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宁夏地区部分食源性耐甲氧西林金黄色葡萄球菌

分子分型、耐药特征及毒力基因分析 

沈  梅, 魏  琼*, 杨丽娟, 刘  翔, 马学旻 
(宁夏回族自治区疾病预防控制中心, 宁夏预防医学科学院  银川  750004) 

摘   要: 目的   了解宁夏地区部分食源性耐甲氧西林金黄色葡萄球菌(methicillin-resistant Staphylococcus 

aureu, MRSA)的分型特征和耐药特征以及与毒力基因携带情况。方法  收集宁夏地区部分食品风险监测分离

的 MRSA, 分别进行药物敏感试验、脉冲场凝胶电泳(pulsed-fiedld gel electrophoresis, PFGE)以及全基因组测

序分析。结果  9 株来自食源性的 MRSA 菌株 PFGE 分型分为 3 簇 8 种型别其源性都在 85%以上, 全基因组

测序结果 ST 分型分为 4 种 ST 型, 6 株为 ST59, 其余 3 株分别为 ST3355、ST7、ST965。MRSA 均为多重耐

药, 携带耐药基因以及毒力基因也各不相同, 导致的耐药表型也存在差异。结论  食源性分离 MRSA 基因组

中存在大量与耐药和致病相关基因, 这些基因给人类健康带来巨大威胁, 因此持续监测并采取有效措施降低

食品中 MRSA 的污染水平, 以确保食品安全。 
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Molecular typing, antibiotic resistance characteristics, and virulence gene 
analysis of some food-borne methicillin-resistant  

Staphylococcus aureus in Ningxia 

SHEN Mei, WEI Qiong*, YANG Li-Juan, LIU Xiang, MA Xue-Min 
(Ningxia Hui Autonomous Region Center for Disease Control and Prevention,  

Ningxia Academy of Preventive Medicine Yinchuan 750004, China) 

ABSTRACT: Objective  To investigate the type and drug resistance characteristics and virulence gene carrying of 

some food-borne methicillin-resistant Staphylococcus aureu (MRSA) in Ningxia. Methods  MRSA isolates from 

some food risk monitoring in Ningxia were collected and subjected to drug susceptibility testing, pulsed-field gel 

electrophoresis (PFGE), and whole-genome sequencing analysis respectively. Results  PFGE typing of 9 food-borne 
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MRSA strains was divided into 3 clusters and 8 kinds of types, all of which were more than 85% provenance. ST 

typing of the whole genome sequencing results was divided into 4 kinds of ST types, 6 strains were ST59, and the 

other 3 strains were ST3355, ST7 and ST965, respectively. MRSA were all multi-drug resistant, which carrying 

different resistance genes and virulence genes, resulting in different drug resistance phenotypes. Conclusion  

Foodborne MRSA isolates have a large number of genes related to antibiotic resistance and pathogenicity, which pose 

a significant threat to human health. Therefore, it is of great importance to continuously monitor and take effective 

measures to reduce the contamination level of MRSA in food to ensure food safety. 
KEY WORDS: methicillin-resistant Staphylococcus aureus; typing characteristic characteristics; antimicrobial 

resistance characteristics; virulence genes 
 
 

0  引  言 

耐甲氧 西林金黄色 葡萄球菌 (methicillin-resistant 
Staphylococcus aureu, MRSA)是金黄色葡萄球菌中特殊的

一种, 它能够导致严重的菌血症和其他感染性疾病[1‒3]。

MRSA 通过耐药基因的水平获得或自身染色体的碱基突变

进化出耐药机制, 使其能够在抗生素选择压力下长期生存, 
导致多重耐药(multidrug resistant, MDR)的出现, 使得对

MRSA 的治疗变得更加复杂和困难[4‒5]。 
欧洲的一项耐药菌感染所致死亡的调查发现 , 在

感染所致死亡率排名中, MRSA 所致的死亡率高居第 2
位 [6‒8]。近年来我国食源性疾病溯源调查也已发现 MRSA
导致食物中毒事件的发生, 例如, 成都市 46 份检出金黄

