｌｉｅｄ

Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ 公司；凝胶电泳仪和凝胶电泳成像系统，

购自美国 Ｂｉｏ － Ｒａｄ 公司；恒温培养箱，购自上海一

恒科技有限公司；浊度仪，购自无锡市光明浊度仪

厂；立式自动压力蒸汽灭菌锅，购自日本三洋公司；

生物安全柜，购自美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司；离心机，购自

德国 Ｓｉｇｍａ 公司；水浴锅，购自金坛市医疗仪器厂；

电冰箱，购自青岛海尔股份有限公司；超低温冰箱，

购自美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司；纯水仪，购自 Ｍｉｌｉｐｏｒｅ 公司。

１． ２　 方法

１． ２． １　 细菌培养　 将甘油保种冻存的 ８５６ 株猪源

大肠杆菌从冰箱中取出，放置室温至融化。 在生物

安全柜里，用一次性无菌接种环蘸取菌液，划线接种

于营养琼脂平板上。 恒温培养箱中 ３７ ℃培养 １８ ｈ。

１． ２． ２　 模板 ＤＮＡ 的制备　 参照《分子克隆操作指

南》，采用煮沸法提取细菌 ＤＮＡ 模板。 具体操作方

法如下：上述培养的细菌 ４ ℃ １００００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心

５ ｍｉｎ；弃上清，用 ２００ μＬ 的 ＴＥ 缓冲液将沉淀重

悬；在 １００ ℃水浴中煮 １０ ｍｉｎ 之后立即放置到 ０ ℃

冰水混合物中冰浴 １０ ｍｉｎ，然后 ４ ℃ １２０００ ｒ ／ ｍｉｎ

离心 ５ ｍｉｎ，吸取上清液转移至新的无菌 ＥＰ 管中作

为 ＤＮＡ 扩增模板，置 － ２０ ℃保存备用。

１． ２． ３　 耐药基因的检测　 按照李孟等［４］建立的同

时检测 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ － １ 三种耐药基因的多重

ＰＣＲ 检测方法，对 １． ２． ２ 制备的 ＤＮＡ 模板进行多

重 ＰＣＲ 扩增，扩增产物在浓度为 １． ５％的琼脂糖凝

胶上进行电泳。 用凝胶成像分析系统对结果进行

分析。

１． ２． ４　 药敏试验　 对 ８５６ 株猪源大肠杆菌使用药

敏检测板检测菌群对氟苯尼考、头孢噻呋、粘杆菌

素的临床耐药性，统计耐药情况。

２　 结果与分析

２． １　 猪源大肠杆菌耐药基因 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ － １

的检测结果　 ８５６ 株猪源大肠杆菌中 ｆｌｏＲ 基因检出

率为 ６７． ９％ （５８１ ／ ８５６），ＣＴＸ － Ｍ 基因检出率为

８． ４％ （７２ ／ ８５６ ），ｍｃｒ － １ 基因检出率为 ２７． ６％
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（２３６ ／ ８５６）。 ８５６ 株猪源大肠杆菌中有 ２２２ 株同时

检出两种耐药基因，检出率为 ２５． ９％ ，其中 １５３ 株

同时检出 ｍｃｒ － １ 基因和 ｆｌｏＲ 基因，检出率 １７． ９％

（１５３ ／ ８５６），６９ 株同时检出 ｆｌｏＲ 基因和 ＣＴＸ － Ｍ 基

因，检出率为 ８． １％ （６９ ／ ８５６），没有菌株同时检出

ＣＴＸ －Ｍ 基因和 ｍｃｒ － １ 基因。 ３０ 株猪源大肠杆菌

中同时检出三种耐药基因，检出率 ３． ５％ 。 部分猪

源大肠杆菌的 ＰＣＲ 扩增产物电泳图见图 １。

Ｍ： ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ ＤＬ２０００；１ － ２２：分离菌株；２３：阳性对照；２４：阴性对照

图 １　 部分样品 ＰＣＲ 扩增产物电泳图

Ｆｉｇ １　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ＰＣＲ ｐａｒｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

２． ２ 　 不同年份猪源大肠杆菌耐药基因 ｆｌｏＲ、

ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ － １ 的检测结果　 以大肠杆菌分离年

份统计，２０１３ － ２０１８ 年 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、ｍｃｒ － １ 基因

