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生猪养殖场环境及屠宰加工环节金黄色葡萄球菌 

污染及耐药谱状况 
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摘要：为了探究养殖及流通环节金黄色葡萄球菌污染及其耐药状况，采集某养殖场环境，屠宰加工环节及某市场生猪肉等 507

份样本。根据国标 GB 4789.10-2010 分离金黄色葡萄球菌 136 株；纸片扩散法、E-test 法检测分离菌株耐药谱；聚合酶链式反应（PCR）

检测所有菌株携带四环素、大环内酯类、林可酰胺类耐药基因及耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（methicilin-resistant staphylococcus aureus, 

MRSA）特异性基因 mecA 与 mecC（即 mecALGA251）状况。结果表明，来自屠宰场生猪肉样本金黄色葡萄球菌污染率达

44.11%(60/136)，与其它来源的分离率相比有显著性差异（P<0.05）；对临床用于治疗金黄色葡萄球菌感染的青霉素、四环素及克林霉

素耐药率分别为 92.64%（126/136）、56.61%（77/136）、50.00% (58/136)；多重耐药达 56.62% (77/136)；耐药谱以 CIP/P/CN/TE 

/CLR/SXT/DA，P/CLR/DA，CIP/P/TE/CLR/C/SXT/RD/DA 为主；金黄色葡萄球菌携带耐药基因较为严重，其中耐四环素基因 tetK 检

测率为最高，达 90.44%。研究结果为控制多重耐药金黄色葡萄球菌随食物链的传播的提供科学依据。 
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Abstract: To investigate the prevalence of Staphylococcus aureus and drug resistance at pig farms and during slaughter and processing, 

507 pork and environmental samples were collected from farms, slaughter and processing, and markets. A total of 136 Staphylococcus aureus 

strains were identified according to the GB.4789.10-2010. All isolates were tested for antimicrobial susceptibility by the disk diffusion and E-test 

methods. The presence of genes conferring resistances to tetracyclines, macrolides, and lincosamides as well as the mecA and mecC (mecALGA251) 

genes carried by methicillin-resistant S. aureus (MRSA) strains in the isolates was examined by polymerase chain reaction (PCR). The 

results showed that the S. aureus infection rate of fresh pork from slaughterhouses was (44.11%, 60/136), and this value differed significantly 

from the rates at other sources (P < 0.05). The resistance rates to penicillin, tetracycline, and clindamycin, which are used to treat S. aureus 

infection, were (92.64%, 126/136), (56.62%, 77/136), and (50.00%, 68/136), respectively. The multidrug resistance rate was 56.62% (77/136), 

and the main resistance profiles of S. aureus strains were CIP/P/CN/TE/CLR/SXT/DA, P/CLR/DA, and CIP/P/TE/CLR/C/SXT/RD/DA. The 

drug-resistance genes carried by S. aureus stains posed a serious problem, and gene with the highest detection rate was the tetracycline-resistant 

gene tetK (90.44%). This study provides a theoretical basis for controlling the spread of multi-resistant strains of S. aureus in the food chain. 
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金黄色葡萄球菌是一种广泛分布于自然界的革 

兰氏阳性致病菌，多见于春夏季节，能够引起人和动

物局部性化脓性感染、肺炎、心包炎、脓包败血症等

疾病。该菌是猪肉污染的主要食源性致病菌之一，携

带有金黄色葡萄球菌的猪肉，无疑会给食品安全带来

潜在的威胁。而随着抗生素在养殖业和畜牧业的大量
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使用和滥用，金黄色葡萄球菌对抗生素呈现越来越广

