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摘   要：【背景】鸭源鸡杆菌作为一种条件致病菌能引起家禽卵巢炎、输卵管炎和腹膜炎等疾病，

严重威胁养殖业的发展。【目的】四川某养鸡场送检了一批疑似感染鸭源鸡杆菌的病死鸡，为探究

其感染机制与防治方法，对该菌进行分离鉴定及全基因组测序分析。【方法】从病料中分离并纯化

细菌，再依次进行生化试验、16S rRNA 基因序列分析和药敏试验，同时通过全基因组测序对其进

行物种分型与毒力、耐药等基因功能注释及遗传进化分析。【结果】该分离菌被鉴定为鸭源鸡杆菌，

菌株命名为 TS0001，药敏试验显示其仅对硝基呋喃类和少数 β-内酰胺类药物敏感，对部分 β-内酰

胺类、氯霉素、部分氨基糖苷类、大环内酯类、四环素类和磺胺类药物具有耐药性。全基因组序

列长度为 2 626 722 bp，蛋白质编码基因功能注释显示其有较强的自我加工修饰能力，全基因组注

释到 83 个与毒力因子和耐药性相关的基因，包含 4 个前噬菌体区域。序列类型分析结果显示，该

菌株为 ST69 型，而且管家基因联合建树表明其与墨西哥普通家鸡分离株 7990 一致性最高。【结论】

本研究为鸭源鸡杆菌的感染机制与防治研究提供了参考，丰富了后续研究的分子生物学背景。 
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Isolation, identification and whole-genome sequencing of 
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REN Meishen, YANG Zexiao* 
College of Veterinary Medicine, Sichuan Agricultural University, Chengdu 611130, Sichuan, China 

Abstract: [Background] As an opportunistic pathogen, Gallibacterium anatis can cause poultry 
diseases such as ovaritis, salpingitis and peritonitis, which seriously threatens the development of 
poultry industry. [Objective] A shipment of chickens, died from a suspected G. anatis infection, was 
sent from a hennery in Sichuan. In order to explore the infection mechanism, prevention and treatment 
of G. anatis, we isolated and identified the bacterium and analyzed its whole genome sequence. 
[Methods] The bacterium was isolated and purified from the sample, followed by biochemical test, 16S 
rRNA gene sequence analysis, and drug sensitivity test. The whole-genome sequencing was carried out 
for species typing, annotation of virulence- and drug resistance-associated genes and phylogenetic 
analysis. [Results] The isolate was identified as G. anatis and named TS0001. Drug sensitivity test 
showed that the strain was sensitive to itrofurans and a few β-lactamines and resistant to some 
β-lactamines, chloramphenicol, some aminoglycosides, macrolides, tetracyclines and sulfonamides. The 
strain had a whole genome of 2 626 722 bp, and gene function annotation showed that it had strong 
self-modification capacity. A total of 83 genes related to virulence factors and drug resistance were 
annotated throughout the whole genome, and four prophage regions were predicted. The strain belonged 
to the sequence type ST69, and the phylogenetic tree constructed based on housekeeping genes 
demonstrated that it had the highest homology with the isolate 7990 from Mexican Gallus domesticus. 
[Conclusion] This study provides a reference for the research on the infection mechanism and 
prevention of G. anatis and enriches the molecular biological background for subsequent studies. 
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鸭源鸡杆菌(Gallibacterium anatis)是巴氏

