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2017—2021 年温州市腹泻患者沙门菌血清学和耐药谱

及分子分型特征分析
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摘 要：目的　探究温州市食源性腹泻患者沙门菌的血清学、耐药性和分子分型特征，为食源性疾病的预防控制

和临床治疗提供科学依据。方法　对从温州市 2017—2021 年食源性腹泻病例中分离出的 567 株沙门菌进行病患

信息整理以及血清分型，使用微量肉汤稀释法对 15 种抗菌药物进行敏感性试验，运用脉冲场凝胶电泳（PFGE）技

术对菌株进行分子分型。结果　567 株沙门菌腹泻患者含男性 326 人，女性 241 人，分别占 57. 5% 和 42. 5%，多为

6 岁以下的儿童，共分离出 119 株，占 21. 0%；其次为 60 岁以上的老年人，共分离出 111 株沙门菌，占 19. 6%。567 株

沙门菌共分为 50 种血清型，其中位居前两位血清型是鼠伤寒沙门菌（33. 5%，190/567）和肠炎沙门菌（23. 6%，134/
567）。567 株沙门菌对氨苄西林耐药率最高，为 73. 5%（417/567），其次四环素为 63. 3%（359/567）；鼠伤寒沙门菌

对四环素的耐药率最高为 84. 2%（160/190），而肠炎沙门菌对萘啶酸的耐药率最高为 95. 5%（128/134）。多重耐药

率为 62. 6%，共产生 178 种耐药谱，其中最多的耐药谱为 AMP-AMS-CFZ-CT-NAL。201 株鼠伤寒沙门菌及其单相

变种产生 70 种带型，带型差异度较大，相似度在 1. 5%~100% 之间；127 株肠炎沙门菌产生 32 种带型，相似度在

35. 8%~100% 之间。50 株伦敦沙门菌共产生 24 种带型，相似度在 40. 0%~100% 之间。结论　温州市食源性沙门

菌呈现广泛的血清型分布，并存在不同程度的耐药性及多重耐药趋势。为了有效防控沙门菌引起的食源性疾病，

应加强对食源性腹泻患者沙门菌的监测，及时了解温州市血清型分布趋势和耐药特点，并采取必要的预防措施。
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Serological, drug resistance spectrum and molecular typing analysis of Salmonella in patients 
with foodborne diarrhea in Wenzhou City from 2017 to 2021
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Abstract： Objective　 To provide scientific basis for the prevention and control of foodborne diseases and clinical 
treatment， the serological， drug resistance and molecular typing characteristics of Salmonella isolated from patients with 
foodborne diarrhea in Wenzhou City was investigated. Methods　A total of 567 Salmonella strains isolated from foodborne 
diarrhea cases in Wenzhou City from 2017 to 2021 were sorted out and serotyped.  The susceptibility tests to 15 
antimicrobial agents were performed using the broth microdilution method.  Pulsed field gel electrophoresis （PFGE） was 
used for molecular typing. Results　 Among the 567 patients of Salmonella， 326 were male and 241 were female， 
accounting for 57. 5% and 42. 5%， respectively.  Most of them were children under 6 years old， and 119 strains were 
isolated， accounting for 21. 0%.  Next was the elderly over 60 years old， 111 strains of Salmonella were isolated， 
accounting for 19. 6%.  The 567 isolates of Salmonella were divided into 50 serotypes， among which the top two serotypes 
were Salmonella typhimurium （33. 5%， 190/567） and Salmonella enteritidis （23. 6%， 134/567）.  The results showed that 
the resistance rate to ampicillin was the highest （73. 5%， 417/567）.  It was followed by tetracycline （63. 3%， 359/567）.  
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Salmonella typhimurium had the highest resistance to tetracycline （84. 2%， 160/190）， and Salmonella enteritidis had the 
highest resistance to nalidixic acid （95. 5%， 128/134） among 15 antibiotics.  Among 567 strains of Salmonella， 178 kinds 
of drug resistance spectrum were found， the rate of multiple drug resistance was 62. 6%and the highest proportion was AMP-