的耐药性，且耐药水平越来越高，菌株携带多重耐药

基因的现象越来越严重。 

自 1959 年耐青霉素酶的抗菌类药物甲氧西林运

用至临床后，不到两年时间，英国 Jevons 发现了第一

株对甲氧西林耐药且 mec 基因阳性的金黄色葡萄球

菌，将其命为耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（methicilin 

-resistant staphylococcus aureus, MRSA）。近年来，欧

洲、北美等国家陆续报道在养殖环境及动物、工人、

兽医身体检测到新型的多重耐药 MRSA，且这种新型

的MRSA可以通过养殖环节传播到人类[1]。研究表明，

这种新型多重耐药 MRSA 起源于人类携带的甲氧西

林敏感的金黄色葡萄球菌，在传播至养殖场环境后，

获得对四环素和甲氧西林耐药性[2]。随着万古霉素在

临床治疗过程中的应用，金黄色葡萄球菌对万古霉素

敏感性越来越低。继 1997 年日本发现第一例对万古霉

素中介耐药的金黄色葡萄球菌之后，美国于 2002 年发

现了对万古霉素耐药的菌株[3]。耐甲氧西林金黄色葡

萄球菌的普遍流行及耐万古霉素的金黄色葡萄球菌的

出现，使得耐药性成为金黄色葡萄球菌难以控制的原

因之一。 

由于金黄色葡萄球菌对 β-内酰胺类、氨基糖苷

类、氟喹诺酮类等抗菌药物耐药，且其耐药性逐年上

升，了解其耐药性并且对其准确、及时的检出，对于

防治疾病的流行和耐药菌的播散极为重要。本文对金

黄色葡萄球菌及 MRSA 进行养殖环节污染监测分析，

耐药谱测定，为进一步深入研究食源性金黄色葡萄球

菌及 MRSA 耐药机制及人、畜、食物链病原菌耐药性

及分子流行病学之间的联系和控制细菌耐药奠定基

础。 

1  材料与方法 

1.1  样本来源 

采集自某养殖场环境，屠宰加工环节、生猪肉，

生产车间的肉制品、豆制品成品，同时采集某超市和

某农贸市场生猪肉作对照研究，共 507 份样品。某养

殖场环境样品 71 份，猪鼻拭子 97 份，屠宰车间宰杀

猪的大肠小肠 40 份、生猪肉样品 136 份；成品豆干

38 份，成品肉松肉丸共 15 份；超市、农贸市场生猪

肉样品 110 份。 

1.2  仪器与设备 

恒温培养箱，德国 Binder 公司；恒温培养摇床，

上海一恒科学仪器有限公司；GeneAmp PCR system 

2700，美国 Applied Biosystems 公司；Gel Doc EQ 凝

胶成像系统，美国 BIO-RAD 公司；核酸电泳仪，美

国 BIO-RAD 公司；高速离心机，美国 Thermo 公司。 

1.3  培养基和主要试剂 

药敏纸片，杭州微生物试剂有限公司；E-test 试

纸条，生物梅里埃公司；Taq DNA 聚合酶（5 U/μL）、

琼脂糖，日本 TaKaRa 公司；细菌基因组 DNA 快速

提取试剂盒，德国 Qiagen 公司；溶菌酶，德国 Sigma

公司；引物，由英潍捷基（上海）贸易有限公司合成；

7.5%氯化钠肉汤、血琼脂平板、脑心浸出液肉汤、MH

肉汤，兔血浆，广州环凯微生物科技有限公司；无菌

生理盐水、Baird-Parker 琼脂平板、营养琼脂小斜面为

本实验室自制。 

1.4  方法 

1.4.1  金黄色葡萄球菌的分离 

依据 GB- GB4789.10-2010 增菌分离金黄色葡萄

球菌，即挑取 Baird-Parker 平板或者血琼脂平板上可

疑菌落进行血浆凝固酶试验和革兰氏染色镜检，阳性

即为金黄色葡萄球菌；质控菌株为金黄色葡萄球菌

ATCC 29213。 

1.4.2  抗菌药物敏感试验 

采用 CLSI 推荐的纸片扩散法（Kirby-Bauer，K-B）

进行抗生素药物敏感性试验[4]，结果按照 CLSI（2012）

标准进行结果判断[5]。根据 CLSI 标准，在 K-B 法药

