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临床产 ESBLs大肠埃希菌整合子检测及基因型分析

蓝惠华，张 玲，王玮玮，杨 艳，程 玲，骆园园，金丹丹，王厚照*

( 厦门大学附属成功医院 检验科，福建 厦门 361003)

摘 要 了解临床分离的产 ESBLs大肠埃希菌( ESBLs-producing Escherichia coli，ESBL-EC) 中Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类整合
子及 ESBL-EC基因型的分布。收集 2014 年 1 月至 12 月某三甲医院住院患者分离的大肠埃希菌，经全自动细
菌分析系统鉴定并检测其对临床常用抗菌药物的耐药性，双纸片协同试验确定 ESBL-EC，采用聚合酶链反应
( PCＲ) 对整合子基因和 ESBLs基因进行检测。K-B法比较整合子阳性菌株与阴性菌株的耐药率。结果发现，
98 株临床非重复 ESBL-EC对青霉素类、头孢菌素类、喹诺酮类、单环酰胺类和庆大霉素耐药率均大于 50%，对
妥布霉素耐药率为 31． 62%，对呋喃妥因、阿莫西林 /克拉维酸和阿米卡星较敏感，分别为 11． 11%、13． 4%和
6． 12% ; 对碳青霉烯类抗菌素、替加环素和哌拉西林 /他唑巴坦敏感率为 100%。98 株菌中检出 47 株含Ⅰ类整
合子( 47． 96% ) ，3 株含Ⅱ类整合子( 3． 06% ) ，所有菌株中有 1 株同时含Ⅰ类和Ⅱ类整合子，未检出Ⅲ类整合
子。整合子阳性菌株对四环素和复方新诺明的耐药率高于整合子阴性菌株( P ＜ 0． 05) 。98 株菌中 β-内酰胺
酶基因 TEM、CTX-M-9、CTX-M-1、CTX-M-2 和 SHV阳性率分别为 62． 24%、53． 06%、32． 65%、4． 08%和3． 06%，
ESBL-EC基因分型分布以 TEM 合并 CTX-M-9 型( 共 30 株) 最多见，占 30． 61%。结果表明，Ⅰ类整合子在产
ESBLs大肠埃希菌中分布广泛，本研究尚不足以证明整合子的存在可影响 ESBL-EC菌株抗生素耐药水平。同
时携带 TEM和 CTX-M-9 基因是安徽医科大学解放军 174 临床学院产 ESBLs大肠埃希菌临床耐药菌株产生的
主要原因。
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Detection of Integrons and Genotypes of Clinical ESBLs-Producing
E． coli Strains

LAN Hui-hua，ZHANG Ling，WANG Wei-wei，YANG Yan，CHENG Ling，LUO Yuan-yuan，
JIN Dan-dan，WANG Hou-zhao

( Dept． of Lab． of Chenggong Hosp． affil． to Xiamen Uni．，Xiamen 361003)

Abstract The distribution of class I，II and III integrons and the genotype of ESBLs-producing E． coli ( ESBL-EC)
strains isolated from clinical was studied． E． coli strains isolated from in-patients in a tertiary hospital from Jan． 1 to
Dec． 31 2014 were collected． A France Bio-Merieux company VITEK-2 compact automatic bacterial identification in-
strument was employed to identify the bacteria and determine antibiotic resistance of the E． coli． According to the NC-
CLS ( 2005) ，the double disk confirmatory tests were adopted to detect ESBLs． The polymerase chain reaction ( PCＲ)
was used to detect the integrons and ESBLs gene types． Comparison of drug resistance rates of the positive and nega-
tive strains with the K-B method． The results showed that the resistance rates of penicillin，cephalosporin and quinolo-
ne，monocyclic amide and gentamycin were higher than 50% in average，resistant rate to tobramycin is 31． 62%，to
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nitrofurantoin，amoxicillin /clavulanic acid and amikacin were 11． 11%，13． 4 and 6． 12% respectively． The sensitive
rates to carbapenems，tigecycline and piperacillin / tazobactam were 100% ． 98 of the strains，47 strains ( 47． 96% )
were detected containing classⅠintegron，3 strains ( 3． 06% ) containing classⅡintegron，one of them both containing
classesⅠand class Ⅱ integron，however． class Ⅲ integron was not detected． The resistance rates of tetracycline and
cotrimoxazole to integron positive strains were significantly higher than those to integron negative strains ( P ＜ 0． 05) ．
Of the 98 ESBL-EC strains，the positive rates of genes TEM，CTX-M-9，CTX-M-1，CTX-M-2 and SHV were 62． 24%，
53． 06%，32． 65%，4． 08% and 3． 06% respectively． The distribution of genotype in ESBL-EC strains was TEM-1
fused with CTX-M-9 type was the commonest in the hospital，accounted for 30． 61% ． The distribution of class I inte-
gron in ESBL-EC was wide． This study would not be enough yet to prove the existence of the integron will affect the
antibiotic resistance level of ESBL-EC strains． Simultaneously carrying TEM and CTX-M-9 genes may have been the
main reason that caused ESBL-EC strains clinical drug resistance to produce．
Keywords Escherichia coli; beta-lactamases; integrons; polymerase chain reaction

