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·论著·

人源与动物源大肠埃希菌的同源性分析

赵　珂
１，夏鹏程２，张志军２，赵书平２

（１泰山医学院，山东 泰安　２７１０１６；２泰安市中心医院，山东 泰安　２７１０００）

［摘　要］　目的　研究某大规模养殖场与某院临床患者分离的大肠埃希菌的同源性。方法　泰安地区某大规模

养殖场分离出４株耐多粘菌素大肠埃希菌，泰安中心医院临床患者分离出１２株耐碳青霉烯类大肠埃希菌；对目的

菌株进行耐药基因测序，通过多位点序列分型（ＭＬＳＴ）和脉冲场凝胶电泳（ＰＦＧＥ）进行同源性检测，探讨分析人源

与鸭源大肠埃希菌的同源性。结果　共有１６株大肠埃希菌，４株鸭源菌株中２株ＳＴ为５９１２型；１２株人源菌株中

５株ＳＴ为１６７型，３株ＳＴ为４０５型；１株鸭源与１株人源ＳＴ相同，为ＳＴ１０，但ＰＦＧＥ分型发现这２株菌相似度为

６４．７％。结论　泰安地区人源与鸭源大肠埃希菌菌株同源性不高。

［关　键　词］　大肠埃希菌；多位点序列分型；脉冲场凝胶电泳；ＰＦＧＥ分型
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　　大肠埃希菌是人类和动物肠道中的正常定植

菌，具有条件致病性和非条件致病性等多样性特点。

在临床上，大肠埃希菌是最常见的条件致病菌，感染

部位广泛，且耐药机制复杂，在世界范围内广泛流

行［１］。大肠埃希菌也是一类常见的人畜共患病原

菌，是动物和人类各种疾病中常分离的病原菌［２］。

近几十年来，随着养禽业的发展，在病毒性疾病使用

有效疫苗加以控制后，大肠埃希菌病原菌可以感染

不同生长阶段的鸭，其感染已经增加社会的经济和

健康负担，引起了多次疫情的暴发与流行［３６］。全世

界普遍关注的食品安全问题中大肠埃希菌感染是一

个主要的全球公共卫生问题之一，大肠埃希菌是食

品污染监测的主要指标菌，近年来关于人畜共患大

肠埃希菌感染的报道越来越多，发病率增高，流行范
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围广，某些类型病死率高，给养殖业造成极大损失，

