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摘 要：副溶血性弧菌（Vibrio parahaemolyticus）是全球重要的食源性致病菌，主要通过海产品传播，该菌既可引起

散发性急性胃肠炎，也可导致聚集性食源性疾病暴发。副溶血性弧菌感染严重者需使用抗生素治疗，然而近年来

由于抗生素生产环节废弃物排放、水产养殖及临床用药不规范等原因，副溶血性弧菌对抗生素产生了一定的耐药

性。本文概述了国内外副溶血性弧菌耐药现状，对主要耐药机制包括生物膜、细胞膜外排泵、药物作用靶点修饰、

耐药基因和质粒介导等机制进行了探讨，并提出细菌耐药性的监测和防控策略，为深入开展副溶血性弧菌耐药性

研究提供了基础资料。
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Abstract： Vibrio parahaemolyticus （V.  parahaemolyticus） is a significant foodborne pathogen worldwide， primarily 
transmitted through the consumption of seafood.  It can cause both sporadic cases of acute gastroenteritis and outbreaks of 
foodborne illness.  Severe infections may require antibiotic treatment.  In recent years， the bacterium has developed varying 
degrees of antibiotic resistance， largely due to factors such as waste discharge from antibiotic production， improper 
practices in aquaculture， and the misuse of antibiotics in clinical settings.  This article reviews the current status of 
antibiotic resistance in V.  parahaemolyticus both domestically and internationally.  It explores key resistance mechanisms， 
including biofilm formation， efflux pumps on the cell membrane， modification of drug targets， resistance genes， and 
plasmid-mediated resistance.  Finally， it proposes surveillance and control strategies to address bacterial resistance， laying 
a solid foundation for future research on antibiotic resistance in V.  parahaemolyticus

Key words： Vibrio parahaemolyticus； foodborne pathogen； antibiotics； antimicrobial resistance； mechanisms； surveillance

1　引  言
副溶血性弧菌是一种革兰氏阴性嗜盐性弧菌，

广泛分布于海产品、近海海水或河海交界处的水域

中，淡水环境和淡水产品中也可检出。副溶血性弧

菌是发达国家和发展中国家重要的食源性致病菌

之一，该菌既可引发散发性轻度胃肠炎，也可导致

聚集性食源性疾病暴发［1-2］。美国每年约有 100 例

副溶血性弧菌感染引起的住院病例，其中部分患者

死亡［3］。副溶血性弧菌也是引发我国食源性疾病的

首要致病菌［4-5］，2010—2020 年，国家食源性疾病暴
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发监测系统中由副溶血性弧菌引发的食源性疾病

