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摘要：【目的】为了解我国猪源苯唑西林敏感 -mecA 阳性金黄色葡萄球菌 (Oxacillin-susceptible，

mecA-positive Staphylococcus aureus，OS-MRSA)的流行情况、菌株分子特征及耐药性，本研究对我国中

西部 4 个省份(甘肃、陕西、河南和广西)的 9 个规模化养猪场进行鼻腔拭子样本采集。【方法】运用 PCR

扩增 nuc 和 mecA 基因及苯唑西林耐药性检测对 OS-MRSA 菌株进行分离鉴定。然后对分离所得的

OS-MRSA 菌株进行 26 种毒素编码基因、16 种抗生素耐药性以及 spa、MLST 和 SCCmec 分型检测。【结

果】结果表明，采集的 884 份样本中，67 份样本 7.6% (67/884)分离到金黄色葡萄球菌，包括 50 株甲     

氧西林敏感菌株(Methicillin-sensitive Staphylococcus aureus，MSSA)、8 株苯唑西林耐受-mecA 阳性金黄

色葡萄球菌(Oxacillin-resistant mecA-positive, OR-MRSA)和 9 株 OS-MRSA 菌株。26 种被检毒素编码基

因中有 9 种毒素编码基因被检出，其中 hla 基因检出率最高，其次为 hld、hlb、hlg、sei、sem、seg、sen

和 seo。此外，67 株分离株中仅有 16 株携带肠毒素编码基因，其中 OR-MRSA 和 OS-MRSA 菌株分别

占 37.5% (6/16)和 50.0% (8/16)，且携带毒素编码基因的菌株克隆型均为 ST9-t899。16 种所测试抗生素

中，菌株对 12 种抗生素表现为耐药，其中 MSSA、OR-MRSA 和 OS-MRSA 分离株分别主要对 1–8、10–12

和 7–11 种抗生素耐药。所有分离株共有 4 种克隆型 ST398-t571、ST9-t899、ST398-t034 和 t11241，其

中 ST9-t899 为 MRSA 菌株唯一克隆型和 ST398-t571 为 MSSA 优势克隆型。除 4 株分离株未检测到

SCCmec 分型外，IVb (76.5%，13/17)是 MRSA 分离株的唯一分型。【结论】结果表明，我国猪源 MRSA

分离株对苯唑西林药物敏感性发生了改变，出现了较多的苯唑西林敏感菌株。此外，MSSA 和 MRSA

分离株优势克隆型分别为 ST398-t571 和 ST9-IVb-t899。研究还发现，克隆型与毒素编码基因有显著相

关性，携带毒素编码基因的菌株克隆型均为 ST9-t899。通过了解我国猪源 MSSA、OR-MRSA 和 OS-MRSA
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的流行、分子特征和耐药性，可以为我国猪源金黄色葡萄球菌的防控提供数据支持。 

关键词：OS-MRSA，毒素编码基因，耐药性，分子分型 

 

