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不同来源沙门氏菌耐药性及相关性研究 
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3.  扬州大学兽医学院，扬州  225009) 

摘  要: 目的  分析不同来源沙门氏菌的药物敏感性以及耐药基因的携带情况, 为沙门氏菌的临床用药以及

疾病的防治提供科学依据。方法  对 261 株来源于人和动物的沙门氏菌进行血清分型, 对 15 种抗生素: 氨苄

西林、阿莫西林、头孢噻肟、头孢西丁、头孢吡肟、头孢哌酮、头孢曲松、庆大霉素、卡那霉素、阿米卡星、

萘啶酸、环丙沙星、磺胺甲恶唑、氯霉素和四环素进行药敏试验, 同时测定 blaTEM、blaOXA、blaCTX-M、sul1、

aacC4、aac(6’)-Ib、floR、tet(A)和 tet(G)9 种耐药基因的携带情况, 并采用卡方及相关性统计学方法分析数据。

结果  261 株沙门氏菌分为 21 种血清型, 其中肠炎沙门氏菌、印第安纳沙门氏菌、鼠伤寒沙门氏菌和德尔卑

沙门氏菌为主要血清型。沙门氏菌对萘啶酸、氨苄西林、四环素耐药率较高, 分别为 70.9%、55.9%和 53.3%, 

而耐 3 种及以上抗生素的菌株占 63.2%。人源与动物源沙门氏菌耐药情况的 Pearson 相关性系数为 0.973。     

9 种耐药基因中, blaTEM 检出率最高为 51.3%, 其次为 tet(A)、blaCTX-M 和 sul1, 分别为 33.3%、29.1%与 27.2%。

结论  沙门氏菌耐药情况严重, 耐药谱复杂以及耐药基因携带率较高。多重耐药性菌株较多, 且人源与动物源

菌株间耐药特征存在明显的相关性。控制沙门氏菌耐药性趋势的发展, 应从临床和畜牧业两方面引导抗生素

的合理使用。 

关键词: 沙门氏菌; 血清型; 耐药性; 耐药基因; Pearson 相关性 

Antimicrobial resistance and correlation of Salmonella from different sources 
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ABSTRACT: Objective  To analyze antimicrobial resistance and the status of resistance genes of Salmonella from 

different sources, so as to provide a scientific basis for the clinical medicine and the prevention of Salmonellosis. 

Methods  A total of 261 Salmonella strains from human and animals were tested for serotyping, and their resistance 

to 15 kinds of antibiotics (AMP, AMC, CTX, FOX, FEP, CFP, CRO, GN, K, AK, NA, CIP, SXT, C and TE) were 

analyzed. At the same time, 9 resistance genes (blaTEM, blaOXA, blaCTX-M, sul1, aacC4, aac(6’)-Ib, floR, tet(A) and 

tet(G)) were determined, and the results were analyzed with Chi-square and correlation statistics. Results  There 

were 21 serotypes among 261 strains of Salmonella, of which S. enteritidis, S. indiana, S. typhimurium and S. derby 
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were the predominant serotypes. The strains showed high resistance to nalidixic acid, ampicillin and tetracycline, 

with the resistant rates of 70.9%, 55.9% and 53.3%, respectively. The strains resistant to 3 or more antibiotics 

accounted 63.2%. The Pearson correlation coefficient with the resistance from human and animal-derived strains was 

0.973. Four resistant genes blaTEM, tet (A), blaCTX-M and sul1 were highly carried with 51.3%, 33.3%, 29.1% and 

27.2%, respectively. Conclusion  The status of Salmonella resistance, especially multi-drug resistance, is more 

serious with highly carried resistant genes. There is a clear correlation between resistance characteristics of human 

and animal-derived strains. It is necessary for controlling the resistance trends, giving guide to the use of antibiotics 

in clinical treatment and husbandry. 
KEY WORDS: Salmonella; serotype; resistance; resistance gene; Pearson correlation 
 
 
 
 

