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摘 要：目的　回顾分析 1975—2021 年福建省人源和非人源沙门菌的血清型和表型特征。方法　收集 1975—

2021 年福建省内临床、健康从业者、流通生鲜食品和环境中沙门菌株，使用世界卫生组织推荐沙门菌血清分型方

法，基于全基因组测序的两种预测软件比对血清型及变种，使用生化组合和飞行质谱辅助鉴定同抗原式、不同菌型

或表型变异菌型。结果　4 693 株人源和非人源沙门菌分布于含 4 个亚种的 21 个血清群（病人源 18 个、健康携带源

9 个、食品源 17 个、环境源 8 个）；甲型副伤寒、伤寒、肠炎、猪霍乱、鼠伤寒、罗森和斯坦利是 30 个肠外侵袭血清型

中的优势型；除伤寒、甲型副伤寒和乙型副伤寒外的沙门菌血清型有 96 个（病人源 63 个、健康携带源 51 个、食品源 60
个、环境源 20 个），临床前 10 位菌型为鼠伤寒、伤寒、肠炎、德比、斯坦利、甲型副伤寒、鸭、韦太夫雷登、罗森、伦敦；

食品源前 10 位菌型为鸭、德比、鼠伤寒、斯坦利、韦太夫雷登、纽波特、肠炎、汤卜逊、阿贡纳、伦敦；确认 14 个血清型

（包括 10 个双相菌和 4 个单相菌）存在单相变种；证实多个血清型存在硫化氢阴性、发酵乳糖或蔗糖、菌落黏液型

和产色素型等表型变异现象。结论　福建省沙门菌血清型具有生物多样性与多元化特征，侵袭性病例渐以非伤寒

沙门菌为优势，实验室应加强沙门菌的单相变种和表型变异的识别能力，并针对生态行为传染病分散暴发疫情的

宠物与环境的溯源。
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Abstract： Objective　 This study aimed to analyze the serotype and phenotype of human and non-human sourced 
Salmonella from 1975 to 2021 in Fujian Province retrospectively. Methods　 Salmonella isolates were collected from 
clinical hospitals， public service employee health， circulating fresh food， and the environment from 1975 to 2021 in 
Fujian Province， and serotypes and variants were distinguished using WHO-recommended Salmonella serotyping 
methods.  Two prediction software were used based on whole genome sequencing， while the same antigen but different 
isolates or phenotypic variants were identified using biochemical combinations and MALDI-TOF-MS flight mass 
spectrometry. Results　 There were 4 693 human- and non-human-sourced Salmonella isolates that contained 21 
serogroups of four subspecies （18 from patients， 9 from healthy employees， 17 from food， and 8 from the environment）.  
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Salmonella paratyphoid A， S.  typhoid， S.  enteritis， S.  cholerae， S.  typhimurium， S.  rosen， and S.  stanley were 
dominant isolates in the 30 total extraintestinal invasive serotypes.  There were 96 Salmonella  serotypes other than 
S.  typhoid， S.  paratyphoid A， and S.  paratyphoid B （63 from patients， 51 from healthy employees， 60 from food， and 20 
from the environment）， and the top 10 clinical serotypes were S.  typhimurium， S.  typhoid， S.  enteritis， S.  derby， S.  

stanley， S.  paratyphoid A， S.  anatum， S.  wetavreden， S.  rosen， and S.  london， while the top 10 from food were S.  

anatum， S.  derby， S.  typhimurium， S.  stanley， S.  wetavreden， S.  newport， S.  enteritis， S.  tompson， S.  agona， and S.  

london.  Fourteen serotypes （including 10 diphasic serotypes and 4 monophasic serotypes） had monophasic variants.  
Several serotypes had phenotypic variants such as hydrogen sulfide-negative， fermenter of lactose or sucrose， colony 
mucus type， and chromogenic type. Conclusion　Salmonella are characterized by their biodiversity and multiple sources 
in Fujian Province.  Invasive cases are gradually dominated by non-typhoid Salmonella.  Laboratories should enhance their 
ability to diagnose monophasic variants and phenotypic variants of Salmonella， as well as pet and environmental 
traceability for scattered outbreaks of infectious diseases.
Key words： Salmonella serotype； monophasic variants； biodiversity； eco-behavioral infectious diseases； traceability

