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　　摘要：２０１８年自福建省疑似鸡滑液囊支原体感染病鸡中分离得到９株鸡滑液囊支原体，采用微量肉汤稀释法测
定了其对９种抗菌药物的敏感性，对筛选出的多重耐药株（ＭＳＨＢ）进行了全基因组序列分析。结果显示，福建地区鸡
滑液囊支原体临床株对泰万菌素和泰妙菌素较为敏感，对泰乐菌素、多西环素、土霉素和替米考星敏感性次之，而对氟

苯尼考和恩诺沙星最不敏感。多重耐药株（ＭＳＨＢ）基因组大小为７６６０８１ｂｐ；ＧＣ含量为２８．０２％；共注释到１４６４个
基因，其中，包括多个毒力基因和１个耐药基因（ｅｒｍＱ），与敏感标准株 ＷＶＵ１８５３全基因组序列比对得出大环内酯类
和氟喹诺酮类药物耐药基因的多个突变位点。研究结果丰富了对鸡滑液囊支原体流行病学的认识，并可为该地区临

床治疗鸡滑液囊支原体感染的合理用药选择提供理论依据和实践指导。
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　　鸡滑液囊支原体是一种无细胞壁的病原微生
物，给养禽业造成严重的经济损失，可引起鸡和火

鸡的关节滑膜炎、呼吸系统疾病，蛋鸡产蛋量下降、

孵化率降低，肉鸡饲料转化率降低、胴体废弃率升

高等不同严重程度的亚临床至临床症状，也可能与

其他病原（如传染性支气管炎、新城疫病毒、流感病

毒、大肠杆菌和其他支原体等）合并继发感染，或因

饲养管理不善而加重病情［１］。

临床防控鸡滑液囊支原体感染主要依靠疫苗

免疫和药物治疗。疫苗免疫主要用于长期防控，而

药物治疗是最快速有效降低经济损失的途径。大

环内酯类、氟喹诺酮类和四环素类是临床治疗畜禽

支原体感染最常用的药物类别，但是在抗菌药物长

期大量使用的选择性压力下，耐药菌株相关报道屡

见不鲜［２］，造成临床治疗效果下降。本研究采用微

量肉汤稀释法测定了福建地区分离的鸡滑液囊支

原体对兽医临床常用抗菌药物的敏感性，得到其流

行病学特征，并对多重耐药株的全基因组序列进行

分析，以期为临床谨慎合理选择与使用抗菌药物、

遏制耐药性产生提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　材料
１．１．１　临床病料的采集　２０１８年３—５月对福建
省不同地区疑似鸡滑液囊支原体感染病鸡采集气

管拭子，置于ＫＭ２液体培养基中４℃保存，送往实
验室进行鸡滑液囊支原体的分离培养与鉴定。参

考菌株鸡滑液囊支原体ＷＶＵ１８５３株受赠于江苏省
农业科学院兽医所张小飞研究员。

１．１．２　培养基　ＫＭ２液体与固体培养基，由江苏
省农业科学院兽医研究所猪病防控研究室提供。

１．１．３　抗菌药物　牧乐兴，中牧南京动物药业有限
公司产品（２５００万 Ｕ，批号：１９０２２７００１）；酒石酸泰
万菌素，内蒙古中牧生物药业有限公司（８８２Ｕ／ｍｇ，
批号：ＡＹ２０１８０７０２８）；酒石酸泰乐菌素，山东鲁抗
舍里乐药业有限公司 （９３９Ｕ／ｍｇ，批号：Ｔ－
１７０９１４３）；延胡索酸泰妙菌素，山东胜利生物工程
有限公司（８０％，批号：ＴＭＰ８０１９０３１０１）；替米考星，
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山东鲁抗舍里乐药业有限公司（９３．６％，批号：
ＴＭＣＺ１９０５０４４）；盐酸多西环素，扬州联博药业有限
公司（９０．４％，批号：ＹＤ１９０４０１１０８）；盐酸土霉素，
扬州联博药业有限公司 （９０．６％，批 号：ＹＴ
１９０４０２０５４）；氟苯尼考，山东国邦药业股份有限公
司（１００％，批号：７０１－１９０４０９０）；恩诺沙星，浙江国
邦药业有限公司（９９．９％，批号：１９０９１７－５）。
１．２　方法
１．２．１　鸡滑液囊支原体的分离　病料拭子在 ＫＭ２
液体培养基中经剧烈振荡，取上清悬液经０．４５μｍ
的滤器过滤，置于无菌的密闭培养管，３７℃培养
１８～２０ｈ后，以１∶１０转移接种至新鲜ＫＭ２液体培
养基中，３７℃继续培养１４ｄ，逐日观察培养基颜色
变化，待颜色由玫瑰红变为橘红色或黄色时，再次