敏实验中，对头孢西丁抑菌圈直径≤21 mm 的金葡菌

则认为是 MRSA。 

采用 E-test 法，具体步骤按照《E-test 细菌定量

（MIC）药敏测试盒说明》进行，结果按照 CLSI（2012）

标准进行结果判断[5]。对万古霉素的最小抑菌浓度

（MIC）>2 μg/mL 为耐万古霉素。 

抗生素：环丙沙星，青霉素，庆大霉素，四环素，

克拉霉素，氯霉素，复方新诺明，呋喃妥因，利福平，

克林霉素，头孢噻吩，米诺环素，苯唑西林，头孢西

丁和万古霉素。质控菌株为金黄色葡萄球菌 ATCC 

29213。 

1.4.2  四环素类、林克酰胺类、大环内酯类耐

药基因及 MRSA 特异性基因检测 

DNA 提取按照 Qiagen 公司 DNA 提取试剂盒说

明进行。为了确定耐药基因是否会以沉默的形式存在，

所有菌株 PCR 扩增检查四环素类(tetM、tetK)，大环

内酯类(ermA、ermB、ermC)，林可酰胺类(linA’/linA)

及 MRSA 特异性基因 mecA 与 mecC(即 mecALGA251)，

PCR 阳性产物送上海美吉生物医药科技有限公司测
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序，将测序结果在 www.ncbi.nlm.nih.gov 网站对测得

的序列进行分析，应用 Standard Nucleotide BLAST 对

获得的基因序列进行同源性检索。引物及条件见参考

文献[6~10]。 

1.4.3  数据处理 

采用 spss19.0 软件进行统计学处理，计数资料用

x
2检验，p<0.05 为差异有统计学意义。 

2  结果与讨论 

2.1  金黄色葡萄球菌检出情况 

本研究共采集 507 份样品，通过分离鉴定得到金

黄色葡萄球菌 136 株，分离率为 26.82%。养殖场环境

中栅栏门，地面等样本中，金葡分离率为 9.86%；而

97 份猪鼻拭子里中，金葡检出率为 22.68%；屠宰车

间生猪肉，金葡分离率达 44.11%；超市及市场生猪肉

里金葡的分离率为 30%；在成品储藏间采样的 38 份

豆干检出 9 份含有金葡，检出率为 23.68%；肉类成品

肉松、肉丸等没有检出。不同来源的样品分离率有显

著性差异(P<0.05)，各种类样品分离率见表 1。 

表1 各类产品中金黄色葡萄球菌分离情况 

Table 1 Isolation of S. aureus strains from different pork products 

样品种类 样品数量 阳性菌株(阳性分离率/%) P 值 

环境样 71 7（9.86）  

猪鼻拭子 97 22（22.68）  

生猪肉 a 136 60（44.11）  

猪肠 40 5（12.50）  

豆干 38 9（23.68）  

肉松肉丸等 15 0（0.00）  

生猪肉 b 110 33（30.00）  

总共 507 136（26.82） <0.05 

注：a,来自屠宰场间生猪肉；b，来自市场超市猪肉。 

12 月份养殖场环境中金葡分离为 9.86%，猪鼻拭

子金葡分离率为 22.68%，相对于寇芮[11]在 10 月、12

月及 5 月在养殖场里分离金葡菌的分离率 30.2%、

23.3%和 40.0%偏低，可能与养殖场动物密集程度和养

殖场内卫生情况有关，也可能与地区流行情况有关，

符合金葡流行季节规律。不同来源样本中金葡检出率

有显著性差异（P<0.05），来自屠宰车间生猪肉和市场

流通生猪肉样本分离率偏高，检出率分别为 44.11%、

30%。因此，屠宰车间等流通环节作为从农场-餐桌中

重要的一环，应加强其原料、生产人员、生产环境、

设备清洗、消毒过程，并通过认真、细致卫生检查程

序避免流通环节中微生物污染。 

 