而且由此引发的动物源性食品安全问题也严重威胁

着人类健康［５６］。本文主要研究大肠埃希菌导致的

人畜共患病是否具有同源性。

１　材料与方法

１．１　样本来源　２０１５年７月—２０１６年７月从泰安

地区大规模养殖场病鸭肺组织采样分离到的４株耐

多粘菌素非重复大肠埃希菌，编号Ｄ１、Ｄ２、Ｄ３、Ｄ４；

２０１４年７月—２０１５年１２月在泰安市中心医院临床

患者分离的１２株耐碳青霉烯类非重复大肠埃希菌，

编号Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３……Ｈ１２，其中４株来自重症监护

病房（ＩＣＵ）患者的尿，３株来自患者的痰（内分泌

科、急诊科、神经外科ＩＣＵ各１株），２株来自ＩＣＵ

患者的血，２株来自患者的穿刺液（儿外科、普外科

东区各１株），１株来自ＩＣＵ患者的脑脊液；药敏质

控菌株：大肠埃希菌ＡＴＣＣ２５９２２；脉冲场凝胶电泳

参考菌株：沙门菌 Ｈ９８１２。

１．２　仪器与试剂　仪器：ＭｉｃｒｏｓｃａｎＷａｌｋＡｗａｙ９６

ＰＬＵＳ型全自动细菌鉴定分析仪（德国西门子公

司）；ＰＣＲ分析仪、琼脂糖凝胶电泳仪、凝胶成像系

统、ＣＨＥＦＭａｐｐｅｒ脉冲场凝胶电泳仪、ＧｅｌＤｏｃ成

像仪（美国ＢＩＯＲａｄ公司）。试剂：ＥＴｅｓｔ条（法国

梅里埃公司，ｂｉｏＭｅｒｉｅｕｘ，Ｆｒａｎｃｅ）；ＸｂａＩ［（限制性

内切酶）ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司］；药敏纸片［（１０

μｇ）英国ＯＸＯＩＤ公司］；ＮＣ６１鉴定药敏板（德国西

门子公司）；ＳｅａＫｅｍｇｏｌｄａｇａｒｏｓｅ（美国ＢＤ公司）；

ＰＣＲ试剂（上海派森诺生物公司）。

１．３　细菌培养与药敏试验　培养方法：按细菌检验

操作规程执行。鉴定与药敏：菌株经 Ｍｉｃｒｏｓｃａｎ

ＷａｌｋＡｗａｙ９６ＰＬＵＳ型全自动细菌鉴定仪鉴定

ＮＣ５０复合板鉴定和药敏试验。并根据美国临床实

验室标准化协会（ＣＬＳＩ）修正药敏结果。

１．４　耐药基因比对　细菌ＤＮＡ提取采用煮沸法。

聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增耐药基因、引物
［７］。

ｓｕｎｎｙｂｉｏ公司测序，对测序结果进行比对。ＰＣＲ反

应条件：９５℃预变性持续１ｍｉｎ→９５℃变性持续４５ｓ

→５７℃退火复性持续４５ｓ→７２℃延伸４５ｓ（需要３５

个循环）→７２℃延伸１０ｍｉｎ结束。

１．５　多位点序列分型（ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｎｅｅｔｙｐ

ｉｎｇ，ＭＬＳＴ）　管家基因位点选择均参照英国沃里

克大学数据库（ｈｔｔｐ：／／ｍｌｓｔ．ｗａｒｗｉｃｋ．ａｃ．ｕｋ／ｍｌｓｔ

／ｄｂｓ／Ｅｃｏｌｉ）所提供的大肠埃希菌 ＭＬＳＴ 方案

（见表１）。选择管家基因的ＳＴ亚型，再将每株菌株

的７个管家基因亚型号输入等位基因比对框，得到

每株细菌的序列分型（ＳＴ）号。ＰＣＲ扩增产物结果

阳性者全部送检测序；测序结果通过ＢＬＡＳＴ进行

比对［８］。

表１　大肠埃希菌 ＭＬＳＴ扩增管家基因的引物序列

犜犪犫犾犲１　ＰｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒＭＬＳＴａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｈｏｕｓｅ

