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摘 要：目的　了解 2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测肠炎沙门菌（SE）的遗传多样性及耐药特征，比较

耐药预测表型与药敏检测结果的一致性，为基于全基因组测序（WGS）的暴发预警和耐药预测提供参考依据。

方法　以 2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测分离的 222 株 SE 为研究对象，开展全基因组测序分析，利用

Snippy 软件分析菌株单核苷酸多态性并构建系统发育树，利用 ResFinder 软件进行耐药基因注释和耐药表型预测。

采用微量肉汤稀释法测定菌株对 15 种抗生素的最小抑菌浓度。结果　四川省 222 株 SE 中 214 株为Ⅱ群菌株，

Ⅰ群和Ⅲ群菌株各 4 株。共识别 26 起疑似聚集性事件，主要为小型点源聚集事件。Ⅰ、Ⅲ群菌株对所有药物均敏

感，Ⅱ群菌株对不同药物耐药情况不同，约 78. 5% 为多重耐药菌。除多黏菌素 E 外，耐药表型预测结果与药敏检

测结果有较强的一致性。结论　四川省食源性疾病主动监测 SE 主要为Ⅱ群菌株，Ⅱ群菌株被进一步分为 SC-A 和

SC-B 两个优势型及 4 个非优势型，具有较高的遗传多样性。基于 WGS 的单核苷酸多态性分型能从 SE 监测中发

现病例的关联性和聚集性，为启动流行病学调查提供依据。大部分常用药物的耐药预测与表型检测结果的一致性

较高，但对含两种以上抗生素的复方药物和 CT 的耐药预测还需进一步优化。
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Abstract： Objective　To understand the genetic diversity and antimicrobial resistance characteristics of Salmonella 

enterica serovar enteritidis （SE） isolated from foodborne disease surveillance in Sichuan Province from 2020 to 2021， 
and to compare the consistency between the predicted phenotype of antimicrobial resistance and the results of 
antimicrobial susceptibility test， so as to provide reference for outbreak warning and antimicrobial resistance prediction 
based on （Whole genome sequencing，WGS）. Methods　 A total of 222 strains of SE isolated from foodborne disease 
surveillance from 2020 to 2021 were analyzed by WGS， the single nucleotide polymorphism （SNP） of the strains were 
analyzed by snippy， and a phylogenetic tree was constructed.  Using ResFinder to annotate determinants and predict 
antimicrobial resistance.  The minimum inhibitory concentration （MIC） of the strains against 15 antibiotics was 
determined with a micro broth dilution method.  Rerults　 Two hundred and fourteen of 222 strains of SE were Group 
Ⅱ， 4 strains each in Group Ⅰ and Group Ⅲ .  A total of 26 suspected aggregation events were identified， mainly small 
point source aggregation events.  Antimicrobial susceptibility tests showed that Group Ⅰ and Ⅲ of SE were susceptible 
to all antimicrobials tested.  The Group Ⅱ of SE had different resistance to 15 kinds of antibiotics， and about 78. 5% 
were multi-drug resistant.  The predicted results for some drugs are highly consistent with the phenotype， except 
polymyxin. Conclusion　 SE strains isolated from foodborne disease surveillance in Sichuan Province were mainly 
belonged to serogroup Ⅱ strains， which were further divided into two dominant types， SC-A and SC-B， and four non-

dominant types， with high genetic diversity.  SNP typing based on WGS can detect the association and cluster of cases 
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from SE monitoring， and provide a basis for initiating epidemiological investigations.  The resistance prediction for most 
ordinary drug was highly consistent with the phenotype tests， but the resistance prediction of compound drugs containing 
more than two antibiotics and extraordinary drugs still needs to be optimized.
Key words： Salmonella enterica serovar enteritidis； whole genome sequencing； antimicrobial resistance prediction； 
subtyping