2.2  金黄色葡萄球菌对 15 种抗生素的药敏情

况 

各不同来源金黄色葡萄球菌对抗生素的耐药情

况见表 2。136 株菌对 14 种抗生素耐药率分别为青霉

素(92.64%)，四环素(56.61%)，克林霉素(50.00%)，克

拉霉素(49.26%)，复方新诺明(41.91%)，环丙沙星

(39.71%)，庆大霉素(29.41%)，氯霉素(24.26%)，头孢

西丁(17.64%)，利福平(12.50%)，苯唑西林(12.50%)，

米诺环素 (8.82%)，头孢噻吩 (8.08%)，呋喃妥因

(4.41%)；所有菌株对万古霉素敏感。对青霉素、四环

素、克拉霉素、复方新诺明及环丙沙星具有较高的耐

药率，尤其是来自市场超市的生猪肉样本的金葡。K-B

法检出 MRSA24 株，检出率为 17.65%(24/136)，低于

上海市猪场的检出率 54.22%(45/83)
[12]，存在差异的原

因可能与各个猪场猪的来源、抗生素的使用及环境等

因素有关。 

本试验检测的 136 株菌对青霉素，克林霉素以及

四环素耐药率高达 50%以上。刘洋[13]对全国 5 地区的

猪源养殖场进行耐药性分析，分离菌株对青霉素及大

环内酯类抗生素耐药率达 93.24%~100%，和本研究耐

药情况相当。高攀等[14]对新疆 6 个地区的牛源养殖场

分离的 143 株金葡菌的临床药敏试验，其 70%以上的

分离菌株对青霉素和四环素耐药，和本研究相比耐药

情况严重，表明青霉素类及四环素类耐药菌在环境中

已经普遍存在，应引起重视。在中国养殖业内使用抗

生素促进动物生长和治疗动物疾病方面存在严重的滥

用，有研究报道指出养殖场内抗生素耐药性可以通过

食物链向人类传播[15]，为了防止抗生素耐药性的传

播，需严控食品源头养殖场内抗生素的使用，加强食

品源头致病菌的检测，为临床合理用药提供依据。 

临床上用于治疗金葡感染的主要有几大类，分为

β-内酰胺类、氨基糖苷类、四环素类、红霉素类及万

古霉素类等[16]。值得注意的是，研究菌株对临床上用

于治疗金葡菌感染的青霉素类（青霉素）、磺胺类（复

方新诺明）、四环素类（四环素）、林克酰胺类（克林

霉素）严重耐药。 

2.3  金黄色葡萄球菌的多重耐药性 

金萄菌对15种抗生素多重耐药情况见图1。其中，

有10株(7.35%)金葡对所有抗生素敏感，28株(20.59%)

金葡对 1 种抗生素耐药，多重耐药菌达 77 株，占

56.62%，且多重耐药菌均来自养殖场、屠宰车间环节 
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以及市场生猪肉样本，表明生猪肉中分离鉴定的金黄

