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摘　要:金黄色葡萄球菌(Staphylococcusaureus)是一种常见的人兽共患病病原菌,其分泌的外毒素如溶血素、杀白细胞

素、脱皮毒素、肠毒素等可引发人或养殖动物多种疾病.耐甲氧西林金黄色葡萄球菌(MethicillinＧresistantStaphylococcusauＧ
reus,MRSA)是携带含 mec基因簇的葡萄球菌盒氏染色体(Staphylococcalchromosomecassettemec,SCCmec)遗传元件的

多重耐药菌.SCCmec对 MRSA的多重耐药性起重要作用.SCCmec元件中 mecA基因介导了 MRSA对βＧ内酰胺类药物的

耐药性,而SCCmec元件的可变区插入的耐药基因对 MRSA的多重耐药性具有重要作用.近年来,欧洲、北美等国家陆续报

道在养殖业环境及动物中检测到多重耐药的养殖源 MRSA(LivestockＧassociatedMRSA,LAＧMRSA),且LAＧMRSA可以通过

养殖环境等途径传播到人,对人的健康和公共卫生安全构成潜在威胁.本文综述了S．aureus的耐药性变化、MRSA的SCCＧ
mec耐药元件和SCCmec型别变迁以及LAＧMRSA的毒力危害和流行状况,对了解S．aureus耐药性和SCCmec分型以及控

制和预防LAＧMRSA在人兽间传播、感染具有一定的指导意义.
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Abstract:Staphylococcusaureusisoneofthemostfrequentlyencounteredzoonoticpathogens．Thisbacteriumproduces
thenotablevirulencefactorssuchashemolysin,pantonＧvalentineleucocidin,exfoliativetoxinsandenterotoxin,whichcan
causeinvasivediseaseinhumansandanimals．MethicillinＧresistantS．aureus(MRSA)isamultidrugＧresistantbacteriumwhich
acquiredthestaphylococcalchromosomecassettemec(SCCmec)．SCCmecisoneofthekeyreasonsfortheantibioticresistance
ofMRSA．AsforMRSAresistance,theβＧlactamresistanceismediatedbymecAgene,andthedrugＧresistancegenesinserted
inthevariableareaoftheSCCmecelementplayanimportantroleinthemultidrugresistanceofMRSA．Inrecentyears,ithas
beenreportedinEurope,NorthAmericaandothercountriesthatthemultidrugresistanceMRSAwasdetectedinaquaculture
environmentandlivestock．Besides,MRSAposesaseriousthreattopublichealth,anditcancolonizeandcauseinvasivedisease
inhumansthroughaquacultureenvironmentorotherways．ThisreviewsummarizesdrugresistancechangeofS．aureusand
analysisofSCCmecresistanceelements,toxicityandprevalenceoflivestockＧassociateMRSA,whichwouldhavetheoreticaland

practicalsignificancetounderstandS．aureusdrugresistance,SCCmectyping,aswellascontrolandpreventLAＧMRSAtransＧ

missionandinfectionbetweenanimalsandhumans．
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　　金黄色葡萄球菌(Staphylococcusaureus,S．
aureus)是一种广泛分布于自然界的革兰氏阳性条

件致病菌,能够分泌一系列的外毒素和酶,对人和牲

畜造成局部化脓性感染等疾病.自１９５９年耐青霉

素酶的抗菌药物甲氧西林运用临床后,不到两年时

间,英国学者Jevons发现了第一株对甲氧西林耐药

的金黄色葡萄球菌,将其命名为耐甲氧西林金黄色

葡萄球菌(MethicillinＧresistantStaphylococcusauＧ
reus,MRSA)[１].随着我国养殖业现代化、集约化

发展程度的提高,为预防动物疾病或生长促进而促

使抗生素在养殖业中广泛使用,养殖环境中耐药菌

株的分离日益增多,MRSA 的流行病学发生了很大

的变化,出现了可导致人兽共患病的养殖相关性

MRSA (LivestockＧassociated MRSA, LAＧMRＧ
SA)[２].早在２００３年首次发现 LAＧMRSA 可以导

致人兽共感染患病[３]后,已有多篇文献报道 LAＧ
MRSA 能 够 在 人 兽 间 传 播 感 染[３Ｇ５].美 国 学 者

LanceB．Price团队研究发现:LAＧMRSA起源于人

类携带甲氧西林敏感金黄色葡萄球菌(MSSA),在
养殖环境获得了对四环素和甲氧西林的耐药性后,
进化成为新型耐甲氧西林金黄色葡萄球菌(MRＧ
SA),且具有分布广泛、高耐药性、宽耐药谱等特