金黄色葡萄球菌作为一种重要的人畜共患病

原菌，极易通过动物传播给人类[1–2]，也可通过动

物源性食品传播给人类[3–4]。甲氧西林耐药金黄色

葡 萄 球 菌 (Methicillin-resistant Staphylococcus 

aureus, MRSA)被定义为携带 mecA 基因或苯唑西

林 MIC 值≥4 µg/mL，是一类严重威胁人类健康

的多重耐药病原菌[5–6]。然而，苯唑西林作为耐甲

氧西林金黄色葡萄球菌检测的指示药物，已出现

MRSA 菌株对苯唑西林抗生素敏感的报道[7–9]。近

些年，苯唑西林敏感-mecA 基因阳性的金黄色葡萄

球 菌 (Oxacillin-susceptible ， mecA-positive 

Staphylococcus aureus，OS-MRSA)在医院、动物及

食物中频繁被报道，已经引起人们的关注[7–8]。因

此，菌株通过苯唑西林耐药表型定义 MRSA，很

容易造成 MRSA 菌株的漏检[9–10]。由于 mecA 基因

的存在，在抗生素的压力下易引发超耐药 MRSA

变异菌株的出现[9]。而猪作为金黄色葡萄球菌的重

要储库，在养殖过程中很容易传播给人类[4,11]。目

前，在我国猪源 OS-MRSA 的流行及其分子特性

还鲜有报道。为提高对我国猪源 OS-MRSA 分离

株的认识，本研究对我国中西部 4 个省份(甘肃、

陕西、河南和广西)的 9 个规模化养猪场进行猪源

金黄色葡萄球菌的分离，进一步了解当前我国猪

源 OS-MRSA 的流行情况。进而对 OS-MRSA 分

离株进行毒素编码基因、分子分型和耐药性检测，

来了解 OS-MRSA 分离株的特性，为我国生猪卫

生安全提供数据支持。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  样本来源：本研究对我国甘肃、陕西、河

南和广西 4 个省份 9 个规模化养猪场进行猪鼻腔

拭子样本收集，共收集鼻腔拭子样本 884 份(表 1)。 

1.1.2  主要试剂：胰蛋白胨大豆琼脂(tryptic soy 

agar，TSA)、胰蛋白胨大豆肉汤(tryptic soy broth，

TSB)、甘露醇氯化钠琼脂、Baird-Parker 基础培养

基、亚碲酸盐卵黄增菌液、缓冲蛋白胨水(buffered 

 

表 1.  样品类型和数量 

Table 1.  Sample types and quantities 
Provinces Pig farm Sampling time (Years. Months. Day) Sites No. of the nasal swabs

Shaanxi Z-1 2019.11.15 Xianyang 72 

Z-3 2019.12.29 Fufeng 60 

Z-6 2020.09.03 Tongchuang 97 

Z-8 2020.09.11 Yulin 89 

Henan Z-2 2019.12.15 Zhoukou 106 

Z-4 2019.12.30 Zhoukou 174 

Guangxi Z-5 2020.01.15 Nanning 200 

Gansu Z-7 2020.09.11 Lanzhou 43 

Z-9 2020.09.12 Lanzhou 43 

Total    884 
 
 
 
 
 
 
 



张鹏飞等 | 微生物学报, 2021, 61(11) 3609 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

