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频率匹配 Hald 模型在非伤寒沙门菌感染散发病例归因中的应用研究
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摘 要：目的　探索频率匹配模型在食源性致病菌食物归因中的应用，识别导致我国某省 2016—2020 年非伤寒

沙门菌（NTS）感染散发病例的主要食物来源，为精准防控提供科学依据。方法　通过食源性疾病监测报告系统和

食品污染物风险监测系统收集并整理患者和食物来源 NTS 血清型数据，采用 Hald 模型，纳入病例和食物共有的血

清型开展归因分析。结果　NTS 感染散发病例归因于畜肉的比例最高，为 35. 67%，其中猪肉的贡献比例高达

22. 37%；其次是蛋及蛋制品，归因比例为 33. 83%；归因于禽肉和水产动物的比例分别是 19. 28% 和 11. 22%。通过

归因识别发现单相鼠伤寒可能是导致该省 NTS 病例的优势血清型。结论　采用 Hald 模型获得猪肉是某省 NTS
感染散发病例的重要病因食品，为该省 NTS 的污染控制提供了线索，为应用频率匹配模型解决散发病例归因问题

提供了范式，该模型可拓展应用于对其他省份感染散发病例的归因研究。
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Abstract： Objective　 This study aimed to provide scientific evidence for precise prevention measures by utilizing a 
frequency matching model to identify the primary food sources contributing to sporadic cases of nontyphoidal Salmonella 

（NTS） in a Chinese province from 2016 to 2020. Methods　Data on NTS serotypes from both patients and food sources 
were collected and analyzed through the Foodborne Disease Surveillance Report System and the Food Contaminant Risk 
Surveillance System.  Source attribution was determined using the Hald model， considering serotypes common to human 
cases and food sources. Results　 The analysis revealed that livestock meat was responsible for 35. 67% of NTS sporadic 
cases， with pork contributing significantly at 22. 37%.  Eggs and egg products accounted for 33. 83% of NTS sporadic 
cases， while poultry and aquatic animals contributed 19. 28% and 11. 22%， respectively.  According to the source 
attribution analysis， monophasic Salmonella typhimurium appeared to be the dominant serotype causing NTS cases in the 
province. Conclusion　This study concluded that pork plays a crucial role as an etiological food source for sporadic NTS 
cases in the province， as determined by the Hald model.  These findings provide valuable insights into the prevention and 
control of NTS-related contamination.  Moreover， the application of frequency matching models to address source 
attribution in sporadic cases can be extended to other provinces for similar investigations.
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非伤寒沙门菌（Nontyphoidal Salmonella，NTS）
是引起人类腹泻的重要病原菌，食源性传播占比高

