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摘要: 【目的】了解腹泻犬源大肠埃希菌 Escherichia coli 的耐药性以及整合子携带情况。【方法】采用 K-B纸片扩散

法对 30株分离自腹泻犬的大肠埃希菌进行 19种抗菌药物的敏感性试验；PCR检测菌株中是否携带Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ型整

合酶基因，对携带有整合酶基因的阳性菌株进一步检测 sul1、qacEΔ1 基因以及可变区基因盒携带情况。【结果】 30株

分离株对 19种抗菌药物表现出不同程度的耐药性，共产生 18种耐药谱，对阿莫西林、氨苄西林、四环素和多西环

素的耐药性较高，耐药率分别为 90.00%、83.33%、66.67%和 63.33%；对其余药物耐药性较低，耐药率低于 14.00%；

11株分离株含有Ⅰ型整合酶基因且均携带 sul1 和 qacEΔ1 基因，未检出Ⅱ型和Ⅲ型整合酶基因；Ⅰ型整合子阳性

菌株中，有 2株扩增出 1 879 bp的耐药基因盒：dfrA12+orfF+aadA2。【结论】本次检测的腹泻犬源大肠埃希菌对抗

菌药物呈不同水平的耐药性；基因盒介导的耐药性与菌株的耐药表型存在部分相关性，大肠埃希菌的耐药性与

Ⅰ型整合子存在一定关系。
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Abstract: 【Objective】To investigate the antimicrobial resistance of Escherichia coli from diarrhea dogs and

the distribution of integron-gene cassettes in E. coli.【Method】The Kirby-Bauer disc diffusion method was

used to test the susceptibility of 30 strains of E.coli against 19 antimicrobial agents. PCR was used to detect the

integrase genes(class I, II, III) in E.coli isolates. We further detected if E.coli isolates carrying integrase genes

also carried the sul1, qacEΔ1 genes and gene cassettes in variable regions.【Result】Thirty isolates showed

different levels of resistance to 19 antimicrobial agents with 18 kinds of resistant spectrum. E.coli isolates had 
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high resistance to amoxicillin, ampicillin, tetracycline and doxycycline with drug resistance rates of 90.00%,

83.33%, 66.67% and 63.33%, respectively, while had low resistance to the other antimicrobials with drug

resistance rates below 14.00%. Eleven out of 30 isolates were found to carry class I integrase, sul1 and qacEΔ1

genes, and class II or class III integrase gene was not detected. Among the isolates carrying class I integrase

gene, the dfrA12+orfF+aadA2 gene cassette of 1 879 bp length was successfully amplified from two isolates.

【Conclusion】E.coli isolates from diarrhea dogs show different levels of resistance to antimicrobial agents.

Antimicrobial resistance that mediated by gene cassettes is partially related to the resistant phenotype of E.coli.

Class I integron shows a certain relationship with the antimicrobial resistance of E.coli.

Key words:  dog; Escherichia coli; resistance; Kirby-Bauer disc diffusion method; integron-gene cassette
  

