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动物源食品中革兰氏阴性菌耐药性研究进展 

李永强, 解廷宸, 赵仕杰, 高媛婷, 罗智晟, 杨钰昆*, 杨志强* 
 (山西大学生命科学学院, 生物医学研究院, 太原  030006) 

摘  要: 多重耐药(multidrug-resistant, MDR)革兰氏阴性病原菌感染面临无药可用的局面, 正日益成为全球性

公共卫生危害。畜禽被认为是耐药病原菌的重要携带者, 是动物源食品中多重耐药菌传播的源头之一。MDR

病原菌可以通过“养殖场-屠宰场-加工厂-市场”这一链条传播给人类, 对人类健康造成严重危害。MDR 菌株的

高流行率以及耐药基因在不同细菌种属之间的传播, 使得多重耐药特征在不同细菌间快速扩散。新型耐药基

因接合质粒、辅助接合质粒加速了食源性细菌中耐药基因的水平转移, 进而加剧 MDR 病原菌对人类健康的威

胁。本文通过综述常见造成动物源食品污染的革兰氏阴性菌的分子流行特征和耐药机制, 以期为预防和控制

食源性耐药病原菌提供一定理论依据。 
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Research progress on antibiotic resistance of Gram-negative bacterium in 
animal derived food 
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ABSTRACT: Multidrug-resistant (MDR) Gram-negative pathogens are facing a situation where no drug is available, 

posing an increasingly global public health threat. Livestock and poultry are considered important carriers of 

drug-resistant pathogens and are one of the sources of transmission of multidrug-resistant bacteria in animal derived 

foods. MDR pathogens can be transmitted to humans through the chain of “farms-slaughterhouses-processing 

plants-markets”, posing a serious threat to human health. The high prevalence of MDR strains and the transmission of 

resistance genes between different bacterial species contribute to the rapid spread of multidrug resistance 

characteristics among different bacteria. The conjugative plasmids of novel resistance genes and conjugative helper 

plasmids accelerate the horizontal transfer of resistance genes in foodborne bacteria, further exacerbating the threat of 
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MDR pathogens to human health. This article reviewed the molecular epidemiological characteristics and 

mechanisms of antibiotic resistance of common Gram-negative bacteria causing contamination in animal-derived 

foods, with the aim of providing a theoretical basis for the prevention and control of foodborne drug-resistant 

pathogens. 
KEY WORDS: animal derived food; Gram-negative bacteria; antibiotic resistance; antibiotic-resistant genes 
 
 

0  引  言 

抗微生物药物耐药性(antimicrobial resistance, AMR)
被世界卫生组织(World Health Organization, WHO)列为人

类面临的十大全球公共卫生威胁之一。据不完全统计 , 
2019 年抗菌药物耐药性直接导致全球 127 万人死亡, 是
495 万人死亡的诱因之一, 如果不进行干预, 到 2050 年, 
多重耐药(multidrug-resistant, MDR)细菌每年将可能导致

1000 万人死亡[1]。动物源食品是指全部可食用的动物组织

以及蛋和奶, 包括肉类及其制品(含动物脏器)、水生动物产

品等, 主要为人体提供蛋白质、脂肪、矿物质、维生素, 是
人类不可或缺的重要营养来源。动物源食品的生产涉及养

殖、屠宰、加工、销售等环节, 上述环节的不规范作业导

致其容易受到食源性致病菌的污染, 进而作为食源性细菌

的“储存库”贮存和传播病原菌。近 30 年, 随着抗菌药物在

畜禽养殖中的大规模使用, 动物源食品中 MDR 细菌的分

离率有升高趋势, 直接或间接威胁着动物和人的健康[2]。  
常见造成动物源食品污染的致病菌包括大肠杆菌

(Escherichia coli)、沙门氏菌(Salmonella)、金黄色葡萄球菌

(Staphyloccocus aureus)、单核细胞增生李斯特氏菌(Listeria 
monocytogenes)、弯曲杆菌(Campylobacter)、蜡样芽胞杆菌