1  引  言 

沙门氏菌是公共卫生学上重要的肠道致病菌, 同时也

是重要的人畜共患病原菌。沙门氏菌的流行及其导致的疾病

已经成为严重的公共卫生学问题[1]。由于临床与畜牧业上抗

生素的广泛使用和滥用, 促进了沙门氏菌耐药性的产生, 尤
其是多重耐药(multi-drug resistance, MDR)沙门氏菌的出现。

沙门氏菌的多重耐药率已从相关数据的 20%~30%上升到现

今的 70%, 使得沙门氏菌耐药性日趋严峻, 给人类健康带来

巨大威胁[2,3]。本研究主要针对来源于人源、动物源的沙门

氏菌耐药表型及耐药基因携带情况进行比较分析, 研究不

同来源沙门氏菌菌株间耐药性的差异及联系, 为沙门氏菌

耐药性趋势的控制、临床用药及沙门氏菌病的防治提供依据。 

2  材料与方法 

2.1  材料与仪器 

2.1.1  菌株来源 

261 株沙门氏菌, 包括人源 84 株(食品相关从业人员

36 株, 食源性疾病患者 43 株, 腹泻病患者 5 株)和动物源

177 株, 来自于鸡及猪病原菌携带状况的基线调查(鸡源

119 株: 来自养殖场中活鸡、粪便及市场所售肉类等; 猪源

58 株: 来自猪胴体、鼻拭子、肛拭子、粪便及市场所售肉

类等), 所有菌株均通过生化试验确认为沙门氏菌并进行

血清学鉴定分型。大肠杆菌 ATCC25922、金黄色葡萄球菌

ATCC29213(北京陆桥技术股份有限公司)。 
2.1.2  实验试剂与仪器 

普通营养琼脂、mueller hinton(MH)琼脂(北京陆桥技

术股份有限公司); 沙门氏菌诊断血清(丹麦 Statens Serum 
Institut); 15 种药敏试验试纸(英国贝辛斯托克奥克欧德有

限公司); PCR 扩增试剂、DNA 提取试剂盒(大连 TAKARA
公司); DL 2000 DNA Mark(大连 TAKARA 公司); 引物(南
京金斯瑞生物科技有限公司)配制, 用纯水溶解  至浓度

为 100 μmol/L 后20 ℃保存; 溴化乙锭(EB)核酸染色剂。 
6 孔药敏纸片分配器(北京金洋万达科技有限公司); 

BYQ6071 Gene Touch (PCR)基因扩增仪(杭州博日科技有

限公司); Centrifuge 5424 台式离心机(德国 Eppendorf 公

司 ); Tanon-2500 凝胶成像仪 (上海天能科技有限公司 ); 
Direct 18 Milli.Q 全自动纯水机 (美国 Millipore 公司 ); 
MB-102 恒温震荡金属浴(上海珂淮仪器有限公司)。 

2.2 实验方法 

2.2.1  药敏试验 

参照 CLSI 2013 标准, 采用纸片扩散法(Kirby-Bauer)
对 15 种抗生素进行药敏试验 : β-内酰胺类 : 氨苄西林

(ampicillin, AMP, 10 μg)、阿莫西林(amoxicillin, AMC, 30 μg)、
头孢噻肟(cefotaxime, CTX, 30 μg)、头孢西丁(cefoxitin, 
FOX, 30 μg)、头孢吡肟(cefepime, FEP, 30 μg)、头孢哌酮

(cefoprazone, CFP, 35 μg)、头孢曲松(ceftriaxone, CRO, 30 μg); 
氨基糖苷类: 庆大霉素(gentamicin, GN, 10 μg)、卡那霉素

(kanamycin, K, 30 μg)、阿米卡星(amikacin, AK, 30 μg); 喹
诺酮类: 萘啶酸(nalidixic acid, NA, 30 μg); 氟喹诺酮类: 
环丙沙星(ciprofloxacin, CIP, 5 μg); 磺胺类: 磺胺甲恶唑

(sulfamethoxazole, SXT, 25 μg); 氯 霉 素 类 : 氯 霉 素

(chloramphenicol, C, 3μg); 四环素类: 四环素(tetracycline, 
TE, 30 μg)。质控菌株为大肠杆菌 ATCC25922 和金黄色葡

萄球菌 ATCC29213。 
2.2.2  耐药基因检测 

9 种耐药基因 blaTEM、blaOXA、blaCTX-M、sul1、aacC4、
aac(6’)-Ib、floR、tet(A)以及 tet(G)的引物参照参考文献   
合成[4-8]（表 1）。 
2.2.3  数据处理  

