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家禽养殖过程中弯曲菌流行病学的研究进展 
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摘  要: 弯曲菌作为一种人兽共患的食源性病原菌, 是引起全球范围内人类细菌性胃肠炎的主要病原菌。家禽

是弯曲菌的自然宿主, 在弯曲菌的流行中扮演着非常重要的角色。养殖过程中家禽感染弯曲菌后不表现出任何

临床症状, 但可持续向外界排菌, 引起人类及其他动物感染发病, 造成了严重的健康危害和经济损失。因此, 

控制或清除家禽弯曲菌是预防和控制人类弯曲菌病的重要前提。而在家禽养殖过程中开展弯曲菌的流行性监

测工作对预防和控制弯曲菌具有重要意义。本文旨在对近年来家禽养殖过程中弯曲菌的流行现状、感染与传

播及分子溯源技术等研究进展进行综述, 以期为今后农场中家禽弯曲菌的流行和防控提供数据支持。 
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Research progress on the epidemiology of Campylobacter during poultry 
rearing periods 
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(Jiangsu Key Lab of Zoonosis/Jiangsu Co-Innovation Center for Prevention and Control of Important Animal Infectious 
Diseases and Zoonoses, Yangzhou University, Yangzhou 225009, China) 

ABSTRACT: Campylobacter as a zoonotic foodborne pathogen,is the main cause of human gastroenteritis 

worldwide. Poultry is the natural host for Campylobacter, which plays a very important role in the 

epidemiology. Many chicken flocks are infected with Campylobacter but showed no signs of illness during 

their rearing periods. Campylobacter are shedding sustainable to the outside world, which form a source of 

infection, causing human and other animals’ infections, and it has caused serious health hazards and economic 

losses. Therefore, it is an important prerequisite to control human campylobacteriosis through control and clear 

Campylobacter in intestinal tract of poultry. During poultry rearing periods, it is important to carry out the 

epidemic monitoring work of Campylobacter. In this paper, the research of new progress for the epidemic 

status, infection, spread, and molecular tracing techniques during poultry rearing periods is reviewed to provide 

a reference for the further research in this area. 
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1  引  言 