色葡萄球菌耐药性高度复杂；在成品的豆制品样本中

未发现多重耐药菌的存在。不同来源的金葡对 15 种抗

生素显示不同的耐药谱。来源于养殖场的菌株其耐药

谱主要为 CIP/P/CN/TE/CLR/SXT/DA；而来自于屠宰

的菌株耐药谱为 P/CLR/DA；来自于市场及超市菌株

耐药谱为 CIP/P/TE/CLR/C/SXT/RD/DA。林兰[17]等对

我国河北、陕西、湖北和四川的生猪养殖场或屠宰场

采集生猪鼻咽部拭子分离的菌株进行耐药性分析，优

势耐药谱为 CIP/CLI/ERY/FOX/GEN/TET/CHL 和

CIP/CLI/ERY/FOX/GEN/TET。这表明微生物为适应环

境中抗生素污染变化而进化出各种不同的、应对环境

压力的抗生素耐受机制。值得注意的是一株来自屠宰

车间生猪肉的菌株 S62，耐药种数达 13 种，耐药谱为

CIP/P/CN/TE/CLR/C/SXT/F/RD/DA/MH/OX/FOX。 

表2 金黄色葡萄球菌对抗生素的耐药情况 

Table 2 Drug susceptibility testing of S. aureus isolates 

药物种类 抗生素 

细菌耐药数/% 

环境样 a 

（n=29） 

生鲜肉 b 

(n=65) 

生鲜肉 c 

(n=33) 

生肉制品 d 

(n=9) 

总数 

（n=136） 

氟喹诺酮类 CIP 28(96.55) 16（24.61） 10（30.33） 0（0.00） 54(39.71) 

氨基糖苷类 CN 21(72.41) 13（20.00） 6（18.18） 0（0.00） 40(29.41) 

大环内酯类 CLR 27(93.10) 26（40.00） 14(42.42) 0（0.00） 67(49.26) 

苯丙醇类 C 1(3.44) 10（15.38） 20(60.61) 2(22.22) 33(24.26) 

叶酸代谢途径抑制剂 SXT 28(96.55) 13（20.00） 16(48.48) 0（0.00） 57（41.91） 

硝基呋喃类 F 0(0.00) 3（4.61） 3(9.09) 0（0.00） 6（4.41） 

利福平 RD 1(3.44) 2（3.07） 14(42.42) 0（0.00） 17(12.50) 

林可霉素类 DA 29（100.00） 19（29.23） 20(60.61) 0（0.00） 68(50.00) 

头孢类 KF 0（0.00） 0（0.00） 11(33.33) 0（0.00） 11(8.08) 

四环素类 MH 0（0.00） 1（1.53） 11(33.33) 0（0.00） 12(8.82) 

β-内酰胺类 

TE 28（96.55） 20（30.76） 29(87.88) 0（0.00） 77(56.61) 

OX 0（0.00） 2（3.07） 15(45.45) 0（0.00） 17(12.50) 

P 29（100.00） 55（84.61） 33(100) 9(100.00) 126(92.64) 

FOX 2（6.89） 7（10.76） 13(39.39) 2(22.20) 24(17.64) 

VAN 0（0.00） 0（0.00） 0（0.00） 0（0.00） 0（0.00） 

注：1、缩写符号表示 CIP-环丙沙星，CN-庆大霉素，CLR-克拉霉素，C-氯霉素，SXT-复方新诺明，F-呋喃妥因，RD-利福平，

DA-克林霉素，KF-头孢噻吩，MH-米诺环素，TE-四环素，OX-苯唑西林，P-青霉素，FOX-头孢西丁，VAN-万古霉素；2、a,某养殖

场的土壤环境及猪鼻拭子；b,某屠宰车间生鲜肉；c,某市场生鲜肉，d,来自某养殖场生鲜制品。 

 

图 1 多重耐药菌情况 

Fig.1 Multidrug resistance 

2.4  耐药基因的检测 

本试验检测的136株菌中四环素基因 tetK检出率

最高，达 90.44%，且有 6 株来自市场的耐四环素菌株

同时携带 tetM 和 tetK，携带 tetK 或 tetM 基因的菌株

中表型符合率为 53.98%，表明部分菌株携带沉默的四

环素耐药基因。不同样本来源中检出 tetM 基因有显著

性差异, 来自市场生猪肉样本的金葡检出 tetM携带率

最高，为 24.24%，具有统计学意义（P<0.05）。耐大

环内酯类抗生素菌株中检出耐药基因 ermA/B/C 携带

率为 16.42%，其中 ermB 携带率较高（11.76%，

16/136），5 株对大环内酯类抗生素敏感菌株中检出

携带 ermB 基因。 

根据 PCR 检测结果，共检测携带 mecA 基因的

21 株，检测率为 15.44%（21/136）。未检测到与 mecA

有 70%同源的 mecC 基因。金黄色葡萄球菌耐药基因

的检测见表 3。 
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表3 不同来源耐药基因的分布率 

Table 3 Detection rate of antibiotic resistance genes in different S. aureus strains (%) 