peptone water，BPW)、7.5%氯化钠肉汤和 Mueller- 

Hinton 琼脂(Mueller-Hinton agar，MHA)等购自青

岛高科园海博科技生物技术有限公司；氯化钠购

自广东光华科技股份有限公司；Biospin 细菌基因

组 DNA 提取试剂盒购自杭州博日科技有限公司，

PCR 所用试剂购自南京诺唯赞生物科技有限公司

(Vazyme)；药敏试验中 16 种待测抗生素标准品均

购自北京索莱宝科技有限公司；引物均由北京奥

科鼎盛生物科技有限公司合成。 

1.1.3  仪器与设备：恒温振荡培养摇床购自上海

智成分析仪器制造有限公司，隔水式恒温培养箱

购自上海精宏实验设备有限公司，PCR 仪和凝胶

成像购自美国伯乐(Bio-Rad)公司，超纯水机购自

四川优普超纯科技术有限公司，高压灭菌锅购自

上海申安高压仪器设备有限公司。 

1.2  样本采集和处理 

用浸润无菌生理盐水的无菌棉签在猪鼻腔处

进行样本收集。接着，去除棉签人体接触部位，

保存于 10 mL 无菌离心管中，记录样品相关信息，

低温运送至实验室。 

1.3  OS-MRSA 菌株的分离鉴定 

参照 Wang 等描述的方法[12]对样本中金黄色

葡萄球菌进行分离鉴定。接着对筛选的菌株，进

行 nuc 和 mecA 基因扩增。nuc 和 mecA 扩增均为

阳性的菌株，继续进行苯唑西林敏感性检测。其

中苯唑西林敏感的菌株为 OS-MRSA 菌株，苯唑

西 林 耐 受 的 菌 株 本 研 究 定 义 为 OR-MRSA 

(Oxacillin-resistant mecA-positive，OR-MRSA)。最

后将所有菌株保存于–80 °C 冰箱待用。 

1.4  DNA 提取 

将分离株接种至无菌 TSB 培养液于恒温振荡

摇床 220 r/min、37 °C 振荡培养 16 h，取 1 mL 细

菌培养液于无菌 EP 管内，12000 r/min 离心 2 min，

弃上清液，余下操作严格按 Biospin 细菌基因组

DNA 提取试剂盒说明书进行。最后将提取的 DNA

模板于–20 °C 冰箱保存。 

1.5  毒素编码基因及耐药基因检测 

运用 PCR 技术对所有菌株进行 26 种毒素编

码基因扩增，包括 21 种肠毒素编码基因(sea、seb、

sec、sed、see、seg、seh、sei、sej、sek、sel、sem、

sen、seo、sep、seq、ser、ses、set、seu 和 sev)、

4 种溶血素编码基因(hla、hlb、hld 和 hlg)和杀白

细胞素编码基因(pvl)。 

1.6  耐药性检测 

参照美国临床实验室标准化委员会(Clinical 

and Laboratory Standards Institute，CLSI)推荐的琼

脂稀释法对 67 株分离菌株进行 16 种常用抗生素

耐药性试验。具体使用药物及用药浓度见表 2。此

外，药敏试验质控菌株为金黄色葡萄球菌 ATCC 

29213 和大肠杆菌 ATCC 25922。 

1.7  分子分型 

所有金黄色葡萄球菌分离株均进行葡萄球菌

A 蛋白(Staphylococal protein A，spa)和多位点序列

分型(multilocus sequence typing，MLST)。MLST

分型：通过对 7 个管家基因(arcC、aroE、glpF、

gmk、pta、tpi 和 yqiL)进行扩增、测序，对测序结

果 通 过 金 黄 色 葡 萄 球 菌 MLST 数 据 库

(http://saureus.mlst.net/)比对获得 ST 型。Spa 分型：

通过扩增 spa 基因并对扩增产物进行测序，将序

列通过金黄色葡萄球菌 spa 数据库(https://www. 

spaserver.ridom.de/)比对分析，获得 spa 分型。此

外，参照 Zhang 等介绍的方法[13]，采用多重 PCR

法对 MRSA 分离株进行葡萄球菌盒染色体分型

(Staphylococcal chromosome cassette mec，SCCmec)。 
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表 2.  药敏测定用抗生素及耐药折点 

Table 2.  Antibiotics and breakpoints of drug-resistance 

Antibiotic Abbreviation Minimum inhibitory concentration/(µg/mL) 

Erythromycin ERY 8 

Cefoxitin FOX 8 

Amoxicillin/clavulanic acid A/C 8/4 

Vancomycin VAN 16 

Tetracyclines TET 16 

Chloramphenicol CHL 32 

Penicillin PEN 0.25 

Oxacillin OXA 4 

Gentamicin GEN 16 

Trimethoprim/sulfamethoxazole T/S 4/76 

Linezolid LZD 8 

Ampicillin AMP 0.5 

Cefoperazone FOP 64 

Amikacin AMK 64 

Rifampin RIF 4 

Ciprofloxacin CIP 4 

 

1.8  数据统计与分析 

采用 GraphPad Prism 7.0 进行图形绘制；采用

Minitab15 软 件 对 试 验 数 据 进 行 卡 方 (χ2) 检 验

(P<0.05，差异显著)。 

2  结果和分析 

2.1  OS-MRSA 菌株流行情况 

如表 3 所示，对 4 省份生猪养殖场收集到的

884 份样本进行选择培养和 nuc 基因鉴定，发现

67 份(7.6%，67/884)样本检出金黄色葡萄球菌，其

中陕西省样本检出率最高为 16.7% (53/318)，其次

为广西壮族自治区 4.5% (9/200)、河南省 1.8% 

(5/280)和甘肃省 0.0% (0/86)。 

对 67 株 nuc 阳性金黄色葡萄球菌进行 mecA

基因鉴定，17 株菌株检测为 mecA 基因阳性。此

外，对 17 株 mecA 阳性菌株进行苯唑西林耐药性

检测，发现 9 株分离株对苯唑西林敏感，即本次 
 

表 3.  猪源 MSSA、OR-MRSA 和 OS-MRSA 在 4 省中的流行情况 

Table 3.  Prevalence of MSSA, OR-MRSA and OS-MRSA of pig origin in four provinces, China 