暴发事件为 1 772 起［6］。随着我国经济水平提高和

物流运输业发展，国内海产品消费量逐渐上升。我

国沿海地区海产品中副溶血性弧菌的检出率高达

38%，其中贝类和甲壳类污染水平较高［7］，副溶血性

弧菌感染人类的主要途径是摄入未经妥善加工的

受污染海产品［8］，除此之外，通过交叉污染方式污染

的即食食品也可导致食源性疾病发生［9］。我国副溶

血性弧菌感染病例散发于沿海地区，发病时间主要

集中于夏秋两季［10-12］，但受全球气候变暖现象影响，

副溶血性弧菌的流行季节延长且风险区域扩大［13］。

副溶血性弧菌致病性与其携带的毒力因子密切相

关［14-15］，该菌引发的急性胃肠炎多为自限性疾病，但

对免疫力低下者则可引发败血症等全身性疾病［16-17］，

需使用喹诺酮类等抗生素进行治疗［18］。近年来，全

球监测数据提示，副溶血性弧菌对临床常用抗生素

的多重耐药性呈区域性加剧趋势，尤以亚洲、美洲

及欧洲沿海地区为甚，其对 β-内酰胺类、氟喹诺酮

类及四环素类药物的耐药率显著攀升，已对感染临

床救治和食源性疾病防控构成严峻威胁［19-20］。本文

对副溶血性弧菌的耐药性及耐药机制进行综述，以

期为遏制副溶血性弧菌耐药性的发展及临床感染

治疗提供科学依据。

2　副溶血性弧菌耐药现状

副溶血性弧菌于 1950 年从日本大阪一起咸沙

丁鱼引发的食物中毒事件中首次分离鉴定，迄今已

有 70 多年［21］。近年来，副溶血性弧菌感染呈上升

趋势，在中国、美国、日本、印度等国家成为主要食

源性致病菌［22-25］。抗生素是治疗副溶血性弧菌重度

感染不可或缺的药物，但多个国家或地区均出现了

副溶血性弧菌耐药的报道，尤以沿海国家或地区居

多。研究数据显示了副溶血性弧菌对喹诺酮类、大

环内酯类、青霉素类、头孢类、四环素类、氯霉素类

及氨基糖苷类药物的耐药情况，不同区域副溶血

性弧菌分离株对不同种类抗生素的耐药性存在

差异。

以环丙沙星为代表的喹诺酮类药物是治疗感染

性疾病的经验用药，在韩国部分地区的贝类食品中，

副溶血性弧菌对环丙沙星的耐药率高达 64. 5%，而

意大利、波兰等欧洲国家报道的食源性副溶血性弧

菌对环丙沙星耐药率较低（表 1）。在我国近十年来

的多个报道中，华南、华东及华北地区食源性副溶

血性弧菌分离株对环丙沙星的耐药率较低，表明喹

诺酮类药物依然是治疗副溶血性弧菌感染的有效

药物。红霉素和阿奇霉素等大环内酯类药物也是

治疗细菌感染的经验用药，在我国南方地区如广

东、浙江等沿海省份，食源性副溶血性弧菌对红霉

素耐药率较低，而福建地区养殖虾和周边水体中副

溶血性弧菌对红霉素的耐药率高达 33. 3%（表 2），

这一现象可能与水产养殖环节的用药方式、用药剂

量等有关，需引起相关监管部门重视。

青霉素类和头孢类抗生素同属于 β-内酰胺类

药物，常用于感染性疾病的临床治疗中，但近 20 年

来多个国家或地区研究报道显示，水产品中副溶血

性弧菌分离株对氨苄西林普遍耐药（表 3）。在孟加

拉国、意大利的海产品中副溶血性弧菌分离株对氨

苄西林耐药率高达 100%，韩国、泰国、日本等国家

海产品及海产品厂的工人中副溶血性弧菌分离株

对氨苄西林耐药率在 78% 以上，我国 2020 年水产

表 1　部分国家或地区副溶血性弧菌分离株对喹诺酮类抗生素的耐药情况

Table 1　Antibiotic resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to quinolones in some countries or regions
国家或地区

波兰

意大利

韩国

韩国

中国华南

中国广东

中国上海

中国华北

时间

2009—2018
2007—2011

2016
2016—2018
2015—2017
2017—2019
2015—2016
2012—2013

抗生素名称

环丙沙星

环丙沙星

环丙沙星

环丙沙星

环丙沙星

环丙沙星

环丙沙星

环丙沙星

耐药率

（4/242，1.65%）

（10/95，10.53%）

（3/59，5.1%）

（40/62，64.50%）

（5/98，5.10%）

（5/101，5.0%）

（2/74，2.70%）

（3/145，2.07%）

菌株来源

贝类

贝类及腹泻患者粪便

牡蛎

贝类

水产品

即食食品，虾和鱼

海产品、腹泻患者粪便

水产品

参考文献

[27]
[28]
[29]
[26]
[30]
[31]
[32]
[33]

表 2　部分国家或地区副溶血性弧菌分离株对大环内酯类抗生素的耐药情况

Table 2　Antibiotic resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to macrolide antibiotics in some countries or regions
国家或地区

尼日利亚

韩国

中国福建

中国浙江

中国广东

中国广东

时间

2016—2017
2018
2022
2024

2017—2019
2017—2019

抗生素名称

红霉素

红霉素

红霉素

红霉素

阿奇霉素

红霉素

耐药率

（7/46，15.2%）

（1/38，2.6%）

（34/102，33.3%）

（9/95，9.4%）

（8/101，7.9%）

（4/101，4.0%）

菌株来源

即食虾

贝类

虾、养殖场所、水样

鱼、虾、牡蛎

即食食品、虾、鱼

即食食品、虾、鱼

参考文献

[34]
[35]
[36]
[37]
[38]
[38]
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品中副溶血性弧菌分离株对氨苄西林耐药率为