弯曲菌(Campylobacter)是世界范围内引起人类细菌

性胃肠炎最常见的病原菌之一, 大多数人患病是由空肠弯

曲菌和结肠弯曲菌引起的。弯曲菌病是一种自限性疾病, 

其临床症状主要表现为发热、头痛、呕吐、水样腹泻等, 严

重的可引起反应性关节炎和格林巴利综合症[1-3]。流行病学

研究结果表明, 高达 30%的人类弯曲菌病是由于处理、制

备和消费生的或未煮熟的禽肉引起的[4]。因此, 家禽是人

类食物链的一个重要污染源。在家禽养殖过程中, 家禽感

染弯曲菌后不表现出任何临床症状, 但可持续向外界排菌, 

并可终生携带[5]。这就很容易造成屠宰、加工及零售环节

禽肉及其产品的污染。因此, 对养殖过程中家禽弯曲菌进

行预防和控制将能减少人们暴露于这种病原的风险, 同时

对维持食品安全和公共卫生具有重要意义。为了对养殖过

程中家禽弯曲菌的流行病学进行更加深入、系统地研究, 

本文对家禽养殖过程中弯曲菌的流行现状、感染与传播途

径及分子溯源技术等进行了综述。 

2  家禽养殖过程中弯曲菌的流行现状 

在国外, 弯曲菌流行性监测调查开展早、范围广、手

段多样, 为预防人类弯曲菌感染、保障食品安全提供了较

多的数据和干预理论基础。很多国家开展了针对食品及动

物的弯曲菌监测工作, 如北爱尔兰、瑞典、丹麦、挪威等。

在美国, 最新的监测显示近 90%的禽群呈阳性, 在欧洲流

行率为 18%~90%[6,7]。在北爱尔兰, McDowell等[8]从 2001

年 6月到 2002年 5月对 88个肉鸡养殖场连续五个批次的

肉鸡群进行了弯曲菌的流行病学调查及弯曲菌污染的重要

风险因素研究。结果显示, 农场中弯曲菌普遍流行: 388个

鸡群中有 163 个鸡群检测到弯曲菌, 阳性率为 42.01%; 另

外, 上一批次肉鸡群弯曲菌检测阳性时, 下批肉雏鸡进入

该场发生弯曲菌感染的可能性较大。在匈牙利, Damjanova

等[9]从 2006年 3月到 2007年 2月对农场中同一鸡舍内连

续五个批次的肉鸡进行了弯曲菌的跟踪调查, 并在每个批

次的不同时间点采集粪便样品进行弯曲菌的分离, 共分离

到 101株空肠弯曲菌和 13株结肠弯曲菌; 与 McDowell的

研究发现相同: 当上一批次肉鸡群弯曲菌检测阳性时, 下

批肉雏鸡进入该鸡舍发生弯曲菌感染的可能性较大。

Torralbo 等[10]为了确定安达卢西亚(西班牙南部)肉鸡养殖

场弯曲菌的流行率及危险因素, 在 2010年 4月到 2012年 5

月期间从 291个肉鸡群采集了 2221份泄殖腔棉拭子和 747

份环境样品。结果显示, 动物个体的弯曲菌阳性率为 38.1%, 

肉鸡群的弯曲菌阳性率为 62.9%。Melero等[11]在 2011年 1

月和 2月对西班牙两个农场的两个鸡群进行弯曲菌的流行

病学调查 , 两个鸡群的弯曲菌阳性率分别为 88.88%和

44.44%。Carrique-Mas等[12]在 2012年 2月到 5月对越南湄

公河三角洲的 343 个农场(家禽养殖场和猪场)进行弯曲菌

的流行病学调查。结果显示, 动物个体水平鸡、鸭、猪的

弯曲菌平均患病率分别为 31.9%、23.9%和 53.7%。 

随着近些年来进出口贸易的不断繁荣, 我国对动物

源性及食品源性弯曲菌的流行性检测也越来越重视, 但对

养殖过程中家禽弯曲菌的流行性研究还较少。黄金林等[13]

