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摘  要: 目的  对我国北京地区肉类产品中沙门氏菌进行分离鉴定, 基于全基因组测序结果, 分析其耐药基

因分布情况及亲缘关系。方法  以 38 株沙门氏菌为研究对象, 对不同来源的沙门氏菌进行全基因组分析, 然

后通过测定菌株对 15种抗生素的最小抑菌浓度, 结合全基因组测序结果分析不同来源的沙门氏菌的耐药特性

及多重耐药状况。结果  对 38 株沙门氏菌进行 15 种抗生素耐药性检测, 其中 34.2%为多重耐药株, 68.4%的

沙门氏菌对喹诺酮萘啶酸耐药, 42.1%分离株对氨苄西林耐药。基于全基因组测序结果, 对 38 株沙门氏菌进行

分型为 12 种型别, 其中 88.2%的肠炎沙门氏菌与标准菌株 ATCC9184 亲缘关系较近。结论  全基因组耐药基

因和毒力基因与耐药表型有一定的关联, 为监控北京地区的沙门氏菌耐药基因和毒力基因的传播方式提供理

论基础。 
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ABSTRACT: Objective  To isolate and identify Salmonella in meat products in Beijing, China. Based on the 

results of genome-wide sequencing, the distribution of drug resistance genes and genetic relationship were analyzed. 
Methods  We used 38 strains of Salmonella to study genome-wide analysis of Salmonella from different sources. 

Then, by measuring the minimum inhibitory concentration of the strains against 15 antibiotics, combined with the 

results of genome-wide sequencing, the drug resistance characteristics and multidrug resistance of Salmonella from 

different sources were analyzed. Results  Thirty eight Salmonella strains were tested for resistance to 15 antibiotic , 

of which 34.2% were multidrug resistant strains, 68.4% of which were resistant to quinolone nalidixic acid, and 
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42.1% of isolates were resistant to ampicillin. Based on the results of genome-wide sequencing, 38 strains of 

Salmonella were classified into 12 types, 88.2% of which were closely related to the standard strain ATCC9184. 

Conclusion  The genome-wide resistance genes and virulence genes are related to the drug resistance phenotype, 

which provides a theoretical basis for monitoring the transmission of Salmonella resistance genes and virulence genes 

in Beijing. 
KEY WORDS: Salmonella; genome-wide sequencing; drug resistance gene; drug resistance phenotype 
 
 