质粒编码的超广谱 β-内酰胺酶( Extended
Spectrum Beta-Lactamases，ESBLs) 是革兰阴性杆
菌中抵抗 β-内酰胺酶类抗生素的最主要机制之
一，自 20 世纪 80 年代初首次报道以来，β-内酰胺
酶类抗生素尤其是广谱头孢菌素的滥用，是导致

产 ESBLs菌株广泛流行的主要因素［1］。产 ESBL
大肠埃希菌( ESBL-EC) 是目前临床分离的最常见
的产 ESBLs菌株，可引起医院许多严重和致命性
感染，如脑膜炎和血液感染等。整合子与细菌多
重耐药和耐药基因播散密切相关，为了解 ESBL-
EC的 β-内酰胺类获得性耐药基因与整合子遗传
标记存在状况，对 98 株 ESBL-EC 进行了 14 种 β-
内酰胺类获得性耐药基因以及 3 种整合子标记
( Intl1、Intl2 和 Intl3 ) 检测，为临床治疗、预防产
ESBLs 细菌引起的感染提供一定参考。

1 材料与方法

1． 1 材料
1． 1． 1 研究对象 分离的 ESBL-EC 菌株来源于
2014 年 1 月至 12 月厦门大学附属成功医院住院
患者的中段尿、阴道分泌物、血液等标本，剔除同
病例相同部位重复分离的菌株，共 98 株。质控菌
株: 大肠埃希菌 ATCC25922、铜绿假单胞菌
ATCC27853，由该院微生物室保存提供。
1． 1． 2 仪器和试剂 生物安全柜( HFSAFE-
1200B2) ，哥伦比亚血琼脂平板( 郑州安图) ，CO2

恒温培养箱( MCO-15AC) ，VITEK-Compact 2 全自
动微生物分析系统( 法国梅里埃公司) ，Micro17Ｒ
微量冷冻离心机，Thermo 微量移液器，恒温金属
浴，XW-80A 型旋涡混合器，Nanophotometer 超微

量可见分光光度计，BIO-Ｒad S1000 基因扩增仪，
BIO-Ｒad 电 泳 仪，BIO-Ｒad 凝 胶 成 像 系 统。
dNTPs、Taq DNA聚合酶、蛋白酶 K和 DNA Marker
由 TaKaＲa公司提供; TBE电泳缓冲液由实验室自
配; MH琼脂和药敏纸片购自英国 OXOID公司。
1． 2 方法
1． 2． 1 细菌分离和鉴定及药物敏感试验 采用
VITEK-Compact 2 全自动微生物分析系统配套的
鉴定卡和药敏卡进行细菌鉴定及药敏。超广谱
β-内酰胺酶( ESBLs) 菌的检测则采用美国临床实
验室标准化委员会( NCCLs) 推荐的双纸片法。结
果按照美国临床实验室标准化研究所( CLSI 2013
年版) 的标准进行判读［2］。
1． 2． 2 引物设计 耐药基因引物由上海生工生
物工程有限公司合成，见表 1。
1． 2． 3 DNA模板制备［6］ 将菌株接种血平板，
37 ℃培养 18 ～ 24 h，取少许纯培养菌落于装有
200 μL无菌蒸馏水的 1． 5 mL EP 管中，充分震荡
混匀。恒温金属浴 100 ℃煮沸 10 min，煮沸时防
止管盖爆开，取出冷却，14 000 r /min离心 10 min，
取上清，采用超微量可见分光光度计检测提取的
DNA 含量，用无菌蒸馏水调整为实验所需浓度
( 200 ～ 300 ng /μL) 。
1． 2． 4 基因检测 采用 PCＲ 法检测，引物及目
的片段大小见表 1，反应体系总体积为 50 μL，其
中 10 × PCＲ buffer 5 μL，25 mmol /L MgCl2 3 μL，1
mmol /L dNTPs 4 μL，上下游引物各 1 μL，DNA模
板 2 μL，Taq 酶 0． 3 μL，无菌水补充至 50 μL。整
合子基因反应条件: 94 ℃ 4 min; 94 ℃ 1 min，62
℃ 1 min，72 ℃ 1 min，35 个循环; 72 ℃ 8 min。超
广谱 β-内酰胺酶基因反应条件: 93 ℃ 2 min; 93
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℃ 30 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 60 s，35 个循环; 72 ℃ 5
min。扩增产物在 2%琼脂糖凝胶中( 含 0． 5 g /mL

