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摘 要：目的　分析湖州市感染性腹泻患者分离沙门菌的血清型分布、耐药情况及分子分型特征，为沙门菌引起

腹泻性疾病的防控、预警、溯源及临床治疗提供科学依据。方法　湖州市 2021—2022 年 6 家监测哨点医院分离出

126 株沙门菌，采用玻片凝集法、微量肉汤稀释法和脉冲场凝胶电泳（PFGE）法，分别进行血清学分型、抗生素最小

抑菌浓度测定和分子分型。结果　126 株沙门菌可分为 28 种血清型，优势血清型为鼠伤寒沙门菌单相变种（32. 5%，

41/126），肠炎沙门菌（24. 6%，31/126）及鼠伤寒沙门菌（15. 1%，19/126）。不同血清型沙门菌对 15 种抗生素存在不

同程度的耐药性，鼠伤寒沙门菌单相变种对四环素耐药率较高，分别为 73. 3%（44/60）其次氨芐西林和磺胺甲𫫇唑

的耐药率为 56. 7%（34/60），鼠伤寒沙门菌对四环素和磺胺甲𫫇唑的耐药率较高，分别为 68. 4%（13/19）、52. 6%（10/
19），肠炎沙门菌对氨苄西林/舒巴坦的耐药率最高为 54. 8%（17/31），其他沙门菌对四环素的耐药率最高为 51. 4%

（18/35），总体多重耐药率达 62. 7%（79/126），呈现出 20 种多重耐药谱。鼠伤寒沙门菌单相及鼠伤寒沙门菌、肠炎

沙门菌经 Xba Ⅰ酶切后分别获得 46 种和 15 种不同 PFGE 指纹图谱。结论　湖州市沙门菌感染优势血清型以鼠

伤寒沙门菌单相变种和肠炎沙门菌为主，沙门菌多重耐药现象严重，PFGE 带型既有多样性又具有优势带型。
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Abstract： Objective　 To provide scientific basis for the prevention and control， early warning， tracing and clinical 
treatment of diarrheal diseases caused by Salmonella， the serotype distribution， drug resistance and molecular typing 
characteristics of Salmonella isolates from infectious diarrhea patients in Huzhou City were analyzed. Methods　A total of 
126 isolates of Salmonella were collected from 6 sentinel hospitals in Huzhou City from 2021 to 2022.  The isolates were 
characterized by serovar determination， antimicrobial susceptibility tests， and pulsed-field gel electrophoresis （PFGE） 
typing. Results　 The 126 strains of Salmonella could be divided into 28 serotypes.  The dominant serotypes were 
Salmonella typhimurium monophasic variant （32. 5%， 41/126）， Salmonella enteritidis （24. 6%， 31/126） and Salmonella 

typhimurium （15. 1%， 19/126）.  Salmonella typhimurium had different resistance characteristics to 15 antibiotics.  The 
resistance rate of Salmonella typhimurium monophasic variant to tetracycline was 73. 3% （44/60）， ampicillin and 
sulfamethoxazole were all 56. 7% （34/60）.  The resistance rate of Salmonella typhimurium to tetracycline and 
sulfamethoxazole was higher with 68. 4% （13/19） and 52. 6% （10/19）， respectively.  The highest resistance rate of 
Salmonella enteritidis to ampicillin/sulbactam was 54. 8% （17/31） and that of other Salmonella to tetracycline was the 
highest wih 51. 4%（18/35）.  The overall multidrug resistance rate was 62. 7% （79/126）， showing 20 multidrug resistance 
spectra.  The PFGE fingerprints of Salmonella typhimurium and Salmonella enteritidis were obtained 46 and 15 kinds types 
after digested by Xba Ⅰ enzyme. Conclusion　 The predominant serotypes of Salmonella infection in Huzhou City are 
Salmonella typhimurium and Salmonella enteritidis.  The multi-drug resistance of Salmonella bacteria is serious.  PFGE zone 
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types are both diverse and dominant.
Key words： Salmonella； serotyping； drug resistance； molecular typing； infections diarrhea； sentinel hospital