大肠埃希菌属于革兰阴性菌，是人和动物体内

的正常寄生菌，属于条件性致病菌。致病性大肠埃

希菌可引起以初生幼犬为主的急性肠道疾病，临床

症状主要表现为腹泻、败血症等；大肠埃希菌还能

引起成年犬、猫的肾盂肾炎和尿道炎等[1]。随着人

们生活质量的提高，饲养宠物的数量日益增多，抗

菌药物的不合理使用也日益严重[2]。已有人类感染

犬源多重耐药细菌的报道[3]。对犬源大肠埃希菌的

耐药性进行长期监测，有助于防止宠物源大肠埃希

菌耐药性的扩散，同时也可为临床中的宠物用药提

供依据[4]。

细菌耐药性被认为是人类和动物健康的重要

威胁，耐药基因能够通过可移动遗传元件 (质粒、转

座子等) 在同种或不同种病原菌之间转移[5-7]，其中

整合子–基因盒系统在外源耐药基因的捕获、表达

及细菌进化过程中具有重要作用，引起了科学家的

广泛关注[7]。根据整合酶基因碱基序列的不同，整

合子至少分为 8 类，与耐药性有关的主要是Ⅰ类、

Ⅱ类和Ⅲ类整合子。资料表明，临床中耐药菌株主

要以Ⅰ类整合子占比最高[8]。整合子主要通过特异

性位点重组的方式捕获外源基因盒并使其表达，整

合子可存在于质粒中或自身作为转座子的一部分

参与转移进而传播耐药基因[9-10]。目前，3 类整合子

中发现与耐药性相关的基因盒多达 80 余种，这些

基因盒编码的产物导致了细菌对临床中常用的药

物产生了广泛的耐药性[11]。同一个整合子可变区携

带的耐药基因盒数量不等，使宿主菌对药物产生了

多重耐药性。携带有整合子的细菌比未携带整合子

的细菌更趋向于表现出多重耐药性[12]。

本研究检测分离的 30 株腹泻犬源大肠埃希菌

的耐药性及Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类整合子携带情况，分析分离

株中整合子的携带情况及细菌的耐药表型，探究大

肠埃希菌多重耐药株中整合子的分布情况，为宠物

临床用药及犬源大肠埃希菌耐药性监测提供依据。

1   材料与方法

1.1    材料

大肠埃希菌菌株为动物疫病与人类健康四川

省重点实验室 2016 年于成都地区腹泻犬中分离保

存的菌株；大肠埃希菌质控菌株 (ATCC25922)购于

中国兽医药品监察所。

2×Taq PCR MasterMix、DL2000 DNA Marker、
大肠埃希菌 DH5α、细菌基因组 DNA提取试剂盒均

购自天根生物试剂有限公司；pMD19-T载体购自宝

生物工程 (大连)有限公司。

试验共选择 19 种抗菌药物药敏纸片，均购于

杭州天和微生物试剂有限公司。抗菌药物包括青霉

素类：阿莫西林 (Amoxicillin，AML) 和氨苄西林

(Ambicillin，AMP)，每张药敏纸片含药量分别为

20、10 μg；四环素类：四环素 (Tetracycline，TET) 和
多西环素 (Doxycycline，DOX)，每张药敏纸片含药

量均为 30 μg；酰胺醇类：氯霉素 (Chloramphenicol，
CHL)和氟苯尼考 (Florfenicol，FFC)，每张药敏纸片含

药量均为 30 μg；磺胺类：复方新诺明 (Sulfamethoxazole，
SXT)，每张药敏纸片含药量为 23.75/1.75 μg；氨基

糖苷类：链霉素 (Streptomycin，STR)、庆大霉素

(Gentamicin，GM)、卡那霉素 (Kanamycin，Kan)、新
霉素 (Neomycin，NEO) 和阿米卡星 (Amikacin，
AMK)，每张药敏纸片含药量分别为 10、10、30、
30 和 30 μg；喹诺酮类：环丙沙星 (Ciprofloxacin，
CIP)、诺氟沙星 (Norfloxacin，NOR) 和氧氟沙星

(Ofloxacin，OFX)，药敏纸片每张纸片含药量分别

为 5、10 和 5 μg；头孢类：头孢唑啉 (Cephazoline，
CFZ)、头孢噻肟 (Cefotaxime Sodium，CTX)和头孢

曲松 (Ceftriaxone，CRO)，每张药敏纸片含药量分别

为 20、30 和 30  μg；单环 β–内酰胺类：氨曲南

(Aztreonam，AZM)，每张药敏纸片含药量为 30 μg。
1.2    方法

1.2.1    药敏试验　根据美国临床和实验室标准协
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会 (CLSI)推荐的纸片琼脂扩散法 (Kirby-Bauer, K-
B)[13]测定分离株对 19种抗菌药物的抑菌圈直径，以

大肠埃希菌 ATCC25922 的药敏结果为对照，依据

CLSI标准进行判定。

1.2.2    DNA 的提取　大肠埃希菌 DNA 采用细菌

基因组 DNA提取试剂盒进行提取。

1.2.3    整合子–基因盒引物序列　扩增 3 类整合

子、Ⅰ型整合子可变区 (基因盒) 及 sul1-qacEΔ1 基

因，引物序列见表 1。引物由上海英俊技术生物有

限公司合成。

1.2.4    Ⅰ型、Ⅱ型和Ⅲ型整合子 PCR 检测　以大肠

埃希菌的基因组 DNA 为模板扩增 intI1、 intI2、
intI3 基因。PCR 反应体系：2×Taq PCR MasterMix
12.5 μL，2 μL模板 DNA，上、下游引物 (10 μmol·L–1)
各 1 μL，ddH2O 8.5 μL。循环条件：94 ℃ 预变性