ｋｅｅｐｉｎｇｇｅｎｅｓｏｆ犈．犮狅犾犻

管家

基因
引物（５＇→３＇）

片段长度

（ｂｐ）

退火温度

（℃）

犪犱犽 ＡＴＴＣＴＧＣＴＴＧＧＣＧＣＴＣＣＧＧＧ ５８３ ５４

ＣＣＧＴＣＡＡＣＴＴＴＣＧＣＧＴＡＴＴＴ

犳狌犿Ｃ ＴＣＡＣＡＧＧＴＣＧＣＣＡＧＣＧＣＴＴＣ ８０６ ５４

ＧＴＡＣＧＣＡＧＣＧＡＡＡＡＡＧＡＴＴＣ

犵狔狉Ｂ ＴＣＧＧＣＧＡＣＡＣＧＧＡＴＧＡＣＧＧＣ ９１１ ６０

ＧＴＣＣＡＴＧＴＡＧＧＣＧＴＴＣＡＧＧＧ

犻犮犱 ＡＴＧＧＡＡＡＧＴＡＡＡＧＴＡＧＴＴＧ

ＴＴＣＣＧＧＣＡＣＡ

８７８ ５４

ＧＧＡＣＧＣＡＧＣＡＧＧＡＴＣＴＧＴＴ

犿犱犺 ＡＴＧＡＡＡＧＴＣＧＣＡＧＴＣＣＴＣＧ

ＧＣＧＣＴＧＣＴＧＧＣＧＧ

９３２ ６０

ＴＴＡＡＣＧＡＡＣＴＣＣＴＧＣＣＣＣＡＧ

ＡＧＣＧＡＴＡＴＣＴＴＴＣＴＴ

狆狌狉Ａ ＣＧＣＧＣＴＧＡＴＧＡＡＡＧＡＧＡＴＧＡ ８１６ ５４

ＣＡＴＡＣＧＧＴＡＡＧＣＣＡＣＧＣＡＧＡ

狉犲犮Ａ ＡＣＣＴＴＴＧＴＡＧＣＴＧＴＡＣＣＡＣＧ ７８０ ５８

ＴＣＧＴＣＧＡＡＡＴＣＴＡＣＧＧＡＣＣＧ

ＧＡ

１．６　脉冲场凝胶电泳（ＰＦＧＥ）　将耐药菌株进行

接种，１８ｈ后配菌悬液，调节菌液浊度至４．５～５．０，

１．５ｍＬ的离心管中加入４００μＬ菌悬液和２０μＬ蛋

白酶 Ｋ，然后与５６℃预热的ＳｅａＫｅｍＧｏｌｄＡｇａｒｏｓｅ

４００μＬ混合后注模。将胶块放入５ｍＬ含２５μＬ蛋

白酶Ｋ 的细胞裂解液中，５４℃水浴摇床裂解２ｈ。

将水和ＴＥ预热于５０℃水浴箱中，１０～１５ｍＬ５０℃

的水清洗２次，１０～１５ｍＬ５０℃的ＴＥ清洗３次，每

次１０～１５ｍｉｎ。洗好的胶块浸于ＴＥ，４℃保存。切

取胶块２ｍｍ，浸入含ＸｂａⅠ酶３μＬ的２００μＬ酶切

体系中，３７℃水浴至少２ｈ。酶切后的胶块置于梳齿，

Ｍａｒｋｅｒ位于１、５、１０、１５泳道，其余泳道放试验菌株。

倒入冷却至５０℃１％的琼脂糖，冷却１５ｍｉｎ，放入电

泳仪电泳。电泳条件：电压６Ｖ，脉冲参数：初始切换

时间为２．２ｓ，最终切换时间为５４．４ｓ，电泳温度

１４℃，电泳时间１８ｈ左右。电泳结束后取出胶块，

１∶１００００的溴化乙锭溶液染色２０～３０ｍｉｎ，纯水

脱色３０ｍｉｎ。用ＧｅｌＤｏｃ成像
［９］。
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２　结果

２．１　药敏试验结果　临床患者分离的１２株耐碳青

霉烯类大肠埃希菌和从鸭肺组织采样分离到的４株

耐多粘菌素非重复大肠埃希菌的药敏试验结果表

明，临床分离的１２株耐碳青霉烯类抗生素的大肠埃

希菌几乎对所有抗菌药物耐药，但是对多粘菌素敏

感，４株鸭源大肠埃希菌大多对头孢菌素类、氨曲

南、复方磺胺甲口恶唑、左氧氟沙星、多粘菌素、庆大霉

素等抗菌药物耐药，而对碳青霉烯类抗生素敏感。

见表２。

表２　鸭源和人源大肠埃希菌对常见抗菌药物的药敏结果

犜犪犫犾犲２　Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｏｆｄｕｃｋｄｅｒｉｖｅｄａｎｄｈｕｍａｎｄｅｒｉｖｅｄ犈．犮狅犾犻ｔｏｃｏｍｍｏｎａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌａｇｅｎｔｓ

抗菌药物
病鸭肺组织分离菌株

Ｄ１ Ｄ２ Ｄ３ Ｄ４

临床患者分离菌株

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４ Ｈ５ Ｈ６ Ｈ７ Ｈ８ Ｈ９ Ｈ１０ Ｈ１１ Ｈ１２

哌拉西林／他唑巴坦 ≤１６ ≤１６ ≤１６ ≤１６ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４ ＞６４

头孢他啶 １６ ＞１６ ８ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６

头孢西丁 ＞１６ ＞１６ ≤８ １６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６

头孢吡肟 ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６

头孢噻肟 ＞３２ ＞３２ ≤２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２ ＞３２

亚胺培南 ≤１ ≤１ ≤１ ≤１ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８

美罗培南 ≤１ ≤１ ≤１ ≤１ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８

厄他培南 ≤２ ≤２ ≤２ ≤２ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４

氨曲南 ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６ ＞１６

阿米卡星 ≤８ ≤８ １６ ＞３２ ≤８ ≤８ ＞３２ ≤８ ≤８ ＞３２ ≤８ ＞３２ ＞３２ ≤８ ＞３２ ＞３２

庆大霉素 ≤４ ≤４ ＞８ ＞８ ＞８ ≤４ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ≤４ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８ ＞８