本试验采用 χ²检验及 Pearson 相关性系数通过 SPSS 
20.0 统计软件处理。 

3   结果与分析 

3.1  沙门氏菌血清型分型 

本研究共鉴定出 21 种血清型, 沙门氏菌血清型分型

结果见表 2, 其中肠炎沙门氏菌血清型占 36.4%(95/261), 
印第安纳沙门氏菌占 16.5%(43/261), 鼠伤寒沙门氏菌占 
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表 1  耐药基因引物序列 
Table 1  Primers of resistance genes 

耐药基因 引物序列 5'-3' 引物序列 3'-5' 扩增长度(bp) 参考文献来源 

blaTEM TTGGGTGCACGAGTGGGT TAATTGTTGCCGGGAAGC 503 [4] 

blaOXA ACCAGATTCAACTTTCAA TCTTGGCTTTTATGCTTG 598 [4] 

blaCTX-M CGATGTGCAGTACCAGTAA AGTGACCAGAATCAGCGG 585 [5] 

sul1 CTTCGATGAGAGCCGGCGGC GCAAGGCGGAAACCCGCGCC 436 [6] 

aacC4 GTTACACCGGACCTTGGA AACGGCATTGAGCGTCAG 674 [4] 

aac(6’)-Ib TTGCGATGCTCTATGAGTGGCTA CTCGAATGCCTGGCGTGTTT 482 [7] 

floR CACGTTGAGCCTCTATAT ATGCAGAAGTAGAACGCG 868 [8] 

tet(A) GCTACATCCTGCTTGCCT CATAGATCGCCGTGAAGA 210 [8] 

tet(G) GCTCGGTGGTATCTCTGC AGCAACAGAATCGGGAAC 500 [8] 

 
表 2  沙门氏菌血清型分型结果 

Table 2  Results of Salmonella serotypes 

血清型 

来源 

合计
人源(%) 动物源

(%) 