的检出率见图 ２。 结果显示，ｆｌｏＲ 基因的检出率最

低为 ２０１４ 年的 ５６． １％ 、最高为 ２０１５ 年的 ７９． １％ ，

２０１３ － ２０１８ 年平均检出率为 ６９． ７％ ；ＣＴＸ －Ｍ 基因

的检出率最低为 ２０１３ 年的 ２． ６％ ，之后持续增长至

２０１８ 年的 １８％ ，平均检出率 ９． ６％ ；ｍｃｒ － １ 基因的

检出率在 ２０１４ 年达到最高 ４４． ４％ ，２０１８ 年检出率

下降为零，平均检出率为 ２４． ３％ 。

图 ２　 ２０１３ －２０１８年 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ －１耐药基因检出率

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｆｌｏＲ， ＣＴＸ －Ｍ， ａｎｄ

ｍｃｒ －１ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

２． ３ 　 不同地区猪源大肠杆菌耐药基因 ｆｌｏＲ、

ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ － １ 检测结果 　 以大肠杆菌来源地

统计，郑州、开封、焦作、许昌地区 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、

ｍｃｒ － １ 基因检出率结果见图 ３。

图 ３　 郑州、开封、焦作、许昌 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ⁃Ｍ、ｍｃｒ⁃１基因检出率

Ｆｉｇ ３　 Ｇｒａｐｈｉｃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ，Ｋａｉｆｅｎｇ，

Ｊｉａｏｚｕｏ，Ｘｕｃｈａｎｇ ｆｌｏＲ，ＣＴＸ⁃Ｍ，ｍｃｒ⁃１ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

结果表明，在郑州地区 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、ｍｃｒ － １

基因的检出率分别为 ７２． ３％ 、２． １％ 、１０． ２％ ，在开

封地区的检出率分别为８４． ９％ 、１６． ５％ 、４６． ５％ ，在

焦作地区的检出率分别为 ４８． ５％ 、６． ３％ 、７． ２％ ，在

许昌地区检出率分别为 ８２． ３％ 、１５． ７％ 、４３． ８％ 。

·３·
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四个地区耐药基因检出率由高到低均为 ｆｌｏＲ ＞

ｍｃｒ － １ ＞ ＣＴＸ －Ｍ。

２． ３． １　 ２０１３ － ２０１８ 年不同地区 ｆｌｏＲ 基因检出率　

２０１３ － ２０１８ 年，郑州、开封、焦作、许昌地区大肠杆

菌 ｆｌｏＲ 基因检出率见图 ４。 结果显示，２０１３ － ２０１８

年，郑州地区 ｆｌｏＲ 基因检出率最低为 ２０１３ 年的

４２． ９％ ，最高为 ２０１７ 年的 ９０． ０％ ，平均检出率为

７２． ３％ ；开封地区 ｆｌｏＲ 基因检出率最低为 ２０１３ 年

的 ６０． ０％ ，最高为 ２０１８ 年的 ９５． ０％ ，平均检出率

为８４． ９％ ；焦作地区 ｆｌｏＲ 基因检出率最低为 ２０１４

年的 ３３． ９％ ，最高为 ２０１６ 年的 ６０． ０％ ，平均检出

率为４８． ５％ ；许昌地区 ｆｌｏＲ 基因检出率最低为 ２０１４

年的 ６９． ４％ ，最高为 ２０１５ 年的 １００％ ，平均检出率

为８２． ２％ 。 可以看出，焦作地区 ｆｌｏＲ 基因历年检出

率均未超过 ６０． ０％ ，明显低于其他三个地区，除

２０１３ 年外，其他年份的检出率均为 ４ 个地区最低。

图 ４　 ２０１３ －２０１８ 年郑州、开封、焦作、许昌 ｆｌｏＲ基因检出率

Ｆｉｇ ４　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｆｌｏＲ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ，

Ｋａｉｆｅｎｇ， Ｊｉａｏｚｕｏ， ａｎｄ Ｘｕｃｈａｎｇ

２． ３． ２　 ２０１３ －２０１８ 年不同地区 ＣＴＸ －Ｍ 基因检出率

２０１３ － ２０１８ 年，郑州、开封、焦作、许昌大肠杆菌

ＣＴＸ －Ｍ 基因检出率见图 ５。 郑州地区 ＣＴＸ － Ｍ 基

因检出率 ２０１５ 年和 ２０１８ 年均为 ０，最高为 ２０１７ 年

的 ５． ０％ ，平均检出率为 ２． １％ ；开封地区 ＣＴＸ － Ｍ

基因检出率 ２０１４ 年为 ０，最高为 ２０１６ 年的 ３８． ５％ ，

平均检出率为 １６． ５％ ；焦作地区 ＣＴＸ －Ｍ 基因检出

率 ２０１３ 年 和 ２０１５ 年 为 ０， 最 高 为 ２０１８ 年 的

１５． ０％ ，平均检出率为 ６． ３％ ；许昌地区 ＣＴＸ －Ｍ 基

因检出率最低为 ２０１７ 年的 ３． ８％ ，最高为 ２０１８ 年

的 ４５． ０％ ，平均检出率为 １５． ６％ 。

图５　 ２０１３ －２０１８年郑州、开封、焦作、许昌ＣＴＸ⁃Ｍ基因检出率

Ｆｉｇ ５　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＣＴＸ⁃Ｍ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ，