90. 8%（表 3），美国、泰国、意大利水产品中副溶血

性弧菌分离株对头孢氨苄、头孢唑啉等头孢类抗生

素的耐药率在 70% 以上（表 4），副溶血性弧菌对青

霉素类、头孢类药物的高度耐药性表明，临床治疗

该菌感染时应另择其他种类抗生素。

在副溶血性弧菌对四环素类药物的耐药性研究

中，国内外报道的耐药率存在较大差异。韩国 2016—
2018 年贝类食品中副溶血性弧菌分离株对四环素和

多西环素的耐药率达到 100%，同期我国华南地区副

溶血性弧菌对四环素的耐药率却为 13. 27%，近 5 年

来我国食源性副溶血性弧菌对四环素的耐药率在

10% 以下（表 5）。上述现象可能与不同地区水产养殖

环节抗生素的使用情况相关，抗生素的超量、超时及超

范围使用等不规范行为，均可导致养殖水产品或环境

中抗生素残留或超标，从而诱导细菌产生耐药现象。

值得注意的是，自 2001 年起氯霉素已被多个

国际组织或国家禁止用于食品动物中，但仍有部分

副溶血性弧菌分离株对氯霉素耐药（表 6）。2015—

2016 年沙特阿拉伯海水中副溶血性弧菌分离株对

氯霉素耐药率为 12. 5%，我国 2016—2020 年部分

地 区 腹 泻 患 者 粪 便 分 离 株 对 氯 霉 素 耐 药 率 为

表 3　部分国家和地区副溶血性弧菌分离株对青霉素类药物耐药情况

Table 3　Antibiotic resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to penicillins in some countries or regions
国家或地区

意大利

波兰

美国

沙特阿拉伯

孟加拉国

泰国

韩国

日本

中国

中国

中国上海

中国华南

中国浙江

中国广东

时间

2007—2011
2009—2018

2005
2015—2016

2021
2013

2016—2018
2016

2016—2017
2020

2015—2016
2015—2017

2014
2017—2019

抗生素名称

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

氨苄西林

耐药率

（95/95，100.00%）

（187/242，77.27%）

（177/350，50.57%）

（4/40，10.00%）

（71/71，100%）

（50/61，82.0%）

（60/62，96.8%）

（166/214，78%）

（611/1 137，53.7%）

（148/163，90.8%）

（70/74，94.59%）

（78/98，79.59%）

（52/68，76.5%）

（59/101，58.4%）

菌株来源

贝类及腹泻患者粪便

贝类

海水及沉积物

海水

海鱼

海产品厂工人

贝类

海鱼

水产品

水产品

海产品、腹泻患者粪便

水产品

淡水鱼及海产品

即食食品，虾和鱼

参考文献

[28]
[27]
[40]
[41]
[39]
[42]
[26]
[43]
[44]
[45]
[32]
[30]
[46]
[31]

表 4　部分国家和地区副溶血性弧菌分离株对头孢类药物耐药情况

Table 4　Resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to cephalosporins in some countries and regions
国家或地区

美国

意大利

泰国

孟加拉国

沙特阿拉伯

沙特阿拉伯

沙特阿拉伯

韩国

韩国

中国

中国

中国华北

中国广东

中国华南

中国华北

时间

2005
2007—2011

2013
2021

2015—2016
2015—2016
2015—2016
2016—2018
2016—2018
2016—2017

2020
2012—2013
2017—2019
2015—2017
2012—2013

抗生素亚类

一代

一代

一代

二代

一代

三代

四代

三代

四代

一代

一代

一代

一代

一代

一代

抗生素名称

头孢氨苄

头孢氨苄

头孢唑啉

头孢呋辛

头孢噻吩

头孢他啶

头孢吡肟

头孢曲松

头孢吡肟

头孢唑啉

头孢唑啉

头孢唑啉

头孢唑啉

头孢唑啉

头孢噻吩

耐药率

（321/350，91.71%）

（67/95，70.53%）

（52/61，85.2%）

（13/71，18.3%）

（26/40，65.00%）

（6/40，15.00%）

（3/40，7.50%）

（2/62，3.23%）

（8/62，12.90%）

（275/1 137，24.2%）

（118/163，72.39%）

（63/145，43.45%）

（43/101，42.6%）

（39/98，39.80%）

（52/145，35.86%）

菌株来源

海水及沉积物

贝类及腹泻患者粪便

海产品厂工人

海鱼

海水

海水

海水

贝类

贝类

水产品

水产品

水产品

即食食品，虾和鱼

水产品

水产品

参考文献

[40]
[28]
[42]
[39]
[41]
[41]
[41]
[26]
[26]
[44]
[45]
[33]
[31]
[30]
[33]

表 5　部分国家或地区副溶血性弧菌分离株对四环素类药物耐药情况

Table 5　Antibiotic resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to tetracyclines in some countries or regions
国家或地区