多粘菌素 ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５ ≤０．５

左氧氟沙星 ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４ ＞４

复方磺胺甲口恶唑 ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２ ＞２

２．２　耐药基因比对　使用通用引物对耐药基因进

行筛选，对电泳阳性的耐药基因进行测序。人源大

肠埃希菌ＮＤＭ１均阳性，鸭源大肠埃希菌ＮＤＭ１

均阴性；ＣＴＴ 阳性菌株为 Ｄ１、Ｄ２、Ｄ３、Ｈ３、Ｈ１０；

ＳＨＶ阳性菌株为 Ｈ７；ＴＥＭ 阳性菌株为 Ｈ３、Ｈ５、

Ｈ１０、Ｈ１１；ＣＴＸＭ１阳性菌株为 Ｄ４、Ｈ４、Ｈ８、Ｈ９、

Ｈ１０、Ｈ１１、Ｈ１２；ＣＴＸＭ３阳性菌株为 Ｈ２、Ｈ３、Ｈ４、

Ｈ５、Ｈ６、Ｈ７、Ｈ８、Ｈ９、Ｈ１１、Ｈ１２；ＡＲＭＡ阳性菌株

为 Ｈ６、Ｈ８、Ｈ９、Ｈ１１、Ｈ１２；犿犮狉１阳性菌株为Ｄ１、

Ｄ２、Ｄ３、Ｄ４。见表３。

表３　鸭源和人源大肠埃希菌耐药基因比对

犜犪犫犾犲３　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅｓｂｅｔｗｅｅｎｄｕｃｋｄｅｒｉｖｅｄａｎｄｈｕｍａｎｄｅｒｉｖｅｄ犈．犮狅犾犻

基因
病鸭肺组织分离菌株

Ｄ１ Ｄ２ Ｄ３ Ｄ４

临床患者分离菌株

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４ Ｈ５ Ｈ６ Ｈ７ Ｈ８ Ｈ９ Ｈ１０ Ｈ１１ Ｈ１２

ＮＤＭ － － － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

ＣＴＴ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ － － － － － － ＋ － －

ＳＨＶ － － － － － － － － － － ＋ － － － － －

ＴＥＭ － － － － － － ＋ － ＋ － － － － ＋ ＋ －

ＣＴＸＭ１ － － － ＋ － － － ＋ － － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

ＣＴＸＭ３ － － － － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋

ＡＲＭＡ － － － － － － － － － ＋ － ＋ ＋ － ＋ ＋

犿犮狉１ ＋ ＋ ＋ ＋ － － － － － － － － － － － －

　　＋：阳性；－：阴性

２．３　ＭＬＳＴ比对结果　根据 ＭＬＳＴ结果发现鸭中

Ｄ２号和Ｄ３号ＳＴ相同，为５９１２，鸭中Ｄ１号和临床

分离的 Ｈ５号ＳＴ相同，为１０。见表４。

２．４　ＰＦＧＥ　将ＳＴ相同的鸭源大肠埃希菌和临床

患者分离的大肠埃希菌２株编号，进行ＰＦＧＥ；沙门

Ｂｒａｅｎｄｅｒｕｐ血清型 Ｈ９８１２作为参考菌株，经 ＸｂａＩ

酶切作为分子量标准，即 Ｍａｒｋｅｒ。大肠埃希菌经限

制性内切酶ＸｂａⅠ酶切后的ＰＦＧＥ图，将ＰＦＧＥ图

谱，输入Ｂｉｏｎｕｍｅｒｉｃ软件聚类分析，２株菌株相似度

为６４．７％。见图１。
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表４　鸭源和人源大肠埃希菌 ＭＬＳＴ比对结果

犜犪犫犾犲４　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＭＬＳＴｂｅｔｗｅｅｎｄｕｃｋｄｅｒｉｖｅｄａｎｄｈｕｍａｎｄｅｒｉｖｅｄ犈．犮狅犾犻

基因／ＳＴ
病鸭肺组织分离菌株

Ｄ１ Ｄ２ Ｄ３ Ｄ４

临床患者分离菌株

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３ Ｈ４ Ｈ５ Ｈ６ Ｈ７ Ｈ８ Ｈ９ Ｈ１０ Ｈ１１ Ｈ１２

