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摘   要：【目的】对大熊猫源肺炎克雷伯菌进行耐药性及分子分型分析，掌握肺炎克雷伯菌在大

熊猫圈养种群中的耐药和流行情况，指导临床用药。【方法】对 2018–2019 年收集到的 178 株大

熊猫源肺炎克雷伯菌使用纸片扩散法(K-B 法)分析耐药表型，使用 Wafergen Smartchip 超高通量荧

光定量 PCR 法分析其耐药基因和可移动遗传元件，使用多位点序列分型(MLST)法分析其序列类

型(ST)。【结果】178 株大熊猫源肺炎克雷伯菌对多西环素耐药率最高(15.2%)，而且 2019 年分离到

的肺炎克雷伯菌对头孢噻肟、亚胺培南和阿奇霉素的耐药性显著高于 2018 年(P<0.05)；检出耐药

基因 106 种(106/227)，可移动遗传元件 11 种(11/19)，涉及的耐药机制主要为外排泵(42.0%)、抗

生素失活(41.8%)和改变作用靶位(16.2%)；MLST 分型显示大熊猫源肺炎克雷伯菌主要分为 42 个

不同的 ST 型，且 ST 型与耐药性具有一定的相关性。【结论】从 2018 年到 2019 年大熊猫源肺炎

克雷伯菌对 β-内酰胺类和大环内酯类抗生素耐药率有所增加，耐药机制以外排泵和抗生素失活为

主。ST17、ST23 和 ST4007 可能是大熊猫源肺炎克雷伯菌的优势型。在大熊猫临床诊疗中，应注
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意抗生素的合理规范使用，以防耐药性进一步增加。 

关键词：大熊猫；肺炎克雷伯菌；耐药性；耐药机制；ST 分型  

Drug resistance and molecular typing of Klebsiella 
pneumoniae isolated from giant panda 
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Abstract: [Objective] This study aims to analyze the drug resistance and molecular types of 
Klebsiella pneumoniae isolated from giant panda (Ailuropoda melanoleuca), which is expected to 
clarify the drug resistance and prevalence of K. pneumoniae in the captive population of giant panda 
and to guide clinical drug use. [Methods] For the 178 K. pneumoniae strains of giant panda collected 
from 2018 to 2019, the drug resistance phenotypes were analyzed with the Kirby-Bauer (K-B) disk 
diffusion method, drug resistance genes and mobile genetic elements by Wafergen Smartchip 
high-throughput fluorescent quantitative PCR, and sequence types (STs) by multi-locus sequence 
typing (MLST). [Results] The 178 strains had the highest resistance rate to doxycycline (15.2%) and 
the resistance to cefotaxime, imipenem, and azithromycin was significantly higher in strains isolated in 
2019 than in 2018 (P<0.05). A total of 106 drug resistance genes (106/227) and 11 mobile genetic 
elements (11/19) were detected. The resistance mechanisms were mainly efflux pumps (42.0%), 
antibiotic inactivation (41.8%), and altered target sites of action (16.2%). MLST classified the strains 
into 42 STs, and ST was correlated with drug resistance. [Conclusion] The resistance rate of        
K. pneumoniae strains from giant panda to β-lactam and macrolide antibiotics increased from 2018 to 
2019. The drug resistance mechanisms of the strains were mainly efflux pumps and antibiotic 
inactivation. ST17, ST23 and ST4007 may be the dominant types. In the clinical treatment of giant 
pandas, antibiotics should be rationally used to prevent further enhancement of drug resistance. 

Keywords: giant panda; Klebsiella pneumonia; drug resistance; drug resistance mechanism; sequence type (ST) 
 

肺炎克雷伯杆菌(Klebsiella pneumonia，KP)
属于肠杆菌科(Enterobacteriaceae)，为革兰氏阴

杆菌，广泛分布于人和动物肠道以及自然环境

中[1]。KP 可感染人类[2]、家畜禽(猪[3]、牛[4]、

鸡 [5]等 )及野生动物 (水貂 [6]、穿山甲 [7]、小熊   

猫[8]、东非黑白疣猴[9]等)的呼吸系统、消化系

统、泌尿系统及血液循环系统而引起疾病，是

一种常见的人兽共患病原菌。由于广谱抗生素

的广泛使用及滥用，临床上出现了越来越多的

耐药肺炎克雷伯菌株，且在该菌中发现了多个
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新的耐药基因和基因亚型[10–11]。2019 年《全国