杆 菌 科 (Pasteurellaceae) 鸡 杆 菌 属

(Gallibacterium)的一种革兰氏阴性短杆菌[1]，属

于条件性致病菌[2]，通常存在于禽类的呼吸道

和生殖道 [3]，能引起卵巢炎、输卵管炎和腹膜

炎等疾病[4]，可导致蛋鸡产蛋量骤减、蛋品质下

降、死亡率提高。其与大肠杆菌、鸡支原体等混

合感染情况下会对养殖业造成巨大损失[5-6]，严

重影响了亚洲、欧洲、美洲及非洲家禽产业的

整体生产力[7]。鸭源鸡杆菌的感染范围十分广

泛，除了禽类以外，还能感染包括牛、马、猪、

羊和兔子等一些哺乳动物[8]，甚至在 2013 年从

一名免疫力低下且患有菌血症和腹泻的女性体

内也分离到此菌[9]。 
2008 年王川庆等[10]首次对国内 12 个鸡场

384 份血清样品进行检测，检出鸭源鸡杆菌抗

体阳性率为 15.20%−90.90%，报道了鸭源鸡杆

菌在我国鸡群中普遍感染的情况，阐明了鸭源

鸡杆菌对鸡群有较大危害，尤其是开产后的蛋

鸡。王珊等[1]检测到我国河南、山东和山西等

地 1 314 份鸡血清中，血清抗体阳性率分别为

23.12%、25.27%和 52.94%；李乔晶[11]从河北省

10 个不同地市的 677 份鸡血清样品中检测到平

均抗体阳性率为 48.60%。以上研究均表明鸭源
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鸡杆菌在我国鸡群中持续存在且感染率较高。 
现已确定的鸭源鸡杆菌毒力因子主要有外

膜囊泡、GtxA 毒素、菌毛、荚膜及金属蛋白酶

等 [12]，这些因子使该菌能够黏附于细胞和惰  
性物质表面对机体造成直接损伤 [13]，并且具  
有良好的免疫原性、溶血活性及较强的细胞毒

性[8,14]。目前鸭源鸡杆菌的 24 个血清型之间无

交叉免疫保护作用，给该菌感染的防治造成困

难[15]。此外，Bojesen 等[16-17]、郭伦涛等[18]均报

道鸭源鸡杆菌的多重耐药性已普遍存在，导致

该菌的防治更为棘手。 
2020 年 9 月四川某养鸡场送检了一批病死

鸡，其临床症状表现为精神沉郁、食欲废绝、

机体消瘦、腹部肿大及产蛋量下降；剖检后发

现其肝脏肿大且表面有针尖大小白色坏死灶，

腹腔有积液。本研究通过常规微生物学技术，

从病死鸡肝脏中分离并鉴定一株菌。对其全基

因组测序后，通过生物信息学分析软件进行基

因功能注释，结合研究结果讨论其致病和耐药

机制，以期为鸭源鸡杆菌的感染机制与后续防

治提供参考基础。 

1  材料与方法 
1.1  材料 

病料来源于四川某养鸡场病死鸡肝脏。药

敏纸片、细菌培养基和细菌微量生化鉴定管，

广东环凯微生物科技有限公司；DNA Marker 
DL2000，苏州近岸蛋白科技股份有限公司；

2×Rapid Taq Master Mix、胶回收试剂盒，南京

诺唯赞生物科技股份有限公司。  

1.2  细菌的分离纯化 
将无菌采集到的病死鸡肝脏组织分别划线

接种于绵羊血琼脂平板、麦康凯培养基和胰蛋

白胨大豆琼脂(tryptic soy agar，TSA)培养基，

倒置于 37 °C 培养箱 24 h 后，观察并记录菌体

及菌落主要特征，继续纯化并保菌。 

1.3  生化试验 
依据细菌微量生化反应管说明书进行操作

并判定结果。 

1.4  16S rRNA 基因扩增及序列分析 
选用 16S rRNA 基因通用引物 27F (5′-A 

GAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-TA 
CGGTTACCTTGTTACGACTT-3′)为 PCR 引物，

挑取新鲜的分离菌单菌落于 10 μL ddH2O 中稀

释后作为 PCR 反应模板。PCR 反应体系 (50 μL)：
模板 2 µL，上、下游引物(10 µmol/L)各 2 µL，

ddH2O 19 µL，2×Rapid Taq Master Mix 25 µL。

PCR 反应条件：95 °C 3 min；95 °C 15 s，55 °C 
15 s，72 °C 1 min，30 个循环；72 °C 5 min。

PCR 产物经胶回收后由北京擎科生物科技有限

公司进行测序。测序结果使用 NCBI BLAST 
(https:// blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)进 行 序