沙门菌是引起食源性疾病的重要病原菌之一，

全球每年非伤寒沙门菌可引起近 1 亿食源性疾病

病例和 15. 5 万人死亡［1］。肠炎沙门菌（Salmonella 

enterica serovar enteritidis，SE）是导致食源性疾病最

常见的沙门菌血清型之一，其引起的感染病例数占

全球沙门菌感染病例数的 40% 以上，在中国占 30%
以上［2-3］。

基于全基因组测序（Whole genome sequencing，
WGS）的分型方法，能够全面反映病原菌的遗传与

变异特征，不仅对菌株系统发育和溯源分析具有更

高的分辨率，还可同时获得毒力基因、耐药基因等

重要遗传信息［4-5］，已在沙门菌监测及疾病暴发调查

中得到广泛运用［6-9］。SE 遗传稳定性较高，传统的

分子分型方法如脉冲场凝胶电泳（Pulsed field gel 
electrophoresis，PFGE）等在溯源分析中难以达到理

想的分型效果，而 WGS 具有更高的分辨力和精度，

可以有效识别 SE 菌株的聚集并溯源。在全球范围

内，基于核心基因组单核苷酸多态性（Core genomic 
single nucleotide polymorphism，cgSNP）分析，SE 被

分为 4 个群［10］。各群 SE 存在地域差异，Ⅰ、Ⅲ群菌

株分别主要来源于欧美和非洲，Ⅳ群菌株主要来源

于英国，Ⅱ群菌株在全球均广泛分布，中国来源菌

株主要为ⅡA 亚群。

沙门菌耐药已成为各国高度关注的公共卫生

问题，WHO 已将抗氟喹诺酮类药物的沙门菌列为

对人类健康构成高风险的病原体之一［11］。近年来，

SE 对临床常用抗生素不敏感性显著增加，有研究表

明，国内来源 SE 耐药性日趋严重，菌株耐药基因携

带率较高，多重耐药菌占比超过 40%［10，12］。

本研究基于 WGS 对 2020—2021 年四川省食

源性疾病主动监测中获得的 SE 开展遗传多样性分

析和耐药表型预测；采用微量肉汤稀释法对分离株

进行药物敏感试验，比较耐药表型预测结果与药敏

检测结果的一致性，为基于 WGS 的暴发预警和耐

药预测提供参考依据。

1　材料和方法

1. 1　菌株信息

2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测中

11 个地市监测点分离上送的沙门菌，经本实验室生

化及血清凝集实验鉴定为 SE 的菌株，共 222 株。

1. 2　DNA 提取及 WGS
取单克隆菌株按照 Wizard®基因组 DNA 纯化

试剂盒（Promega）说明书提取总 DNA。WGS 采用

Next Ultra Ⅱ DNA Library Prep Kit for Illumina（NEB）
构建文库，HiSeq（Illumina）测序平台进行双端 150 bp
测序，测序深度 100×。
1.3　耐药基因注释和耐药表型预测