沙门菌是重要的人兽食物链病原菌，某些血清

型（菌型）的优势克隆能定殖于食用动物的规模化

养殖场，亦能共生于自然水体的藻类和原虫体内完

成越冬，通过污染工业化食品加工环境，逐渐演变

为全球食源性感染的流行克隆。全球每年非伤寒

沙门菌的病例数约为 9 400 万例，2017 年全球侵袭

性伤寒、副伤寒和非伤寒沙门菌的病例数和死亡数

分别为 1 430 万和 5. 35 万［1-2］。全球非伤寒沙门菌

的疾病负担显著高于伤寒、副伤寒沙门菌，近期我

国人源和非人源沙门菌型、序列型和耐药性研究数

据证实，过去近 20 年我国新增 29 个非伤寒沙门菌

型与逐渐增高的耐药特征［3-4］。福建省背山靠海，山

林物产丰富，水产养殖业发达，人员流动性高，监测

显示当地感染沙门菌型较其他地区更具独特和多

样的生态特征［5］。本文基于“同一健康”理念和生态

溯源的可持续性研究视角，通过不断提升沙门菌分

型能力建设，引入多种血清型鉴定技术比对，优化

疑难菌型复核鉴定方法，对本省保存历年菌株尤其

是存疑菌型进行回顾性鉴定与数据清洗更新，拟用

准确的科学的数据为辖区内可预见的散发或暴发

案例的溯源提供生物学证据［6］。

1　材料与方法

1. 1　菌株来源

菌株时间跨度 46 年（1975—2021 年）。基于福

建省 9 个传染病监测点的市级定点疾病预防控制

中心和部分医疗机构、出入境动植检、农科院等机

构送检；2006—2011 年作为省级监测点加入全球沙

门菌监测（WHO Global Salm-Surv，WHO/GSS）中国项

目分离的感染性腹泻株；历年临床监测点（2 583 株）、

健康从业者体检（1 195 株）、养殖动物（鸡和猪肉制

品等流通生鲜食品）（626 株）、饲料和地表水等人源

和非人源外环境（289 株），沙门菌共计 4 693 株，

见表 1。

1. 2　主要仪器与试剂

比浊仪、系统生化鉴定（VITEK 2）（生物梅里

埃，法国），飞行质谱鉴定仪（MALDI-TOF-MS）（布鲁

克，德国）。

木糖赖氨酸脱氧胆酸盐琼脂平板（Xylose lysine 
desoxycholate agar，XLD）、沙 门 菌 显 色 琼 脂 平 板

（Salmonella chromogenic agar，CAS）、富 营 养 肉 汤

（Salmonella enrichment broth，SB）、哥伦比亚琼脂基

础斜面（Columbia agar base slant，BA）、Ⅰ型抗原诱

导培养基、多用途接种研磨棒（上海安科生物），肠

道菌筛选双糖管（Iron medium modified tube，KIA）与

配套吲哚与硫化氢（H2S）滤纸条、沙门菌血清型鉴

别诊断生化试剂条（上海卓冀生物），沙门菌分型诊

断血清 72 种（泰国 S&A）和 H 因子诱导血清（丹麦

SS），细 菌 基 因 组 DNA 提 取 试 剂 盒（北 京 天 根

生化）。

表  1　福建省 1975—2021 年不同来源沙门菌的亚种分布

Table 1　The distribution of Salmonella subspecies from different sources in Fujian Province from 1975 to 2021
模式种

肠道沙门菌

邦戈尔沙门菌

沙门菌亚种

亚种Ⅰ：肠道亚种 1
亚种Ⅱ：萨拉姆亚种

亚种Ⅲa：亚利桑那亚种

亚种Ⅲb：双相亚利桑那亚种

亚种Ⅳ：浩敦亚种

亚种Ⅵ：因迪卡亚种

亚种Ⅴ：邦戈尔

菌株

4 669
0
1

22
1
0
0

病人

2 582
0
0
1
0
0
0

携带

1 193
0
0
2
0
0
0

生鲜

606
0
0

19
1
0
0

环境

288
0
1
0
0
0
0
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1. 3　表型确认与验证

所有菌株经 XLD 和 CAS 纯化，XLD 经 48 h、
（36±1） ℃培养的菌落中心无 H2S 产生者另用 KIA
纸条法作为 H2S 阴性的确认方法［7］；对抗原式相同