以１∶１０接种新鲜培养基进行传代。待临床分离株
稳定传至３～４代，倍比稀释后采用 ＫＭ２固体培养
基进行克隆纯化 ２次，在体视显微镜下观察菌落
形态。

１．２．２　鸡滑液囊支原体的 ＰＣＲ鉴定　自 ＫＭ２固
体培养基挑取单个疑似菌落至２ｍＬ的ＫＭ２液体培
养基中，待培养成熟后，采用细菌基因组 ＤＮＡ提取
试剂盒提取疑似鸡滑液囊支原体菌株的 ＤＮＡ作为
模板进行ＰＣＲ及序列测定。采用 ＯＩＥ推荐的鸡滑
液囊支原体检测引物（ＭＳ－Ｆ：５′－ＧＡＧＡＡＧＣＡＡＡＡ
ＴＡＧＴＧＡＴＡＴＣＡ－３′，ＭＳ－Ｒ：５′－ＣＡＧＴＣＧＴＣＴＣＣＧ
ＡＡＧＴＴＡＡＣＡＡ－３′），预期扩增片段为１８５ｂｐ。具体
ＰＣＲ扩增条件参考中华人民共和国农业行业标准
《禽支原体ＰＣＲ检测方法ＮＹ／Ｔ５５３—２０１５》。
１．２．３　抗菌药物对鸡滑液囊支原体的最小抑菌浓
度测定　参考Ｈａｎｎａｎ推荐的微量稀释法测定抗菌
药物对鸡滑液囊支原体临床分离株的最小抑菌浓

度（ｍｉｎｉｍｕｍｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，ＭＩＣ）［３］。称取
待试药物，无菌操作溶解于相应稀释液，配制母液

浓度为１２８０μｇ／ｍＬ，将各药物母液用 ＫＭ２液体培
养基按照２倍稀释法稀释成１０个工作液浓度。根
据不同分离株的颜色变化单位（ＣＣＵ）调整菌液接
种量至１０４～１０５ＣＣＵ／ｍＬ。在９６孔细胞微孔板中
进行ＭＩＣ测定。设置 ＷＶＵ１８５３为质控菌株，ＫＭ２
液体培养基为阴性对照，菌株培养液为阳性对照，

同时各ＭＩＣ试验设置３个平行。将９６孔细胞微孔
板密封后至于３７℃、５％ ＣＯ２培养箱中静置培养，
逐日观察颜色变化，记录初始 ＭＩＣ值与终末 ＭＩＣ
值。判定标准为阴性对照孔不变色，阳性对照孔变

为黄色，以试验孔不发生肉眼可见颜色变化的最低

药物浓度孔为该药物对该菌株的ＭＩＣ。
１．２．４　鸡滑液囊支原体耐药株全基因组序列分析
　对于呈现多重耐药表型的鸡滑液囊支原体 ＭＳ
ＨＢ株，提取其全基因组 ＤＮＡ采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ１５０
平台进行测序，具体工作交由北京诺禾致源科技股