溴化乙锭) ，120 V 电压，电泳 40 min，凝胶成像仪
观察结果，并拍照保存。

表 1 基因引物序列、产物终长度及退火温度
Table 1 Primer sequences of resistance genes，the objective product length and the annealing temperature

基因名称 引物序列片段( 5'→ 3') 产物长度 /bp 退火温度 /℃ 参考文献

整合子基因
Intl1 Intl1-F: GGT CAA GGA TCT GGA TTT CG 456 62 ［3］

Intl1-Ｒ: ACA TGC GTG TAA ATC ATC GTC
Intl2 Intl2-F: CAC GGA TAT GCG ACA AAA AGG T 789 62 ［3］

Intl2-Ｒ: GTA GCA AAC GAG TGA CGA AAT G
Intl3 IntI3-F: AGT GGG TGG CGA ATG AGT G 433 60 ［3］

IntI3-Ｒ: TGT TCT TGT ATC GGC AGG TG
超广谱 β-内酰胺酶基因

TEM P1: AGG AAG AGT ATG ATT CAA CA 535 58 ［4］
P2: CTC GTC GTT TGG TAT GGC

SHV P1: TGC GCA AGC TGC TGA CCA GC 305 56 ［4］
P2: TTA GCG TTG CCA GTG CTC GA

CTX-M-1 群 P1: ATG GTT AAA AAA TCA CTG CGT CAG TTC 876 56 ［4］
P2: TCA CAA ACC GTT GGT GAC GAT TTT AGC CGC

CTX-M-2 群 P1: ATG ATG ACG CAG AGC ATT CGC CGC TCA 876 56 ［4］
P2: TCA GAA ACC GTG GGT TAC GAT TTT CGC

CTX-M-8 群 P1: ATG ATG AGA CAT CGC GTT AAG CGG 876 56 ［4］
P2: TTA ATA ACC GTC GGT GAC GAT TTT CGC G

CTX-M-9 群 P1: ATG ATG AGA CAT CGC GTT AAG CGG 876 56 ［4］
P2: TTA ATA ACC GTC GGT GAC GAT TTT CGC G

CTX-M-25 群 P1: ATG ATG AGA AAA AGC GTA AGG CGG GCG 876 56 ［4］
P2: TTA ATA ACC GTC GGT GAC AAT TCT GGC

CAＲB P1: AAA GCA GAT CTT GTG ACC TAT TC 588 55 ［4］
P2: TCA GCG CGA CTG TGA TGT ATA AAC

LAP P1: ATG AAA AAG ATC CGC CTT ATT ATA A 858 55 ［4］
P2: TTA CCA GTT CTT AAT TAC TGA ATC

KLSU P1: ATG GTT AAA AAA ATCATT ACG CCA GTT T 876 55 ［4］
P2: CTA TAA TCC CTC AGT GAC GAT TTT C

SCO P1: ATG ACA AGA TCT GCC CTT TTG AT 867 55 ［4］
P2: TTA TTC CAG AAC TTC GGC AGC A

PEＲ F: GCT CCG ATA ATG AAA GCG T 520 55 ［5］
Ｒ: TTC GGC TTG ACT CGG CTG A

GES F: AGT CGG CTA GAC CGG AAA G 399 57 ［5］
Ｒ: TTT GTC CGT GCT CAG GAT

VEB F: CAT TTC CCG ATG CAA AGC GT 648 55 ［5］
Ｒ: CGA AGT TTC TTT GGA CTC TG

1． 2． 5 统计学处理 利用 SPSS17． 0 软件进行
分析，耐药率的比较采用 χ2 检验或 Fisher 确切概
率法，P ＜ 0． 05 为差异有统计学意义。