将测序数据利用 SPAdes（v3. 13）软件进行拼

接，获得全基因组序列。采用 ResFinder（v4. 1）将

SE 基因组序列与数据库进行耐药基因和耐药相关

基因突变比对，同时获得 ResFinder 的耐药表型预

测结果，阈值采用 ResFinder 默认参数（60% 覆盖度

及 90% 一致性）［13］。

1. 4　系统发育树构建

以 SE P125109（NC_011294. 1）为参考序列，利

用 Snippy（v4. 4. 5）软件获取 222 株四川来源 SE 及

10 株已分群国外菌株的单核苷酸多态性，通过 IQ-

TREE（v2. 0. 6）构建基于 SNP 的系统发育树并进行

分群。将 SNP 差异数<10 且发病时间间隔小于最

大潜伏期（4 d）的菌株定义为疑似聚集性事件菌

株［9，14-17］。在包含疑似聚集性事件菌株的基因簇中，

SNP 差异数<10 的菌株为同源菌株。

1. 5　药物敏感试验

用微量肉汤稀释法测定 222 株 SE 对 11 类 15 种

药物的最小抑菌浓度（Minimal inhibitory concentration，
MIC），包括青霉素类：氨苄西林（Ampicillin，AMP）；

β-内酰胺联合制剂类：氨苄西林/舒巴坦（Ampicillin/
Sulbactam，AMS）；头孢类：头孢唑啉（Cefazolin，CFZ）、

头孢噻肟（Cefotaxime，CTX）、头孢他啶（Ceftazidime，
CAZ）、头孢西丁（Cefoxitin，CFX）；碳青霉烯类：亚胺

培南（Imipenem，IPM）；喹诺酮类：萘啶酸（Nalidixicacid，
NAL）、环丙沙星（Ciprofloxacin，CIP）；叶酸途径抑

制 剂 类 ：甲 氧 苄 啶/磺 胺 甲 恶 唑（Trimethoprim/

Sulfamethoxazole，SXT）；氨 基 糖 苷 类 ：庆 大 霉 素

（Gentamicin，GEN）；四环素类：四环素（Tetracycline，
TET）；苯丙醇类：氯霉素（Chloramphenicol，CHL）；大

环内酯类：阿奇霉素（Azithromycin，AZM）；脂肽类：

多黏菌素 E（Colistin，CT）。所用药敏检测板为上海

星佰科技有限责任公司定制，药物浓度见表 1，实验
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步骤及结果判读按说明书操作。实验采用大肠埃

希氏菌 ATCC 25922、金黄色葡萄球菌 ATCC 29213
为质控菌株。判定依据参考美国临床和实验室标

准 协 会（Clinical and Laboratory Standards Institute，
CLSI）发布的抗微生物药物敏感性试验执行标准

CLSI M100-S34［18］。

1. 6　统计学分析

采用 Excel 2010 软件整理与汇总数据，分析描述

所得数据数量、百分比。运用 SPSS 24. 0 软件进行统

计分析，采用 Kendall’s W 检验分析耐药表型预测结

果与药敏检测结果的一致性，检验水准 α=0. 01，对于

全部菌株均预测为敏感的药物，其表型预测结果与药

敏检测结果的一致率采用 Excel 进行百分比计算（表

型预测结果与检测结果一致的菌株数量/菌株总数）。

2　结果

2. 1　WGS 分析

2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测中

分离的 SE 属于Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ群，其中Ⅰ和Ⅲ群各 4 株，

其余 214 株均为Ⅱ群。四川省Ⅰ群和Ⅲ群菌株分

离于 2020—2021 年 4 个地市（图 1），不存在时空关

联，且所有病例为 60 岁以上的老人和 6 岁以下的

学龄前儿童，无跨国旅行史，与国外菌株存在较大

差异，SNP 差异数为 179~245 个。214 株Ⅱ群菌株

标记为 SC_China，为我国优势群ⅡA 亚群（图 1），占

菌株总数的 96. 4%（214/222）。根据系统进化树分

析，可将 SC_China 菌株进一步分为 SC-A（116 株）、

SC-B（70 株）、SC-C（9 株）、SC-D（7 株）、SC-E（5 株）

5 个型及 7 株其他型别菌株（图 2）。其中 SC-A 和

SC-B 为优势型，分别占总分离数的 52. 3%（116/
222）和 31. 5%（70/222）。

通过聚类分析，识别到 26 起疑似聚集性事件，

分布在 24 个基因簇中，各基因簇的菌株均分离于

单一地区（图 2）。基因簇 P 中依据发病时间包含

3 起疑似聚集性事件（6、7 和 9 月），但由于 SNP 差

异数<10 标记为同一基因簇。各基因簇平均 SNP 差

异数为 0~4. 8，其中 23 个基因簇的 SNP 差异数<3，
基因簇 A 中菌株差异较大，平均 SNP 差异数为 4. 8。
18 个基因簇没有同源菌株只包含疑似聚集性事件

菌株，其余 6 个基因簇（A、C、D、K、P、U）中同源菌株

日期间隔时间在 18-426 天，分别为 84、77、426、18、
104 和 33 天。

2.2　药物敏感检测

2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测 SE
分离株对 AMP、NAL 耐药率高达 80% 以上，50% 以

上菌株耐受 CT，约三分之一的菌株耐受 AMS，近

注：四川省菌株以加粗标记

图 1　2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测肠炎沙门菌及 10 株国外菌株系统发育树

Figure 1　Phylogenetic tree of SE from active surveillance of foodborne diseases in Sichuan Province from 2020 to 2021 and 
10 foreign strains
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30% 菌株耐受 CFZ 和 SXT，15. 3% 菌株耐受 TET，分
离株对其余药物耐药率均低于 10%。8 株四川省Ⅰ、

Ⅲ群 SE 对所有药物均不耐药。214 株Ⅱ群 SE 对喹

诺酮类药物耐药性较高，99. 1%（212/214）的菌株对

NAL 耐药，97. 2%（208/214）的菌株对 CIP 不敏感。

优势型菌株 SC-A（116 株）和 SC-B（70 株）对多种 β-

内酰胺类药物不敏感，对 AMP 耐药率达到 100%
（186/186），97. 3%（181/186）对 AMS 不敏感，91. 9%
（173/186）对 CFZ 不敏感。而 92. 9%（26/28）的非优