列比对。 

1.5  药敏试验 
采取 Kirby-Barer 纸片扩散法，参照 CLSI

鉴定手册(2021 版)筛选分离菌的药物敏感性[19]。 

1.6  分离菌的全基因组测序 
挑取分离菌单菌落连续纯化 3 代后，涂布于

TSA 培 养 基 倒 置 于 37 °C 恒 温 培 养 箱 培 养     
24 h，使用灭菌磷酸缓冲盐溶液(PBS)洗下菌苔，

由上海派森诺生物科技股份有限公司提取细菌

基因组 DNA 并进行全基因组测序。测序采用全

基因组鸟枪法策略，样品经质检后，采用标准的

Illumina TruSeq Nano DNA LT 文库制备实验流

程 构 建 所 需 的 基 因 组 上 机 文 库 ， 以 Illumina 
NovaSeq 测序平台为基础，运用二代测序技术对

文 库 进 行 双 末 端 测 序 。 采 用 A5-MiSeq[20] 和

SPAdes[21]对去除接头序列的测序数据进行从头拼

装，构建 scaffold 和 contig。对得到的拼装结果进

行评估和比较，并使用 Pilon[22]软件进行碱基校正。 
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1.7  分离菌全基因组序列分析 
利用 FastANI (https://github.com/ParBLiSS/ 

FastANI)比对工具，将分离菌株同鸭源鸡杆菌

其余菌株及同鸡杆菌属的输卵管炎鸡杆菌典型

菌株进行平均核苷酸一致性(average nucleotide 
identity，ANI)比对。采用 GeneMarkS 软件对分

离菌基因组的蛋白质编码基因进行预测，将预

测基因的蛋白质序列与 non-redundant protein 
database (NR)[23]、cluster of orthologous groups 
of proteins (COG)[24]、Swiss-Prot、gene ontology 
(GO)[25] 和 kyoto encyclopedia of genes and 
genomes (KEGG)[26] 这 5 个功能数据库进行

BLAST (E-value≤1e–5)，注释 score 最高的结果。

注 释 前 噬 菌 体 序 列 采 用 噬 菌 体 搜 索 工 具

(http://phast. wishartlab.com/)。运用毒力因子数

据库 VFDB (www.mgc.ac.cn/VFs/)对分离菌的

毒力基因进行注释。综合抗生素耐药性数据库

CARD (https://card.mcmaster.ca)可注释分离菌

所 具 有 的 耐 药 基 因 。 分 离 菌 序 列 类 型 用

PubMLST 数据库(https://pubmlst.org)测算，同时

基于分离菌的管家基因，利用 MEGA 7.0 软件与

NCBI 中的关联菌株进行多基因联合建树分析。 

2  结果与分析 
2.1  分离菌的菌落及形态特征 

该分离菌在麦康凯培养基上不生长；在

TSA 培养基上形成圆形、光滑的中等大小乳白

色菌落；在绵羊血琼脂平板上可见透明、滑润

的圆形菌落，边缘存在 β 溶血环。革兰氏染色镜

检，可见红色、短杆状的菌体(图 1)。菌落与菌

体形态特征均符合鸭源鸡杆菌的鉴定特征[27]。 

2.2  生化试验结果 
生化试验结果显示，该菌株可分解葡萄糖、

蔗糖、麦芽糖、木糖、纤维二糖等糖类；能还

原硝酸盐；MR-VP 试验阳性；不产生 H2S；不 

 
 

图 1  分离菌在绵羊血琼脂培养基(A)的菌落形态

和革兰氏染色镜检结果(B) 
Figure 1  The colony morphology of isolated 
bacteria on sheep-blood agar medium (A) and the 
result of Gram staining microscopy (B). 
 