细菌耐药监测报告》中指出，肺炎克雷伯菌的耐

药菌株数量在革兰氏阴性耐药菌中位居第二，

且对第三代头孢菌素的耐药率为 31.9%，而耐

碳青霉烯类肺炎克雷伯菌比例从 2015 年的

7.6%上升至 2019 年的 10.9% (http://www.carss. 
cn/)，说明肺炎克雷伯菌的耐药性正在逐渐加

剧。肺炎克雷伯菌的耐抗生素基因 (antibiotic 
resistance genes，ARGs)可通过质粒等可移动遗

传元件(mobile genetic elements，MGEs)在肺炎

克雷伯菌等肠杆菌科细菌及其他细菌间广泛传

播，从而促进细菌多重耐药甚至泛耐药表型的

形成[12]。多重耐药肺炎克雷伯菌的形成使得临

床有效治疗药物十分有限，且严重威胁动物和

人类健康。 
大熊猫是中国国宝以及世界野生生物保护

旗舰物种，2019 年全球圈养大熊猫数量达到

600 只[13]。研究表明，肺炎克雷伯菌可引起大熊

猫出血性肠炎、血尿、败血症等多种疾病[14–17]。

然而，目前对于大熊猫源肺炎克雷伯菌耐药性

和分子流行病学研究还较少。为此，本研究拟

对从大熊猫粪便分离到的 178 株肺炎克雷伯菌

进行耐药性和分子分型研究，旨在探明大熊猫

源肺炎克雷伯菌的耐药性和流行情况，为大熊

猫源肺炎克雷伯菌的临床防治以及合理制定抗

生素的使用方案提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  菌株来源 

178 株肺炎克雷伯菌分离自某基地圈养大

熊猫的新鲜粪便，其中 2018 年 91 株，2019 年    
87 株，大肠杆菌标准菌株 ATCC25922 由本实

验室保存。 

1.2  菌株的种属鉴定 
在无菌条件下，将 178 株菌株接种于麦康

凯肌醇阿东醇羧苄青霉素琼脂(MIAC)培养基

进行纯化复苏，37 °C 过夜培养后观察菌落形态

特征。参照苏小艳等[18]的方法对 178 株肺炎克

雷伯菌采用革兰氏染色、生化鉴定和 16S rRNA
基因测序方法再次进行种属鉴定。 

1.3  细菌基因组 DNA 的提取 
将菌株接种于 BHI 肉汤，取对数生长期新

鲜菌液，参照 TIANGEN®细菌基因组 DNA 提

取试剂盒说明书提取肺炎克雷伯菌 DNA。DNA
质量和浓度用 NanoDrop-ONE 进行检测，并将

其存于–80 °C 待用。 

1.4  16S rRNA 基因序列分析 
采用细菌通用引物 PCR 扩增细菌的 16S 

rRNA 基因，扩增产物大小为 1 500 bp，引物序列

为：27F：5′-AGAGTTTGATYMTGGCTCAG-3′；
1492R：5′-TACCTTGTTACGACTT-3′。PCR 产

物由生工生物工程 (上海 )股份有限公司测序

后在 NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)中比

对，确定分离菌株的种属。从 GenBank 中选取

4 株肺炎克雷伯菌、5 株肠杆菌科不同属细菌的

16S rRNA 基因序列和分离菌株的 16S rRNA
基因序列，使用 MEGA7.0 软件，采用 Neighbor- 
joining 法绘制 16S rRNA 基因的系统发育树，

分析其亲缘性。 

1.5  K-B 法检测耐药表型 
在无菌条件下，将实验菌株和 ATCC25922

标准质控菌株接种 BHI 固体培养基 37 °C 恒温

培养 16–18 h，挑取单菌落接种于 BHI 肉汤，

37 °C 振荡培养 16–18 h，采用麦氏比浊法调

节菌液浓度为 1.5×108 CFU/mL。用无菌棉签

蘸取菌液，均匀涂布于 MH 平板表面，室温

干燥 3–5 min，用无菌镊子将药敏纸片紧贴于培

养基表面，不同药敏纸片间距不低于 24 mm，

各纸片中心相距不少于 15 mm。将平板置于

37 °C 恒温培养 18–24 h 后，用游标卡尺测量抑
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菌圈直径。结果判定：药敏试验以大肠埃希氏

