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摘要：为了保障食品安全，更好的了解耐药性的产生及传播的途径，研究了新疆乌鲁木齐市部分农贸市场内检出的 17 株肠炎沙

门氏菌和 11 株哈瓦那沙门氏菌的药敏性及相关耐药基因。用琼脂稀释法测定沙门氏菌的药敏性，用聚合酶链式反应和测定基因序列

的方法确定耐药沙门氏菌中与喹诺酮类药物相关的抗性决定区突变基因以及质粒携带的耐药基因。17 株肠炎沙门氏菌对环丙沙星和

头孢西丁表现为 100%敏感，对萘定酮酸的耐药率为 94.1%，头孢曲松的耐药率为 17.6%，qnrB 检出率为 64.7%，17 株肠炎沙门氏菌

发生 GyrA 基因突变，主要突变类型为 Asp87Tyr；11 株哈瓦那沙门氏菌对甲氧芐啶、氯霉素、磺胺二甲异唑、磺胺甲基异恶唑/甲氧

苄啶、萘啶酮酸、头孢西丁的耐药率为 100%、63.6%、36.4%、18.2%、9.1%和 9.1%，氨苄西林、阿莫西林/克拉维酸敏感率为 100%，

qnrB，qnrS 的检出率均为 9.1%，11 株哈瓦那沙门氏菌 ParC 基因突变类型为 Thr57ser。新疆乌鲁木齐肠炎沙门氏菌和哈瓦那沙门氏

菌耐药情况比较严重，对抗生素的耐药状况应当予以关注，其喹诺酮类药物耐药决定区突变基因及质粒携带的耐药基因在一定程度上

会影响肠炎沙门氏菌和哈瓦那沙门氏菌的耐药机制。 
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Abstract: The drug susceptibility and the related resistance genes of 17 strains of salmonella enteritidis and 11 strains of salmonella 

Havana had been studied in detection by Xinjiang Urumqi part of the farmer's market, in order to ensure food safety, better understanding the 

development of drug resistance and the ways to spread. The drug sensitivity of Salmonella was evaluated by agar dilution method. In addition, 

PCR and gene sequencing were used to detect the presence of mutations in the quinolone resistancedetermining region (QRDR) and 

plasmid-mediated quinolone resistance genes. The susceptibility rates of these 17 Salmonella enteritidis isolates were 100% to ciprofloxacin and 

cefoxitin, these Salmonella isolates were 94.1%, these nalidixic acid and ceftriaxone isolates were 17.6%, and the gene detection rate of qnrB 

was 64.7%, 17 strains of Salmonella enteritidis GyrA gene mutation, the main mutation type Asp87Tyr; The drug resistance rates of 11 

Salmonella havana isolates totrimethoprim, chloromycetin, sulfadimethisoxazol, sulfamethoxazole/trimethoprim, nalidixic acid, cefoxitin were 

100%, 63.6%, 36.4%, 18.2%, 9.1%, 9.1% and the sensitive rate of ampicillin, amoxicillin/clavulanic acid was 100%, the detection rate of qnrB, 

qnrS is 9.1%, gene mutation type of 11 strains of Salmonella Havana ParC is Thr57Ser. Salmonella enteritidis and Salmonella havana drug 

resistance is serious in Xinjiang Urumqi. There should be concerns about the serious case of resistance to antimicrobial in Salmonella.In addition, 

the quinolone resistancedetermining region (QRDR) mutations and the plasmid-mediated quinolone resistance genes may affect the 

antimicrobial resistance of Salmonella enteritidis and Salmonella havana. 
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食源性疾病是指由于摄入有毒有害物质（包括生

