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专论与综述 

喹诺酮外排泵耐药基因 oqxAB 的耐药机制及其流行情况 

牟豪 Δ
  王豪举 Δ  丁红雷* 

西南大学动物科技学院 兽医传染病学实验室  重庆  400715 

摘  要：oqxAB 是编码 OqxAB 外排泵蛋白的多重耐药基因，由 2 个开放阅读框 oqxA 和 oqxB 组成，其

主要介导细菌对喹诺酮类药物的耐药。该基因最早是在大肠埃希菌 pOLA52 质粒上被发现，是质粒

介导的喹诺酮耐药基因的重要成员之一。目前已经分别发现了 11 个 oqxA 和 32 个 oqxB 等位基因。

oqxAB 通过质粒进行水平传播，使受体菌株容易形成耐药性，增加了临床治疗的难度。该基因目前

主要流行于肠杆菌科，但不能排除也存在于非肠杆菌科细菌，给人类与家畜健康造成巨大的威胁。

本文综述了喹诺酮外排泵耐药基因 oqxAB 及其等位基因的发现、耐药机制、国内外流行特点，以期

为临床和畜牧生产中合理使用喹诺酮类抗菌药物，减少 oqxAB 基因的流行提供资料。 
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Abstract: The oqxAB is a multidrug-resistant efflux gene encoding the OqxAB efflux pump. It comprises 
two open reading frames, oqxA and oqxB, and confers bacterial resistance, especially to quinolones. 
OqxAB, discovered in E. coli plasmid pOLA52 is one of the important members of plasmid-mediated 
quinolone resistance (PMQR) genes. Until now, 11 oqxA and 32 oqxB alleles have been found respectively. 
OqxAB can be disseminated horizontally through the transmissible plasmid and to increases the resistance 
level of the receptor, resulting in the more difficult treatment. Although the gene is currently mainly 
prevalent in Enterobacteriaceae, it cannot be excluded in non-Enterobacteriaceae bacteria, which will 
pose a huge threat to human and livestock health. This review summarizes the discovery, drug resistance 
mechanism and epidemiological characteristics of the oqxAB and its alleles, aiming to provide literature 
data for the rational use of quinolone in clinical treatment and the process of food animal production, as 
well as reduce the prevalence of oqxAB. 
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喹诺酮类药物是一类合成的抗菌药物，也是世

界上应用最为广泛的第三大抗菌药物。由于其效力

高、抗菌谱广，以及口服利用率高和安全性好等特

性，广泛用于革兰氏阴性菌、革兰氏阳性菌以及支

原体感染的预防和治疗。但是，喹诺酮类药物在给

人类和动物带来巨大好处的同时，细菌对喹诺酮类

药物的耐药性也在形成，细菌产生耐药的机制有多

种 ， 由 质 粒 介 导 的 喹 诺 酮 耐 药 (Plasmid-mediated 

quinolone resistance，PMQR)是主要耐药机制之一。 

已经发现的存在于细菌质粒上的 PMQR 基因

包括喹诺酮抗性蛋白基因家族基因(qnr)、氨基糖苷

乙酰转移酶基因[aac(6)-Ib-cr]、编码外排泵蛋白的

基因(qepA 和 oqxAB)。这些基因通过不同的耐药机

制对喹诺酮类药物产生耐药。oqxAB 是一种药物外

排泵基因，它编码的 OqxAB 蛋白是一种多重耐药

外排泵，作用于喹诺酮类药物中的萘啶酸、氟甲喹、

环丙沙星和诺氟沙星等药物[1]，同时也能产生对氯

霉素和喹乙醇的耐药[2]。oqxAB 于 2004 年在耐喹乙

醇的大肠埃希菌(Escherichia coli)的质粒 pOLA52

中被发现，并证实其可以降低大肠埃希菌对第三代

喹诺酮药物环丙沙星的敏感性。此后，在肠杆菌科

中也常常检测到 oqxAB 基因，尤其是在携带超广谱

β-内酰胺酶(Extended-spectrum β-lactamases，ESBLs)