3 min；94 ℃ 30 s，57 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min，共 35 个

循环；72 ℃ 5 min。10 g·L–1 的琼脂糖凝胶对 PCR
产物进行电泳初步验证。

所有Ⅰ型整合子阳性菌株均进行 sul1-qacEΔ1
基因的扩增。PCR反应体系：2×Taq PCR MasterMix
12.5 μL，2 μL模板 DNA，上、下游引物 (10 μmol·L–1)
各 1 μL，ddH2O 8.5 μL。循环条件：94 ℃ 预变性

4 min；94 ℃ 60 s，60.5 ℃ 50 s，72 ℃ 80 s，共 32 个

循环；72 ℃ 10 min。10 g·L–1 的琼脂糖凝胶电泳对

产物进行初步验证。

1.2.5    分离株中整合子–基因盒的扩增　整合子可

变区的 PCR扩增采用 25 μL反应体系：2×Taq PCR
MasterMix 12.5 μL，2 μL 模板 DNA，上、下游引物

(10 μmol·L–1) 各 1 μL，ddH2O 8.5 μL。循环条件：

94 ℃ 预变性 5 min；94 ℃ 45 s，55 ℃ 45 s，72 ℃
2 min，共 36个循环；72 ℃ 5 min。10 g·L–1 的琼脂糖

凝胶对整合子可变区的 PCR 产物进行电泳初步

分析。

将 PCR 扩增出的不同整合子可变区片段经胶

回收纯化后，连接 pMD19-T 载体并转化至大肠埃

希菌 DH5α 感受态细胞中，由北京六合华大基因科

技有限公司进行测序分析。测序结果与 GenBank
中相应序列进行比对 (BLAST)，分析菌株中基因盒

的组合形式。

1.3    数据处理

依据菌株中整合子检测结果，将分离株分为整

合子携带阳性组和阴性组。采用 SPSS软件中 χ2 检
验对 30株分离株的耐药率进行统计学分析。

2   结果与分析

2.1    30 株犬源分离株的药敏试验结果

药敏试验结果显示，30 株大肠埃希菌对 19 种

药物表现出不同程度的耐药性 (表 2)。对阿莫西

林、氨苄西林、四环素和多西环素的耐药率分别为

90.00%、83.33%、66.67%和 63.33%，耐药性很高；而

对头孢唑啉、头孢噻肟、阿米卡星、氨曲南等敏感性

较高，敏感率大于 80%；其他药物耐药率为 3.33%~
36.67%。从抗生素大类分析，耐药率高低依次为：青

霉素类 (83.33%~90.00%)>四环素类 (63.33%~
66.67%)>酰胺醇类 (33.33%~36.67%)>磺胺类

(30.00%)>氨基糖苷类 (3.33%~23.33%)>喹诺酮类

( 3 . 3 3%~6 . 6 7% ) >头孢类、单环 β –内酰胺类

(3.33%)。
2.2    大肠埃希菌的多重耐药及耐药谱

30 株大肠埃希菌中耐受 1 种抗生素的菌株有

 

表 1   整合子–基因盒引物序列

Tab. 1    Primers used for integron-gene cassettes application
 

基因/基因盒 引物 序列(5′→3′) 产物大小/bp

intI1 HS463a[14] CTGGATTTCGATCACGGCACG 471

HS464[14] ACATGCGTGTAAATCATCGTCG

qacEΔ1-sul1 qacEΔ1-sul1F[15] ATCGCAATAGTTGGCGAAGT 800

qacEΔ1-sul1R[15] GCAAGGCGGAAACCCCGCC

基因盒插入区 HS458[14] GTTTGATGTTATGGAGCAGCAACG 可变

HS459[14] GCAAAAAGGCAGCAATTATGAGCC

intI2 intI2-F[16] CAAGCATCTCTAGGCGTA 1 056

intI2-R[16] AGTAGCATCAGTCCATCC

intI3 intI3-F[16] CATCAAGCTGCTCGATCA 878

intI3-R[16] ACAACTCTTGCACCGTTC
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3 株，占 10%；耐受 2 种抗生素的菌株有 6 株，占