份有限公司完成。简要测序步骤如下：应用Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＮｏｖａＳｅｑＰＥ１５０技术对构建的 ＰＥ文库（～３５０ｂｐ）
文库测序。对于原始下机数据使用 ｒｅａｄｆ（Ｖｅｒｓｉｏｎ
１０）进行过滤，得到有效数据，采用 ＳＯＡＰｄｅｎｏｖｏ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．０４）、ＳＰＡｄｅｓ、ＡＢｙＳＳ软件进行基因组组
装，并最终使用 ＣＩＳＡ软件进行整合，采用 ｇａｐｃｌｏｓｅ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．１２）对初步组装结果进行优化和补洞。

使用ＧｅｎｅＭａｒｋＳ（Ｖｅｒｓｉｏｎ４．１７）软件对新测序
的基因组进行编码基因预测，对预测基因进行 ＣＯＧ
功能分 类、ＧＯ 注 释、ＫＥＧＧ 通 路 分 析。利 用
ｔＲＮＡｓｃａｎ－ＳＥ、ｒＲＮＡｍｍｅｒ和 Ｒｆａｍｄａｔａｂａｓｅ软件对
ｔＲＮＡ、ｒＲＮＡ和ｓＲＮＡ进行预测，ＩｓｌａｎｄＰａｔｈ－ＤＩＯＭＢ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ０．２）软件对基因岛进行预测，ｐｈｉＳｐｙ软件
（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．３）对前噬菌体进行预测，ＣＲＩＳＰＲｄｉｇｇｅｒ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．０）对 ＣＲＩＳＰＲ进行预测。使用 ＴＣＤＢ
（ＴｒａｎｓｐｏｒｔｅｒＣｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎＤａｔａｂａｓｅ）数据库分析转运
蛋 白，ＶＦＤＢ（Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ Ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆＰａｔｈｏｇｅｎｉｃ
Ｂａｃｔｅｒｉａ）数据库分析毒力基因，ＡＲＤＢ（Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ
ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅＧｅｎｅｓＤａｔａｂａｓｅ）数据库分析耐药基因，对
比对得到的靶点突变设计引物进行 ＰＣＲ，结合桑格
尔测序验证。

２　结果与分析

２．１　鸡滑液囊支原体的分离鉴定结果
经实验室分离纯化培养、分子生物学鉴定程

序，自福建地区病鸡气管拭子样品中成功分离得到

９株鸡滑液囊支原体，由图１－Ａ可知，其 ＫＭ２液体
培养物呈紫红色，轻微振荡，有丝状或絮状物悬浮。

鸡滑液囊支原体在 ＫＭ２固体培养基上生长 ７～
１４ｄ，肉眼观察可见无色、透明、细小、圆形菌落。由
图１－Ｂ可知，体视显微镜下低倍（４０×）观察可见
典型“油煎蛋”状特征，光滑扁平、边缘整齐、菌落中

央致密隆起。

　　对于平板克隆后的鸡滑液囊支原体疑似菌株，
试剂盒法提取其ＤＮＡ，采用ＯＩＥ推荐的鸡滑液囊支
原体检测引物进行ＰＣＲ扩增鉴定。由图２可知，测
试菌株均成功扩增出特异性条带，长度为１８５ｂｐ，与
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阳性对照 ＷＶＵ１８５３株一致，表明疑似菌株均可判
定为鸡滑液囊支原体。