Provinces 

Number (%) of MSSA, OR-MRSA and OS-MRSA positive samples
in different provinces Total 

No. of samples MSSA OR-MRSA OS-MRSA 

Shanaxi 318 45(14.2) 6(1.9) 2(0.6) 53(16.7) 

Henan 280 4(1.4) 1(0.4) 0(0.0) 5(1.8) 

Guangxi 200 1(0.5) 1(0.5) 7(3.5) 9(4.5) 

Gansu 86 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0) 

Total 884 50(5.7) 8(0.9) 9(1.0) 67(7.6) 
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试 验 52.9% (9/17) mecA 基 因 阳 性 菌 株 为

OS-MRSA 菌 株 。 其 中 陕 西 省 分 离 到 2 株

OS-MRSA 菌株，占样本的 0.6% (2/318)和本省金

黄色葡萄球菌分离株的 3.8% (2/53)，广西壮族自

治区分离到 7 株，占样本的 3.5% (7/200)和本省金

黄色葡萄球菌分离株的 77.8% (7/9)，河南和甘肃

省未有 OS-MRSA 菌株检出。 

2.2  毒素编码基因检出情况 

如图 1 所示，26 种被检毒素编码基因中仅有 9

种毒素编码基因被检出(seg、sei、sem、sen、seo、hla、

hlb、hld 和 hlg)。其中，hla 基因检出率最高(98.5%，

66/67)，其次为 hld (95.5%，64/67)、hlb (68.7%，46/67)、

hlg (37.3%，25/67)、sei (23.9%，16/67)、sem (23.9%，

16/67)、seg (10.4%，7/67)、sen (10.4%，7/67)和    

seo (6.0%，4/67)。MRSA 分离株肠毒素编码基因的

携带率明显高于 MSSA 分离株。其中携带肠毒素

编码基因的菌株中，6 株为 OR-MRSA，8 株为

OS-MRSA 菌株和 2 株为 MSSA 菌株。 

2.3  菌株耐药情况 

如表 4 所示，所有分离株至少对 1 种抗生素

耐药。其中，甲氧苄啶/磺胺甲恶唑的耐药最为普

遍，耐药率达 98.5% (66/67)，其次为四环素、环丙 
 

 
 

图 1.  MSSA、OR-MRSA 和 OS-MRSA 分离株毒素编

码基因检出率 

Figure 1.  The detection rates of toxin-encoding genes 
in MSSA, OR-MRSA and OS-MRSA isolates. 

沙星和青霉素 89.6% (60/67)、氨苄西林 83.6% 

(56/67)、红霉素 77.6% (52/67)、庆大霉素 58.2% 

(39/67)、阿莫西林/克拉维酸 35.8% (24/67)、头孢

哌酮 26.9% (18/67)、头孢西丁 25.4% (17/67)、苯

唑西林 11.9% (8/67)和氯霉素 9.0% (6/67)。所有分

离株均对利福平、万古霉素、阿米卡星和利奈唑

胺敏感。如图 2 所示，OR-MRSA 分离株的耐药性

强于 OS-MRSA 和 MSSA 分离株，分别对 10–12、

7–11 和 1–8 种所测抗生素耐药。此外，MRSA 分

离株对苯唑西林、头孢西丁、头孢哌酮、氯霉素、

阿莫西林/克拉维酸和庆大霉素抗生素耐药率显著

高于 MSSA 分离株(P<0.05)。 
 

表 4.  MSSA、OR-MRSA 和 OS-MRSA 菌株药物敏感性 

Table 4.  Antimicrobial susceptibility of MSSA, 
OR-MRSA and OS-MRSA isolates 

Abbreviation
MSSA 
(n=50) 