(Bacillus cereus)、志贺氏菌(Shigellosis)、弧菌(Vibrio)等, 其
中金黄色葡萄球菌、单核细胞增生李斯特氏菌、蜡样芽胞

杆菌为革兰氏阳性菌, 大肠杆菌、沙门氏菌、弯曲杆菌、

志贺氏菌、弧菌为革兰氏阴性菌[3]。革兰氏阴性菌具有独

特的双层膜结构, 其细胞外膜可以阻碍大于 600 Da 的化合

物进入细胞内, 对红霉素、利福平等药物天然耐药, 可用

抗菌药物数量有限, 且相对于革兰氏阳性菌更容易获得耐

药性[4]。2017 年, WHO 公布迫切需要新型抗生素的细菌清

单, 优先级分为非常急迫、急迫和中度急迫, 以促进新型

抗生素的研究和开发。优先级为非常急迫的细菌全部是革

兰氏阴性菌, 所有 12 种(类)急迫需要新型抗菌药物的细菌

中, 革兰氏阴性菌就占 9 种(类)[5]。随着国内外对食品致病

微生物危害的日益重视, 动物源食品中多耐药菌和泛耐药

菌的分离率呈升高趋势, 临床危害性极高的碳青霉烯耐药

肠杆菌也时有出现[6–7]。此外, 动物源食品中革兰氏阴性菌

携带多种耐药基因决定簇的接合质粒、辅助接合质粒、整

合子等移动遗传元件介导的横向基因转移, 导致耐药基因

在不同革兰氏阴性菌中的扩散, 造成公共卫生危害[8–9]。 

人类健康的首要决定因素无疑是安全的食品, 了解

动物源食品中病原菌的主要耐药机制, 明确不同革兰氏阴

性菌的耐药特征, 对于有针对性地预防和控制耐药病原菌

在食品链和食品网的进一步蔓延传播有重要意义。动物源

食品中病原菌的耐药机制主要为药物摄取减少、药物靶点

改变、药物失活和药物外排泵激活等[10]。值得注意的是, 聚
焦于革兰氏阴性菌中, 不同耐药病原菌针对同一类抗菌药

物, 其主要的耐药机制不同, 因此明确动物源食品中不同

革兰氏阴性菌的耐药特点具有非常重要的意义。本文综述

了常见造成动物源食品污染的革兰氏阴性菌的分子流行特

征和耐药机制, 以期为预防和控制食源性耐药病原菌提供

参考依据。 

1  主要动物源食品革兰氏阴性耐药病原菌概述 

随着抗菌药物在畜禽养殖业的超量使用以及加工、运

输、销售环节过程中的不合规, 动物源食品中革兰氏阴性

菌分离株的耐药表型变得十分复杂, 由单一耐药变为多

重耐药, 多重耐药菌的检出率急剧升高[3]。据报道肉类来

源的大肠杆菌通常表现出多重耐药性 , 加纳海岸角

SAUD 等[11]在鸡肉和水牛肉来源的大肠杆菌分离株中观

察到 52.5%的菌株表现为多重耐药性; 在韩国[12], 检测到

鸡肉样本中 87.9％的大肠杆菌具有多重耐药性; 在墨西哥

塔毛利帕斯州, MARTÍNEZ-VÁZQUEZ 等[13]检测到零售肉

类中大肠杆菌多重耐药比率高达 92.4％; 沙门氏菌的耐药

性情况同样不容乐观, 在中国, 不同地区零售猪肉中沙门

氏菌的检出率从 4％到 73.1％不等, 且在分离株中约 80％
为多重耐药菌株[14]; 动物源食品中分离的肺炎克雷伯菌耐

药性近年来也受到公众与研究人员的关注, 数据显示在

2013—2014 年石家庄生鸡肉中分离出的肺炎克雷伯菌比

例达 13.8％, 且其中 MDR 占 50％[15–16]。 
更为严峻的是, 从动物源食品中分离的革兰氏阴性

菌有向“超级细菌”发展的趋势。大肠杆菌具有从环境其他

生物中获取、维持、传递抗性基因和传播抗生素耐药性的

能力, 表现出对喹诺酮类、磺胺类、氨基糖苷类、多磷类、

四环素类等抗生素的泛耐药性 [17–18]; 副溶血性弧菌由于

能够摄取和染色体整合来自多重耐药共生肠道细菌和其

他来源的外源 DNA, 对全球公共卫生构成了威胁[19]。迄

今为止, 全球已经报道了副溶血性弧菌对氨苄西林、链霉

素、青霉素、阿米卡星、卡那霉素、四环素、氯霉素、头
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孢他啶、环丙沙星和粘菌素具有耐药性, 并且耐药范围在