基因的菌株中该基因更是被频繁检出。虽然 oqxAB

往往只引起细菌对喹诺酮药物的低水平耐药，但含

有 oqxAB 的菌株可在喹诺酮药物选择压力下发展为

高水平耐药，从而增加治疗难度。近 10 年来，有

30 多个 oqxAB 等位基因陆续被发现，分布范围涉及

全球五大洲。因此，深入了解 oqxAB 的耐药机制和

流行情况，对控制 oqxAB 的传播和人类健康及畜牧

业生产具有重要意义。 

1  外排泵基因 oqxAB 及其等位基因的发现 

oqxAB 基因于 2004 年由 Hansen 等[2]在丹麦从

耐喹乙醇的大肠埃希菌的质粒 pOLA52 中被发现，

随后证实 oqxAB 基因由 2 个开放阅读框(ORFs)构

成，即 oqxA 和 oqxB，它们分别编码含有 391 个

氨基酸和 1 050 个氨基酸的蛋白 OqxA 和 OqxB。

oqxA 和 oqxB 通常在一个操纵子转录，并且在转

录过程中共用一个核糖体结合域。质粒 pOLA52

的测序结果揭示了 oqxAB 的遗传背景，即 oqxAB 片

段和局部阻遏基因 oqxR (与 oqxAB 具有 99%的核苷

酸序列同源性)的上、下游各有一个插入序列 IS26，

形成一个 6 731 bp 的转座子 Tn6010[3]。2009 年，

Kim 等首次报道了 oqxAB 在临床的检出情况，并指

出 oqxAB 不仅存在于大肠埃希菌的质粒上，同时也

存在于肺炎克雷伯菌(Klebsiella pneumoniae)的染色

体上，且流行率高达 74%，说明了质粒携带的 oqxAB

可能是从肺炎克雷伯菌的染色体上捕获而来，并且

认为在肺炎克雷伯菌染色体上可能存在 oqxAB 的

“基因储存库”[4]。随后，在我国上海分离的 154 株

肺炎克雷伯菌均为 oqxAB 阳性，经过序列比对发现，

位于质粒上的 oqxA 和 oqxB 与位于染色体上的相应

基因序列相似度高达 96%，支持了质粒编码的

oqxAB 来源于染色体这一假说[5]。 

在抗生素的选择压力下，oqxAB 正在快速地进

化(表 1)。2012 年 Yuan 等在上海的一家三级护理医

院分离的大肠埃希菌中首次发现了 oqxAB 的等位基

因 oqxA2、oqxB2 和 oqxB3[5]。之后，新的 oqxAB 等

位基因不断被检测出。到目前为止已经发现 11 个

oqxA 等位基因，32 个 oqxB 等位基因。其中，oqxB

常见的突变位点是 G148N、G540S、A551V、D749E、

Y783F；而 oqxA 的突变位点暂时没有发现规律性

(表 2)。 

2  oqxAB 外排泵基因的耐药机制 

OqxAB 是由 oqxAB 基因编码的外排泵蛋白，

它属于耐药结节细胞分化(Resistance nodulation 

division，RND)家族的外排泵系统，主要导致革兰

氏阴性菌对抗生素的多重耐药。RND 家族外排泵蛋

白由 AcrA-AcrB-TolC 三部分组成并跨越整个细胞被

膜。其中，AcrB 能识别广泛的底物，包括大量的 
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表 1  oqxAB 等位基因来源及序列编号 
Table 1  Origin and GenBank accession No. of oqxAB alelles 

等位基因 

Allele 

菌株种类 

Species 

氨基酸 

Number of amino 
acid 

国家 

Country 

GenBank 登录号 

GenBank accession No. 