而菌型不同者：乙型副伤寒和乙型副伤寒爪哇变

种、猪霍乱和猪霍乱孔成道夫变种、肠炎或肠炎单

相菌（Monophasic Salmonella，MS）和鸡、雏沙门菌均

用沙门菌血清型鉴别生化试剂条鉴定；对乳糖阳性

或赖氨酸阴性的特殊生化表型菌株使用系统生化

鉴定仪和飞行质谱鉴定仪进行表型复核。

1. 4　菌型鉴定的人员比对

所有菌株的菌型按照国内已有收录和未收录

菌型、单相菌型未能分型进行分类，将未收录菌型

和单相菌型重新复苏，更换鉴定人员、统一按照

WHO/GSS 网络实验室标准操作流程［5］进行相位诱

导，对疑似单相菌型需至少完成 3 次单相诱导。

1. 5　菌型鉴定的方法比对

所有 MS 和国内未见报道的新菌型菌株经全基

因组序列二代测序（Whole genome sequencing，WGS）
获得拼接草图（上海生工生物有限公司），使用两种

开源预测分析软件 SeqSero2（1. 1. 1 版本）和 SISTR
（4. 0. 0 版本）平行预测菌型［3，8-9］，如预测有多个血清

型的 MS 可根据多位点序列型（MLST 数据库 2. 0 版

本），参考国内最近公开的 164 种血清型和 200 余个

MLST 大数据进行血清型比对确认［3］。福建省之前

在国内首次检出的沙门菌型均基于菌学联盟公开

的中国沙门菌型大数据复核与收录［5，10］。本次从福

建省历年积累的不同来源沙门菌型的单相变种中

选 10 种血清群别的双相菌型（55 株）和 4 种单相菌

型（16 株），分别基于 WGS 的 SeqSero2 和 SISTR2
预测分析。对血清抗原式相同菌型乙型副伤寒/乙

型副伤寒爪哇变种、肠炎/肠炎 MS、鸡/雏补充特殊

生化鉴定。

1. 6　菌型命名原则

沙门菌现有菌型 2 659 种，包含肠道沙门菌和

邦戈尔沙门菌两个模式种；分属 7 个亚种：肠道亚

种（Ⅰ）、萨拉姆亚种（Ⅱ）、亚利桑那亚种（Ⅲa）、双相

亚利桑那亚种（Ⅲ b）、浩敦亚种（Ⅳ）、因迪卡亚种

（Ⅴ）和邦戈尔亚种（Ⅵ）［11-12］。本次确认的各类沙门

菌型 MS 均满足 3 次 H 抗原单相或双相诱导、软件

预测和 MLST 结果匹配，抗原表无对应菌型者本次

暂不作命名。

2　结果

2. 1　福建省不同来源沙门菌的亚种分布

4 693 株沙门菌，按伤寒和副伤寒、非伤寒沙门

菌分类整理统计年度菌株数：伤寒沙门菌自 1975—
2000 年呈现较低水平的流行；甲型副伤寒则自

1999 年呈现散发病例；乙型副伤寒更为罕见；非伤

寒沙门菌自 1975 年呈现曲折上升趋势，自 2000 年

前后达到高峰值后下降，2000—2007 年每年病例菌

株仅 50 株左右，2008 年后又逐渐呈现波段上升趋

势，2020 年前后伤寒和副伤寒逐渐消亡，见图 1。其

次，菌株覆盖现有肠道沙门菌的 4 个亚种、21 个血

清群，其中病例源 18 个、健康携带源 9 个、食品源

17 个、环境源 8 个。病例和健康从业者携带的菌型

为亚种Ⅰ和亚种Ⅲb 分别有 1 株和 2 株；非人源菌株

中除亚种Ⅰ以外，还有亚种Ⅲb 和亚种Ⅲa（19 株和

1 株），多数分离自蛇类等爬行动物，见表 1。血清

群前 5 位优势菌型依次为：C1 群（19 个菌型）、B 群

（12 个菌型）、C2~C3（13 个菌型）、E1 群（12 个菌型）

和 G 群（7 个菌型）。

不同来源菌株的菌型分布在 21 个血清群中。病

例株的菌型与血清群关联 A 群至 X 群及 O：61 群；健

康从业者的菌型与血清群关联集中在 B 群至 E4 群

及 M 群、N 群和 O：61 群；生鲜食品株的菌型分布于

所有血清群（除 A 群、P 群和 F 群）环境株的菌型集

中 B 群至 F 群及 V 群，见图 2。
2. 2　福建省不同来源沙门菌的血清型特征

4 693 株沙门菌包含 21 个血清群、99 个血清型
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图 1　福建省伤寒、非伤寒沙门菌的年度菌株分布

Figure 1　The distribution of isolates annual of Salmonella typhi and non-typhoid Salmonella in Fujian Province
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（另有 6 株菌未对应到血清型），见表 2。统计不同