2 结果与分析
2． 1 ESBL-EC菌株药敏试验结果

98株 ESBL-EC对抗菌药物耐药情况严重，对氨
苄西林、哌拉西林、头孢唑啉、头孢噻肟、头孢曲松、
头孢他啶、头孢吡肟、氨曲南、复方新诺明、环丙沙
星、左氧氟沙星、四环素、庆大霉素耐药率较高，耐药
率均大于 50%，对妥布霉素耐药率为 31． 62%，呋喃
妥因、阿莫西林 /克拉维酸和阿米卡星较敏感，分

别为 11． 11%、13． 4%和 6． 12% ; 对替加环素、哌
拉西林 /他唑巴坦、亚胺培南和厄他培南最敏感，
未见耐药菌株( 表 2) 。
2． 2 PCＲ扩增结果
2． 2． 1 整合子基因型 9 8 株 ESBL -EC 中，
47． 96% ( 47 /98) 的分离菌株为Ⅰ类整合子阳性，
3． 06% ( 3 /98) 的分离菌株为Ⅱ类整合子阳性，所
有菌株中有 1 株同时含Ⅰ类和Ⅱ类整合子，未检
出Ⅲ类整合子。电泳图见图 1 ～ 2。整合子阳性
与阴性菌株的耐药率，除四环素与复方新诺明具

有统计学差异( P ＜ 0． 05 ) ，其余抗生素差异均无
统计学意义( 表 2) 。
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图 1 Ⅰ类整合子遗传标记电泳图
Fig． 1 Electrophorogram of Intl1 amplified products

M1: DNA markerⅠ; P: 阳性对照; N: 阴性对照; 9 ～ 12、14: 阳

性菌株; 13: 阴性菌株
M1: DNA markerⅠ; P: Positive control; N: Negative control;

9-12，14: Positive samples; 13: Negative sample

图 2 Ⅱ类整合子遗传标记电泳图
Fig． 2 Electrophorogram of Intl2 amplified products

M2: DNA markerⅡ; P: 阳性对照; N: 阴性对照; 1 ～ 6: 阴性菌

株; 7: 阳性菌株
M2: DNA markerⅡ; P: Positive control; N: Negative control;

1-6: Negative samples; 7: Positive sample

表 2 98 株产 ESBLs大肠埃希菌对 21 种抗菌药物的耐药情况(%)
Table 2 Drug resistance of 98 strains ESBL-EC to 21 kinds of antimicrobial agents ( % )

抗生素 总耐药率 /% 整合子阳性菌株( n = 49)
敏感( S) 中介( I) 耐药( Ｒ)

整合子阴性菌株( n = 49)
敏感( S) 中介( I) 耐药( Ｒ) χ2 P

氨苄西林 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 － －

阿莫西林 /克拉维酸 13． 40 58． 33 33． 33 8． 33 51． 02 30． 61 18． 37 2． 217 0． 136

哌拉西林 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 － －

哌拉西林 /他唑巴坦 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 － －

头孢唑啉 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 － －

头孢噻肟 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 － －

头孢曲松 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 2． 04 0． 00 97． 96 1． 000 0． 500

头孢他啶 81． 40 13． 04 0． 00 86． 96 25． 00 0． 00 75． 00 2． 450 0． 118

头孢吡肟 51． 02 46． 94 2． 04 51． 02 44． 90 4． 08 51． 05 0． 000 1． 000

氨曲南 72． 45 24． 49 0． 00 75． 51 30． 61 0． 00 69． 39 0． 460 0． 498

复方新诺明 67． 35 14． 29 0． 00 85． 71 51． 02 0． 00 48． 98 15． 034 ＜ 0． 001

环丙沙星 70． 41 30． 61 4． 08 65． 31 24． 49 0． 00 75． 51 0． 654 0． 419

左氧氟沙星 63． 27 32． 65 10． 20 57． 14 26． 53 4． 08 69． 39 1． 581 0． 209

妥布霉素 31． 62 15． 00 14． 00 20． 00 25． 00 13． 00 11． 00 3． 822 0． 051

替加环素 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 － －

四环素 76． 74 8． 70 0． 00 91． 30 40． 00 0． 00 60． 00 14． 126 ＜ 0． 001

呋喃妥因 11． 11 68． 97 13． 79 17． 24 70． 59 23． 53 5． 89 2． 560 0． 110

亚胺培南 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 － －

厄他培南 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 100． 00 0． 00 0． 00 － －