Nucleotide Protein 

oqxA2 E. coli 391 China JF912902.1 AEM45929.1 

oqxA3 K. pneumoniae 391 China KF414055.1 AGZ20216.1 

oqxA4 K. pneumoniae 391 China KF414056.1 AGZ20217.1 

oqxA5 K. pneumoniae 391 China KF414057.1 AGZ20218.1 

oqxA6 K. pneumoniae 391 China KF414058.1 AGZ20219.1 

oqxA7 K. pneumoniae 391 China KF414059.1 AGZ20220.1 

oqxA8 K. pneumoniae 391 China KF414060.1 AGZ20221.1 

oqxA9 K. pneumoniae 391 China KF414061.1 AGZ20222.1 

oqxA10 K. pneumoniae 391 China KF414062.1 AGZ20223.1 

oqxA11 K. pneumoniae 391 China KF414063.1 AGZ20224.1 

oqxB2 E. coli 1 050 China JF912902.1 AEM45930.1 

oqxB3 E. coli 1 050 China JF912901.1 AEM45927.1 

oqxB4 K. pneumoniae 1 050 China KF414064.1 AGZ20225.1 

oqxB5 K. pneumoniae 1 050 China KF414065.1 AGZ20226.1 

oqxB6 K. pneumoniae 1 050 China KF414066.1 AGZ20227.1 

oqxB7 K. pneumoniae 1 050 China KF414067.1 AGZ20228.1 

oqxB8 K. pneumoniae 1 050 China KF414068.1 AGZ20229.1 

oqxA9 K. pneumoniae 1 050 China KF414069.1 AGZ20230.1 

oqxB10 K. pneumoniae 1 050 China KF414070.1 AGZ20231.1 

oqxB11 K. pneumoniae 1 050 China KF414071.1 AGZ20232.1 

oqxB12 K. pneumoniae 1 050 China KF414072.1 AGZ20233.1 

oqxB13 K. pneumoniae 1 050 China KF414073.1 AGZ20234.1 

oqxB14 K. pneumoniae 1 050 China KF414074.1 AGZ20235.1 

oqxB15 K. pneumoniae 1 050 China KF414075.1 AGZ20236.1 

oqxB16 K. pneumoniae 1 050 China KF414076.1 AGZ20237.1 

oqxB17 K. pneumoniae 1 050 China KF414077.1 AGZ20238.1 

oqxB18 K. pneumoniae 1 050 China KF414078.1 AGZ20239.1 

oqxB19 K. pneumoniae 1 050 China KF414079.1 AGZ20240.1 

oqxB20 E. coli 1 050 China KF414080.1 AGZ20241.1 

oqxB21 K. pneumoniae 1 050 China KF414081.1 AGZ20242.1 

oqxB22 K. pneumoniae 1 050 China KF414082.1 AGZ20243.1 

oqxB23 K. pneumoniae 1 050 China KF414083.1 AGZ20244.1 

oqxB24 K. pneumoniae 1 050 China KF414084.1 AGZ20245.1 

oqxB25 K. pneumoniae 1 050 China KF414085.1 AGZ20246.1 

oqxB26 K. pneumoniae 1 050 China KF414086.1 AGZ20247.1 

oqxB27 K. pneumoniae 1 050 China KF414087.1 AGZ20248.1 

oqxB28 K. pneumoniae 1 050 China KF414088.1 AGZ20249.1 

oqxB29 E. coli 1 050 China KF414089.1 AGZ20250.1 

oqxB30 K. pneumoniae 1 050 China KF414090.1 AGZ20251.1 

oqxB31 K. pneumoniae 1 050 China KF414091.1 AGZ20252.1 

oqxB32 K. pneumoniae 1 050 China KF414092.1 AGZ20253.1 
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表 2  oqxAB 等位基因的氨基酸序列差异 
Table 2  Comparison of amino acid substitutions of oqxAB 

