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摘要　鰤诺卡菌(Nocardiaseriolae)是严重危害大口黑鲈的病原菌,为了解四川大口黑鲈主养区 N．serioＧ
lae的耐药性与耐药基因流行情况,从四川大口黑鲈主养区分离鉴定 N．seriolae２０株.采用微量肉汤稀释法测

定分离菌株的耐药表型,发现２０株 N．seriola对多西环素、替米考星、庆大霉素等敏感率为１００％,对青霉素、头
孢噻呋、头孢西丁等药物的耐药率为１００％,对恩诺沙星、磺胺异恶唑、氟苯尼考耐药率分别为４５％、４０％和

２０％,其中１０株菌表现出多重耐药性,且不同区域的分离株耐药表型存在差异.超高通量荧光定量 PCR法检

测分离菌中６类７８种耐药基因分布情况,结果显示,６类耐药基因均可在２０株分离菌中检出,其中tetA、tetG、

tetS、aacC、blaTEM、floR、acrA、acrB 的检出率达１００％,其他耐药基因检出率介于５％~９５％,且存在地区与

菌株差异,表明四川大口黑鲈 N．seriolae具有进一步进化为多重耐药的潜在风险.
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　　大口黑鲈(Micropterussalmoides)又称加州

鲈,属鲈形目(Perciformes)、太阳鱼科(CehtrachiＧ
dae)、黑鲈属(Micropterus),具有适应性强、生长

快、易起捕、养殖周期短等优点,已成为我国淡水养

殖的新兴重要品种[１].鰤诺卡菌(NocardiaserioＧ
lae)是鱼类诺卡菌病的主要来源,自１９６８年从患病

鰤(Seriolaquinqueradiata)中分离[２]以来,该菌在

全球多个国家与地区报道可感染大口黑鲈[３]、乌

鳢[４]、鳗鲡[５]等多种鱼类.随着我国大口黑鲈养殖

产业的快速发展,N．seriolae成为威胁产业发展的

重要病原菌,尽管目前已有针对该菌的疫苗被研发,
并有较好免疫效果[６],抗生素仍是防治 N．seriolae
感染的主要手段,然而N．seriolae耐药性日益增强

给有效用药带来巨大困难.四川是我国大口黑鲈养

殖与消费大省,但目前对于大口黑鲈N．seriolae的

耐药性与耐药基因流行情况还不清楚.本研究从主

养区采集疑似 N．seriolae感染大口黑鲈分离鉴定

２０株 N．seriolae 并检测耐药性与耐药基因,以明

确四川大口黑鲈主养区的 N．seriolae 的耐药表型

与耐药基因的流行情况,旨在为药物防控提供用药

依据,并为其耐药机理阐释提供基础资料.

1　材料与方法

1.1　 N. seriolae 分离与鉴定

２０１８年在四川绵阳、德阳、蒲江、新津等大口黑

鲈养殖区采集疑似 N．seriolae感染、体质量２５０~
４００g的患病大口黑鲈共６９尾.无菌条件下,从病

鱼的肝、脾和肾取样接种于 BHI平板,２８℃培养

５~７d,挑取白色或淡黄色、表面粗糙、干燥的疑似

N．seriolae的菌落纯培养后,参照文献[７Ｇ８]合成１６S
rDNA基因 (P１:５′ＧAGAGTTTGATCCTGGCTCAGＧ
３′;P２:５′ＧTACGGCTACCTTGTTACGACＧ３′) 和

hsp６５ 基 因 (P１:５′ＧACCAACGATGGTGTGTCＧ
CATＧ３′;P２:５′ＧCTTGTCGAACCGCATACCCTＧ３′)
的扩增引物,对分离菌进行相应基因的PCR扩增与

测序.测序后在 GenBank中 BLAST 比对并采用

NeighborＧJoining法构建系统发育树(MEGA７．１).鉴
定的N．seriolae于－２０℃保存备用.
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1.2　 N. seriolae 耐药表型测定

使用上海星佰生物技术有限公司提供的动物源

性细菌耐药性检测板,参照文献[９]推荐的微量肉汤

稀释法测定青霉素、头孢噻呋、头孢西丁、奥格门汀、
苯唑西林、恩诺沙星、氧氟沙星、磺胺异恶唑、复方

新诺明、氟苯尼考、泰妙菌素、多西环素、红霉素、
替米考星、庆大霉素、万古霉素、利奈唑胺和克林

霉素等１８种药物(上海星佰生物技术有限公司)
对 N．seriolae的 MIC,并根据文献[９]判定药物的

敏感性.
1.3　 N. seriolae 耐药基因检测

使用北京天根公司细菌基因组 DNA 提取试剂

盒提取DNA,参照文献[１０]采用 WaferGenSmartＧ
Chip超高通量荧光定量 PCR 法检测耐药基因,设
计合成６类(四环素类、氯霉素类、氨基糖苷类、βＧ内