势菌株（SC-C、SC-D、SC-E 及其他型别菌株）对 AMP、
AMS、CFZ 敏感。耐 TET 菌株以 SC-A 为主，占耐 TET
菌株数的 94. 1%（32/34）；耐 SXT 菌株以 SC-B 为主，

占耐 SXT 菌株数的 96. 6%（57/59）。 78. 5%（168/
214）Ⅱ群菌株为多重耐药菌（耐 3 类及以上药物），其

中 98. 8%（166/168）为优势型 SC-A（105 株）和 SC-B
（61 株）菌株。详见表 1。
2. 3　耐药决定因子注释

通过 ResFinder 分析共得到 5 类药物 13 种耐

药决定因子，未检测到其他类别耐药决定因子。本

研究中所有菌株均携带氨基糖苷类耐药基因 aac

（6'）-Iaa。 与 Ⅰ 、Ⅲ 群 菌 株 不 同 ，SC_China 菌 株

gyrA 基因均有突变。不同型 SC_China 菌株的 gyrA

基因突变也有差异，SC-A 和 SC-E 为 p. D87Y，SC-B
和 SC-D 为 p. D87G，SC-C 和其他型别菌株为 p.
D87N。优势型 SC-A 和 SC-B 均携带 β-内酰胺类耐

药 基 因 blaTEM-1B。 SC-A 以 携 带 blaTEM-1B、gyrA、aac

（6'）-Iaa、aph（3''）-Ib、aph（6）-Id、tet（A）、sul2 为主，

而 SC-B 携 带 blaTEM-1B、gyrA、aac（6'）-Iaa、dfrA17、

注：疑似聚集性事件菌株以加粗标记，事件同源菌株用英文字母标记，非优势型（SC-C、SC-D、SC-E 及其他型别菌株）所在分支用灰色标识

图 2　2020—2021 年四川省Ⅱ群肠炎沙门菌菌株系统发育树

Figure 2　Phylogenetic tree of SE strains of group Ⅱ in Sichuan Province from 2020 to 2021
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aadA5。1 株 SC-D 菌株携带 blaCTX-M-14。同时携带 2 种

以上 β-内酰胺类耐药基因的有 7 株，3 株 SC-A 菌株

携带 blaCMY-2 和 blaTEM-1B，4 株 SC-A 菌株携带 blaCTX-M-14
和 blaTEM-1B。详见表 2。

2. 4　基因预测表型与药敏检测表型一致性分析

ResFinder 对本研究 15 种药物中的两种复方药

物 AMS、SXT 及一代头孢 CFZ 没有给出表型预测

结果。同时，由于未检测到对 IPM、CHL、AZM、GEN
和 CT 等药物的耐药决定因子，ResFinder 对这 5 种

药物的表型预测结果均为敏感表型。除 CT 外，4 种

药物预测结果与药敏检测结果一致率高，达 98% 以

上，分别为 IPM 99. 5%（221/222）、CHL 98. 2%（218/
222）、AZM 100. 0%（222/222）和 GEN 98. 6%（219/
222）。而对 CT 的预测均为敏感，但检测结果仅有

89 株中介，预测结果与检测结果完全相反，一致率

为 0%（0/222）。采用 Kendall’s W 检验分析 AMP、
CTX、CFX、NAL、TET、CAZ 和 CIP 7 种药物的预测

结果与药敏检测结果的一致性。结果显示，AMP

（W=0. 983，P<0. 001）、CTX（W=0. 919，P<0. 001）、

CFX（W=1. 000，P<0. 001）、NAL（W=0. 943，P<
0. 001）、TET（W=0. 964，P<0. 001）预测表型与药敏

检 测 结 果 有 极 高 的 一 致 性 。 CAZ（W=0. 723，P<
0. 001）和 CIP（W=0. 860，P<0. 001）一致性相对较

低。5 株携带 blaCTX-M-14 的菌株预测为 CAZ 耐药，但

药敏检测为 CAZ 敏感。214 株 gyrA 突变株预测为

CIP 耐药，但其中仅有 208 株药敏检测为中介，未检

测到耐药菌株。

3　讨论

沙门菌是导致食源性疾病暴发的重要病原之

一。WGS 分析已在食源性疾病监测与暴发调查中

得到广泛应用。与其他方法相比，WGS 分型分析更

表 2　2020—2021 年四川省食源性疾病主动监测肠炎沙门菌耐药决定因子注释结果

Table 2　Annotated results of resistance determinants in SE from active foodborne disease surveillance in Sichuan Province from 
2020 to 2021