犪犱ｋ １０ ６ ６ ６ ３５ １４ ４２９ １０ １０ １０ １０ ３５ ３５ １０ １０ ３５

犳狌犿Ｃ １１ ４ ４ ２９ ３７ １４ ６ １１ １１ １１ １１ ３７ ３７ １１ １１ ３７

犵狔狉Ｂ ４ １２ １２ ３２ ２９ １０ ５ ４ ４ ４ ４ ２９ ２９ ４ ４ ２９

犻犮犱 ８ １ １ １６ ２５ ２００ １６ ８ ８ ８ ８ ２５ ２５ ８ ８ ２５

犿犱犺 ８ ４６６ ４６６ １１ ４ １７ １１ ８ ８ ８ ８ ４ ４ ８ ８ ４

狆狌狉Ａ ８ ７ ７ ８ ５ ７ ８ １３ ８ １３ １３ ５ ５ １３ １３ ５

狉犲犮Ａ ２ ７ ７ ４４ ７３ １０ ７ ２ ２ ２ ２ ７３ ７３ ２ ２ ７３

ＳＴ １０ ５９１２ ５９１２ １５６ ４０５ １１９３ ５７０３ １６７ １０ １６７ １６７ ４０５ ４０５ １６７ １６７ ４０５
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图１　Ｄ１和 Ｈ５大肠埃希菌ＰＦＧＥ电泳聚类分析图

犉犻犵狌狉犲１　ＰＦＧＥｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆ犈．犮狅犾犻Ｄ１ａｎｄＨ５

３　讨论

大肠埃希菌是一种遗传多样化的肠道细菌，天

然肠道微生物菌群的重要组成部分。大多数大肠埃

希菌是共生的，但有一些对人体致病，并且可以危害

人类的生命［７］。动物被认为是某些致病性大肠埃希

菌的主要来源，而人类构成了其他所有病原体唯一

已知的储库［１０］。各种血清型的大肠埃希菌已经从

生肉样品中分离出来，包括牛肉、羊肉、猪肉、鸡肉、

鸭肉和野生肉类。无论从肉中还是粪便，都可能导

致人类感染［１１］。有文献［３，１２］证明，在人类和动物感

染的病例中分离的大肠埃希菌具有相似性，表明大

肠埃希菌在不同宿主之间可发生交叉感染。因此，

在本试验中尝试采用多种试验方法分析人源与鸭源

大肠埃希菌的耐药情况及同源性。药敏结果显示，

４株鸭源大肠埃希菌大多对头孢菌素类、氨曲南、复

方磺胺甲口恶唑、左氧氟沙星、多粘菌素、庆大霉素等

抗菌药物耐药，而对碳青霉烯类抗菌药物敏感。临

床分离到的１２株耐碳青霉烯类的大肠埃希菌几乎

对所有抗菌药物耐药，但是对多粘菌素敏感。出现

这种现象的原因可能是泰安地区大型养殖场经常使

用头孢菌素类、氧氟沙星和多粘菌素治疗禽大肠埃

希菌感染，而临床中广泛使用碳青霉烯类抗生素导

致耐碳青霉烯类大肠埃希菌出现，由此可见，大肠埃

希菌易产生耐药性，所以临床上要合理利用抗菌药

物。该院临床分离的主要肠杆菌科细菌对多粘菌素

的耐药菌株还未发现，但耐碳青霉烯类大肠埃希菌

检出率较高。这也表明，多粘菌素目前已成为临床

治疗耐碳青霉烯类大肠埃希菌所致感染的重要选

择，多粘菌素作为老一代抗生素可能成为治疗临床

上多重耐药革兰阴性菌感染的最后一道防线。相关

文献［１３］报道中国是世界上多粘菌素用于畜牧业生

产最多的国家之一，接受多粘菌素治疗过的牲畜也

成为多粘菌素耐药菌株的一个传播源。

ＭＬＳＴ和ＰＦＧＥ是近年发展起来的基于分子

水平的分型技术。ＭＬＳＴ技术是建立在管家基因

测序基础上的分型技术，通过分析多个管家基因位

点的核酸序列获得等位基因编码和ＳＴ型。ＰＦＧＥ

在细菌分型上得以应用，以其分辨力强、重复性好、

结果稳定、易于标准化、鉴别力高而被誉为细菌分子

生物学分型技术的“金标准”［１４］，并且广泛应用于众

多细菌的分子流行病学调查，分析菌株的相关性，描

述感染的传播途径并追踪溯源［１５１７］。本次研究发现

人源５号和鸭源１号大肠埃希菌 ＳＴ 相同，为

ＳＴ１０，与ＸｕＹ等
［８］报道的在腹泻患者、健康携带

者、动物和生肉中分离到的大肠埃希菌ＳＴ相同。

也有文献［１８２０］表明畜禽中广泛流行的序列型ＳＴ１０
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及其复合体在本地区居民中多见，可初步证明耐药