1  引  言 

沙门氏菌是一类常见的食源性致病菌, 目前国际上

已经发现约 3500 个血清型, 我国约有 200 多种, 是许多国

家发生食源性细菌肠炎的主要原因之一[1]。美国疾控中心

发现沙门氏菌是美国最致命的食源性致病菌。近年来, 人
类临床综合症多由沙门氏菌引起, 可分为伤寒沙门菌、非

伤寒沙门菌(Nontyphoidal Salmonella, NTS)。NTS 主要引起

胃肠炎, 但也可造成肠道外感染[2]。NTS 包括很多种血清

型, 2014 年 Leekitcharoenphon 等[3]研究发现肠道沙门氏菌

是导致轻微或大型食物爆发的常见原因。与其他常规流行

病 学 分 型 工 具 相 比 , 全 基 因 组 测 序 (genome-wide 
sequencing, WGS)表现出极大优越性, 甚至可以实现实时

监测和识别爆发。全基因组测序以特异性基因的差异来表

征菌毒株之间的差异。 
全基因组测序可以对暴发的菌株进行高分辨率跟踪, 

对未知基因组序列的物种进行个体基因组测序。即确定其

碱基顺序, 通过生物信息学技术对序列特征进行分析, 以
在全基因组水平探究物种的进化规律和筛选功能基因。

2018 年, 与家禽养殖及禽类产品有关的沙门氏菌感染事件

在全球持续发生。美国疾病控制和预防中心(centers for 
disease control, CDC)数据显示, 近年来每年沙门氏菌在全

美引起约 120 万人患病。目前国内有报道显示肠炎沙门氏

菌和鼠伤寒沙门氏菌在人类沙门菌感染病例数达 75％以

上。因此, 监测沙门氏菌耐药性、研究其耐药形成主要机

制, 对沙门氏菌的预防和控制具有重要意义。沙门氏菌耐

药性一般分为天然耐药性和获得性耐药。天然耐药是细菌

的固有特性和赖以生存的基本条件; 获得性耐药主要是由

于长期药物使用而逐渐形成, 主要由可以转移的 DNA(转
座子或者质粒)介导, 可以水平传播。本研究通过对 38 株

沙门氏菌进行全基因组测序分析, 比较了这些沙门氏菌菌

株携带的耐药基因, 通过软件计算其相似度和遗传距离, 
以期进一步揭示菌株间的亲缘关系和基因传播方式。 

2  材料和方法 

2.1  样品来源 

根据 GB 4789.4-2016 样品的采样规则[4], 2017 年 4 月

~6 月对北京地区进行采样, 共采集 285 份样品。在技术中

心实验室进行分离鉴定并保存菌株。2 株参考菌株标准菌

株 为 肠 炎 沙 门 氏 菌 ATCC9184 、 伤 寒 沙 门 氏 菌

ATCC50071(美国 ATCC 菌种保藏中心) 

2.2  培养基和试剂  

四硫磺酸钠煌绿(tetrathionate broth base, TTB)增菌

液、亚硒酸盐胱氨酸(selenite cystine, SC)增菌液、木糖赖

氨酸脱氧胆盐(xylose lysine desoxycholate agar, XLD)琼脂

(英国 Oxoid) (Thermofisher Scientific)、显色培养基(法国科

马嘉公司); DNA提取试剂盒(TaKaRa公司); 革兰阴性需氧

菌药敏检测板(上海星佰生物技术有限公司)。 

2.3  实验方法 

2.3.1  沙门氏菌的鉴定 
从营养琼脂平板上挑取可疑菌落, 用生理盐水制成

菌悬液, 采用全自动微生物鉴定系统 VITEK 进行鉴定。 
2.3.2  DNA 含量检测 

按照 DNA 提取试剂盒的提取步骤, 把 40 个样品提取

好的 DNA 放在冰上融化后, 吹打混匀离心待检测。采用琼

脂糖凝胶电泳(胶浓度 1%; 电压 150 V, 电泳时间 40 min)
检测样品的完整性, 用于构建 DNA 文库。 
2.3.3  全基因组测序、组装、预测、分型 

测序: 用 1.3 检测合格的样品构建文库[5,6]; 细菌基因

组 de novo 测序, 对 illumina 测序平台的数据进行低质量过

滤, 从而获得高质量的有效数据(Clean Data)进行后续分析。 
组装 : 基于测序平台获得的有效数据 , 有效数据

Clean Data 的组装使用 SOAP denovo 软件, 经过多次调整

获得最优组装结果。 
预测: 蛋白编码基因使用 Prokka 软件进行基因预测。 
分型: (1) 将原始测序数据拼接组装, 获得 draft 基因

组序列; (2) 构建沙门氏菌 wgMLST 所有基因数据库以及

reference 基因参考库; (3) 利用参考基因序列对 draft 基因

组序列进行分型分析和聚类分析; (4) 将所有样本的基因

组序列与沙门氏菌参考菌株基因组序列进行比对分析, 获
得 SNP。(5) 比较核心基因的 SNP 差异。 
2.3.4  耐药性分析 

耐药性分析采用革兰阴性需氧菌药敏检测板。根据美

国临床实验室标准协会 (clinical and laborary standards 
institute, CLSI)推荐文件, 实验选择 15 种抗生素进行实验, 
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氨苄西林、头孢他啶、氨苄舒、亚胺培南、四环素、萘啶

酸、红霉素、头孢西丁、氯霉素、头孢噻肟、头孢唑林、

庆大霉素、复方磺胺、阿奇霉素、环丙沙星。药敏板读数

采用微生物鉴定药敏分析系统或肉眼进行判读。 
2.3.5  耐药基因分析 

基于 38 株沙门氏菌的全基因组测序结果, 耐药基因

分 析 使 用 抗 性 基 因 数 据 库 (comprehensive antibiotic 
research database, CARD)分析。包括氨基糖苷类、β-Lactarn
内酰胺类、四环素类、氯霉素类、大环内酯类、喹诺酮类