达 98%。据 2015 年世界卫生组织（World Health 
Organization，WHO）发布的全球食源性疾病负担报

告估计，NTS 导致了 406 万健康寿命年的损失，位

列食源性致病菌疾病负担的首位［1］。NTS 是我国重

要的社区食源性致病菌，也是细菌性食源性疾病暴

发事件的主要病因致病菌［2］。NTS 的传播以动物性

食品为主，包括猪、鸡、蛋与蛋制品等多种食物来

源，然而由于不同动物性食品与临床病例中 NTS 的

污染特征存在明显差异，例如上海地区肠炎沙门菌

在 食 品 中 流 行 率 为 3. 2%，但 在 病 例 中 却 高 达

30. 8%［3］，NTS 病例的重要病因食物来源不明，致使

食源性疾病精准控制策略的制定缺乏科学证据。

因此，建立明确的 NTS 污染食物与疾病之间的相关

关系，是降低食源性 NTS 感染的关键。

食源性疾病归因分析是一种可以确定各食物

对食源性疾病相对贡献的方法［4］。归因结果可以作

为食源性疾病防控措施制定的重要科学证据［5］。目

前，常用的归因方法包括微生物学分型方法、暴发

调查溯源分析、散发病例的病例对照研究和 Meta 分

析、比较暴露评估方法以及专家启发法［4］。其中基

于致病菌分型和统计学建模的微生物学分型归因

方法是目前国际先进的和公认的可以用于确定食

源性疾病食物归因的方法，该方法是通过比较致病

菌亚型在病例和食物来源中的分布，定量估计各食

物来源对病例的相对贡献，从而确定食源性疾病病

例的重要食物来源，可用于对非伤寒沙门菌病［6］、单

核细胞增生李斯特菌病［7］、弯曲杆菌病［8］和产志贺

毒素大肠杆菌病［9］的归因分析，并已在荷兰［9］、意大

利［10］、澳大利亚 11］、美国［12］、新西兰［13］等多个国家的

归因实践中得到成功应用。

我国目前关于 NTS 的归因研究主要是针对暴

发病例，但暴发病例仅是所有 NTS 感染病例中的极

小部分［6］，且其归因结果可能不能代表我国 NTS 污

染食物与散发病例的归因关系。对散发病例的归

因溯源无法采用常规的微生物学的方法。目前我

国尚未有针对 NTS 感染散发病例建立相应的归因

方法，致使导致感染的食物来源不明。本文拟采用

频率匹配模型中的 Hald 模型，以我国某省 2016—
2020 年 NTS 感染散发病例的实际归因分析为例，

探讨频率匹配模型在食源性致病菌食物归因中的

应用，解决散发病例溯源归因困难的问题。

1　资料与方法

1. 1　资料

通过食源性疾病监测报告系统收集到我国某

省 2016—2020 年 NTS 感染散发病例数据，整理获

得经实验室确证的血清型数据；通过食品污染物风

险监测系统获得各类食物来源的 NTS 污染数据，同

时纳入该省 2020 年开展的畜禽产品专项调查中的

鸡肉和猪肉的 NTS 数据。所有食品来源均为零售

环节的样品。

随后对食物进行分类，按食物类别整理 NTS 血

清型数据。其中食物可分为畜禽肉、蛋与蛋制品、

水产动物、米面制品、即食食品和混合食品。其中

畜禽肉可以进一步区分为禽肉、畜肉、未知畜禽肉，

禽肉包括鸡肉、鸭肉、鹅肉、鸽子肉、未知禽肉，畜肉

包括猪肉、牛肉、羊肉、未知畜肉，水产动物包括螺

类和其他水产动物。

研究中排除由伤寒、副伤寒血清型导致的病例

和污染的食物，并排除食物中的米面制品、即食食

品、混合食品、未知畜禽肉、未知禽肉、未知畜肉涉

及的血清型数据，最终将病例和食物来源中共有的

NTS 血清型纳入归因模型进行分析。

1. 2　方法

Hald 模型基于贝叶斯框架，整合不同食物暴露

和致病菌亚型感染能力的差异，通过比较病例和各

种食物来源的 NTS 血清型分布，将 NTS 导致的病例

归因到各种食物来源。

本文对初始 Hald 模型做出了调整，采用的

Hald 模型公式为：

oi~Poisson (∑j
λ ij) 式（1）

λij = rij × aj × qi 式（2）
具体来说，假定致病菌亚型导致的实际病例数

服从泊松分布，其期望值定义为食物来源中某亚型

的占比、亚型特异性因子和食物特异性因子的乘

积。其中 oi 代表由亚型 i 导致的实际病例数，λij 表

示由食物来源 j 的亚型 i 导致的预期病例数，rij 是食

物来源 j 中亚型 i 的相对占比。模型中有两个重要

的待估参数，分别是 aj 和 qi，aj 是来源特异性因子，

综合反映了某食物来源作为 NTS 载体的能力，包含

某种食物对致病菌负荷的能力、食物的不同特征对

致病菌污染率和生长繁殖的影响以及食物膳食消

费量等因素；qi 是亚型特异性因子，代表致病菌不同

亚型导致人群的感染力，与致病菌生存能力、致病

性或者群体免疫性等多种因素相关。

——1161



中国食品卫生杂志

CHINESE JOURNAL OF FOOD HYGIENE 2023 年第  35 卷第  8 期

为使 qi 更好地描述不同 NTS 血清型导致人群

NTS 感染能力的区别，模型假设 NTS 各血清型的致

病能力、居民食物消费量和消费行为习惯在 2016—
2020 年内保持稳定，在研究期内未发生重大变化。

此外，若某种血清型在某年没有数据，则假定此血

清型在该年未检出。

赋予 aj 和 qi 参数的先验参数均为 Exp (0. 001)，
各类食物对疾病的归因贡献比例可用下式表示：∑i = 1

I λ ij∑j = 1
J ∑i = 1

I λ ij

式（3）
模型求解基于贝叶斯方法，并采用蒙特卡罗马尔

科夫链（Markov Chain Monte Carlo，MCMC）和 Gibbs
抽样，估计模型未知参数的均值，获得 aj 和 qi 的后验

分布。运行 3 条独立的马尔科夫链，共 10 000 次迭

代。对于每条链，都有 1 组不同的起始值，其广泛

地分散在目标分布中。当不同的链之间的方差不