２．２　ＭＩＣ测定结果
鸡滑液囊支原体临床分离株（９株）与标准株

（１株）对牧乐兴等９种常用抗菌药物的敏感性测定
结果见表１。由表１可知，牧乐兴与泰万菌素对所

有ＭＳ菌株的ＭＩＣ测定结果较为一致。多数鸡滑液
囊支原体临床株对泰万菌素、泰妙菌素较为敏感，

对泰乐菌素、多西环素、土霉素和替米考星敏感性

次之，对氟苯尼考和恩诺沙星最不敏感。其中，多

种抗菌药物对ＭＳＨＢ株的 ＭＩＣ值均较高，提示 ＭＳ
ＨＢ株可能为多重耐药支原体。

表１　牧乐兴等９种抗菌药物对１０株鸡滑液囊支原体的ＭＩＣ μｇ／ｍＬ　

菌株编号 牧乐兴 泰万菌素 泰乐菌素 泰妙菌素 多西环素 土霉素 替米考星 氟苯尼考 恩诺沙星

ＷＶＵ１８５３ ０．０６０ ０．０６０ ０．０３０ ０．５００ ０．１２５ ０．５００ ０．１２５ ８．０００ ０．５００

ＳＤ１０ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ ２．０００ ２．０００ ８．０００ １６．０００

ＳＤ１９ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ ２．０００ １．０００ ８．０００ １６．０００

ＳＤ７ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．２５０ ０．５００ ２．０００ ２．０００ ８．０００ １６．０００

ＳＤ１７ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ １．０００ １．０００ ８．０００ １６．０００

ＳＤ１８ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．２５０ １．０００ ２．０００ １．０００ ８．０００ １６．０００

ＳＤ１２ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ ２．０００ ２．０００ ８．０００ １６．０００

ＳＤ６ ０．１２５ ０．１２５ ０．２５０ ０．５００ １．０００ ２．０００ ２．０００ ８．０００ １６．０００

Ｈ１ ０．１２５ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ ２．０００ ４．０００ ４．０００ ４．０００ １６．０００

ＨＢ ２．０００ ２．０００ ８．０００ ２．０００ ０．５００ ２．０００ ＞１２８．０００ ８．０００ １６．０００

不敏感菌株ＭＩＣ应高于 ０．５００ ０．５００ １．０００ ８．０００ ４．０００ ４．０００ ８．０００ ２．０００ １．２５０

临床株ＭＩＣ范围 ０．０６０～
２．０００

０．０６０～
２．０００

０．１２５～
８．０００

０．２５０～
２．０００

０．５００～
２．０００

１．０００～
４．０００

１．０００～
１２８．０００

４．０００～
８．０００

１６．０００

ＭＩＣ５０ ０．０６０ ０．０６０ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ ２．０００ ２．０００ ８．０００ １６．０００

ＭＩＣ９０ ０．１２５ ０．１２５ ０．５００ ０．５００ １．０００ ２．０００ ４．０００ ８．０００ １６．０００

　　注：白色背景格为敏感Ｍｈｒ，深色背景格为不敏感Ｍｈｒ，判定标准根据参考文献［４］设置。

２．３　ＭＳＨＢ株全基因组序列分析结果
将多重耐药ＭＳＨＢ株通过ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ１５０平台

进行全基因组测序，经序列组装和整合优化分析，

其基因组基本信息见表２。由表２可知，ＨＢ株基因
组总长度为７６６０８１ｂｐ，ＧＣ含量２８．０２％，Ｎ５０长度
为 ８３６４１ｂｐ，Ｎ９０长度为 １４９００ｂｐ，最长片段为
１１５５３４ｂｐ，最短片段为５１２ｂｐ。由图３可知，注释
后总共有 １４６４个编码基因，基因总长度为
５１６５２５ｂｐ，占基因组全长的６７．４２％，平均长度为
３５３ｂｐ。基因组含有３４个ｔＲＮＡ编码基因，３个５Ｓ

表２　ＭＳＨＢ株基因组基本特征

类别 数量

基因总长度（ｂｐ） ７６６０８１

基因数量 １４６４

基因平均长度（ｂｐ） ３５３

基因占基因组百分比（％） ６７．４２

ＧＣ含量（％） ２８．０２

ｔＲＮＡ ３４

ｒＲＮＡ ５

ｒＲＮＡ，１个１６ＳｒＲＮＡ和１个２３ＳｒＲＮＡ。由图４可
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知，基因岛是与病原机理、生物体的适应性等多种