不断扩大[20]。 
此外, 临床危害性强的革兰氏阴性菌特有耐药基因, 

如碳青霉烯类耐药基因 blaKPC、blaNDM、多粘菌素耐药基

因 mcr-1 和替加环素耐药基因 tet(X4)从动物源食品或肉用

动物中分离出来[3,21]。其中携带 blaNDM 的革兰氏阴性菌对

包括碳青霉烯类在内的多种抗生素表现出高度耐药性 , 
2015 年从东南亚出口到加拿大海鲜的革兰氏阴性菌中检

出包括 blaNDM-1 在内的超广谱 β-内酰胺酶基因[22–23]。自粘

菌素抗性基因 mcr-1 在中国首次发现以来, 研究人员警告

后抗生素时代的开始[24]。携带 mcr-1 基因的大肠杆菌、沙

门氏菌和肺炎克雷伯菌对多粘菌素产生抗性, 使得革兰氏

阴性菌的“最后一道防线”的多粘菌素岌岌可危, 更加令人

绝望是碳青霉烯耐药兼并多粘菌素与替加环素的耐药菌株

的出现, 将导致耐药革兰氏阴性菌造成的感染面临无药可

用的严峻形势[3,25]。这些新型临床上的“超级细菌”和“超级

耐药基因”不仅在全球范围内散播, 而且逐渐蔓延并出现

在食品中, 将给消费者带来潜在风险。 

2  动物源食品中革兰氏阴性菌的主要耐药机制 

人和动物临床治疗与预防革兰氏阴性菌感染的最常

用药物主要有 β-内酰胺类、喹诺酮类抗生素、多肽类、四

环素类等抗菌药物, 本文将根据上述药物分类对动物源食

品中革兰氏阴性菌的耐药机制进行综述。 

2.1  对 β-内酰胺类药物的耐药机制 

革兰氏阴性菌对 β-内酰胺类抗生素的耐药机制包括

产生水解 β-内酰胺类抗生素的酶、OmpF、OmpC 和 OmpD
等孔蛋白改变细胞膜的通透性, 阻止抗生素进入细胞以及

AcrD 和 ABC 等外排系统将药物外排等, 其中 β-内酰胺酶

编码基因的额外获取和自我突变是革兰氏阴性菌对 β-内酰

胺类抗生素产生耐药性的主要机制[16,26-27]。 
β-内酰胺酶主要包括水解 β-内酰胺类抗生素的超广

谱 β-内酰胺酶(extended-spectrum β-lactamases, ESBL)、质

粒介导的 AmpC 型 β-内酰胺酶以及新德里金属-β-内酰胺

酶(new delhi metallo-lactamase-1, NDM), 其中最流行的为

ESBL[28]。革兰氏阴性菌中产 ESBL 的基因包括 blaTEM、

blaSHV、blaCTX-M、blaPSE 和 blaCMY-2 等。在大肠杆菌中 blaCTX-M

是其中最主要的基因, 对于沙门氏菌 blaTEM 是主要的抗性

基因 [18,29]。产 ESBL 的肺炎克雷伯菌可携带 blaCTX-M、

blaTEM、blaSHV、blaKPC 和 blaNDM 等基因。据报道[15], 从鸡

肉分离的肺炎克雷伯菌携带有 blaCTX-M1 和 blaCTX-15 耐药基

因。近年来, 从虾等海产品中分离出来的副溶血性弧菌也

携带有编码 ESBL 的基因, 包括 blaCMY-2、blaPER-1、blaVEB-2

和 blaVEB-18 等
[20,30]。产 ESBL 的基因位于质粒上, 可以通

过结合、转化、转导的方式实现细菌耐药基因的水平传播

[31]。这些质粒上携带多重耐药基因, 使得耐药菌, 特别是

大肠杆菌和沙门氏菌对多种抗生素(主要包括喹诺酮类、磺

胺类、氨基糖苷类、多磷类、四环素类)表现出泛耐药性[18]。