沙门菌是在自然界分布广泛的人畜共患病原

菌，是全球普遍的食源性致病菌，特别是在发展中

国家［1-2］。据统计，在世界各国细菌性食物中毒中，

沙门菌引起的食物中毒常列榜首，在美国，沙门菌

每年会导致 135 万人患病［3］。我国 70%~80% 细菌

性食物中毒由沙门菌引起［4］，主要通过食品、水等介

质造成沙门菌的散发、集中暴发和散点暴发［5-7］，严

重影响公众健康。沙门菌血清型别较多，其中鼠伤

寒沙门菌和肠炎沙门菌是引起人感染性腹泻最常

见的血清型，1990 年起全球陆续报道了鼠伤寒沙门

菌一种新的血清型，未表达第 2 相鞭毛抗原，被认

为很可能是鼠伤寒沙门菌单相变种，我国珠海［9］等

地监测发现鼠伤寒沙门菌单相变种成为当地腹泻

病例中检出最多的血清型，对食品安全产生了严重

威胁。随着抗生素在养殖业和临床医疗等领域的

广泛应用，沙门菌耐药菌株日益增多，增加了临床

治疗的难度，本研究分析 2021—2022 年湖州市沙

门菌菌型、耐药情况、分子分型特征，给食源性疾病

的临床治疗提供参考依据，为食源性疾病的预警和

防控提供基础数据。

1　材料与方法

1. 1　材料

1. 1. 1　菌株来源

2021—2022 年湖州市 6 家监测哨点医院 5 361 例

感染性腹泻患者中分离出 126 株沙门菌，其中 2021 年

67 株，2022 年 59 株；沙门菌标准菌株（H9812）、大肠

埃希菌（ATCC 25922）来自浙江省疾病预防控制中心。

1. 1. 2　主要仪器与试剂

Thermo Scientific 微生物药敏分析仪（AIM\Vizion，
美国赛默飞）；VITEK2 Compact 全自动细菌鉴定仪

（法国梅里埃）；CHEF Mapper 脉冲场凝胶电泳仪、

76s/07915 全自动凝胶成像仪（美国伯乐）；比浊计。

胰蛋白胨大豆琼脂（广东环凯微生物科技有限

公司）；氨苄西林（Ampicillin，AMP）、氨苄西林/舒巴坦

（Ampicillin-Sulbactam，AMS）、阿奇霉素（Azithromycin，
AZI）、头孢唑啉（Cefazolin，CFZ）、头孢噻肟（Cefotaxime，
CTX）、头 孢 西 丁（Cefoxitin，CFX）、头 孢 他 啶