性有从畜禽向人类传播的趋势。其他鸭源中２株

ＳＴ５９１２，１株ＳＴ１５６，临床分离的大肠埃希菌分别

为１ 株 ＳＴ４０５，１株 ＳＴ１１９３，１株 ＳＴ５７０３，１ 株

ＳＴ１６７。我们进而对来源不同但ＳＴ相同的大肠埃

希菌进行ＰＦＧＥ，发现分为不同谱型，ＰＦＧＥ带型相

似度只有６４．７％，以往报道中也出现过这种现象。

原因可能是 ＭＬＳＴ方法是选用序列具有高度保守

性的管家基因进行序列分析，造成其可能对同一血

清型别的菌株的分型能力较弱，刘慧玲等［１５］研究表

明，对于同一血清型的菌株，ＰＦＧＥ分辨力更高。

总之，ＰＦＧＥ的分型能力高于 ＭＬＳＴ，ＭＬＳＴ结果

与血清型相关性较高［２１］。我们仍需要扩大标本量

进行更全面的研究。

虽然本研究结果表明泰安地区人源与鸭源大肠

埃希菌同源性并不是很高；但是，大肠埃希菌具有很

高的人畜共患潜力，对公众构成重大健康威胁。越

来越多的证据表明，大部分亚洲人群具有人畜共患

潜力，致病性大肠埃希菌向人类传播的途径是通过

消费动物来源的食物，特别是零售家禽产品传播［３］。

我们仍应重视，对人畜共患大肠埃希菌病防治应根

据其流行特征，一方面要选用敏感药物，合理使用抗

菌药物，从而防止产生多重耐药大肠埃希菌；另一方

面要提高群众的防病意识，注重养殖环境卫生。预

防为主、人病畜防、建立健全人畜共患病防控体系，

变被动应付为主动预防，把人畜共患病的危害降到

最低，必须增强以人为本的理念，建立健全科学有效

的人畜共患病防控体制和机制。
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ｅｘｔｒａｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻 （ＥｘＰＥＣ）ｃｌｏｎａｌ

ｇｒｏｕｐＯ６－Ｂ２－ＳＴ７３ａｓａｃａｕｓｅｏｆａｖｉａｎｃｏｌｉｂａｃｉｌｌｏｓｉｓｉｎＢｒａｚｉｌ

［Ｊ］．ＰｌｏＳＯｎｅ，２０１７，１２（６）：ｅ０１７８９７０．

［４］　ＬｉＲ，ＬｉＮ，ＺｈａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｉｍｍｕｎｅｒｅｌａｔｅｄ

ｇｅｎｅｓｏｆｄｕｃｋｓｉｎｆｅｃｔｅｄｗｉｔｈａｖｉａｎｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻

（ＡＰＥＣ）［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１６，７：６３７．

［５］　ＪｏｈｕｒａＦＴ，ＰａｒｖｅｅｎＲ，ＩｓｌａｍＡ，ｅｔａｌ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆｈｙｂｒｉｄ

犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｓｔｒａｉｎｓｃａｒｒｙｉｎｇＳｈｉｇａｔｏｘｉｎａｎｄｈｅａｔｓｔａｂｌｅ

ｔｏｘｉｎｉｎｌｉｖｅｓｔｏｃｋｏｆＢａｎｇｌａｄｅｓｈ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｕｂｌｉｃＨｅａｌｔｈ，

２０１７，４：２８７．

［６］　ＤｏｎｇＨＪ，ＬｅｅＳ，ＫｉｍＷ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ，ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｐｏｔｅｎ

ｔｉａｌ，ａｎｄｐｕｌｓｅｄｆｉｅｌｄｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｐｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆＳｈｉｇａｔｏｘ

ｉｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍ ｃａｔｔｌｅ［Ｊ］．Ｇｕｔ

Ｐａｔｈｏｇ，２０１７，９：２２．

［７］　ＴｉｍｍｏｎｓＣ，ＴｒｅｅｓＥ，ＲｉｂｏｔＥＭ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉｐｌｅｌｏｃｕｓｖａｒｉａ

ｂｌｅｎｕｍｂｅｒｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｓｔｒａｉｎｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎｏｆ

ｎｏｎＯ１５７Ｓｈｉｇａｔｏｘｉｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻［Ｊ］．ＪＭｉｃｒｏ