色葡萄球菌的生肉样本, 其中 6 株为 MRSA, 且在不同

的肉类中均检出 [9], 2014—2018 年宝鸡市在肉类、面食

凉拌菜等也检测出 MRSA[10‒11]。此外速冻食品也有检出

MRSA[12–13]的相关报道。食品中 MRSA 污染可对消费者

造成较大的安全风险。各地都有食品来源 MRSA 致人严

重感染的医疗事件报道 [14‒16], 并且随着抗生素广泛的

使用, 近年来 MRSA 在食源性产品中的分离率呈上升趋

势[16‒17]。MRSA 不仅对 β-内酰胺酶类耐药, 而且对大环

内酯类, 四环素类的等多种抗生素耐药[18‒20]。在抗生素

的选择压力下, 多重耐药的“超级细菌”的出现成为严重

的公共卫生问题[12]。但都是研究 MRSA 的某一特征, 没
有进行综合性分析以及深入基因组水平的研究报道。伴

随着测序技术在各领域的广泛应用, 基于全基因组测序

的分子分型技术也被广泛应用在食源性疾病监测和疾

病爆发的识别和溯源方面。因此, 为更好地了解食源性

MRSA 菌株流行特征以及耐药性特征 , 为预防和控制

MRSA 的感染提供。本研究通过对 9 株食源性 MRSA 的

药物敏感性, PFGE 分子分型以及全基因组测序, 多水平

综合分析详细阐述食源性 MRSA 的主要克隆型别、流行

特征耐药特征以及毒力基因携带情况, 为后续控制食源

性 MRSA 的污染, 处理突发公共卫生事件和临床治疗提

供理论依据。  

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

1.1.1  菌株来源 
9 株 MRSA 来源于 2015—2020 年宁夏食品安全风险

监测项目中送检的食品样品。分别来自肉与肉制品、地方

特色食品和餐饮食品 3 类。标准菌株金黄色葡萄球菌

ATCC29213 购自中国医学保藏中心, H9812 沙门菌为国家

疾控中心传染病所赠予。 
1.1.2  试  剂 

血平板(广东环凯微生物科技有限公司); 药敏板、营

养肉汤 [复星诊断科技 (上海 )有限公司 ]; 溶葡萄球菌酶

(1200 U/mL, 美国西格玛奥德里奇公司); SmaI (2000 U/mL)、
XbaI (3000 U/mL)内切酶[自宝生物工程(大连有限公司)]; 
MiSeq v2 Reagent Kit(美国 Illumina 公司); 基因文库构建

磁珠 Agenourt XP beads (MF63880)、Qiagen 28104 PCR 回

收试剂盒、QIAquick 聚合酶链式反应(polymerase chain 
reaction, PCR) Purification 试剂盒(50 kit)(德国 Qiagen公司); 
Seakem Glod 琼脂糖(美国 LONZA 公司), 以上试剂均在有

效期内使用。 

1.2  仪器与设备 
Q7 Pro 实时荧光定量 PCR 仪(美国赛默飞世尔科技有

限公司); CHEF-DR II 脉冲场凝胶电泳电泳仪、Gel DocTM 
XR 凝胶成像系统 (美国伯乐生命医学产品有限公司 ); 
Miseq测序仪(美国 Illumina公司); NP-80 Touch分光光度计

(德国 Implen GmbH 公司)。 

1.3  实验方法 
1.3.1  分离培养及核酸提取  

无菌接种实验室食源性分离的 9 株 MRSA 菌株于血

平板 , 37 ℃培养 24 h。挑取菌落利用 QIAquick PCR 
Purification 试剂盒按照试剂盒说明书提取 DNA, 利用分光

光度计测量核酸浓度。核酸质量浓度在 20 ng/µL最为合适。 
1.3.2  药物敏感试验   

利用微量肉汤稀释法对分离的 9 株 MRSA 进行药物

敏感实验, 测定抗生素的最低抑菌浓度并进行耐药的读取, 
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抗生素包括青霉素(penicilin, PEN)、红霉素(erythromycin, 
ERY)、克林霉素 (clindamycin, CLI)、苯唑西林 (oxaclin, 
OXC)、头孢西丁 (cefoxitin, CFX)、四环素 (tetracycline, 
TET) 、 庆 大 霉 素 (gentamicin, GEN) 、 左 氧 氟 沙 星

