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摘要:为了解浙江省规模化猪场患病猪副猪嗜血杆菌的耐药性，采用 K-B 琼脂法对 73 株 HPS 浙江株进行了 18
种临床药物的敏感性试验，同时应用 PCR 技术对 11 个相关耐药基因进行扩增、测序和比对分析。药敏试验结果显
示: 对磺胺类耐药的分离株比例高达 86． 30%，对四环素类、氨基糖苷类、喹诺酮类、β-内酰胺类和氯霉素类耐药的比
例分别为 65． 75%，60． 27%，50． 68%，50． 68%，46． 58%，对大环内酯类耐药仅为 28． 77%。PCR分析显示: 97． 26%的
菌株中检测到耐药基因，多重耐药的占 84． 93%。其中喹诺酮类耐药基因 Aac( 6') -1b的检出率为 76． 71%，氨基糖苷
类耐药基因 AadA1 的检出率为 65． 75%，磺胺类耐药基因 Sul1 和 Sul2 的检出率为 45． 2%和 10． 96%，氯霉素类耐药基
因 Flor、CmLA、Cat1 的检出率为 15． 07%，8． 22%，58． 9%，四环素类耐药基因 TetA 和 TetB 的检出率为 4． 11%和
49. 32%，β-内酰胺类耐药基因 Tem-11 的检出率为 35． 62%，大环内酯类耐药基因 ErmB 的检出率为 1． 37%。耐药基
因型和表型符合率为: 磺胺类 62． 07%，β-内酰胺类 74． 29%，氯霉素类 81． 48%，四环素类 75. 00%，大环内酯类 0，喹
诺酮类 75． 68%，氨基糖苷类 72． 09%。因此，HPS在浙江规模化猪场对临床药物已产生了耐药性，通过耐药基因检测
结果确定耐药菌株具有一定的参考价值。
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Phenotype and Genotype Analysis of Antibiotic Resistance of Haemophilus
parasuis Isolated from the Scaled Pig Farms in Zhejiang Province
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Abstract: This study was conducted to investigate the resistance to common antibiotics and genes of Haemophi-
lus parasuis isolated from the scaled pig farms in Zhejiang province． A total of 73 Zhejiang H． parasuis isolates were
tested for their resistance to 18 antibiotics by K-B method． PCR was used to detect related genes． The amplified
products were sequenced and aligned． The results showed that 86． 30% isolates were resistant to sulfonamides，
65. 75%，60． 27%，50． 68%，50． 68% and 46． 58% isolates were resistant to tetracyclines，aminoglycosides，quino-
lones，β-lactam antibiotics，chloramphenicols，respectively，while only 28． 77% isolates were resistant to macrolides．
Resistance genes were detected in 97． 26% isolates，and multiple resistance genes were found in 84． 93% isolates．
The rates of resistance genes Aac( 6') -1b，AadA1，Sul1，Sul2，Flor，CmLA，Cat1，TetA，TetB，Tem-11 and ErmB were
76． 71%，65． 75%，45． 2%，10． 96%，15． 07%，8． 22%，58． 9%，4． 11%，49． 32%，35． 62% and 1． 37%，respec-
tively． The coincidence of phenotype and genotype for the isolates to resist sulfonamides，β-lactam antibiotics，chlor-
amphenicols，tetracyclines，macrolides，quinolones and aminoglycoside antibiotics were 62． 07%，74． 29%，
81. 48%，75． 00%，0，75． 68% and 72． 09%，respectively． Therefore，H． parasuis has developed resistance to clini-
cally commonly used antibiotics and the results from analysis of drug-resistant gene could be used as reference to
determine resistance bacteria．
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副猪嗜血杆菌 ( Haemophilus parasuis，HPS) 是
猪 Glasser's病的病原，引起猪多发性浆膜炎、关节
炎和脑膜炎等［1］，是目前影响浙江省养猪业最严重

