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摘  要：不动杆菌属细菌是全球常见的条件致病菌，给人类和动物健康造成了巨大威胁。随着对

碳青霉烯类抗生素耐药率的不断升高，替加环素成为治疗多重耐药不动杆菌感染的最后防线之

一。近年来，替加环素耐药基因 tet(X3)、tet(X4)、tet(X5)和 tet(X6)等变异体的快速传播严重影响

替加环素、依拉环素和奥马环素等新型四环素类抗生素的临床应用，但对不动杆菌属细菌中的

tet(X)基因缺乏综述。本文通过对不动杆菌属细菌中 tet(X)基因的作用机制、流行特征、传播风险

和抑制剂的全面分析，进一步评估其变异体、细菌宿主、地理分布和样品来源多样性，同时为 tet(X)
阳性不动杆菌属病原菌的防控提供理论依据。 

关键词：不动杆菌； tet(X)；插入序列共同区 2 (ISCR2)；抑制剂  
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Abstract: Acinetobacter spp. are the common opportunistic pathogens worldwide and pose a 
threat to the health of humans and animals. As the resistance rate to carbapenems aggravates, 
tigecycline has become one of the last lines for the treatment of multidrug-resistant 
Acinetobacter spp. infection. The rapid dissemination of tigecycline resistance genes tet(X3), 
tet(X4), tet(X5), tet(X6), and other variants in recent years has seriously affected the clinical 
application of new tetracycline antibiotics such as tigecycline, eravacycline, and omadacycline, 
whereas there is a lack of review on the tet(X) genes in Acinetobacter spp. This article 
comprehensively expounds the mechanisms of action, epidemiological characteristics, 
transmission risks, and inhibitors of tet(X) genes in Acinetobacter spp. and evaluates the 
diversity of their variants, bacterial hosts, geographical distribution, and sampling sources, 
aiming to provide a theoretical basis for the prevention and control of tet(X)-positive 
Acinetobacter spp. 
Keywords: Acinetobacter; tet(X); insertion sequence common region 2 (ISCR2); inhibitor 
 
 
 

不动杆菌属(Acinetobacter)细菌隶属于 γ-
变形菌纲 (Gammaproteobacteria) 的莫拉菌科

(Moraxellaceae)，在自然界中广泛分布，无论活

体还是非活体表面均可生长，且其基因组易发生

突变和重组。1911 年，该类菌株首次由 Beijerinck
从土壤中分离；1954 年，Brisou 和 Prevot 建议将

其命名为不动杆菌[1]。目前，不动杆菌属细菌共

有 84 个有效命名并报道的菌种，另有数十个种

类有待确证(https://szu.cz/anemec，截至 2024 年

10 月 19 日)。根据中国典型培养物保藏中心的

相关规则，对不动杆菌属菌种的拉丁名称进行

中文翻译(http://cctcc.whu.edu.cn/portal/dictionary/ 
index，截至 2024 年 10 月 19 日)。其中，鲍氏

不动杆菌(A. baumannii)是导致院内不动杆菌感

染的主要原因，乙酸钙不动杆菌(A. calcoaceticus)
和利沃夫氏不动杆菌(A. lwoffii)等菌种引起的

临床感染也时有发生 [2]。由于细胞膜通透性和

主动外排泵之间的共同作用，不动杆菌属细菌

对多种抗生素具有天然耐药性(例如磷霉素、氨

曲南等)[3]。同时，不动杆菌属细菌能够通过水

平基因转移从其他种属细菌获得耐药基因[2]，

从而导致可供选择的临床治疗药物减少。值得

注意的是，不动杆菌属细菌对碳青霉烯类抗生

素的耐药率不断上升(例如由 blaNDM 介导的碳

青霉烯耐药性)，使临床医生对不动杆菌属细菌

特别是鲍氏不动杆菌感染的治疗更加困难[2,4]。 
替加环素是在米诺环素基础上开发的第三

代四环素类抗生素，通过抑制细菌蛋白质合成发
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挥功能，对革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌具有广