酰胺类、MLSB、多重耐药类[１１])共７８种耐药基因检

测引物.反 应 程 序 为 ９５ ℃ 预 变 性 ２０s;９５ ℃
３０s,６０℃ ３０s,４０个循环;熔解曲线反应条件

为９５℃ ５s,６０℃ １min,９５℃ １５s.检测结果

使用SmartChip超高通量荧光定量 PCR 系统分

析软件进行分析.

2　结果与分析

2.1　 N. seriolae 形态特征与基于 16S rDNA 基因

和 hsp65 基因的系统发育分析

　　２０１８年从四川德阳、绵阳、新津、蒲江采集的患

病大口黑鲈体内分离到 N．seriolae 疑似菌２０株

(表１),其中新津６株,命名为 XJ０１~XJ０６;蒲江４
株,命名为PJ０１~PJ０４;德阳６株,命名为 DY０１~
DY０６;绵阳４株,命名为 MY０１~MY０４.分离菌在

BHI平板上２８℃培养７~１０d后呈白色或淡黄色、
表面粗糙、易碎、干燥、边缘不整齐的菌落;在 BHI
液体培养基中易发生聚集,且生长缓慢.菌体呈革

兰阳性,弱抗酸性,细长杆状或分枝状,无孢子.２０
株分离菌的１６SrDNA 基因与hsp６５基因经 PCR
扩增获得预期大小分别为１５００bp与４００bp的片

段,GenBank 登 录 号 分 别 为 MKO４５２０４Ｇ
MKO４５２２３与 MH９７３６２６Ｇ９７３６３４.将２０株分离菌

的１６SrDNA 基因和hsp６５基因测序与 GenBank
己知核酸序列进行BLAST比对,发现与N．seriolae
的相似性最高,达９５％以上.在以１６SrDNA基因序

列、hsp６５ 基 因 序 列 及 GenBank 中 其 他

诺卡菌属菌株相应序列建立的系统发育树上(图１),
表１　分离菌基本信息

Table１　Basicinformationofisolatedbacteria

菌株

Strain
日期

Date
来源

Source
分离器官

Organ

基因登录号 Accessionnumber

１６SrDNA hsp６５

DY０１ ２０１８/０６/１０ 德阳市罗江县 Luojiang,Deyang 肝脏 Liver MK０４５２０４ MH９２０５９９
DY０２ ２０１８/０６/２０ 德阳市罗江县 Luojiang,Deyang 肾脏 Kidney MK０４５２０５ MH９２０５９８
DY０３ ２０１８/０６/１３ 德阳市罗江县 Luojiang,Deyang 肾脏 Kidney MK０４５２２３ MH９２０５９７
DY０４ ２０１８/０７/１１ 德阳市罗江县 Luojiang,Deyang 肝脏 Liver MK０４５２０６ MH９２０５９６
DY０５ ２０１８/０７/１５ 德阳市罗江县 Luojiang,Deyang 肝脏 Liver MK０４５２０７ MH９２０６００
DY０６ ２０１８/０７/０８ 德阳市罗江县 Luojiang,Deyang 肝脏 Liver MK０４５２０８ MH９２０５９５
MY０１ ２０１８/０７/１０ 绵阳市安州区 Anzhou,Mianyang 肾脏 Kidney MK０４５２１３ MH９２０５９４
MY０２ ２０１８/０７/２０ 绵阳市安州区 Anzhou,Mianyang 脾脏 Spleen MK０４５２１４ MH９２０５９３
MY０３ ２０１８/０７/１６ 绵阳市安州区 Anzhou,Mianyang 肝脏 Liver MK０４５２１５ MH９２０５９２
MY０４ ２０１８/０８/０１ 绵阳市安州区 Anzhou,Mianyang 肾脏 Kidney MK０４５２１６ MH９２０５９１
XJ０１ ２０１８/０８/１０ 成都市新津区 Xinjin,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２１７ MH９７３６２９
XJ０２ ２０１８/０７/２０ 成都市新津区 Xinjin,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２１８ MH９７３６３０
XJ０３ ２０１８/０７/１５ 成都市新津区 Xinjin,Chengdu 肾脏 Kidney MK０４５２１９ MH９７３６３１
XJ０４ ２０１８/０６/１５ 成都市新津区 Xinjin,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２２０ MH９７３６３２
XJ０５ ２０１８/０７/０５ 成都市新津区 Xinjin,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２２１ MH９７３６３３
XJ０６ ２０１８/０７/０８ 成都市新津区 Xinjin,Chengdu 脾脏 Spleen MK０４５２２２ MH９７３６３４
PJ０１ ２０１８/０６/２５ 成都市蒲江县 Pujiang,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２０９ MH９７３６２５
PJ０２ ２０１８/０６/３０ 成都市蒲江县 Pujiang,Chengdu 脾脏 Spleen MK０４５２１０ MH９７３６２６
PJ０３ ２０１８/０７/０８ 成都市蒲江县 Pujiang,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２１１ MH９７３６２７
PJ０４ ２０１８/０７/３０ 成都市蒲江县 Pujiang,Chengdu 肝脏 Liver MK０４５２１２ MH９７３６２８