的细菌病之一。副猪嗜血杆菌在环境中普遍存在，
健康的猪群当中也能发现。当猪感染其他病原时
( 如猪繁殖和呼吸道综合症、圆环病毒病、猪瘟、流
感) 易继发本病，从 2 周龄的仔猪到 4 月龄的育肥猪
均可感染，此病常见于 5 ～ 8 周龄的保育猪，发病率
为 10% ～15%，严重感染死亡率可达 50%［2］。
虽然疫苗免疫是当前防治 HPS 有效的方法之

一，鉴于 HPS血清型众多、毒株间致病力的差异性
大、对 HPS保护性抗原和毒力因子研究不足，疫苗
免疫的效果并不理想。然而副猪嗜血杆菌病用抗生
素进行治疗有较好的效果，如果流行很严重，抗生素

治疗效果不佳，会造成耐药菌株的产生。随着抗菌
药物的广泛使用，HPS耐药率及其 MIC50、MIC90 在
总体上均呈现出升高的趋势。一直对 HPS 高度敏
感的药物也显示出敏感性降低的迹象［3］。
许多研究认为，细菌的耐药性与其携带的耐药

基因密切相关，有关 HPS耐药基因方面的研究报道
较少，已报道的副猪嗜血杆菌的耐药基因有四环素

耐药基因( TetB) ，β-内酰胺类耐药基因 blaROB及林

可霉素类耐药基因 Inu( C) ［4］。为了解浙江省规模
化养猪场 HPS的耐药情况，本研究采用 K-B 琼脂法

和聚合酶链反应( PCR) 扩增技术对来自浙江省规模
化猪场患病猪的 73 个 HPS分离株进行了耐药表型
和基因型分析。

1 材料和方法
1． 1 菌株
本试验检测的 73 株 HPS，是从 2009 年 9 月 29

日至 2012 年 4 月 30 日，由浙江省农科院畜牧所猪
病组从浙江省规模化猪场采集 HPS 病猪的肺脏、脾
脏、心脏、胸腔液、腹腔液、关节液，通过接种 TSA 平
板，分离、纯化、PCR 鉴定，并由浙江省农科院畜牧
所猪病组实验室保存。
1． 2 主要试剂
犊牛血清购自杭州四季青有限公司; 2． 5%烟酰

胺腺嘌呤二核苷酸( NAD) 由上海生工生物工程技
术服务有限公司; Taq DNA 聚合酶、dNTP 购自上海
生物工程有限公司，1 000 bp DNA Marker 购自宝生
物( 大连) 有限公司。
七大类 18 种抗生素标准药敏纸片，15 种自杭

州天和微生物有限公司购置，3 种( 30 μg /片氟苯尼
考、30 μg /片头孢噻呋、300 μg /片磺胺六甲氧) 药敏
片由浙江省农科院畜牧所猪病组实验室制作，原料

由广州天王动物保健公司提供。

表 1 引物序列及相关信息
Tab． 1 Primer sequences and relative information

抗生素类别
Antibiotic category

基因名称
Gene name

引物序列
Primer sequence

基因长度 /bp
Gene length

ID

磺胺类 Sul1 5'-GTGACGGTGTTCGGCATTCT-3'
Sulfanilamides 5'-TCCGAGAAGGTGATTGCGCT-3' 779 3399458

Sul2 5'-TTCGGCATCGTCAACATAACCT-3'
5'-CGTGTGTGCGGATGAAGTCAG-3' 727 7324562

β-内酰胺类 Tem-11 5'-AGGAAGAGTATGATTCAACA-3'
β-lactam 5'-CTCGTCGTTTGGTATGGC-3' 535 7003432
氯霉素类 Flor 5'-GGCTTTCGTCATTGCGTCTC-3'
Chloramphenicols 5'-ATCGGTAGGATGAAGGTGAGGA-3' 679 4929479

