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摘 要：目的　为探明了解冷藏即食预包装熟肉制品中单核细胞增生李斯特菌（单增李斯特菌）污染情况及潜在

风险，本研究针对短保质期的冷藏即食预包装熟肉制品开展单增李斯特菌定量污染风险调查。方法　2022 年 5~
8 月，从成都市采集样品 64 份，依据采用传统培养分离鉴定和 RT-PCR 分子检测方法进行单增李斯特菌的定性和

定量检测，分离菌株提取 DNA 后进行二代全基因组测序并开展相关流行病学特征分析。结果　检测结果发现 64 份

即食熟肉样品中，6 份样品检出单增李斯特菌，检出份数为 6/64。6 份阳性样品均由某同一工厂生产，其中 5 份为卤

肉三拼样品。定量检测结果表明，卤肉三拼的单增李斯特菌污染水平为 30~200 CFU/g；单增李斯特菌阳性的猪肉

样品污染水平为<10 CFU/g。阳性样品中的 6 株分离菌株经全基因组测序分析鉴定为单增李斯特菌，均含有 LIPI-1
毒力岛相关基因，多序列位点分型发现主要的序列型（ST）为 ST3（n=2）和 ST121（n=2），其次是 ST8 和 ST9。单核苷

酸多态性（SNP）结果分析发现同一工厂分离到的单增李斯特菌菌株 LM22071911 和 LM22080802 之间检测到 23 个

SNP 差异，单增李斯特菌株 LM22062706 和 LM22080806 之间检测到 13 个 SNP 差异，说明在该工厂加工环节存在

两种克隆群的单增李斯特菌直接传播的风险。结论　成都市部分市售冷藏即食预包装熟肉制品污染多种李斯特

菌，需加强源头控制。
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Abstract： Objective　 In order to find out the contamination situation and potential risk of Listeria monocytogenes in 
refrigerated ready-to-eat prepackaged foods.  This study carried out a quantitative contamination risk survey of L.  

monocytogenes for ready-to-eat cooked meat products with short shelf life. Methods　We collected 64 samples of ready-to-

eat cooked meat from Chengdu， and carried out qualitative and quantitative detection of L.  monocytogenes according to 
traditional culture method and RT-PCR molecular detection method.  Additionally， the second generation of the whole 
genome sequencing was performed after DNA extraction of the isolated strains， and relevant epidemiological characteristics 
were analyzed. Results　The results showed that L.  monocytogenes were isolated from 6 samples of cooked meat （6/64）.  
All 6 L.  monocytogenes positive samples were produced by the same manufactory， of which 5 were three platters of 
marinated meat.  The results of quantitative detection showed that the contamination level of L.  monocytogenes in three platters of 
marinated meat was 30-200 CFU/g， and the contamination level of cooked pork samples with positive L.  monocytogenes 
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was lower as <10 CFU/g.  Six isolates were identified as L.  monocytogenes harboring LIPI-3 virulence island related genes 
by whole genome sequencing analysis.  In silico MLST analysis found that the main ST types were ST3 （n=2） and ST121 （n=
2）， followed by ST8 and ST9.  Single nucleotide polymorphisms （SNP） results showed that 23 SNP difference was detected 
between L.  monocytogenes strains LM22071911 and LM22080802， and 13 SNP differences were detected between L.  

monocytogenes strains LM22062706 and LM22080806.  All four strains above were isolated from the same factory， indicating 
that there was a risk of direct transmission of two clonal groups of L.  monocytogenes in the processing of the factory.
Conclusion　 Some refrigerated ready-to-eat prepackaged foods sold in Chengdu are facing the contamination by L.  

monocytogenes， and it is necessary to strengthen the control in processing.
Key words： Refrigerated ready-to-eat food； prepacked food； Listeria monocytogenes； quantitative detection； foodborne 
pathogens