生物功能相关的基因组区段，共预测到２个基因岛。
　　由图５可知，对预测基因进行 ＣＯＧ功能分类，
共有２３５个基因被分为１８种 ＣＯＧ分类；由图６可
知，共有２８７５个基因注释上４２条ＧＯ功能分类，样
本基因的功能在生理过程分类中主要聚集于细胞

进程（４１３个）和代谢过程（４０５个）；在分子功能主
要聚集于结合（３４１个）和催化活性（３７３个）。由图
７可知，对基因进行 ＫＥＧＧ注释，５６１个基因共注释
上９０个通路，最多见的４个注释通路分别是代谢通
路（８９个）、核糖体（４３个）、次级代谢产物生物合成

（２７个）和多样环境中的微生物代谢（２７个）。
　　通过与细菌致病毒力因子数据库（ＶＦＤＢ）比
对，ＭＳＨＢ株基因组共注释到９个毒力相关基因，
主要包括 ｄｎａＫ、ｃｙｌＡ、ＥＦ－Ｔｕ、ｌｐｌＡ１、ＳＳＵ９８、ｏｐｐＦ、
ｐｄｈＢ、ｖｌｈ和ＧＡＰＤＨ等，具体注释见表３。
　　通过ＡＲＤＢ数据库注释，ＭＳＨＢ株基因组中注
释到１个耐药基因ｅｒｍＱ，该耐药基因的基因序列编

号为：ＧＭ０００１６１。将 ＭＳＨＢ株的大环内酯类耐药
基因：２３ＳｒＲＮＡ基因（ｒｒｌＡ和 ｒｒｌＢ）、Ｌ４核糖体蛋白
编码基因（ｒｐｌＤ）、Ｌ２２核糖体蛋白编码基因（ｒｐｌＶ）以
及氟喹诺酮类药物靶点：ＤＮＡ旋转酶编码基因
（ｇｙｒＡ和ｇｙｒＢ）和拓扑异构酶 ＩＶ编码基因（ｐａｒＣ和
ｐａｒＥ）与 ＧｅｎＢａｎｋ中已公布全基因组序列的 ＭＳ
ＷＶＵ１８５３株（登录号：ＮＺＣＰ０１１０９６）进行比对，获

—０２１— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第１２期



得其基因突变位点与相应氨基酸突变位点，由表４
可知，这些基因突变可能导致药物作用靶位改变，

与抗生素亲和力下降，从而引起耐药。

３　讨论

支原体缺乏细胞壁结构，作用于细胞壁的 β－
内酰胺类药物对其无效，而作用于蛋白质合成和

ＤＮＡ复制环节的大环内酯类、四环素类和氟喹诺酮
类药物抗支原体效果较强［５］。本研究结果发现，福

建地区分离的鸡滑液囊支原体临床株对大环内酯

类药物（泰万菌素、泰乐菌素和替米考星）、截短侧

耳素类（泰妙菌素）和四环素类（多西环素和土霉

素）较为敏感，而抗菌药物氟苯尼考和恩诺沙星由

于在兽医临床的广泛应用，鸡滑液囊支原体临床

株对其敏感性降低，与国内相关调查数据较为

一致。

丁美娟等２０１２—２０１４年测定自河南、江苏、安
徽、河北和广东５省分离得到的鸡滑液囊支原体代
表株药物敏感性，发现其对泰乐菌素较为敏感，对

氟喹诺酮类药物具有不同程度的抗药性［６］。

２０１５—２０１７年招丽婵等分析了广东、广西、江苏、浙
江、福建等地１０个不同地区鸡滑液囊支原体代表

株，发现其均对泰妙菌素、泰万菌素、泰乐菌素和多

西环素较为敏感，而对金霉素、庆大霉素等敏感性

下降，甚至出现不同程度耐受性，对盐酸环丙沙星、

沙拉沙星敏感性较低［７］。石晓磊等２０１７年初从宁
夏地区采集８７份疑似感染鸡病料，分离得到１３株
鸡滑液囊支原体，每个分离地随机挑选１株进行药
敏试验，发现３株滑液囊支原体均对泰万菌素、泰妙
菌素、泰乐菌素敏感，而对氟苯尼考和恩诺沙星有