(levofloxacin, LEV)、呋喃妥因(nitrofurantoin, NIT)、万古

霉素(vancomycin, VAN)、替考拉宁(teicoplani, TEC)、利福

平 (rifampicin, RIF) 、 复 方 新 诺 明 (sulfamethoxazole- 
trimethoprin, SXT)、达托霉素(daptomycin, DAP)、利奈唑

胺 (linezolid, LZD) 、 红 霉 素 / 克 林 霉 素 (erythromycin/ 
clindamycin, E/C): 质控菌株为标准菌株金黄色葡萄球菌 
ATCC29213。结果判读参照美国临床实验室标准化委员会
(Clinical and Laboratory Standards Institute, CLSI) M100[21]

微量肉汤法相关标准进行折点判读。利用药敏软件转换数

据显示菌株的敏感、中介和耐药情况。 
1.3.3  脉冲场凝胶电泳分子分型  

依据国家致病菌识别网方案中分子分型相关操作 , 
将 MRSA 制备成菌悬液并包埋于胶块中, 而后进行细胞裂

解、洗涤胶块, 切胶块为 2 cm 的胶条进行酶切, 选择 SmaI
内切酶对 MRSA 进行酶切, 酶切条件 37 ℃, 5.5 h。Marker
选择沙门氏菌 H9812, 其内切酶选择 XbaI, 37 ℃酶切, 3 h。
最后加样制备大胶块进行 PFGE。电泳条件: 电压 6 V/m, 
脉冲时间 4.0~40.0 s, 电泳温度 14 ℃。电泳时间 18 h。电

泳结束对胶块染色脱色, 并利用凝胶成像系统获取电泳图

片, 保存为 TIFF 格式。 
1.3.4  全基因组测序  

经检测浓度合格的核酸, 利用全基因组基因文库构

建试剂盒以及基因文库构建磁珠按照说明书进行基因文库

的构建; 利用 QIAquick PCR Purification 试剂盒依照说明

书对 PCR 产物进行纯化。使用 Illumina 测序平台的 MiSeq
测序仪进行全基因组测序。 

1.4  数据处理 

PFGE 数据使用 BioNumerics 7.6 软件处理成像图谱, 
采用基于条带比较的 DICE 系数衡量各带型间的相似度, 
相似度为 100%则视为同一型别[22]。耐药基因与毒力基因

注释将全基因组测序的 fastqa 格式下机数据 , 利用

MobaXterm服务器引用本地 fastqa格式数据, 输入相关的

指令进行拼接组装。将菌株基因组序列, 通过与在线网站

Center for Genomic Epidemioology 和 VFDB 数据库

(http://www.mgc.ac.cn/VFS)中对基因组耐药基因以及毒

力基因与已知序列进行比对检索, 并对检索数据进行统

计分析。 

2  结果与分析 

2.1  药物敏感试验  

2.1.1  9 株 MRSA 抗生素的耐受情况   
如表 1, 16 种抗生素, 除去 VAN、TEC、RIF、SXT、

DAP、LZD, 其余抗生素都存在耐药菌株。耐药率最高的

为 PEN, 和 E/C, 耐药率达到 100%完全耐药, 其次是 ERY
耐药率 88.89%、第 3 位是 CLI、OXC 和 CFX, 对这 3 种抗

生素的耐药效果一致, 耐药率为 77.78%。对 TET 的耐药率

为 55.56%。对 GEN、LEV、NIT 的耐药率也超过了 20%, 分
别为 33.33%、22.22%和 22.22%。 

 