有研究表明[32], 由于上述药物的耐药基因在同一质粒上, 
使用上述非 β-内酰胺类抗菌药物会对产 ESBL 的抗性基因

施加选择性压力, 促进该基因在革兰氏阴性菌中的传播。 
质粒介导产生 AmpC 型 β-内酰胺酶的革兰氏阴性菌

耐药情况也十分严重。数据显示[33], 我国生肉源大肠杆菌

中产 AmpC 型 β-内酰胺酶的耐药基因的富集和变迁高于其

他国家, 在北京市市售鸡肉中 ampC1, ampC2 耐药基因的

检出率分别为 93.10％、98.28％。β-内酰胺类抗生素头孢

曲松作为治疗沙门氏菌感染的首选药物, 近年来由于沙门

氏菌中 AmpC 型 β-内酰胺酶(blaCMY-2)基因的出现, 使其治

疗效果急剧减弱, 据报道沙门氏菌对头孢曲松的耐药性正

在缓慢增加, 达到了 3%∼4%且保持稳定[9,34]。  
为治疗产 ESBL 和质粒介导 AmpC 型 β-内酰胺酶革兰

氏阴性菌造成的感染, 碳青霉烯类药物被引入临床, 然而

不幸的是, 产 NDM 酶基因(blaNDM)的出现对这类抗生素发

起了挑战[35]。研究显示[36], 动物源食品样本(猪肉, 牛肉, 
虾)分离的大肠杆菌中 blaNDM的检出率从 2015 年的 0.3%急

剧上升到 2017 年的 17%, 此外, 携带 blaNDM 的 IncX3 接合

质粒加速了耐碳青霉烯类药物基因在肠杆菌科细菌中水平

转移进程, lncX3 质粒已被动物菌株获得并广泛传播到不

同食品中, 这突出了防范此类风险的必要性。 

2.2  对喹诺酮类抗生素的耐药机制 

喹诺酮类抗生素是广谱抗菌药物, 包括氧氟沙星、环

丙沙星、恩诺沙星等, 在畜禽与水产养殖中常作为治疗与

预防用药使用, 其作用靶点为细菌 DNA 回旋酶[37]。有研

究显示[38], 喹诺酮类药物在食用动物的使用量与零售肉类

中 耐 喹 诺 酮 类 革 兰 氏 阴 性 菌 的 流 行 率 成 正 相 关 , 
2013—2018 年 , 食用动物喹诺酮类药物的消费增长了

54.65%, 零售肉类非伤寒沙门氏菌对喹诺酮类抗生素萘啶

酸的耐药检出率从 2009 年的 0.62%增加到 2018 年的

12.75%。 
革兰氏阴性菌对喹诺酮类药物的耐药机制主要包括

具 有 质 粒 介 导 的 喹 诺 酮 耐 药 性 (plasmid-mediated 
quinolone resistance, PMQR)的决定簇、以编码 DNA 旋转

酶(gyrA 和 gyrB)和 DNA 拓扑异构酶 IV (parC 和 parE)基
因为主的喹诺酮类耐药决定区 (quinolone resistance- 
determining region, QRDR)的染色体突变以及局部和全局转

录调节因子 AcrR 和 MarA 的相互作用控制的 AcrAB-ToIC 为

代表的外排泵基因表达, 其中具有 PMQR 决定簇为最常

见的耐药机制[39–40]。目前已报道了 3 种类型 PMQR 元件: 
(i) Qnr类型, 它们是五肽重复蛋白, 通过模拟双链DNA与

DNA回旋酶结合, 阻止喹诺酮类药物与DNA回旋酶的结合, 
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(ii) aac(6')-Ib-cr, 一种水解喹诺酮类药物的修饰氨基糖苷类