（Ceftazidime，CAZ）、氯霉素（Chloramphenicol，CHL）、

环丙沙星（Ciprofloxacin，CIP）、黏菌素（Colistin，COL）、
庆大霉素（Gentamicin，GEN）、亚胺培南（Imipenem，

IMI）、四 环 素（Tetracycline，TET）、磺 胺 甲 𫫇 唑

（Sulfamethoxazole，SXT）、萘 啶 酸（Nalidixic acid，

NAL）均购自美国  Thermo Fisher）；Xba Ⅰ 酶（日本

TaKaRa）；沙门菌诊断血清试剂盒（丹麦 Statens Serum 
Institut）；Seakem Gold（美国 Lonza）。

1. 2　方法

1. 2. 1　细菌鉴定及血清学分型

沙门菌分离株采用胰蛋白胨大豆琼脂 36 ℃传

代培养，用全自动细菌鉴定仪进行菌株的生化鉴

定，确定沙门菌阳性菌株，挑取单个菌落做 O 抗原

玻片凝集，再用沙门菌 H 相诱导琼脂进行 H1 相和

H2 相的鞭毛诱导和血清凝集，根据得到的抗原式

查找沙门菌血清分型表，确定其血清型别。

1. 2. 2　药敏试验

采用微量肉汤稀释法，挑取 1~2 个纯单菌落，制

成 0. 5 麦氏浊度的菌悬液，接种于无菌肉汤培养基

中，用全自动菌液接种仪转移至革兰阴性需氧菌药敏

检测板，36 ℃培养 18 h，采用微生物药敏分析仪进行

结果判读。质控菌株为大肠埃希菌（ATCC 25922）。

1. 2. 3　脉冲场凝胶电泳

参照《国家致病菌识别网实验室监测技术手

册》［8］中非伤寒沙门菌 PFGE 分型程序操作对优势

血清型菌株进行分子分型，挑取新鲜菌苔，悬浮于

含 1 mL 细菌悬浮液的比浊管中，采用比浊计调整

麦氏浊度在 4. 2 左右。采用 1% Seakem Gold 包埋

菌体，制备胶块；胶块转移至含终浓度为 20 mg/mL
蛋白酶 K 的细胞裂解液中消化和裂解；用 50 ℃预热

的清水和 TE 分别清洗胶块；将 2 mm 大小胶块放于含

终浓度为 50 U Xba Ⅰ的酶切体系中，37 ℃酶切 4 h。
电 泳 条 件 ：片 段 大 小 30~700 kb；初 始 转 换 时 间

2. 16 s；终末转换时间 63. 8 s；电泳时间 19 h，电泳

结束后，GelRedi 染色。在凝胶成像仪中成像，数据

分析 PFGE 图像录入国家致病菌识别网信息系统进

行处理。

1. 3　统计学分析

Microsoft Excel 2010 软件进行统计分析。组间

比较采用 χ2 检验。P<0. 05 为差异有统计学意义。

2　结果

2. 1　沙门菌血清型分布

2021—2022 年从感染性腹泻患者粪便或肛拭

子标本中共检出沙门菌 126 株，分别属于 6 个群，

鉴定为 28 种血清型，B 群、D 群和 E 群占比较多，分

别为 70、31 和 12 株。B 群的鼠伤寒沙门菌及单相

变种菌株占比最高，为 47. 6%（60/126），其中鼠伤
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寒沙门菌单相变种占比为 32. 5%（41/126），鼠伤寒

沙门菌占比为 15. 1%（19/126），其次是 D 群的肠炎

沙门菌，菌株占比为 24. 6%（31/126），其他沙门菌

菌株占比均低于 10%，见表 1。

2. 2　耐药情况

2. 2. 1　2021—2022 年沙门菌药敏试验

126 株沙门菌分离株中 116 株对 15 种测试抗

生素存在不同程度的耐药，10 株其他沙门菌对所有

测试抗生素敏感。鼠伤寒沙门菌及单相变种对四环

素耐药率最高为 73. 3%，其次氨苄西林和磺胺甲𫫇

唑的耐药率为 56. 7%，对阿奇霉素、庆大霉素、亚胺

培南、黏菌素耐药率均小于 10. 0%；肠炎沙门菌对氨

苄西林/舒巴坦的耐药率最高为 54. 8%（17/31），其

次为磺胺甲𫫇唑 48. 4%，对头孢噻肟、头孢西丁、氯

霉素、庆大霉素、亚胺培南耐药率均小于 10. 0%；其

他沙门菌对四环素的耐药率最高为 51. 4%（18/35），

其次为氨苄西林 42. 9%，对头孢他啶、黏菌素、亚胺

培南素耐药率均小于 10. 0%，见图 1。
2. 2. 2　鼠伤寒沙门菌和鼠伤寒沙门菌单项变种药

敏试验

19 株鼠伤寒沙门菌中多重耐药菌共有 17 株

（89. 5%），氨苄西林、氨苄西林/舒巴坦、氯霉素耐药

占 42. 1%（8 株），四环素耐药占 68. 4%（13 株），磺胺

甲𫫇唑耐药占 52. 6%（10 株）。41 株鼠伤寒沙门菌

单相变种中多重耐药菌株为 36 株（87. 8%），耐氨苄

西林株占 63. 4%（26 株），氨苄西林/舒巴坦、氯霉素

耐药株占 46. 3%（19 株），四环素耐药占 75. 6%（31
株），磺胺甲𫫇唑耐药占 56. 1%（23 株）。两者多重

耐药率、氨苄西林、四环素、磺胺甲𫫇唑的耐药率差

异均无统计学意义（χ2＝0. 035、2. 401、0. 343、0. 063，
P＝0. 851、0. 121、0. 558、0. 802），临床治疗一线推

荐 的 药 物 头 孢 、环 丙 沙 星 出 现 不 同 程 度 耐 药 ，

见图 2。
多重耐药结果显示，79 株沙门菌中对 3 种及以

上抗生素耐药，占比 62. 7%，产生 20 个耐药谱；鼠

伤寒沙门菌及单相变种优势耐药谱为 AMP-NAL-

TET 共有 12 株菌，产生耐药种类最多，有 12 种类

耐药谱，2 株鼠伤寒沙门菌单相变种最高对 12 种抗

生素产生耐药。肠炎沙门菌优势耐药谱为 AMP-

CAZ-CIP-SXT 共有 7 株菌，其他沙门菌优势耐药谱为

AMP-AMS-CHL-GEN-CIP-SXT 共有 4 株，见表 2。
2. 3　PFGE 分子分型结果

60 株鼠伤寒沙门菌及单相变种共分为 46 种

PFGE 带型，分别命名为 S1～S46，每种带型包含 1~

表 1　126 株分离自监测哨点医院感染性腹泻患者的沙门菌血清型分布情况

Table 1　Serotype distribution of 126 strains of Salmonella collected from diarrheal patients in 6 sentinel hospitals
群