分解尿素；枸橼酸盐、精氨酸脱羧酶、赖氨酸脱

羧酶、苯丙氨酸脱氨酶试验为阴性；无运动性。

生化试验结果符合鸭源鸡杆菌的鉴定特征[28]。 

2.3  16S rRNA基因的PCR扩增与序列比对

分析 
将分离菌的 16S rRNA 基因 PCR 产物进行

琼脂糖凝胶电泳，出现与预期结果一致的大小

在 1 400 bp 左右的条带。经测序和序列比对发

现，与该菌株序列一致性最高的菌为鸭源鸡杆

菌。将该菌培养结果与生化试验结果关联分析

后，初步鉴定该分离菌为鸭源鸡杆菌。 

2.4  药敏试验结果 
药敏试验结果(表 1)显示，该分离菌仅对硝

基呋喃类、少数 β-内酰胺类药物(头孢曲松和头

孢他啶)敏感，对部分 β-内酰胺类(氨苄西林和

头孢噻吩)、氯霉素、部分氨基糖苷类(链霉素和

卡那霉素)、大环内酯类、四环素以及磺胺类药

物具有耐药性。 

2.5  分离菌全基因组基本信息 
测 序 后 得 到 该 分 离 菌 全 基 因 组 大 小 为    

2 626 722 bp，contig 数量为117 个，N50为60 413 bp；

scaffold 数量为 109 个，N50 为 64 239；GC 含量

为 39.65%；开放阅读框架(open reading framework，

ORF)数量为 2 431 个，平均序列长度为 943.6 bp，
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其总长度占基因组长度的 87.23%；含有 52 个

tRNA，rRNA 有 4 个(其中含 1 个 5S rRNA、     
1 个 16S rRNA 和 2 个 23S rRNA)，ncRNA 83 个；

CRISPRs 在 contig4 与 contig17 中各存在 1 个。

菌株拼接序列以 FASTA 文件上传至 Genome 数

据库获得登录号为 JAGMUQ000000000，并将

该菌株编号为 TS0001。 

2.6  ANI 分析 
物种划分与聚类的标准为 95%的 ANI 值[29]，

由图 2 可见，TS0001 与分离于鸡泄殖腔的鸭源

鸡杆菌 21K2 菌株亲缘关系最为接近，ANI 值高

达 97.41%；其与鸭源鸡杆菌标准株 NCTC11413
比对的ANI 值为97.02%；与其他同种Gallibacterium 
anatis 菌株间的 ANI 值均高于 95%的分类阈值

且十分接近。与同鸡杆菌属的输卵管炎鸡杆菌

(Gallibacterium salpingitidis) 的 3 个代表菌株 
F 150、19987/2 Salp 及 18469/18 相比，ANI 值

均低于 80%。因此根据 ANI 比对结果可判断

TS0001 为鸭源鸡杆菌，而且鸭源鸡杆菌亚种间

亲缘关系极其相近。 
 

表 1  药敏试验结果 
Table 1  The results of antibiotic sensitivity tests 
Antibiotics Drug names Inhibition zone diameters (mm) Results 
β-lactamines Cefatriaxone 23 S 

Ceftazidime 32 S 
Ampicillin 0 R 
Piperacillin 15 I 
Cefoxitin 0 R 

Chloramphenicols Chloramphenicol 0 R 
Florfenicol 15 I 

Aminoglycosides Neomycin 15 I 
Gentamycin 16 I 
Streptomycin 0 R 
Tobramycin 16 I 
Kanamycin 0 R 

Macrolides Erythrocin 0 R 
Medemycin 0 R 

Tetracyclines Tetracycline 0 R 
Doxycycline 9 R 
Minocycline 18 I 

Sulfonamides Trimethoprim and 
sulphame-thoxazole 

0 R 

Fluoroquinolones Norfloxacin 0 R 
Ciprofloxacin 10 I 
Galtixacin 10 I 
Ofloxacin 11 I 

Itrofurans Furazolidone 28 S 
Nitrofurantion 29 S 

Polypeptide antibiotics Polymyxin B 15 I 
Bacitracin 0 R 

注：S：敏感；I：中介；R：耐药 
Note: S: Sensitive; I: Intermediary; R: Resistance. 
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图 2  TS0001 与鸡杆菌属代表菌株的 ANI 比对   括号内为该菌株的登录号 

Figure 2  ANI results among TS0001 and representative of Gallibacterium. The NCBI accession number of 
the strain is shown in brackets. 
 