药物类别

β-内酰胺类

喹诺酮类

叶酸途径抑制剂

四环素类

氨基糖苷类

耐药基因

blaTEM-1B
blaCTX-M-14
blaCMY-2

gyrA (p.D87G)
gyrA (p.D87N)
gyrA (p.D87Y)

dfrA17
sul2

tet(A)
aac(6')-Iaa
aph(3'')-Ib
aph(6)-Id

aadA5

SC-A（n=116）
116

4
3
0
0

116
0

114
30

116
114
114

0

SC-B（n=70）
70

0
0

70
0
0

70
0
0

70
0
0

70

非优势型（n=28）
0
1
0
7

16
5
0
0
0

28
0
0
0

Ⅰ,Ⅲ（n=8）
0
0
0
0
0
0
0
0
0
8
0
0
0

注：非优势型包括 SC-C、SC-D、SC-E 以及其他型别菌株

表 1　2020-2021 年四川省食源性疾病主动监测Ⅱ群肠炎沙门菌药物敏感检测结果

Table 1　Results of antimicrobial susceptibility testing for SE Group Ⅱ from active foodborne disease surveillance in Sichuan 
Province from 2020 to 2021

药物类别

青霉素类

β-内酰胺联合制剂

头孢类

碳青霉烯类

喹诺酮类

叶酸途径抑制剂类

氨基糖苷类

四环素类

苯丙醇类

大环内酯类

脂肽类

药物

AMP
AMS
CFZ
CTX
CAZ
CFX
IPM
NAL
CIP
SXT
GEN
TET
CHL
AZM
CT

浓度/(μg/mL)
2~64

2/1~64/32
0.5~16

0.25~8
1~32
2~64

0.25~8
2~64

0.03~32
0.25/4.75~8/152

1~32
1~32
2~64
4~64

0.12~4

SC-A(n=116)
I
0

49
65

0
2
1
0
0

115
0
0
0
0
0

38

R
116

67
50

8
2
2
0

114
0
2
1

32
1
0

78

SC-B(n=70)
I
0

61
48

0
1
0
0
0

66
0
0
0
0
0

31

R
70

4
8
1
0
0
0

70
0

57
1
1
2
0

39

非优势型(n=28)
I
0
1
0
0
0
0
1
0

27
0
0
0
0
0

12

R
2
1
2
2
0
0
0

28
0
0
1
1
1
0

16

总计(n=214)
I
0

111
113

0
3
1
1
0

208
0
0
0
0
0

81

R
188

72
60
11

2
2
0

212
0

59
3

34
4
0

133

耐药率/%
87.9
33.6
28.0

5.1
0.9
0.9
0.0

99.1
0.0

27.6
1.4

15.9
1.9
0.0

62.1
注：非优势型包括 SC-C、SC-D、SC-E 及其他型别菌株
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加灵敏精准［16-17］。本研究利用 WGS 技术对 2020—
2021 年四川省食源性疾病主动监测分离的 SE 进行