点[６],该病菌不仅在动物间传播,还可以通过动物或

养殖环境传播并感染人类,从而危害人类健康.目

前,LAＧMRSA的复杂耐药机制、毒力危害及传播引

起了世界范围内的高度关注.本文对S．aureus的

耐药性变化、MRSA 的SCCmec耐药元件和 SCCＧ
mec型别变迁以及 LAＧMRSA 的毒力危害和流行

状况进行了分析和综述.

１　金黄色葡萄球菌的耐药性变迁

抗生素的发明和使用是人类治疗S．aureus感

染的重要武器.青霉素的发现是２０世纪医学界的

重大突破,随后美国食品药品监督管理局(Foodand
DrugAdministration,FDA)批准了链霉素(１９４７)、
四环素(１９５２)、万古霉素(１９５８)、甲氧西林(１９５９)、
头孢菌素(１９６４)、庆大霉素(１９６７)、头孢噻肟(１９８１)
和利奈唑胺(２０００)等抗生素用于治疗S．aureus感

染,但一种抗生素的杀菌机理相对单一,S．aureus
可以通过自身进化或获得外源耐药基因的方式对多

种抗生素产生不同的耐药机制从而表现多种耐药

性[７Ｇ８].虽然有不同新型抗生素被发现并用于治疗

S．aureus感染,但相应抗生素的耐药菌株也随后被

发现,见图１.

Pen:Penicillin;Cep:Cephalosporins;Car:Carbapenems;

Erm:Erythromycin;Mer:Methicillin;Oxa:Oxacillin;Chl:

chloramphenicol;Amp:Ampicillin;Tet:Tetracycline;Mac:

Macrolides;Flu:Fluoroquinolones;Cip:Ciprofloxacin;Sxt:

Trimethoprim/sulfamethoxazole; Tri: Trimethoprim; Lin:

Lincosamides;Van:Vancomycin;Str:StreptozotocinB;Apr:

Apramycin;Ami:Amikacin;Mup:Mupirocin．

图１　金黄色葡萄球菌耐药表型变化[７Ｇ８]

Fig．１　ChangeofantibioticresistancephenotypeinS．auＧ
reus[７Ｇ８]

２　耐甲氧西林金黄色葡萄球菌的 SCCmec耐药

元件

葡萄 球 菌 盒 式 染 色 体 (S．cassettechromoＧ
somes,SCC)是S．aureus中一种重要的可移动遗

传元件(mobilegeneticelements,MGE),而获得了

mec基因簇的SCCmec元件是对 MRSA 的多重耐

药性有重要作用[９].

MRSA中SCCmec由 mec基因簇和ccr基因

簇及３个可变区(J区)构成[１０Ｇ１１](如图２).mec基

因簇与 MRSA的耐药密切相关,根据调节基因的完

整性、插入序列的有无等可以分为 A、B、C、D、E５
种,其中 mecA 基因存在于classAmec、classBmec、

classCmec、classDmec中,mecC 存在于classEmec
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中,而 classEmec 目 前 只 在 SCCmecⅪ 中 被 发

现[１２Ｇ１３].ccr基因簇调控 SCCmec的整合和切离,
由ccr基因(分为ccrC１、ccrC２)和两端的编码框

(orfs)组成.ccr基因编码的重组酶具有特异性,不
仅能够通过位点特异的 DNA 重组作用将外源基因

整合到SCCmec中,而且能够识别相应的SCCmec,
从染色体上精确的切离、转移而整合到其它葡萄球

菌属中[１０].J区是SCCmec的高度可变结构,其含

有一些抗生素耐药决定簇(Tn５５４、PUB１１０等),此
外由于其可变性不仅可以插入多种外源基因,同时

也决定了SCCmec的长度和大小,可作为SCCmec
的亚型分类标准[９].