来源沙门菌的前 10 位优势血清型，病例菌型中除

伤寒和甲型副伤寒仅在流行期分离较多，与鼠伤

寒、肠炎、德比、斯坦利、鸭、韦太夫雷登、罗森、伦敦

构成前 10 种致病性沙门菌的优势菌型；健康从业

者的优势菌型除德比、鼠伤寒、鸭、韦太夫雷登、肠

炎、斯坦利 6 种和病例优势型匹配外，其他 4 种相

对优势菌型为阿贡纳、纽波特、火鸡、布洛克利；生

鲜食品中除鸭、德比、鼠伤寒、斯坦利、韦太夫雷登、

肠炎、伦敦 7 种和病例优势型匹配外，其他纽波特、

汤卜逊、阿贡纳 3 种为相对优势型；环境菌型排除

伤寒菌型为暴发案例的流调菌，鼠伤寒、鸭、斯坦利、

德比 4 种和病例优势型匹配，其他纽波特、汤卜逊、火

鸡、阿贡纳、乙型副伤寒爪哇变种 5 种为相对优势

型。福建省不同来源的非伤寒沙门菌型暴露频率

提示，病例菌株与健康从业者及生鲜食品之间关联

相对环境更为密切，见表 3。
表 2　福建省 1975—2021 年不同来源沙门菌血清型

Table 2　The Salmonella serotype by different sources in 
Fujian Province from 1975 to 2021

C1

奥斯陆

俄亥俄

猪霍乱

猪霍乱孔成道夫变种

伊桑吉

利文斯通

布伦登卢普

罗森

蒙得维的亚

奥雷宁堡

汤卜逊

新加坡

波茨坦

维尔肖

婴儿

巴雷利

三河岛

姆班达卡

0
0

29
1
0
0
7

38
4
5

26
12

9
13

8
4
0
7

0
0
0
0
0
6

10
6
2
1

12
15
11

5
6
6
6

11

1
2
0
0
1
0
1
0
4
0

17
0
6
0
6
0
4
0

0
0
0
0
0
0
0
0
0
1

15
0
0
0
0
0
0
0

1
2

29
1
1
6

18
44
10

7
70
27
26
18
20
10
10
18

血清群 血清型
来源

病例 携带 生鲜 环境
合计

C2

D1

D2

E1

E4

F

G

I
J

田纳西

慕尼黑

曼哈顿

纽波特

科特布斯

肯塔基

布洛克利

利奇菲尔德

病牛

黄金海岸

查理

科瓦利斯

阿尔巴尼

哈达尔

伤寒

肠炎

巴拿马

爪哇纳

弗雷斯诺

明斯特

鸭

火鸡

阿姆斯特丹

法尔肯泽

伦敦

吉韦

乌干达

韦太夫雷登

阿马耶

奥里翁

列克星敦

利物浦

山夫登堡

塔克松尼

阿伯丁

未命名

特勒凯比尔

普顿

哈瓦那

凯杜古

浦那

渥兴顿

古巴

非丁伏斯

加明那拉

Salmonella Ⅲb
长湾尼

0
1
0

28
3
6
4

12
12
17

0
2
1
5

375
283

0
5
0
3

56
9
0
0

35
2
1

49
0
4
1
0
5
4
0
1
1
0
0
1
2
0
0
3
1
0
2

3
0
3

57
9
1

35
2
6
2
4
3
4
5

17
54

1
0
1
6

108
40

0
0

31
0
7

59
1
0
0
0

17
7
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

0
0
0

25
1
0
0
4

10
1
0
0
0
0
0

19
0
2
0
0

152
3
1
1

11
0
3

26
0
1
1
0
5
2
0
0
0
1
2
0
0
1
1
1
0
2
0

0
0
0

25
1
0
2
0
1
0
0
0
0
0

12
0
0
1
0
0

40
9
0
0
4
0
0
2
0
0
0
1
1
0
1
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

3
1
3

135
14

7
41
18
29
20

4
5
5

10
404
356

1
8
1
9

356
61

1
1

81
2

11
136

1
5
2
1

28
13

1
1
1
1
2
1
2
1
1
4
1
2
2

续表

血清群 血清型
来源

病例 携带 生鲜 环境
合计
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图  2　福建省 1975—2021 年不同来源沙门菌在 21 个血清群中的菌型构成

Figure 2　The composition of Salmonella serotype by different sources in 21 Salmonella serogroups in Fujian Province from 
1975 to 2021
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K
M
N
P
Q
V