波兰

韩国

韩国

中国

中国华南

中国浙江

中国广东

中国华北

时间

2009—2018
2016—2018
2016—2018

2020
2015—2017

2023
2017—2019
2012—2013

抗生素名称

四环素

多西环素

四环素

四环素

四环素

四环素

四环素

四环素

耐药率

（2/242，0.83%）

（62/62，100%）

（62/62，100%）

（3/163，1.84%）

（13/98，13.27%）

（9/95，9.5%）

（4/101，4.0%）

（2/145，1.38%）

菌株来源

贝类

贝类

贝类

水产品

水产品

鱼、虾、贝类

即食食品，虾和鱼

水产品

参考文献

[27]
[26]
[26]
[45]
[30]
[37]
[31]
[33]
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1. 1%~2. 4%，而福建地区 2022 年食品中分离株对

氯霉素耐药率为 5. 9%。据此推测，副溶血性弧菌

对氯霉素的耐药基因可能已存在于水体等环境

中，耐药性可能通过水平基因转移或食物链实现

跨物种传播，需引起农业和环境等相关监管部门

重视。

链霉素等氨基糖苷类药物在水产养殖中主要

用于防治由革兰氏阴性菌引起的细菌性疾病，常通

过拌饵投喂等方式给药，且常与青霉素等 β-内酰胺

类抗生素联用以增强疗效。在美国、孟加拉国、波

兰等地水产品中副溶血性弧菌分离株对链霉素的

耐药率均在 60% 以上，我国广东、华北地区食源性

副溶血性弧菌对链霉素的耐药率超过 86%（表 7），

水产养殖中链霉素滥用可能是水产品中副溶血性

弧菌耐药性的成因之一［48］。

3　副溶血性弧菌对抗生素的耐药机制

副溶血性弧菌对抗生素的耐药机制主要包括

固有性耐药和获得性耐药两种形式。固有性耐药

是指副溶血性弧菌自身具有的耐药特征，这些特征

是染色体基因的外在表现，与其细胞膜结构或抗生

素易感靶点缺失有关，如该菌对氨苄西林等青霉素

类药物和万古霉素等糖肽类药物固有性耐药。而

获得性耐药是指原本对抗生素敏感的菌株通过获

得耐药基因或自身产生突变耐药基因等方式，使其

细胞结构或功能发生改变，从而对某些抗生素产生

一定耐药性。在“One Health”理念框架下，细菌获

得性耐药机制的分子特征及其在食品链中的传播

风险亟需强化基础研究深度与协同防控策略。副

溶血性弧菌对抗生素的获得性耐药机制主要包括

以下 5 种形式：

3. 1　生物膜

细菌黏附于接触表面时分泌的细胞外聚合物

质如多糖基质、纤维蛋白、脂质蛋白等多种化合物

包裹细菌 ，形成的光滑外衣被称作细菌的生物

膜［49］。生物膜除了具有固定和聚集细菌的作用外，

往往还能够使细菌具有慢性感染能力，同时增强细

菌对抗生素的耐药性［50-51］。副溶血性弧菌可通过产

生不同类型的黏附因子在各种生物及非生物表面

形成生物膜［52-53］，从而对抗生素产生不同程度耐

药［54］。生物膜形成过程包括附着期、生长期、成熟

期和播散期 4 个周期，其形成取决于许多特定的结

构和调控过程，如鞭毛、菌毛、胞外多糖、双组分调

节因子、环二鸟苷酸及群体感应等［55］。副溶血性弧

菌通过菌毛蛋白特异性结合在甲壳质表面，随后分

泌几丁质酶水解甲壳多糖，产生的乙酰葡萄糖胺作

为信号分子激活细菌群体感应系统，进而调控胞外

多糖合成基因及结构蛋白表达，促进菌体聚集并形

成生物膜结构［56］。一些重要蛋白也对生物膜的形

成过程进行了调控，如环二鸟苷酸水平升高能够减

弱鞭毛运动水平，有利于生物膜的形成，从而增强

了细菌的耐药性［57］。

表 6　部分国家或地区副溶血性弧菌分离株对氯霉素类药物耐药情况

Table 6　Antibiotic resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to chloramphenicol in some countries or regions
国家或地区