物病原体）等致病因素而引起的疾病。一般可分为中

毒性和感染性，包括常见的食物中毒、人畜共患病、

肠道传染病、寄生虫病和有毒有害的化学物质所引起

的疾病，对人类和动物健康都具有极大威胁[1]。在过

去的数十年中食物中毒事件的爆发大多与食品中致病

菌的存在有关，食源性致病菌污染食物是影响食品安

全的主要问题之一，当前，无论在发达国家还是在发

展中国家，食源性疾病都尚未得到有效控制[2,3]。目前，

沙门氏菌是我国最常见的食源性致病菌，也是我国引

起食源性疾病的主要病原菌之一。抗生素类药物是人

和动物的沙门氏菌性胃肠炎疾病的常规用药，有时为

了能够让动物快速生长，会将该类抗生素药物伴随饲

料添加到动物食用的食物中，长时间以后，多种血清

型沙门氏菌对抗生素药物的敏感性下降，导致多重耐

药性沙门氏菌变得越来越常见，因此掌握沙门氏菌的

耐药机制对预防与控制沙门氏菌疾病有着重要意义
[4~8]。 

染色体介导的拓扑异构酶的改变和细胞内药物聚

积的减少引起沙门氏菌对喹诺酮类药物的耐药，前者

由于降低靶位和目标抗生素耐药的亲和力，后者通过

孔道蛋白主动外排、缺失引起系统的功能亢进导致细

胞内的药物浓度减少，降低耐药性[9,10]。抗喹诺酮类

药物的沙门氏菌耐药表型在一定程度上影响突变点的

检出率。抗生素广泛用于治疗呼吸道感染、泌尿道感

染和腹腔感染等疾病，但随着临床应用的增加，沙门

氏菌对抗生素耐药性也随之迅速上升。研究表明，染

色体介导的主动外排及靶位改变、质粒介导，是沙门

氏菌对喹诺酮类药物耐药的主要机制；引起沙门氏菌

产生耐药性的主要因素是外排泵、质粒介导以及抗生

素作用靶位编码基因突变[11~14]。 
目前，国内外高度关注食源性沙门氏菌的耐药性

及其相关耐药性基因方面的研究，大多数对耐药机理

及耐药基因进行研究，但是在国内对这方面的研究起

步比较晚，相关研究较少[15,16]，有关乌鲁木齐地区肠

炎沙门氏菌和哈瓦那沙门氏菌的耐药性、耐药质粒携

带基因及耐药相关突变基因的研究也鲜有报道。 
本文主要对新疆乌鲁木齐地区 2013~2014 年采集

分离的 17 株肠炎沙门氏菌和 11 株哈瓦那沙门氏菌的

耐药现状及相关耐药基因进行分析，由于每种菌株数

量相对较少，由 2 种沙门氏菌的耐药现状及耐药基因

分析结果共同为保障食品安全提供数据支撑，为乌鲁

木齐地区食源性疾病的监管和控制提供科学数据依

据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  菌株来源 

乌鲁木齐市部分农贸市场内 2013~2014 年采集的

1414 份样品中分离的 17 株肠炎沙门氏菌，11 株哈瓦

那沙门氏菌；药敏实验质控菌株大肠埃希菌 ATCC 
25922、粪肠球菌 ATCC 29212 以及沙门氏菌标准菌株

Salmonella Typhimurium LT2，均由西北农林科技大学

食品科学与工程微生物实验室保存。 
1.1.2  培养基与试剂 

三糖铁琼脂、磺酸盐煌绿增菌液、蛋白胨缓冲液、

木糖赖氨酸脱氧胆盐琼脂培养基、亚硫酸铋琼脂

（BS）、SS 琼脂培养基、四硫氯化镁孔雀绿肉汤增菌

液、XLT4 培养基、Luria-Bertani 琼脂，青岛日水生物

技术有限公司；LB 肉汤、尿素琼脂、麦康凯琼脂，

北京陆桥技术有限责任公司；沙门氏菌显色培养基、

MH 琼脂（MHA）培养基，青岛海博生物技术有限责

任公司；沙门氏菌属 O 多价抗血清 A-F，宁波天润生

物药业有限公司；10×Buffer、DL100 DNA、TaqDNA
聚合酶、dNTPmix 和 DL2000 DNA，购自宝生物工程

（大连）有限公司（TaKaTa）。 
1.1.3  PCR 扩增用引物 

由上海捷锐生物工程有限公司使用 Primer 
Premier5 软件设计聚合酶链式反应（polymerase chain 
reaction，PCR）扩增用引物 qnrA、qnrB、qnrS、GyrA
和 ParC 基因，合成产物见表 1。 