一定的耐受性［８］。Ｋｒｅｉｚｉｎｇｅｒ等２００２—２０１６年自欧
洲中部和东部７个国家采集到４１株鸡滑液囊支原
体，发现四环素类（多西环素、土霉素和金霉素）、大

环内酯类（泰万菌素、泰乐菌素和替米考星）、截短

侧耳素类（泰妙菌素和沃尼妙林）以及盐酸林可大

观对其具有体外抑菌效果，而氟喹诺酮类（恩诺沙

星、双氟沙星），新霉素，壮观霉素，林可霉素和氟苯

尼考的ＭＩＣ值较高［９］。

本研究应用ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑＰＥ１５０技术对多
重耐药株（ＭＳＨＢ）进行全基因组序列分析，破解其
耐药与毒力相关因子遗传信息。通过与ＶＦＤＢ数据
库比对，挖掘到ＭＳＨＢ基因组中存在多个毒力相关
因子，包括 ｄｎａＫ、ｃｙｌＡ、ＥＦ－Ｔｕ、ｌｐｌＡ１、ＳＳＵ９８、ｏｐｐＦ、
ｐｄｈＢ、ｖｌｈ和ＧＡＰＤＨ等。与其他支原体相同，如牛
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表３　ＭＳＨＢ株基因组ＶＦＤＢ数据库注释结果

基因编号 Ｅ－ｖａｌｕｅ 毒力因子名称 相关基因或蛋白

ＧＭ０００１８３ ２．９０×１０－９４ ＭＯＭＰ ＣＴ３９６分子伴侣ＤｎａＫ

ＧＭ０００５６０ ４．５０×１０－３０ Ｂｅｔａ－溶血素／溶细胞素 ｃｌｙＡＡＢＣＡＴＰ－结合盒转运体ＣｙｌＡ

ＧＭ０００５８３ １．１０×１０－２２５ ＥＦ－Ｔｕ Ｔｕｆ延伸因子Ｔｕ

ＧＭ０００８２４ ７．６０×１０－４６ 脂蛋白连接酶Ａ１ ｌｐｌＡ１假定蛋白

ＧＭ００１０２２ １．１０×１０－６６ 纤连蛋白结合蛋白 ＳＳＵ９８－１５１３磷酸丙酮酸水合酶

ＧＭ００１２０４ １．６０×１０－８６ 荚膜 ｏｐｐＦ寡肽ＡＢＣ转运体，通透酶组分

ＧＭ００１３５５ ２．９０×１０－１８４ ＰＤＨ－Ｂ ｐｄｈＢ丙酮酸脱氢酶Ｅ１组分，β亚基

ＧＭ００１４１８ ６．１０×１０－９９ Ｖｌｈ／ｐＭＧＡ ＶｌｈＶｌｈ．１．０６

ＧＭ００１４５７ ４．２０×１０－５９ ＧＡＰＤＨ ＭＧ－３０１甘油醛－３－磷酸脱氢酶

支原体［１０］、鸡毒支原体［１１］、猪肺炎支原体［１２－１３］等，

这些毒力相关因子可参与支原体感染宿主细胞、逃

避免疫并引起宿主免疫病理反应，在支原体动物体

内定殖和存活中起着重要作用［１４］。

　　通过与 ＡＲＤＢ数据库进行比对，分析得到 ＭＳ
ＨＢ株基因组中存在大环内酯类抗性基因 ｅｒｍＱ，该
基因最早在产期荚膜梭菌中发现，可介导对大环内

酯类 －林可霉素 －链阳菌素Ｂ（ＭＬＳ）耐药［１５］。
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表４　ＭＳＨＢ株大环内酯类和氟喹诺酮类耐药基因的突变位点