５９１
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图１　２０株分离菌与其他诺卡菌１６SrDNA(A)及hsp６５(B)的系统发育树

Fig．１　Phylogenetictreebasedof１６SrDNAgenesequence(A)andhsp６５genesequence(B)

２０株分离菌与 N．seriolae 聚为一族,结合分离菌

的形态特性,鉴定２０株分离菌为N．seriolae.
2.2　分离菌株的耐药表型

２０株分离菌N．seriolae 的药敏结果(图２)显
示,分离菌对βＧ内酰胺类、喹诺酮类和磺胺类药物的

耐药性较高,对青霉素、头孢噻呋、头孢西丁、奥格门

汀和苯唑西林５种药物耐药率均为１００％;对恩诺

沙星耐药率为４５％,对氧氟沙星耐药率为７５％;对
复方新诺明与磺胺异恶唑耐药率均为４０％;而对多

西环素、红霉素和替米考星、庆大霉素、万古霉素、利
奈唑胺和克林霉素等药物的药物敏感率为１００％.
分离的１０株 N．seriolae表现出对３~５类药物的

多重耐药性,其中耐３类药物的细菌有５株(DY０３、

DY０４、MY０２、PJ０３、PJ０４),耐４类药物的细菌有４
株(DY０２、MY０３、XJ０３、XJ０４),耐５类药物的细菌

有１株(XJ０２).
2.3　分离菌株耐药表型的地区性特征

对不同地区分离株药物敏感性分析(图３)发

现,德阳分离株耐药率最高,新津分离株耐药种类和

多重耐药分离株最多.耐喹诺酮类药物的分离株主

要分布于德阳、绵阳、蒲江,新津分离株对喹诺酮类

药物中度敏感;耐磺胺类药物的分离菌主要分布于

新津与德阳.氟苯尼考在绵阳、蒲江、新津地区呈中

度敏感至耐药.泰妙菌素在部分分离菌中表现为耐

受,新津分离菌占比最大.
2.4　分离菌株的耐药基因分析

对２０株N．seriolae 的耐药基因检出率与丰度

见图４.四环素类基因tetA、tetG 检出率１００％,

tetD、tetM 检出率８５％;MLSB类检出率较高的基

因为mphA、mefA,检出率分别为７５％、６５％;氨基

糖苷类检出率最高的是aacC、aac(６′)—Ⅱ,检出率

分别为１００％、８９％;βＧ内酰胺类检出率较高的基因

为blaTEM,检出率为１００％;氯霉素类检出率较高

的是fioR、catB３、catB８、cmx(A),检出率分别为

１００％、９５％、９５％、９５％;多重耐药基因检出率较高

的 是 acrA、acrB、acrF,检 出 率 分 别 为 １００％、

１００％、９５％.所有分离菌中tetA、tetG、blaTEM、

floR、cat、aacC、acrA、acrB、acrF 基因检出率为

９５％~１００％,其中blaTEM、tetA 基因整体丰度

较高.