等位基因 

Allele 

突变位点 

Mutation site 

等位基因 

Allele 

突变位点 

Mutation site 
oqxA2 I159V oqxB13 G148N, R522H 

oqxA3 D100N oqxB14 G148N, G540S 

oqxA4 D100N, 222DN oqxB15 G148N, G540S, A551V 
Q575I, Y783F, V839I 

oqxA5 A152T oqxB16 G148N, G540S, A551V, Y783F, D928H 

oqxA6 A161S oqxB17 G148N, G540S, V566A, D749E, Y783F 

oqxA7 A169E oqxB18 G148N, G540S, V733L,  Y783F, R1041T 

oqxA8 G16C, A245V oqxB19 G148N, G540S, Y783F 

oqxA9 G236E oqxB20 G148N, G540S, D749E, Y783F 

oqxA10 T341I oqxB21 G148N, G540S, D749E, V839D 

oqxA11 A346T oqxB22 G148N, G540S, D749E, V839I 

oqxB2 H434Y, V635T oqxB23 G148N, A560T, D749E 

oqxB3 V839I oqxB24 G148N, A654T, D749E 

oqxB4 T137S oqxB25 G148N, D749E 

oqxB5 G148N oqxB26 G148N, D749E, V885M 

oqxB6 G148N, N251T, D749E oqxB27 G148N, Y783F 

oqxB7 G148N, N251S, Q325K, G540S, A551V, Y783F oqxB28 G148N, A989V 

oqxB8 G148N, Q325K, G540S, A551V, Y783F, V839I, 
G1001R, R1041T, P1049R 

oqxB29 H434Y, V612I, V635I 

oqxB9 G148N, Q325K, G540S, A551V, Y783F oqxB30 N533K 

oqxB10 G148N, A448T oqxB31 G540S, V566A, P568H, D749E 

oqxB11 G148N, I475N, G540S oqxB32 G540S, V566A, D749E 

oqxB12 G503D, G540S, D749E   

 
抗生素、清洁剂、消毒剂和非极性溶剂等，并将这

些底物从内膜和周质的外小叶中收集起来，然后输

送到细胞外部。有研究发现，具有多药耐药表型的

沙门菌(Salmonella)中 AcrB 转录水平较高，使用

AcrB 抑 制 剂 羰 基 氰 氯 苯 腙 (Carbonyl cyanide 

m-chlorophenylhydrazone，CCCP)后，该分离株中环

丙沙星、氯霉素和四环素的累积浓度与环丙沙星敏

感株内的浓度相似，证明了 AcrB 在多药耐药表型

中扮演着关键角色[6]。但有关 OqxAB 蛋白的具体作

用机制还有待明确。 

oqxAB 主要介导喹诺酮类药物中萘啶酸、氟甲

喹、环丙沙星和诺氟沙星的耐药，还能介导喹乙醇

和氯霉素类药物的耐药，最新研究发现该基因还可

以降低呋喃妥因对细菌的敏感性[7]。oqxAB 不仅存

在于质粒上，还存在于肠杆菌科细菌的染色体上。

除了肺炎克雷伯菌，其他肠杆菌科细菌染色体上的

oqxAB 通常因为表达量低而不引起耐药。只有当

oqxAB 高度表达时，例如将 oqxAB 从细菌的染色体

上转移到质粒上时，OqxAB 的表达量将增加 80 多

倍，此时细菌才会出现耐药[8]。此外，将携带 oqxAB

的质粒转入到受体大肠埃希菌后，氯霉素、甲氧苄

氨嘧啶、喹乙醇、喹诺酮和四环素对该菌株的最低

抑菌浓度(Minimum inhibitory concentration，MIC)

分别升高 128、64、32、16 和 2 倍[9-10]，说明 oqxAB

对喹诺酮的耐药性主要是由质粒介导的。有研究表

明，给实验组的鸡接种含有 oqxAB 阳性质粒的鼠伤

寒沙门菌并连续 5 d 用氟苯尼考处理，对照组的鸡

只接种含有 oqxAB 阳性质粒的鼠伤寒沙门菌但未经
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药物处理。结果显示，在实验组和对照组中来自肠