与相应氨基酸突变位点

药物种类 耐药基因 基因突变位点 氨基酸突变位点

大环内酯类 ｒｒｌＡ Ｔ７６０Ｃ

Ｔ８６４Ｃ

Ｔ１３２２Ｃ

Ｇ２６１３Ａ

—

ｒｒｌＢ Ｔ８６４Ｃ

Ａ２２１３Ｇ
—

ｒｐｌＤ Ｃ６４Ａ

Ｔ７６Ｇ

Ａ１９６Ｇ

Ａ４７６Ｇ

Ａ６４４Ｇ

Ｑ２２Ｋ

Ｓ２６Ａ

Ｓ６６Ｇ

Ｎ１０７Ｓ

Ｎ１６３Ｓ

ｒｐｌＶ 无 无

氟喹诺酮类 ｇｙｒＡ Ｇ４７Ａ

Ｃ８９２Ｇ

Ｃ１３２０Ｔ

Ｃ２３９０Ｔ

Ｇ１６Ｄ

Ｌ２９８Ｖ

Ａ４４０Ｖ

Ｔ６４３Ｉ

ｇｙｒＢ Ｔ７０４Ｇ

Ｃ１７１１Ａ

Ｎ１４７Ｔ

Ｄ３４３Ｙ

ｐａｒＣ Ｃ２５４Ｔ

Ａ１０２５Ｇ

Ａ１２４３Ｇ

Ｇ１３５４Ａ

Ａ１８５８Ｃ

Ｔ２１２０Ｃ

Ａ２２７８Ｇ

Ｔ２４３５Ａ

Ｇ２５６９Ａ

Ｔ８５Ｉ

Ｎ２４３Ｓ

Ｉ３１６Ｖ

Ｅ３５３Ｋ

Ｋ４４０Ｑ

Ｖ５２７Ａ

Ｔ５８０Ａ

Ｉ６３２Ｋ

Ｅ６７７Ｋ

ｐａｒＥ Ｔ４Ｃ

Ａ１１８Ｇ

Ｃ４７２Ｔ

Ｇ１３８３Ｃ

Ｓ２Ｐ

Ｉ４０Ｖ

Ｐ１５８Ｓ

Ｅ２１９Ｄ

ｅｒｍＱ基因作用机制主要为编码甲基化酶，使核糖体
２３ＳｒＲＮＡ基因甲基化，导致 ＭＬＳ失去对鸡滑液囊
支原体的抑制作用。本研究首次报道在鸡滑液囊

支原体基因组中检测到 ｅｒｍＱ抗性基因。支原体对
大环内酯类药物最重要的耐药机制是核糖体上２３Ｓ
ｒＲＮＡ结构域Ⅱ区和Ⅴ区靶点突变［１６］。鸡滑液囊支

原体基因组中包含２个 ｒｒｎ操纵子，每个操纵子具
有１个２３ＳｒＲＮＡ基因。研究报道２３ＳｒＲＮＡ基因Ⅱ
区突变位点较少，目前仅有 Ｇ７４８Ａ报道［１７］，与其他

支原体类似。ＩｎｎａＬｙｓｎｙａｎｓｋｙ和 ＫａｔｉｎｋａＢｅｋｏ等发
现，鸡滑液囊支原体２３ＳｒＲＮＡ基因Ⅳ区最常见的

靶点突变为Ｇ２０５７Ａ、Ａ２０５８Ｇ和Ａ２０５９Ｇ［４，１７］。本研
究中鸡滑液囊支原体临床株（ＭＳＨＢ株）对大环内
酯类抗生素（泰万菌素、泰乐菌素和替米考星）呈现

高度耐药特征，但通过比对并未在这些常见位点检

测到突变，推测其对大环内酯类主要耐药机制可能

由ｅｒｍＱ所介导。恩诺沙星对 ＭＳＨＢ株的 ＭＩＣ值
与敏感标准株ＷＶＵ１８５３相比，升高３２倍。比较两
者氟喹诺酮类靶酶编码基因（ｇｙｒＡ、ｇｙｒＢ、ｐａｒＣ和
ｐａｒＥ），发现多个突变位点，可能与其耐药性相关，但
需要进一步验证，其中 ＰａｒＣ蛋白的 Ｔ８５Ｉ位点突变
在近期文献［４］中亦有报道。