X
Y

O:53
O:58
O:61

合计

Salmonella Ⅲb
塞罗

波摩那

拉马特根

姆古拉尼

旺兹沃思

克里斯蒂安斯堡

Salmonella Ⅲa
Salmonella Ⅳ

姆瓦林

弗贝林

Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb

未命名

Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb
Salmonella Ⅲb

未命名

0
3
3

11
1
3
1
0
0
2
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
1
0

2 583

0
0
1
2
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
1
0
0
0
1
0
0

1 195

2
5
0
2
0
1
0
0
1
0
1
1
2
1
2
2
1
0
5
1
1
0
0
4

626

0
0
0
0
0
0
0
1
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

289

2
8
4

15
1
4
1
1
1
2
1
1
2
1
2
2
1
1
5
1
1
1
1
4

4 693

续表

血清群 血清型
来源

病例 携带 生鲜 环境
合计

2. 3　福建省 71 株单相变种的组合技术鉴定

根据临床病例沙门菌的标本来源，将肠道外标

本（血流与无菌体液）分离的沙门菌定义为临床感

染的侵袭性血清型，288 株肠外沙门菌分布于 30 个

菌型，优势血清型依次为：甲型副伤寒、肠炎、伤寒、

猪霍乱、鼠伤寒、罗森和斯坦利，见表 4；剩余 23 个菌

型病例为维尔肖（7 例）、病牛（4 例）、波茨坦（3 例）、

德比（3 例）、伦敦（3 例）、乙型副伤寒爪哇变种（3 例）、

黄金海岸（2 例）、姆班达卡（2 例）、姆瓦林（2 例）、韦

太夫雷登（2 例）、巴雷利（1 例）、波摩那（1 例）、布伦

登卢普（1 例）、婴儿（1 例）、爪哇纳（1 例）、非丁伏斯

（1 例）、科瓦利斯（1 例）、肯塔基（1 例）、圣保罗（1 例）、

圣地亚哥（1 例）、汤卜逊（1 例）、特勒凯比尔（1 例）、

鸭（1 例）；肠炎几乎在肠外所有临床病例样品（血

液、骨髓、胆汁、胸腔积液、腹水、关节液、尿液、脓

液）中均有检出；其次是罗森；伤寒、甲型副伤寒和

猪霍乱均未曾自粪便标本检出，见图 3。
10 种双相菌型（55 株）和 4 种单相菌型（16 株）

的基因组经 SeqSero2 和 SISTR 通过质控后的结果分

析，SISTR 对菌型的预测识别度高于 SeqSero2，结合

相同菌型的双相菌与 MS 的 ST 型结果，MS 与双相菌

型的 ST 型大多相同，且多数归为同一克隆系，见表

4。 相 比 之 下 ，SISTR 软 件 预 测 准 确 性 略 高 于

SeqSero2。
2. 4　补充生化辅助鉴定

本次有 103 个血清型的抗原式相同但血清型

不同，包括乙型副伤寒/乙型副伤寒爪哇变种、猪霍

乱/猪霍乱孔成道夫变种、肠炎/肠炎 MS、鸡/雏，MS
为动力阴性株，肠炎 MS 对糖的利用能力和肠炎没

有差异，和鸡/雏生化存在明显不同；猪霍乱和孔成

74

1
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2

1 1 1
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2 6

58 4
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1
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图  3　福建省 1975—2021 年肠外感染沙门菌优势侵袭性菌型的标本分布

Figure 3　The distribution of clinical samples from dominant Salmonella serotype of extraintestinal invasive infection in 
Fujian Province from 1975 to 2021

表 3　福建省 1975—2021 年不同来源沙门菌的前 10 位优势

血清型

Table 3　The top 10 of Salmonella serotype by different sources 
in Fujian Province from 1975 to 2021

排序

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

病例

鼠伤寒

n=1 107
伤寒

n=375
肠炎

n=278
德比

n=126
斯坦利

n=83
甲型副伤寒

n=75
鸭

n=56
韦太夫雷登

n=49
罗森

n=38
伦敦

n=35

携带者

德比

n=286
鼠伤寒

n=155
鸭

n=108
阿贡纳

n=72
韦太夫雷登

n=59
纽波特

n=54
肠炎

n=54
斯坦利

n=51
火鸡

n=40
布洛克利

n=34

生鲜食品

鸭

n=152
德比

n=117
鼠伤寒

n=101
斯坦利

n=29
韦太夫雷登

n=26
纽波特

n=25
肠炎

n=18
汤卜逊

n=16
阿贡纳

n=15
伦敦

n=11

环境

鼠伤寒

n=72
鸭

n=40
纽波特

n=25
斯坦利

n=20
德比

n=18
汤卜逊

n=15
伤寒

n=12
火鸡

n=9
阿贡纳

n=6
乙型副伤寒爪哇变种

n=4
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道夫变种之间的区别点在于 H2S 和酒石酸钾试验；