从 2005年 7月到 2007年 12月对我国部分省市不同品种、

不同类型的 40个鸡群进行弯曲菌的流行病学调查, 结果在

40个鸡群中空肠弯曲菌阳性的有 34个、阳性率为 85%, 结

肠弯曲菌阳性的有 16 个、阳性率为 40%。另外, 在 4891

份鸡肛门棉拭样品中, 弯曲菌检出率为 16.54%; 不同鸡群

感染率悬殊较大, 空肠弯曲菌阳性率从 0%~73.3%、结肠弯

曲菌阳性率从 0%~10%。农场鸡群饲养环境样品 217份, 空

肠弯曲菌阳性检出率为 2.76%, 结肠弯曲菌未检出。张弓

等[14]从 2007年 12月到 2009年 12月对江苏地区鹅源、鸭

源的 15个水禽群体及江苏、山东、安徽的 5个鸡群进行弯

曲菌的流行病学调查。调查显示, 15个水禽群体中, 空肠弯

曲菌阳性的有 12个、阳性率为 80.0%, 结肠弯曲菌阳性的

有 7个、阳性率为 53.33%; 2182份水禽泄殖腔棉拭样品中, 

弯曲菌检出率为 17.87%。5 个鸡群均为空肠弯曲菌阳性, 

群体阳性率为 100%、结肠弯曲菌群体阳性率为 80%; 960

份鸡泄殖腔棉拭样品中, 弯曲菌检出率为 28.33%。不同鸡

群感染率悬殊较大, 空肠弯曲菌阳性率从 7.58%~73.08%、

结肠弯曲菌阳性率从 0%~5.77%。Ma等[15]在 2012年 10月

到 11 月对上海一家家禽养殖屠宰加工一体化的企业进行

了弯曲菌的流行病学调查。采集农产中 142份肉鸡盲肠样

品、屠宰场 135 份肉鸡胴体、超市 128 份肉鸡胴体, 其中

农场水平弯曲菌检出率最高, 达 72.5%。隆昌飞等[16]在花

溪地区规模化养殖场和大型农贸市场采集了 150份鸡泄殖

腔棉拭样品。其中, 空肠弯曲菌阳性检出率为 17.3%。林

玫等[17]采集养鸡场及市场售活鸡摊位鸡粪便样品 105 份, 

弯曲菌检出阳性率为 2.86%, 检出率偏低。以上报道综合

表明我国家禽养殖过程中弯曲菌普遍流行且多样化。 

3  家禽养殖过程中弯曲菌的感染与传播 

无论在发达国家还是发展中国家, 弯曲菌是肠道感

染最常见的病原菌之一。目前世界卫生组织(WHO)已将弯

曲菌病列为最常见传染病之一, 2003年我国国家食源性疾

病监测网也将弯曲菌列为监测对象。 

3.1  易感动物 

弯曲菌能定植于大多数温血动物的肠粘膜, 几乎包

括所有的食物源性动物和人类, 尤其是在鸡、野鸟、火鸡、

鹌鹑、鸭和驼鸟等几乎所有禽的肠道[18,19]。 

鸡感染弯曲菌具有明显的季节性[1], 夏季的感染率高

于冬季。但也有研究认为鸡空肠弯曲菌的流行无季节性差

异[20]。季节性对弯曲菌流行的影响机制仍不清楚。当然, 夏
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季禽舍的通风次数和频率增多, 增加了与外界环境的接触; 

以及, 现已被证明是弯曲菌重要携带者的蝇类, 在夏季活

动比较频繁, 且可伴随着通风设备等进入禽舍[1]。阳性禽

群弯曲菌的流行还依赖于禽群的规模[21]和饲养管理的水

平, 规模化饲养通常感染率均较高, 有时能达到 100%, 而

自由散养鸡群的感染率相对较低[22]。定植于鸡肠道的弯曲

菌 80%~90%为空肠弯曲菌, 其次是结肠弯曲菌, 偶尔发现

海鸥弯曲菌[23,24]。 

大多数研究认为刚孵化的雏鸡呈弯曲菌阴性。在欧洲

这种状态至少 10 d(即感染停滞期), 但进入禽舍后 2~3 wk

内多数禽群会呈阳性[25]。弯曲菌在禽的定植与排泄周期还

存在争议, 一般认为通常饲养 47 d的鸡会终身带菌。但攻

毒实验显示, 不同菌株在鸡的定植存在差异[26]。此外, 8 wk

后弯曲菌在肠道的定植量和复苏量都呈逐渐下降趋势[27]。 

3.2  传染源 

患病动物和病原携带者为传染源。在家禽养殖过程中, 

家禽感染弯曲菌后通常缺乏临床症状, 但可长期向外界排

菌 , 通过粪便或水源传播至整个禽群 , 且可终生携带 [4], 

成为弯曲菌的重要传染源。 

3.3  传播途径 

从肉鸡孵化的第一天到被运送到屠宰场, 可能会遇

到一系列促使弯曲菌定植的危险因素。因此, 预防与控制

家禽养殖过程中弯曲菌的感染需对其感染源和传播途径进

行调查研究。 

3.3.1  垂直传播 

弯曲菌的垂直传播是当前养鸡业弯曲菌流行病学最

有争议的领域。垂直传播主要是指弯曲菌通过污染的种蛋

从母代传播给子代。有研究表明, 这条线路是可能的, 因为

少数鸡群能在孵化后 1~2 d分离得到弯曲菌[28]。在鸡输卵

管中可以分离到弯曲菌, 这表明鸡蛋通过输卵管时可能被

弯曲菌污染; 另外, 在种公鸡的精液样本中也可以分离到

弯曲菌, 可能在性交过程中感染母鸡生殖道[29]。弯曲菌可

以从刚孵出的鸡中分离到, 但并不能明确证实这是垂直传

播的结果。事实上, 室内饲养的鸡群直到约 4 wk的年龄时

才会被感染, 这与垂直传播相对。此外, 越来越多的农场在

生产无弯曲菌的鸡群, 这也使得垂直传播不大可能作为一

个主要的传播途径。此外, 弯曲菌在蛋内容物和蛋壳上生

存能力很差[1]。因此, 目前控制弯曲菌最实际的方法是控

制水平传播路径, 完全控制水平传播后对垂直传播的研究

会更为深入。 

3.3.2  水平传播 

水平传播被认为是肉鸡感染弯曲菌最可能的来源。目

前多种传播媒介已得到公认, 禽群周围动物、野生动物、

宠物、粪便和昆虫等均可能携带弯曲菌。另外, 水、饲料

和土壤等环境中也能分离到弯曲菌, 并能通过设备、人的

活动等导致感染。现行标准的生物安全措施不能保证禽群

无弯曲菌, 这与弯曲菌的高暴露率、低剂量感染和禽群间

传播的高速率有关。然而, 严格的生物安全措施如高效的

卫生栅栏、洗手和靴子消毒等, 可推迟禽群感染弯曲菌的

时间和减少禽群的阳性率。弯曲菌水平传播的影响因素包

括以下几方面:  