菌 ATCC25922 做参照，根据美国临床和实验室

标准委员会(CLSI) 2020 年检验标准，将判定结

果分为敏感(S)、中介(I)和耐药(R)。 

1.6  超高通量荧光定量 PCR 检测耐药基

因及可移动元件 
采用 Wafergen Smartchip 超高通量荧光定

量 PCR (HT-qPCR)技术检测实验菌株的耐药基

因(227 种)和转座子和整合子等可移动遗传元

件(19 种)。此部分检测由湖南大地同年生物科

技有限公司完成。 

1.7  多位点序列分型(MLST) 
用细菌基因组 DNA 作为模板，采用 PCR

技术扩增肺炎克雷伯菌 7 个管家基因(引物序列

见表 1)，PCR 反应体系同 16S rRNA 基因序列

分析。扩增条件为：94 °C 2 min；94 °C 30 s，
50 °C 1 min，72 °C 30 s，35 个循环；72 °C 5 min。
取 6 μL 扩增产物，在 1%琼脂糖凝胶中恒压 
110 V 下电泳 30 min，置于凝胶成像系统观察

PCR 扩增结果并拍照记录。将 PCR 产物送至

生工生物工程(上海)股份有限公司测序，将测

序结果提交 MLST 网站(https://bigsdb.pasteur.fr/ 
klebsiella/klebsiella.html)进行序列比对得到对应

的 ST 型，运用 MEGA 7.0 软件采用 Neiber-joining
法构建系统发育树进行亲缘性分析。结合菌

株的耐药表型分析耐药表型与 ST 型之间的

关系。 

2  结果与分析 
2.1  大熊猫源肺炎克雷伯菌菌株的分离和

鉴定结果 
2.1.1  大熊猫源肺炎克雷伯菌的革兰氏染色及

生化鉴定结果 
实验菌株在 MIAC 培养基上呈圆润凸

起，中间粉白边缘红色的黏性菌落，用接种

环挑取易拉成丝；革兰氏染色阴性，菌体呈

卵圆形或球杆状，单个或成双排列；生化鉴

定结果显示：所有菌株麦芽糖、蕈糖、蔗糖、

甘露醇、柠檬酸盐、尿素、葡萄糖、乳糖、

丙二酸盐、赖氨酸脱羧酶及 V-P 试验阳性，

硫化氢及吲哚试验阴性，符合肺炎克雷伯菌

的形态和生化特征。 
 
表 1  肺炎克雷伯菌 7 个管家基因的引物序列 
Table 1  Seven housekeeping genes’ primer sequences of Klebsiella pneumoniae 
Target genes Primer sequences (5′→3′) Amplicon size/bp 
rpoB F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTAGGCGAAATGGCWGAGAACCA 1 075 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCGAGTCTTCGAAGTTGTAACC 
gapA F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTATGAAATATGACTCCACTCACGG 662 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCCTTCAGAAGCGGCTTTGATGGCTT 
mdh F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTACCCAACTCGCTTCAGGTTCAG 756 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCCCGTTTTTCCCCAGCAGCAG 
pgi F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTAGAGAAAAACCTGCCTGTACTGCTGGC 566 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCCGCGCCACGCTTTATAGCGGTTAAT 
phoE F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTAACCTACCGCAACACCGACTTCTTCGG 602 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCTGATCAGAACTGGTAGGTGAT 
infB F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTACTCGCTGCTGGACTATATTCG 462 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCCGCTTTCAGCTCAAGAACTTC 
tonB F: GTTTTCCCAGTCACGACGTTGTACTTTATACCTCGGTACATCAGGTT 539 

R: TTGTGAGCGGATAACAATTTCATTCGCCGGCTGRGCRGAGAG 
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2.1.2  大熊猫源肺炎克雷伯菌的 16S rRNA 鉴