庆大霉素 60． 20 30． 61 0． 00 63． 39 48． 98 0． 00 51． 02 1． 500 0． 221

阿米卡星 6． 12 89． 80 0． 00 10． 20 97． 96 0． 00 2． 04 － 0． 204

注:“ －”表示无相关的统计量

2． 2． 2 超广谱β-内酰胺酶基因型 98株ESBL-EC
中，TEM 基因阳性 61 株( 62． 24% ) ，CTX-M-9 基因
阳性 52 株( 53． 06% ) ，CTX-M-1 基因阳性 32 株
( 32． 65% ) ，CTX-M-2 基因阳性 4 株( 4． 08% ) ，SHV
基因阳性 3 株 ( 3． 06% ) ，7 株未检出基因型
( 7． 14% )。基因分布以 TEM + CTX-M-9 基因阳性

组( 共 30 株) 最多见，占 30． 61%，单 CTX-M-9 基因
阳性组( 共16株) 和 TEM +CTX-M1基因阳性组( 共
15株) 较多见，分别占 16． 33%和 15． 31%，单 TEM
基因阳性组和单CTX-M1基因阳性组分别占10． 2%
和 12． 24%。TEM和 CTX-M-9 基因电泳图见图 3、
图 4。各基因型检出情况及分布见表 3。
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图 3 CTX-M-9 基因 PCＲ电泳图
Fig． 3 Electrophorogram of CTX-M-9 gene amplified products

M2: DNA markerⅡ; P: 阳性对照; N: 阴性对照; 68、69、71、73:

阳性菌株; 70、72: 阴性菌株
M2: DNA markerⅡ; P: Positive control; N: Negative control;

68，69，71，73: Positive samples; 70，72: Negative samples

图 4 TEM基因 PCＲ电泳图
Fig． 4 Electrophorogram of TEM gene amplified products

M1: DNA markerⅠ; P: 阳性对照; N: 阴性对照; 1、2、5 ～ 7: 阳

性菌株; 3、4、8: 阴性菌株
M1: DNA markerⅠ; P: Positive control; N: Negative control;

1，2，5-7: Positive samples; 3，4，8: Negative samples

表 3 ESBL-EC基因型分布
Table 3 Distribution of gene types of ESBL-EC

基因型 菌株数 构成比 /%

TEM 10 10． 20
CTX-M-1 12 12． 24
CTX-M-9 16 16． 33
SHV 1 1． 02
TEM + CTX-M-1 15 15． 31
TEM + CTX-M-9 30 30． 61
CTX-M-1 + CTX-M-2 1 1． 02
CTX-M-2 + CTX-M-9 1 1． 02
TEM + CTX-M-9 + CTX-M-1 2 2． 04
TEM + CTX-M-1 + CTX-M-2 1 1． 02
TEM + CTX-M-9 + SHV 2 2． 04

未分类型别 7 7． 14

合计 98 99． 99

3 讨 论
大肠埃希菌是临床常见的条件致病菌，也是

医院感染的常见致病菌。近年来，由于临床上广
泛使用 β-内酰胺类抗生素( 尤其是头孢菌素类抗
生素) 治疗大肠埃希菌感染性疾病，导致产超广

谱 β-内酰胺的大肠埃希菌 ( ESBLs-producing
Escherichia coli，ESBL-EC) 的分离率越来越多，并
引起国内外研究者的广泛关注。例如欧洲 ESBL-
EC分离率由冰岛的 5%到保加利亚的近 40%，平
均占 12． 6%［7］; 而在中国、印度或中东的 ESBL-
EC检出率更高，如 2012 年报道的印度检出率高
达 76． 8%［8］; CHINET 监测数据显示，2014 年度
我国 ESBL-EC检出率为 55． 8%［9］，因而持续的监