大于每个单独链内部的方差时 ，就认为发生了

收敛。

模型在 OpenBUGS（Version 3. 2. 3）中设置，并

采用 R（Version 4. 2. 2）进行分析。

2　结果

2. 1　患者与食物中 NTS 血清型分布情况

通过食源性疾病监测报告系统，共获得 NTS 感

染散发病例数 11 008 例，涉及 187 个血清型；通过食

品污染物风险监测系统和食品中 NTS 污染状态专项

调查，共获得 1 262 份 NTS 食物样本，包含 99 个血

清型。表 1 描述了病例和各种食物来源的血清型

数据条数和涉及血清型数，以及纳入归因分析的相

对应的数据。

从归因建模角度来看，致病菌血清型可以分为

3 类：病例和至少 1 种食物来源中共同发现的亚型、

仅在病例中发现的血清型以及仅在至少 1 种食物来

源中发现的血清型。模型中仅纳入病例和食物共有

的血清型，共涉及 70 种血清型。虽然病例中纳入的

血清型仅占总检出血清型的 37. 43%（70/187），但已

涵 盖 了 96. 94%（10 671/11 008）的 病 例 ，共 纳 入

1 262 条食物来源 NTS 数据，涉及的血清型占比为

70. 71%（70/99）。图 1 描述了 NTS 血清型在食物

和病例中的分布，病例中的优势血清型分别为单相

鼠伤寒（40. 53%，4 462/11 008）、鼠伤寒（14. 69%，

1 617/11 008）和肠炎（12. 61%，1 388/11 008）；而

食 物 中 的 优 势 血 清 型 为 德 尔 卑（16. 09%，203/
1 262）、鼠 伤 寒（10. 78%，136/1 262）和 里 森

表  1　病例和食物来源 NTS 分离株总数及血清型描述

Table 1　Number of NTS isolates from human cases and 
food sources

来源

病例

螺类

其他水产

蛋与蛋制品

牛肉

猪肉

羊肉

鸡肉

鸭肉

鹅肉

鸽子肉

总数/n

11 008
134
117

64
44

466
32

272
118

9
6

血清型

（总数）

187
40
37
20
18
31

9
41
32

7
5

纳入模型数/n(%)
10 671（96.94）

126（94.03）
113（96.58）

61（95.31）
35（79.55）

428（91.85）
30（93.75）

262（96.32）
109（92.37）

8（88.89）
6（100）

血清型

（纳入模型）

70
35
33
17
14
27

8
32
25

6
5

注：图中圆圈的大小代表不同 NTS 血清型数量

图 1　病例和食物中 NTS 血清型分布情况

Figure 1　Distribution of NTS serotypes in human cases and food sources
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（10. 46%，132/1 262）。

2. 2　归因结果

通过 Hald 模型获得某省在 2016—2020 年 NTS
感染散发病例归因于各种食物来源的比例。由图 2
可 知 ，NTS 感 染 散 发 病 例 归 因 于 畜 肉 的 比 例 是

35. 67%，其中猪肉是导致 NTS 感染散发病例感染

的首位病因食物，比例为 22. 37%，牛肉和羊肉分别

为 11. 99% 和 1. 31%；其次是蛋及蛋制品，归因比例

为 33. 83%。归因于禽肉的比例是 19. 28%，其中鸽

子肉的比例最高，为 12. 62%，鸭肉、鸡肉和鹅肉的

比例分别是 4. 25%、1. 39% 和 1. 01%；归因于水产

动物的比例相对较低（11. 22%），其中螺类的比例为

3. 07%，其他水产动物的比例是 8. 15%。

图 4 显示的是 NTS 不同血清型特异性因子 q

及其 95% 可信区间，q 值与致病菌的生存能力以及

群体免疫性等多种因素相关。需要注意的是，q 值

的大小只反映其相对排序，并不直接反映血清型的

毒力大小。单相鼠伤寒、黄金海岸和斯坦利的 q 值

排序靠前，表明其引起人群感染发病的能力可能较

高，提示单相鼠伤寒、黄金海岸比其他 NTS 血清型

在食物处理过程中的存活能力或引起疾病的能力

可能较高。

3　讨论

本研究首次利用频率匹配 Hald 模型对我国

NTS 感染散发病例进行定量归因研究，识别发现畜

肉是导致我国某省 NTS 感染散发病例的首位食物，

贡献比例高达 35. 67%，其中猪肉的比例最高，为

22. 37%。2021 年我国食源性疾病暴发调查数据分

析显示，由微生物性致病因子导致的发病人数最

多，其中尤以 NTS 引起的暴发事件数和病例数最

多［2］。在对 2002—2017 年肉及肉制品相关的暴发

病例归因分析发现，NTS 是引起暴发事件最常见的

致病菌，其中畜肉中的猪肉是引起暴发事件的重要

食物类别之一［14］。暴发病例和散发病例的归因均

显示猪肉是导致 NTS 病例的主要食品，这可能与猪

肉中 NTS 污染水平以及我国居民猪肉消费量较高

有关。Meta 分析显示，我国猪肉中 NTS 阳性率为

17%［15］；据 2020 版《中国统计年鉴》报告，2019 年我

国猪肉的消费位居肉类中第 1 位，人均年消费量为

20. 3 kg，占肉类消费总量的 75%［16］。该省的归因结

图 2　某省 2016—2020 年 NTS 感染散发病例食物归因结果

Figure 2　The proportion of NTS sporadic cases attributed to 
different foods in a province from 2016 to 2020