CmLA 5'-TGCCAGCAGTGCCGTTTAT-3'
5'-CACCGCCCAAGCAGAAGTA-3' 900 6106479

Cat1 5'-TTTATCCGGCCTTTATTCACATTC-3'
5'-ACCACCTTGTCGCCTTGC-3' 388 AY617066

四环素类 TetB 5'-TGGTTAGGGGCAAGTTTTGG-3'
Tetracyclines 5'-GAGCATTGGTAAGGCTC-3' 640 3267155

TetA 5'-GCTACATCCTGCTTGCCTTG-3'
5'-CATAGATCGCCGTGAAGAGG-3' 210 X61367

大环内酯类 ErmB 5'-GAAAAGGTACTCAACCAAATA-3'
Macrolides 5'-AGTAACGGTACTTAAATTGTTTAC-3' 616 9988306
喹诺酮类 Aac( 6') -1b 5'-TATGAGTGGCTAAATCGA-3'
Quinolones 5'-CCCGCTTTCTCGTAGCA-3' 394 1238789
氨基糖苷类 AadA1 5'-TTTGCTGGTTACGGTGAC-3'
Aminoglycoside 5'-GCTCCATTGCCCAGTCG-3' 497 4290806
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1． 3 药敏试验
药敏试验采用 Kirby-Bauer ( K-B) 纸片扩散法。

具体方法及判定标准参见( 美国临床实验室标准委

员会 NCCLS) ( 2005 ) 标准。依据 NCCLS 标准，区
分敏感、中介、耐药。所用抗生素包括磺胺六甲氧嘧
啶 ( Sulfamonomethoxine ) 、复方新诺明 ( Cotrimox-
azole) 、头孢拉定( Cefradine) 、青霉素( Penicillin) 、阿
莫西林( Amoxicillin) 、头孢噻呋( Ceftiofur) 、强力霉
素( Doxycycline ) 、四环素 ( Tetracycline ) 、氯霉素
( Chloromycetin) 、氟苯尼考( Florfenicol) 、阿奇霉素
( Azithromycin) 、红霉素( Erythromycin ) 、氧氟沙星
( Ofloxacin ) 、恩诺沙星 ( Enrofloxacin ) 、环丙沙星
( Ciprofloxacin ) 、卡那霉素 ( Kanamycin ) 、链霉素
( Streptomycin) 、壮观霉素( Spectinomycin) 。
1． 4 耐药基因的检测
采用聚合酶链反应( PCR ) 扩增技术对 73 株

HPS 进行 11 种耐药基因的检测。由北京六合华大
基因科技股份有限公司杭州分部完成 Sul1、Sul2［5］、
Tem-11［6］、Flor、CmLA［7］、Cat1［8］、TetA［9］、TetB［4］、
ErmB［10］、Aac( 6') -1b［11］、AadA1［12］耐药基因引物的
合成，引物序列和扩增长度( 表 1 ) 。煮沸法提取
HPS浙江株的 DNA 模板，PCR 技术进行扩增( 25
μL反应体系) ，反应条件为: 94 ℃预变性 3 min; 94
℃变性 45 s，56 ℃，退火 45 s，72 ℃，1 min 延伸，31
个循环; 72 ℃延伸 5 min，12 ℃保存。PCR 产物在
1． 5%的凝胶中电泳，电泳条件为: 电压 110 V，电泳

时间 30 min，电泳结束后用凝胶成像仪成像分析。
PCR扩增产物通过 PMD18-T连接到感受态上，

再进行 PCR 扩增，回收目的条带，送至上海生物工
程有限公司进行序列测定，并与 GenBank 中的相应
耐药基因序列进行 BLAST比对，吻合率达 99%以上
的确定为阳性对照( 图 1) 。

M． Marker; 1． Sul1; 2． Sul2; 3． Tem-11; 4． Flor; 5． CmLA; 6． Cat1;
7． TetA; 8． TetB; 9． ErmB; 10． Aac( 6') -1b; 11． AadA1; 12．阴性对照。