沙特阿拉伯

韩国

中国福建

中国北京

中国陕西

中国江苏

中国华南

时间

2015—2016
2016—2018

2022
2016—2020
2016—2020
2016—2020
2015—2017

抗生素名称

氯霉素

氯霉素

氯霉素

氯霉素

氯霉素

氯霉素

氯霉素

耐药率

（5/40，12.50%）

（2/62，3.23%）

（6/102，5.9%）

（12/503，2.4%）

（1/87，1.2%）

（18/1680，1.1%）

（2/98，2.04%）

菌株来源

海水

贝类

虾类

腹泻患者粪便

腹泻患者粪便

腹泻患者粪便

水产品

参考文献

[41]
[26]
[36]
[47]
[47]
[47]
[30]

表 7　部分国家或地区副溶血性弧菌分离株对氨基糖苷类药物耐药情况

Table 7　Antibiotic resistance of Vibrio parahaemolyticus isolates to aminoglycosides in some countries or regions
国家或地区

美国

意大利

波兰

孟加拉国

沙特阿拉伯

泰国

韩国

韩国

中国广东

中国华北

中国华南

时间

2005
2007—2011
2009—2018

2021
2015—2016

2013
2016

2016—2018
2017—2019
2012—2013
2015—2017

抗生素名称

链霉素

链霉素

链霉素

链霉素

阿米卡星

链霉素

卡那霉素

链霉素

链霉素

链霉素

链霉素

耐药率

（283/350，80.86%）

（33/95，34.74%）

（155/242，64.05%）

（56/71，78.9%）

（4/40，10.00%）

（8/61，13.1%）

（24/59，40.7%）

（4/62，6.50%）

（92/101，91.1%）

（125/145，86.21%）

（67/98，68.37%）

菌株来源

海水及沉积物

贝类及腹泻患者粪便

贝类

海鱼

海水

海产品厂工人

牡蛎

贝类

即食食品，虾和鱼

水产品

水产品

参考文献

[40]
[28]
[27]
[39]
[41]
[42]
[29]
[26]
[31]
[33]
[30]
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3. 2　细胞膜外排泵