AMS-CFZ-CT-NAL.  The 201 strains of Salmonella typhimurium and the monophasic varieties of Salmonella typhimurium 
produced 70 band types.  The band types varied greatly and the similarity was between 1. 5% and 100%.  One hundred and 
twenty-seven strains of Salmonella enteritidis obtained a total of 32 band types with the similarity between 35. 8% and 
100%.  Fifty strains of Salmonella london obtained a total of 24 band types by PFGE， and the similarity was between 40. 0% 
and 100%. Conclusion　Foodborne Salmonella strains isolated in Wenzhou displayed diverse serotypes， varying degrees of 
drug resistance， and multi-drug resistance.  To effectively prevent and control foodborne diseases caused by Salmonella， 
enhancing monitoring of Salmonella among foodborne diarrhea patients was essential.  Timely understanding of Salmonella 
serotype distribution trends and drug resistance patterns in the region， followed by appropriate measures， was imperative.
Key words： Salmonella； antibiotic resistance； serotype； molecular characteristics

沙门菌是一种常见的人兽共患病病原体，是引

起食物感染与食源性疾病的重要致病菌，是最常见

的食源性疾病病原微生物［1］。沙门菌血清型目前已

超过 2 600 种。感染沙门菌后会引起患者腹泻、发

热和腹痛，部分患者可致肠道外感染，如败血症、心

内膜炎、骨髓炎等。沙门菌引起的人类感染是一个

重大的公共卫生问题［2］。据统计，由沙门菌引起的

细菌性食源性疾病在中国、美国、日本等国位列第

一［3-5］。为了解温州市近几年食源性疾病中沙门菌

感染的状况，本研究收集并分析了 2017－2021 年

温州市食源性疾病感染病例，同时对部分沙门菌分

离株进行血清学分型、耐药性分析和分子分型研

究，以期为食源性疾病的预防和控制提供科学的实

验数据支持，并为临床治疗提供参考依据。

1　材料与方法

1. 1　材料

1. 1. 1　菌株来源

567 株沙门菌分离株分离自 2017—2021 年温

州市食源性疾病腹泻患者，其中 2017 年 100 株，

2018 年 78 株，2019 年 110 株，2020 年 129 株，2021 年

150 株。沙门菌（H9812）标准菌株由浙江省疾病预

防控制中心提供。

1. 1. 2　主要仪器与试剂

全自动微生物分析系统 VITEK 2 Compact（法

国生物梅里埃）；Sensititre AIM 全自动菌液接种仪

和 Vizion 微生物药敏分析仪（美国赛默飞）；CHEF 
MAPPER 脉冲场凝胶电泳系统、Molecular Imager® 
Gel Doc™ XR+带 Image Lab™ Software 的凝胶成像系

统（美国伯乐）。

沙门菌显色培养基（法国科玛嘉）；沙门菌血清

诱导琼脂、沙门菌血清（丹麦 SSI）；GN 鉴定卡（法国

生 物 梅 里 埃 公 司）；Seakem Gold Agarose（瑞 士

Lonza）；蛋白酶 K（20 mg/mL，上海生工生物工程有

限公司）；Xba Ⅰ内切酶［宝生物工程（大连）有限公

司］；Nephelometer 比浊仪、加样器、革兰氏阴性菌药

敏板（CHNM4F）、CAMHBT 肉汤（美国赛默飞）。所

有使用的试剂和耗材均在有效期内。

1. 2　方法

1. 2. 1　菌株鉴定与血清学分型

按照 GB 4789. 4－2016《食品安全国家标准  食
品微生物学检验  沙门氏菌检验》及 WS 271—2007
《感染性腹泻诊断标准》方法进行检测，将标本接种