控系统和有效的感染控制措施是必要的。
ESBLs由质粒介导，可通过接合、转化或转导

等形式使耐药基因在同种属甚至不同种属细菌间

传递扩散，给临床治疗带来众多问题。本研究药
敏结果显示: ESBL-EC 菌株对青霉素类、头孢菌
素类、氨基糖苷类( 除阿米卡星外) 、喹诺酮类等
抗菌药物耐药率均较高，这可能是由于 ESBLs 是
β-内酰胺酶基因发生突变导致氨基酸的改变，由
质粒携带，可使氨基糖苷类、喹诺酮类等抗菌药物
的耐药基因在细菌之间传递扩散相关［10］。对阿
米卡星耐药率比较低，但是阿米卡星具有肾毒性、
耳毒性，临床上应慎重使用。对替加环素、哌拉西
林 /他唑巴坦、亚胺培南和厄他培南极敏感，因此
建议在临床治疗中可根据患者的病情、实际情况
选择这些抗菌药物。
随着新型 β-内酰胺酶的不断产生，ESBLs 基

因型也越来越多，各种 ESBLs 基因型间的遗传背
景及功能特征有一定的差异，因此，对 ESBLs 基
因型再细分研究是必要的。ESBLs在世界各国广
泛流行，但不同国家、不同地区流行的 ESBLs 基
因型有一定的差异。例如，日本以 Toho-1 型和
SHV型为主［11］; 美国以 TEM-10、TEM-12 和 TEM-
26 为主［12］; 非洲以 TEM-53、TEM-63 为主［13］; 我
国以 CTX-M 型为主，但其流行的亚型种类各
异［14-15］。本研究表明，CTX-M 型( 81． 63% ) 最普
遍，TEM 型次之( 61． 22% ) ，与蒋鸿超等［16］的报
道相符。本研究中大部分临床分离菌株检出 2 种
或 2 种以上的基因型( 60． 20% ) ，以 TEM + CTX-
M-9 阳性组( 30． 61% ) 最常见，说明多重耐药在临
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床分离菌普遍存在。本研究除检测 CTX-M、TEM
和 SHV 型基因外，还进行 CAＲB、LAP、KLSU、
SCO、PEＲ、GES、VEB等基因的扩增，但均为阴性，
可能与 ESBL基因型具有集中趋势及存在明显的
地域差异相关，也可能与本研究所选取菌株数量

有限相关。
整合子是存在于细菌质粒或染色体上基因捕

获和表达的可移动遗传单位，由 5'保守末端和 3'
保守末端及两者间的可变区三部分组成，可携带

多种耐药基因盒，包括对氨基糖苷类、喹喏酮类、
磺胺和消毒剂等耐药的基因，与细菌多重耐药和

耐药基因的播散密切相关［10］。在大肠埃希菌的
研究中目前发现了Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ类整合子，其中以Ⅰ
类整合子最为常见［17］。本研究 98 株 ESBL-EC
中 47 株携带Ⅰ类整合子( 47． 96% ) ，3 株携带Ⅱ
整合子( 3． 06% ) ，大多为多重耐药菌株，可见Ⅰ
类整合子广泛存在于 ESBL-EC 菌株中，并可能影
响其抗生素耐药水平。而本研究结果，对于 ES-
BL-EC株，整合子阳性与整合子阴性除了对四环
素和复方新诺明的耐药率差异具有统计学意义
( P ＜ 0． 05) 外，对其他抗生素的耐药率差异均无
统计学意义，尚不足以证明整合子的存在可影响
ESBL-EC 菌株抗生素耐药水平，这与国内报
道［15-16］有一定的差异，可能与不同地区和医院所

使用的抗生素种类、剂量及时间不同，造成对产
ESBLs菌株的筛选及诱导不同，以及所收集的标
本来源不一样等多方面原因造成的。
由于本研究收集的菌株仅来源于某三甲医院

住院患者分离的标本，尚不能代表该地区的具体

情况，关于整合子对 ESBL-EC 株耐药性的影响，
还有待扩大样本，多收集几家三甲医院的菌株进

一步对比研究，以增加说服力。同时，对整合子与
ESBLs各基因型之间的关系及其在耐药传播中的
具体作用还需进一步深入研究讨论，这对有效遏

制耐药基因的传播以期达到控制多重耐药菌株的

产生和播散具有深远的意义。
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