MRSA 
Total 
(n=67)

P-valueOR-MRSA 
(n=8) 

OS-MRSA 
(n=9) 

AMP 42(84.0) 8(100.0) 6(66.7) 56(83.6) ＞0.05

ERY 36(72.0) 8(100.0) 8(88.9) 52(77.6) ＞0.05

TET 43(86.0) 8(100.0) 9(100.0) 60(89.6) ＞0.05

OXA 0(0.0) 8(100.0) 0(0.0) 8(11.9) 0.000

FOX 0(0.0) 8(100.0) 9(100.0) 17(25.4) 0.000

FOP 1(2.0) 8(100.0) 9(100.0) 18(26.9) 0.000

CHL 0(0.0) 1(12.5) 5(55.6) 6(9.0) 0.000

CIP 45(90.0) 7(87.5) 8(88.9) 60(89.6) ＞0.05

RIF 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0)

VAN 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0)

T/S 49(98.0) 8(100.0) 9(100.0) 66(98.5) ＞0.05

A/C 9(18.0) 7(87.5) 8(88.9) 24(35.8) 0.000

PEN 45(90.0) 8(100.0) 7(77.8) 60(89.6) ＞0.05

GEN 23(46.0) 8(100.0) 8(88.9) 39(58.2) 0.001

AMK 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0)

LZD 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0) 0(0.0)

AMP: ampicillin; ERY: erythromycin; TET: tetracyclines; OXA: 
oxacillin; FOX: cefoxitin; FOP: cefoperazone; CHL: 
chloramphenicol; CIP: ciprofloxacin; RIF: rifampin; VAN: 
vancomycin; T/S: trimethoprim/sulfamethoxazole; A/C: 
amoxicillin/ clavulanic acid; PEN: penicillin; GEN: gentamicin; 
AMK: amikacin; LZD: linezolid. 
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图 2.  MSSA、OR-MRSA 和 OS-MRSA 分离株耐药种数 

Figure 2.  The number of resistance drugs in MSSA, 
OR-MRSA and OS-MRSA isolates. 
 

2.4  分子分型 

对 4 省份 67 株分离株进行 spa 和 MLST 分型，

结果如图 3-A 所示。所有分离株共有 4 种克隆型，

其中 ST398-t571 (62.7%，42/67)为优势克隆型，其

次为 ST9-t899 (28.4%，19/67)、ST398-t034 (7.5%，

5/67)和 t11241 (1.5%，1/67)。MSSA 和 MRSA 分

离株克隆型存在明显差异，MRSA 菌株仅有 1 种

克隆型 ST9-t899，且占 ST9-t899 分子型菌株的

89.5% (17/19)，MSSA 菌株共有 4 种克隆型，

ST398-t571 为 优 势 克 隆 型 (84.0% ， 42/50) ， 且

ST398-t571/t034 克隆型菌株均为 MSSA 菌株。50

株 MSSA 分离株中，陕西省分离株共有 3 种克隆

型：ST398-t571 39 株、ST398-t034 5 株和 ST9-t899 

1 株，河南省 ST398-t571 3 株和 ST9-t899 1 株，广

西省 t11241 1 株。对 17 株 MRSA 分离株进行

SCCmec 分型，除 4 株分离株分型未检出外，其余

菌株分型均为 IVb 型(76.5%，13/17)(图 3-B)。此外，

克隆型与菌株毒素编码基因的携带情况有显著相

关 性 ， 携 带 毒 素 编 码 基 因 的 菌 株 克 隆 型 均 为

ST9-t899 (图 4)，包括陕西省 7 株、河南省 1 株和

广西省 8 株。 

 
 

图 3.  MSSA，OR-MRSA 和 OS-MRSA 菌株分子分型检

出结果 

Figure 3.  The detection results of molecular types in 
MSSA, OR-MRSA and OS-MRSA isolates. A: ST-spa 
clones; B: SCCmec typing. 