于沙门菌显色培养基进行初步鉴定，取紫色菌落接

种于胰蛋白胨大豆琼脂平板，然后接种 GN 鉴定卡

进行系统生化鉴定［6-7］，鉴定为沙门菌的菌株进行血

清学分型。选用沙门菌多价菌体抗原（O）血清做玻

片凝集试验，同时用生理盐水做对照，血清凝集者

再选用菌体抗原单价血清凝集，菌体抗原确定后，

依次用相应的 H 因子血清凝集第一相和第二相抗

原，确定第一相 H 抗原后通过位相诱导来确定第二

相 H 抗原，第二相 H 抗原未凝集者，使用软琼脂进

行诱导，诱导 3 次依然不凝集者再结合细菌全基因

组测序数据预测分析血清型，最后根据以上鉴定结果

查 White. Kauffmann. LeMinor 的抗原表（第 9 版）［8］，

确定血清型别。

1. 2. 2　药物敏感性试验

使用微量肉汤稀释法，从 TSA 平皿中挑取 3~5 个

菌落，并使用比浊仪将浓度调节至 0. 5 麦氏浊度，

随后将 10 μL 菌悬液加入到 11 mL 的 CAMHBT 肉

汤中，制备试验用菌悬液，接下来将 50 μL 的菌悬

液加入到包含 15 种抗菌药物的 96 孔药敏板中的

每个孔中，最后将药敏板放置于 36 ℃恒温培养箱中

培养 24 h，并记录试验结果。记录每一种抗菌药物

抑制细菌生长的 MIC 值。参照美国临床实验室标

准化协会（Clinical and Laboratory Standards Institute，
CLSI）标准进行判读，结果为敏感、中介、耐药。

氨苄西林（Ampicillin，AMP）、氨苄西林/舒巴坦
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（Ampicillin-Sulbactam，AMS）、头孢唑啉（Cefazolin，
CFZ）、头 孢 噻 肟（Cefotaxime，CTX）、头 孢 他 啶

（Ceftazidime，CAZ）、头孢西丁（Cefoxitin，CFX）、氨曲

南（Aztreonam，AZM）、亚胺培南（Imipenem，IPM）、庆

大 霉 素（Gentamicin，GEN）、四 环 素（Tetracycline，
TET）、氯 霉 素（Chloramphenicol，CHL）、多 黏 菌 素

（Polymyxin，CT）、复 方 新 诺 明（Sulfamethoxazole，
SXT）、萘 啶 酸（Nalidixic acid，NAL）、环 丙 沙 星

（Ciprofloxacin，CIP）。

1. 2. 3　脉冲场凝胶电泳分型分析

按照国际食源性致病菌病原细菌分子分型监

测网络 PulseNet 中沙门菌脉冲场凝胶电泳（Pulsed 
field gel electrophoresis，PFGE）分型的标准操作方法

进行［9］。首先，将新鲜菌株悬浊于盛有 1 mL 细胞悬

浊液（Cell suspension buffer，CSB），调整细胞悬液浓

度 至 4. 0~4. 5，接 下 来 ，将 菌 悬 液 包 埋 在 1% 的

SeaKem Gold 琼脂糖中制成胶块，另加入含有 25 μL
蛋白酶 K（20 mg/mL）的细胞裂解液（Cell lysis buffer，
CLB）进行裂解，然后使用 Xba Ⅰ酶，对每个胶块在

