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摘　 要　 本文从养殖场空气中分离出 ３６０ 株 Ｅ．ｃｏｌｉ（大肠杆菌，Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ），应用肉汤微量稀释法和 ＰＣＲ
方法，分离磺胺甲 唑敏感菌株，检测抗生素抗性和抗性基因．在分离的 Ｅ．ｃｏｌｉ 中，对磺胺甲 唑敏感菌株为

９５ 株 （２６．４％），有 ４８ 株含有青霉素、氯霉素、四环素、环丙沙星、庆大霉素和利福平的抗性，而 ４７ 株未含有抗

性．其中，７ 株菌株含有 １ 种抗生素抗性、１１ 株菌株含有 ２ 种抗生素抗性、１７ 株菌株含有 ３ 种抗生素抗性、６ 株

菌株含有 ４ 种抗生素抗性、４ 株菌株含有 ５ 种抗生素抗性、３ 株菌株含有 ６ 种抗生素抗性．对抗生素的耐受能力

依次为：氯霉素、青霉素、四环素、环丙沙星、庆大霉素、利福平．磺胺甲 唑敏感菌株共检出 １６３ 个抗性基因，
ｓｕｌ１、ｉｎｔ１、ｓｕｌ２、Ｉｎｔ２、ｓｕｌ３ 检出数量依次为 ４９、４４、２９、２０ 和 １９；含一种、二种、三种、四种、五种抗性基因菌株分别

为 ４５、２２、１０、７、２；但有 ６ 株未检测出抗性基因．结果表明养殖场建场时间、抗生素使用、养殖规模等与抗生素

抗性菌的抗性呈正相关；养殖场空气中分离的 Ｅ． ｃｏｌｉ 抗生素抗性较高，且具有多重抗性；抗生素抗性的表现型

与其基因型之间出现不完全吻合现象．
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ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｓｕｃｈ ｇｅｎｅｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｓｕｌｆａｎｉｌａｍｉｄｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ＡＲＧｓ， Ｅ． ｃｏｌｉ， ａｉｒ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍ．

随着畜禽产业的迅猛发展，抗生素的滥用情况日趋严重，环境空气介质中抗生素抗性菌、抗性基因

（Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ， ＡＲＧｓ）很可能通过水、土壤、空气等媒介传播扩散，致使抗生素抗性更为复

杂、严重，阻碍畜牧业生产效率的提高，污染赖以生存的生态环境，威胁人类的健康和生命［１］ ．近年来，国
内外已系统地开展水、土壤环境抗生素抗性基因的研究，但对空气中抗生素抗性的研究相对滞后［２］ ．
Ｅ．ｃｏｌｉ 是机体和环境中最为常见的细菌，是生物圈重要的成员，在空气微生物中也占据较高比例，与空气

质量、生命现象及其生态系统功能相关．磺胺类药物是对大多数革兰氏阳性、革兰氏阴性细菌十分有效

的廉价、广谱、合成的抑菌药，广泛地用于预防和治疗多种感染性疾病［３］ ．由于磺胺类药物的广泛使用导

致细菌的敏感性减弱，致使抗生素抗性菌株和抗性基因残留污染环境，威胁人类健康而备受关注．已在

水环境、土壤、动物病变组织、粪便中检测出 ｓｕｌ１、ｓｕｌ ２、ｓｕｌ ３、ｉｎｔ １ 和 ｉｎｔ ２ 等磺胺类抗生素基因．
目前许多城市细颗粒物污染严重，空气中的细颗粒物可能成为传播抗生素抗性的暴露途径．动物和