谱的抗菌活性[5]。自 2011 年引进中国以来，替

加环素被广泛应用于复杂皮肤及软组织感染、复

杂腹腔内感染和社区获得性肺炎，被视为治疗多

重耐药不动杆菌感染的最后防线之一 [6]。近年

来，替加环素耐药不动杆菌的不断出现，严重限

制了替加环素的临床使用 [7]。早期研究结果表

明，替加环素耐药机制主要由外排泵和核糖体保

护蛋白介导，不能通过水平基因转移获得[8]。随

着研究的深入，国内外研究人员相继发现了可移

动替加环素耐药基因 tet(X3)、tet(X4)及其他变异

体，这些变异体能够显著增强病原微生物特别是

不动杆菌属细菌对替加环素的耐药水平，严重危

害人类公共卫生安全和动物健康[9-10]。因此，本

文对不动杆菌属细菌中 tet(X)变异体的作用机

制、分布特征、传播风险和抑制剂进行综述，以

期推动对该类病原菌的系统认知和防控。 

1  tet(X)基因的作用机制 
1991 年，Speer 等在专性厌氧脆弱拟杆菌

的 Tn4351 和 Tn4400 转座子中发现了 1 个新型

四环素耐药基因，即 tet(X)[11]。tet(X)基因编码

了长度为 388 个氨基酸的黄素依赖型单加氧 
酶 Tet(X)，该蛋白能够在氧气和还原型辅酶Ⅱ
的协助下催化四环素类抗生素羟基化，进而使

得抗生素失活，但未达到美国食品药品监督管

理局制订的替加环素耐药折点(≥8 μg/mL)[12]。

2001 年，专性厌氧多形拟杆菌的 CTnDOT 转座

子中报道了 2 个 tet(X)变异体，即 tet(X1)与
tet(X2)[13]。其中，tet(X1)基因所编码的 Tet(X1)
蛋白因缺少氮端的 29 个氨基酸而丧失降解活

性，而 tet(X2)基因所编码的 Tet(X2)蛋白具有与

Tet(X)蛋白相似的降解活性[12]。2019 年，我国

猪源鲍氏不动杆菌中报道了首个可移动的替加

环素耐药基因 tet(X3)，它所编码的 Tet(X3)蛋白

由底物结合区、配体结合区和碳端 α-螺旋组成，

Tet(X3)的四环素类抗生素耐药谱广于前期报道

的 Tet(X)、Tet(X1)与 Tet(X2)，甚至可提高细菌

对最新一代依拉环素和奥马环素的耐受性[9]。

通过结构域交换和定点突变研究发现，Tet(X)
同源蛋白具有 6 个关键的氨基酸位点，即 L282、
V329、A339、D340、V350 和 K351；相较于

Tet(X2)，这些氨基酸残基的突变使 Tet(X3)、
Tet(X4)、Tet(X5)、Tet(X6)和 Tet(X15)等变异体

的降解活性显著增强[14-15]。进一步分析表明，

突变的氨基酸残基不直接参与四环素类抗生素

底物和黄素腺嘌呤二核苷酸配体的结合，而是

通过与邻近氨基酸残基的相互作用间接改变

Tet(X)蛋白的构象动力学 [14]。面对抗生素大量

使用所造成的抗生素选择压力，tet(X)变异体的

出现能够促进不动杆菌属细菌更好地适应环境

变化；另一方面，通过关键氨基酸位点研究，

能够推动研发人员以此为靶点开发新型抗生

素，对 tet(X)阳性不动杆菌属细菌进行防控[14]。 

2  tet(X)变异体的分布特征 
流行病学和系统发育研究发现，黄杆菌科

细菌是四环素类抗生素耐药基因 tet(X)的潜在

起源[10,16]。根据国际惯例，以 2.0%的基因序列

或蛋白质序列差异作为新基因命名及编号的阈

值，若 ≥2.0%则赋予该基因新的命名 [例如

tet(X3)、 tet(X4)、 tet(X5)]；若<2.0%则将其视

为 已 命 名 基 因 的 变 异 体 [ 例 如 tet(X3.3) 、
tet(X3.4)、tet(X3.5)][17]。目前，包括 tet(X2)、
tet(X3)、tet(X4)、tet(X5)、tet(X6)和 tet(X15)在
内的 15 个非重复 tet(X)变异体分布在至少 11 个

不同种类的不动杆菌(表 1)，所编码的蛋白质具

有相似的空间结构[10]。本文根据 2.0%的阈值将

不动杆菌属细菌中的 15 个 tet(X)变异体归纳为

6 个类别，分别进行描述。 
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表 1  携带 tet(X)变异体的不动杆菌属菌株及来源 
Table 1  Strains of Acinetobacter spp. carrying tet(X) variants and their sources 
tet(X) variants Bacterial species Location Sampling 

sources 
References 

tet(X2) A. pittii China: Zhejiang Human [18] 
tet(X3) A. baumannii, A. johnsonii, A. piscicola, 

A. towneri, A. indicus, A. lwoffii, A. 
schindleri, A. gandensis, A. 
nosocomialis, A. pittii, A. variabilis 

China: Jiangsu, Shandong, 
Guangdong, Guangxi, 
Hainan, Fujian, Jiangxi, 
Hunan, Zhejiang, Shanghai; 
Ivory Coast; Colombia 