肠炎沙门氏菌(S. enteritidis) 25(29.8) 70(39.5) 95

印第安纳沙门氏菌(S. indiana) 1(1.2) 42(23.7) 43

鼠伤寒沙门氏菌(S. typhimurium) 21(25) 11(6.2) 32

德尔卑沙门氏菌(S. derby) 7(8.3) 23(13) 30

猪霍乱沙门氏菌(S. choleraesuis) 1(1.2) 10(5.6) 11

山夫登堡沙门氏菌(S. senftonberg) 8(9.5) 0(0) 8 

都柏林沙门氏菌(S. dublin) 2(2.4) 1(0.6) 3 

阿伯丁沙门氏菌(S. aberdeen) 1(1.2) 5(2.8) 6 

阿贡纳沙门氏菌(S. agona) 1(1.2) 2(1.1) 3 

病牛沙门氏菌 (S. bovismorbificans) 1(1.2) 0(0) 1 

里森沙门氏菌(S. rissen) 2(2.4) 0(0) 2 

伦敦沙门氏菌 (S. london) 4(4.8) 2(1.1) 6 

蒙德维亚沙门氏菌(S. montevideo) 1(1.2) 1(0.6) 2 

纽波特沙门氏菌(S. newport) 2(2.4) 0(0) 2 

伤寒沙门氏菌(S. syphi) 2(2.4) 0(0) 2 

汤卜逊沙门氏菌(S. thompson) 1(1.2) 0(0) 1 

鸭沙门氏菌(S. anatum) 4(4.8) 0(0) 4 

鸡白痢沙门氏菌(S. pullorum) 0(0) 2(1.1) 2 

鲁齐齐沙门氏菌(S. ruzizi) 0(0) 3(1.7) 3 

罗米他沙门氏菌(S. lomita) 0(0) 2(1.1) 2 

新罗歇尔沙门氏菌 (S. new-rochelle) 0(0) 3(1.7) 3 

合计 84 177 261

 
12.3%(32/261), 以及德尔卑沙门氏菌占 11.5%(30/261)。人

源菌株中, 肠炎沙门氏菌所占比例最高, 为 29.8%(25/84), 

其次为鼠伤寒沙门氏菌 25%(21/84)。动物源菌株中, 肠炎

沙门氏菌所占比例最高, 为 39.5%(70/177), 其次为印第安

纳沙门氏菌 23.7%(42/177)。 

3.2 药敏试验结果 

261 株沙门氏菌, 15 种抗生素耐药性检测, 对萘啶酸

耐药率最高, 为 70.9%, 其次为氨苄西林 55.9%、四环素

53.3%、头孢哌酮 39.8%(表 3)。 
根据来源, 人源与动物源沙门氏菌的耐药状况无差

异(χ²=2.00, P＞0.05)。 
人源与动物源沙门氏菌耐药情况经相关性统计学分

析, Pearson 相关性系数为 0.973, P<0.05, 人源与动物源沙

门氏菌耐药之间存在线性相关关系(图 1)。 

3.3 不同来源沙门氏菌多重耐药性分布 

261株沙门氏菌, 耐药菌株检出率为 80.1%, 耐 3种及

以上抗生素菌株所占比例为 63.2%(165 株; 人源 33 株, 动
物源 132 株), 耐 9 种及以上的抗生素菌株所占比例为

17.6%(46 株; 人源 5 株, 动物源 41 株)。多数肠炎沙门氏

菌和德尔卑沙门氏菌耐 4 种抗生素, 鼠伤寒沙门氏菌耐 2
种抗生素的菌株相对较多, 而大多数印第安纳沙门氏菌耐

9 种抗生素以上, 呈现出超级耐药的表型。 

3.4 耐药基因检测结果 

261 株沙门氏菌耐药基因检测, 沙门氏菌耐药基因检

测结果见表 4, 检出率最高的为 blaTEM(51.3%), 其次为

blaCTX-M(29.1%)和 tet(A)(33.3%)。根据来源, 人源菌株中, 
肠炎沙门氏菌耐药基因率最高的为 blaTEM(15.5%), 鼠伤寒

沙门氏菌为 blaTEM和 floR(9.5%, 7.1%), 德尔卑沙门氏菌为

sul1(6%)。动物源菌株中, 肠炎沙门氏菌耐药基因率最高的

为 blaTEM 和 tet(A)(31.1%, 19.8%), 印第安纳沙门氏菌为

aacC4 和 floR(17.5%, 16.4%), 鼠 伤 寒 沙 门 氏 菌 为

blaTEM(1.1%), 德尔卑沙门氏菌为 tet(A)、sul1(10.2%, 6.2%)。 



1516 食品安全质量检测学报 第 9 卷 
 
 
 
 
 

 

. 

表 3  沙门氏菌药敏实验结果 
Table 3  Susceptibility test results of Salmonella 

来源(261) 
抗生素耐药率(%) 

AMP AMC CTX FOX FEP CFP CRO GN K AK NA CIP SXT C TE 

人源(84) 44.0 6.0 4.8 2.4 3.6 17.9 3.6 9.5 14.3 1.2 58.3 6.0 25.0 20.2 38.1 

动物源(177) 61.6 21.5 27.1 2.8 20.3 50.3 26.0 26.0 33.9 18.1 76.8 25.4 34.5 36.2 60.5 

合计 55.9 16.5 19.9 2.7 14.9 39.8 18.8 20.7 27.6 12.6 70.9 19.2 31.4 31.0 53.3 

 

 
 

图 1  不同来源沙门氏菌耐药相关性 
Fig. 1  Correlation of Salmonella resistance from different sources 

 
表 4 沙门氏菌耐药基因检测结果 

Table 4  Results of Salmonella resistance gene test 

耐药基因 

来源 

人源(84) 
N(%) 

动物源(177) 
N(%) 

合计(261) 
N(%) 

blaTEM 35(41.7) 99(55.9) 134(51.3) 

blaOXA 4(4.8) 37(20.9) 41(15.7) 

blaCTX-M 3(3.6) 73(41.2) 76(29.1) 

sul1 21(25.0) 50(28.2) 71(27.2) 

aacC4 12(14.3) 39(22.0) 51(19.5) 

aac(6’)-Ib 11(13.1) 41(23.2) 52(19.9) 

floR 13(15.5) 43(24.3) 56(21.5) 

tet(A) 13(15.5) 74(41.8) 87(33.3) 

tet(G) 6(7.1) 36(20.3) 42(16.1) 
 