人类更易吸入空气中抗生素抗性菌、携带抗性基因的微生物，可能造成更直接的危害［４］ ．兽用抗生素的

广泛使用，含有致病微生物气溶胶通过空气介质进行长距离的传播，导致养殖场及其周边环境中抗生素

抗性基因丰度的增加，存在抗性基因的传播风险［５］ ．房文燕等研究结果表明活禽交易区空气介质中抗生

素抗性基因 ｔｅｔ Ｇ、ｔｅｔ Ｗ、ｓｕｌ １ 和 ｓｕｌ２ 检出率达 ７０％以上，空气中抗生素抗性基因含量与活禽交易区距

离的增加呈显著下降趋势［６］ ．Ｊｕｓｔ 和 Ｈｏｎｇ 等通过养殖场空气中 ｔｅｔ Ａ、ｔｅｔ Ｃ、ｔｅｔ Ｏ、ｔｅｔ Ｗ 的 ＡＲＧｓ 研究，认
为养殖场是抗生素多重抗性基因的存储库［７－８］ ．Ｌｉｕ 等从鸡场空气中分离出携带抗性基因的金黄色葡萄

球菌，表明携带抗生素抗性的微生物污染养殖场空气［９］ ．随着养殖业快速发展，饲养动物数量的增加，养
殖密度不断增高，抗生素大量使用，空气中微生物和有害气体含量持续升高，抗生素抗性基因不断传播、
扩散，空气环境可能成为一个潜在、庞大的抗性基因的存储库［１０］ ．目前，有关养殖场环境中空气微生物

的抗生素抗性相关研究较少，逸散在空气中抗生素抗性基因的来源、浓度、影响因素、传播扩散机制、生
态风险等方面的信息匮乏，某种特定的致病菌、某一类抗生素抗性、抗性基因更鲜见报道．因此，养殖场

自然环境、抗生素使用与某类抗生素抗性菌抗性、抗性基因之间关系需亟待进行研究．
本研究从吉林省某 ８ 家养殖场空气中分离、鉴定 ３６０ 株 Ｅ． ｃｏｌｉ，检测其磺胺抗生素抗性、抗性基因，

分析抗生素抗性与抗性基因的相关性，旨在了解不同养殖场空气中 Ｅ． ｃｏｌｉ 的抗生素抗性，为进一步揭示

抗生素的传播、扩散机制，评估养殖场空气质量状况、有效控制空气污染物，保障人类的健康奠定基础．

１　 材料与方法（Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ）

１．１　 材料

ＤＮＡ 提取试剂盒购于 ＴＩＡＮＧＥＮ；Ｅｘ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶、ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒ、质粒抽提试剂盒购置上海生

工公司；五糖微量发酵管购自北京九州天瑞科技有限公司．标准大肠杆菌株购于中国菌种保藏中心．磺
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胺甲 唑、庆大霉素、青霉素、四环素、环丙沙星、氯霉素和利福平等抗生素药物购置中国药品监督所．
１．２　 养殖场调研

本研究于 ２０１４ 年 ６ 月至 ２０１５ 年 ６ 月（一年内持续重复采样 ３ 次），对吉林省某 ８ 家养殖场进行调

研，了解养殖场饲养规模、自然地理位置、建场时间、饲料品种、疫苗接种、抗生素使用、动物品种、室内外

温度、养殖场湿度、清洁度等自然情况．
１．３　 实验方法

１．３．１　 样品采集及处理

利用撞击型空气采样器采集养殖场舍内空气样本．每家养殖场按 ５ 点法（中、东、西、南、北部）重复

３ 次采样，每个采样点分离 ３ 株，共分离 ３６０ 株 Ｅ． ｃｏｌ，使用 ７０％酒精对采样器进行消毒．采样器放置距离

地面 ６０—９０ ｃｍ，流量为 １００ Ｌ·ｍｉｎ－１，采样时间 １ ｍｉｎ．
１．３．２　 菌株分离、鉴定

常规方法分离菌株．应用葡萄糖、乳糖、麦芽糖、甘糖、蔗糖发酵试验，枸橼酸盐试验，甲基红 ／ ＶＰ 和

吲哚试验等方法鉴定．
１．３．３　 抗生素敏感性检测

将分离、鉴定 Ｅ． ｃｏｌｉ 培养后，按照 ＣＬＳＩ（临床实验室标准化协会，Ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎｄ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｓｔａｎｄａｒｄｓ
ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ） 的 规 则， 通 过 微 量 肉 汤 稀 释 法 测 定 抗 生 素 ＭＩＣ （ 最 小 抑 菌 浓 度， Ｍｉｎｉｍａｌ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ），进行磺胺甲 唑敏感性检测，对药物敏感的临界点进行判定［１１⁃１２］ ．所有检测均设 ３ 次平