表 1  9 株食源性 MRSA 的药敏表型分析 
Table 1  Drug susceptibility phenotype analysis of 9 strains of 

food-borne MRSA strains 

抗生素
耐药

株数
耐药率 

/% 
中介

株数
中介率 

/% 
敏感 
株数 

敏感率 
/% 

PEN 9 100 0 0 0 0 

E/C 9 100 0 0 0 0 

ERY 8 88.89 1 11.11 0 0 

CLI 7 77.78 1 11.11 1 11.11 

OXC 7 77.78 0 0 2 22.22 

CFX 7 77.78 0 0 2 22.22 

TET 5 55.56 0 0 4 44.44 

GEN 3 33.33 2 22.22 4 44.45 

LEV 2 22.22 0 0 7 77.78 

NIT 2 22.22 0 0 7 77.78 

VAN 0 0 0 0 9 100 

TEC 0 0 1 11.11 8 88.89 

RIF 0 0 0 0 9 100 

SXT 0 0 0 0 9 100 

DAP 0 0 0 0 9 100 

LZD 0 0 0 0 9 100 

 
2.1.2  多重耐药谱分析   

如表 2, 所有菌株的耐药种类都高达 5 种及以上, 且
耐药谱多样化。9 株 MRSA 具有 8 种不同的耐药谱。有 2
株 MRSA 的耐药谱一致, 其耐药谱为 OXC-ERY-CLI-PEN- 
E/C-CFX, 同时耐 6 种抗生素。其中耐药最多的 1 株 MRSA
同时耐 9 种抗生素。 

 
表 2  9 株 MRSA 的多重耐药谱 

Table 2  Multidrug-resistance spectra of 9 strains of MRSA 

菌株编号 耐药谱 

NX15012 ERY-CLI-LEV-PEN-E/C 

NX15070 OXC-ERY-CLI-LEV-GEN-PEN-E/C-CFX 

NX15072 ERY-CLI-TET-PEN-E/C 

NX16081 OXC-ERY-CLI-TET-GEN-PEN-E/C-CFX 

NX17019 OXC-ERY-CLI-PEN-E/C-CFX 

NX17293 OXC-TET-PEN-E/C-CFX 

NX18024 OXC-ERY-CLI-PEN-E/C-CFX 

NX19035 OXC-ERY-TET-PEN-E/C-CFX 

NX20050 OXC-ERY-CLI-TET-GEN-PEN-E/C-CFX-NIT 



第 5 期 沈  梅, 等: 宁夏地区部分食源性耐甲氧西林金黄色葡萄球菌分子分型、耐药特征及毒力基因分析 265 
 
 
 
 
 

2.2  PFGE 聚类分析 

对 9 株 MRSA 菌株用 SmaI 酶切电泳。不同菌株条

带数从 15~18 条不等, 利用 BioNumerics 7.6 分析软件进

行聚类, 如图 1。将相似度在 85%以上且菌株数量大于 2
株及以上的作为一个聚类簇, 则 9 株 MRSA 可以分为 3
簇 (A~C)和 8 个 PFGE 型别。 9 株菌株相似系数均

80%~100%之间。其中 B 簇 2 株分别来自 2018 和 2019 年

的餐饮食品类样本具有 100%同源性。A 簇为 2 株来自于

2015 年的肉与肉制品和 2017 年的餐饮食品。C 簇是 5 株, 

来源为 2015 年的肉与肉制品, 2016、2017 和 2020 年的地

方特色食品。 

2.3  全基因组测序聚类分析(MLST 分型) 

MLST 分型是基于 7 个管家基因(arcC, aroE, glpF, 
gmk, pta, tpi, yqiL)的等位基因号确定菌株的 ST 型别。通过

PubMLST 数据库录入测序拼接后的数据, 进行在线比对分

析得到每株独有的 ST 型。9 株 MRSA 菌株分 4 种不同的 ST
型别, 其中占比最大的是 ST59 型菌株, 共有 6 株占 67%以

上。其次为 ST3355 型、ST7 型、ST965 型各一株, 见表 3。 
 

 
 