单核细胞增生李斯特菌（简称单增李斯特菌）

广泛存在于自然环境中，可以在低氧和冷藏温度条

件下生长，是冷藏食品中威胁人类健康的主要病原

菌之一［1］。全球范围内单增李斯特菌曾引起多起疫

情 暴 发 ，最 严 重 的 如 2017—2018 年南非序列型

（Sequence typing，ST）6 的单增李斯特菌污染肉制

品，造成 937 人感染，其中一半为孕产妇，在 728 名

已知结果的患者中，193 人（27%）死亡［2］，病因食品

为肉肠。2022 年 10 月，联合国粮农组织/世界卫生

组织（FAO/WHO）发布《单核细胞增生李斯特菌在

即食食品中的归因、特征和监测》报告中也提到肉

制品是单增李斯特菌病排位第一的病因食品［3］。

近年来，我国已发生多起因食用即食食品引发的

单增李斯特菌感染事件［4-5］，对个人造成严重的疾

病负担，特别是北京报道一例白血病患者食用冷

藏即食食品后导致感染的事件 ，引起监管者的

关注［6］。

单增李斯特菌可引起李斯特菌病，高危险人群

包括：糖尿病、营养不良、艾滋病等慢性疾病患者，

孕妇、老人，以及免疫抑制患者［7］。个体感染单增李

斯特菌后可出现温和的流感样症状，包括发热、肌

肉酸痛及呕吐腹泻等。高危险人群可能出现更严

重的病症，例如菌血症、败血症、脑膜炎、脑炎、亦可

导致流产、新生儿疾病、早产儿、死胎等［8］。食源性

李斯特菌的暴发涉及到软质奶酪、熟肉制品、沙拉、

烟熏海产品、甜瓜等食品［9］。单增李斯特菌污染食

品的典型危险因素有：即食、长时间冷藏的货架期、

加工后再污染、无包装后续灭菌操作、食物营养利

于单增李斯特菌生长等［10］。

随着大中城市生活节奏的加快，消费者的消费

习惯也随之发生变化，方便快捷的冷藏即食熟肉制

品消费量不断增加，因其无须清洗和加热就可直接

食用的特点，对其生产加工过程的清洁度与安全性

有着更高的要求。本研究关注的即食熟肉制品为

预包装（非真空包装）、冷藏保质期 2~20 d，产品熟

制后封装，包材采用臭氧、辐照等方式单独杀菌，这

类食品包装过程工人、器具、案板等易引入单增李

斯特菌的交叉污染，冷藏保存条件下单增李斯特菌

仍有生长繁殖扩大污染的风险。目前此类新兴冷

藏即食食品的单增李斯特菌污染数据尚有缺口。

本研究通过从流通环节采集冷藏即食食品样品，开

展单增李斯特菌的定性和定量检测，高效、准确地

获得致病菌定性和定量污染数据，将为了解该类型

产品单增李斯特菌污染风险及后期风险管理措施

制定提供数据支持。

1　材料与方法

1. 1　样品采集

2022 年 5~8 月，从成都市 6 个区县 14 家超市

和门店采集零售的冷藏保藏、短保质期（2~20 d）的

即食预包装熟肉制品，每个采样点不超过 5 份样

品，共计 64 份。样品包括鸭肉 18 份、鸡肉 13 份、

猪肉 11 份、牛肉 8 份、鹅肉 5 份、卤肉三拼 5 份、虾

肉 2 份、兔肉 1 份以及鱿鱼 1 份。样品采集后，于

冷藏条件下保存，4 h 内转运至实验室进行检测。

1. 2　实验菌株

单增李斯特菌（L.  monocytogenes）ATCC 19111、
英诺克李斯特菌（L.  innocua）ATCC 33090、伊氏李

斯特菌（L.  ivanovii）ATCC 19119、斯氏李斯特菌（L.  

seeligeri）ATCC 35967、金黄色葡萄球菌（Staphylococcus 

aureus）ATCC 25923、马 红 球 菌（Rhodococcus equi）

ATCC 6939，均为本实验室保存。

1. 3　仪器和试剂

电子天平（瑞士梅特勒-托利多，ME2002）、恒温

培养箱（日本松下公司，MIR-254-PC）、离心机（德国

EPPENDOFF 公司，5424R）、荧光 PCR 仪（美国佰乐，

CFX96 TM）。李氏增菌肉汤 LB（LB1，LB2）、李斯特

菌显色培养基、PALCAM 琼脂均购于北京陆桥技术

有限责任公司，API Listeria 生化鉴定试剂盒购于法

国梅里埃公司。荧光 PCR 试剂盒 QuantiNova Probe 
PCR Kit 购于（美国 QIAGEN）。
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1. 4　单增李斯特菌检测