行重复．
１．３．４　 Ｅ． ｃｏｌｉ 耐药性分析

分离、鉴定的 Ｅ． ｃｏｌｉ 采用微量液体稀释法进行抗生素耐药性检测［１３］ ．将磺胺类抗生素敏感的 Ｅ． ｃｏｌｉ
接种磺胺类营养培养基中，继续培养至对数生长期后，接种于青霉素、氯霉素、四环素、环丙沙星、庆大霉

素和利福平的浓度梯度为 ２１—２９ ｍｇ·Ｌ－１的培养基中，在 ３７ ℃、生化培养箱培养 １２—２４ ｈ 测定 ＯＤ６００ ．
１．３．５　 抗性基因 ＰＣＲ 检测

选取磺胺类抗生素抗性基因 ｓｕｌ１、ｓｕｌ ２、ｓｕｌ ３、 ｉｎｔ １、 ｉｎｔ ２ 为目的基因，引物设计参考已发表的文

献［１４⁃１５］ ．ＰＣＲ 反应体系（２５ μＬ）：２．５ μＬ １０×ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ， ３ μＬ ｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ·Ｌ－１），１ μＬ 上游引物、
１ μＬ下游引物（１０ μｍｏｌ·Ｌ－１），２ μＬ ＤＮＡ 模板，０．１５ μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶（５ Ｕ·μＬ－１），１５．３５ μＬ ｄｄＨ２Ｏ．
ＰＣＲ 反应程序为参考文献［１４］中报道进行预变性、退火、延伸．取 １０ μＬ ＰＣＲ 产物在 １％的用琼脂糖凝

胶电泳检测．出现目的条带为阳性，未出现目的条带为阴性．
１．４　 统计方法

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据统计和绘图，采用 ＳＰＳＳ １９． ０ 进行数据分析．

２　 结果与讨论（Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ）

２．１　 养殖场自然情况调查

经调研发现，８ 个养殖场为预防和治疗动物疫病，提高养殖效益，通过饮水、注射、拌料等方法交替

使用 ８—１５ 种抗生素（青霉素、氯霉素、磺胺甲 唑、磺胺嘧啶、四环素、环丙沙星、庆大霉素、阿莫西林、
头孢菌素、土霉素、金霉素、强力霉素、万古霉素和利福平）．具体情况见表 １．
２．２　 Ｅ． ｃｏｌｉ 磺胺类抗生素菌株分离

本研究中，对分离的 ３６０ 株 Ｅ． ｃｏｌｉ，９５ 株（２６．４％）对磺胺甲 唑有抗性，推测临床上磺胺甲 唑用

量较多原因所致． ８ 个养殖场磺胺类抗性菌株数量分别为 １７ （ ３７． ８％）、１５ （ ３３． ３％）、１４ （ ３１．１％）、
１４（３１．１％）、７（１５．６％）、１１（２４．４％）、９（２０．０％）、８（１７．８％）．养殖场中心区域、东部、南部、西部、北部区域

的抗性菌株分别为：３２、１８、９、１４、１６．不同来源的磺胺类抗生素抗性菌株比例也存在着差异，依次为鸡、鹌
鹑、鸽子，可能与养鸡场饲养规模、密度、建场时间、饲养方式、抗生素种类、剂量、畜舍面积、动物种类、饲养

规模、动物日龄、粪便和垫料等废弃物的处理方式及消毒灭菌情况具有一定相关性．养殖场抗生素使用数量

多，建场时间长的养殖场检出的菌株数量高于抗生素使用数量少，建场时间短的养殖场．结果见图 １．
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表 １　 养殖场情况调查结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ

养殖场种类
Ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍ ｔｙｐｅｓ

养殖规模
Ｓｃａｌｅ

建场时间
Ｂｕｉｌｄ ｔｉｍｅ

密度

Ｄｅｎｓｉｔｙ ／ ｍ－３
日龄∗

Ａｇｅ ｄａｙ

抗生素使用数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ

饲养方式
Ｆｅｅｄｉｎｇ ｗａｙ

蛋鸡 １ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ１ ６０００ １０ ２３ ３６０ １５ 笼养 Ｃａｇｅ
蛋鸡 ２ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ２ ７０００ ８ ３２ ２８０ １３ 笼养 Ｃａｇｅ
蛋鸡 ３ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ３ ３０００ ５ １２ １７０ １２ 平养 Ｐｌａｎｅ⁃ｒａｉｓｉｎｇ
肉鸡 １ Ｃｈｉｃｋｅｎ１ ２０００ １ １３ ３５ ８ 平养 Ｐｌａｎｅ⁃ｒａｉｓｉｎｇ
肉鸡 ２ Ｃｈｉｃｋｅｎ２ ５０００ ３ １４ ２４ ９ 平养 Ｐｌａｎｅ⁃ｒａｉｓｉｎｇ
肉鸡 ３ Ｃｈｉｃｋｅｎ３ ４０００ ２ １６ １８ １０ 平养 Ｐｌａｎｅ⁃ｒａｉｓｉｎｇ
鹌鹑 Ｑｕａｉｌ ４０００ ２ ６０ ６０ ８ 笼养 Ｃａｇｅ
肉鸽 Ｐｉｇｅｏｎ １０００ ３ １６ ２６０ ９ 平养 Ｐｌａｎｅ⁃ｒａｉｓｉｎｇ

　 　 注： ∗到养殖场采集样品时的动物日龄 ｄａｙ ａｇｅ ｏｆ ａｎｉｍａｌ ｂｙ ｃｏｌｌｅｃｔ ｔｏ ａｒｒｉｖｅｄ ｉｎ ｆａｒｍ．

图 １　 养殖场 Ｅ． ｃｏｌ 磺胺类抗生素检测结果

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｓｕｌｆａｎｉｌａｍｉｄｅ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｏｆ Ｅ． ｃｏｌｉ ｉｎ ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍｓ

空气是人和动物赖以生存的重要因素之一，Ｅ． ｃｏｌｉ 是人和动物肠道内的正常菌群，养殖场空气中

Ｅ． ｃｏｌｉ很有可能来自于未及时清除的动物粪便、废弃物、排泄物及垫料等所形成的气溶胶［１６］ ．少数养殖

场过量使用抗生素导致微生物长期处于低浓度抗生素的驯化状态，其抗生素抗性增强，抗性菌株增

多［１７］ ．同时，温度、氧气、溶解氧、光照、ｐＨ 值、重金属、氮、磷的含量等环境地球化学因素的变化将导致

整体微生物的丰度与种群结构的差异，影响抗性菌株的抗性．在养殖过程中，饲养密度高、空气流动性

差、湿度大、缺乏直射阳光，空气微生物的存活和繁殖能力强，导致养殖场及周边空气环境中抗生素抗性

菌株暴露，导致耐药性可通过土壤、空气、水等环境介质更广泛、快速地向全球范围的传播与扩散，逸散

的抗生素抗性菌的潜在危害性增强，严重威胁着人类和动物健康［１８］ ．值得关注的是，在养殖场中心区域

分离的抗性菌株较多，而在四周区域中检出抗性菌株数量较少，其中南部区域的抗性菌株最少，推测是

因为中部区域的空气流动最弱，且受到饲养动物的排泄物数量最高的原因所致．其中南部区域的抗性菌

株最少推测南部区域受到阳光直射，或是季节风向等有关．
２．３　 敏感性抗性菌的耐药性

将对磺胺类抗生素敏感的菌株进行青霉素、氯霉素、四环素、环丙沙星、庆大霉素和利福平等常用

６ 种抗生素的最小抑制浓度检测．抗性菌以 ＣＬＳＩ 规定的浓度判定抗生素抗性．结果如图 ２．９５ 株磺胺类抗

性菌中，有 ４７ 株不含其他抗生素抗性，而 ４８ 株含有多重抗生素抗性．其中，３ 株菌株含有６ 种抗生素抗

性，４ 株菌株含有 ５ 种抗生素抗性、６ 株菌株含有 ４ 种抗生素抗性、１７ 株菌株含有 ３ 种抗生素抗性、１１ 株

菌株含有 ２ 种抗生素抗性、而 ７ 株菌株含有 １ 种抗生素抗性．８ 家养殖场的抗性菌株数量分别为 １０、８、６、
６、６、４、５、３；累计有 ３０、２６、１９、１７、１８、１１、１３、８．分离的磺胺类抗性菌对青霉素、氯霉素、四环素、环丙沙

星、庆大霉素和利福平耐受菌株数量分别为：２３、１１、２４、２５、２７、３２．由此可知，对氯霉素的耐受能力最强，
青霉素、四环素、环丙沙星和庆大霉素的耐受性次之，对利福平的耐受性最弱．

由于氯霉素属抑菌性广谱抗生素，在临床使用量较大，通过抑制肽酰基转移酶，使新肽链的形成受
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阻而抑制蛋白质合成，可能是通过基因的突变而产生耐药性比较慢．利福平对需氧革兰阳性菌和部分需

氧革兰阴性菌具良好抗菌作用，抑制细菌 ＲＮＡ 的合成，防止 ＲＮＡ 多聚酶与 ＤＮＡ 连接，从而阻断 ＲＮＡ
转录过程，使 ＤＮＡ 和蛋白的合成停止，且存在较高的副作用，临床使用相对较少．究其原因在于临床上

人畜共用的青霉素类、磺胺类、氨基糖苷类等抗生素，空气中残留着较多的抗性菌株．学者认为抗生素的

使用强度、频率与细菌抗生素抗性的产生密切相关［１９］ ．许多养殖场抗生素使用种类繁多，抗生素抗性更

易于传播，变得更加复杂，导致空气中蕴藏着大量具有多重抗生素抗性“超级细菌”，使得人类、动物成

为抗生素抗性菌的贮存库，致使饲养环境中抗性基因丰度增加，预示着动物、养殖场空气受到污染，从而

威胁动物和从业人员健康［２０⁃２１］ ．

图 ２　 养殖场磺胺类抗生素 Ｅ． ｃｏｌ 对 ６ 种抗生素抗性

Ｆｉｇ．２　 Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｓｕｌｆｏｎａｍｉｄｅｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｅ． ｃｏｌｉ ｔｏ ６ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ｉｎ ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍｓ

２．４　 抗性基因分析

应用 ＰＣＲ 方法检测分离的 Ｅ． ｃｏｌｉ 中 Ｓｕｌ １、Ｓｕｌ ２、Ｓｕｌ ３、ｉｎｔ １ 和 ｉｎｔ ２ 种磺胺类抗性基因，结果见

表 ２、表 ３．在磺胺类抗性 Ｅ． ｃｏｌｉ 菌株中共测到 １６３ 个抗性基因，８ 家养殖场的抗性基因数量分别为 ２９、
２４、２１、２５、１３、１９、１７、１５． Ｓｕｌ １、Ｓｕｌ ２、Ｓｕｌ ３、 ｉｎｔ １ 和 ｉｎｔ ２ 检测率分别为 ４９ （ ２１． ７％）、２９ （ １２． ９％）、
２０（８．９％）、４４（１９．６％）、１９（８．４％）．鸡场有 ２ 株含有五种抗性基因；含有四种抗性基因的菌株为 ７ 株，为
鸡饲养场６ 个和鹌鹑饲养场 １ 个；含有 ３ 种抗性基因的菌株为 １０ 株，其中鸡和鹌鹑分别为 ８、１、１；含有