定及系统发育树构建结果 
通过 PCR 扩增细菌 16S rRNA 基因，琼脂

糖凝胶电泳检测结果显示，在 1 500 bp 大小处

出现条带(图 1)，将该产物送生工生物工程(上
海)股份有限公司测序后在 NCBI 上进行 BLAST
分析，178 株实验菌株与肺炎克雷伯菌的序列

同源性均>99%。使用 MEGA 7.0 软件对实验

菌株的 16S rRNA 基因序列进行进化树分析，结

果表明，实验菌株与肺炎克雷伯菌(AB641121.1、
AB642256.1、MT860295.1 及 NR036794.1)聚为

一簇，说明 178 株菌均与肺炎克雷伯菌亲缘性

最高(图 2)，结合菌落生长特征及生化鉴定结果

表明 178 株菌均为肺炎克雷伯菌。 

2.2  大熊猫源肺炎克雷伯菌对抗生素的耐

药情况 
K-B 法检测细菌耐药性结果表明，实验菌

株对多西环素耐药率最高(15.2%)，对其他抗生

素的耐药率较低(均低于 10%)。与 2018 年相比，

2019 年分离的肺炎克雷伯菌对头孢噻肟、亚胺

培南和阿奇霉素的耐药性显著增高(P<0.05)，
对头孢西丁耐药率显著降低(P<0.05)；对四环

素类及磺胺类抗生素耐药率升高，但无显著性

差异(P>0.05) (表 2)。 

2.3  大熊猫源肺炎克雷伯菌携带耐药基因

情况 
耐药基因检测结果显示，实验菌株共携

带 106 种 ARGs (106/227)，涉及到多重耐药、 

 

 
 
图 1  部分肺炎克雷伯菌 16S rRNA 基因的 PCR 胶图 
Figure 1  16S rRNA gene PCR test results of some Klebsiella pneumoniae strains. M: DL 2 000 maker; lane 
1: the negative control (normal saline); lane 2–47: PCR amplification products of some K. pneumoniae 
strains. 
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图 2  部分分离肺炎克雷伯菌株 16S rRNA 基因的系统发育树 
Figure 2  16S rRNA gene phylogenetic tree of some Klebsiella pneumoniae isolated strains. Phylogenetic 
tree generated by the neighbor-joining method based on 16S rRNA gene sequences of selected representative 
strains from giant panda. Numbers in bracket represent the sequences accession number in GenBank. The 
number of each branch points is the percentage supported by bootstrap 1 000. Bar, 0.01 sequence divergence. 
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表 2  大熊猫源肺炎克雷伯菌对 37 种抗生素的耐药情况(n=178) 
Table 2  Drug resistance of Klebsiella pneumoniae from giant panda to 37 antibiotics (n=178) 
Classification Antibiotic Drug resistance in 2018/% Drug resistance in 2019/% The total resistance/% 
β-lactams PIP 1.1 4.6 2.8 

MOX 0.0 0.0 0.0 
CAZ 0.0 1.1 0.6 
CFM 2.2 0.0 1.1 
CMZ 1.1 0.0 0.6 
FEP 0.0 0.0 0.0 
CTX 0.0 4.6* 2.2 
CA 2.2 2.3 2.2 
CZ 5.5 2.3 3.9 
CTR 0.0 1.1 0.6 
FOX 6.6 0.0* 3.4 
TZD 0.0 0.0 0.0 
CXM 0.0 2.3 1.1 
CEC 3.3 2.3 2.8 
AMS 4.4 1.1 2.8 
CFP 1.1 0.0 0.6 
ZOX 0.0 0.0 0.0 
AT 1.1 0.0 0.6 
MEM 0.0 1.1 0.6 
IPM 1.1 8.0* 4.5 

Aminoglycoside K 1.1 1.1 1.1 
GM 2.2 2.3 2.2 
S 3.3 3.4 3.4 

Quinolonones ENX 1.1 1.1 1.1 
OFX 0.0 1.1 0.6 
NOR 0.0 1.1 0.6 
LOM 0.0 2.3 1.1 
FO 0.0 2.3 1.1 
LVX 1.1 3.4 2.2 
CIP 0.0 1.1 0.6 
GAT 0.0 0.0 0.0 

Chloramphenicol C 6.6 12.6 9.6 
Macrolides AZM 0.0 5.7* 2.8 
Tetracycline DX 13.2 17.2 15.2 