道的大肠埃希菌都携带了 oqxAB 阳性质粒。另外，

在实验组中，oqxAB 阳性大肠埃希菌的平均分离率

显著高于对照组[11]。这表明 oqxAB 阳性质粒可以在

动物体内不同菌株之间传播，并且氟苯尼考可以促

进该抗性基因的转移。因此，合理使用抗生素是防

止该基因在不同细菌间传播的重要手段。 

3  oqxAB 基因的流行特点 

随着人们对多重耐药现象的重视程度不断提

高，多药耐药外排泵基因 oqxAB 也引起人们的关注。

目前，oqxAB 主要流行于肺炎克雷伯菌、大肠埃希

菌、沙门菌和阴沟肠杆菌(Enterobacter cloacae)等肠

杆菌科细菌。此外，在产气肠杆菌(Enterobacter 

aerogenes)、产酸克雷伯杆菌(Klebsiella oxytoca)[8]

和乌拉尔菌属(Raoultella sp.)[12]中也偶有发现。近

来发现该基因在肠球菌(Enterococcus)中也高度流

行[13]。目前，除了大洋洲和南极洲没有 oqxAB 的检

出报道，在亚洲、非洲、欧洲、北美洲、南美洲都

已经检测到 oqxAB。在人类、食品动物、环境和野

生动物中都分离到携带该基因的肠杆菌科细菌，存

在范围非常广泛。 

3.1  oqxAB 基因在国外的流行情况 

在国外，oqxAB 的检出报道主要来源于从临床

分离的肺炎克雷伯菌，检出率最高的是在埃及，来

源于癌症病人的肺炎克雷伯菌中，oqxAB 阳性率高

达 92.5%；而最低的则是在韩国的一家三级医院收

集的肺炎克雷伯菌，oqxAB 阳性率为 24.4%[14]。除

了临床分离株外，在日本的农场里，从肉鸡中检测

到 oqxAB 的流行率仅为 2.2%[15]，远低于中国的

33.79%[16]和 80.99%[17]。在欧洲还从乌鸦的粪便中

检出 oqxAB，意味着 oqxAB 基因可能会随着乌鸦的

季节性迁徙被传播到了更广的区域[18]，从而增加了

环境微生物和其他动物获得该基因的风险。出人意

料的是，在地中海的鱼类肠道中分离到的肺炎克雷

伯菌竟然全部携带该基因[19]，可见，oqxAB 已经在

自然界和人类中普遍存在(表 3)。 

3.2  oqxAB 基因在我国的流行情况 

3.2.1  oqxAB 在我国人群中的流行情况 

oqxAB 第一次在我国人群中检出的报道是在

2010 年[10]，从养殖场工人体内分离的大肠埃希菌中

检出。在此之后临床上 oqxAB 的检出报道也不断出

现。2012 年，Yuan 等首次报道了临床上 oqxAB 基因

在我国人源大肠埃希菌中的流行率为 6.6%，同时指出

在肺炎克雷伯菌中 oqxAB 的检出率高达 100%[5]，高

于韩国在临床上分离的肺炎克雷伯菌的 oqxAB 的阳

性率 74%和 50%[4,25]。2014 年 Zhao 等报道，收集于 

 

表 3  oqxAB 在国外的流行情况 
Table 3  Prevalence of oqxAB gene in foreign countries 

年份 

Year 

菌株种类(数量) 

Species (amounts) 

地区 

Region 

菌株来源 

Species source 

检出率 

Detection rate (%) 

文献来源

References 

2018 K. pneumonia (82) Egypt Human 92.5 [20] 

2017 K. pneumonia (11) Dublin Human 90.9 [21] 

2017 K. pneumonia (11) Algeria Fish 100.0 [19] 

2017 E. coli (92) Japan Chicken 2.2 [22] 

2017 K. pneumonia (114) Egypt Human 88.0 [23] 

2016 K. pneumonia (66) Turkey Human 84.6 [24] 

2016 E. coli (97) Iran Human 69.9 [15] 

2016 E. coli (127) Turkey Human 14.1 [24] 

2014 K. pneumonia (22) Korea Human 50.0 [25] 

2013 E. coli (113) Italy Rabbit 15.0 [26] 

2013 K. pneumonia (107) America Human 88.8 [27] 

2013 K. pneumonia (83) Iran Human 60.2 [28] 
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从我国 12 个省的 30 家公立医院的人源大肠埃希菌