１．TheseisnomecⅠinSCCmecⅠ,SCCmecⅣ,SCCmecⅤ,SCCＧ

mecⅥandSCCmecⅦ;２．TheseisonlymecAinmecgenecomplex

inSCCmecⅨandSCCmecⅩ;３．ccrBandccrAarenotincludedin

SCCmecⅤandSCCmecⅦ,insteadofccrC;４．Thesequencesof

mecgenecomplexandccrgenecomplexinSCCmecⅦandSCCmec

Ⅸarereversed;５．InSCCmecXII,thereisanewccrC２(type９)in

ccrgenecomplex,andtheSCCmecelementisnamed９C２type;６．

Duetothevariationofthevariableregion,themobileelement

ofIS１２７２,PUB１１０,Tn５５４andPT１８１aredistributeindifferent

typeofSCCmecelement,respectively．

图２　MRSA中SCCmec元件基本结构[９,１４Ｇ１５]

Fig．２　BasicstructureofSCCmecinMRSA[９,１４Ｇ１５]

mecA基因是SCCmec上的保守基因,对其耐

βＧ内酰胺类抗生素有重要作用.该基因能够编码一

种构建细胞壁所必须的蛋白质—青霉素结合蛋白

２a(Penicillinbingingprotein２a,PBP２a),PBP２a
对βＧ内酰胺类抗生素具有较低的亲和能力,因此当

βＧ内酰胺类抗生素结合青霉素结合蛋白(Penicillin
bingingproteins,PBPs,PBPs 由 PBP１、PBP２、

PBP３、PBP３’、PBP４组成,参与细菌细胞壁转肽酶、
羧肽酶、和内肽酶的合成)时,PBP２a可代替 PBPs
完成细胞壁合成的功能,继续维持 MRSA生长和繁

殖,进而使其表现出对βＧ内酰胺类抗生素的耐药

性[１６].

MRSA除对βＧ内酰胺类抗生素耐药外,还对其

他种类抗生素耐药.SCCmec元件J区的多态性可

插入多种可移动遗传元件,如转座子、插入序列等,

SCCmec携带的遗传元件多数含有耐药决定簇的编

码基因,所以SCCmec中遗传因子的数量越多,耐药

谱就越广.如SCCmec的J区中插入PUB１１０质粒

可编码对氨基糖苷类抗生素的耐药性、pT１８１质粒

能编码对四环素的耐药性、转座子 Tn５５４可编码对

红霉素和大观霉素的耐药性[１７].

SCCmec可自发的从染色体上剔除、重组、整合

不同的耐药基因,是SCCmec元件具有多态性重要

原因[１８].对SCCmec的研究分析,不仅可以为区分

鉴别 HAＧMRSA、CAＧMRSA 和 LAＧMRSA 提供依

据,同时可以为不同来源S．aureus感染的治疗提供

可靠信息.目前发现的SCCmec可以分为Ⅰ型、Ⅱ
型、Ⅲ型、Ⅳ型、Ⅴ型、Ⅵ型、Ⅶ型、Ⅷ型、Ⅸ型、Ⅹ型、

Ⅺ型和XII型.其中 HAＧMRSA主要为Ⅰ型、Ⅱ型

和Ⅲ型,CAＧMRSA 主要为Ⅳ型、Ⅴ型和 VII型,而

LAＧMRSA主要为Ⅳ型和Ⅴ型.Ⅳ型和Ⅴ型SCCＧ
mec元件与Ⅱ型和Ⅲ型相比结构短小,携带的遗传

因子数量少,可能是LAＧMRSA比 HAＧMRSA耐药

谱窄、致病率低的原因之一.