B

C1

C2

D

E1

其他

合计

血清型

阿贡纳沙门菌

鼠伤寒沙门菌单相变种

鼠伤寒沙门菌

德尔卑沙门菌

斯坦利沙门菌

乙型副伤寒沙门菌

喀普斯塔德沙门菌菌

印第安沙门菌

利密特沙门菌

罗森沙门菌

卡斯特卢普沙门菌

汤卜逊沙门菌

利文斯通沙门菌

奥雷宁堡沙门菌

蒙得维的亚沙门菌

温斯顿沙门菌

黄金海岸沙门菌

利奇菲尔德沙门菌

疯牛沙门菌

肠炎沙门菌

韦太夫雷登沙门菌

恩昌加沙门菌

伯明翰沙门菌

明斯特沙门菌

伊甫里萨希沙门菌

伦敦沙门菌

纽兰沙门菌

明尼苏达沙门菌

浦那沙门菌

抗原式

1,4,12∶f,g,s[1-2]
1,4,12∶i:-

1,4,12∶i∶1,2
4,12∶f,g∶[1-2]
1,4,12,∶d∶1,2
1,４ ,12：b;2
4,12:e,h:1,7
O:4、HZ,7

1,4,12:b,1.,5
6,7:f,g:1,2,7

6,7:f,g
6,7:k,1,6

6,7:d,l,z13,z28
6,7:m,t

6,7:g,m[s]
6,7:m,t
6.8:r:z

O6.8:lv,1.5
O:8；Hr

1,9,12∶g,m∶[1,7]
O3,10:Hr：Z6

O10:Hl,v:H1,2
O3,10:Hd:Hw

O3,010;He,h;H5
O13,22:Hz:-

3,{10},{15}∶l,v∶1,6
O3.10: He,h:e,n,x

O21:Hb：Henx
O13,22:Hz,6

数量/株

1
41
19

2
3
1
1
1
1
1
1
2
1
1
1
1
2
1
1

31
2
1
1
1
1
4
1
1
1

126

构成比/%
0.8

32.5
15.1

1.6
2.4
0.8
0.8
0.8
0.8
0.8
0.8
1.6
0.8
0.8
0.8
0.8
1.6
0.8
0.8

24.6
1.6
0.8
0.8
0.8
0.8
3.2
0.8
0.8
0.8

100.0
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图 1　126 株分离自监测哨点医院感染性腹泻患者的沙门菌对 15 种抗生素药敏试验结果

Figure 1　Fifteen antibiotis of drug  sensitivity test results of 126 Strains of Salmonella collected from diarrheal patients 
in 6 sentinel hospitals
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图 2　分离自监测哨点医院感染性腹泻患者的鼠伤寒沙门菌和鼠伤寒沙门菌单项变种对 15 种抗生素药敏试验结果

Figure 2　Salmonella typhimurium and Salmonella typhimurium individual varieties of 15 kinds of antibiotics 
susceptibility test results

表 2　分离自监测哨点医院感染性腹泻患者的沙门菌多重耐药谱

Table 2　Multidrug resistance spectrum of Salmonella of diarrheal patients from sentinel hospitals
沙门菌