20%；耐受 3 种及 3 种以上抗生素的菌株有 21 株，

占 70%。由表 3可知，大肠埃希菌对 19种抗菌药物

共产生 18 种耐药谱，最多的耐药谱抗生素组合是

A M L / D O X / A M P / T E T 、 A M L / A M P 、

AML/DOX/CHL/FFC/AMP/TET和 AML。
2.3    30 株犬源大肠埃希菌中整合子的 PCR 扩增

结果

30 株大肠埃希菌中共检出 in t I1 (Ⅰ型整合

子) 阳性菌 11 株，菌株编号分别为 2、8、9、11、14、
18、21、27、31、34 和 40，检出率为 37%，未检出

intI2 和 intI3。部分大肠埃希菌 intI1 基因的扩增结

果见图 1。11 株Ⅰ型整合子阳性菌株均进行 sul1-
qacEΔ1 基因的扩增，结果 (图 2)显示，11株整合子

阳性菌均携带 sul1 和 qacEΔ1 基因，检出率为 100%。

2.4    11 株分离株中Ⅰ型整合子–基因盒的 PCR 扩

增结果

11株 intI1 阳性菌株进行Ⅰ型整合子可变区的

扩增，发现 9 株菌株含有整合酶但未携带耐药基因

盒，只有编号为 21 和 40 的 2 株菌株含有耐药基因

盒，其 PCR产物为 1 879 bp(图 3)。分别对 2株菌株

的耐药基因盒进行克隆，PCR 鉴定后进行测序，与

GenBank 中相应序列进行比对分析，结果显示，此

次 PCR 扩增可变区得到的类型均为：dfrA12+
orfF+aadA2 [介导甲氧苄氨嘧啶 (二氢叶酸还原

酶)+假定蛋白+链霉素、大观霉素 (氨基糖苷腺苷转

移酶)]，检出率为 18.18%。

2.5    整合子–基因盒与分离株耐药性的相关性分析

11 株Ⅰ型整合子阳性分离株中，6 株菌表现为

多重耐药 (≥3种抗菌药物)，多重耐药率为 54.55%；

19 株Ⅰ型整合子阴性大肠埃希菌中，有 14 株菌表

现为多重耐药，多重耐药率为 73.68%。SPSS 统计

软件中的 χ2 检验结果显示，2 组大肠埃希菌对阿莫

西林、多西环素、链霉素、卡那霉素、诺氟沙星、环丙

沙星的耐药率为整合子阳性菌株显著高于阴性菌

株；对复方新诺明、氯霉素的耐药率为整合子阳性

菌株极显著高于阴性菌株。

从表 3 的犬源大肠埃希菌耐药表型与整合子–

 

表 2   30 株大肠埃希菌对 19 种抗菌药物的药敏结果1)

Tab. 2    Susceptility results of 30 Escherichia coli isolates against 19 antimicrobial agents
 

抗生素分类 药物
总体耐药性/% 整合子耐药性/%

耐药率 中介率 敏感率 整合子携带阴性株 整合子携带阳性株2)

青霉素类 阿莫西林　 90.00 3.33 6.67 100.00 72.73*

氨苄西林　 83.33 16.67 0 84.21 81.82
四环素类 四环素　　 66.67 3.33 30.00 57.89 81.82

多西环素　 63.33 20.00 30.00 52.63 81.82*
酰胺醇类 氯霉素　　 36.67 3.33 60.00 15.79 72.73**

氟苯尼考　 33.33 3.33 63.33 21.05 54.55

磺胺类 复方新诺明 30.00 0 70.00 10.53 63.64**
氨基糖苷类 链霉素　　 23.33 13.33 63.33 10.53 45.45*

庆大霉素　 13.33 0 86.67 5.26 27.27

卡那霉素　 6.67 20.00 73.33 0 18.18*

新霉素　　 3.33 16.67 80.00 0 0

阿米卡星　 3.33 0 96.67 0 9.09
喹诺酮类 环丙沙星　 6.67 3.33 90.00 0 18.18*

诺氟沙星　 6.67 3.33 90.00 0 18.18*

氧氟沙星　 3.33 3.33 93.33 0 9.09
头孢类 头孢唑啉　 3.33 0 96.67 0 9.09

头孢噻肟　 3.33 0 96.67 0 0

头孢曲松　 3.33 3.33 93.33 0 9.09

单环β–内酰胺类 氨曲南　 3.33 0 96.67 0 9.09
　1)共有30株分离株，整合子阴性株和阳性株分别为 11 和 19株；2)*和**分别表示整合子携带阳性株与整合子携带阴性株的