中，oqxAB 的检出率为 3.8%[29]，即便这一检出率低

于之前报道的 6.6%，但是仍然高于韩国同期报道的

在人源大肠埃希菌中 oqxAB 的零检出率。最近，Liu

等报道了在河南从病人血液样品中分离的大肠埃希

菌 oqxAB 的检出率已上升至 42.0%[30]。中国香港和

中国台湾也对其流行情况进行了报道。2016 年 Kao

等研究发现，2010−2015 年间在中国台湾病人体

内分离的耐喹诺酮药物的大肠埃希菌中，oqxAB

的检出率为 6%[31]，而在沙门菌中则为 10.2%[32]。

2015 年 Ho 等报道，在中国香港，从 2004−2013 年，

在尿路感染病人中分离的大肠埃希菌 oqxAB 基因的

流行率为 25.2%[7]，低于之前在沙门菌中报道的

28.03%[33](表 4)。 

3.2.2  oqxAB 在我国食品动物中的流行情况 

在我国，针对 oqxAB 在食品动物中的检测比国

外更常见。涉及的主要食品动物有猪、鸡、鸭、鹅

等，以及相关肉类。我国是养猪、养禽大国，所以

oqxAB 也主要流行于猪源、鸡源大肠埃希菌和沙门

菌，主要分布在畜禽养殖较多的广东、山东、黑龙

江等地。我国早在 2010 年就报道了从活猪、活禽

的粪便里分离出的大肠埃希菌携带该基因，并证实

oqxAB 阳性菌株可以在动物和人类之间传播[10]。

从 2012−2017 年，在我国猪源大肠埃希菌中 oqxAB

的阳性检出率为 44.6%−80.6%，明显高于鸡源

的 12.0%−72.7%，且远高于日本活鸡中的 2.2%[22]。

2015 年 Xu 等报道了从黑龙江省的不同猪场分离出

的 198 株大肠埃希菌 ESBL 阳性菌株中，oqxAB 的

检出率为 63.1%[34]。不仅如此，Li 等报道在山东多

个养鸡场中，从鸡分离出来的非伤寒沙门菌 oqxAB

的阳性率为 30.8%，并且 70%的 oqxAB 阳性菌株含

有 blaCTX-M 基因[35]，说明 ESBLs 基因与 oqxAB 基

因广泛共存于动物源大肠埃希菌和沙门菌中，并且

导致细菌的耐药谱增大、耐药性增强。除了我国内

地，Ho 和 Wong 等在中国香港也报道了该基因分别

从猪直肠分离的大肠埃希菌和从猪肉分离的沙门

菌中的检出率为 80.6%和 28.03%[7,36]。总体来看，

oqxAB 在我国活猪、活鸡以及其动物产品中高度流

行，并且阳性率有逐年递增的趋势(表 4)。值得注意

的是，从 2001 起，喹乙醇禁止作为促生长剂在家禽

和水产养殖中使用，但仍可用于体重不超过 35 kg

体重的猪。这可能是导致 oqxAB 在家禽中检出率比

在猪中检出率低的原因之一，意味着减少药物的使

用可以降低 oqxAB 的检出率。本课题组也在重庆的

多种食品动物，如猪、鸡、牛、羊、兔的粪便中分

离到大量沙门菌[37]，并在猪源、羊源、鸡源和兔源

沙门菌中检测到 oqxAB。其中，在猪源菌株的检出

比例最高，兔源最低(数据未发表)。 

3.2.3  oqxAB 在其他动物和环境中的流行情况 

oqxAB 也在我国伴侣动物(猫、狗等)、灵长类

动物和养殖场环境中被检测到。Liu 等报道，从

2012−2014 年，在河南的病猫、病狗中分离的大肠

埃希菌中检测到 oqxAB 的阳性率分别为 56.25%、

58.5%[30]。由于伴侣动物与人类的密切关系，从伴

侣动物体内检测到 oqxAB 的高流行率对人类健康有

潜在的威胁。除此之外，在与人类有很近亲缘关系

的灵长类动物中也检测到了 oqxAB，Wang 等从我

国冷鼻猴、猕猴和食蟹猕猴中分离的大肠埃希菌中

检测出 oqxAB 的阳性率为 31.15%[38]。2012 年 Li

等报道了从北京几个猪养殖场周围的废水、土壤中

都检测到了 oqxB，且在上游未受废水污染的对照组

中均未检查出含有 oqxB，证实养殖场废水是周围环

境中 oqxB 的主要来源[39]。Wang 等通过对不同来源

的 oqxAB 基因阳性质粒测序和分析得知，来源于尿

路感染患者和来源于鸡肉的大肠埃希菌中 oqxAB 基

因阳性质粒之间只存在 2 bp 的差异，并且该质粒与

鸡源、人源沙门菌中携带 oqxAB 的质粒相似度高达

99%，由此可见，由质粒介导的水平传播可能是

oqxAB 在不同来源的肠杆菌科细菌间传播的主要机

制[16]。因此，oqxAB 不仅可以随着耐药菌株垂直传