乙型副伤寒/乙型副伤寒爪哇变种的鉴别通常依靠

酒石酸钾试验，其作为单一生化指标判断菌型的敏

感性存在一定误判，因此若酒石酸钾不论阴性、阳

性、或是不确定，均需结合 ST 型（ST86 符合乙型副

伤寒特征［3］）进行诊断，见表 5。
2. 5　福建省不同来源沙门菌的表型多样化特征

除 MS 外，最终鉴定为沙门菌的菌株中还存在

较多不符合典型沙门菌生化特征的不典型沙门菌，

以 H2S 阴性者占比最多，包括菌型固有 H2S 阴性在

表 4　沙门菌双相和单相血清型的单相菌型的复核鉴定

Table 4　Reinspection and identification of monophasic Salmonella relationship from Salmonella monophasic and Salmonella diphasic
类型

双相菌和变种 n=55

单相菌和变种 n=16

血清型

乙型副伤寒，n=1
乙型副伤寒爪哇变种，n=5

斯坦利，n=2
斯坦利 MS，n=3
圣保罗，n=2

圣保罗 MS，n=3
鼠伤寒，n=2

鼠伤寒 MS，n=2
鼠伤寒 MS，n=1
鼠伤寒 MS，n=2
汤卜逊，n=2

汤卜逊 MS，n=2
汤卜逊 MS，n=3
维尔肖，n=2

维尔肖 MS，n=2
纽波特，n=2
纽波特，n=2

纽波特 MS，n=2
明斯特，n=2

明斯特 MS，n=2
乌干达，n=2

乌干达 MS，n=5
阿伯丁，n=2

阿伯丁 MS，n=2
德比，n=2

德比 MS，n=2
肠炎，n=2

肠炎 MS，n=2
罗森，n=2

罗森 MS，n=2
山夫登堡，n=2

山夫登堡 MS，n=2

抗原式

1,4,12:b:1,2
1,4,12:b:-

1,4,12,27:d:1,2
1,4,12,27:d:-
1,4,12:e,h:1,2
1,4,12:e,h:-
1,4,12:i:1,2
1,4,12:i:-

1,4,12:-:1,2
1,4,12:-:-

6,7,14:k:1,5
6,7,14:k:-

6,7,14:-:1,5
6,7:r:1,2
6,7:r:-

6,8,20:e,h:1,2
8,20:e,h:1,2
6,8,20:e,h:-
3,10:e,h:1,5
3,10:e,h:-

3,10:l,z13:1,5
3,10:-:1,5

11:i:1,2
11:i:-

1,4,5,12:f,g,s:-
1,4,5,12:-:-
1,9,12:g,m:-
1,9,12:-:-
6,7,14:f,g:-
6,7,14:-:-

1,3,19:g,s,t:-
1,3,19:-:-

SeqSero2
乙型副伤寒

爪哇变种(3)Ⅰ1,4,12:b(2)
斯坦利

斯坦利

圣保罗

圣保罗

鼠伤寒

鼠伤寒 MS
不能识别

不能识别

汤卜逊

汤卜逊

汤卜逊

维尔肖

维尔肖

纽波特

纽波特

纽波特

明斯特

明斯特

乌干达

乌干达

阿伯丁

阿伯丁

德比

德比

肠炎

肠炎

罗森

罗森

山夫登堡

山夫登堡

SISTR
乙型副伤寒

爪哇变种(5)
斯坦利

斯坦利

圣保罗

圣保罗

鼠伤寒

鼠伤寒 MS
鼠伤寒

鼠伤寒

汤卜逊

汤卜逊

汤卜逊

维尔肖

维尔肖

纽波特

纽波特

纽波特

明斯特

明斯特

乌干达

乌干达

阿伯丁

阿伯丁

德比

德比

肠炎

肠炎

罗森

罗森

山夫登堡

山夫登堡

MLST
ST86

ST42(1);ST43(1)ST127(3)
ST29
ST29
ST27
ST27
ST19
ST34
ST34
ST34
ST26
ST26
ST26
ST16
ST16
ST31
ST31
ST31

ST321
ST321
ST684
ST684
ST426
ST426
ST40
ST40
ST11
ST11

ST469
ST469
ST14
ST14

表 5　沙门菌相同抗原式不同血清型预期的组合生化反应鉴别诊断

Table 5　The differential diagnosis of the expected combination of biochemical reactions in different serotypes of the 
same antigenic Salmonella

沙门菌血清型

肠炎 MS
鸡

雏

丙型副伤寒

猪霍乱

猪霍乱孔成道夫变种

猪霍乱得忒勒变种

猪伤寒

乙型副伤寒

乙型副伤寒 MS
乙型副伤寒爪哇变种

乙型副伤寒爪哇变种

胥莱士亥姆

亚种Ⅱ 4,12:b:-(S. Sofia)