鼠伤寒沙门菌及变种

肠炎沙门菌

其他沙门菌

部分耐药谱

AMP-NAL-TET
NAL-TET-SXT

AMP-CFZ-CFX-CIP
AMS-CFZ-CFX-CIP

AMP-AMS-CFZ-CTX-TET
CHL-CIP-COL-GEN-TET

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

AMP-AMS-CFE-CTE-CHL-CIP-GEX-TET
AMP-AMS-CFE-CTX-CHL-CIP-GEN-NAL-TET

AMS-AZI-CTX-CAZ-CFX-CIP-GEN-IMI-NAL-TET
AMP-AMS-AZI-CFE-CTX-CAZ-CHL-CIP-COL-GEN-NAL-TET

AMP-TET-NAL
AMP-CAZ-CIP-SXT

AMS-AZI-CAZ-CIP-SXT
AMP-AMS-CFZ-COL-NAL-TET

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

AMP-CHL-GEN-TET-SXT
AMP-AMS-CHL-GEN-CIP-SXT

菌株数/株

12
3
5
5
6
3
2
4
7
1
1
2
3
7
5
4
3
1
1
4

构成比/%
20.0

5.0
8.3
8.3

10.0
5.0
3.3
6.7

11.7
1.7
1.7
3.3
9.7

22.6
16.1
12.9

8.6
2.9
2.9

11.4
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7 株菌，相似度均为 100%，其中 S39 型包含 7 株菌，

S16、S18、S28、S41 各 2 株菌，见图 3。
31 株肠炎沙门菌共分为 15 种 PFGE 带型，分

别命名为 C1-C15 型，每种带型包含 1~10 株菌，相似

度均为 100%，其中 C9 型包含 10 株菌，C5 型 5 株

菌，C6、C7、C13 各 2 株菌，见图 4。

3　讨论

沙门菌是食源性疾病常见病原菌，其中鼠伤寒

沙门菌、肠炎沙门菌是引起人感染性腹泻最常见的

血清型，在全国腹泻病例监测中鼠伤寒沙门菌和肠

炎沙门菌一直是检出率较高的致病菌［9］。本次研究

结果显示，鼠伤寒沙门菌单相变种、鼠伤寒沙门菌

和肠炎沙门菌是湖州地区沙门菌感染性腹泻的优

势血清型，与国内北京［10］、无锡［11］、上海［12］地区沙门

菌监测结果一致，与本地区往年沙门菌监测结果一

致［13］，提示本地优势沙门菌血清型未发生变化。结

果显示鼠伤寒沙门菌单相变种已经取代鼠伤寒沙门

菌成为湖州市最优势的沙门菌血清型，这与 2015 年

广东省［14］、浙江余姚［15］沙门菌监测结果相一致，显

图 3　分离自监测哨点医院感染性腹泻患者的鼠伤寒沙门菌及单相变种 PFGE 聚类分析图

Figure 3　PFGE cluster analysis of Salmonella typhimurium and monophasial variants
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示了该血清型对本地人群健康的危害。