 

 

 
图 4.  不同克隆型菌株毒素编码基因携带个数 

Figure 4.  The number of toxin-encoding genes in 
different clone types isolates. 
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3  讨论 

食源性动物猪是众所周知的金黄色葡萄球菌

的重要储库，人通过接触动物而感染金黄色葡萄

球菌的报道屡见不鲜[4,11]。近些年，随着抗生素使

用的变化，细菌对部分药物敏感性也发生了改变。

作为耐甲氧西林金黄色葡萄球菌检测的指示药  

物苯唑西林，已有部分 MRSA 菌株对苯唑西林敏

感[7,9,14]。由于其 mecA 基因的存在，在抗生素选择

中易引发超耐药 MRSA 变异菌株的出现[9]。因此，

对于 OS-MRSA 的出现，需引起关注。 

在本研究中，对我国中西部 4 个省份 9 个规

模化养猪场 MRSA 的流行和分子特征进行调查，

共收集样本 884 份，陕西、河南、广西和甘肃省

MRSA 检出率分别为 2.5%、0.4%、4.0%和 0.0%，

接近于日本(0.9%)[15]、马来西亚(1.4%)[16]和韩国

(3.2%)[17]的报道。然而，这一结果远低于樊润

(10.8%)和许思遥(18.3%)等分别对河南、四川省猪

鼻腔中 MRSA 检出率的报道[18–19]。Li 等报道，生

猪饲养过程中密度、抗菌药物使用和管理制度等

方面都会影响菌株的定殖[20]。造成样本 MRSA 较

低检出率也可能是不同省份样本数量及饲养场不

均一和河南、广西和甘肃样本均通过邮寄方式运

输到实验室，运输过程中造成目标菌株的死亡。

此外，本次 9 株 mecA 基因阳性菌株对苯唑西林敏

感，为 OS-MRSA 菌株。据我们所知，这是首次

进行我国生猪鼻腔样本中 OS-MRSA 菌株的监测。

前期研究中，实验室已经在猪肉及其制品中检测

到 OS-MRSA 分离株[7,21]。Luo 等也报道了在进口

肉制品中也检测到了 OS-MRSA 菌株[22]。目前，

关于食源性动物和动物食品中 OS-MRSA 的报  

道还比较少，但不能忽视通过食物链进行传播的

可能。 

对分离株进行毒素编码基因检测，发现分离

株毒素编码基因的携带率较低，仅仅携带 seg、sei、

sem、sen、seo、hla、hlb、hld 和 hlg 基因。值得

注 意 的 是 ， 携 带 肠 毒 素 编 码 基 因 的 菌 株 均 为

ST9-t899 克隆型菌株。这一结果与此前报道的

ST9-t899 克隆型菌株主要携带 egc 基因簇基因

(seg、sei、sem、sen 和 seo)[4,23]相一致。此外，本

研究中 ST398-t571/t034 克隆型菌株不携带任何肠

毒素编码基因，这与 Mama 等的报道[24]相似。但

不同于 Li 等[25]和 Li 等[26]报道的 ST398 菌株也携

带 seb 和 seg 肠毒素编码基因等。比较 OR-MRSA

和 OS-MRSA 菌株毒素编码基因的检出结果发现，

OR-MRSA 较 OS-MRSA 分离株毒素编码基因的

携带率高，其中 62.5%的 OR-MRSA 菌株同时携

带 seg-sei-sem-sen 基因，而 OS-MRSA 菌株 seg 和

sen 基因携带率仅为 11.1%。据报道，SE/SEl 基因

可 以 在 移 动 遗 传 元 件 (mobile genetic elements, 

MGEs)传播[27]。是否由于调节菌株苯唑西林耐药

性元件 bla 系统(blaI-blaR1-blaZ)的缺失造成部分

毒素编码基因缺失，需进一步考证。此外，在本

研 究 中 ， 3 株 菌 株 携 带 完 整 egc 基 因 簇 基 因

(seg-sei-sem-sen-seo)和 13 株携带不完整 egc 基因

簇基因(seg-sei-sem-sen、sei-sem 和 sei-sem-seo)。

近些年，关于金黄色葡萄球菌分离株携带较多新

型肠毒素编码基因的报道在增多[4,28,29]。虽然新型

肠毒素不是引发食物中毒的主要原因，但这种潜

在引发食物中毒的风险不容忽视。 

据世界卫生组织统计，每年约有 12000 t 和

900 t 抗生素分别作为饲料添加剂和食源性动物治

疗药物[30]。随着抗生素在动物养殖中的大量使用，

分离自动物源金黄色葡萄球菌耐药性也逐年增

强，尤其是耐甲氧西林金黄色葡萄球菌[31]。在本

研究中，测试的分离株除对利福平、阿米卡星、
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万古霉素和利奈唑胺敏感外，对其余 12 种抗生素