毒力基因 
阳性菌株分离 

率分布范围/% 

阳性检测率%（阳性菌株数） 
 

 

环境样 a 猪鼻拭子 a 生猪肉 b 猪肠 b 豆干 b 生猪肉 c 总共 p 

mecA 0.00~29.00 28.57(2) 0.00(0) 15.00(9) 0.00(0) 22.22(2) 24.24(8) 15.44(21) >0.05 

ermA 0.00~12.00 0.00(0) 0.00(0) 1.67(1) 0.00(0) 11.11(1) 3.03(1) 2.21(3) >0.05 

ermB 6.00~23.00 14.29(1) 18.18(4) 6.67(4) 20.00(1) 22.22(2) 12.12(4) 11.76(16) >0.05 

ermC 0.00~10.00 0.00(0) 9.09(2) 1.67(1) 0.00(0) 0.00(0) 0.00(0) 2.21(3) >0.05 

tetK 84.00~100.00 85.71(6) 95.45(21) 91.67(55) 100.00(5) 88.89(8) 84.85(28) 90.44(123) >0.05 

tetM 0.00~24.24 0.00(0) 0.00(0) 1.67(1) 0.00(0) 0.00(0) 24.24(8) 6.62(9) <0.05 

linA'/linA 0.00~67.00 0.00(0) 0.00(0) 3.33(2) 0.00(0) 66.67(6) 33.33(11) 13.97(19) <0.05 

注：a,某养殖场样本；b,某屠宰车间样本；c,某市场样本。 

本研究中 ermA和 ermC检出率均低于 ermB的检

出率，其中 ermC 检出率为 2.21%，低于广东省[18]猪

体内 ermC 的检出率 36.80%；耐四环素 tetK 基因携带

率较高，为 90.44%，高于浙江省[19]猪肉生产链中猪

tetK 的检出率 35.80%。可能存在地区性差异，也可能

与标本来源有关，有待进一步研究。MRSA 对环丙沙

星、青霉素、庆大霉素、四环素、氯霉素及克林霉素

耐药率都超过 50%，比非 MRSA 有更严峻的耐药性。

MRSA 菌株对 β-内酰胺类抗菌药物有不同程度的耐

药，耐药率为 17%~93%,可能与染色体携带 mecA 基

因编码与β-内酰胺类抗菌药物亲和力极低的替代性青

霉素结合蛋白有关，由于其携带的 mec 基因可整合大

环内酯类、四环素等多种耐药基因，导致其对克拉霉

素和四环素呈现高度的耐药性[20]。 

根据 CLSI 2012 标准中定义 MRSA 是指携带

mecA 基因或具有其他甲氧西林耐药机制金黄色葡萄

球菌，如青霉素结合蛋白 2a (PBP2a)与苯唑西林的亲

和力发生改变。由于少数临界的MRSA表现为与PBPs

结合力下降而不表达 PBP2a,表现为甲氧西林耐药而

不携带 mecA 基因。 

2.5  药敏试验与耐药基因检测结果的对比 

对分离的 136 株菌检测 6 种耐药基因，携带有两

种耐药基因的为 25.00%(34/136)，含三种耐药基因及

以上为 5.15%(7/136)，其中来自某市场里猪肉中分离

的携带三种耐药基因的菌株里均分离到 tetM 和 tetK，

说明市场里耐药机制的复杂性，且这 7 株来自不同样

本的菌株都分离到 tetK。耐四环素、大环内酯类及林

克酰胺类抗生素的菌株综合耐药基因分析符合率分别

为 53.98%，16.42%，11.77%。检测到的含有三种耐

药基因的菌株其表型和所携带的耐药基因保持一致，

具体见表 4。 

表 4 金黄色葡萄球菌耐药谱及携带的耐药基因 

Table 4 Antimicrobial resistance profiles of S. aureus isolates and the resistance genes carried 