M． Marker; 1． Sul1; 2． Sul2; 3． Tem-11; 4． Flor; 5． CmLA; 6． Cat1; 7． TetA;
8． TetB; 9． ErmB; 10． Aac( 6') -1b; 11． AadA1; 12． Negative control。

图 1 目的基因电泳结果
Fig． 1 Electrophoresis results of the amplified

antimicrobial resistance genes

2 结果与分析
2． 1 73 株 HPS药敏试验结果
参照 NCCLS手册( 2005 版) 标准判定药敏试验

结果，发现 HPS浙江株对不同药物的敏感性存在差
异。HPS浙江株对磺胺六甲氧嘧啶、复方新诺明、四
环素、恩诺沙星、链霉素敏感性较低; 对头孢拉定、头
孢噻呋、强力霉素、氯霉素、阿奇霉素、青霉素敏感性
较高( 表 2) 。

表 2 HPS浙江株的药物敏感性分析
Tab． 2 Analysis of drug sensitivity in HPS Zhejiang isolate

药敏片
Drug sensitive slips

敏感 /%
Sensitive

耐药 /%
Resistance

药敏片
Drug sensitive slips

敏感 /%
Sensitive

耐药 /%
Resistance

头孢拉定 Cefradine 60． 27 34． 25 红霉素 Erythromycin 46． 58 26． 03
头孢噻呋钠 Ceftiofur 63． 01 35． 62 阿奇霉素 Azithromycin 64． 38 20． 55
青霉素 Penicillin 58． 90 39． 73 氧氟沙星 Ofloxacin 54． 79 36． 99
阿莫西林 Amoxicillin 32． 88 47． 95 环丙沙星 Ciprofloxacin 31． 51 38． 36
磺胺六甲氧嘧啶 Sulfamonomethoxine 12． 33 82． 19 恩诺沙星 Enrofloxacin 10． 96 67． 12
复方新诺明 Cotrimoxazole 15． 07 82． 19 卡那霉素 Kanamycin 34． 25 38． 36
强力霉素 Doxycycline 83． 56 12． 33 链霉素 Streptomycin 24． 66 58． 90
四环素 Tetracycline 24． 66 75． 34 壮观霉素 Spectinomycin 45． 20 39． 73
氟苯尼考 Florfenicol 56． 16 32． 88 氯霉素 Chloromycetin 80． 82 10． 96

此外，HPS 浙江株存在严重的多重耐药性，
89. 04%的菌株对 2 种或 2 种以上的药物具有耐药
性( 表 3) 。从时间段上分析，随时间的变化 HPS 浙
江株的耐药性也表现不同( 图 2 ) ，HPS 浙江株对 β-
内酰胺类、氯霉素类的耐药性有明显的下降趋势，对
磺胺类药物的耐药性一直维持较高水平。
2． 2 HPS浙江株耐药基因检测结果
通过采用聚合酶链反应( PCR) 扩增技术对 73

株 HPS 浙江株进行 11 种耐药基因的检测，发现
97. 26%的菌株检测到耐药基因的存在。其中
Cat1、Aac ( 6') -1b、AadA1 耐药基因的检出率均在
50%以上，CmLA、TetA、ErmB 耐药基因的检出率在
10%以下。携带不同药物类型耐药基因的检出率显
示: 含氯霉素类、喹诺酮类、氨基糖苷类耐药基因菌
株的检出率均高于 60%，四环素类、磺胺类的耐药
基因的检出率在 50%左右，说明该菌具备了对这几
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类药物较高的耐药性或者具备了对这几类药物很高

的潜在耐药性。β-内酰胺耐药基因的检出率也高达
35． 62%，说明该菌对 β-内酰胺类抗生素也具有或
潜在具有了较高的耐药性。大环内酯类的耐药基因

的检出率很低，说明该菌产生 ErmB 的条件可能不
成熟( 表 4 ) 。其中，有 84． 93%的菌株携带多重耐
药基因( 表 5) 。上述结果表明，HPS 浙江株的基本
耐药和多重耐药情况相当严重。