播也可以通过移动遗传元件在环境中水平传播，给

畜牧业生产和人类健康带来严重威胁(表 4)。 
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表 4  oqxAB 在我国的流行情况 
Table 4  Prevalence of oqxAB gene in China 

年份 

Year 

菌株种类(数量) 

Species (amounts) 

地区 

Region 

菌株来源 

Species source 

检出率 

Detection rate (%) 

文献来源 

References 
2018 Enterococcus (87) China Pig 65.50−79.30 [13] 

2018 E. coli (270) Henan Dog 58.50 [30] 

Cat 56.25 

Human 42.00 

2017 E. coli (1354) Guangzhou Animal 33.79 [16] 

Food 17.34 

Human 18.07 

2016 K. pneumonia (74) Nanjing Human 67.57 [40] 

2016 Salmonella (154) China Chicken 72.73 [41] 

Human 

2016 E. coli (248) Taiwan Human 6.00 [31] 

2016 E. coli (97) Sichuan Rabbit 51.50−63.90 [42] 

2016 E. coli (739) Guangdong Animal 80.99 [17] 

2015 Salmonella (82) Shenzhen Animal 91.00 [43] 

2015 Salmonella (76) Taiwan Human 10.20 [32] 

2015 E. coli (590) China Human 3.80 [29] 

2015 E. coli (341) Hong Kong Human 25.20 [7] 

Pig 80.60 

Chicken 41.50 

2015 E. coli (198) Heilongjiang Pig 63.13 [34] 

2014 Salmonella (130) Shandong Chicken 30.80 [35] 

2014 E. coli (207) China Chicken 23.19 [44] 

2013 S. Typhimurium (239) Hong Kong Human 28.03 [33] 

S. Typhimurium (546) Beijing Human 29.12 

2013 Salmonella (63) China Animal 31.70 [45] 

2013 E. coli (696) China Animal 47.13 [46] 

2013 E. coli (46) China Human 26.10 [47] 

 

4  小结 

oqxAB 从 2004 年发现至今，已经发现了数十个

等位基因且在全世界范围内流行。目前的检测结果

表明，携带该基因主要是肠杆菌科细菌尤其是肺炎

克雷伯菌、大肠埃希菌和沙门菌。但这不代表 oqxAB

只存在于肠杆菌科细菌，需要进一步的研究来证实

oqxAB 是否还存在于除肠杆菌科以外的其他细菌以

及在其中的耐药机制。不容乐观的是携带 oqxAB 基

因的质粒往往还存在其他耐药基因，例如除 oqxAB

以外的其他 PMQR 基因、ESBL 基因、rmtB、fosA3、 

floR、tetAR、strB、strA、sulII 和 aph，大大增加了

这些菌株的多重耐药几率。随着这些含有编码

oqxAB 基因的多重耐药菌株在环境、动物和人类之

间的快速传播，我们有理由担心最终会通过食物链

导致多重耐药病原菌的暴发性流行，给公共健康构

成了严重的威胁。包括中国香港和中国台湾，我国

已有 14 个省(直辖市)检测出该基因，但在畜禽养殖

量较多的湖南、湖北和云南等多个省份也还未有该

基因的检测报道。从菌株来源看，还需要比较 oqxAB

基因在不同动物来源菌株的流行率是否存在差异。 
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综合以上因素，为了降低 oqxAB 的流行，一是