等耐药基因。 
2.3.6  进化树分析 

基于全基因组序列构建系统进化树。系统发生树

(phylogenetic tree)是表明被认为具有共同祖先的各物种相

互间演化关系的树。用来表示系统发生研究的结果, 描述

物种之间的进化关系。基于 SNP 结果进行进化分析并构建

ML tree。用 MEGA7.0 软件制作系统进化树。 

3  结果与分析 

3.1  北京地区肉类中沙门氏菌污染情况调查 

按照国标 GB4789.4-2016 对 2017 年 4 月到 6 月北京

地区采集的 285 份样品进行检测, 共检出阳性样品 38 份, 
分别来自鸡源、鸭源和猪源, 平均污染率为 13.3%(13/285)。
阳性菌株中鸡源占 65.8%, 鸭源占 28.9%, 猪源占 5.3%。 

3.2  DNA 完整性检测 

琼脂糖凝胶电泳图谱以 33 号-40 号样品为例。见图 1。 
 

 
 

图 1  琼脂糖凝胶电泳图谱检测 DNA 
Fig.1  Detection of DNA by agarose gel electrophoresis 

 
40 株样品 DNA 完整性使用琼脂糖凝胶电泳法检测, 

采 用 DNA Marker(M1 为 λ-Hind Ⅲ digest DNA 
Marker(TaKaRa); M2为商用 Marker: DL2000)作对照, 确定

样品的相对分子量。DNA 如果降解或者混有其他杂质如蛋

白质、RNA, 在电泳中可以检测的到。如果样品有 RNA 和

蛋白质污染, 文库构建前需要 RNaseA 处理。该检测结果

DNA 样品均是单条带, 所有检测条带均位于 23000 bp 左

右, 虽有轻微降解, 但不影响构建 DNA 文库。因此, 所有

DNA 样品均合格满足建库测序要求, 可用于构建 DNA  
文库。 

3.3  全基因组测序分析结果 

本研究中, 全基因组测序使用第二代高通量测序技

术, 采用 Illumina 测序平台。原始数据经过去除 adapter 污
染、去除 duplication 污染等处理后, 菌株的测序 Reads 读

长为 150:150 bp, 测序的平均深度为 100 X, 即基因组上的

每个位点都有 100 条 reads 支持。 
基于全基因组测序结果, 采用 Prokka 软件进行基因

预测, 38 株沙门氏菌共获得 12 个基因型(图 3)。全基因组

测序分型以肠炎沙门氏菌为优势型, 有 17 株, 占所有菌株

的 44.73%; 其次是鼠伤寒沙门氏菌 , 共 14 株 , 丰度达

36.84%(如表 1 所示)。 

 
表 1  38 株沙门氏菌全基因组分型结果 

Table 1  38 strains of Salmonella genome-wide sequencing 
typing results  

全基因组分型 菌株总数 丰度 菌株来源 

肠炎沙门氏菌 17 44.73% 鸡源、鸭源

鼠伤寒沙门氏菌 14 36.84% 鸭源、猪源

德尔卑沙门氏菌 1 2.63% 猪源 

肯塔基沙门氏菌 1 2.63% 鸭源 

鸭沙门氏菌 1 2.63% 鸭源 

胥伐成格隆沙门氏菌 2 5.26% 鸡源 

Milwaukee 沙门菌 1 2.63% 鸡源 

汤卜逊沙门氏菌 1 2.63% 鸡源 

 