LAＧMRSAST３９８是重 要 的 人 兽 共 患 病 LAＧ
MRSA之一,具有全球传播性感染趋势,其携带多

种耐药性基因,且这些耐药基因在人和动物源葡萄

球菌属中也有报道[１９].如βＧ内酰胺酶基因组blaZＧ
blaIＧblaR、四环素抗性基因tetM,tetK 和tetL、大
环内酯类Ｇ林可胺类Ｇ链阳性菌素 B(MLSb)耐药基

因ermA,ermB,ermC和ermT 等、利胆醇类药物

外排基因fexA、多种耐药基因cfr、甲氧苄氨嘧啶类

抗性基因dfrK、截短侧耳素Ｇ林可胺类Ｇ链霉杀阳菌

素 A耐药基因vgaC和vgaE和阿普拉毒素耐药基

因apmA等,不同抗生素耐药表型、耐药机制和抗

性基 因 在 人 和 动 物 源 葡 萄 球 菌 属 和 LAＧMRＧ
SAST３９８中的分布情况如表１所示.

３　耐甲氧西林金黄色葡萄球菌的 SCCmec型别

变迁

自抗生素被用来治疗 MRSA 感染病起,MRSA
的耐药性不断增强、耐药表型趋于复杂,且SCCmec
型别也多样化(如图３).目前,已发现有１２种SCＧ

图３　耐甲氧西林金黄色葡萄球菌的SCCmec型别变

迁[７,１２,２０Ｇ２１]

Fig．３　ChangeofSCCmectypeinmethicillinＧresistantS．

aureus[１９]
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表１　葡萄球菌属和LAＧMRSAST３９８中已知耐药基因[１９]

Tab．１　SummaryoftheresistancegenesreportedtooccurinstaphylococciandinLAＧMRSAST３９８[１９]

耐药表型

Antimicrobialresistance
phenotype

耐药机制

Resistancemechanism

葡萄球菌属中目前报道的耐

药基因

ResistancegenessofarreporＧ
tedtooccurinstaphylococci

LAＧMRSAST３９８ 中目前报

道的耐药基因

ResistancegenessofardeＧ
tectedinLAＧMRSAST３９８

Pen Enzymaticinactivation blaZ blaZ

βＧlactams(PenCepCar
Mon)

Targetsite modification (alＧ
ternative penicillin binding
protein)

mecA mecA

VanＧTei Targetsitemodification vanAgenecluster none

Tri
Target replacement (trimeＧ
thoprimＧresistant dihydrofoＧ
latereductase)

dfrA (dfrS１ ), dfrD,
dfrG,dfrK

dfrA (dfrS１), dfrD,
dfrG,dfrK

Tet Activeefflux tetK,tetL,tet３８,tet４２ tetK,tetL

Tet
Targetsiteprotection (riboＧ
someprotectiveprotein) tetM,tetO,tetS,tetW tetM

Tet Unknown tetU none

Tet
Multidrugeffluxpump (MAＧ
TE) mepA none

MacＧLinＧStrB
Target site modification
(rRNA methylation)

ermA,ermB,ermC,ermＧ
FermG,ermQ,ermT,ermY,
erm３３

ermA,ermB,ermC,ermT

Mac(１４Ｇmembered)Ｇ
StrB

Activeefflux(majorfacilitator
superfamily) msrA,msrD msrA

Lin
Activeefflux(ABCtransportＧ
er) lsaB none

StrA(＋Lin) Activeefflux(ABCtransportＧ
er)

vgaAvariants,vgaB,vgaC,
vgaE

vgaA variants, vgaC,
vgaE

Mac
Enzymatic inactivation
(hydrolyzation) ereA,ereB none

Mac
Enzymaticinactivation (phosＧ
phorylation) mphC none

Lin
Enzymaticinactivation(nucleＧ
otidylation) lnuA,lnuB lnuA

StrB
Enzymatic inactivation
(hydrolyzation) vgbA,vgbB none

StrA
Enzymaticinactivation(acetyＧ
lation) vatA,vatB,vatC none

NonfluＧphe
Enzymaticinactivation(acetyＧ
lation)

catpC２２１, catpC２２３, catＧ
pC１９４

none

AllPhe Activeefflux fexA fexA

AllPheＧLinＧOxaＧPleＧ
StrA

Target site modification
(rRNA methylation) cfr cfr

GenＧKanＧTob(Ami)
Enzymaticinactivation(acetyＧ
lationandphosphorylation) aacAＧaphD aacAＧaphD

KanＧNeo
Enzymaticinactivation (adeＧ
nylation) aadD aadD
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表１续