抗原式

9,12:-:-
9,12:-:-
9,12:-:-

6,7:c(Vi):1,5
6,7:c:1,5
6,7:c:1,5
6,7:c:1,5
6,7:c:1,5

1,4,5,12:b:1,2
1,4,5,12:b:-

1,4,5,12:b:1,2
1,4,5,12:b:-
4,12,27:b:-

4,12:b:-

H2S
+
-
+
+
-
+
+

(+)
+
+
+
+
+
+

动力

-
-
-
+
+
+
+
+
-
-
-
-
-
-

阿拉伯糖

+
+
+
+
-
-
+

(+)
+
+
+
+
+

ND

卫矛醇

+
+
-
+
-
-
+

(+)
ND
ND
ND
ND
-
+

肌醇

-
-
-

ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
-

ND

鼠李糖

+
-
-

ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
+

ND

覃糖

+
+2-7d

+2-7d

+/(+)
-
-
+
+
+
+
+
+
+

ND

木糖

+
-
-

ND
ND
ND
ND
ND
+
+
+
+
d

ND

酒石酸钾

ND
ND
ND
-
+
+
+
-
-
-

+*
+*
+

ND

明胶

ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
-
-
-
-
+
+

注：ND：不必测；d：天；（+）：多数阳性；+：敏感性 90%
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内，包括甲型副伤寒、伤寒、猪霍乱、鼠伤寒、德比、