37 ℃水浴箱内进行 3 h 的酶切，菌株 H9812 作为分

子质量标准。电泳条件设置为：电压梯度 6 V/cm，

电泳夹角 120°，脉冲时间范围为 2. 16~63. 8 s，电泳时

间为 18. 3 h。电泳完成后，使用 GelRed 染色 30 min
后再进行纯水脱色。最后，将凝胶成像仪中获得的

图像转换为 TIFF 图像格式。

1. 3　统计学分析

用 BioNumerics 7. 6 软件对 PFGE 结果进行分

析，采用了非加权配对算术平均（Unweighted pair 
group average method，UPGMA）法进行聚类，构建聚

类树［10］。采用 SPSS 26. 0 软件对 2017—2021 年温

州市腹泻患者沙门菌耐药率进行 χ2 检验，以 P<
0. 05 为差异有统计学意义。

2　结果

2. 1　沙门菌感染腹泻患者性别年龄分布情况

2017—2021 年，温州市 567 例沙门菌感染腹泻

患者中，男性 326 人，女性 241 人，分别占 57. 5% 和

42. 5%，同时不同年份的男性均多于女性。而不同

年龄组在不同年份也均检出沙门菌，其中感染腹泻

患者中以 6 岁以下的儿童为主，共分离出 119 株沙

门菌，占 21. 0%；其次为 60 岁以上的老年人，共分离

出 111 株沙门菌，占 19. 6%。具体分布情况见表 1。

2. 2　沙门菌血清学分型情况

采用传统沙门血清型分型方法对 567 株沙门

菌进行血清学分型，共检出 50 种血清型，鼠伤寒沙

门菌、肠炎沙门菌、伦敦沙门菌和鼠伤寒沙门菌单

相变种（血清型：1，4，［5］，12：i：-）为优势血清型。

鼠伤寒沙门菌 190 株，构成比为 33. 5%，其余 3 种

优势血清型分别为 23. 6%、9. 9% 和 5. 8%，说明这

4 种血清型是引起食源性疾病沙门菌感染最主要的

血清型。而其他各类型菌株数量都较少，血清型构成

比均为 5. 0% 以下。具体血清型分布结果见表 2。
2. 3　药敏试验结果及耐药谱情况

2. 3. 1　药物敏感试验

567 株沙门菌对 15 种抗菌药物均存在一定程

度 的 耐 药 性 ，其 中 对 氨 苄 西 林 耐 药 率 最 高 ，为

73. 5%；其次是四环素、头孢唑啉，耐药率分别为

63. 3%、51. 9%，对其他类别的抗菌药物耐药率均低

于 50%。而排在前 4 位的优势血清型菌株耐药结

果显示对氨苄西林/舒巴坦（χ2=28. 251，P<0. 05）、

头孢噻肟（χ2=17. 349，P<0. 05）、头孢他啶（χ2=16. 493，
P<0. 05）、头孢西丁（χ2=8. 621，P<0. 05）、氨曲南（χ2=
10. 493，P<0. 05）、庆大霉素（χ2=131. 873，P<0. 05）、

四环素（χ2=143. 821，P<0. 05）、氯霉素（χ2=89. 389，P<
0. 05）、黏菌素（χ2=208. 639，P<0. 05）、复方新诺明

（χ2=84. 485，P<0. 05）、萘啶酸（χ2=138. 076，P<0. 05）
和环丙沙星（χ2=44. 562，P<0. 05）等 12 种抗菌药物

的耐药率差异均有统计学意义，说明存在一定差异

性，具有不同程度的耐药性。具体内容详见表 3。
2. 3. 2　耐药谱情况

药敏结果显示，567 株沙门菌对 15 种抗菌药物

共产生 178 种耐药谱，而多重耐药率（耐 3 类及以

表 1　2017—2021 年温州市不同性别和年龄组在不同年份感染沙门菌的分布情况

Table1　Distribution of Salmonella infections in different genders and age groups in different years in Wenzhou City from 2017 to 2021
沙门菌分布特点

不同性别菌株数（构成比/%）

不同年龄组菌株数（构成比/%）

男

女

0~6 岁

7~17 岁

18~30 岁

31~40 岁

41~50 岁

51~60 岁

>60 岁

2017 年

62（62.0）
38（38.0）
31（31.0）

2（2.0）
15（15.0）
12（12.0）
11（11.0）
10（10.0）
19（19.0）

2018 年

44（56.4）
34（43.6）
14（18.0）

7（9.0）
7（9.0）

10（12.8）
8（10.3）

12（15.4）
20（25.6）

2019 年

65（59.1）
45（40.9）
34（30.9）

8（7.3）
10（9.1）
13（11.8）
12（10.9）
17（15.5）
16（14.6）

2020 年

74（57.4）
55（42.6）
13（10.1）

6（4.7）
22（17.1）
23（17.8）
19（14.7）
19（14.7）
27（20.9）

2021 年

81（54.0）
69（46.0）
27（18.0）

6（4.0）
22（14.7）
20（13.3）
25（16.7）
21（14.0）
29（19.3）

合计

326（57.5）
241（42.5）
119（21.0）

29（5.1）
76（13.4）
78（13.8）
75（12.3）
79（13.9）

111（19.6）
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上 抗 菌 药 物）为 62. 6%（355/567），高 于 2019 年

NARMS 报告中所描述的 10%［11］。最常见的多重耐

药谱为 AMP-AMS-CFZ-CT-NAL，占多重耐药谱的

9. 6%（34/355），详见表 4。而鼠伤寒沙门菌多重耐

药率为 64. 2%（122/190），有 47 种多重耐药谱；肠

炎沙门菌多重耐药率为 70. 2%（94/134），含 30 种

耐药谱；伦敦沙门菌多重耐药率为 80. 4%（45/56），

有 25 种耐药谱；鼠伤寒沙门菌单相变种多重耐药

率为 45. 5%（15/33），含 14 种耐药谱；德尔卑沙门

菌多重耐药率为 68. 0%（17/25），含 7 种耐药谱。

表 2　2017—2021 年温州市 567 株食源性沙门菌血清型分布情况

Table 2　Distribution of foodborne Salmonella serotypes in Wenzhou City from 2017 to 2021
血清型