图 3　某省 2016—2020 年 NTS 感染散发病例畜类细分的

归因结果

Figure 3　The proportion of NTS sporadic cases attributed to 
livestock meats in a province from 2016 to 2020

图  4　不同 NTS 血清型 q值结果

Figure 4　Different NTS serotype-q
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果与欧美国家禽肉是主要的归因食物有较大的区

别，美国将 48% 的 NTS 感染散发病例归因于鸡肉，

鸡肉是 NTS 感染最重要的病因食品，而猪肉的贡献

不到 1%［12］；欧盟对 2006—2009 年 NTS 病例进行归

因研究，识别到蛋鸡是 NTS 感染的重要病因食品，

贡献比例高达 43. 8%［17］。由于各国居民的膳食消

费模式和饮食习惯存在差异，归因结果也有较大的

区别，因此不能依据国外的归因结果来制定本国的

食源性疾病防控策略，这也体现了我国开展食源性

疾病食物归因分析的必要性和重要性。

频率匹配 Hald 模型考虑了不同致病菌亚型导

致 NTS 感染的差异［6］，研究提示单相鼠伤寒和黄金

海岸是该省人群 NTS 感染控制需要重点关注的血

清型，而食物中最常见的德尔卑血清型可能对人群

感染的能力相对较弱。需要注意的是，qi 参数是由

多个影响因素组成的混合参数，包含了致病菌不同

分型在全食物链上的生存能力和导致人群致病的

能力，其估计值不能直接说明某个致病菌分型的毒

力较高，也不能用于描述某个分型能够导致更严重

的疾病或有较高的死亡率，但其可以提示某个分型

在食物链中的生存能力等［6］。有研究表明，相比其

他血清型，感染都柏林血清型的病例有较高的死亡

率，但相关的归因分析并未发现都柏林血清型有较

高的 qi，这提示该血清型可能在食物链中的生存能

力较弱。q 值是仅限于在单次研究中用于对亚型特

异性因子进行排序的相对数，不同研究之间的 q 值

不具有可比性。

基于致病菌分型数据的频率匹配归因方法是

目前食源性致病菌污染控制领域的热点，各国食品

安全管理机构也意识到基于归因结果的精准防控

是降低食源性疾病风险的核心。例如丹麦通过对

NTS 感染病例的归因分析，发现进口的肉与肉制品

是导致本国人群感染的主要食品，依据该结果丹麦

兽医和食品管理局加强了对进口肉的持续监测［18］。

此外，据美国食品药品监督管理局估计，每年 23%
的食源性 NTS 感染是由鸡和火鸡导致的，食品安全

监督服务局（Food safety and inspection service，FSIS）
分析发现 2017—2021 年鸡肉样品中沙门菌阳性率

已下降了 50%，然而人群的发病率却没有显著变

化，离预期的发病率下降 23% 的目标相距较远，

FSIS 宣布下阶段需要采用更精准的基于分型数据

的归因结果来制定更细致的防控策略［19］。构建食

源性疾病归因模型，开展本国病例的归因研究，确

定食物-致病菌亚型对公共卫生健康的影响，明确需

要优先管控的食物和致病菌亚型，是实现“同一健

康”框架下到 2030 年食源性疾病发病率下降 40%

目标的前提和依据。

本研究的不确定性主要是由于纳入分析的食

物并未涵盖全部食品，且不同类别食物的样本数存

在差异，这可能会给归因结果带来一定的不确定

性；此外纳入模型的数据还排除了无法区分食物种

类的未知禽肉、未知畜肉和未知畜禽肉，也可能导

致一部分数据的缺失，也是不确定性的来源。本研

究没有考虑消费量、消费行为模式等因素，这可能

会对归因结果有一定的影响，是本研究主要的局限

性，也是下一步的研究重点。

本研究采用的 NTS 频率匹配 Hald 定量归因模

型，解决了我国 NTS 感染散发病例无法进行食物归

因的问题。在技术层面，本研究提供了基于致病菌

分型数据和风险建模的食源性疾病归因路径，丰富

了微生物定量风险表征技术；在应用层面，本研究

实践探索了基于致病菌分型数据的频率匹配归因

方法在我国食源性疾病控制领域的应用。基于本

研究现有的归因模型，可以获得我国不同地区 NTS
感染散发病例的定量归因数据；也可以拓展到对不

同食源性致病菌的归因分析，获得我国不同地区、

不同致病菌、不同食物对食源性疾病的贡献。依据

归因研究结果，可提供食源性疾病精准控制的科学

证据，如要加大对该省市售畜肉中 NTS 污染监督控

制，对优势血清型进行重点关注，以期降低食源性

疾病发病率。
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