均 表 现 为 不 同 程 度 的 耐 受 ， 其 耐 药 率 在

11.9%–98.5%。且超过 50.0%的分离株不仅对 β-

内酰胺类抗生素耐药，对大环内酯类、喹诺酮类、

磺胺类和氨基糖苷类非 β-内酰胺类抗生素也有较

强耐药性。这与国内外的报道[20,31–32]相似。猪作

为我国主要的食源性动物，其超耐药菌株的出现

和传播，对人类健康存在较大威胁。此外，在本

研究中发现 mecA 阳性菌株对苯唑西林敏感而对

头孢西丁耐受，该结果与此前报道的 MRSA 分离

株对苯唑西林和头孢西丁均耐受[12,23]不一致。值

得注意的是，OS-MRSA 暴露于苯唑西林抗生素环

境中可迅速产生高水平的苯唑西林耐药亚克隆[33]。

迄今为止，OS-MRSA 对苯唑西林的低耐药性还没

有一个确定的结论。Quijada 等报道，bla 系统

(blaI-blaR1-blaZ)的缺失或者突变会下调 mecA 基

因的表达，进而影响 MRSA 菌株对苯唑西林的耐

药性[9]。然而，Chen 等发现 OS-MRSA 对苯唑西

林的低耐药可能与 mecA 启动子内的核苷酸取代

有关，第 7 位置的鸟嘌呤被胸腺嘧啶取代和第 33

位置胞嘧啶被胸腺嘧啶取代均可下调 mecA 基因

的转录水平[34]。除 mecA 外的其他因素，如缺乏青

霉素结合蛋白 4 (PBP4)和 Fem 酶活性，也对苯唑

西林的敏感性发挥重要作用[35–36]。目前，头孢西

丁被认为是比苯唑西林更好的 mecA 存在的预测

因子[37]，Liu 等试验也证实了这一结果[38]。但也存

在头孢西丁敏感、mecA 阳性菌株。因此，对于

OS-MRSA 的检测，应将基因和耐药表型协同检

测。由于 mecA 基因的存在，不能忽视在抗生素选

择中易引发超耐药 MRSA 变异菌株的出现[9]。 

对 50 株 MSSA 和 17 株 MRSA 进行 spa、ST

和 SCCmec 分型，发现猪源金黄色葡萄球菌克隆

型比较单一，共有 4 种克隆型 ST398-t571/034、

ST9-t899 和 t11241。众所周知，ST9-IVb-t899 为我

国猪源 MRSA 的主导克隆型[4,31]，本次检测到的

OS-MRSA 菌株克隆型也均为 ST9-t899。此外，

CC398 LA-MRSA 作为欧洲牲畜流行的主要克隆

型菌株[39]，尤其是在猪和猪源食品中，在我国猪

源样本中也有报道[4]。不同的是，我国猪源 CC398

主要为 mecA 阴性菌株，与本次研究结果一致，

CC398 克隆型菌株均为甲氧西林敏感菌株。欧洲

CC398 克隆型菌株 spa 型主要为 t034 和 t011[11,40]，

而本次研究 spa 型主要为 t571 (89.4%，42/47)。这

与国内 CC398 克隆型菌株 spa 型主要为 t571[25]相

一致。与 ST9-t899 型菌株相比，CC398 型菌株感

染性更强，由 CC398 型菌株造成人类感染的报道

逐年增多[24,41]。值得注意的是，已有 ST9-t899 和

ST398-t571/034 克隆型菌株在食物中检出的报  

道[25,42–43]。虽然分离株的真实致病性尚不清楚，

但其通过食物链传播的风险不能被忽视，尤其是

通过未煮熟的食物。 

4  结论 

本研究通过对我国中西部省份(甘肃、陕西、

河南和广西)9 个猪养殖厂进行 MSSA 和 MRSA 的

流行及分子特征检测，发现猪鼻腔普遍存在金黄

色葡萄球菌的定植。此外，MRSA 分离株毒素编

码基因携带数和耐受抗菌药物数要高于 MSSA 分

离株。相同的是 MRSA 主导克隆型仍为 ST9-t899，

而 MSSA 优势克隆型为 ST398-t571。研究还发现，

克隆型与肠毒素编码基因携带情况有显著相关

性 ， 携 带 肠 毒 素 编 码 基 因 的 菌 株 克 隆 型 均 为

ST9-t899。随着抗生素使用的改变，菌株耐药性也

发生了变化，出现对苯唑西林抗菌药物敏感的
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OS-MRSA 菌株。猪作为我国主要食用动物之一，

对猪源金黄色葡萄球菌进行监测不应间断，以防

止病原体通过接触或食物链传播给人类。 
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Abstract: [Objective] To investigate the prevalence, molecular characteristics and antibiotic resistance of 

oxacillin-susceptible, mecA-positive Staphylococcus aureus (OS-MRSA) isolates from pigs, we collected samples 

from 9 large-scale pig farms in four central and western provinces of China (Gansu, Shaanxi, Henan and Guangxi). 