６９１
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　奥格门汀＝阿莫西林/克拉维酸;复方新诺明＝甲氧卞定/磺胺甲恶唑.Augmentin＝Amoxicillin/Clavulanicacid;CompoundsulfameＧ

thoxazoletablets＝Methoxybiidine/Sulfamethoxazole．

图２　２０株分离菌的耐药表型

Fig．２　Drugresistancephenotypeof２０N．seriolaeisolates

图３　整体耐药统计与不同地区分离株耐药统计

Fig．３　Overallresistancestatisticsandresistancestatisticsof２０N．seriolaeisolatesindifferentregions

７９１
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　A．分离菌耐药基因丰度 AbundanceofdrugＧresistantgenesinisolates;B．分离菌耐药基因检测率 Ratesofdrugresistancegenedetection

ofisolates．

图４　分离菌耐药基因检测与丰度

Fig．４　DetectionandabundanceofdrugＧresistantgenesin２０N．seriolae

８９１
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2.5　不同地区分离菌株的耐药基因特征

对不同地区分离 N．seriolae的耐药基因检测

结果分析发现,各地分离菌耐药基因检出率与丰度

存在差异(图５),蒲江、新津分离菌βＧ内酰胺类耐药

基因检出率与丰度较高;蒲江、新津、绵阳分离菌氯

霉素类耐药基因检出率与丰度较高;蒲江、新津、绵
阳分离菌四环素类耐药基因检出率与丰度较高;绵
阳、新津分离菌MLSB类耐药基因检出率与丰度较

图５　不同地区分离菌耐药基因检出率

Fig．５　Detectionrateofdrugresistancegenesinisolatesfromdifferentregions

高;德阳、绵阳、新津分离菌氨基糖苷类耐药基因检

出率与丰度较高;多重耐药基因在每个地区检出率

与丰度均很高.

3　讨　论

本研究于２０１８年从四川主要大口黑鲈养殖区

采集内脏器官出现白色结节疑似 N．seriolae 感染

的病料,分离鉴定２０株 N．seriolae,比较１６SrDＧ
NA测序结果与hsp６５基因测序结果可见,不同地

区分离菌间无显著差异.药敏结果显示２０株菌对

βＧ内酰胺类完全耐药,对喹诺酮类药物和磺胺类药

物耐药率也较高,对氟苯尼考中度敏感,对多西环

素、替米考星等敏感,该结果与蒋依依等[１２]、何晟毓

等[１３]研究结果存在一定差异,可能与不同分离株自

身特性有关.

细菌耐药表型通常由耐药基因介导,本研究中

６类耐药基因在２０株 N．seriolae 中均能检出,但
只有βＧ内酰胺类药物表现为全部耐药而其他类药物

的耐药表型与耐药基因则未表现出完全的一致,这

可能是耐药基因表达量低或不表达[１４],或者是细菌

处于异质性耐药[１５]所致,因此,对于耐药基因表达

的调控机制需深入研究,以便能为细菌耐药表型的

控制提供新的策略.对２０株N．seriolae检出耐药

基因介导的耐药机制分析发现主要为外排泵机制,

这与四川地区维氏气单胞菌[１６]、鲁氏耶尔森菌[１７]

等水产病原菌的主要耐药机制相似,外排泵机制会

导致细菌多重耐药[１８],本研究中也发现１０株菌表

现为多重耐药,由此可见,四川大口黑鲈 N．serioＧ
lae具有进一步进化为多重耐药菌的潜在风险,未来

需加强基因监测与风险评估.

本研究中不同地区分离菌耐药基因检出率与丰

度存在差异较小,可能是由于本次分离地区同处于
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四川流域,不同地区的分离菌存在基因交流.基因

交流有利于耐药基因扩散、积累[１９],耐药基因能以

水环境为媒介,通过质粒介导进入其他细菌体内,这
增加了超级细菌出现的风险.本研究发现,同一地

区N．seriolae的耐药基因分布具有一定相似性,但
不同地区间分离株的耐药基因分布具有较大差异,
因此,应在大口黑鲈苗种流通环节加强 N．seriolae
的产地检疫,降低菌株间发生基因交流的机会.