遗传多样性分析，共识别 26 起疑似聚集事件，平均

达每年 13 起，远超过每年平均报告暴发事件的不

到 3 起［17］。识别的事件主要为小型点源聚集事件，

20 起事件同源相关病例 3 人以下。与报道的点源

暴发事件类似，该类事件的分离株 SNP 差异数多在

5 个以下［9，16-17］。

在非点源暴发中，WGS 分析因在持续性单克隆

暴发调查中具有显著优势而得到广泛应用［4，7-8］。这

类暴发虽然常有同一传染源，但病例发病地点分

散，发病间隔时间长，难以通过传统方法识别。

2017 年，WGS 分析应用于对多国单核增生李斯特

菌暴发的协同调查中，通过基因组分析确认这些暴

发有共同的传染源，是一起 2015—2018 年的持续

性单克隆暴发［6］。本文有 6 个基因簇（A、C、D、K、

P、U）病例发病时间间隔较长，但分离菌株间差异

小，提示病例间可能具有同源性，也提示这些基因

簇菌株可能来源于持续性单克隆暴发事件，但仍需

进一步的流行病学调查证实。对于菌株来源为同

一地区，但病例发病时间间隔较长的基因簇（如基

因簇 P），应给予高度关注，并及时启动流行病学调

查，以便尽早发现潜在的持续性单克隆暴发，及时

开展相关处置工作。

SE 主要通过食品在全球广泛传播，但各地区优

势群存在差异［10，19］。2020—2021 年四川省食源性

疾病病例中 SE 优势群与中国其他地区分离株一

致，均为ⅡA 亚群。此外，本研究中还检出了中国较

少见的Ⅰ群和Ⅲ群菌株，这些菌株的来源还需要更

进一步的流行病学调查。Ⅱ群菌株是通过食品传

播的主要型别，在全球均有分布。值得关注的是，

该群菌株携带 β-内酰胺类和喹诺酮类相关耐药基

因的比例较高，且对 AMP、AMS、NAL 和 CIP 表现出

极高的不敏感率，如本研究中的 SC-A 和 SC-B 型菌

株，对上述药物的不敏感率达 80% 以上。

沙门菌通过耐药决定因子预测获得的表型结

果对大多数药物均较准确，但部分药物基因预测表

型与药敏检测结果仍存在差异［5，8］。与上述研究结

果相似，本研究中 9 种药物的预测表型与药敏检测

结果均有较高的一致性，但对 CT 的预测完全相反。

多黏菌素的耐药机制目前尚未完全阐明，染色体改

变曾被认为是革兰氏阴性菌对多黏菌素耐药的主

要原因，尤其是影响脂质 A 生物合成的基因和操纵

子的突变［20-21］。2015 年新发现的质粒介导的可移

动多黏菌素耐药基因 mcr，其可以通过水平传播在

各种革兰氏阴性菌中迅速传递，使菌株能够快速获

得对多黏菌素的耐药性，从而成为导致多黏菌素耐

药的主要机制［22］。此外，还有多黏菌素异质性耐药

机制及其他耐药机制［23］。本研究中未检测到相关

多黏菌素耐药决定因子，预测所有菌株对 CT 均为

敏感表型，可能与数据库中 CT 相关耐药决定因子

数据不足［13］及可能存在其他未知的耐药机制有

关［20］，加之 CLSI 根据临床实际用药规定于 2020 年

取消了 CT 敏感性折点，仅报告中介和耐药，无敏感

表型，从而导致对 CT 耐药性预测不准确。

喹诺酮类药物耐药性主要由质粒介导的喹诺酮

耐药（Plasmid-mediated quinolone resistance，PMQR）
及染色体上的喹诺酮耐药决定区（Quinolone resistance-

determining region，QRDR）突变介导［24］。其中，携带

质粒介导的 qnr 基因常导致细菌对多种氟喹诺酮药

物敏感性降低，但对萘啶酸的敏感性影响较小［25］。

QRDR 最普遍的喹诺酮耐药突变是 gyrA 突变［26-27］，

在沙门菌中，gyrA 突变足以介导对萘啶酸等非氟喹

诺酮类药物的耐药性，并降低对环丙沙星的敏感

性［28］。但对环丙沙星的耐药性常需要多个 QRDR
位点联合突变，gyrA 突变与 parC 突变联合通常被

认为是环丙沙星耐药的必要条件，单独的突变则会

导致敏感性降低，而不是完全耐药［29］。本研究中未

检测到 qnr 基因，ResFinder 将 214 株 gyrA 单突变

株均预测为环丙沙星耐药，与药敏检测结果差异较

大，预测准确度不高，表明其预测模型对环丙沙星

表型的预测还需进一步优化，以便提升其准确性。

此外，还存在将携带 blaCTX-M-14 的菌株均预测为 CAZ
耐药，以及对一代头孢 CFZ 和两种复方药物 AMS、
SXT 无预测结果的情况，提示对部分药物耐药表型

的预测还需要进一步研究。因此，分离株的表型确

认对于验证耐药性仍然至关重要，同时能为表型预

测提供更全面的数据支持。
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