耐药性在 0.05 和 0.01 水平差异显著(χ2 检验)
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表 3   大肠埃希菌耐药菌株的耐药谱

Tab. 3    Resistance spectrum of Escherichia coli resistant strains
 

犬源大肠埃希菌

菌株编号
耐药谱1) 犬源大肠埃希菌

菌株编号
耐药谱1)

4、5、10、29、32、33 AML/DOX/AMP/TET 8 DOX/TET/SXT

1、9、13、25、37 AML/AMP 23 AML/DOX/AMP/SXT

2、11、36 AML/DOX/CHL/FFC/AMP/TET 28 DOX/TET

6、7 AML 14 GM
3 AML/DOX/STR/AMP/TET/SXT 34 AML/DOX/CHL/STR/

AMP/TET/SXT
18 AML/DOX/CHL/STR/AMP/TET/SXT 38 AML/CHL/FFC/AMP/TET

21 AML/AMP/TET/DOX/CHL/FFC/SXT/STR/
GM/KAN/CIP/NOR/AMK/CRO/CEZ/CTX/
AZM/OFX

39 AML/CHL/FFC/STR/AMP/TET

27 AML/DOX/CHL/FFC/AMP/STR/TET/SXT 41 AML/GM/NEO/FFC/AMP

40 AML/AMP/TET/DOX/CHL/FFC/SXT/STR/
GM/KAN/CIP/NOR

31 AML/CHL/FFC/AMP/TET/SXT

　1)AML：阿莫西林；AMP：氨苄西林；TET：四环素；DOX：多西环素；CHL：氯霉素；FFC：氟苯尼考；SXT：复方新诺明；STR：链

霉素；GM：庆大霉素；KAN：卡那霉素；CIP：环丙沙星；NOR：诺氟沙星；AMK：阿米卡星；CRO：头孢曲松；CEZ：头孢唑啉；

CTX：头孢噻肟；AZM：氨曲南；OFX：氧氟沙星

 

2 000 bp

1 000 bp
750 bp
500 bp

250 bp

471 bp

100 bp

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28M

 
M：DL2000 DNA Marker；1：阳性对照；2：阴性对照；4、12、19、22和 28表示部分 intI1 阳性株；3、5、6、7、8、9、10、11、13、14、15、16、17、18、20、21、23、

24、25、26和 27表示部分 intI1 阴性株

图 1    Ⅰ类整合子 PCR 产物的电泳图

Fig. 1    Agarose gel electrophoresis results for PCR products of IntI1
 

2 000 bp

800 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 000 bp
750 bp

500 bp

250 bp

100 bp

 
M：DL2000 DNA Marker；1：阴性对照；2~12：sul1-qacEΔ1 阳性株

图 2    sul1-qacEΔ1 基因 PCR 产物的电泳图

Fig. 2    Agarose gel electrophoresis results for PCR
products of sul1-qacEΔ1 gene

 

2 000 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 000 bp
750 bp
500 bp

250 bp

100 bp

 
M：DL2000 DNA Marker；1：阴性对照；8，12：基因盒阳性株；2、3、4、5、

6、7、9、10、11：基因盒阴性株

图 3    基因盒 PCR 产物电泳图

Fig. 3    Agarose gel electrophoresis results for PCR
products of gene cassettes
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基因盒的关系中可以得出：30株分离株中携带基因