山夫登堡、罗森；乳糖和蔗糖阳性菌型有鼠伤寒、山

夫登堡、罗森、汤卜逊；黏液菌型为肠炎、罗森、鼠伤

寒；棕色色素菌型属于甲型副伤寒。

3　讨论

食源性沙门菌病是世界范围内的重要公共卫

生问题。近百年来，血清型是沙门菌分类的金标

准，如毒力、宿主范围、耐药与时空基因组流行病学

是沙门菌型特有的，亦是疾病监测和暴发调查的必

要指标。目前，沙门菌分型仍参照怀特 -考夫曼 -勒

密诺抗原表中 O（菌体）和 H（鞭毛）抗原表达（诱导）

识别为“金标准”方法［9，12］。

上海从 20 世纪 50 年代即自主建立伤寒与非

伤寒沙门菌在人、食品供应与环境分布菌型的综合

监测［13］。20 世纪 70 年代后有关部委组织省级公共

卫生实验室参与国产沙门菌诊断血清研发，逐渐融

入沙门菌分型的国际规则［12，14-15］。之后加入 WHO/

GSS 项目引入国际参比实验室间质控和探索标准化

分 型 方 法 给 区 域 公 共 卫 生 实 验 室 带 来 能 力 提

升［5，16］。目前国内的大多数临床、兽医和第三方实

验室等对沙门菌分型能力仍显不足，现行沙门菌食

品 国 标 也 未 强 制 要 求 报 告 沙 门 菌 的 血 清 型［17］。

2018 年和 2022 年国内首个沙门菌型大数据公布

133 种和 164 种（超 200 个 ST 型）的人源和非人源

血清型［3，10］，填补国内多个领域在沙门菌型监测与

研究机构验证菌型的参比需求，除了解我国沙门菌

型优势互作的时空特征以外，也发现极罕见菌型的

临床血流感染病例［18］。

建国初期我国上海地区临床粪便和血液标本

中伤寒和甲型副伤寒的分离率分别为 51. 10%、

67. 20% 和 4. 30%、12. 70%，后经 20 多年爱国卫生

运动干预取得有效防控。福建省沙门菌历史数据

经过二次鉴定（多数为血清学鉴定存疑的单相变

种［14］），1975—2000 年的伤寒和甲型副伤寒均呈低

水平流行，甲型副伤寒自 1999 年有复燃趋势，文献

提示沿海地区贝壳类水产品养殖与医院粪水溢出

是导致甲型副伤寒食源性与水源性暴发源头［19-20］，

福建省 2006 年暴发 1 例甲型副伤寒疑似与食用贝

壳类海产品有关。乙型副伤寒和乙型副伤寒爪哇

变种的表型鉴别诊断在测序技术之前存在不可避

免的误判［10，12］，实际上国内乙型副伤寒（ST86）病例

是罕见的［3］。沙门菌型的优势替代和多样特征体现

和生鲜食品相关的鼠伤寒（含 MS）、肠炎、德比、斯

坦利、鸭、韦太夫雷登、罗森、伦敦等养殖动物（定

殖）的非伤寒沙门菌［21］。由于人体免疫力不同，越

来越多健康从业者携带沙门菌成为无症状者，成为

餐饮活动潜在的传染源［22］。福建省 2001—2008 年

收集的菌株相对较少，可能和国内 2000 年前后启

动防疫机构改革叠加 SARS 疫情有关，亦符合美国

学者定义新发和再发传染病（含沙门菌）对弱化的

公共卫生系统带来挑战的观点［11］。

鼠伤寒（ST19）和近 10 年不断增多的鼠伤寒

MS（ST34）各自源于鸡与猪源的优势克隆、交替竞争

国内首位致病菌型［3，23］。韦太夫雷登（ST365）和罗

森（ST469）均来自东南亚，先后输入国内并定殖于

养殖动物（鸡和猪）融入养殖肉制品供应链由南向

北扩散［24-25］。已知诸多病例菌型与健康从业者及生

鲜食品之间关联比环境更密切，此外也不能忽视沙

门菌与家庭宠物（巴西乌龟与蜥蜴）有关生态行为

的优势菌型（纽波特、汤卜逊、火鸡、阿贡纳、乙型副

伤寒爪哇变种），控制宠物源传染病是反映城市健

康监测重要指标［26］。相同沙门菌型在不同国家存

在进化差异，比如中国纽波特（淡水产品克隆）的毒

力和序列型不同于美国高毒力牛克隆［27］。乙型副

伤寒爪哇变种环境寄生能力强，在美国和日本常污

染新型减肥食品（代餐粉）、宠物小乌龟等隐匿性跨

州暴发［11］。因此，加强境外高毒力高致病性沙门菌

型监测与预警，亦符合外防输入的生物安全战略。

福建省沙门菌的侵袭菌型从过去单一的伤寒、

甲型副伤寒、猪霍乱，逐渐向肠炎、鼠伤寒、罗森、斯

坦利等 30 种菌型变迁。猪霍乱是专一性寄生于种

猪的人兽共患沙门菌型，1998—2008 年在东南亚的

泰国、中国（含台湾地区）形成大流行，我国大陆地

区多为隐匿的侵袭性病例［28］。2010 年后我国人口

老龄化比例升高（高危人群增加）、食物加工方式与

来源多样化（非伤寒沙门菌型的传染源增加），加强

医防合作、提高临床实验室诊断能力有助于非伤寒

沙门菌型识别与溯源［18，29］。有学者报道国内血流来

源沙门菌型的优势与多样特征正趋向发达国家［30］。

攀枝花市临床监测数据也证实经济发展和生活水

平提高使沙门菌型存在区域间的趋同性［31］。侵袭

性非伤寒沙门菌（肠炎、鼠伤寒等）将潜在增加易感

人群，尤其是老年人的疾病负担。

福建省近 10 年持续出现的变异沙门菌（H2S 阴

性、MS、糖发酵、黏液和色素型）对传统鉴定和分型

技术带来挑战，质谱满足分子水平的鉴定，较传统

的系统生化更快捷，沙门菌位点序列、O/H 抗原靶

位和基因组测序软件给传统分型方法带来新动力，如

MLST（2012 年）、磁珠-聚合酶链反应酶标记（Luminex，
2013 年）、SeqSero（2015 年）、SISTR（2016 年）、SeqSero2
（2019 年）［32］。有研究筛选了 14 种 MS（71 株）进行
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组合技术鉴定，两种开源软件结合 ST 型可获得可

信菌型，纠正过去随意命名变种的做法［14］。鼠伤寒

MS 是近年来全球范围影响最大的单相变种，本数

据库未将鼠伤寒的 MS 作为新菌型单独统计，仅保

留抗原表公认的 2 种（乙型副伤寒爪哇变种和孔成

道夫变种）。持续增多的 MS 可能和全球气候环境

改变有关［33］。MS 除常见菌型外，也有罕见菌型如

欧洲的韦利加德［34］。因此对沙门菌 MS，尤其是暴

发源菌株要及时测序确认 ST 型，越来越多开源平

台提供快速 WGS 序列生物信息分析［32］。福建省过

去 46 年基于菌株收集血清型数据存在一定局限

性，未必客观对应同一时期菌型流行特征，但作者

首次基于多技术手段科学鉴定、清洗数据，确认 99 个

血清型，含 30 个血流感染血清型，为后续开展“同

一健康”和暴发溯源研究提供生物基础；其次通过

技术比对、实践评价沙门菌血清分型效度；针对过

去罕见而现在越来越常见的单相变种或罕见或新

ST 型，建议结合 WGS 预测血清型、ST 型［3，35］。

多数微生物实验室大多难以通过新老交替完

成传统免疫学和基因组预测分型技术的融合应用

与数据修正，有瑕疵的技术方法产生有缺陷的数

据，为改善和利用历史数据，应通过大数据验证的

可靠规则，将其赋予机器学习和人工智能，进而依

靠更智能快速的模块化挖掘分析技术打破对沙门

菌识别（属水平或生化结合血清）的传统认知，能更

快融入全球“同一健康”新规则［6，36］。
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