耐药表型

Antimicrobialresistance
phenotype

耐药机制

Resistancemechanism

葡萄球菌属中目前报道的耐

药基因

ResistancegenessofarreporＧ
tedtooccurinstaphylococci

LAＧMRSAST３９８ 中目前报

道的耐药基因

ResistancegenessofardeＧ
tectedinLAＧMRSAST３９８

KanＧNeoＧAmi
Enzymaticinactivation (phosＧ
phorylation) aphA３ aphA３

Str
Enzymaticinactivation (adeＧ
nylation) aadE,str none

Spe
Enzymaticinactivation (adeＧ
nylation) spc spc

Str
Enzymaticinactivation(acetyＧ
lation) sat４ none

Apr
Enzymaticinactivation(acetyＧ
lation) apmA apmA

Fusacid
Targetsiteprotection (riboＧ
someprotectiveprotein) fusB,fusC none

FusacidＧNov Activeefflux mdeA none

Mup
Targetreplacement (mupiroＧ
cininsensitiveisoleucylＧtRNA
synthase)

mupA(ileSＧ２) mupA(ileSＧ２)

Cmec型别 MRSA.１９４１年青霉素的使用控制了

S．aureus感染,但到１９４３年就出现了耐青霉素的

金黄色葡萄球菌(PenicillinＧresistantStaphylococＧ
cusaureus,PRSA),并在２０世纪５０年代初期成为

流行性病原菌.到１９５９年,甲氧西林抗菌药物用于

治疗PRSA感染,控制了PRSA的蔓延.１９６１年英

国学者Jevons在临床 MRSA 中发现了I型 SCCＧ
mec[１],也是全球首次发现 MRSA.１９８２年携带Ⅱ
型SCCmec的 MRSA在日本临床株中被发现,１９８５
年携带Ⅲ型SCCmec的 MRSA 在新西兰临床株中

被发现[２１],这标志着新型 MRSA(SCCmecＧIIＧMRＧ
SA和SCCmecＧIIIＧMRSA)在２０世纪８０年代成为

全球医院内传播的流行性病原菌,并被称为 HAＧ
MRSA.到２０世纪９０年代,Oliveria等[８]在养殖环

境中发现了携带IV型SCCmec的 MRSA.随后万

古霉素被广泛用于治疗 MRSA感染,但中介耐万古

霉素的金葡菌(VISA)(４ug/mL＜ MIC＜８ug/

mL)和耐万古霉素的金葡菌(VRSA)(MIC＞１６
ug/mL)相继在日本[１７]和美国[１８]临床株中被发现.
到１９９０年,在澳大利亚社区环境中分离到 MRSA,
标志着CAＧMRSA 的出现.２００３年养殖业 MRSA
(LAＧMRSA)传播感染到人体,LAＧMRSA 成为人

兽共 患 病 病 原 菌 之 一[３].随 后,SCCmecＧVII型

MRSA于２００７年在台湾发现[１６],２００８年加拿大

Zhang等发现 SCCmecＧVIII型 MRSA[１９];２０１１年

日本学者Li等在CC３９８型S．aureus中发现IX型

和X型SCCmec元件[２０];２０１１年英国科学家发现

SCCmecＧXI型 MRSA[１５];２０１５ 年 中 国 研 究 团 队

Wu等发现了含新型基因ccrC２的SCCmec元件,
并命名为SCCmecＧXII型 MRSA[２１].

４　LAＧMRSA的毒力危害

金黄色葡萄球菌外毒素引发的人和动物感染性

疾病主要有两种,一是化脓性疾病,如脓肿、蜂窝织

炎、局部化脓性感染、肺炎、乳腺炎、关节炎、心包炎、
伪膜性炎、败血症和脓毒症等全身感染;二是毒素性

疾病,人或动物误食被金葡菌污染的食物或饲料引

起的中毒性呕吐、肠炎、腹泻以及毒素休克综合征

等.金黄色葡萄球菌的致病力强弱与其产生的毒素

密切相关,如粘附素、杀白细胞素、表皮剥脱毒素、肠
毒素、中毒休克综合症毒素等[２２Ｇ２３](如表２).