表1 PCR扩增用引物 

Table 1 The primers for PCR amplification 

目的基因 引物 序列(5’-3’) 退火温度/℃ 条带大小/bp

GyrA 
GyrA-F ACGTACTAGGCAATGACTGG 

56 190 
GyrA-R AGAAGTCGCCGTCGATAGAA 

ParC 
ParC-F CTATGCGATGTCAGAGCTGG 

54 270 
ParC-R TAACAGCAGCTCGGCGTATT 

qnrA 
qnrA-F AGAGGATTTCTCACGCCAGG 60 580 

   转下页
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 qnrA-R TGCCAGGCACAGATCTTGAC   

qnrB 
qnrB-F GGMATHGAAATTCGCCACTG 

56 460 
qnrB-R TTTGCYGYYCGCCAGTCGAA 

qnrS 
qnrS-F GCAAGTTCATTGAACAGGGT 

57 428 
qnrS-R TCTAAACCGTCGAGTTCGGCG 

1.1.4  抗生素 
氨苄西林(AMP)、阿莫西林-克拉维酸(AMC)、头

孢曲松(CRO)、头孢西丁(CEF)、氯霉素（CHL）、磺

胺甲基异恶唑-甲氧苄啶(SXT)、磺胺二甲异唑（FIS）、
甲氧苄啶(TIO)、萘啶酮酸(NAL)和环丙沙星(CIP)，购

自美国 Sigma 公司。 

1.1.5  主要仪器与设备 

超净工作台，青岛海尔特种电器有限公司；高压

灭菌锅，上海申安医疗器械厂；鼓风干燥箱宝康电器

设备有限公司；三用恒温水箱，常州中捷实验仪器制

造有限公司；-30 ℃低温冰箱、-80 ℃超低温冰箱，日

本三洋株式会社；漩涡振荡器，海门市其林贝尔仪器

制造有限公司；分析天平，上海民桥精密科学仪器有

限公司；磁力加热搅拌器，美国 Fisher 公司；超纯水

器德国 Eppendoff 公司；高速台式离心机，上海飞鸽；

隔水式培养箱，江苏东鹏仪器制造有限公司。 

1.2  方法 

1.2.1  物药敏实验 

按照美国临床实验室标准化委员会（Clinical and 
Laboratory Standards Institute，CLSI）推荐的琼脂稀释

法测定抗生素的最小抑菌浓度(minimum inhibitory 
concentration，MIC)，按照 CLSI 标准判读结果对经分

离鉴定的沙门氏菌进行耐药表型确定及耐药性检测
[17] 。使用大肠埃希菌 ATCC25922 和粪肠球菌

ATCC29212 作为药敏测定的质控菌株。 

1.2.2  PCR 检测相关耐药基因 
1.2.2.1  DNA 模板制备 

在 LB 平板上用无菌棉签擦拭培养 24 h 适量的新

鲜沙门氏菌，将其均匀洗涤于无菌生理盐水中制成菌

悬液麦氏浊度标准为 0.5，于 1.5 mL 的无菌离心管中

放入取菌悬液 800 μL，100 ℃左右加热煮沸 10 min，

13200 r/min 离心 5~8 min 后，小心吸取上清液，留作

备用。 
1.2.2.2  PCR 反应 

将 25 μL PCR 混合反应体系所需的 13.25 μL 水、

0.25 μL 上游引物、0.25 μL 下游引物、1.5 μL MgCl2、
2.5 μL 10×PCR Buffer、2.0 μL dDTP、0.25 μL 的 Taq
酶和 5 μL DNA 模板依次加入置于冰浴上的无菌 PCR
管中，13200 r/min 离心 5~8 min 混匀后，设置 PCR 扩