MI 5.5 4.6 5.1 
Sulfonamides SXT 9.9 9.2 9.6 

TMP 8.8 9.2 9.0 
PIP: piperacillin; MOX: moxalactam; CAZ: ceftazidime; CFM: cefixime; CMZ: cefmetazole; FEP: cefepime; CTX: 
cefotaxime; CA: cephalaxin; CZ: cephazolin; CTR: ceftriaxone; FOX: cefoxitin; TZD: piperacillin/tazobactam; CXM: 
cefuroxim; CEC: cefaclor; AMS: ampicillin/sulbactam; CFP: cefoperazone; ZOX: ceftizoxime; AT: aztreonan; MEM: 
meropenem; IPM: imipenem; K: kanamycin; GM: gentamicin; S: streptomycin; ENX: enoxacin; OFX: ofloxacin; NOR: 
norfloxacin; LOM: lomefloxacin; FO: fleroxacin; LVX: levofloxacin; CIP: ciprofloxacin; GAT: gatifloxacin; C: 
chloramphenicol; AZM: azithromycin; DX: doxycyline; MI: minocycline; SXT: cotrimoxazole; TMP: trimethoprim.        
*: the statistical difference when compared with antibiotic resistance rate in K. pneumoniae between 2018 and 2019 at  
P<0.05. 
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β-内酰胺类、氨基糖苷类、四环素类、大环内

脂类-林可胺类-链阳霉素 B (MLSB)、万古霉素

及磺胺类等 7 类耐药基因，其中多重耐药基因

和 β-内酰胺类耐药基因含量最高，分别为 33.2%

和 26.6% (图 3)。实验菌株主要的耐药机制为外

排泵(42.0%)、抗生素失活(41.8%)和改变作用靶

位(16.2%) (图 4)。 

2.4  大熊猫源肺炎克雷伯菌携带的可移动

元件情况 
可移动元件检测结果显示，在实验菌株中

共检出 11 种(11/19) MGEs，包括转座酶(40.7%)、

整合子(33.3%)和质粒(25.9%) (图 5)。 

 

 
 
图 3  大熊猫源肺炎克雷伯菌携带的 ARGs 情况 
Figure 3  The content of ARGs carried by 
Klebsiella pneumoniae from giant panda. 
 

 
 
图 4  大熊猫源肺炎克雷伯菌涉及的耐药机制 
Figure 4  Drug resistance mechanisms of 
Klebsiella pneumoniae from giant panda. 

 
 
图 5  大熊猫源肺炎克雷伯菌携带的 MGEs 情况 
Figure 5  The content of MGEs carried by Klebsiella 
pneumoniae from giant panda. 
 
2.5  大熊猫源肺炎克雷伯菌 MLST 分析结果 

MLST 分析发现，实验菌株有 42 个不同的

ST 型，其中 ST17、ST23、ST4007 型各占 5.9%；

ST230、ST309、ST485 各占 3.9%。使用 MEGA 

7.0 软件进行亲缘性分析发现 42 个 ST 主要聚集

成 3 个群：ST710、ST2013、ST2994 聚为一个

群(C 群)，ST526、ST4009、ST984、ST1319 聚

为一个群(B 群)，其余 ST 型聚为一个群(A 群) 

(图 6)。通过对 3 个 ST 群肺炎克雷伯菌的耐药

表型进行关联分析发现，B 群肺炎克雷伯菌对

CA、CZ、FOX、IPM 等 β-内酰胺类抗生素具

有更高的耐药率；A 群肺炎克雷伯菌的耐药谱

最广，对氨基糖苷类、喹诺酮类、氯霉素类、

大环内脂类、四环素及磺胺类抗生素均具有不

同程度的耐药；C 群肺炎克雷伯菌内的耐药情

况最低(表 3)。 

3  讨论与结论 
肺炎克雷伯菌是临床常见的人兽共患传染

病病原菌之一[3]。本研究对 2018–2019 年分离

鉴定的 178 株大熊猫源肺炎克雷伯菌进行耐药

表型检测，发现该菌对 32 种抗生素具有不同程

度的耐药性，对多西环素的耐药率最高(15.2%)， 
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图 6  基于 MLST 的部分大熊猫源肺炎克雷伯菌系统发育树 
Figure 6  Phylogenetic tree of some Klebsiella pneumoniae strains from giant panda based on MLST. A, B 
and C is custom grouping. The number at each branch points is the percentage supported by bootstrap 1 000. 
Bar, 0.005 sequence divergence. 
 