2.7  蛋白编码基因预测与功能注释 
2.7.1  蛋白编码基因的 NR 注释 

TS0001 中有 2 360 个基因在 NR 数据库中

得到注释。 
2.7.2  蛋白编码基因的 COG 注释 

将 TS0001 的基因编码蛋白序列与 COG 数

据库比对，总计注释有 21 组功能和 2 178 个基

因(图 3)。其中，与已知蛋白或已知假想蛋白同

源的有 2 001 个基因所编码的蛋白；177 个基因

编码的蛋白功能未知(function unknown)；相关

基因最多的是氨基酸转运与代谢 (amino acid 
transport and metabolism)相关基因，共 182 个；

其 次 是 复 制 、 重 组 与 修 复 (replication ，

recombination and repair)和碳水化合物转运与

代谢(carbohydrate transport and metabolism)相
关基因，分别为 163 个和 169 个。 
2.7.3  蛋白编码基因的 KEGG 注释 

通过 KEGG 代谢通路分析，TS0001 基因组

共有 1 599 个基因被注释(图 4)，其中参与 BRITE
层 次 遗 传 信 息 加 工 (genetic information 
processing)的基因数最多，其次是参与信号传导

和细胞转化(signaling and cellular processes)相
关 的 基 因 最 多 ， 再 次 是 与 碳 水 化 合 物 代 谢

(carbohydrate metabolism)相关的基因。 
2.7.4  蛋白编码基因的 GO 注释 

在 GO 功能分析中，TS0001 基因组中有   
1 822 个基因的蛋白序列功能得到注释(图 5)，
其中分子功能中的 DNA 结合(DNA binding)和
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离 子束缚(ion binding)是基因富集程度最高的   
2 个 途 径 ； 细 胞 组 成 中 细 胞 (cell) 和 细 胞 内

(intracellular)是基因富集程度最高的 2 个途径；生

物过程中生化过程(biological process)和细胞氮化

合物代谢过程(cellular nitrogen compound metabolic 
process)是基因富集程度最高的 2 个途径。 

 

 
 

图 3  TS0001 基因组的 COG 功能分类 
Figure 3  COG function classification diagram of the TS0001 genome. 

 

 
图 4  TS0001 基因组的 KEGG 代谢通路分类图 
Figure 4  Classification diagram of KEGG metabolic pathway of the TS0001 genome. 
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图 5  TS0001 基因组的 GO 功能分类图 
Figure 5  GO function classification map of the TS0001 genome. 
 
 
2.7.5  蛋白编码基因的 Swiss-Prot 注释 

TS0001 中有 1 984 个基因的蛋白序列功能

注释到了 Swiss-Prot 数据库。 

2.8  毒力及耐药分析 
2.8.1  毒力因子注释 

下 载 VFDB 最 新 数 据 库 注 释 ， 经 本 地

BLAST 比对，选取得分最高且 E-value≤1e–5 的

结果。在 TS0001 基因组中，检测到了包括介导

黏附、侵入、铁摄取以及抗吞噬能力的蛋白。

现被报道过的鸭源鸡杆菌与毒力因子相关的基

因 GtxA、tolC、flfA 和 OmpW 均被检测到。相

关结果如表 2 所示。 
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表 2  TS0001 基因组中的毒力因子 
Table 2  Virulence factors in TS0001 genome 
Function Virulence factors Related genes 
Adherence EF-Tu tufA 

RTX-like toxin GtxA 
F-17 fimbria FlfA, flfC, flfD, flfG 
Outer membrane protein OmpA, OmpW, tolC 

Iron uptake Heme biosynthesis hemN 
Invasion LPS rfaE, rfaF, kdsA, lpxD, lpxA, orfE, gmhA/lpcA, msbA 
Antiphagocytosis Capsule IS1016-V2 