增反应条件为 1 个循环，94 ℃预变性 10 min；35 个

循环，94 ℃变性 1 min，60 ℃退火 1 min，72 ℃延伸

1 min；最后 72 ℃延伸 10 min。扩增用引物 DNA 熔

解温度的不同会改变退火温度，扩增过程的退火温度

应由不同基因相应的引物序列来确定（表 1）。PCR 产

物检测：PCR 扩增之后取出 8 μL 产物，加入 2 μL 上

样缓冲液混匀，于 1%的琼脂糖凝胶上点样，100 V 电

泳30 min，电泳后用凝胶成像系统照相并观察结果[18]。 
1.2.2.3  DNA 序列确定 

扩增得到的GyrA和ParC基因产物在低温条件下

送至上海桑尼生物科技有限公司，纯化后测序。 

1.2.2.4  GyrA 和 ParC 基因突变点的确定 
采用基因库在线比对软件 BLAST 程序将测定得

到的GyrA 和ParC 基因DNA 序列输入基因库进行对

比，确定标准菌株 SalmonellaTyphimurium LT2 的上述

DNA 序列与基因库序列完全吻合后，分析比对供试菌

株相应的 DNA 序列，确定突变点和相应的氨基酸突

变种类。 

2  结果与讨论 

2.1  肠炎沙门氏菌耐药及耐药基因分析 

2.1.1  肠炎沙门氏菌对供试抗生素的药敏性 
 

表 2 肠炎沙门氏菌耐药检测结果 

Table 2 Detection results of drug resistance of Salmonella enteritidis 

抗生素 耐药折点 耐药数(耐药率/%) 中介耐药数(中介耐药率/%) 敏感数(敏感率/%) 

萘啶酮酸 ≥ 32 16（94.1） 0 1（5.9） 

环丙沙星 ≥ 4 0 0 17（100） 

头孢西丁 ≥ 32 0 0 17（100） 
头孢曲松 ≥ 64 3（17.6） 10（58.8） 4（23.6） 
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由表 2 可知，肠炎沙门氏菌对萘啶酮酸的耐药率