参考文献References

[１]　农业农村部渔业渔政管理局,全国水产技术推广总站,中国水

产学会．２０２０中国渔业统计年鉴[M]．北京:中国农业出版社,

２０２０．BureauofFisheries,MinistryofAgricultureandRural

Affairs,NationalFisheriesTechnologyExtensionCenter,ChiＧ

naSocietyofFisheries．Chinafisherystatisticalyearbook[M]．

Beijing:ChinaAgriculturePress,２０２０(inChinese)．
[２]　KUDOT,HATAI K,SEINO A．Nocardiaseriolaesp．nov．cauＧ

singnocardiosisofculturedfish[J]．InternationaljournalofsystemＧ

aticbacteriology,１９８８,３８(２):１７３Ｇ１７８．
[３]　LEIXP,ZHAORX,GENGY,etal．Nocardiaseriolae:aseriＧ

ousthreattothelargemouthbassMicropterussalmoidesinＧ

dustryinSouthwestChina[J]．Diseasesofaquaticorganisms,

２０２０,１４２:１３Ｇ２１．
[４]　WANGGL,XU YJ,JINS,etal．Nocardiosisinsnakehead,

OphiocephalusargusCantor[J]．Aquaculture,２００７,２７１(１/２/

３/４):５４Ｇ６０．
[５]　KIMJD,LEENS,DOJW,etal．Nocardiaseriolaeinfection

intheculturedeelAnguillajaponicainKorea[J]．Journalof

fishdiseases,２０１８,４１(１１):１７４５Ｇ１７５０．
[６]　CHENJL,CHENZ W,WANG WJ,etal．Developmentof

DNAvaccinesencodingribosomalproteins(RplLandRpsA)

againstNocardiaseriolaeinfectioninfish[J]．Fish&shellfish

immunology,２０２０,９６:２０１Ｇ２１２．
[７]　 WEIG H．Rhizobiumindigoferaesp．nov．andSinorhizobium

kummerowiaesp．nov．,respectivelyisolatedfromIndigoferaspp．

andKummerowiastipulacea[J]．Internationaljournalofsystematic

andevolutionarymicrobiology,２００２,５２(６):２２３１Ｇ２２３９．
[８]　TELENTIA,MARCHESIF,BALZM,etal．RapididentificaＧ

tionofMycobacteriatothespecieslevelbypolymerasechain

reactionandrestrictionenzymeanalysis[J]．Journalofclinical

microbiology,１９９３,３１(２):１７５Ｇ１７８．
[９]　JAMESHJ,KARENCC,GUIDOF,etal．Manualofclinical

microbiology[M]．Washington,DC,USA:ASM Press,２０１５:

１３５６Ｇ１３７８．
[１０]WANGFH,QIAOM,SUJQ,etal．Highthroughputprofiling

ofantibioticresistancegenesinurbanparksoilswithreclaimed

waterirrigation[J]．Environmentalscience & technology,

２０１４,４８(１６):９０７９Ｇ９０８５．
[１１]马红霞,潘建民,邓旭明,等．大肠杆菌多重耐药基因 AcrA、

AcrB内标准 DNA 的构建[J]．吉林农业大学学报,２００２,２４
(６):６８Ｇ７１．MA HX,PANJM,DENGXM,etal．Construction

ofinternalstandardDNAofmultiＧdrugresistancegeneAcrA

andAcrBofE．coli[J]．JournalofJilinAgriculturalUniversiＧ

ty,２００２,２４(６):６８Ｇ７１(inChinesewithEnglishabstract)．
[１２]蒋依依,李言伟,周素明,等．加州鲈诺卡菌病病原的分离与鉴

定[J]．中山大学学报(自然科学版),２０１２,５１(１):７６Ｇ８１．JIANG

YY,LIY W,ZHOUSM,etal．Isolationandidentificationof

Nocardia,apathogenofnocardiosisinlargemouthbass,MiＧ

cropterussalmoides[J]．ActaScientiarum Naturalium UniverＧ

sitatisSunyatseni,２０１２,５１(１):７６Ｇ８１(inChinesewithEnglish

abstract)．
[１３]何晟毓,魏文燕,刘韬,等．大口黑鲈致死性结节病病原的分离、

鉴定及组织病理学观察[J]．水产学报,２０２０,４４(２):２５３Ｇ２６５．

HESY,WEIW Y,LIU T,etal．Isolation,identificationand

histopathologicalstudyonlethalsarcoidosisofMicropterus

salmoides[J]．JournaloffisheriesofChina,２０２０,４４(２):２５３Ｇ

２６５(inChinesewithEnglishabstract)．
[１４]KOLÁR M,URBÁNEK K,LÁTAL T．Antibioticselective

pressureanddevelopmentofbacterialresistance[J]．InternaＧ

tionaljournalofantimicrobialagents,２００１,１７(５):３５７Ｇ３６３．
[１５]柳清云,孙刚,高谦．结核分枝杆菌(MTB)异质性耐药研究进展