4 结论与讨论 

本研究中检测的人源沙门氏菌主要血清型为肠炎沙

门氏菌和鼠伤寒沙门氏菌, 这与 Alvarez-Fernández 等[9]报

道的肠炎沙门氏菌与鼠伤寒沙门氏菌是导致人群感染沙门

氏菌病的主要血清型相关研究一致。之前有研究报道肠炎

沙门氏菌、婴儿沙门氏菌、肯塔基沙门氏菌和海德堡沙门

氏菌在家禽中非常普遍[10], 但最近几年我国禽类中流行迅

速且广泛的为印第安纳沙门氏菌, 大部分是由于我国广大

农村地区家庭自养式鸡群在鸡养殖业中占很大比例, 未经

过正规的养殖、屠宰与销售, 使得禽肉产业链中检测出大

量的印第安纳沙门氏菌污染。而本研究从鸡源分离的主要

血清型为肠炎沙门氏菌和印第安纳沙门氏菌, 从猪源分离

的主要血清型为德尔卑沙门氏菌, 跟目前我国沙门氏菌流

行的状况相符合[11,12]。值得关注的是, 印第安纳沙门氏菌

主要引起禽类的急性肠炎、下痢甚至死亡, 给畜禽业带来

巨大损失[13]。本研究中, 除去 1 株印第安纳沙门氏菌分离

于食源性疾病患者外, 其余均分离于鸡产业链, 表明动物

中印第安纳沙门氏菌的高携带率值得引起人们的关注。但

有研究报道了印第安纳沙门氏菌在部分地区人群中形成爆

发[14], 从动物源的高携带率到人源的低携带率, 表明我们

应加强该菌的监测。 
与已报道的研究结果相比, 本研究中的沙门氏菌对萘啶

酸、氨苄西林、四环素、氯霉素、磺胺甲恶唑耐药率偏高[15,16]。

环丙沙星作为第三代喹诺酮类药物, 因其抗菌谱广、抗菌作

用强而被广泛应用于临床治疗, 并作为治疗侵袭性和系统

性沙门氏菌病的首选药物, 本研究中沙门氏菌对环丙沙星

的耐药率与已报道的研究结果水平相当[17]。本次药敏结果

显示对第三代头孢菌素耐药率相对较高, 人源和动物源沙

门氏菌对于头孢菌素耐药性水平差别较大, 且相关研究显

示头孢菌素对动物的使用可能会影响到人类的临床诊治[18]。

本文相关性数据统计也表明人源与动物源菌株在耐药性之

间存在显著的相关性, 对动物大量使用抗生素会导致细菌

耐药性的增加, 而临床对感染这种耐药细菌的患者加大抗

生素的使用量与使用种类, 从而造成沙门氏菌多重耐药[19], 
由此形成恶性循环, 对人类的健康造成巨大的威胁。本研究

中有些菌株形成固定型别的耐药谱, 如: AMP-CFP-NA-TE、

AMP-NA-TE、AMP-CFP-NA, 这也与目前沙门氏菌对这 4
种抗生素耐药率比较高的研究结果相一致[20]。 

在耐药基因方面, blaTEM 检出率最高, blaCTX-M 以及

blaOXA 检出率较低, 但检出的 3 种耐药基因结果均比江萍

等[21]报道的 blaTEM 耐药基因携带率(98.2%)、blaOXA 耐药基

因携带率(63.8%)均低。造成这种检测结果之间的差异可能

与地区环境, 药物浓度、用法、用量的选择以及生物体的

健康状况有关。从而反映出沙门氏菌对抗生素的耐药性以

及耐药基因的携带状况可能存在地域性的差异。Graziani
等[22]对从意大利不同来源分离的沙门氏菌研究表明 64.1%
的菌株对 4 种及以上的药物具有耐药性, 而多重耐药沙门

氏菌的出现和耐药基因的传播是沙门氏菌耐药性发生改变

的直接原因, 这不仅反映了沙门氏菌在耐药方面存在地域

性的差异, 还反映出沙门氏菌移动遗传元件之间耐药基因
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的传递可能也不一样。本研究中耐药基因在不同来源沙门

氏菌菌株间分布差异较大, 尤其是 β-内酰胺类耐药基因以

及四环素类耐药基因。根据耐药谱型分析以及多重耐药率

的比较, 显示出动物源沙门氏菌的多重耐药以及耐药基  
因分布状况较人源更为复杂, 这在一定程度上反映了动  
物源沙门氏菌在耐药以及耐药基因传播方面扮演着重要的

角色[23]。 
本研究中, 沙门氏菌耐药水平较高, 多重耐药性情况

严重, 通过统计学数据分析表明人源和动物源沙门氏菌耐

药性及耐药基因紧密相关。因此, 对于沙门氏菌耐药性趋

势的控制以及临床沙门氏菌病的防治, 应从临床和畜牧业

两方面引导抗生素的合理使用。 
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