２ 种基因的菌株为 ２５ 株，鸡、鹌鹑、鸽子饲养场分别为 ２０、３、２；含有一种抗性基因的菌株为 ４５ 株， 鸡、
鹌鹑、鸽子饲养场分别为 ３３、６、６．值得关注的是，在磺胺类抗生素敏感菌株中，鸡场有 ６ 株未检出抗性基

因，而鹌鹑场和鸽场中未出现．

表 ２　 磺胺类抗性基因检出率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｓｕｌｆａ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

养殖场种类
Ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍ ｔｙｐｅｓ

分类检出率∗

Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｓｕｌ １ Ｓｕｌ ２ Ｓｕｌ ３ Ｉｎｔ １ Ｉｎｔ ２

蛋鸡 １ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ１ ２９（３８．７％） ８（５３．３％） ６ （４０．０％） ４ （２６．７％） ８（５３．３％） ３（２０．０％）
蛋鸡 ２ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ２ ２４ （３６．９％） ７ （５３．８％） ４ （３０．８％） ３ （６．７％） ７ （５３．８％） ３ （６．７％
蛋鸡 ３ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ３ ２１ （３５．０％） ６（１０．０％） ３ （２３．１％） ２ （１６．７％） ３ （２３．１％） ４ （３３．３％）
肉鸡 １ Ｃｈｉｃｋｅｎ１ ２５ （３５．７％） ７（５０．０％） ４ （２８．７％） ４ （２８．９％） ６ （４２．９％） ４ （２８．９％）
肉鸡 ２ Ｃｈｉｃｋｅｎ２ １３ （３７．１％） ４ （５７．１％） ２ （２８．６％） １ （１４．３％） ４ （５７．１％） ２ （２８．６％）
肉鸡 ３ Ｃｈｉｃｋｅｎ３ １９ （３４． ５％） ６ （５４．５％） ４ （３６．４％） ２ （１８．２％） ５ （４５．５％） ２ （１８．２％）
鹌鹑 Ｑｕａｉｌ １７ （３７． ８％） ６ （６６．７％） ３ （３３．３％） ２ （２２．２％） ５ （４４．４％） ２ （２２．２％）
肉鸽 Ｐｉｇｅｏｎ １５ （３７．５％） ５ （６２．５％） ３ （３７．５％） ２ （２５．０％） ６ （７５．０％） ２ （２５．０％）
合计 Ｔｏｔａｌ １６３ （３６．６％） ４９ （５５．１％） ２９（３２．６％） ２０（２２．５％） ４４（４９．４％） １９（２１．３％）

　 　 注： ∗基因检测数量 ／ 该养殖场磺胺类敏感菌株应检测出基因总数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ／ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｓｕｌｆａ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｈｉｃｈ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｒｍ．



　 ３ 期 金明兰等：养殖场空气中 Ｅ． ｃｏｌｉ 磺胺类抗生素的抗性 ４７７　　

表 ３　 磺胺类抗性基因分类检出数量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｕｌｆａ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