1. 4. 1　定性检测

实验室接收样品后，立即按照 GB 4789. 30—2016
《食品安全国家标准  食品微生物学检验  单核细胞

增生李斯特氏菌检验》和 SN/T 5224—2019《出口食

品中单核细胞增生李斯特氏菌检验方法  实时荧光

PCR 内标法》描述的定性方法进行检测［11-12］，检测过

程如下：取 25 g 样品接种 LB1 增菌液，30 ℃培养

（24±2） h；取培养后的 LB1 增菌液 1 mL 转至 10 mL
的 LB2 增菌液中，30 ℃ 培养（24±2） h；培养后的

LB2 增菌液按照 SN/T 5224—2019 使用水煮法提取

DNA 后进行 PCR 检测，单增李斯特菌上游引物：

5'-CATGGCACCACCAGCATC-3'，下游引物：5'-CAT
CCGCGTGTTTCTTTTCG-3'，靶标探针 5'-FAM-CCGCCT
GCAAGTCCTAAGACGCCA-ECLIPCE-3'，内 标 探 针

5'-HEX-ATAGGAGCACTCGCCGCCCACATC-ECLIPCE-

3'。荧光 PCR 反应循环参数为 95 ℃预变性 4 min；
95 ℃变性 5 s，65 ℃退火延伸 20 s，45 个循环。PCR
阳性及可疑样品再按照 GB 4789. 30—2016 分离后

经 API Listeria 生化鉴定。

1. 4. 2　定量检测

定量检测按照 GB 4789. 30—2016 第二法平板

计数法，样品经 10 倍梯度稀释后涂布李斯特显色

平板，36 ℃培养 48 h，剩余样品转至无菌袋中冷藏

留存。若平板计数无典型菌落生长或者杂菌过多

导致无法计数，且定性检测为阳性时，则将冷藏的

留存样品按照 GB 4789. 30—2016 第三法 MPN 计

数法进行 9 管 MPN 定量检测，培养鉴定后查询

MPN 表获得定量结果。

1. 5　全基因组测序分析

使用 Promega 基因组 DNA 提取试剂盒提取李

斯特菌的基因组 DNA。利用 Illumina NovaSeq 6000
平台进行测序建库和二代基因组测序，每株菌获得

>2 Gbp 的高质量清洁的读长数据（诺禾致远测序质

控获得 clean data），并使用 SPAdes v. 3. 9. 0 从头组

装［13］。 使 用 基 因 组 流 行 病 学 中 心（Center for 
Genomic Epidemiology，CGE）CGE 细 菌 分 析 程 序

（https：//cge. cbs. dtu. dk/）分析 7 株分离株的遗传

特 征 ，包 括 种 属 鉴 定［SpeciesFinder 2. 0，Database 
version：（Release 138）］、毒力基因［VirulenceFinder 
2. 0. 3，Database version：（2022-12-02）］和 ST 序列类

型［MLST 2. 0. 9，Database version：（2023-03-27）］

等［14］。对相同 ST 型的菌株使用 roary 3. 13. 0 进行

核 心 基 因 组 序 列 比 对［15］，对 获 得 的 core_gene_
alignment. aln 文件使用 snp-sites 2. 5. 1 软件进行单