ｂｉｏｌＭｅｔｈｏｄｓ，２０１６，１２５：７０－８０．

［８］　ＸｕＹ，ＢａｉＸ，ＪｉｎＹ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅｓ

ｉｎｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆａｔｙｐｉｃａｌｅｎｔｅｒｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪

犮狅犾犻［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＣｅｌｌＩｎｆｅｃｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１７，７：１０９．

［９］　ＡｈｍｅｄＳ，ＯｌｓｅｎＪＥ，ＨｅｒｒｅｒｏＦｒｅｓｎｏＡ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｏｆｃｏｍｍｅｎｓａｌ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｓｔｒａｉｎｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｎｏｎａｎｔｉ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｔｒｅａｔｅｄｐｉｇｓｖａｒｉｅｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏａｇｅｇｒｏｕｐ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｏｎｅ，２０１７，１２（５）：ｅ０１７８６２３．

［１０］ＣａｂａｌＡ，ＶｉｃｅｎｔｅＪ，ＡｌｖａｒｅｚＪ，ｅｔａｌ．Ｈｕｍａｎｉｎｆｌｕｅｎｃｅａｎｄｂｉ

ｏｔｉｃｈｏｍｏｇｅｎｉｚａｔｉｏｎｄｒｉｖｅｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻

ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎｎａｔｕｒａｌｈａｂｉｔａｔｓ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙｏｐｅｎ，

２０１７，６（３），ｄｏｉ：１０．１００２／ｍｂｏ３．４４５．

［１１］ＢａｉＸ，ＷａｎｇＨ，ＸｉｎＹ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ｏｆＳｈｉｇａｔｏｘｉｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｒｅｔａｉｌ

ｒａｗｍｅａｔｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＩｎｔＪＦｏｏｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１５，２００：３１－３８．

［１２］ＺｈｕＹ，ＤｏｎｇＷ，ＭａＪ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｖｉｒｕｌｅｎｃｅ

ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｏｆｅｘｔｒａｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅

犾犻ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｓｗｉｎｅｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＢＭＣＶｅｔＲｅｓ，２０１７，１３

（１）：９４．

［１３］孙丽，郭燕，杨洋，等．肠杆菌科细菌对多黏菌素的敏感性分

析［Ｊ］．中国感染与化疗杂志，２０１６，１６（３）：３７３－３７６．

［１４］李庆雷，柴同杰，刘巍．ＥＲＩＣＰＣＲ和ＰＦＧＥ对大肠埃希菌由

舍内向舍外传播的鉴定及两种方法的比较［Ｊ］．动物医学进展，

２０１０，３１（Ｓ１）：１１２－１１７．

［１５］刘慧玲，万志刚，洪小柳，等．进出口食品中不同血清型沙门

氏菌ＰＦＧＥ和 ＭＬＳＴ分型比较研究［Ｊ］．食品安全质量检测学

报，２０１４，５（１１）：３４５４－３４６１．

［１６］盛跃颖，庄源，陈洪友，等．上海地区分离的大肠埃希菌Ｏ１５７的

分子分型研究［Ｊ］．中国卫生检验杂志，２０１６，２６（７）：９１７－９２０．

［１７］郑伟，汪皓秋，张蔚，等．多位点序列分型和脉冲场凝胶电泳

技术在肠炎沙门菌暴发事件病原学鉴定中的应用［Ｊ］．中国预

防医学杂志，２０１５，１６（４）：２９２－２９５．

［１８］ＣｈｅｎＣＭ，ＫｅＳＣ，ＬｉＣＲ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉ

ａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ，ｃｌａｓｓ１ｉｎｔｅｇｒｏｎｓ，ａｎｄｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆｍｕｌｔｉ

ｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｉｎｂｅｅｆｃａｒｃａｓｓｅｓ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂ

ＤｒｕｇＲｅｓｉｓｔ，２０１７，２３（７）：９１５－９２４．

［１９］王苗苗．山东某生猪养殖县农村居民产ＥＳＢＬ大肠埃希菌流行

现状及分子分型研究［Ｄ］．山东：山东大学，２０１７．

［２０］孙磐．家庭式猪养殖地区产ＥＳＢＬ大肠埃希菌耐药性及其向周

边环境传播的研究［Ｄ］．山东：山东大学，２０１７．

［２１］邵纯纯．不同来源产志贺毒素大肠埃希菌的分子流行病学研究

［Ｄ］．山东：山东大学，２０１７．

（本文编辑：陈玉华）
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