细菌细胞膜外排泵广泛分布于绝大多数细菌

中，革兰氏阴性菌尤为常见，其核心功能为通过主

动运输机制排出细胞内的抗生素、毒素及代谢废

物，从而维持细胞内环境稳态并介导细菌耐药［58］。

细胞膜外排泵分为 5 大类：超家族转运蛋白（Major 
facilitator superfamily，MFS）、ATP 结 合 盒 式 蛋 白

（ATP-binding cassette，ABC）、耐 药 结 节 分 化 蛋 白

（Resistance-nodulation-division，RND）、多药抗性小蛋

白（Small multidrug resistance，SMR）及多药和毒性化

合物排出蛋白（Multidrug and toxic compound extrusion，
MATE）。当抗菌药物进入细菌时，细菌内膜上的外

排泵会被激活，利用储存在初级转运系统中的 ATP
或二级转运系统中电化学梯度的能量，主动将药物

排出菌体。这一过程不仅降低了细胞内药物浓度，

还为细菌耐药性的形成争取了关键时间窗口［59］。

副溶血性弧菌的 vmeAB 外排泵能够利用 Na+跨膜电

位差的能量，将药物选择性泵出胞外，携带 vmeAB

的菌株最低抑菌浓度明显提高，而敲除 vmeAB 基因

后，缺少 vmeAB 的菌株则对多种抗生素耐药性明显

下降［60-61］。副溶血性弧菌的 NorM 外排泵属于 MATE
家族，其氨基酸残基 Asp32、Glu251 和 Asp367 参与

了 Na+依赖性药物转运，外排泵一旦被激活，菌株即

可获得抗生素耐药性［62］。

3. 3　药物作用靶点修饰

抗生素作用靶点改变是副溶血性弧菌重要的

耐药机制之一。副溶血性弧菌的靶点编码基因突

变将导致靶蛋白构象改变，降低了抗生素与靶蛋白

的结合力，从而降低了菌株对抗生素的敏感性。副

溶血性弧菌对喹诺酮类药物的耐药机制常为此种

类型。喹诺酮类药物通过抑制两种必需的拓扑异

构酶即 DNA 旋转酶和拓扑异构酶Ⅳ的活性而产生

抑菌作用［63］。两种拓扑异构酶均为异四聚体结构，

DNA 旋转酶由两个 GyrA 和两个 GyrB 亚基组成，拓

扑异构酶Ⅳ由两个 ParC 和两个 ParE 亚基组成，其

中 GyrA 与 ParC 同源，GyrB 与 ParE 同源。若有位

于 DNA 旋转酶或拓扑异构酶Ⅳ中的单个氨基酸发

生变化，即可引起菌株对喹诺酮类药物耐药。抗性

突变通常局限于 gyrA 基因中第 67~106 个氨基酸的

区域，或 parC 基因中第 63~102 个氨基酸的区域，该

区域被称为 GyrA 或 ParC 的喹诺酮耐药性决定

区［64］。gyrA 或 parC 的突变对介导喹诺酮类药物高

水平耐药十分必要，当 parC 基因发生点突变导致第

85 位点的 Ser 突变为 Leu，或 gyrA 基因发生点突变

导致第 83 位点的 Thr 突变为 Ile，都会导致副溶血

性菌株对环丙沙星等喹诺酮药物产生高度耐药［65］。

3. 4　耐药基因

副溶血性弧菌可通过产生抗生素灭活酶（如 β-

内酰胺酶）或钝化酶（如乙酰转移酶），直接水解或

化学修饰抗生素的分子结构，导致其丧失抗菌活

性，是该菌耐药性形成的重要机制之一。研究表

明，副溶血性弧菌可通过 VbrK/VbrR 双组分调控系

统介导 β-内酰胺酶（blaA 基因产物）的表达。组氨

酸激酶 VbrK 可直接结合 β-内酰胺类抗生素，触发

其胞内磷酸化级联反应，激活反应调节因子 VbrR，

进而启动 blaA 基因转录。β-内酰胺酶通过水解青

霉素等 β-内酰胺类抗生素的 β-内酰胺环使其失活，

导致该药物抗菌活性丧失。基因敲除实验显示，

VbrK/VbrR 系统缺陷型的突变株无法产生 β-内酰

胺酶，且对 β -内酰胺类药物的耐药表型完全消

失［66］。此外，副溶血性弧菌还可通过产生红霉素酯

酶 EreA 和 EreB，水解大环内酯类抗生素的大内酯

环，使其对除泰利霉素外的其他大环内酯类抗生素

耐药［18］。

3. 5　质粒介导

质粒是存在于细菌、真菌等微生物细胞中的闭

合环状双链 DNA 分子，具有自我复制能力且独立

于宿主染色体存在。质粒本身不具备调控细菌生

长繁殖的功能，但其携带的遗传信息可赋予宿主菌

适应性表型，当宿主菌暴露于抗生素环境时，可通

过编码抗生素水解酶或修饰酶介导细菌耐药性。

此外，携带耐药基因的质粒可通过水平基因转移

（如接合转移）在同种或异种菌株间传递，造成细菌

耐药性的传播。副溶血性弧菌中存在由质粒介导

的耐药性，如 mcr-1 基因编码的磷酸乙醇胺转移酶

可通过脂质 A 修饰使菌株对黏菌素产生耐药性，该

基因在 IncI2 型质粒上的水平转移已导致多物种间

传播［67， 68］；blaCMY-2 基因编码的 AmpC 型 β -内酰

胺酶可水解头孢他啶等三代头孢菌素，其质粒介导

的耐药表型已通过接合转移实验得到验证［69］。

4　结论与展望

副溶血性弧菌通过构建生物膜的多糖基质和

纤维蛋白，增强抗生素屏障和慢性感染能力，利用

外排泵系统主动排出抗生素，通过靶点修饰降低药

物结合力，借助酶系统水解抗生素，以及携带耐药

基因的质粒进行跨物种传播，加速耐药性扩散，从

而对多种抗生素产生耐药性。此外，由于抗生素生

产环节废弃物排放、水产养殖及临床用药不规范等

原因，副溶血性弧菌的耐药性问题愈发突出，已形

成全球性公共卫生挑战。未来的研究中，应重点关

注副溶血性弧菌等食源性致病菌的耐药传播规律
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与精准防控机制。在“One Health”理念指导下，构

建“监测 -防控 -治理”协同体系：建立多维度全链条

耐药监测网络，整合环境样本、食品样本及临床样

本的耐药数据，通过高通量测序技术追踪耐药基因

的传播途径和规律。严格限制水产养殖环节抗生

素的用量、用药时间与使用范围，推广抗病性食用

动物品种选育与生态养殖模式，探索抗菌肽、噬菌

体等新型抗菌成果应用。在临床医疗中，实施抗生

素精准化管理，建立分级处方指南，明确一线药物

的适用症，严格限制预防性用药；推广耐药性导向

治疗，推行药敏试验指导下的个体化用药，避免经

验性用药诱导细菌耐药。通过多维度策略协同互

作，方可有效遏制细菌耐药，从而全面保障食品安

全与人类健康。
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