Cow, pig, 
chicken, human, 
soil, sewage, 
dust, vegetable 

[9-10,19-21] 

tet(X3.3), 
tet(X3.4), 
tet(X3.5), 
tet(X3.6) 

A. variabilis China: Guangxi Pig [20] 

tet(X3.7), 
tet(X3.8), 
tet(X3.9) 

A. schindleri China: Guangxi Chicken [20] 

tet(X4) A. baumannii, A. indicus, A. towneri China: Qinghai, Jilin, Henan Human, 
migratory bird, 
pig 

[9-10,22] 

tet(X5) A. baumannii China: Hebei, Guangdong Human, duck, 
chicken 

[6,23] 

tet(X5.4) A. indicus China: Guangxi Pig [19] 
tet(X6)/tet(X5.2) A. baumannii, A. indicus, A. variabilis, 

A. towneri, A. johnsonii, A. lwoffii, A. 
schindleri 

China: Jiangsu, Shanghai, 
Zhejiang, Jiangxi, Hunan, 
Fujian, Guangdong, Hainan, 
Taiwan, Guangxi, Qinghai 

Chicken, human, 
pig, soil, 
sewage, dust, 
vegetable, duck, 
migratory bird 

[6,10,19,24-26] 

tet(X6) 
variant/tet(X5.3) 

A. baumannii, A. piscicola China: Guangdong, Zhejiang Chicken, pig, 
soil 

[10,24] 

tet(X15) A. variabilis China: Jiangsu Chicken [27] 
/: Duplicate naming of the same tet(X) variant. 
 

2.1  tet(X2)基因 
tet(X2)基因全长 1 167 bp，其编码蛋白与其

他 Tet(X)变异体蛋白序列相似度在 86.3%− 
94.8%之间。自首次在多形拟杆菌中报道以来，

仅 2023 年在我国浙江省的人源样本中报道了 
1 株 tet(X2)阳性皮氏不动杆菌(A. pittii)[18]。 

2.2  tet(X3)基因及变异体 
tet(X3)基因全长 1 167 bp，其编码蛋白与其

他 Tet(X)变异体蛋白序列相似度在 79.9%−86.8%
之间。2019 年以来，国内外研究人员在鲍氏不

动杆菌、约氏不动杆菌(A. johnsonii)、栖鱼不动

杆菌(A. piscicola)、汤氏不动杆菌(A. towneri)、
印度不动杆菌(A. indicus)、利沃夫氏不动杆菌、

申氏不动杆菌 (A. schindleri)、根特不动杆菌  
(A. gandensis)、诊所不动杆菌(A. nosocomialis)、
皮氏不动杆菌和可变不动杆菌 (A. variabilis)  
等 11 个不动杆菌属细菌中均发现了 tet(X3)基
因[9-10,19-21]。统计数据表明，tet(X3)基因是不动

杆菌属细菌中的主要 tet(X)亚型(4.9%)，宿主菌中

印度不动杆菌和汤氏不动杆菌占比较高(17.0%)，
产碳青霉烯酶 NDM-1 的印度不动杆菌、申氏不

动杆菌和约氏不动杆菌也有检出[9-10,21]。就样品
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来源而言，动物源(5.4%)和环境源(4.9%)样品中