 
2.8.2  耐药基因注释 

在 TS0001 基因组中，检测到了多种耐药基

因，包括对 β-内酰胺类、氯霉素类、氨基糖苷

类、大环内酯类、四环素类、磺胺类、硝基咪

唑类、利福霉素类、氟喹诺酮类和依法霉素类

这 10 类药物的靶向抗性，还有与多药耐药外排

泵相关的基因。结果见表 3。 

2.9  前噬菌体分析 
通过 PHAST 预测，TS0001 基因组中可能

有 4 个前噬菌体区域存在，区域长度分别为 16、

18.8、37.1 和 69.8；分别包含 9、22、55 和      

83 个 CDS；GC 含量分别为 39.28%、40.79%、

43.69%和 39.31%。其中发现与噬菌体相关的蛋

白类型有溶菌酶、蛋白酶、末端酶、整合酶和

转座酶。 

2.10  TS0001 系统进化树分析 
基于PubMLST 数据库中鸭源鸡杆菌的 fumC、

atpD、mdh、thdF、gyrB、recN、infB 和 adk 这       
8 个管家基因得到 TS0001 株序列类型为 ST69。

由管家基因串联建立的系统进化树如图 6 所示，

鸡源分离株 TS0001 与分离于墨西哥普通家鸡的

7990 菌株遗传距离最近且 ANI 值较高，为 97.34%。 
 
表 3  TS0001 菌株的耐药基因预测 
Table 3  Prediction of antibiotic resistance genes in TS0001 strain 
Resistant genes category Resistant genes 
β-lactam antibiotics OXA-5, OXA-7, OXA-10, OXA-11, OXA-13, OXA-14, OXA-16, OXA-17, OXA-19, OXA-28, 

OXA-35, OXA-56, OXA-74, OXA-101, OXA-129, OXA-142, OXA-145, OXA-147, OXA-183, 
OXA-233, OXA-240, OXA-246, OXA-251, OXA-256, OXA-368, OXA-454, OXA-663, 
TEM-40, TEM-156, TEM-206 

Chloramphenicols TnSs1, cat-TC, catB3, pp-flo, floR, floR2 
Aminoglycosides aadA1, aadA1-pm, aadA2, aadA3, aadA6, aadA7, aadA8, aadA8b, aadA9, aadA6/aadA10, 

aadA11, aadA12, aadA13, aadA15, aadA16, aadA17, aadA21, aadA22, aadA23, aadA24, 
aadA25, aadB, AAC(3)-Ⅱa, AAC(3)-Ⅱc, AAC(3)-Ⅱd, AAC(3)-Ⅱe, AAC(3)-IV, APH(6)-Id 

Macrolides EreA, EreA2, mphA, mphE 
Tetracyclines tet(A), tet(C) 
Sulfonamides sul1, sul2 
Nitroimidazoles msbA 
Rifomycins arr-3, rpoB 
Fluoroquinolones gyrA, gyrB, parC 
Elfamycin EF-Tu 
Efflux pump conferring 
antibiotic resistance 

qacE, qacEdelta1, floR, mdtM 
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图 6  菌株 TS0001 基于管家基因序列构建的系统发育树   ▲：本研究分离的 TS0001 菌株；ST：序

列类型；–：pubMLST 数据库未收录该种序列类型。分支上的数字表示遗传距离 
Figure 6  Phylogenetic tree of TS0001 based on housekeeping genes sequences. ▲: The TS0001 strain 
isolated in this study; ST: Sequence type; –: This sequence type is not included in the pubMLST database. 
The number on each node represents the genetic distance. 
 

3  讨论 
鸭源鸡杆菌能造成家禽产蛋数量及质量的

下降，甚至引起动物死亡。由于各血清型之间

无交叉免疫保护作用，而且自身具有多样性抗

原和多重耐药性[30]，使得该菌的防治十分棘手。

在基因组比较分析中，与传统的 DNA-DNA 杂

交和 16S rRNA 基因等物种鉴定方法相比，运

用 ANI 分析进行菌种鉴定和同源性分析效率高

且精准[29,31-32]。可以看出鸡杆菌属不同亚种间 

ANI 值差别显著，但同亚种间差别不大。结合

COG、KEGG 和 GO 注释可知，TS0001 株有较

强的自我加工修饰能力，但仍有 177 个基因编

码的蛋白功能未知，有待后续探讨研究。 
TS0001 株注释到了 19 个毒力基因，已报

道过的相关基因 GtxA、tolC、flfA、OmpA 和

OmpW 均被检测到。GtxA 基因所编码的 RTX
样 GtxA 毒素是鸭源鸡杆菌分泌的最典型的毒

力因子，使菌株在绵羊血琼脂平板引起溶血产

生 β 溶血环[8,33]；此外，GtxA 毒素还被指出具
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有白细胞毒性[34]，能引起免疫反应[35-36]并帮助