核苷酸多态性（SNP）统计［16］。

2　结果

2. 1　细菌分离和鉴定

64 份即食肉制品样品中，从同一厂家生产的

5 份卤肉三拼和 1 份猪肉样品中检出单增李斯特

菌，检出份数为 6/64，荧光 PCR 检测结果与分离培

养结果一致（表 1）。6 株分离株经李斯特菌 API 鉴

定卡试验鉴定为单增李斯特菌。另从 1 份即食牛

肉样品 M22071917 中分离到 1 株单增李斯特菌疑

似菌株，其生化鉴定结果与单增李斯特菌相似有弱

的溶血现象。

2. 2　分离株种属鉴定

通过 CGE 平台上的基于 16S rRNA 物种鉴定

的 SpeciesFinder 2. 0 模块，获得了 6 株单增李斯特

菌和 1 株疑似李斯特菌分离菌株的种属鉴定信息。

6 株分离株的种属鉴定结果与李斯特菌 API 鉴定卡

方试验一致为单增李斯特菌。值得注意的是，从即

食牛肉 M22071917 中分离到菌株 LM22071917，生
化鉴定与单增李斯特菌相似有弱的溶血现象，但

RT-PCR 检测为阴性，经全基因组测序后种属比对

鉴定为英诺克李斯特菌 L.  innocua（表 2）。

2. 3　毒力基因特征

经基于 WGS 数据的毒力基因筛选和 BLAST 序

列比对分析［17］，4 株单增李斯特菌含有 LIPI-1 毒力

岛相关的 prfA、hly、plcA/B、mpl、actA 基因，2 株单增

李斯特菌含有 LIPI-1 毒力岛相关的 prfA、hly、plcA/

B、mpl 基因，而英诺克李斯特菌株 LM2207191 含有

LIPI-3 毒力岛相关的 llsA、llsX 基因，以及 LIPI-4 毒

表 1　预包装冷藏即食肉类中分离的单增李斯特菌的检测和计数结果

Table 1　Detection and counting results of Listeria monocytogenes isolated from refrigerated ready-to-eat pre-packaged 
cooked meat products

样品编号

M22062706
M22071911
M22071916
M22080802
M22080806
M22080807

样品类型

卤肉三拼

卤肉三拼

卤肉三拼

卤肉三拼

卤肉三拼

猪肉

保质期

4 d
4 d
4 d
4 d
4 d
2 d

采样点

超市 A
超市 B
超市 C
超市 D
超市 E
超市 E

生产厂家

工厂 1
工厂 1
工厂 1
工厂 1
工厂 1
工厂 1

采用时间

2022 年 6 月

2022 年 7 月

2022 年 7 月

2022 年 8 月

2022 年 8 月

2022 年 8 月

平板计数 CFU/g
UC
UC
30

200
100
<10

MPN/g
240

93
—

—

—

<3

API Listeria
阳性

阳性

阳性

阳性

阳性

阳性

RT-PCR
阳性

阳性

阳性

阳性

阳性

阳性

注：UC 表示由于杂菌覆盖无法计数
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力岛相关的 licA、licB、licC、glvA、ptsP 基因。

2. 4　ST 序列类型

在基于全基因组测序（WGS）数据的多位点序列

分型 MLST 分析中，经鉴定为 5 种已知的序列类型

（ST），2 株为 ST3 型，2 株为 ST121 型，其余为 ST8、
ST9 和 ST536，如表 2 所示。值得注意的是，ST3、
ST121、ST8 和 ST9 的菌株均来自同一家工厂，且分别