鼠伤寒沙门菌

肠炎沙门菌

伦敦沙门菌

鼠伤寒沙门菌单相变种

德尔卑沙门菌

罗森沙门菌

黄金海岸沙门菌

婴儿沙门菌

汤卜逊沙门菌

乙型副伤寒沙门菌

阿贡纳沙门菌

肯塔基沙门菌

病牛沙门菌

达布沙门菌

科瓦利斯沙门菌

火鸡沙门菌

吉韦沙门菌

明斯特沙门菌

慕尼黑沙门菌

甲型副伤寒沙门菌

卡劳沙门菌

圣保罗沙门菌

旺兹沃思沙门菌

韦太夫雷登沙门菌

猪霍乱沙门菌

菌株数/株

190
134

56
33
25
20
13
10

6
6
5
5
5
4
4
4
3
3
3
2
2
2
2
2
2

构成比/%
33.5
23.6

9.9
5.8
4.4
3.5
2.3
1.8
1.1
1.1
0.9
0.9
0.9
0.7
0.7
0.7
0.5
0.5
0.5
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4

血清型

维尔肖沙门菌

阿西纳沙门菌

奥里翁沙门菌

波摩那沙门菌

布伦登卢普沙门菌

恩多洛沙门菌

法埃德沙门菌

格莱地沙门菌

凯杜古沙门菌

兰伯赫斯特沙门菌

利奇菲尔德沙门菌

迈阿密沙门菌

明尼苏达沙门菌

莫拉德沙门菌

姆班达卡沙门菌

纽波特沙门菌

纽兰沙门菌

浦那沙门菌

萨雷甲尼沙门菌

山夫登堡沙门菌

斯坦利沙门菌

瓦那塔沙门菌

温斯顿Ⅱ沙门菌

爪哇纳沙门菌

约翰内斯堡沙门菌

菌株数/株

2
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

构成比/%
0.4
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2
0.2

表 3　2017—2021 年温州市沙门菌药敏试验结果

Table 3　Results of Salmonella drug susceptibility test in Wenzhou City from 2017 to 2021

抗生素种类

β-内酰胺类

氨基糖苷类

四环素类

氯霉素类

多肽类

磺胺类

喹诺酮类

抗生素

氨苄西林

氨苄西林/舒巴坦

头孢唑啉

头孢噻肟

头孢他啶

头孢西丁

氨曲南

亚胺培南

庆大霉素

四环素

氯霉素

黏菌素

复方新诺明

萘啶酸

环丙沙星

缩写

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

SXT
NAL
CIP

沙门菌耐药情况/（菌株数）

总耐药率

73.5(417)
46.9(266)
51.9(294)
11.1(63)

9.2(52)
7.6(43)

10.1(57)
1.8(10)

14.1(80)
63.3(359)
38.1(216)
23.0(130)
34.6(196)
46.6(264)
20.8(118)

鼠伤寒沙门菌（n=190）
81.6(155)
42.1(80)
52.6(100)

9.5(18)
6.8(13)
7.9(15)
7.9(15)
2.1(4)
6.8(13)

84.2(160)
42.6(81)

10(19)
37.9(72)
40.5(77)
25.3(48)

肠炎沙门菌（n=134）
84.3(113)
71.6(96)
64.9(87)

6.0(8)
3.7(5)
1.5(2)
6.0(8)
1.5(2)
5.2(7)

25.4(34)
11.2(15)
76.9(103)

8.2(11)
95.5(128)

6.0(8)

伦敦沙门菌（n=56）
80.4(45)
57.1(32)
51.8(29)
10.7(6)
10.7(6)

8.9(5)
19.6(11)

1.8(1)
66.1(37)
82.1(46)
82.1(46)
85.7(48)
75.0(42)
23.2(13)
48.2(27)

鼠伤寒沙门菌单相

变种（n=33）
81.8(27)
48.5(16)
57.6(19)
30.3(10)
24.2(8)
12.1(4)
15.2(5)

0.0(0)
21.2(7)
93.9(31)
42.4(14)

6.1(2)
30.3(10)
27.3(9)
18.2(6)

表 4　2017—2021 年温州市沙门菌多重耐药谱

Table 4　Multi-drug resistance spectrum of Salmonella strains 
in Wenzhou City from 2017 to 2021