图 1  PFGE 聚类分析图 
Fig.1  Cluster analysis diagram of PFGE 

 
表 3  9 株 MRSA 的 MLST 分型 

Table 3  MLST typing of 9 strains of MRSA 

菌株编号 ST 分型 

NX15012 ST59 

NX15070 ST965 

NX15072 ST7 

NX16081 ST59 

NX17019 ST59 

NX17293 ST59 

NX18024 ST59 

NX19035 ST3355 

NX20050 ST59 

 
2.4  耐药基因分析  

9 株食源性 MRSA 基因中含有大量抗生素耐药基因

(antibiotic resistance genes, ARGs), 9 个基因组共携带 19 种

耐药基因, 其中 NX15070 基因组含 ARGs 最多为 7 种, 最
少的也为 3 种。菌株携带耐药基因与耐药表型基本一致但

也存在不同程度差异, 8 株菌株基因组均包含相同的 ARGs
为 2 种 β-内酰胺类耐药基因(mecA、blaZ), 这与耐药表型

基本一致。5 株携带四环素类耐药基因(tetK), 氨基糖苷类

耐药基因[ant(6)-Ia], 和大环内酯类和林克霉素类霉素类

耐药基因(ermB), 但本研究中菌株对大环内脂类抗生素耐

药率高, 而其余几类抗生素的耐药率并不高。还有几个耐

药基因只出现在各别 MRSA 基因组中, 例如氨基糖苷类

[aph(3, )-III] 出 现 在 NX20050, NX15070, NX16081, 
NX17019。氨基糖苷类[aph(2, , )-III]仅出现在 NX15070 中。

酰胺类[cat(pc221)]仅在 NX15070中出现。林可酰胺类(lnuA)
和氨基糖胺类(adaD)仅仅出现在 NX15072 中。而 NX18024
的大环内酯类和林克霉素类霉素类基因与其他都不相同是

[sal(A)], 见表 4。 

2.5  毒力基因分析  

利用 MobaXterm v23.0 软件通过 VFDB 数据库的注

释功能, 获得每个基因组毒力因携带情况。对 MRSA 菌

株进行毒力基因分析统计 ,  再整理数据形式 ,  利用

TBtoolv 2.110 绘制热图(图 2)。本研究共 9 株 MRSA, 其
中 NX18024 毒力基因注释无毒力基因的携带。其余菌株

均携带毒力基因, 携带的毒力基因最多的有 65 种, 这些

毒力基因主要是黏附毒素编码基因(fnb、sdr、can、scn、
clfA), 外毒素因子编码基因(set、luk), 胞外酶(ssp、coa、
geh、hysA), 免疫调节因子编码基因(cap、sbi、adsA、hlg)
信息传导(luk、hl、sel、esx、esa)以及与生物膜相关的编

码基因(ica)。红色区域表示对该基因的高水平表达。根据

基因表达情况菌株被分为两大类。第一大类对黏附素编码基

因的表达较低, 其中 NX19035和NX16081携带的毒力基因

完全一致 ,  具有相同的毒力基因谱又被分为一组 ,  而

NX15012 未携带黏附素编码基因(clfA), 以及 NX17019 对

黏附素编码基因(fnbA), NX17293 和 NX20050 外毒素编 



266 食 品 安 全 质 量 检 测 学 报 第 16 卷 
 
 
 
 
 

表 4  9 株 MRSA 菌株耐药基因携带表 
Table 4  Drug resistance gene carrying table of 9 strains of MRSA  

菌株 耐药基因数量 耐药基因 

NX15012 0 未有 

NX15070 7 β-内酰胺类(2)、氨基糖苷类(3)、酰胺类(1)大环内酯类和林克霉素类霉素类(1) 

NX15072 4 β-内酰胺类(1)、氨基糖苷类(1)、林可酰胺(1)、四环素类(1) 

NX16081 6 β-内酰胺类(2)、氨基糖苷类(2)、四环素类(1)、大环内酯类和林克霉素类霉素类(1) 