盒的菌株均为多重耐药菌，编号为 21 的菌株耐

18 种药物；编号为 40 的菌株耐 12 种药物；PCR 扩

增结果表明编号为 21 和 40 的菌株的基因盒携带

情况均为 dfrA12+orfF+aadA2，且携带Ⅰ型整合子；

基因盒所介导的耐药性与分离株的耐药表型只有

部分相关，即菌株不仅对基因盒介导的药物表现出

抗性，而且对其他药物也表现出抗性；相反，某些菌

株对一些药物表现出耐药性，但其相关的耐药基因

盒检测呈阴性。

3   讨论与结论

30株犬源大肠埃希菌的药敏试验结果表明，分

离株对 19 种抗菌药物表现出不同程度的耐药性，

对氨苄西林、阿莫西林、四环素和多西环素表现出

很高程度的耐药性，耐药率分别为 90.00%、83.33%、

66.67% 和 63.33%，高于其他检测结果[17-18]，对阿米

卡星、头孢曲松等其他药物耐药率低于或接近其

他检测结果[17, 19-20]。以上结果表明，成都地区的犬源

大肠埃希菌耐药性与其他地区存在一定的差异，这

可能与菌株来源不同以及各地区的用药习惯、用药

方式及用药种类不同等有关。因此，各地区应该根

据动物病情以及药敏试验等，综合考虑轮换用药、

交叉用药以及联合用药的方式，减少动物抗生素的

滥用。

造成多重耐药菌流行的主要原因是整合子–基
因盒介导的耐药基因可在同种或不同种病原菌间

水平传递[21]。本试验对 30 株犬源大肠埃希菌进行

3 类整合子的检测发现，37% 的菌株携带有Ⅰ型整

合子，未检出Ⅱ型、Ⅲ型整合子，低于闫国栋 [ 7 ]的

64.10% 和蒋月等[22]的 76.00%，表明成都区域犬源

大肠埃希菌中Ⅰ型整合子广泛流行。有文献表明，

Ⅰ型整合子在食品动物源大肠埃希菌[23-24]和大熊猫

等野生动物源菌株[25]中广泛分布。本次试验结果也

表明，在犬源大肠埃希菌中Ⅰ型整合子也大量存

在，为大肠埃希菌在不同动物间耐药基因的水平传

播和交换提供了可能，应加强对动物源大肠埃希菌

整合子的监测。11 株Ⅰ型整合子阳性菌株均携带

磺胺耐药基因 (sul1) 和季铵盐化合物耐药基因

(qacEΔ1)，检出率为 100%，表明 11 株Ⅰ型整合子

阳性菌株均为典型的Ⅰ类整合子。

对 11 株 intI1 阳性菌株进行耐药基因盒检测，

其中 9株菌未检出基因盒。出现这一现象的原因可

能是，部分分离株中的整合子可变区携带基因盒的

数量过多，片段大，超过了试验中 rTaq 酶的扩增范

畴；本试验的部分分离株是未携带基因盒的空整合

子菌株。剩余 2 株菌株携带基因盒的组合方式均

为 dfrA12+orfF+aadA2，主要介导甲氧苄啶耐药

(dfrA12)和氨基糖苷类耐药 (aadA2)，这与报道[26]认

为的Ⅰ型整合子在临床菌株中大多携带 aadA、

dfrA 基因盒相一致，这从耐药基因水平验证了本试

验的分离株的耐药性与氨基糖苷类药物有一定相

关性。此外，本试验中基因盒介导的耐药性与分离

株的耐药表型只有部分相关，即分离株不仅对基因

盒所介导的药物具有耐药性，且对其他类药物也同

样产生抗性；反之，某些菌株对部分药物检测出耐

药性，但其并未携带耐药相关的基因盒。分析其原

因可能是：本试验仅对分离株的整合子–基因盒进

行了检测，而耐药表型是多种耐药机制综合表现的

结果，如其他耐药基因的参与，细菌细胞膜的通透

性发生改变以及外排泵的存在导致药物的外排效

应等。本次试验中的分离株是否还有其他可移动遗

传元件参与抗生素的耐药调控，需要进一步的研究。

综上所述，本次检测的腹泻犬大肠埃希菌对多

种抗菌药物呈现出不同水平的耐药性，对青霉素类

药物耐药性最高。Ⅰ型整合子已普遍存在于犬源大

肠埃希菌中，其与大肠埃希菌耐药性密切相关。虽

然整合子–基因盒不是导致大肠埃希菌产生耐药性

的唯一原因，但其与多重耐药菌株的产生与散播密

切相关。今后的研究中，应加强动物源大肠埃希菌

整合子–基因盒的检测，为临床中控制大肠埃希菌

的多重耐药菌株的形成和传播提供依据。
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