[Methods] The OS-MRSA isolates were identified by amplifying nuc and mecA gene and oxacillin susceptibility 

tests. Twenty-six toxin-encoding genes, 16 kinds of commonly used antibiotic resistance and molecular typing (spa, 

MLST and SCCmec) of the isolates were detected. [Results] The results showed that 67 (7.6%, 67/884) of the 884 

samples were contaminated with S. aureus. A total of 67 isolates were isolated, including 50 isolates of 

methicillin-susceptible Staphylococcus aureus (MSSA), 8 isolates of oxacillin-resistant mecA-positive (OR-MRSA) 

and 9 isolates of OS-MRSA. Among the 26 toxin-encoding genes, 9 toxin-encoding genes were detected, and the 

hla gene had the highest detection rate, followed by hld, hlb, hlg, sei, sem, seg, sen and seo. Sixteen isolates that 

carrying the enterotoxin-encoding genes, OR-MRSA and OS-MRSA isolates accounted for 37.5% (6/16) and 50.0% 

(8/16), respectively. The isolates carrying the enterotoxin-encoding genes were all ST9-t899 clone type. Among the 

16 antibiotics tested, the isolates were resistant to 12 antibiotics, among which MSSA, OR-MRSA and OS-MRSA 

isolates were mainly resistant to 1–8, 10–12 and 7–11 antibacterial drugs, respectively. Four clone types 

(ST398-t571, ST9-t899, ST398-t034 and t11241) were identified, among which ST9-t899 was the only clone type 

of MRSA and ST398-t571 was the dominant clone type of MSSA. With the exception of four isolates where 

SCCmec typing was not detected, IVb (76.5%, 13/17) was the only type in MRSA isolates. [Conclusion] To sum 

up, the sensitivity of pig MRSA isolates to oxacillin had changed, and they were generally sensitive to oxacillin. In 

addition, the dominant clone types of MSSA and MRSA strains were ST398-t571 and ST9-t899, respectively. The 

study also found that the clone type is significantly related to the toxin genes carrying status, and the clone type of 

the strain carrying the toxin genes was ST9-t899. Therefore, understanding the prevalence, molecular 

characteristics and drug resistance of MSSA and OS-MRSA from pigs in China can provide data support for the 

prevention and control of Staphylococcus aureus infection for pigs. 

Keywords: OS-MRSA, toxin-encoding genes, antimicrobial resistance, molecular typing 
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