Ｋａｉｆｅｎｇ， Ｊｉａｏｚｕｏ， ａｎｄ Ｘｕｃｈａｎｇ

２． ３． ３　 ２０１３ － ２０１８ 年不同地区 ｍｃｒ － １ 基因检出率

２０１３ － ２０１８ 年，郑州、开封、焦作、许昌大肠杆菌

ｍｃｒ － １ 基因检出率见图 ６。

图 ６　 ２０１３ －２０１８年郑州、开封、焦作、许昌ｍｃｒ⁃１基因检出率

Ｆｉｇ ６　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｍｃｒ⁃１ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ，

Ｋａｉｆｅｎｇ， Ｊｉａｏｚｕｏ， ａｎｄ Ｘｕｃｈａｎｇ

结果显示：４ 个地区 ｍｃｒ － １ 基因检出率从

２０１６ 年开始呈下降趋势，并在 ２０１８ 年均降为 ０；郑

州地区检出率最高为 ２０１４ 年的 ２２． ９％ ，２０１７ 年检

·４·
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出率下降为 ０，平均检出率为 １０． ２％ ；开封地区检

出率最高为 ２０１４ 年的 ８８． ０％ ，２０１８ 年检出率下降

为 ０，平均检出率为 ４６． ５％ ；焦作地区检出率最高

为 ２０１５ 年的 ２０． ０％ ，２０１７ 年检出率下降为 ０，平均

检出率为 ７． ２％ ；许昌地区检出率最高为 ２０１４ 年的

８５． ７％ ，２０１７ 年检出率下降为 ０，平均检出率为

４３． ８％ 。

２． ４　 耐药基因与耐药表型相关性分析　 对 ８５６ 株

猪源大肠杆菌进行药敏检测，结果显示：６８３ 株大

肠杆菌对氟苯尼考耐药，耐药率为 ７９． ８％ ，耐药菌

株中有 ５８１ 株携带 ｆｌｏＲ 基因，携带率为 ８５． １％ ；１３３

株大肠杆菌对头孢噻呋耐药，耐药率为 １５． ５％ ，耐

药菌株中有 ７２ 株携带 ＣＴＸ － Ｍ 基因，携带率为

５４． １％ ；２６６ 株大肠杆菌对粘杆菌素耐药，耐药率为

３１． １％ ，耐药菌株中有 ２３６ 株检出 ｍｃｒ － １ 基因，携

带率为 ８８． ７％ 。

２． ４． １　 ｆｌｏＲ 基因检出率和氟苯尼考耐药率比较　

２０１３ － ２０１８ 年，猪源大肠杆菌中 ｆｌｏＲ 基因检出率

和氟苯尼考耐药率比较见图 ７。 数据显示，２０１３ －

２０１８ 年，分离菌株氟苯尼考耐药率最高为 ２０１５ 年

的 ９３． ８％ ，最低为 ２０１４ 年的 ５９． ６％ ，平均耐药率

为８１． ３％ ， ｆｌｏＲ 基因检出率与其氟苯尼考的耐药率

呈正相关。

图 ７　 ｆｌｏＲ 基因检出率和氟苯尼考耐药率比较图

Ｆｉｇ ７　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｆｌｏＲ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ

ｆｌｏｒｆｅｎｉｃｏｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒａｔｅ

２． ４． ２　 ＣＴＸ －Ｍ 基因检出率和头孢噻呋耐药率比较

２０１３ － ２０１８ 年，猪源大肠杆菌中 ＣＴＸ －Ｍ 基因检出

率和头孢噻呋耐药率比较见图 ８。 数据显示，

２０１３ － ２０１８年，分离菌株头孢噻呋耐药率最高为

２０１７ 年的 ４８． ９％ ，最低为 ２０１３ 年的 ３． ６％ ，平均耐

药率为 １９． ０％ ，ＣＴＸ －Ｍ 基因检出率与其头孢噻呋

的耐药率基本呈正相关。

图 ８　 ＣＴＸ －Ｍ 基因检出率和头孢噻呋耐药率比较图

Ｆｉｇ ８　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＣＴＸ －Ｍ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ａｎｄ ｃｅｆｔｉｏｆｕｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒａｔｅ

２． ４． ３　 ｍｃｒ － １ 基因检出率和粘杆菌素耐药率比较

２０１３ － ２０１８ 年，猪源大肠杆菌中 ｍｃｒ － １ 基因检出

率和粘杆菌素耐药率比较见图 ９。 数据显示，

２０１３ － ２０１８年，分离菌株粘杆菌素耐药率最高为

２０１５ 年的 ５５％ ，最低为 ２０１８ 年的 ０，平均耐药率为

２７． ９％ ，ｍｃｒ － １ 基因检出率与其粘杆菌素的耐药率

呈正相关。

图 ９　 ｍｃｒ －１ 基因检出率与多粘菌素耐药率比较图

Ｆｉｇ ９　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｍｃｒ －１ ｇｅｎｅ ａｎｄ

ｐｏｌｙｍｙｘｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒａｔｅ

·５·
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３　 讨论与结论

调查显示，８５６ 株猪源大肠杆菌中 ｆｌｏＲ 基因检

出率为 ６７． ９％ ，ＣＴＸ － Ｍ 基因检出率为 ８． ４％ ，

ｍｃｒ － １基因检出率为 ２７． ６％ ，其中，ｆｌｏＲ 基因检出

率最高，并且 ２０１３ － ２０１８ 年检出率居高不下，李颖

颖［５］的研究表明 ｆｌｏＲ 基因已经成为传播介导大肠

杆菌耐药的主要基因，说明河南省内的猪源大肠杆

菌对氟苯尼考耐药性已经 达 到 较 严 重 程 度；

ＣＴＸ －Ｍ基因的检出率低于李进福［６］ 的研究结果

（２５． ８１％ ），但 ２０１３ － ２０１８ 年检出率逐年增高；

２０１３ － ２０１５ 年河南地区 ｍｃｒ － １ 基因的检出率呈上

升趋势，与李振斌［７］研究结果一致，但从 ２０１６ 年开

始检出率大幅下降，直至 ２０１８ 年下降为 ０，这可能

与我国在 ２０１６ 年农业部第 ２４２８ 号公告中规定停

止硫酸黏菌素用于动物促生长政策有关。

不同地区耐药基因的流行趋势也有一定差异，

焦作地区 ｆｌｏＲ 基因平均检出率明显低于其他地区；

相对于整体水平的持续增长，郑州地区 ＣＴＸ － Ｍ 基

因检出率一直稳定在较低水平；开封和许昌地区

ｍｃｒ － １ 基因检出率明显高于郑州和焦作，这些差异

可能与各地用药习惯不同有关。

通过统计 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ －Ｍ、ｍｃｒ － １ 基因在其耐药

菌中的携带率，发现 ｆｌｏＲ 基因在氟苯尼考耐药菌株

中的携带率为 ８５． １％ ，低于郭树源等［８］ ２０１５ 年对

山东地区耐氟苯尼考菌株 ｆｌｏＲ 基因携带率的研究

结果（１００％ ）；ＣＴＸ － Ｍ 基因在头孢噻呋耐药菌中

的携带率为 ５４． １％ ，与杨守深等［９］ ２０１８ 年在福建

地区分离的头孢噻呋耐药菌株中 ＣＴＸ － Ｍ 基因携

带率 ５０． １％的结果相近；ｍｃｒ － １ 基因在粘杆菌素

耐药菌中携带率较高（８８． ７％ ），导致 ｍｃｒ － １ 流行

的主要原因在于质粒介导的传播方式［１０］。

本研究调查了河南省 ４ 个地区 ｆｌｏＲ、ＣＴＸ － Ｍ、

ｍｃｒ － １ 三种耐药基因的流行情况，结果表明河南地

区氟苯尼考耐药基因 ｆｌｏＲ 呈现大流行状况；头孢噻

呋耐药基因 ＣＴＸ －Ｍ 流行情况比较轻微，但呈增长

趋势；粘杆菌素耐药基因 ｍｃｒ － １ 在政策监管下检

出率已经降为 ０；并且不同地区耐药基因的流行趋

势有一定差异。
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ｍｃｒ － １ 耐药基因多重 ＰＣＲ 检测方法的建立［Ｊ］ ． 中国兽药杂

志， ２０１９， ５３（７）： １ － ７．
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［５］ 　 李颖颖． 鸡源大肠杆菌氟苯尼考耐药基因 ｆｌｏＲ 检测及传播机

制的初步研究［Ｄ］． 扬州大学， ２０１６．
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Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２０１６．
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ｏｃｃｕｌｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｈｅｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ［ Ｊ ］ ． Ｈｅｎａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
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黏菌素的耐药性及 ＭＣＲ －１ 耐药基因检测［ Ｊ］ ． 动物医学进

展， ２０１８， ３９（１２）： ２０ － ２６．

Ｌｉ Ｚ Ｂ， Ｊｉａｎｇ Ｗ， Ｓｏｎｇ Ｃ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ
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Ｂｒｅｅｄｉｎｇ Ｂｒａｎｃｈ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ

Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０１５： ７４ － ８２．

［９］ 　 杨守深， 曾雪花， 林 敏， 等． 猪源大肠杆菌耐药性及超广谱

β － 内酰胺酶流行性分析［ Ｊ］ ． 中国人兽共患病学报， ２０１９，

３５（１）： ４５ － ５０．
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５３ － ５８．
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