表 3 HPS浙江 73 株多重耐药分析
Tab． 3 Analysis of HPS multi-resistance rate

多重耐药 Multi-resistance 0 种 1 种 2 种 3 种 4 种 5 种 6 种 7 种 8 种
耐药菌株 Resistant strains 3 5 3 9 3 6 2 6 4
百分率 /% Percentage 4． 11 6． 85 4． 11 12． 33 4． 11 8． 22 2． 74 8． 22 5． 48
多重耐药 Multi-resistance 9 种 10 种 11 种 12 种 13 种 14 种 15 种 16 种 17 种
耐药菌株 Resistant strains 5 6 6 2 2 2 4 3 2
百分率 /% Percentage 6． 85 8． 22 8． 22 2． 74 2． 74 2． 74 5． 48 4． 11 2． 74

图 2 不同时期的 HPS浙江株的耐药率
Fig． 2 HPS antimicrobial resistance rate in different period

将 73 株 HPS浙江株按采集的时间分成 3 个阶
段，结果显示，HPS浙江株对耐 β-内酰胺类、氨基糖
苷类、磺胺类药物耐药基因的检出率有下降趋势，对

耐氯霉素类耐药基因的检出率逐渐上升，对耐大环

内酯类药物耐药基因检出率非常低，对耐四环素类、
喹诺酮类耐药基因检出率是中间突出两端低的变化

趋势( 图 3) 。

图 3 不同时期的 HPS浙江株耐药基因的检出率
Fig． 3 HPS resistance genes rate in different period

表 4 阳性菌株检出率
Tab． 4 Results of HPS resistant genes detected by multiplex PCR

抗生素
Antibiotics

耐药基因
Resistant genes

阳性菌株
Positive strain

百分比 /%
Percentage

阳性菌株总和
Positive strain

百分比总和 /%
Percentage

磺胺类 Sulfanilamides Sul1 33 45． 20 39 53． 42
Sul2 8 10． 96

β-内酰胺类 β-lactam Tem-11 26 35． 62 26 35． 62
氯霉素类 Chloramphenicols Flor 11 15． 07 50 68． 49

CmLA 6 8． 22
Cat1 43 58． 90

四环素类 Tetracyclines TetA 3 4． 11 38 52． 05
TetB 36 49． 32

大环内酯类 Macrolides ErmB 1 1． 37 1 1． 37
喹诺酮类 Quinolones Aac( 6') -1b 56 76． 71 56 76． 71
氨基糖苷类 Aminoglycoside AadA1 48 65． 75 48 65． 75

表 5 HPS浙江株携带多重耐药基因的检出率
Tab． 5 Results of HPS multiresistance genes detected by multiplex PCR

耐药基因 /个 Resistance genes 0 1 2 3 4 5 6 7
阳性菌株 /株 Positive strain 2 9 7 13 14 19 6 3
百分比 /% Percentage 2． 74 12． 33 9． 59 17． 81 19． 18 26． 03 8． 22 4． 11

2． 3 药敏试验与耐药基因检测结果的对比分析
73 株 HPS浙江株中表现出耐药的菌株中不能

完全检测出对应耐药基因的存在，其中检测到磺胺

类、β-内酰胺类、氯霉素类、四环素类、喹诺酮类、氨
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基糖苷类耐药基因菌株的耐药表型符合率在 60%
以上，而检测到大环内酯类耐药基因菌株的表型符

合率为零( 表 6) 。

表 6 耐药基因型和表型符合率
Tab． 6 The coincidence rate of resistant genotype and phenotype

抗生素
Antibiotics

磺胺类
Sulfanilamides

β-内酰胺类
β-lactam

氯霉素类
Chloramphenicols

四环素类
Tetracyclines

大环内酯类
Macrolides

喹诺酮类
Quinolones

氨基糖苷类
Aminoglycoside

耐药菌株 Resistance strain 58 35 27 40 17 37 43
含耐药基因菌株
Strain carrying resistance gene