tet(X3)阳性不动杆菌属细菌的检出率显著高于

人源样品(0.1%)[10]。就地理位置而言，tet(X3)
阳性菌株在我国东南部地区(如广东省、江苏省)
分布较多，而其他国家仅科特迪瓦和哥伦比亚

等零星检出[9-10,19]。此外，我国广西壮族自治区的  
1 株猪源可变不动杆菌和鸡源申氏不动杆菌分别检

出了 tet(X3.3)−tet(X3.6)和 tet(X3.7)−tet(X3.9)[20]。其

中， tet(X3.3)、 tet(X3.4)、 tet(X3.5)、 tet(X3.6)
和 tet(X3.8)因碱基对缺失发生移码突变，不能

编码完整的蛋白质而丧失四环素类抗生素降解

功能。 

2.3  tet(X4)基因 
tet(X4)基因全长 1 158 bp，其编码蛋白与其

他 Tet(X) 变 异 体 蛋 白 序 列 相 似 度 在

86.1%−97.3%之间。2019 年，我国研究人员首

次在大肠杆菌中发现了 tet(X4)基因[9]。随后，

从鲍氏不动杆菌、印度不动杆菌和汤氏不动杆

菌中也检测出 tet(X4)基因，其来源分别为我国

吉林省住院病人、青海省迁徙候鸟以及河南省

猪源样本[9-10,22]。 

2.4  tet(X5)基因及变异体 
tet(X5)基因全长 1 167 bp，其编码蛋白与其

他 Tet(X) 变 异 体 蛋 白 序 列 相 似 度 在

84.9%−95.6%之间。2019 年，我国研究人员首

次在人源鲍氏不动杆菌发现新的 tet(X)变异体，

即 tet(X5)[23]。随后，我们在不同来源样本(鸡和

鸭等)中同样检测到携带 tet(X5)基因的鲍氏不

动杆菌[6]。此外，我国广西壮族自治区的猪源印

度不动杆菌中报道了其变异体，即 tet(X5.4)[19]。 

2.5  tet(X6)基因及变异体 
tet(X6)基因全长 1 137 bp，与 tet(X5.2)基因

为同一变异体的重复命名，其编码蛋白与其他

类别中 Tet(X)变异体蛋白序列相似度在 79.6%− 
94.7%之间。2020 年，我国研究人员首次在变

形杆菌属细菌报道了 tet(X6)基因[28]。目前，该

基因已在鲍氏不动杆菌、印度不动杆菌、可变不

动杆菌、汤氏不动杆菌、约氏不动杆菌、利沃夫

氏不动杆菌和申氏不动杆菌中检出[6,10,19,24-26]。研

究表明，不动杆菌属细菌中 tet(X6)基因的检出

率仅次于 tet(X3)，并且通常与 tet(X3)基因共存

于同一菌株[10]。其地理位置主要分布在中国江

苏、广东和台湾等 11 个省份[6,10,19,24-26]。此外，

从我国广东省的鸡源 blaNDM-1 阳性鲍氏不动杆

菌中检出了 1 个 tet(X6)基因的变异体，与栖鱼

不动杆菌中检出的 tet(X5.3)基因为同一变异体

的重复命名[10,24]。 

2.6  tet(X15)基因 
tet(X15)基因全长 1 158 bp，其编码蛋白与

其 他 Tet(X) 变 异 蛋 白 序 列 相 似 度 在

83.9%−97.3%之间。截至目前，仅 2021 年在我

国江苏省的鸡源样本中报道了 1 株携带该变异

体的可变不动杆菌[27]。 

3  tet(X)基因的水平传播机制 
研究表明，质粒与插入序列共同区 2 

(insertion sequence common region 2, ISCR2)对
不动杆菌属细菌中 tet(X)基因的水平传播发挥

着至关重要的作用[10,29]。 

3.1  质粒介导的 tet(X)基因水平转移 
目前，不动杆菌属细菌中由质粒携带的

tet(X3)、tet(X3.7)、tet(X3.8)、tet(X3.9)、tet(X5)、
tet(X5.3)、 tet(X5.4)与 tet(X6)基因相继被报   
道[10,19-20,23]。根据复制子序列的差异性，将携带

tet(X)基因的不动杆菌属质粒划分为 6 个类别，

即 GR26、 GR31、 GR41、 GR59、 GR60 和

GR61[29]。体外接合转移研究表明，质粒介导的

tet(X)基因水平转移事件鲜有发生，仅个别菌株

可向贝氏不动杆菌(A. baylyi)和鲍氏不动杆菌

进行接合转移，效率约为 10−10−10−6[9-10,19-20,29]，
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并对宿主菌的生长速率造成适应性代价。Chen
等研究数据显示，不动杆菌属质粒复杂多样，

只有 21.7%的质粒携带接合转移基因[29]。因此，

质粒介导的 tet(X)基因水平转移能力偏低甚至

丧失，可能与质粒中接合转移元件的缺失有关，

具体机制仍有待进一步探究。 

3.2  插入序列 ISCR2 介导的 tet(X)基因

水平转移 
ISCR2 是一种类似于 IS91 家族的非典型插

入序列，全长为 1 494 bp，缺少传统的末端反

向重复序列，在插入位点也不会产生同向重复

序列，通常认为该序列是由复制起点 oriIS 向随

机的复制终点 terIS 进行“滚环”复制，进而参与

多种抗生素耐药基因的水平转移[30]。除了插入

序列 ISAba1 介导的 tet(X2)和 tet(X15)基因水平

转移之外，不动杆菌属细菌中 tet(X3)、tet(X4)、
tet(X5)和 tet(X6)及变异体水平传播均与 ISCR2
密切相关，转座效率达到 10−8−10−6，推测该   
插入序列是参与 tet(X)基因水平传播的关键元