细菌耐药性是近年来医疗卫生机构面临的重

大问题，本研究分别比较鼠伤寒沙门菌及单相变

种、肠炎沙门菌及其他沙门菌对 15 种抗菌药物的

耐药率，结果显示鼠伤寒沙门菌单相变种和鼠伤寒

沙门菌对四环素、氨苄西林、磺胺甲𫫇唑耐药率较

高，与文献［16］的研究结果相似，提示湖州地区对

感染鼠伤寒沙门菌的腹泻患者已经不适宜用以上

药物进行治疗，肠炎沙门菌对氨苄西林/舒巴坦的

耐药率最高，其他沙门菌对四环素的耐药率最高，

不同血清型沙门菌耐药不同抗菌药物，提示临床治

疗沙门菌应谨慎经验用药。鼠伤寒沙门菌单相变

种与鼠伤寒沙门菌有相似的抗原和基因特征，两者

多重耐药率高，对青霉素类氨苄西林/舒巴坦、四环

素类的四环素和磺胺类的磺胺甲𫫇唑抗菌药物耐

药率较高，在临床治疗鼠伤寒沙门菌应谨慎经验用

药。本研究显示沙门菌多重耐药较多，鼠伤寒沙门

菌和肠炎沙门菌的多重耐药率较其他血清型更高，

与安徽、广东地区的情况类似［17-19］，发现其耐药谱日

趋复杂，耐药种类也更加多样，79 株对 3 种及以上

抗 生 素 耐 药 ，占 比 62. 7%，高 于 青 岛［20］、低 于 绍

兴［21］，与湖州往年相关报道一致［22］，沙门菌多重耐

药严重与临床过度治疗及抗菌药物的滥用密切相

关，合理使用抗生素是监管、遏制耐药性传播和蔓

延的重要环节；同时减少沙门菌耐药性的发生，应

加强对沙门菌耐药的主动监测，规避引发耐药的相

关因素。

PFGE 是一种相对快速、准确、可靠的具有高分

辨率和高重复性的分子分型方法，可以识别病原菌

散发、暴发感染以及溯源感染来源，也是目前国家

致病菌识别网所应用的常规技术之一［23］。沙门菌

引起的食源性疾病一般多为散发，通过 PFGE 技术，

建立沙门菌的分子数据库，可以快速溯源食源性疾

病暴发的传染源，及时阻止疾病传播，还可以明确

不同地区不同年份沙门菌之间的遗传进化关系，掌

握本地沙门菌优势分子型流行情况。相同的血清

型其分子分型接近，但也并不完全一致。本研究显

示，鼠伤寒沙门菌及变种型别多样，可能与菌株的

来源不同有关，聚类分析发现鼠伤寒沙门菌单相变

种相较鼠伤寒沙门菌的聚类簇更多相同克隆株。

鼠伤寒沙门菌及单相变种、肠炎沙门菌均有成簇存

在，其中有些簇、型别存在多次时间聚集，如鼠伤寒

沙门菌 S18、S41，肠炎沙门菌 C5；有些甚至跨区、跨

年度存在，如鼠伤寒沙门菌 S39（食源性暴发事件）

和肠炎沙门菌 C6、C9（食源性暴发事件）、C13；在今

后的防控中应及时溯源并进行流行病学调查。占

图 4　分离自监测哨点医院感染性腹泻患者的肠炎沙门菌 PFGE 聚类分析图

Figure 4　PFGE cluster analysis of Salmonella enteritidis of diarrheal patients from sentinel hospitals
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比较多的鼠伤寒沙门菌和肠炎沙门菌虽然带型较

多，但大部分同源性>85%，表明可能来源于同一祖

先克隆株，尤其是几年一直出现的克隆群，提示其

持续存在，为湖州地区优势克隆群。

综上所述，本研究发现人源沙门菌株存在优势

克隆群，耐药状况严重，需建立科学有效的细菌耐

药监测体系，加强对多重耐药菌株的持续监测，掌

握本地优势分子型流行情况，重视流行病学统计分

析，避免大规模暴发。
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文稿应具有创新性、科学性、实用性 ,文字精练 ,数据准确 ,逻辑性强。 文章一般不超过 5000 字 ,如遇特殊
情况请与编辑部联系。 投稿时邮寄单位推荐信 ,介绍该文的作者、单位 ,文章的真实性 ,是否一稿两投 ,是否属
于机密 ,是否受各类基金资助。如为基金资助项目 ,应附带资助的合同文本封面和课题参加者名单页复印件
或获奖证书复印件。
2 文稿中应注意的问题

投稿前最好先阅读本刊 ,以便对本刊有基本的了解。 尤其要注意以下问题。
2. 1 作者和单位的中英文名字、所在地、邮编分别列于中英文题目之下 ,单位的英文名称应是系统内认可
的、符合规范的。
2. 2 个人署名作者在 2 人 (含 2 人)以上以及集体作者 ,应指定一位通信作者 ( corresponding author)。 第一
作者及通信作者应有简短的中文自传 :姓名、性别、学位、职称、主攻研究方向 ,放在文稿第一页的左下方。 副
高职称以上的作者应有亲笔签名。
2. 3 受资助的情况(资助单位、项目名称、合同号)用中英文分别列于文稿左下方。
2. 4 所有稿件都应有中英文摘要。 一般科技论文的摘要包括 :目的、方法、结果、结论。 作者应能使读者通
过阅读摘要就能掌握该文的主要内容或数据。 为便于国际读者检索并了解文章的基本信息 ,英文摘要应比
中文摘要更详细。
2. 5 每篇文章应标注中英文关键词各 3 ~ 8 个。
2. 6 缩略语、简称、代号除了相邻专业的读者清楚的以外 ,在首次出现处必须写出全称并注明以下所用的简
称。 如新术语尚无合适的中文术语译名可使用原文或译名后加括号注明原文。
2. 7 用于表示科学计量和具有统计意义的数字要使用阿拉伯数字。
2. 8 研究对象为人时 ,须注明试验组、对照组受试者的来源、选择标准及一般情况等。 研究对象为试验动
物时需注明动物的名称、种系、等级、数量、来源、性别、年龄、体重、饲养条件和健康状况等。动物试验和人
体试验均需伦理审查文件。
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