乙酰转移酶, 以及(iii)外排泵 QepA 和 OqxAB, PMQR 基因

oqxAB 可以和 aac(6')-Ib-cr 共存在同一菌株中, 二者共同促

进了喹诺酮类药物耐药的发展[9]。 
沙门氏菌对喹诺酮类药物的耐药性形势严峻, 在中

国及邻近地区从食品中分离的沙门氏菌对环丙沙星耐药性

发生率急剧上升[41]。数据显示[42], 在 2015 年到 2016 年从

中国新鲜水产品中分离的沙门氏菌 22.2%的分离株对环丙

沙星耐药。沙门氏菌对环丙沙星的耐药性是包括由质粒介

导的包括 qnr、aac(6')-Ib-cr、oqxAB 和 qepA 基因在内的

PMQR 决定簇所导致, 其中携带 qnrS1 基因的 IncX1 型和

携带 oqxAB-qnrS基因的 IncH1质粒是沙门氏菌对环丙沙星

耐药的决定簇。这些非接合质粒可以与新型的 Incl1 接合

辅助质粒融合, 将 PMQR 耐药基因的非偶联质粒转化为共

轭的环丙沙星耐药编码质粒, 并且已证明该质粒可以从沙

门氏菌转移到大肠杆菌[8]。此外, 在沙门氏菌中又报道了

一种携带编码头孢曲松和环丙沙星耐药性的接合质粒, 并
与两个子质粒在沙门氏菌中以动态形式存在[9]。如果这类

接合质粒与接合辅助质粒进行融合, 将进一步导致沙门氏

菌的多重耐药性发展及水平转移。 
弧菌是 qnr 喹诺酮类耐药决定簇的可能来源, 在弧菌

属中报道了 qnrA、qnrs、aac(6')-Ib-cr 和一种新型弧菌起源

的 qnr 基因 qnrVC 型(qnrVC1 至 qnrVC9), 其中 qnrVC 基因

被认为是导致弧菌属喹诺酮类耐药性发生的主要 PMQR
元件[43–45]。有研究表明[46], 2015 年到 2017 年从中国深圳

收集的食源性弧菌菌株中 69.7%的菌株携带 qnrVC 基因。

近年来, 从动物源食品中分离出的副溶血性弧菌中出现了

携带多重耐药基因的接合质粒, 如携带 qnrS2 基因的接合

质粒能够介导对环丙沙星和头孢菌素耐药[39]。另外从华南

地区虾等食品样品中发现其他抗性基因如编码 sul1的磺胺

抗性基因, 以及编码氨基糖苷类抗性、甲氧苄啶抗性和 D
类 β-内酰胺酶的基因, 在 qnrVC 基因的上游或下游, 这将

导致细菌抗生素耐药性危机的加剧[46]。 

2.3  对四环素类药物的耐药机制 

四环素类抗生素具有广谱抗菌活性, 包括四环素、金

霉素、土霉素和替加环素等药物。由于成本低、副作用

少等诸多优点, 这类抗生素被大量用于治疗动物和人类

感染, 2020 年前在我国作为肉用动物的促生长剂, 导致动

物源食品中革兰氏阴性菌对四环素类药物耐药率急剧增

加, 在 2018 年中国河北省零售肉类 89.6%的沙门氏菌分

离株对四环素耐药 , 值得注意的是 , 近年来在动物源食

品中检测出了用来治疗碳青霉烯类耐药细菌的新型四环

素替加环素的耐药菌株[21,47–48]。 
革兰氏阴性菌对四环素类药物的耐药机制主要包括

核糖体保护和外排药物等类型。核糖体保护机制是指通过

阻止 tRNA 与 30S 核糖体亚基的 A 位点结合, 从而使肽链

延长受到抑制, 抑制蛋白质合成而起作用[49]。在肺炎克雷

伯菌中, 编码四环素靶向核糖体 S10 蛋白的 rpsJ 基因突变

赋予了其对四环素类药物的耐药性[50]。弯曲杆菌对四环素

类药物的耐药性主要跟位于 pTet 质粒上的编码核糖体保

护蛋白 tet(O)的 tet(O)基因相关[51]。 
外排药物通常涉及外排泵, 其任务是将药物泵出细

胞质, 在革兰氏阴性菌中编码外排四环素类药物系统的基

因包括 tet(A)、tet(B)、tet(C)、tet(D)、tet(E)、tet(X)和 tet(Y)
等, 其中 tet(A)基因在动物源性大肠杆菌和沙门氏菌中分

离率最高[33,48]; 肺炎克雷伯菌对替加环素耐药是由转录调

节 基 因 (ramR 和 acrR) 突 变 导 致 编 码 RND 
(resistance-nodulation-cell division)家族外排泵的 AcrAB 和

OqxAB 基因过表达、质粒携带的 RND 家族多药外排泵基

因簇 tmexCD1-toprJ1以及由质粒传播的四环素外排泵基因

tet(X4)突变造成, 质粒携带的 RND 家族多药外排泵基因簇

tmexCD1-toprJ1 在零售肉类肺炎克雷伯菌分离株中常见

(3.4％), 其不仅对多种药物具有耐药性, 而且能与抗性基

因 ( 包 括 粘 菌 素 抗 性 基 因 mcr-8) 共 转 移 , 使 得

tmexCD1-toprJ1 广泛存在于食用动物的肺炎克雷伯菌分离

株中[50]。此外, 从猪肉样本分离出的肺炎克雷伯菌中发现

了质粒介导的替加环素耐药基因 tet(X4), 携带 tet(X4)的
IncFII(pCRY)质粒有可能扩散到大肠杆菌和 ST11 型高毒力

肺炎克雷伯菌(hypervirulent Klebsiella pneumoniae, hvKp), 
这将导致 ST11 型 tet(X4)阳性 hvKp 的出现与 tet(X4)基因在

不同细菌种属间扩散[21]。 

2.4  对多肽类药物的耐药机制 

多粘菌素是多肽类药物的主要代表之一, 是临床治

疗 耐 碳 青 霉 烯 类 肠 杆 菌 (carbapenem-resistant 
Enterobacteriaceae, CRE)感染最后一道防线的重要组成部