多重耐药谱编号

A1
A2
A3
A4
A5
A6
A7
A8
A9
A10

多重耐药谱

AMP-AMS-CFZ-CT-NAL
AMP-AMS-CFZ-CT-NAL-TET

AMP-CHL-SXT-TET
AMP-NAL-TET

AMP-AMS-CFZ-CHL-SXT-TET
AMP-CFZ-CHL-SXT-TET

AMP-AMS-CFZ-CHL-CIP-SXT-TET
AMP-AMS-CFZ-CHL-CIP-NAL-SXT-TET

AMP-SXT-TET
AMP-CFZ-NAL-TET

菌株数

34
17
17
15
12
11
10
10

7
7
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注：括号中数字代表鼠伤寒沙门菌单相变种菌株数

图 1　201 株鼠伤寒沙门菌（包含鼠伤寒沙门菌单相变种）PFGE 聚类分析图

Figure 1　PFGE cluster analysis of 201 strains of Salmonella typhimurium (including its monophasic 1,4,[5],12:i:- variants)
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2. 4　沙门菌 PFGE 分子分型与聚类结果

对 190 株鼠伤寒沙门菌以及 33 株鼠伤寒沙门

菌单相变种进行分子分型分析，由于细菌本身携带

有降解酶，只有 179 株鼠伤寒沙门菌和 22 株鼠伤

寒沙门菌单相变种产生 PFGE 条带，考虑到它们的

同源性，因此一起进行聚类分析，最后 201 株鼠伤寒

沙门菌（包含鼠伤寒沙门菌单相变种）共产生 70 种

带型，带型差异度较大，相似度在 1. 5%~100% 之

间，将这些带型编号为 ST1~ST70 型，其中 ST1 型最多

有 33 株，ST3 型有 31 株，ST4 型有 20 株。而 22 株鼠

伤寒沙门菌单相变种以 ST4 型最为多见，包含 9 株。

ST7 型和 ST9 型各含 2 株，剩余 9 株分布于 9 种 ST
型。具体内容详见图 1。此外，134 株肠炎沙门菌

中，只有 127 株肠炎沙门菌产生 PFGE 条带共产生

32 种带型，相似度在 35. 8%~100% 之间，大部分菌

株相似度都较高>81. 4%，其中 SE8 型为优势带型有

51 株，SE14 型有 16 株，SE7 型有 15 株。具体内容

详见图 2。对 56 株伦敦沙门菌进行分子分型，只有

50 株伦敦沙门菌产生 PFGE 条带共产生 24 种带型，

相似度在 40. 0%~100% 之间。具体内容详见图 3。

3　讨论

沙门菌被广泛认为是全世界范围内主要的食

源性致病菌之一。2015 年，WHO 将沙门菌列为引

起严重病症以及死亡的食源性病原体［12］。据统计，

中国每年有 987 万例肠胃炎由沙门菌引起［13］。本研

究分析了 2017—2021 年间温州市 567 例沙门菌感

染患者年龄性别分布特征，6 岁以下的儿童和 60 岁

以上的老年人分布最多，这可能与婴幼儿免疫力低

下，没有养成良好的个人卫生习惯，而 60 岁以上的

老年人多有基础病，自理能力下降，抵抗力弱易造

成感染，因此应加强对婴幼儿及老年人沙门菌感染

的关注。567 株沙门菌共获得 50 种血清型，其中鼠

图 2　127 株肠炎沙门菌 PFGE 聚类分析图

Figure 2　PFGE cluster analysis of 127 strains of Salmonella enteritidis
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伤寒沙门菌、肠炎沙门菌和伦敦沙门菌是温州市优