件[6,10,18,27,31]。其中，tet(X3)基因典型的基因环

境 为 ISCR2-tpnF-tet(X3)-hp-hp-ISCR2 ， 上 游

ISCR2 常被插入序列 IS26 或 ISAba14 截断[10]；

tet(X4)基因在不动杆菌属细菌与大肠杆菌、肺

炎克雷伯菌等肠杆菌科细菌中具有高度相似的

基因环境，即 ISCR2-catD-tet(X4)-ISCR2，具有

跨种属传播的风险[10]；tet(X5)基因典型的基因

环 境 为 ISCR2-tpnF-tet(X5)-hp-hp-ISCR2[10] ；

tet(X6)基因在不动杆菌属细菌与变形杆菌属细

菌中，基因环境相似，基本结构为 ISCR2-hp- 
tet(X6)-hp-hp-ISCR2[6]。因此，ISCR2 可作为遏

制 tet(X)基因水平扩散的潜在敲除靶点。 

4  Tet(X)降解酶抑制剂 
由于 Tet(X)蛋白是一类黄素依赖型单加氧

酶，通过羟基化降解四环素类抗生素，因此，

降解酶抑制剂成为治疗 tet(X)阳性不动杆菌属

细菌感染的有效方法之一。其中，白花丹醌、

脱水四环素及半合成类似物等抑制剂表现出良

好的协同效果，受到研究人员的密切关注。 

4.1  白花丹醌 
白花丹醌是从白花丹科植物提取的一种萘

醌类次生代谢产物，具有抗菌、抗病毒、降血

压和抗凝血等药理活性。2022 年，国内研究证

实白花丹醌通过与 Tet(X3)和 Tet(X4)蛋白催化

口袋结合、改变其二级结构，从而抑制降解酶

活性，是 Tet(X)类降解酶的广谱抑制剂；白花

丹醌与四环素类抗生素联用之后，对 Tet(X3)

和 Tet(X4)阳性菌株具有协同杀菌作用 [32]。

tet(X4)阳性大肠杆菌小鼠全身感染模型治疗结

果也显示，白花丹醌和美他环素的联合使用表

现出显著的体内治疗效果，细菌载量和病理损

伤显著减轻[32]。尽管白花丹醌等植物提取物为

抗生素耐药病原菌感染提供了新的治疗选择，

但浓度依赖性和安全性等问题有待解决，以此

基础的结构改造为其进一步应用提供了可能。 

4.2  脱水四环素及半合成类似物 
目前，研究人员已得到多种四环素类抗生

素降解酶与底物的结合模式，发现脱水四环素

及类似物是 Tet(X)类降解酶的广谱抑制剂[33-34]。

脱水四环素是四环素的生物合成前体，结构上

与四环素相似，但 C6 位置的脱水改变了其构

象，变得更加疏水[33]。对于 Tet(X)与 Tet(X3)

蛋白，脱水四环素、脱水金霉素与脱水地美环

素等类似物具有良好的抑制作用，能够显著抑

制酶蛋白对替加环素的降解活性[34]。脱水四环

素与 Tet(X6)蛋白的结合模型进一步表明，脱水

四环素通过竞争性结合的方式，显著降低了

Tet(X6)蛋白对四环素类抗生素的降解活性，并

且 Tet(X)同源蛋白具有保守的结合位点[35]。因
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此，脱水四环素及半合成类似物在四环素类抗