细菌进行免疫逃避[37]；将 GtxA 基因从菌株中敲

除后其突变株致病性减弱[38]，表明该基因在宿

主感染发病机制中起到重要作用。鸭源鸡杆菌

的 F-17 菌毛是一种可以黏附于含 N-乙酰基-D-
氨基葡萄糖的细胞表面受体，使细菌能与宿主

细胞黏附[39]，具有良好的免疫原性且与毒力密

切相关[40]，而 flfA、flfC、flfD 和 flfG 这 4 个基

因构成了 F-17 菌毛基因簇。与 IS1016-V2 基因

相关的荚膜有助于鸭源鸡杆菌对宿主细胞进行

黏附，也有抗吞噬作用[41]。注释到致病性相关

基因最多的外膜蛋白和脂多糖是外膜囊泡的重

要组成部分，研究报道显示鸭源鸡杆菌的外膜

囊泡可参与黏附和定殖等生物过程[42]，也可能

包含凝集禽类血细胞的血凝素[43]，可引起宿主

机体强烈的免疫反应[44]；其中 OmpW 基因所编

码的外膜蛋白 W 已被证实与鸭源鸡杆菌抗渗透

应激相关[45]。鸭源鸡杆菌的延长因子-Tu (EF-Tu)
具有淀粉样蛋白的特征，被认为参与了发病机

制[46]。另外，在 TS0001 株中也发现了 CRISPRs，

其被认为可降解入侵的外源核酸，是该菌的一

种先天防御机制[47]。 
对 28 株鸭源鸡杆菌进行多位点序列分型

后发现，本研究分离到的 TS0001 株是单一出现

的 ST69 型序列，PubMLST 数据库中仅收录了

一株相同分型的菌株，是来源未知的美国分离

株 187，目前尚无关于该型的流行病学报道。

Kudirkienė 等[48]指出鸭源鸡杆菌的 Flf、Flf1 和

Flf3 核心菌毛类型可在不同 ST 型之间转移，

TS0001 株的核心菌毛类型转移情况还有待后

续深入研究。 
鸭源鸡杆菌作为条件致病菌，许多病原学

和流行病学因素决定了其在鸡体内的致病性，

包括菌株、感染途径和鸡群的生理状态等[49]。

目前广泛认为鸭源鸡杆菌是经呼吸途径水平传

播，部分研究显示其也能垂直传播[50]。宿主相

关因素中，如畜禽免疫状态、年龄、激素水平

的变化在加重该菌在体内致病程度方面发挥重

要作用。其他病原菌或病毒的联合感染导致宿

主呼吸道损伤或免疫抑制，以及环境因素的变

化，如季节交替温度骤变、圈舍过度拥挤、通

风不良、营养不良等导致畜禽应激，也加剧了

鸭源鸡杆菌对宿主的感染。 
由药物敏感表型可知，TS0001 株对部分 β-

内酰胺类、氯霉素类、氨基糖苷类、大环内酯

类、四环素类、磺胺类药物均具有高耐药性，

对应了与 CARD 数据库比对后注释的耐药基因

种类，表明此株鸭源鸡杆菌已呈现多重耐药趋

势，与以往的研究结果 [16-18,51]一致，其高耐药

率可能与临床大量使用这些药物进行防治有

关。在四环素类耐药基因 tet 的检测中并未发现

鸭源鸡杆菌中常见的 tet(B)[16]和 tet(31)[17]基因,
而是检出与 UMN179 株相同的 tet(A)和 tet(C)
基因[47]，表现出仅对四环素的耐药性，而对四

环素类中的多西环素与米诺环素呈现中介的效

果。同时，在 TS0001 株中注释到 4 个多药耐药

外排泵相关的基因，均能介导细菌对多种抗菌

药物的耐药性。 
从 1950 年该菌被首次分离报道[52]至 2021 年

11 月 20 日，NCBI Gemone 数据库仅收录 29 株

鸭源鸡杆菌的全基因组序列，中国甚至亚洲地

区的鸭源鸡杆菌全基因测序研究还处于空白阶

段。本研究在中国四川地区分离获得一株鸭源

鸡杆菌，对其进行全基因组测序后上传至 NCBI 
Gemone 数据库，扩充了鸭源鸡杆菌的基因数据

库信息。 

4  结论 
本研究对一株鸭源鸡杆菌进行分离鉴定及

全基因序列分析，并探讨其进化分群情况、致
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病和耐药机制，可为该菌的感染机制与后续防

治提供参考基础。 
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