势血清型，与海宁市［14］和湖州市［15］沙门菌检出血清

型一致，与郴州市略有差异，郴州市第 3 优势菌为

德尔卑沙门菌［16］，而芜湖市最为主要的优势血清型

为肠炎沙门菌［17］。值得关注的是鼠伤寒沙门菌单

相变种目前被认为是导致全球人类沙门菌病的主

要血清型之一，在各类分离样本中占据主导地位，

如葡萄牙和意大利在调查研究中分别分离出 436
和 89 株鼠伤寒沙门菌单相变种［18-19］，检出率远高于

本研究，提示感染样本可能存在地域差异。

药敏试验结果显示，温州市沙门菌多重耐药率

高达 62. 6%，主要对 β-内酰胺类、喹诺酮类以及四

环素类产生耐受，然而对于同类别中的不同药物，

沙门菌分离株的耐药率存在一定差异性，如 β-内酰

胺类抗菌药物中除氨苄西林/舒巴坦、氨苄西林、头

孢唑啉之外，沙门菌普遍对其他药物敏感，这与绍

兴市结果一致［20］；而在喹诺酮类抗菌药物中，对萘

啶酸耐药率较高但对环丙沙星多数敏感，该研究结

果表明在临床治疗沙门菌感染疾病时，应合理选择

敏感性抗菌药物。值得关注的是，环丙沙星虽然被

作为沙门菌抗感染一线抗菌药物，但是温州市分离

株对环丙沙星（20. 8%）的耐药率高于美国 2019 年

国家抗生素耐药监测综合报告所述水平的 11%［11］，

也高于南充市环丙沙星的耐药率（2. 91%）［21］、广

州 市 耐 药 率（6. 2%）［3］，但 低 于 泰 州 市 耐 药 率

（23. 7%）［22］，说明其耐药率有较为显著的地域差异

性。目前，氟喹诺酮类药物通常用于治疗非伤寒沙

门菌感染［23］，而第三代头孢菌素被认为是治疗沙门

菌感染的替代药物，这些药物都是用于治疗沙门菌

感染的一线药物，但是第三代头孢菌素和氟喹诺酮

类药物的共同耐药情况已经成为一个主要的公共

卫生问题［24］。本研究的 567 株沙门菌中有 190 株对

喹诺酮类药物和头孢菌素类药物共同耐药，这些多

重耐药病原菌株的出现和大量传播将对全球公共卫

生造成严重危害，从而给临床治疗带来新的挑战。

食源性致病菌病原细菌 PFGE 在全球被认为是

致病菌分子分型传染病研究的金标准，基于其重复

性佳、结果稳定且易于标准化的优点，已经成为致

病菌流行病学溯源以及实验室调查的标准方法。

本研究结果表明 PFGE 带型呈现多样性，同时又有

图 3　50 株伦敦沙门菌 PFGE 聚类分析图

Figure 3　PFGE cluster analysis of 50 strains of Salmonella london
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着优势带型特点，其中鼠伤寒沙门菌（包含鼠伤寒

沙门菌单相变种）和伦敦沙门菌带型之间差异较

大，而肠炎沙门菌指纹图谱具有较高同源性。鼠伤

寒沙门菌（包含鼠伤寒沙门菌单相变种）的 ST1 型、

ST3 型、ST4 型条带以及肠炎沙门菌的 SE8 型条带

相同株数均大于 20 株，提示在日常监测和分析中，

对分离病原菌进行分子分型的比较，若发现来自不

同患者菌株具有一致的遗传特征，则提示可能存在

共同暴露，可能有暴发。鼠伤寒沙门菌单相变种并

未因其血清型的特异性从而表达特殊条带型别，而

是分散于鼠伤寒沙门菌不同 ST 型内，提示沙门菌

DNA 中的特定基因或序列具有保守型，虽然属于同

一物种的不同亚种，但其基因组水平存在一定同源

性。近年来，食源性疾病沙门菌感染通常以散发为

主，因此对其进行分子分型鉴定并以当地实验室分

型结果为基准建立本地数据库，对追溯食源性疾病

的暴发传染源具有重大意义。

综上所述，在我国食品安全风险监测中，应对

沙门菌给予高度重视，以期提升食品安全风险的早

期识别能力，避免发生相关食源性疾病。不同血清

型的检出率差异可能是由于各型沙门菌在不同地

区的分布特征有关。为了完善血清分型数据库，研

究人员今后应通过深入探索其表面抗原特性，寻找

新的可能抗原结构，扩充血清试剂种类，改进检测

技术，进一步提升沙门菌血清学监测能力，从而更

有效地进行临床实践指导。建立健全有效的病原

菌耐药监测体系，构建全面的病原菌分子分型技术

数据库，及时分析和共享细菌相关监测数据，将对

病原菌的追根溯源具有更加精准高效的作用，以便

进一步指导医疗部门合理规范使用抗菌药物。因

此，在今后的研究方向中，要着重把握沙门菌的耐

药机制，同时结合温州市沙门菌的耐药特点，制定

有针对性的预防控制措施。
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