目前，抗菌药物治疗仍是国内临床防控鸡滑液

囊支原体感染最有效的方法。根据本研究结果，防

治鸡滑液囊支原体感染，可首选泰万菌素和泰妙菌

素；而针对鸡滑液囊支原体与其他细菌性疾病的混

合感染，可考虑与多西环素、氟苯尼考等抗菌药物

联合用药进行防控。支原体虽然生长缓慢，培养条

件苛刻，但其临床分离鉴定与长期耐药性检测具有

重要临床意义，应结合药敏试验审慎合理选择敏感

药物进行治疗。未来也可针对其耐药机制建立耐

药突变位点的分子生物学快速检测方法，达到预测

耐药性的目的，可缩短支原体培养与药敏实验时

间，亦可为临床治疗鸡滑液囊支原体感染的合理用

药选择提供理论依据和实践指导。
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２种饲养模式对番鸭生长和屠宰性能、肉品质的影响
谭东海１，雷小文１，刘珍妮１，钟云平１，谢华亮１，孔智伟１，陈荣强１，吴辉生２

（１．赣州市畜牧研究所／赣南科学院，江西赣州３４１０００；２．赣州市职业技术学院，江西赣州 ３４１１００）

　　摘要：为探讨不同饲养模式对番鸭生长性能、屠宰性能和肉品质的影响，选用１４日龄公番鸭３６０羽，随机分成２
组，分别为网上平养组（ＷＰ组）和网上垫料组（ＷＤ组），每组６个重复，每个重复３０羽。在不同饲养模式下，分别测定

了各组的生长性能、屠宰性能及胸肌品质。结果表明：（１）ＷＤ组的体质量、平均日增质量、平均日采食量和饲料转化

率均高于ＷＰ组，但差异不显著（Ｐ＞０．０５）；（２）ＷＤ组的心脏指数、肌胃指数和十二指肠厚度均高于ＷＰ组，但差异不

显著（Ｐ＞０．０５）；（３）ＷＰ组的鲜味氨基酸总量、必需氨基酸总量及１８种氨基酸总量均显著或极显著高于 ＷＤ组（Ｐ＞

０．０５或Ｐ＞０．０１）。由此可见，与网上平养饲养模式相比，网上垫料平养饲养模式不影响番鸭的生长性能和屠宰性
能，但对肉质中氨基酸含量有一定的负面影响。
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　　番鸭原产于南美洲，是一种优质的肉用鸭品
种，具有较高的瘦肉率和突出的肉质风味特征，受

到越来越多消费者和养殖户的青睐［１］。近年来，网

床饲养逐步成为肉鸭养殖的一项主要技术。根据

对粪污处理方式的不同，网床饲养又分为网上平养

模式和网上发酵床平养模式［２］。网上平养模式的

特点是能有效减少动物与粪便接触的机会，对于防

疫、动物机体健康及羽毛质量大有益处［３－４］。但网

上平养模式也存在一定弊端，一方面，网垫与番鸭

的直接接触容易影响鸭腿部和脚垫的健康；另一方

面，网上平养模式加大了粪污清理和处理的难度，

且在造成环境污染的同时增加了处理成本。网上

发酵床平养模式可以通过微生物菌群发酵、分解和

转化鸭粪便中的有机质，保护肉鸭脚垫和腿部健

康［５］，但需要专业技术人员维护菌种，增加了技术

难度和养殖成本。鉴于此，本研究尝试一种全新的

番鸭养殖模式———网上垫料平养模式。该模式通

过将垫料置于网床上，做到粪尿分离，不仅能够有

效减少番鸭粪便处理成本，也能保持垫料干燥从而
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