(1) 禽舍的清洁和消毒措施可降低弯曲菌生存及传递

给下一批的几率[14]。目前, 规模化集中饲养舍通常是一个

密闭的环境。而弯曲菌不能在清洁和干燥的垃圾中分离到
[30], 因此, 保持饲养环境的干燥及粪便、垃圾的及时清运

是控制弯曲菌的重要措施。 

(2) 野生和家养动物的粪便以及昆虫等均能分离到弯

曲菌, 被认为是弯曲菌的重要来源。农场中混合饲养的其

他家畜(如牛、猪等)和宠物(如猫犬)也可传播弯曲菌[31]。虽

然这些动物不能进入禽舍, 但其含有大量弯曲菌的排泄物

可污染靴子、外衣和设备等, 从而间接污染禽群[1]。此外, 

农场中采集的苍蝇大约 50%可分离到弯曲菌[32]。 

(3) 水和饲料也是弯曲菌水平传播的媒介。农场中水

和饲料中能分离到弯曲菌, 而且分离株的表型和基因型与

同舍禽群粪便分离株有高度同源性; 水的污染与禽群阳性

通常是同步的[14]。弯曲菌对干燥条件非常敏感, 在干燥的

饲料里会较快死亡, 但当饲料长期存放于禽舍时, 也较容

易被污染, 之后再传播给禽群[1,2]。水源性污染相对于饲料

食品污染更容易控制, 因为它可能只需加入化学物品进行

处理即可消除弯曲菌, 但这可能会影响水的品质[1]。 

(4) 鸡群大小的变化也会增加弯曲菌定植和传播的

风险。当鸡群接近屠宰重量时, 为避免空间变得过于拥挤, 

会在出栏前淘汰部分鸡, 但这增加了剩余鸡感染弯曲菌

的风险[33]。因为它打破了鸡群原有的卫生屏障, 损害了生

物安全。 

(5) 空气中也能分离到弯曲菌。尽管弯曲菌在干燥

的空气微粒中不能存活很长时间, 但当空气中菌体浓度

高、湿度较大时 , 弯曲菌能传播较长距离 , 且具有感染

活力 [14]。因此, 空气微粒对家禽和人弯曲菌感染具有潜

在的威胁。 

(6) 人类活动与交通是影响弯曲菌传播的重要因素。

弯曲菌能通过靴子、衣服等携带进入禽舍内, 饲养人员也

可传播弯曲菌[14]。管理人员的增加会增加禽群阳性的机率, 

同时, 如果饲养人员还参与饲养其它禽群, 可导致不同禽

群间的传播[4,5]。因此, 对管理、饲养人员及参观者应采取

必要的安全措施, 防止其携带的弯曲菌传播给禽群。用于

运输使用的板条箱、车辆和模块等都应该是无弯曲菌的, 

但在目前的商业实践中还很难实现[1]。 

4  家禽养殖过程中弯曲菌流行的分子溯源技术

研究 

由于弯曲菌在整个环境及多种动物的普遍流行, 跟
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踪该生物体的来源具有一定的挑战性。常规的流行病学方

法一般不能准确地确定病原菌的传染源, 因此分子分型研

究成为追溯弯曲菌传染源, 调查其传播途径的主要手段。

目前已建立了多种弯曲菌的分子分型方法, 但只有少数被

常用于分子流行病学研究, 如脉冲场凝胶电泳(PFGE)分

型、多位点序列 (MLST)分型、限制酶片段长度多态性

(RFLP)分型等[18,34]。 

4.1  脉冲场凝胶电泳(PFGE) 