LAＧMRSA不仅含有表２中S．aureus毒力因

子,且在其 SCCmec元件上含有编码酚溶调制肽

(PSM)的毒力基因 psmＧmec.２０１１年 Chatterjee
等[２４]研究发现 psmＧmec基因是目前唯一存在于

SCCmec元件中的毒力基因,其编码的 PSM 是由

２０余个氨基酸构成的多肽,具有溶解中性粒细胞促

进炎症反应、参与免疫调节,降低免疫力的作用,

psmＧmec主要分布在SCCmecⅡ、SCCmecⅢ和SCＧ
CmecⅧ中.
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表２　金黄色葡萄球菌外毒素的危害[２２Ｇ２３]

Tab．２　DamageofdifferenttoxinssecretedbyStaphylococcusaureus[２２Ｇ２３]

毒力量因子 Virulencefactors 机制及危害 Mechanismanddamage

Hemolysins
Formationofsmallporesonthehostcellmembrane,resultinginintracellular
fluidoutflowandcelldestruction;

Adhesion
Promotethecontact,identificationandbindingofreceptorsonthetarget
cells,andactivatetheuptakeitofendothelialcells,whichisbeneficialtothe
persistentinfectionandreinfection;

PantonＧValentineleukocidin
Aftercontactingwithtargetcells(mainlywhitecells),theporestructureof
theeightＧpolymercomplexwasformedonthecellmembrane,andthecelllyＧ
siswasfinallyinduced．

Exfoliativetoxins Skinlesionswithvesicularcharacteristicsonthesurface;

Enterotoxins Foodpoisoninginhumansoranimals;

Toxicshocksyndrometoxin
Causenausea,vomiting,musclepain,congestionrashandhypotensioninhuＧ
mansoranimals．

　　养殖业动物是我国肉类食品的主要来源,而肉

类食品是S．aureus生长的良好环境之一,因此在

生鲜肉制品生产链(养殖—屠宰—加工—零售)是

S．aureus传播到人的主要途径之一,对人类的健康

构成了潜在威胁[２５Ｇ２６].从２０１１年至２０１４年,我国

共发生１２４４起由病原微生物引起的食物中毒事

件,共导致２７４７９人患病,其中由S．aureus引发的

患病人数为３２６９,占比１１．９％[２３].在世界范围内,
不同地区和食品样品中S．aureus的检出率也有所

差异.作为全球畜肉产品出口大国的荷兰,２００９年

荷兰食品消费品安全机构发现在荷兰有１１％的零

售肉被检出 MRSA[２７].在尼日利亚,EtinosaO．IgＧ
binosa等于２０１５年２月到４份从１２６份生鲜肉样

品中分离得到５５株耐甲氧西林葡萄球菌,同时通过

多种抗生素药敏实验和耐药基因、毒力基因的扩增,
发现生鲜肉中污染有多重耐药且高毒力的葡萄球菌

属[２８].在我国已有在生鲜肉食品中检测到S．auＧ
reus及其毒素的相关研究.崔莹等对郑州市区各大

商场超市上柜售的速冻食品中随机抽取９８５份,其
中有１０８份被检测出S．aureus污染,在１０８株S．
aureus中产毒力达到６２．９６％[２２Ｇ２３,２９];沈伟伟等对

台州市３８０份食品样品进行检测,共有４７份被检测

S．aureus,以肉类食品的检出率最高,且被检测出

S．aureus部分携带多种毒素基因[２５];刘伟等对北

京市海淀区日常食品及食物中毒样品进行S．auＧ
reus检测,共分离出S．aureus１２７株,其中产肠毒

素菌株１０８株,占比８５％[２２];吴平芳等从深圳市罗

湖、福田等８区有代表性商场超市和农贸市场的

５７６份生肉样品中检测致病菌１９８株,其中S．auＧ
reus６０株,占比１０．４２％[２６];索玉娟等从保定市各

超级、农贸市场和市郊奶户采得的生鲜肉、生牛乳等

５１０份样品中分离得到S．aureus１０８株,检出率为

２１．２％[３０];巢国祥等从扬州市９７５份食品中S．auＧ
reus检出率为２．７２％,其中生鲜猪肉样品检出率为

１０．９６％[３１];马雪莲从温州市２７３份食品中S．auＧ
reus的检出率为８．４％,其中生鲜猪肉样品的检出率

为７．７％[３２].