NX17019 5 β-内酰胺类(2)、氨基糖苷类(2)、大环内酯类和林克霉素类霉素类(1) 

NX17293 3 β-内酰胺类(2)、四环素类(1) 

NX18024 4 β-内酰胺类(2)、大环内酯类和林克霉素类霉素类(2) 

NX19035 3 β-内酰胺类(2)、四环素类(1) 

NX20050 7 β-内酰胺类(2)、氨基糖苷类(3)、四环素类(1)、大环内酯类和林克霉素类霉素类(1) 

 

 
 

图 2  MRSA 毒力基因热图 
Fig.2  Heat map of MRSA virulence gene 

 
码基因(luk) 都有较高表达水平又被划分为不同的组。第

二类是对黏附素编码基因表达水平高而在免疫调节和信

号传导方面基因表达水平低一些。 

3  讨论与结论 

本研究 9 株食源性 MRSA 药敏结果表型显示对 PEN
的耐药率最高, 其次是青霉素类, 大环内酯类, 喹诺酮类, 
这与周银娣等[23]报道的 MRSA对耐药性基本一致, 但又略

有差异。这可能与不同地区长期使用抗生素药物习惯不同

导致, 同时也可能与不同来源标本中菌株耐药存在差异有

关。VAN 常作为治疗 MRSA 的最后防线[24‒25], 但由于药物

的过量使用, 有些地区出现了耐 VAN 金黄色葡萄球菌。而

本研究发现食源性 MRSA 菌株对 VAN 很敏感、同时对

DAP、替可拉宁、利福平、复方新诺明, 利奈唑胺等抗生

素的也非常敏感, 敏感率甚是至为 100.0%, 未见耐药。这

也与大多数研究者的结果一致[26‒27]。由此可见, 这几种药

物仍可作为最后的防线用来治疗 MRSA 的感染。因此继续

保持对抗生素耐药情况的监测以及重点对这几种药物进行

长期监测可以为临床治疗用药提供坚实的理论依据。 

随着抗生素在各种场所广泛使用, 菌株对抗生素出

现了多重耐药的现象, 本研究 9 株 MRSA 菌株均呈现多重

耐药, 耐药谱数量由 5 种到 9 种之多。沈聪等[3]研究发现

鸡场周边土壤中喹诺酮类抗生素含量增加。韩国一养猪场

土壤中也检测到大量抗生素残留[28], 抗生素的大量使用不

可避免造成菌株的耐药情况的上升。本研究结合测序技术

通过对耐药基因携带情况进行分析发现, 大部分菌株均携

带耐药基因, 携带耐药基因的数量多, 达 19 种, 且菌株携

带基因种类不一致。其中一株就携带 7 中耐药基因涉及 4
大类抗生素。携带耐药基因数量较多的为 β-内酰胺类和氨

基糖苷类为 2~3 类, 其余大环内酯类和林可霉素类、四环

素类林可酰胺和酰胺类均只有一个耐药基因。菌株耐药基

因的携带与菌株的耐药表型基本保持一致。9 株食源性

MRSA 中仅有一株不携带任何耐药基因, 其原因可能是所

引用的数据库没有相关信息, 亦或者是这株菌的耐药基因

发生缺失, 随着基因组学技术的发展这个问题会进一步得

到解答。 
金黄色葡萄球菌的 ST 型别非常丰富, 多达上千种, 

并且在不停的增加中[5,18,28]。欧洲地区最主要的 CA-MRSA 
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克隆是 ST80, 其次是 ST5、ST8、ST30 和 ST59。亚洲最