是其各自克隆复合体 CCs 的中心序列类型，即 CC3、
CC121、CC8 和 CC9。上述 CCs 属于两个不同的谱系

Lineage Ⅰ和 Lineage Ⅱ。SNP 分析结果表明，7 月

和 8 月分别从工厂 1 生产的产品获得的 ST3 菌株

LM22071911 和 LM22080802 之间检测到 23 个 SNP
差异。相似地，在 6 月和 8 月从工厂 1 生产的产品

分离的 ST121 菌株 LM22062706 和 LM22080806 之

间也只检测到 13 个 SNP 的差异。

2. 5　定量污染水平

针对所有 64 个样本，进行了单增李斯特菌直

接涂布计数。李斯特菌阳性的 6 份样本中，只有

4 个 样 本 M22071916、M22080802、M22080806 和

M22080807 获得了有效的单增李斯特菌菌落计数

结 果（表 1）。 样 本 M22062706 和 M22071911 由

于杂菌的覆盖，无法获得准确的 CFU 数值。因此，

对样本 M22062706、M22071911 和平板计数值为

<10 CFU/g 的阳性样本 M22080807 进行了 MPN 多

管发酵定量计数测试。定量检测结果表明，卤肉三

拼的单增李斯特菌污染水平分别为 30~200 CFU/g
或 93~240 MPN/g。单增李斯特菌阳性的猪肉样

品 M22080807 的污染水平较低，定量检测结果为

<10 CFU/g，仅在定性检测中检出。

3　讨论

本研究对短保质期冷藏即食预包装熟肉制

品中单增李斯特菌进行定性和定量检测，发现其检

出 份 数 为 6/64，部 分 样 品 污 染 水 平 较 高 为 30~
200 CFU/g，提示此类产品具有潜在的单增李斯特

菌污染风险。国内其他研究报道山东德州市、浙江

杭州市、广东广州市、上海市、北京通州区监测市售

包装或散装熟肉制品中单增李斯特菌检出率为

2. 7%~5. 7%［18-22］。2020 年 LIU 等［23］对 2007—2017 年

间发表的 112 篇文献报道的肉制品中单增李斯特

菌检出情况进行系统分析，发现即食肉制品中单增

李斯特菌检出率为 3. 2%，远高于 2021 年欧盟 One 
Health 熟 肉 制 品 单 增 污 染 情 况 的 报 告（检 出 率

0. 19%）［24］。本研究中单增李斯特菌检出情况明显

高于国内外研究的报道，可能的原因为本研究中将

样品范围限定为冷藏保存的短保质期（2~20 d）熟肉

制品，这类食品的加工工艺、保存条件等具备较高

单增李斯特菌的污染风险。另外，本研究样品采集

时间段为炎热的夏季，食品在加工生产过程和环境

条件上都更易导致单增李斯特菌的生长和繁殖。

本研究结合食品安全国家标准（GB 4789. 30—
2016）传统培养生化鉴定法和进出口行业标准（SN/T 
5224—2019）实时荧光 PCR 法，对分离出的 7 株李

斯特菌检测鉴定，其中 6 株菌结果一致为单增李斯

特菌。另一株 LM22071917 菌株结果不一致，经传统

生化鉴定为单增李斯特菌，而 RT-PCR 检测为非单增

李斯特菌。后通过全基因组测序分析 16S rRNA 基

因序列，比对鉴定为英诺克李斯特菌。此结果说明

对于部分李斯特菌株，传统的增菌培养生化鉴定的

方法，可能出现假阳性结果，将近缘的某些英诺克李

斯特菌株误判为单增李斯特菌。单增李斯特菌和

英诺克李斯特菌因其菌株亚型差异性，在菌落形

态、生化实验和 16S rRNA 基因序列等水平都存在

难以区分的问题，需要多种鉴定手段联合使用［25］。

在单增李斯特菌定量检测方面，6 株单增李斯特阳

性样本中大部分（4/6）可以通过平板计数法直接涂

布后鉴定获得定量检测结果，但对于 M22062706 和

M22071911 样品，由于杂菌干扰严重，直接涂布的

方法不能有效准确地获得定量计数结果，需要通过

MPN 多管发酵法获取定量污染水平。平板计数法

具有操作简单快捷的优势，但在方法的灵敏度、重

现性、抗干扰能力和损伤菌恢复等方面存在不足；

MPN 法检出限和灵敏度更高，但操作繁琐、实验工

作量大［26］。

表 2　7 株李斯特菌分离株中全基因组测序（WGS）数据的 MLST、种属和毒力鉴定结果

Table 2　MLST, species and virulence identification results of whole genome sequencing data from 7 strains of Listeria 

monocytogenes isolates
菌株

LM22062706
LM22071911
LM22071916
LM22071917
LM22080802
LM22080806
LM22080807

abcZ
7
4
5

26
4
7
6

bglA
6
4
6

21
4
6
5

cat
8
4
2

30
4
8
6

dapE
8
3
9

33
3
8
4

dat
6
2
5

55
2
6
1

ldh
37

1
3

69
1

37
4

lhkA
1
5
1

17
5
1
1

ST
121

3
8

536
3

121
9

克隆复合群

CC121
CC3
CC8

CC133
CC3

CC121
CC9

种属

L. monocytogenes
L. monocytogenes
L. monocytogenes

L. innocua
L. monocytogenes
L. monocytogenes
L. monocytogenes

谱系 Lineage
Ⅱ
Ⅰ
Ⅱ

L. innocua
Ⅰ
Ⅱ
Ⅱ

毒力基因

prfA, hly, plcA/B, mpl
prfA, hly, plcA/B, mpl, actA
prfA, hly, plcA/B, mpl, actA

llsA, llsX, licA, licB, licC, glvA, ptsP
prfA, hly, plcA/B, mpl, actA

prfA, hly, plcA/B, mpl
prfA, hly, plcA/B, mpl, actA
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分离出的 6 株单增李斯特菌，MLST 型别包括