５　LAＧMRSA的流行状况

LAＧMRSA最早于１９７２年在患乳腺炎的奶牛

中分离[３３].在２００３年研究发现LAＧMRSACC３９８
可以传播感染到人类[３],随后 LAＧMRSA 感染并危

害人类健康的事件被陆续报道.在欧洲,养殖人员

携带LAＧMRSA的现象普遍,但致病率相对较低,
而在荷兰,LAＧMRSA 已被作为养殖相关人员重要

的致病考虑因素[３].目前研究表明 LAＧMRSA 主

要在 养 殖 环 境、养 殖 场 工 作 人 员 及 其 家 属 间 传

播[１０].在荷兰,对 LAＧMRSA 风险评估数据显示,
携带LAＧMRSA最多的人群是与家畜有直接接触

饲养工和屠宰场工人[１３,３４].LAＧMRSA 耐药性多

样化、耐药程度日益加深,且在欧洲、加拿大、荷兰、
中国等地引发多起人和动物感染[３５Ｇ３７].荷兰奈梅亨

大学医学中心的安德烈亚斯  沃斯等(２０１０)在

«SCIENCE»上发表首例人类感染 LAＧMRSA 的事

件,即荷兰６个月大的女婴在先天性心脏缺陷手术

修复治疗前被确诊为LAＧMRSA 感染,追溯原因是

女婴父母的工作环境是猪养殖场,该养殖环境的

LAＧMRSA通过其父母传播到女婴[３４].
目前 LAＧMRSA 的致病率相对 HAＧMRSA 和

CAＧMRSA较低,但其在世界范围内的养殖环境及

４１１ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０１８,３４(２)



动物性食品中检出率较高.２００８年,加拿大圭尔夫

大学兽医学院研究者 Khanna等研究发现来自加拿

大２０个养猪场中２８５个猪样品中 LAＧMRSA 的检

出率为２４．９％[４].SmithTC等２０１２年对美国４５
个猪养殖场进行LAＧMRSA 检测,结果表明猪样品

中LAＧMRSA 的检出率为４．６％,而猪场工作人员

的检出率为２０．９％[３５].作为全球畜肉产品出口大

国的荷兰,LAＧMRSA 的检出率从２００７年的３０％
增加至２００８年的４２％[３６Ｇ３７].２００８年２月至２００９
年５月,韩国研究者SukＧKyungLim 等从６５７份猪

样品中检测到３．２％的LAＧMRSA携带率[３８].中国

食品药品监督局的 Cui等２００８年从河北,湖北,山
西和四川的１３个养猪场与２个猪屠宰场的猪鼻腔

分离到５８株 LAＧMRSA[３９].２００９年Jaap等从我

国四川省９个猪养殖场环境样品中分离出５５．６％的

LAＧMRSA[４０].２０１３年 Yan等从哈尔滨２个猪屠

宰场中分离出３８株LAＧMRSA[４１].２０１４年樊润等

从河南省３个养猪场和１个猪屠宰场中分离出１１９
株LAＧMRSA,检出率为１０．８％[４２].２０１３年王雪敏

等从上海地区的５个规模化养猪场和１个屠宰场中

分离出７０株LAＧMRSA,检出率为３０．２％[４３].
目前,根据多位点序列分型(MultiＧLocusSeＧ

quencesTyping,MLST)发现危害人兽健康的LAＧ
MRSA的主要型别为ST３９８和ST９,MRSAST３９８
主要分布于欧洲[４４]、美国[４５];MRSAST９以中国[４０]

为主,后 来 有 研 究 在 中 国[４１]、韩 国[３８]发 现 MRＧ
SAST３９８.除了ST３９８型和ST９型外,ST５型[４６]、

ST９７型[１１]、ST１型[４７]和 ST２３９型[４８]等也分别在

加拿大、美国、欧洲、亚洲等地的养殖业 LAＧMRSA
中被检测发现.LAＧMRSA 型别不断多样化,可以

在人和动物间传播、感染引发人兽共患病.英国爱

丁堡大学研究者LauraE．Spoor等(２０１３)研究发现

养殖业动物很可能成为人类新型致病菌的传播来

源[１１].
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