生素抗菌增效剂方面具有广阔的应用前景。 

5  展望 
总体而言，tet(X)变异体尤其是 tet(X3)阳性

不动杆菌属细菌在我国快速传播，它们的基因

亚型、宿主范围、分布地区和样品来源呈多样

化，能够显著降解包括替加环素、依拉环素和

奥马环素在内的所有四环素类抗生素，进而威

胁四环素类抗生素的临床应用。面对 tet(X)阳性

不动杆菌属细菌复杂多样的现状，传统方法已

无法满足对其快速、准确鉴定的需求。随着高

通量测序技术的不断成熟，全基因组测序及数

据库的构建等有助于对该类菌株的监控和溯

源，以便在重点环节制订针对性的干预措施。 
另一方面，可移动基因元件尤其 ISCR2 是

参与 tet(X3)、tet(X4)、tet(X5)和 tet(6)等 tet(X)
变异体水平传播的关键元件。CRISPR-Cas9 技

术是目前最有效的基因组编辑方法之一，能否

通过构建 CRISPR-Cas9 基因敲除系统对 ISCR2
进行靶向敲除，抑制 tet(X)变异体在不同菌种之

间的水平转移，值得深入探究。此外，白花丹

醌、脱水四环素及半合成类似物等抑制剂对

tet(X)变异体的降解活性具有高效的抑制作用，

与四环素类抗生素联合使用后的治疗效果得到

显著改善。在我国“减抗、限抗”的政策背景下，

tet(X)阳性不动杆菌属细菌的防控工作至关重

要，基因敲除技术和抑制剂为降低该类菌株的

临床威胁提供了新思路。 

作者贡献声明 
陈冲：论文整体框架的设计、论文撰写与

修改；吕一林：协助论文初稿的撰写；吴涛涛：

论文数据的收集与整理；刘静：协助论文数据

的收集。 

作者利益冲突公开声明 
作者声明不存在任何可能会影响本文所报

告工作的已知经济利益或个人关系。 

参考文献  

[1] Almasaudi SB. Acinetobacter spp. as nosocomial 
pathogens: epidemiology and resistance features[J]. 
Saudi Journal of Biological Sciences, 2018, 25(3): 
586-596. 

[2] WONG D, NIELSEN TB, BONOMO RA, 
PANTAPALANGKOOR P, LUNA B, SPELLBERG B. 
Clinical and pathophysiological overview of 
Acinetobacter infections: a century of challenges[J]. 
Clinical Microbiology Reviews, 2017, 30(1): 409-447. 

[3] VILA J, MARTÍ S, SÁNCHEZ-CÉSPEDES J. Porins, 
efflux pumps and multidrug resistance in Acinetobacter 
baumannii[J]. Journal of Antimicrobial Chemotherapy, 
2007, 59(6): 1210-1215. 

[4] REICH S, ADLER A. Introduction and spread of 
NDM-producing Enterobacterales and Acinetobacter 
baumannii into Middle Eastern countries: a 
molecular-based hypothesis[J]. Expert Review of 
Anti-Infective Therapy, 2023, 21(7): 749-758. 

[5] GROSSMAN TH. Tetracycline antibiotics and 
resistance[J]. Cold Spring Harbor Perspectives in 
Medicine, 2016, 6(4): a025387. 

[6] CHEN C, CUI CY, WU XT, FANG LX, HE Q, HE B, 
LONG TF, LIAO XP, CHEN L, LIU YH, SUN J. 
Spread of tet(X5) and tet(X6) genes in 
multidrug-resistant Acinetobacter baumannii strains of 
animal origin[J]. Veterinary Microbiology, 2021, 253: 
108954. 

[7] DENG M, ZHU MH, LI JJ, BI S, SHENG ZK, HU FS, 
ZHANG JJ, CHEN W, XUE XW, SHENG JF, LI LJ. 
Molecular epidemiology and mechanisms of 
tigecycline resistance in clinical isolates of 
Acinetobacter baumannii from a Chinese university 
hospital[J]. Antimicrobial Agents and Chemotherapy, 
2014, 58(1): 297-303. 

[8] 叶卓幸, 汤燕君, 何璐茜, 白红, 高方舟, 张敏, 刘
有胜 , 熊倩 , 赵建亮 , 何良英 , 应光国 . 四环素类 
抗生素耐药研究进展: 质粒介导的替加环素耐药机
制[J]. 生态毒理学报, 2022, 17(4): 122-140.  
YE ZX, TANG YJ, HE LX, BAI H, GAO FJ, ZHANG 
M, LIU YS, XIONG Q, ZHAO JL, HE LY, YING GG. 
Mechanisms of tetracycline resistance: 
plasmid-mediated tigecycline resistance[J]. Asian 
Journal of Ecotoxicology, 2022, 17(4): 122-140 (in 
Chinese). 



 

 

 

36 CHEN Chong et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(1) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

[9] HE T, WANG R, LIU DJ, WALSH TR, ZHANG R, LV 
Y, KE YB, JI QJ, WEI RC, LIU ZH, SHEN YB, 
WANG G, SUN LC, LEI L, LV ZQ, LI Y, PANG MD, 
WANG LY, SUN QL, FU YL, et al. Emergence of 
plasmid-mediated high-level tigecycline resistance 
genes in animals and humans[J]. Nature Microbiology, 
2019, 4(9): 1450-1456. 

[10] CHEN C, CUI CY, YU JJ, HE Q, WU XT, HE YZ, CUI 
ZH, LI C, JIA QL, SHEN XG, SUN RY, WANG XR, 
WANG MG, TANG T, ZHANG Y, LIAO XP, 
KREISWIRTH BN, ZHOU SD, HUANG B, DU H, et 
al. Genetic diversity and characteristics of high-level 
tigecycline resistance Tet(X) in Acinetobacter 
species[J]. Genome Medicine, 2020, 12(1): 111. 