为 94.1%，环丙沙星未产生耐药，表现为 100%敏感；

肠炎沙门氏菌未对头孢西丁产生耐药，表现为 100%
敏感，对头孢曲松的耐药率为 17.6%，但对头孢曲松

具有较高的中介耐药率，中介耐药率为 58.8%，敏感

率为 23.6%。 
2.1.2  肠炎沙门氏菌相关耐药基因检测 

表3 突变基因检测结果 

Table 3 The detection results of mutant gene 

检测基因 突变位点 突变数量 突变率/% 

GyrA 

Gly75Phe 1 5.9 

Asp87Val 2 11.8 

Asp87Asn 2 11.8 

Asp87Tyr 12 70.6 

ParC - 0 0 

40 

注：表中，氨基酸表示的符号意义为：Phe（苯丙氨酸），

缬氨酸（Val），Asp（天冬氨酸），Tyr（酪氨酸），Gly（甘氨酸），

Asn（天冬酰胺）。 

 
图1 GyrA基因的PCR扩增产物电泳图谱 

Fig.1 Electrophoresis map of GyrA gene 

注：泳道1~22表示GyrA基因扩增产物；泳道M表示2000 

bp DNA Ladder；泳道 S 表示阳性对照。 

17 株肠炎沙门氏菌耐药突变基因检测结果如表 3
所示，结果表明 17 株肠炎沙门氏菌均为 GyrA 基因突

变菌株，未产生 ParC 基因突变，其中 GyrA 突变位点

检测结果为 Gly75Phe、Asp87Val、Asp87Asn 和

Asp87Tyr 被检出率为 5.9%、11.8%、11.8%和 70.6%。

图 1 结果显示 GyrA 基因的 DNA 大小为 190 bp。 
表4 耐药相关质粒基因检出结果 

Table 4 Detection results of drug resistance related plasmids 

检测基因 检出数量 检出率/% 
qnrA 0 0 

qnrB 11 64.7 

qnrS 0 0 

 
图2 qnrB基因的PCR扩增产物电泳图谱 

Fig.2 Electrophoresis map of qnrB gene 

注：泳道 1~18 表示 qnrB 基因扩增产物；泳道 M 表示 100 

bp DNA Ladder；泳道 S 表示阳性对照。 

由图 2 可知，通过 PCR 扩增基因产物进行电泳后

得 qnrB 基因的DNA 大小为 469 bp。由表 4 结果可知，

17 株肠炎沙门氏菌中 11 株检测出 qnrB，检出率为

64.7%，而 qnrA 和 qnrS 未检出。 

2.2  哈瓦那沙门氏菌耐药及耐药基因分析 

2.2.1  哈瓦那沙门氏菌对供试抗生素的药敏性 

11 株哈瓦那沙门氏菌耐药结果如表 5 所示，哈瓦

那沙门氏菌对甲氧芐啶、氯霉素、磺胺二甲异唑、磺

胺甲基异恶唑-甲氧苄啶、萘啶酮酸和头孢西丁的耐药

率为 100%、63.6%、36.4%、18.2%、9.1%和 9.1%；

对青霉素类药物氨苄西林(AMP)，阿莫西林-克拉维酸

(AMC)未产生耐药，均表现为敏感，敏感率为 100%；

对喹诺酮类药物环丙沙星的产生中介耐药，耐药率为

27.3%，但具有较高的敏感性，敏感率为 72.7%；对头

孢类药物头孢曲松的中介耐药率为 18.2%，敏感率为

81.8%。 
表5 哈瓦那沙门氏菌耐药检测结果 

Table 5 Detection results of drug resistance of Salmonella havana 

抗生素 耐药折点 耐药数(耐药率/%) 中介耐药数(耐药率/%) 敏感数(敏感率/%) 

氨苄西林（AMP） R≥32 0 0 11(100) 

阿莫西林/克拉维酸（AMC） R≥32 0 0 11(100) 

氯霉素（CHL） R≥32 7(63.6) 4(36.4) 0 

甲氧芐啶（TIO） R≥16 11(100) 0 0 

磺胺甲基异恶唑/甲氧苄啶（SXT） R≥4/76 2(18.2) 0 9(81.8) 

磺胺二甲异唑（FIS） R≥512 4(36.4) 0 7(63.6) 

萘啶酮酸（NAL） R≥32 1(9.1) 0 10(90.9) 

环丙沙星（CIP） R≥4 0 3(27.3) 8(72.7） 

头孢西丁（CEF） R≥32 1(9.1) 0 10(90.9) 
头孢曲松（CRO） R≥4 0 2(18.2) 9(81.8) 
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注：表中“R”表示耐药；“I”表示中介耐药；“S”表示敏感。 

2.2.2  肠炎沙门氏菌相关耐药基因检测 
表6 突变基因检测结果 

Table 6 The detection results of mutant gene 

检测基因 检出数量 检出率/% 

GyrA 0 0 
ParC 11 100 

表7 耐药相关质粒基因检出结果 

Table 7 Detection results of drug resistance related plasmids 

检测基因 检出数量 检出率/% 

qnrA 0 0 

qnrB 1 9.1 
qnrS 1 9.1 

 