3.4 进化树分析 

采用全基因组测序 gMLST分型方法对 38株沙门氏菌

分离株进行遗传多样性分析, 其中将所有样本的基因组序

列与沙门氏菌参考菌株基因组序列进行比对分析, 获得

SNP 即 3005 个基因为核心基因, 共聚成 8 种类别, 如图 2
所示。 

由沙门氏菌最小进化树圈图可以看出 16 株沙门氏菌

与 ATCC 9184 肠炎沙门氏菌亲缘关系较近, 其中 88.24%
的菌株基因型为肠炎沙门氏菌 EC 2010034。2, 27 菌株聚

在一起, 均为胥伐成格隆沙门氏菌。其中肠炎沙门氏菌包

括 Salmonella enterica subsp. enterica serovar Enteritidis str. 
EC20100134 (taxid 1412465)、Salmonella enterica subsp. 
enterica serovar Enteritidis (taxid 149539) 、 Salmonella 
enterica subsp. enterica serovar Enteritidis str. EC20120734 
(taxid 1412609) 3 种基因型。鼠伤寒沙门氏菌包括

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhimurium str. 
USDA-ARS-USMARC-1810 (taxid 1454647)、Salmonella 
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enterica subsp. enterica serovar Typhimurium (taxid 90371)、
Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhimurium str. 
T000240 (taxid 718274)3 种基因型。通过比较发现, 全基因

组 gMLST 分型获得的基因型较 MLST 分型更为准确。 
 

 

 
 

 

图 2  38 株沙门氏菌最小进化树圈图 
Fig.2  38 strains of Salmonella minimal evolution circle tree  

 

3.5  沙门氏菌耐药性分析 

选取氨基糖苷类、氯霉素类、β-内酰胺类、大环内酯

类对 38 株分离株进行药敏检测, 其中 13 株对 3 种及 3 种

以上抗生素表现出多重耐药(见表 2)。使用抗生素氨苄西林

和萘啶酸, 17 株肠炎沙门氏菌产生的耐药性高达 75%和

93.8%; 萘啶酸对于鸡源鼠伤寒沙门氏菌的耐药性甚至达

100%。仅一株鸭源的鼠伤寒沙门氏菌对氨苄西林产生耐药

性; 猪源的鼠伤寒沙门氏菌仅对四环素产生耐药性。其中

1 株胥伐成格隆沙门氏菌, 耐药情况很严重, 对 10 种抗生

素均产生耐药性。 
对 38 株沙门氏菌进行 15 种抗生素耐药性检测, 其中

34.2%为多重耐药株, 68.4%的沙门氏菌对喹诺酮萘啶酸耐

药, 42.1%分离株对氨苄西林耐药。肠炎沙门氏菌中 47.1%
分离株对 3 种及 3 种以上抗生素耐药, 21.4%鼠伤寒沙门氏

菌对 3 种及 3 种以上抗生素耐药(如表 3 所示)。 

3.6  耐药基因分析 

对 38 株沙门氏菌耐药基因分析见表 4。 
通过耐药基因分析发现 38 株沙门氏菌中均携带有

aaC(6')、pbp、Acr(A)、Acr(B)、tet(B)、AcrEF、EmrAB、

NorR 基因。其中 18 株分离菌携带氨基糖苷类 aacC(3')基
因, 阳性率为 47.37%; 38株沙门氏菌有 15株携带 β-Lactarn
内酰胺类 bla-tem 耐药基因, 阳性率为 42.1%; 3 株携带

bla-CTX-M-1, 阳性率 7.9%; 3 株携带 bla-oxa-1, 阳性率 7.9%; 
氨基糖苷类 aacC(3')、aaC(6')耐药基因主要分布于肠炎沙

门氏菌, 分别占 66.7%, 和 44.7%; 17 株肠炎沙门氏菌, 其
中 9 株携带 β-Lactarn 内酰胺类 BlaTEM 耐药基因, 高达

56.3%。氯霉素类 cat 耐药基因也主要分布于肠炎沙门氏菌

(63.6%, 14/22)。 

 
表 2  38 株沙门菌株名称及耐药表型 

Table 2  38 strains of Salmonella and resistant phenotypes 

菌株名称 耐药谱 

1 肠炎沙门菌 不耐药 

2 胥伐成格隆沙门菌 CFZ 

3 鼠伤寒沙门菌 NAL 

4 肠炎沙门菌 AMP-NAL-CFZ 

5 肠炎沙门菌 AMP-NAL 

6 肠炎沙门菌 AMP-NAL-CFZ 

7 鼠伤寒沙门菌 NAL 

8 鼠伤寒沙门菌 NAL 

9 肠炎沙门菌 NAL 

11 肠炎沙门菌 TET-SXT 

12 鼠伤寒沙门菌 AMP-NAL 



第 3 期 畅晓晖, 等: 北京地区肉类中沙门氏菌全基因组分型及耐药分析 787 
 
 
 