分[25], 曾作为促生长剂广泛应用于畜禽养殖过程中。目前, 
革兰氏阴性菌对多粘菌素的耐药机制可分为两大类, 一类

是由染色体双组分调节系统 (two-component regulatory 
systems, TCSs)介导, 另一类是由质粒上磷酸乙醇胺编码基

因(mcr-1)介导。 
染色体双组分调节系统介导的多粘菌素耐药是由多

粘菌素与细胞膜结合减少造成, 革兰氏阴性菌的 PhoPQ 和

PmrAB 双组分调节系统在抑制蛋白 MgrB 的调控下处于关

闭状态, 当所处环境发生变化时(如低 Ca2+浓度、低 Mg2+

浓度和低 pH 环境将导致 PhoPQ 激活), PhoPQ 和 PmrAB
被激活, 分别在脂多糖的脂质 A 上添加 4-氨基-4-脱氧-L-
阿拉伯糖和磷酸乙醇胺, 降低多粘菌素对细菌细胞的亲和

力[51–52]。不同的是肺炎克雷伯菌对多粘菌素耐药是编码组

氨酸蛋白激酶 PhoQ 的负调节分子 mgrB 基因失活导致; 沙
门氏菌主要通过 PmrAB 或 PhoPQ 双组分系统的传感器激
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酶或反应调节分子突变获得多粘菌素耐药性; 在大肠杆菌

中, PmrAB 系统中 pmrB 基因的修饰是赋予多粘菌素耐药

性的主要原因[53]。 
另一种是质粒上磷酸乙醇胺编码基因(mcr-1)导致的

耐药性, 可转移粘菌素耐药基因 mcr-1 首次于 2015 年猪源

大肠杆菌中发现, 其编码的磷酸乙醇胺转移酶 MCR-1 通

过修饰磷酸乙醇胺部分导致细菌脂质 A 的改变[24]。随后, 
mcr-2、mcr-3、mcr-4、mcr-5 和 mcr-9 等基因也相继被发

现[54]。mcr-1 的传播最为广泛, 该基因已在全球六大洲四

十多国家中流行, 回顾性研究数据显示, 携带 mcr-1 基因

的鸡肉源阳性大肠杆菌比例从 2009 年的 5.2％增加到了

2014 年的 30％[55], 另外从 2015 年到 2017 年深圳收集的食

物样本(包括猪肉、鸡肉、牛肉和虾)中分离出的大肠杆菌

中 mcr-1 基因从 26％显著增加到 46%[36]。mcr-1 的转移与

质粒、转座子、插入序列等可移动元件密切相关, 携带

mcr-1 的质粒类型包括 IncI2、IncX4、IncP、IncFII、IncHI2、
IncI1 等, 其中 IncX4 以及 IncHI2 是食源性沙门氏菌中粘

菌素耐药性增加的原因[56]。这些携带 mcr-1 的质粒不仅

能在没有粘菌素选择压力的情况下稳定存在, 而且能跨

种属快速传播, 并且通常同时携带有人医临床常见的 β-
内酰胺酶、氨基糖苷类、喹诺酮类、磷霉素类、磺胺类

和四环素类, 甚至是碳青霉烯类耐药基因, 将对人类健康

产生威胁[54,57]。 

3  结束语 

泛耐药革兰氏阴性菌造成的感染面临无药可用的局

面, 近年来动物源食品中分离到的革兰氏阴性菌耐药表型

丰富多样, 碳青霉烯耐药大肠杆菌、替加环素耐药高毒力

肺炎克雷伯菌、喹诺酮耐药弧菌等临床感染关切耐药菌株

的出现, 提示分析动物源食品中革兰氏阴性菌的耐药机

制、传播规律, 揭示污染源与传播链对于保障消费者健康

与食品工业的可持续发展具有重要意义。近年来, 相关研

究主要基于高通量测序技术对集中于不同地区某一种细菌

的耐药性进行分子流行病学调查, 解析耐药基因的遗传环

境, 明确是否具有可转移性, 以及与临床菌株的亲缘关系, 
但缺乏总览性的工作。因此, 应用“One health”理念对动物

源食品生产全链条分离到的菌株进行耐药特征、基因型、

质粒型、基因环境以及进化关系分析, 有助于明确耐药菌

株的具体污染源, 对其造成的危害进行风险评估, 进而有

针对性地对生产过程中耐药菌的污染进行防控, 最终实现

减少或规避耐药病原菌对消费者健康威胁的愿景。 
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