图3 ParC基因的PCR扩增产物电泳图谱 

Fig.3 Electrophoresis map of ParC gene 

注：泳道 1~15 表示 ParC 基因扩增产物；泳道 M 表示 100 

bp DNA Ladder；泳道 S 表示阳性对照。 

 
图4 qnrS基因的PCR扩增产物电泳图谱 

Fig.4 Electrophoresis map of qnrS gene 

注：泳道 1~16 表示 qnrS 基因扩增产物；泳道 M 表示 2000 

bp DNA Ladder；泳道 S 表示阳性对照。 

突变基因检测结果由表 6 可知，11 株哈瓦那沙门

氏菌均为 ParC 基因突变菌株，突变率为 100%，未检

出 GyrA 突变菌株，图 3 结果显示 ParC 基因的 DNA
大小为 270 bp。耐药相关质粒基因检测结果由表 7 可

知，qnrB 和 qnrS 菌株分别检出 1 株，检出率为 9.1%，

图 2 和 4 为电泳得到的 DNA 大小分别为 469、428 bp
的 qnrB 和 qnrS 基因。 

2.3  讨论 

沙门氏菌是目前最常见的食源性致病菌，就我国

而言，沙门氏菌每年导致我国大约会有 3 亿人因感染

而患病，沙门氏菌引起的疾病达到我国食源性疾病总

数的 70%~80%[19]。因此，为了治疗沙门氏菌性疾病，

大量的抗生素药物开始被使用，这样就使沙门氏菌对

许多抗生素药物产生耐药性，从检测结果上来看，17
株肠炎沙门氏菌对萘啶酮酸的耐药率高达 94.1%，对

环丙沙星未产生耐药，敏感率为 100%，说明 17 株肠

炎沙门氏菌对一代喹诺酮类具有较高的耐药性，对三

代喹诺酮药物未产生耐药，这与林居纯等[20]研究的食

源沙门氏菌对喹诺酮类药物的耐药结果相符合。研究

结果显示 17 株肠炎沙门氏菌对头孢类药物的头孢西

丁未产生耐药，敏感率为 100%，对头孢曲松的耐药

率较低为 17.6%，但中介耐药率较高为 58.8%，在后

期使用头孢曲松抗生素时应当予以关注，减缓头孢曲

松药物的耐药性增高。11 株哈瓦那沙门氏菌的耐药情

况显示对甲氧芐啶、氯霉素、磺胺二甲异唑、磺胺甲

基异恶唑/甲氧苄啶、萘啶酮酸、头孢西丁的耐药率为

100%、63.6%、36.4%、18.2%、9.1%和 9.1%，表明

对酰胺醇类药物具有较高的耐药性，此类药物应当在

实际的用药过程中予以减少，适当开发新药；对青霉

素类药物氨苄西林(AMP)，阿莫西林/克拉维酸(AMC)
未产生耐药，均表现为敏感，敏感率为 100%，说明

青霉素类药物可以很好地抑制哈瓦那沙门氏菌，应当

对此类药物予以关注；对喹诺酮类药物环丙沙星具有

较高的敏感性，敏感率为72.7%，中介耐药率为27.3%；

对头孢类药物头孢曲松的中介耐药率为 18.2%，敏感

率为 81.8%。与 Thung T Y，Wouafo M 等人[21,22]的研

究结果相比较，本研究中哈瓦那沙门氏菌的耐药比例

偏高，肠炎沙门氏菌的耐药比例相对较低。本研究中

肠炎沙门氏菌对一代喹诺酮类药物具有较高的耐药性

高达 94.1%，未对三代喹诺酮类药物产生耐药，对头

孢类药物头孢西丁表现为 100%敏感；哈瓦那沙门氏

菌对甲氧苄啶表现为 100%耐药，对青霉素类药物氨

苄西林(AMP)，阿莫西林/克拉维酸(AMC)未产生耐

药，均表现为敏感，敏感率为 100%。沙门氏菌的耐

药的产生与地域存在一定的关系，因此本研究的结果

与国际上一些学者的研究结果相比存在一定的差异

性。17 株肠炎沙门氏菌和 11 株哈瓦那沙门氏菌的耐

药结果与杨保伟[23]等的研究结果相符合，这为乌鲁木

齐监管和防控食源性疾病提供了重要的参考依据。 
干扰沙门氏菌 DNA 复制从而具有杀菌作用是喹

诺酮类药物的对沙门氏菌的主要作用机制，其作用的

靶位点是 DNA 促旋酶和 DNA 解旋酶（拓扑异构酶），

两个靶位点钟任何一个靶位受到抑制，沙门氏菌的生

长都会受到影响，最终导致死亡。DNA 复制与转录过

程中形成的 DNA-促旋酶（GyrA）或 DNA-拓扑异构

酶Ⅳ（ParC）复合物可与通过细菌膜通透屏障后的喹

41 
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诺酮类药物相结合，导致酶的结构构象发生改变，从

而使 DNA-拓扑异构酶Ⅳ与 DNA 分子分离，还能够有

效阻止 DNA 交叉复制进而减缓细菌的生长，最终导

致细菌的死亡[24,25]。目前已报道与沙门氏菌的喹诺酮

类药物耐药耐药性有关的靶基因突变位点有：GyrA
的突变包括：75 位 Gly 突变为 Phe、72 位 Asp 突变

Gly、73 位 Val 突变为 Ile、82 位 Asp 突变为 Asn、83
位 Ser 突变为 Ala/Tyr/Phe、98 位 Leu 突变为 Val、114
位 Met 突变为 Leu、87 位 Asp 突变为 Val/Asn/Tyr、121
位 Arg 突变为 Cys、131 位 Ala 突变为 Gly、139 位