编号 样品 采样地点 耐药表型 耐药基因 

S44 槽头肉 屠宰间 CIP-P-TE-CLR-C-SXT-DA ermA,ermB,tetK 

S101 烧烤二连干 成品 P-TE-CLR-DA ermB,linA’/A,tetK 

S103 美味香干 成品 P-TE-CLR-DA-FOX ermB,linA’/A,tetK 

S104 瘦肉 市场 CIP-P-TE-CLR-C-SXT-RD-DA-KF-MH-OX-FOX ermA,tetK,tetM 

S105 瘦肉 市场 P-CN-TE-C-SXT-RD-DA-KF-MH-OX-FOX linA’/A,tetK,tetM 

S122 瘦肉 市场 P-TE-CLR-C-SXT-DA ermB,tetK,tetM 

S126 瘦肉 市场 P-CN-TE-CLR-C-DA ermB,linA’/A,tetK 

注：1、缩写符号表示 CIP-环丙沙星，CN-庆大霉素，CLR-克拉霉素，C-氯霉素，SXT-复方新诺明， DA-克林霉素，KF-头孢

噻吩，MH-米诺环素，TE-四环素，OX-苯唑西林，P-青霉素，FOX-头孢西丁。 

结果显示，有部分敏感菌株检测到耐药基因，说

明存在隐秘的耐受基因；而由于金黄色葡萄球菌耐

药性具有异质性[21]，在耐药基因作用强大时使表型呈

现不稳定性状，易造成假阴性，将药敏实验结合 PCR

检测耐药基因能够更全面的对耐药水平作出更精确的

评价。引起注意的是，在养殖场屠宰场及市场中检测

到 MRSA，但检测率都低于国外报道的养殖场 MRSA

检出率[22]。近几年国外不断有报道发现在 MRSA 中除

了 mecA 之外还有 mecC,为更全面的防控 MRSA 的奠

定了基础[23]。国内尚未有报道，实验也尚未检测到
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mecC,但并不能代表在国内就没有 mecC 主导的

MRSA,仍需进一步扩大采样范围，增大样本量进行分

析研究。 

3  结论 

3.1  通过对某养殖场环境、屠宰车间及市场采集样本

分离金黄色葡萄球菌分离率的比较，屠宰场和市场中

生猪肉分离金黄色葡萄球菌分离率最高，说明养殖场

源头及生鲜肉中金黄色片葡萄球菌的感染比较严重。 

3.2  所有菌株对临床用于治疗金黄色葡萄球菌的青

霉素，克林霉素以及四环素耐药率高达 50%以上，对

万古霉素敏感。 

3.3  不同来源的金葡菌对 15 种抗生素显示不同的耐

药谱。分离自养殖场菌株其耐药谱主要为

CIP/P/CN/TE/CLR/SXT/DA；来源于屠宰车间的菌株

耐药谱为 P/CLR/DA；来自于市场及超市的金葡菌株

耐药谱为 CIP/P/TE/CLR/C/SXT/RD/DA，说明环境胁

迫导致了微生物的获得性抗性。 

3.4  运用 K-B 法检测屠宰车间、超市及市场生猪肉样

中 MRSA24 株，用 PCR 法检测到 MRSA 菌株 21 株。

MRSA 对环丙沙星、青霉素、庆大霉素、四环素、氯

霉素及克林霉素耐药率都超过 50%，比甲氧西林敏感

金葡菌有更严峻的耐药性。 
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