36 26 22 30 0 28 31

表型符合率 /% Phenotypic coincidence rate 62． 07 74． 29 81． 48 75． 00 0 75． 68 72． 09

3 结论与讨论
本试验检测了 73 株 HPS 浙江株对 18 种药物

的敏感性，较系统地建立 HPS 浙江株耐药图谱。结
果显示，部分药物对 HPS 浙江株敏感，为浙江省规
模化猪场选择用药提供了依据。华中农大检测
2007 － 2008 年从全国筛选的 110 株 HPS 中有
91. 8%对 1 种以上药物耐药［3］，本次监测发现，HPS
浙江株存在普遍的耐药性，95． 98%的菌株对 1 种以
上的药物表现耐药; 在 HPS 多重耐药方面，国外报
道，30 株 HPS西班牙测试菌株中有 20 株( 66． 7% )
能耐受 3 种或 3 种以上的药物［13］，本次试验有
84. 93%的 HPS 浙江株对 3 种以上药物具有耐受
性。试验结果还显示，HPS 浙江株对 β-内酰胺类、
氯霉素类的耐药性存在下降的趋势，可能与近年来

农业部加大对养殖业禁止使用头孢类和氯霉素的检

查力度有关。对大环内酯类药物的耐药性上升的原
因，可能跟替米考星和克拉霉素的广泛应用有一定

关系。对磺胺类、喹诺酮类、氨基糖苷类耐药性没有
趋势性的变化且维持较高水平，可能与这三类药物

为养殖上的主要用药有关。对四环素类的耐药性先
升高后降低，可能与该类药物使用有关。以上结果
说明: 如果长期降低某类药物的使用，HPS对该类药
物的耐药性有显著降低，如果长期使用某种药物，

HPS对该类药物的耐药性会维持较高的水平，因此，
为降低细菌的耐药性，维护食品安全，应严格控制抗

生素的使用。
在革兰氏阴性肠道菌中，共有 3 种对磺胺类药

物具有抗性的二氢叶酸合成酶，其编码基因分别被

命名为 Sul1、Sul2 和 Sul3［14］。对 HPS 浙江株中磺
胺类耐药基因 Sul1 的检出率( 45． 20% ) 高于 Sul2
的检出率( 8% ) ，且耐药表型符合率为 62． 07%，说
明 Sul1 是影响猪源 HPS 浙江株产生对磺胺类药物
耐药的主要基因。
产生 β-内酰胺酶是细菌( 尤其是革兰阴性菌)

耐药最常见的机制约占总耐药机制的 80%［15］，目

前编码 β-内酰胺酶的基因分为 Shv、Tet、Ctx2m、Oxa
及其他等 5 种基因型［16］，我国主要流行的 β-内酰
胺酶的基因主要为 Tem、Shv、Ctx2M。携带 Tem的菌
株主要耐头孢他啶、头孢泊肟、头孢噻呋等，其耐药
表型和耐药基因型的符合率较高为 91． 0 %［17］。本
试验对 Tem-11 的检出率为 43． 46%，表型符合率为
74． 29%，说明 Tem-11 是 HPS对 β-内酰胺酶产生耐
药的主要耐药基因。
细菌对氯霉素类药物中氯霉素和甲砜霉素产生