流行的 CA-MRSA 克隆是 ST59[5]。本研究发现 9 株食源性

MRSA 菌株有 4 个型别, 其中 67%以上型别为 ST59, 其次

是 ST965 型、ST3355 型和 ST7 型。这提示本地的食源性

MRSA 种群结构多样化, 食源性 MRSA 的主要克隆可能是

ST59。不同的种类样本均有 ST59 型 MRSA 检出, 这与李

兵兵等 [4]报道的临床分离金黄色葡萄球菌以主要克隆株

ST59、ST398 和 ST1 为主, 以及 CUI 等[29]报道的青海地区

猪源 MRSA 以 ST398 和 ST59 相似。ST59 是社区获得性

传染中的主要型别, 但是食源性 MRSA 是否通过食物链传

导, 加剧社区获得性金黄色葡萄球菌 ST59 型的感染仍需

进一步实验支持和研究[20,30]。 
脉冲场凝胶电泳技术以其分辨力高, 目前广泛应用。

它主要被用于疾病的暴发和溯源中[31]。主要是依据 PFGE
图谱条相似系数带判定菌株的亲缘关系。本研究结果显示

9 株 MRSA 中均可以被 SmaI 限制性内切酶酶切, 9 株

MRSA 菌株依据条带相似性分为 3 簇, 8 种型别, 其带型呈

现多样性, 无明显优势带型。有两株菌株条带一致, 但通

过聚类分析它被分不同的两簇中, 而条带不同的两株菌却

被聚为一类。这与吴健灏等[19]的研究结果不同类型的食品

有 100%同源性, 不同年份的食品也有 100%同源性结果相

似。与宋明辉[15]的研究结果一致来自同一克隆系却被分在

相距较远的两簇。来自不同来源的菌株显示有 100%的同

源性, 揭示各食品之间有交叉污染。并且依据条带的同源

性发现, 食品中还存在持续污染的情况。此外还发现, 同
源性高的菌株, 携带的耐药基因也相似度高。导致这种情

况产生的原因有: (1)可能与餐饮工作人员生熟案板不分开; 
(2)餐饮单位工作卫生不干净; (3)生产食品的工作人员也是

食品污染的源头之一。 
细菌在生长繁殖过程中产生许多种致病因子, 这些

致病因子导致细菌的感染发生甚至严重。90%的金黄色葡

萄球菌引起的食物中毒事件与其产生毒素有关[17,31]。一

些毒力因子被推测可能促进金黄色葡萄球菌的人体定

殖, 比如肠毒素基因 sec 和 egc locus[15]。还有一些黏附

因子, 如 clfB, fnbA 和 sas 也被报道参与定殖过程[32]。

MRSA 也不例外, 也同时携带多种致病因子。一株食源

性菌株携带 20 多种黏附相关基因[5], 了解这些致病因子

的分布特点, 有助于对疾病的预防和控制。本研究中 9
株 MRSA 菌株携带的毒力基因有 fnb、can、scn、set、
luk、coa、geh、cap、sbi、adsA、hlg、luk、hla、sel、
esx、esa、ica 等 65 种毒力基因。它们作用分别为编码

菌株黏附素、外毒素、胞外酶、免疫调节因子和生物膜

形成有关基因, 还有些基因参与信号传导。其中黏附因

子在细菌感染中起重要作用 , 促使细菌定植 , 并逃避宿

主免疫系统的攻击。细菌黏附后, 通过特异性和非特异

性结合 , 使细菌聚集在一起 , 形成生物膜 , 生物膜的存

在大大提高了细菌对抗菌药物的耐药性 [19,29], 增加了细

菌产生多重耐药的可能性 , 给临床治疗带来莫大的困

难。不同的细菌生物膜形成的能力各不相同, 因此对细

菌介导生物膜形成的因子 , 以及致病因子进行检测 , 能
够给预防和治疗疾病提供必要措施。针对各类因子的靶

点进行药物研究 , 干扰或阻断致病因素的形成 , 为临床

治疗提供理论依据。 
综上所述, 本研究通过药物敏感试验、PFGE 分子分

型以及全基因组测序技术, 分析食源性 MRSA 耐药基因以

及毒力基因特征, 补充了食源性 MRSA 研究数据的信息, 
为预防和控制 MRSA 的感染提供了理论依据, 同时为临床

治疗 MRSA 用药给予指导。 
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