在现阶段要加强其在不同地区、不同动物、不同菌

株的流行情况调查，掌握其流行的态势和趋势。同

时，进行分子流行病学的研究，以评估 oqxAB 基因

从环境、动物转移到人体的传播途径和可能性，以

及对动物和人类健康造成的影响。二是在今后针对

oqxAB 的研究中，要加强对其基础研究的力度，要

对其耐药机制和质粒的传播过程进行深入探讨，以

期为 oqxAB 流行的防控提供理论支撑。三是在畜牧

业生产方面，本课题组前期关于细菌耐药性方面的

研究证实，沙门菌和金黄色葡萄球菌的耐药性与养

殖场药物的使用呈正相关[48-49]，一旦耐药菌株携带

oqxAB 则更容易加速该基因的传播。因此合理使用

抗菌药物药物，从而从根本上降低 oqxAB 的流行。

四是加强科研工作者、临床工作者、兽医从业人员

之间的交流和合作，共同针对该基因的传播及其带

来的危害提出解决办法和控制手段。 
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2019 年中国微生物学会及各专业委员会学术活动计划表(3-2) 

序号 活动名称 主办/协办单位 时间 人数 地点 联系方式 

13 
中国微生物学会微免专委会首届

细菌学大会 

中国微生物学会医学微生物

学与免疫学专业委员会 
7 月 18–22 日 200 

贵州 

贵阳 

秦金红 

13524227206 

14 第十三届全国病毒学研讨会 
中国微生物学会病毒学专业

委员会 
7 月 27–30 日 1300 哈尔滨 

吴莹 

15901455682 

15 
第十七届微生物学教学和科研及

成果产业化研讨会 

中国微生物学会微生物教学

工作委员会、农业微生物学、

普通微生物学专业委员会 

7–9 月 200 
海南 

海口 

王瑞萍 

124481317@qq.com

16 
第二十二次全国环境微生物学学

术研讨会 

中国微生物学会环境微生物

学专业委员会 
8 月下旬 600 黑龙江哈尔滨 

邢德峰 

18686864920 

17 
第八届工业企业微生物安全控制

技术与实践研讨会 

中国微生物学会工业微生物

学专业委员会 
8 月下旬 200 北京 

胡育骄 

010-53218310 

18 
2019 全国干干扰素与 

细胞因子子学术会议 

中国微生物学会干扰素与细

胞因子专业委员会 
8 月下旬 300 

广东 

深圳 

倪健 

13818096617 

19 
第九届全国微生物学青年学者学

术研讨会 

中国微生物学会普通微生物

学专业委员会 
9 月 20–23 日 200 重庆 

王琳淇 10-64806184

廖国建 13594017530

20 

第十届中国临床微生物学大会暨

《医学参考报》微生物学与免疫

学论坛 

中国微生物学会临床微生物

学专业委员会 
9 月 500 

福建 

福州 

洪梅 

0574-8703585 

21 武汉现代病毒学国际研讨会 
中国微生物学会病毒学专业

委员会 
9 月 300 武汉 

吴莹 

1590145568 

22 第十二届中国酶工程学术研讨会 
中国微生物学会酶工程专业

委员会 
2019 年 7–9 月 400 

吉林 

长春 

欧阳浩淼 

010-64807420 

23 生物安全与大健康产业论坛 
中国微生物学会微生物生物

安全专业委员会 
9 月 100 北京 

贾晓娟 

010-64806013 

24 
2019 年中国微生物学会学术 

年会 
中国微生物学会 10 月 11–15 日 1000

山东 

济南 

杨海花，王旭 

010-64807200 

25 第 14 届全国海洋药物年会 
中国微生物学会海洋微生物

学专业委员会 
10 月 300 

山东 

青岛 

于广利 

13953283219 

 