对其他抗生素的耐药率均低于 10%，说明大熊

猫源肺炎克雷伯菌虽然整体耐药性不高但耐药

谱广。与 2018 年相比，2019 年大熊猫源肺炎克

雷伯菌对抗生素的耐药性呈现上升趋势。针对

大熊猫源肺炎克雷伯菌耐药性增强的情况，在

大熊猫临床可采用抗生素联合使用或者选用具

有抗菌作用的中药制剂来替代抗生素[19]，避免耐

药菌株的进一步增加。 
细菌耐药性的产生是由于携带了耐药基 

因[20]。本研究对大熊猫源肺炎克雷伯菌进行耐

药基因检测，发现其携带 β-内酰胺类、四环素

类及磺胺类等耐药基因，而其相应的抗生素药

敏试验亦表现为耐药，说明实验菌株的耐药表

型和耐药基因结果较为一致。耐药基因可通过

转座子和整合子等可移动元件在肺炎克雷伯菌

等肠杆菌科及其他细菌间广泛传播，从而促进

细菌多重耐药甚至泛耐药表型的产生[21]。大熊

猫源肺炎克雷伯菌携带了转座酶、整合子及质

粒，但对 2018 年和 2019 年大熊猫源肺炎克雷

伯菌携带的可移动元件进行分析发现 2 年间可 
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表 3  3 个 ST 群肺炎克雷伯菌的耐药表型分析结果(n=178) 
Table 3  Drug resistance phenotypes’ analysis results of three ST clusters Klebsiella pneumoniae (n=178) 

Classification Antibiotic Drug resistance of group 
A/% 

Drug resistance of group 
B/% 

Drug resistance of group 
C/% 

β-lactams PIP 4.5 0.0 0.0 
CTX 4.5 0.0 0.0 
CA 2.3 25.0 0.0 
CZ 2.3 25.0 0.0 
FOX 0.0 25.0 0.0 
CXM 2.3 0.0 0.0 
CEC 2.3 0.0 0.0 
AMS 2.3 0.0 0.0 
IPM 13.6 50.0 0.0 

Aminoglycoside K 2.3 0.0 0.0 
GM 2.3 0.0 0.0 
S 4.5 0.0 0.0 

Quinolonones ENX 2.3 0.0 0.0 
OFX 2.3 0.0 0.0 
NOR 2.3 0.0 0.0 
LOM 4.5 0.0 0.0 
FOX 4.5 0.0 0.0 
LVX 6.8 0.0 0.0 
CIP 2.3 0.0 0.0 

Chloramphenicol C 20.5 0.0 0.0 
Macrolides AZM 9.1 0.0 0.0 
Tetracycline DX 22.7 0.0 0.0 

MI 6.8 0.0 0.0 
Sulfonamides SXT 13.6 0.0 0.0 

TMP 13.6 0.0 0.0 

 
移动元件差异性不显著。2019 年分离的大熊猫

源肺炎克雷伯菌对抗生素的耐药性高于 2018
年的具体原因还需进一步的研究。 

MLST 是基于 7 个管家基因序列分析菌株

流行情况及变异情况的分型方法，具有操作简

单并能快速得到结果的特点[22]。不同物种流行

的 ST 型不同，在中国，人上主要流行 ST11 和

ST23[23–24]，家畜上主要流行 ST218 (牛)[25]、ST37 
(鸡)、ST258 (猪)、ST60 (兔)和 ST11 (犬)[26]。

本研究发现 ST17、ST23 和 ST4007 在大熊猫源

肺炎克雷伯菌中的含量最高(分别为 5.88%)，说

明在该基地的大熊猫圈养种群中，这 3 种 ST
型可能是肺炎克雷伯菌的优势型。42 个 ST 型

分为 A、B、C 3 个类群，A 群肺炎克雷伯菌耐

药谱更广，而且整体耐药率更高，说明大熊猫

源肺炎克雷伯菌的耐药性与其 ST 型具有一定

的相关性。 
综上所述，本研究对大熊猫源肺炎克雷伯

菌的耐药表型、耐药基因、可移动遗传元件和

分子分型进行了研究，并对其可能的耐药机制

进行了探讨，发现肺炎克雷伯菌对多西环素耐

药率最高，而且 2019 年菌株的耐药性比 2018 年



 

 

 

燕霞等 | 微生物学报, 2022, 62(3) 1071 

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

高；实验菌株携带大量耐药基因和移动遗传元

件，而且其耐药机制以外排泵和抗生素失活为

主；ST17、ST23 和 ST4007 可能是大熊猫源肺

炎克雷伯菌的优势型，其 ST 型与耐药性有一定

的相关性。本研究提示了大熊猫源肺炎克雷伯

菌存在耐药现象，临床治疗中需进一步规范抗

生素的合理使用。鉴于多重耐药菌和耐药基因

已成为一种新型环境污染物引发世界公共卫

生问题，因此本研究可为防控和研究大熊猫等

濒危野生动物的抗生素耐药提供科学的参考

依据。 
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