养殖场种类
Ｐｏｕｌｔｒｙ ｆａｒｍ ｔｙｐｅｓ

一种基因
１ ｋｉｎｄ ｏｆ ｇｅｎｅ

二种基因
２ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｇｅｎｅ

三种基因
３ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｇｅｎｅ

四种基因
４ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｇｅｎｅ

五种基因
５ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｇｅｎｅ

蛋鸡 １ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ１ ６ ４ ２ １ １

蛋鸡 ２ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ２ ６ ３ １ １ １

蛋鸡 ３ Ｌａｙｉｎｇ ｈｅｎ３ ６ ４ １ １ ０

肉鸡 １ Ｃｈｉｃｋｅｎ１ ７ ４ ２ １ ０

肉鸡 ２ Ｃｈｉｃｋｅｎ２ ２ ２ １ １ ０

肉鸡 ３ Ｃｈｉｃｋｅｎ３ ６ ３ １ １ ０

鹌鹑 Ｑｕａｉｌ ６ ２ １ １ ０

肉鸽 Ｐｉｇｅｏｎ ６ ３ １ ０ ０

合计 Ｔｏｔａｌ ４５ ２５ １０ ７ ２

我国对于空气环境中 ＡＲＧｓ 的研究尚处于起步阶段．李楠等［２２］在养殖场分离出含有较高的 β－内酰

胺类、四环素和大环内酯类抗性、携带多种抗性基因的葡萄球菌．本实验中，ｓｕｌ１、ｓｕｌ２ 和 ｉｎｔ１ 检出率较

高，ｓｕｌ３ 和 ｉｎｔ２ 检出率较低，与前人的研究结果相似［２３］ ．由于结合性质粒具有携带多种抗性基因的潜力

和强大的传播能力，可诱变、传播、扩散抗生素抗性基因，致使空气、水和土壤等环境介质受到污染，环境

中的各种生物受到危害［２４］ ．国外学者认为抗生素抗性是由于结构基因发生突变、插入、缺失，改变结构

蛋白的氨基酸序列，降低或丧失抗生素的敏感性；抑或是获得外源性抗性基因而改变抗生素抗性［２５］ ．当
空气中的 ＡＲＧｓ 整合到质粒、转座子、整合子等移动基因元件上，通过转化、转导、接合等作用，在微生物

种内、种间传递转移，或在不同微生物物种间传播扩散［２６］ ．虽然具有传播、复制、持久等特点的 ＡＲＧｓ 是

一种比化学污染物更难以控制新型的污染物，但是，抗性基因基本上都位于质粒、转座子、噬菌体等转移

遗传因子上，较少在染色体上，基因突变引起的抗生素抗性的传播几率非常小，只有获得外源抗性基因

引起的抗生素抗性发生传播［２７］ ．
特别值得关注的是，Ｅ． ｃｏｌｉ 的抗生素抗性表现型与抗生素抗性基因型的检出率有较高的相关性，但

不完全吻合．在敏感菌株中有 ６ 株未检测到抗性基因，推测是由于某些未知因素导致菌株中的基因缄

默；或是 Ｅ． ｃｏｌｉ 中含有未知、变异的二氢叶酸合成酶，抑或含有未知的磺胺抗性基因所致，可能整合子潜

在的基因捕获及整合表达能力影响抗生素抗性传播，但需要更多研究证明［２８］ ．王娜等研究结果表明磺

胺耐药菌的抗性基因表达与磺胺嘧啶暴露浓度呈现的线性相关，都存在一定的有效浓度范围，如果磺胺

嘧啶浓度超过最高限值将会影响耐药菌的生长和繁殖，使 ｓｕｌ １ 基因表达量减少［２９］ ．秦丽婷等从土壤中

分离的炭疽芽孢杆菌和弗氏志贺菌在含有不同浓度磺胺类药物的培养基中培养不同时间后进行 ｓｕｌ １、
ｓｕｌ ２、ｓｕｌ ３ 检出率略有差异［３０］ ．Ｊｉ 研究认为，磺胺类 ｓｕｌ Ａ 和 ｓｕｌ３ 与重金属 Ｃｕ、Ｚｎ、Ｈｇ 呈显著正相关，表
明重金属的选择压力可能导致微生物产生耐药性．因此，有理由相信多种因素共同和交叉选择的结果导

致 ＡＧＲｓ 的产生［３１］ ．

３　 结论（Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ）

（１）养殖场的抗生素使用种类、建场时间、饲养规模与空气中 Ｅ． ｃｏｌｉ 的磺胺类抗生素抗性、抗性基

因呈现正相关．
（２）养殖场空气中分离的磺胺类抗性 Ｅ． ｃｏｌｉ 含有多重抗生素抗性．
（３）养殖场空气中 Ｅ． ｃｏｌｉ 的抗生素抗性表现型与抗生素抗性基因型的检出率有较高的相关性，但

不完全吻合．
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