Ala 突变为 Ser；ParC 的突变包括：57 位 Thr 突变为

Ser、66 位 Thr 突变为 Ile、80 位 Ser 突变为 Arg[26]。

本研究中 17 株肠炎沙门氏菌 GyrA 基因突变，突变类

型为 1 株 Gly75Phe、2 株 Asp87Val、2 株 Asp87Asn、
12 株 Asp87Tyr，常见的突变类型为 Asp87Tyr，即 87
位天冬氨酸突变为酪氨酸；11 株哈瓦那沙门氏菌均为

ParC 基因突变，突变类型均为 Thr57ser，即 57 位的

苏氨酸突变为丝氨酸，这些突变类型符合已有的相关

报道，被许多研究者所证明[27,28]。本研究中 17 株 GyrA
突变的肠炎沙门氏菌对喹诺酮类药物萘啶酮酸的耐药

率高达 94.1%，对环丙沙星表现为 100%敏感；11 株

ParC 突变的哈瓦那沙门氏菌对喹诺酮类药物萘啶酮

酸的耐药率为 9.1%，敏感率 90.9%，对环丙沙星未产

生耐药，但具有 27.3%的中介耐药率和 72.7%的敏感

率，其造成耐药的原因可能是由于抗生素的过度使用

以及多种抗生素的交叉使用，造成沙门氏菌对抗生素

的耐药性增加，本试验中肠炎和哈瓦那沙门氏菌对抗

生素的耐药率结果与林居纯等的研究结果相符合[20]。

说明肠炎沙门氏菌和哈瓦那沙门氏菌耐药决定区突变

基因GyrA和ParC在一定程度上会影响沙门氏菌喹诺

酮类药物的耐药机制，具体的耐药机制机理需要进一

步研究。 
沙门氏菌对喹诺酮类抗生素的质粒介导编码基因

主要有 qnrA、qnrB、qnrS、qepA、oqxA、oqxB 和

acc(6)-Ib-cr，本研究中沙门氏菌检出的是质粒介导耐

药机制中存在五肽重复序列蛋白基因 qnr，未检出其

他编码基因。qnr 是一种质粒介导水平传播的喹诺酮

类耐药基因。沙门氏菌对一代喹诺酮的耐药情况与携

带耐药基因的相关质粒基因的检出与否存在一定关系
[29~31]，本研究中 17 株肠炎沙门氏菌有 11 株检测出

qnrB 基因，对一代喹诺酮类药物萘啶酮酸产生抗性的

有 16 株，耐药率高达 94.1%，说明并不是所有的耐药

菌株都能检出喹诺酮类耐药基因 qnr；11 株哈瓦那沙

门氏菌 qnrB、qnrS 检出率均为 9.1%，分别检出 1 株，

对一代喹诺酮药物萘啶酮酸产生耐药的有 1 株，耐药

率为 9.1%。这说明，携带耐药基因的相关质粒在一定

程度上可以导致沙门氏菌对一代喹诺酮药物产生抗

性，相关影响机理需要进一步深化研究。 

3  结论 

本研究结果表明，17 株肠炎沙门氏菌和 11 株哈

瓦那沙门氏菌对常用抗生素药物的耐药情况较为严

重，并且进一步分析了相关耐药基因的情况。研究新

疆乌鲁木齐市 2 种沙门氏菌的药敏性、相关耐药质粒

基因及耐药突变基因，有助于保障食品安全，采取合

理的干预措施从食物链的源头和动物性食品生产中合

理用药，减少和防止沙门氏菌耐药性的产生。同时，

也为乌鲁木齐地区更好地了解沙门氏菌的耐药机理和

有效控制日趋严重的沙门氏菌耐药性问题提供重要依

据。 
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