[11] SPEER BS, BEDZYK L, SALYERS AA. Evidence that 
a novel tetracycline resistance gene found on two 
Bacteroides transposons encodes an NADP-requiring 
oxidoreductase[J]. Journal of Bacteriology, 1991, 
173(1): 176-183. 

[12] MOORE IF, HUGHES DW, WRIGHT GD. Tigecycline 
is modified by the flavin-dependent monooxygenase 
TetX[J]. Biochemistry, 2005, 44(35): 11829-11835. 

[13] WHITTLE G, HUND BD, SHOEMAKER NB, 
SALYERS AA. Characterization of the 13-kilobase 
ermF region of the Bacteroides conjugative transposon 
CTnDOT[J]. Applied and Environmental 
Microbiology, 2001, 67(8): 3488-3495. 

[14] CUI CY, HE Q, JIA QL, LI C, CHEN C, WU XT, 
ZHANG XJ, LIN ZY, ZHENG ZJ, LIAO XP, 
KREISWIRTH BN, LIU YH, CHEN L, SUN J. 
Evolutionary trajectory of the Tet(X) family: critical 
residue changes towards high-level tigecycline 
resistance[J]. mSystems, 2021, 6(3): e00050-21. 

[15] CHENG QP, CHEUNG Y, LIU CY, CHAN EWC, 
WONG KY, ZHANG R, CHEN S. Functional and 
phylogenetic analysis of Tet(X) variants to design a 
new classification system[J]. Communications 
Biology, 2022, 5(1): 522. 

[16] ZHANG R, DONG N, SHEN ZQ, ZENG Y, LU J, LIU 
CC, ZHOU HW, HU YY, SUN QL, CHENG QP, SHU 
LB, CAI JC, CHAN EWC, CHEN GX, CHEN S. 
Epidemiological and phylogenetic analysis reveals 
Flavobacteriaceae as potential ancestral source of 
tigecycline resistance gene tet(X)[J]. Nature 
Communications, 2020, 11(1): 4648. 

[17] HALL RM, SCHWARZ S. Resistance gene naming and 
numbering: is it a new gene or not?[J]. Journal of 
Antimicrobial Chemotherapy, 2016, 71(3): 569-571. 

[18] QIAN CR, MA ZX, FENG LZ, GUO WH, HAN YJ, 
ZHANG Y, XU CQ, CAO JM, ZHOU TL. Emergence 
of tet(X2) in Acinetobacter pittii confers clinical 

resistance to tigecycline[J]. Journal of Antimicrobial 
Chemotherapy, 2023, 78(6): 1543-1546. 

[19] CHENG YM, LI YK, YANG M, HE Y, SHI XR, 
ZHANG ZD, ZHONG YS, ZHANG Y, SI HB. 
Emergence of novel tigecycline resistance gene tet(X5) 
variant in multidrug-resistant Acinetobacter indicus of 
swine farming environments[J]. Veterinary 
Microbiology, 2023, 284: 109837. 

[20] CHENG YM, LI YK, YU RH, MA MX, YANG M, SI 
HB. Identification of novel tet(X3) variants resistant to 
tigecycline in Acinetobacter species[J]. Microbiology 
Spectrum, 2022, 10(6): e01333-22. 

[21] CUI CY, CHEN C, LIU BT, HE Q, WU XT, SUN RY, 
ZHANG Y, CUI ZH, GUO WY, JIA QL, LI C, 
KREISWIRTH BN, LIAO XP, CHEN L, LIU YH, SUN 
J. Co-occurrence of plasmid-mediated tigecycline and 
carbapenem resistance in Acinetobacter spp. from 
waterfowls and their neighboring environment[J]. 
Antimicrobial Agents and Chemotherapy, 2020, 64(5): 
e02502-19. 

[22] LI AJ, YU RH, ZHAO WB, SCHWARZ S, LI CL, 
YAO H, DU XD. Characterization of a genomic island 
carrying the tet(X4) gene in porcine Acinetobacter 
towneri co-harboring plasmid-borne blaNDM-1 and 
blaOXA-58 genes[J]. Frontiers in Veterinary Science, 
2022, 9: 1002149. 

[23] WANG LY, LIU DJ, LV Y, CUI LQ, LI Y, LI TM, 
SONG HW, HAO YX, SHEN JZ, WANG Y, WALSH 
TR. Novel plasmid-mediated tet(X5) gene conferring 
resistance to tigecycline, eravacycline, and 
omadacycline in a clinical Acinetobacter baumannii 
isolate[J]. Antimicrobial Agents and Chemotherapy, 
2019, 64(1): e01326-19. 