[J]．复旦学报(医学版),２０１３,４０(１):１Ｇ４．LIU Q Y,SUN G,

GAOQ．ResearchadvancesinheteroＧresistanceofMycobacteＧ

riumtuberculosis(MTB)[J]．FudanUniversityjournalofmediＧ

calsciences,２０１３,４０(１):１Ｇ４(inChinesewithEnglishabＧ

stract)．
[１６]赵敏,汪开毓,王均,等．斑点叉尾鮰源维氏气单胞菌对四环素

类抗生素的耐药性及耐药基因的检测[J]．水生生物学报,

２０１４,３８(２):３８６Ｇ３９２．ZHAO M,WANGKY,WANGJ,etal．

Tetracyclineantibioticsresistanceanditsgeneticdeterminants

inAeromonasveroniiisolatedfromchannelcatfish(Ictalurus

punctatus)[J]．Actahydrobiologicasinica,２０１４,３８(２):３８６Ｇ

３９２(inChinese)．
[１７]曹师琪．１６株鲁氏耶尔森菌耐药性、耐药基因及分子分型研究

[D]．成都:四川农业大学,２０１９．CAOSQ．StudyonantimicroＧ

bialresistance,resistancegenesand moleculartypingof１６

Yersiniaruckeristrains[D]．Chengdu:SichuanAgriculturalUＧ

niversity,２０１９(inChinesewithEnglishabstract)．
[１８]王青松,崔淑芹,张舒．细菌外排泵介导耐药性研究进展[J]．国

外医药(抗生素分册),２００５,２６(３):９７Ｇ１００,１１０．WANG QS,

CUIS Q,ZHANG S．Researchprogressofbacterialefflux

pumpＧmediateddrugresistance[J]．Worldnotesonantibiotics,

２００５,２６(３):９７Ｇ１００,１１０(inChinese)．
[１９]LIVERMORED M．Bacterialresistance:origins,epidemiology,

andimpact[J]．Clinicalinfectiousdiseases,２００３,３６(SuppleＧ

ment１):S１１ＧS２３．

００２



　第１期 康振亚 等:四川地区大口黑鲈源鰤诺卡菌耐药性与耐药基因分析 　

AnalysisofdrugresistanceanddrugresistancegenesofNocardiae
seriolafromMicropterussalmoidesinSichuan

KANGZhenya１,LEIXueping１,CHEN Mengzhu１,GUOXianghui１,

GENGYi１,OUYANGPing１,CHENDefang２,HUANGXiaoli２

１．CollegeofVeterinaryMedicine,SichuanAgriculturalUniversity,Chengdu６１１１３０,China;

２．CollegeofAnimalScienceandTechnology,SichuanAgriculturalUniversity,

Chengdu６１１１３０,China

Abstract　NocardiaseriolaeisapathogenthatseriouslyharmsMicropterussalmoides．TounderＧ
standthedrugresistanceandtheprevalenceofdrugresistancegenesinN．seriolaeinthemainbreeding
areaforMicropterussalmoidesofSichuan,２０strainsofN．seriolaewereisolatedandidentifiedfromSiＧ
chuanfrom２０１８to２０１９．MicrobrothdilutionmethodwasusedtodeterminethedrugＧresistantphenoＧ
typeoftheisolatedstrains．ItwasfoundthatthesensitivityratesofN．seriolaetodoxycycline,tilmicoＧ
sin,gentamicin,etc．were１００％,thedrugresistanceratestopenicillin,ceftiofur,cefoxitin,etc．were
１００％,andtheresistanceratestoenrofloxacinandflorfenicolwere４５％ and２０％,respectively．Ten
strainsshowedmultiＧdrugresistance,andthedrugＧresistantphenotypesoftheisolatesaredifferent．The
distributionof７８drugresistancegenesin６classeswasdetectedbytheultraＧhighＧthroughputfluoresＧ
cencequantitativePCRmethod．Theresultsshowedthatall６classesofresistantgenescouldbedetected
in２０isolates,thedetectionrateoftetA,tetG,tetS,aacC,acrA,acrB,floRandblaTEMreached１００％,

andthedetectionrateofotherresistancegenesrangedfrom５％ to９５％,withregionalandbacterial
differences,indicatingthattheSichuanN．seriolaehasthepotentialtoevolveintomultipledrugresistＧ
ance．

Keywords　drugresistance;resistantphenotype;resistancegene;Nocardiaeseriolae;Micropterus
salmoides;healthyaquaculture
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