耐药性的机制已较为清楚: 机制一是通过 Cat 基因
调控合成乙酰化转移酶使药物转化为无抗菌活性的

代谢产物; 机制二是通过 CmLA 基因调控菌体的泵
出机制使药物在菌体内聚集减少。在 1996 年，日本
的 Kim等首次从鱼的巴氏杆菌质粒中发现耐氟苯
尼考的基因并克隆测序将其命名为 pp-flor，随后，
Bolton等相继从沙门氏菌、大肠杆菌等病原菌中克
隆得到耐氟苯尼考的耐药基因 Flor［18］。这 3 种耐
药基因在 HPS浙江株中均能检测到，Cat1 的检出率
( 58． 90% ) 高于 Flor( 15． 07% ) 和 CmLA( 8． 225% ) ，
耐药表型的符合率达 70%，说明 Cat1 是 HPS 浙江
株的主要耐药基因。
药物导出泵机制是将进入细胞内的四环素由导

出泵排出细胞外，四环素类药物排出泵机制相关的

耐药基因包括: TetA、TetB、TetC、TetD、TetE、TetG、
TetH 、TetI、TetJ、TetZ、Tet30、Tet31、TetK 、TetL 、OtrB、
Tcr3、TetPA、TetV 和 TetY 等［19］。对猪体内细菌及肠
道菌而言，其决定导出泵的耐药性基因以 TetB 为
主［20］。2011 年，宋德平等［4］报道 TetB 是介导 HPS
对四环素耐药的主要因素之一。本试验检测到四环
素耐药基因 TetB 的检出率达( 41． 89% ) 高于 TetA
( 4． 11% ) ，且耐药表型的符合率高达 80． 56%，进一
步验证了 TetB是介导 HPS 对四环素耐药的主要因
素之一。
氨基糖苷类药物耐药机制有 3 种，分别是降低

药物吸收或降低药物在细胞膜的通透性; 改变核糖

体的结合位点; 产生药物功能基团灭活酶。第 3 种
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是氨基糖苷类药物耐药的普遍机制，细菌能够产生

50 多种分别编码乙酰转移酶、腺苷转移酶和磷酸转
移酶的基因。其中 AadA1( 65． 89 % ) 基因在猪大肠
杆菌中检出最多［21］。本试验对 AadA1 的检出率为
56． 08%，表型符合率为 66． 67%，说明 AadA1 是 HPS
浙江株对氨基糖苷产生耐药性的主要耐药基因。
细菌对喹诺酮类药物的耐药机制主要是染色体

介导的靶位改变、膜通透性改变和主动外排。近年
来，质粒介导的喹诺酮类药物 ( Plasmid mediated
quinolone resistance，PMQR) 耐药基因 QnrA、QnrB、
QnrS相继出现，Aac( 6') -1b 和 QepA 这 2 种质粒介
导的耐药基因也被证实［22］。本试验对 Aac ( 6') -Ib
的检出率为 76． 71%，且表型符合率为 75． 68%，说
明 Aac( 6') -1b是 HPS 浙江株对喹诺酮类产生耐药
性的主要耐药基因。
对耐大环内酯类耐药基因 ErmB 的检出率为

2. 03%，表型符合率为 0，说明 HPS浙江株已经存在
耐大环内酯类药物的耐药基因，但是 ErmB 不是
HPS对大环内酯类的主要耐药基因。
结果显示，有部分菌株检测到耐药基因，而不表

现耐药性，说明虽然菌株存在耐药基因，而耐药表现

的条件不充分，表现为基因沉默。而有的菌株药敏
试验发现耐药，但没有检测到耐药基因，说明该菌株

的耐药性不是该基因决定的，还有其他未检测的耐

药基因存在。现阶段通过检测细菌耐药基因来指导
用药的方法有多通路耐药基因芯片，该芯片能检测

2 000 多个耐药基因，但是该方法在国内畜牧业中应
用还不成熟，成本很高，不具有实际实用意义。

HPS浙江株对临床药物产生了较普遍的耐药
性，对比药敏试验和耐药基因的检测结果，磺胺类、
β-内酰胺类、氯霉素类、四环素类、喹诺酮类、氨基糖
苷类耐药基因型与耐药表型符合率在 60%以上，说
明通过耐药基因检测结果确定耐药菌株具有一定的

参考价值。
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