[24] ZHENG XR, ZHU JH, ZHANG J, CAI P, SUN YH, 
CHANG MX, FANG LX, SUN J, JIANG HX. A novel 
plasmid-borne tet(X6) variant co-existing with 
blaNDM-1 and blaOXA-58 in a chicken Acinetobacter 
baumannii isolate[J]. Journal of Antimicrobial 
Chemotherapy, 2020, 75(11): 3397-3399. 

[25] HSIEH YC, WU JW, CHEN YY, QUYEN TLT, LIAO 
WC, LI SW, CHEN YC, PAN YJ. An outbreak of 
tet(X6)-carrying tigecycline-resistant Acinetobacter 
baumannii isolates with a new capsular type at a 
hospital in Taiwan[J]. Antibiotics, 2021, 10(10): 1239. 

[26] CHENG YY, CHEN Y, LIU Y, SONG JJ, CHEN YB, 
SHAN TL, XIAO YH, ZHOU K. Detection of a new 
tet(X6)-encoding plasmid in Acinetobacter towneri[J]. 
Journal of Global Antimicrobial Resistance, 2021, 25: 
132-136. 

[27] LI RC, PENG K, XIAO X, WANG Y, WANG ZQ. 
Characterization of novel ISAba1-bounded 



 

 

 

陈冲 等 | 微生物学报, 2025, 65(1) 37 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

tet(X15)-bearing composite transposon Tn6866 in 
Acinetobacter variabilis[J]. Journal of Antimicrobial 
Chemotherapy, 2021, 76(9): 2481-2483. 

[28] HE DD, WANG LL, ZHAO SY, LIU LP, LIU JH, HU 
GZ, PAN YS. A novel tigecycline resistance gene, 
tet(X6), on an SXT/R391 integrative and conjugative 
element in a Proteus genomospecies 6 isolate of retail 
meat origin[J]. Journal of Antimicrobial 
Chemotherapy, 2020, 75(5): 1159-1164. 

[29] CHEN C, HUANG PY, CUI CY, HE Q, SUN J, LIU 
YH, HUANG JL. Classification and molecular 
characteristics of tet(X)-carrying plasmids in 
Acinetobacter species[J]. Frontiers in Microbiology, 
2022, 13: 974432. 

[30] 邓玉婷, 曾振灵, 刘健华, 陈杖榴. 插入序列共同区
元件: 细菌中新出现的一种基因捕获系统[J]. 微生
物学报, 2009, 49(8): 987-993. 
DENG YT, ZENG ZL, LIU JH, CHEN ZL. Insertion 
sequence common region element: a novel 
gene-capturing system in bacteria[J]. Acta 
Microbiologica Sinica, 2009, 49(8): 987-993 (in 
Chinese). 

[31] FANG LX, CHEN C, CUI CY, LI XP, ZHANG Y, 
LIAO XP, SUN J, LIU YH. Emerging high-level 
tigecycline resistance: novel tetracycline destructases 
spread via the mobile Tet(X)[J]. BioEssays, 2020, 

42(8): e2000014. 
[32] XU L, ZHOU YL, NIU S, LIU ZY, ZOU YN, YANG 

YN, FENG HH, LIU DJ, NIU XD, DENG XM, WANG 
Y, WANG JF. A novel inhibitor of monooxygenase 
reversed the activity of tetracyclines against 
tet(X3)/tet(X4)-positive bacteria[J]. eBioMedicine, 
2022, 78: 103943. 

[33] PARK J, GASPARRINI AJ, RECK MR, SYMISTER 
CT, ELLIOTT JL, VOGEL JP, WENCEWICZ TA, 
DANTAS G, TOLIA NH. Plasticity, dynamics, and 
inhibition of emerging tetracycline resistance 
enzymes[J]. Nature Chemical Biology, 2017, 13(7): 
730-736. 

[34] MARKLEY JL, FANG LT, GASPARRINI AJ, 
SYMISTER CT, KUMAR H, TOLIA NH, DANTAS G, 
WENCEWICZ TA. Semisynthetic analogues of 
anhydrotetracycline as inhibitors of tetracycline 
destructase enzymes[J]. ACS Infectious Diseases, 
2019, 5(4): 618-633. 

[35] KUMAR H, WILLIFORD EE, BLAKE KS, 
VIRGIN-DOWNEY B, DANTAS G, WENCEWICZ 
TA, TOLIA NH. Structure of 
anhydrotetracycline-bound Tet(X6) reveals the 
mechanism for inhibition of type 1 tetracycline 
destructases[J]. Communications Biology, 2023, 6(1): 
423. 

 