ST3、ST121、ST8 和 ST9，分别属于 CC3、CC121、CC8
和 CC9 克隆复合群，来源于谱系Ⅰ和谱系Ⅱ。这些

菌株分离自同一家生产企业 6~8 月生产的产品，其

中 5 份样品为卤肉三拼，表明多种不同的单增李斯

特菌克隆复合群已在该生产企业传播，卤肉三拼可

能是由于其特定的加工工艺导致更易受到单增李斯

特菌污染。近年来 ST121 型别在我国的屠宰加工

厂、即食肉制品加工环境以及肉及肉制品中都有分

离报道［27-30］，ST8 和 ST9 是上海地区 2009—2019 年

食品中分离的最主要的单增李斯特菌流行菌株［31］，

也是 2008—2016 年国内报道的文献综述中发现的

食品中单增李斯特菌最主要的传播型别［14］。这说

明本研究成都地区冷藏即食预包装熟肉制品中分

离的单增李斯特菌株是国内流行的优势型别，具

有高的传播和流行风险。值得注意的是，SNP 差

异分析发现同一工厂不同月份分离到的 ST3 李斯

特菌菌株 LM22071911 和 LM22080802 之间检测到

23 个 SNP 差异，ST121 李斯特菌菌株 LM22062706
和 LM22080806 之间检测到 13 个 SNP 差异，表明

其各自为同一克隆群，说明了在该工厂加工环节存

在着两种克隆群的单增李斯特菌直接传播的风险。

值得注意的是英诺克李斯特菌 LM22071917，
该菌从熟牛肉样品中分离得到，样品的生产厂家和

其他 6 份单增李斯特菌阳性样本不一样，且该样品

的保质期最短，仅 2 d。通过全基因组序列分析发

现该菌株 MLST 型别为 ST536，属于 CC133 克隆复

合群。早期文献报道认为英诺克李斯特菌是非致

病菌，且常伴随单增李斯特菌出现，因此被视为单

增李斯特菌污染的指示菌［32］。 SCHMID 等［33］基于

管家基因的序列分析将李斯特菌分为 3 个分支，英

诺克李斯特菌和单增李斯特菌为同一分支，亲缘关

系近。前期的研究已报道了部分非典型英诺克李

斯特菌具有 LIPI-1 毒力岛（李斯特菌 PrfA 依赖型毒

力基因簇）［34］，并推测具有毒力的英诺克李斯特菌

可能是由古老的单增李斯特菌进化而来［35-36］。在临

床病例中也报道发现英诺克李斯特菌导致的严重

感染［37］。本研究中英诺克李斯特菌 LM22071917 含

有部分 LIPI-3 毒力岛相关基因 llsA、llsX，缺少 llsB、

llsD、llsY，这与 CLAYTON 等［38］报道的从环境、食品

和人体分离的具有部分或完整 LIPI-3 的非典型英

诺克李斯特菌相类似。LI 等［39］在 2021 年也报道了

从我国生肉中分离的英诺克李斯特菌具有 LIPI-4
毒 力 岛 基 因 。 相 似 地 ，2022 年 南 非 的 MAFUNA
等［40］也报道了从生肉和即食肉制品中分离到 LIPI-4
阳性的英诺克李斯特菌。本研究在成都地区的冷

藏即食预包装熟肉制品中发现携带 LIPI-1 毒力岛

的单增李斯特菌，这提示存在潜在的致病菌污染和

传播风险。携带 LIPI-3 和 LIPI-4 毒力岛的英诺克

李斯特菌的致病风险有待进一步研究。本研究对

分离的致病菌进行全基因组测序分析可获得菌株

毒力和传播详细的遗传特征，可见 WGS 数据可帮

助食品管理者更加精准快速的识别风险，且菌株的

异质性越来越引起科学家的关注，各国科学家也在

开发基于 WGS 的定量微生物风险评估，更加准确

地进行暴露评估，避免过高或过低的估计致病菌的

最终健康风险［41］。

本研究发现短保质期的冷藏即食预包装熟肉

制品，特别是某些特定的产品类型中单增李斯特菌

的检出，可能存在工厂加工环节的直接传播。针对

此类高风险食品，建议监管部门开展专项生产过程

检查和监督抽检及风险监测抽样检测，进一步掌握

我国预包装冷藏即食熟肉制品单增李斯特菌加工

环节的污染状况和特点，指导企业针对加工过程中

的关键危害控制点做好过程管理，从源头降低单增

李斯特菌污染水平。同时，食品生产企业应严格落

实食品安全主体责任，确保生产卫生规范标准的有

效实施，加强高风险产品和生产环节的单增李斯特

菌污染控制。
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