PFGE 的基本原理是在琼脂糖中提取完整基因组

DNA, 利用限制性内切酶消化后, 通过脉冲场电泳分离获

得 DNA 片段。根据片段大小、数量和相对位置关系的不

同, 弯曲菌可分为不同的基因型。最常用的内切酶有 Sma 
I、Kpn I等。PFGE已被广泛应用于探索家禽农场、屠宰直

至最终产品等不同阶段之间弯曲菌的流行病学联系[34,35]。

欧美多国的公共卫生实验室的科学家采用这一方法, 快速

地对菌株进行 PFGE 指纹图谱分型, 从而确定菌株之间的

相似程度追踪来源。Melero等应用 PFGE对从农场到零售

整个禽肉生产链的弯曲菌分离株进行分型研究。结果表明, 

PFGE 对弯曲菌具有很好的区分和分型能力; 另外, 研究

发现弯曲菌在整个生产链中存在交叉污染, 表明 PFGE 可

以作为溯源技术应用于追踪弯曲菌来源[36]。 

PFGE 能够对整个染色体进行分析, 具有特异性高、

分辨力强、重复性好、易于标准化等优势, 被誉为细菌分

子分型研究的“金标准”[37]。但 PFGE操作过程复杂、耗时、

影响因素多, 需要昂贵的仪器, 且各实验室所采用的酶切

电泳等条件不同, 造成结果无法比较。另外, 弯曲菌的基因

组相对其它病原菌较小, 这可能是导致对弯曲菌的分辨力

降低的一个原因[38]。 

4.2  多位点序列分型(MLST) 

MLST方法是通过对多个管家基因(一般为 6至 11个

位点)进行测序, 通过序列的变化反应菌株之间的进化关

系[39]。MLST最常被用来描述不同地理区域或一段时间内

特定宿主弯曲菌种群的动力学, 有助于更好地了解弯曲菌

的流行病学[40]。Manning等[41]应用 MLST对 216株不同来

源的弯曲菌进行分型研究, 结果表明该分型方法非常适合

弯曲菌的流行病学调查。 

MLST具有分辨率高、技术流程标准化、重复性强、

可进行高通量分析、数据易于保存和共享、可用于不同实

验室之间进行交流等优点。但由于 MLST要求管家基因具

有一定的变异性, 因此亦有局限性如基因较为保守的细菌

(如炭疽杆菌、结核杆菌)不适合用该方法进行分型; 另外, 

其对伤寒沙门菌的分型也不理想[14]。 

4.3  限制酶片段长度多态性(RFLP) 

RFLP 分型通过探针杂交方法来检测染色体 DNA 在

限制性酶切后形成的 DNA 片段的多样性[42]。现应用于流

行病学的多是以 PCR为基础的标记, 弯曲菌常用的为 flaA 

PCR-RFLP[43]。黄金林等选择空肠弯曲菌鞭毛基因, 应用限

制性内切酶Dde I, 建立针对空肠弯曲菌的 flaA-PCR-RFLP

方法, 并对来源于腹泻病人和鸡的 280 株空肠弯曲菌分离

株进行分型研究, 结果表明 flaA-PCR-RFLP具有较强的分

型能力[44]。 

RFLP 能在短时间内对大量的菌株进行调查研究。其

分辨率较高、重复性好、不需要特殊设备、操作简单快速、

比较适合于在临床实验室开展 , 且方法标准化后 , 能将

世界各地获得的数据进行比较, 从而能更好的了解各个

基因型的区域分布和流行趋势。但酶切位点的变异突变, 

碱基的插入、缺失、重排等均会导致限制性片段长度的多

态性[43]。 

5  展  望 

作为主要的食源性致病菌之一, 弯曲菌已经引起世

界各国的广泛关注。但各国对家禽养殖过程中弯曲菌的流

行性监测还远远不够。很多国家虽已采取了一系列的防控

措施, 如加强家禽饲养卫生、严格消毒、预防接种、噬菌

体和细菌素治疗等, 但是这些措施并不能完全消除禽群、

禽舍及环境中存在的弯曲菌。因此, 应有更多的专家和学

者致力于家禽养殖过程中弯曲菌的流行和防控研究, 充分

利用各种现代分子技术进行弯曲菌的分子流行病学分析, 

为养殖过程中不同来源弯曲菌的流行传播和防控提供可靠

的理论数据。随着未来人类对弯曲菌流行更全面的认知以

及防控技术的发展, 弯曲菌的流行将得到更好的控制。 
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