 
 

 

续表 2 

菌株名称 耐药谱 

13 肠炎沙门菌 AMP-NAL 

14 肠炎沙门菌 AMP-NAL-CFZ 

15 鼠伤寒沙门菌 AMP-AMS-TET-SXT 

3.S15 鼠伤寒沙门菌 AMP-AMS-TET-SXT 

17 鼠伤寒沙门菌 TET 

18 肯塔基沙门菌 No 

19 德尔卑沙门菌 TET-SXT 

20 肠炎沙门菌 TET-CHL-SXT 

22 肠炎沙门菌 NAL 

23 鼠伤寒沙门菌 NAL 

24 汤卜逊沙门菌 AMP-AMS-CFX-CTX-CFZ-SXT 

25 鼠伤寒沙门菌 NAL 

26 鸭沙门菌 TET-NAL 

27 胥伐成格隆沙门菌 AMP-AMS-TET-NAL-CHL-CTX-CFZ-GEN-SXT-CIP 

28 肠炎沙门菌 AMP-AMS-NAL-CFZ 

29 肠炎沙门菌 AMP-NAL 

30 肠炎沙门菌 NAL 

31 鼠伤寒沙门菌 AMP-NAL 

32 Milwaukee 密尔沃基沙门菌 AMP-NAL 

33 鼠伤寒沙门菌 NAL 

34 肠炎沙门菌 AMP-AMS-TET-NAL-CFZ 

35 鼠伤寒沙门菌 NAL 

36 肠炎沙门菌 AMP-AMS-TET-NAL-CFZ 

37 肠炎沙门菌 AMP-NAL 

38 鼠伤寒沙门菌 AMP-NAL 

39 鼠伤寒沙门菌 AMP-TET-NAL-CHL-CTX-CFZ-SXT-CIP 

40 肠炎沙门菌 AMP-NAL-CHL-CTX-CFZ-SXT-CIP 

 

 
表 3  沙门氏菌多重耐药情况统计表 

Table 3  Salmonella multi-drug resistance statistics 

菌株名称 多重耐药菌株编号 丰度 

肠炎沙门氏菌 4、6、14、20、28、34、36、40 47.1% 

鼠伤寒沙门氏菌 15、16、39 21.4% 

汤卜逊沙门氏菌 24 100% 

胥伐成格隆沙门氏菌 27 50% 



788 食 品 安 全 质 量 检 测 学 报 第 11 卷 
 
 
 
 
 

 

 



第 3 期 畅晓晖, 等: 北京地区肉类中沙门氏菌全基因组分型及耐药分析 789 
 
 
 
 
 

 

 

全基因组耐药基因分析表明 AadA1、blaCTX-M-1、

blaToho-1、CmlA1 是胥伐成格隆沙门菌特有的耐药基因, 与其

多重耐药性有关, 同时它携带 aaC(6')、pbp、tet(B)、tet(C)、
BlaTEM、Sul2、Sul3, 这些耐药基因分别与 β-内酰胺类药物、

喹诺酮类药物、氨基糖苷类药物和四环素类药物的耐药性形

成有关。该胥伐成格隆沙门菌分别对氨苄西林、舒巴坦、四

环素类、β-内酰胺类、喹诺酮、氯霉素类、头孢西丁、头孢

唑林、磺胺、环丙沙星 10 种抗生素耐药。因此我们推测全

基因组基因分析与耐药表型具有一定的关联性。 
其他外排基因 OqxB9 是汤卜逊沙门菌特有的外排基

因, 可能与其多重耐药性有关, 同时它携带 aaC(6')、pbp、
BlaTEM、Sul2、Sul3、cat 等耐药性基因, 对氨苄西林、舒

巴坦、头孢噻肟、头孢西丁、头孢唑林、磺胺 6 种抗生素

耐药与耐药基因分析结果相一致。与全基因组分型相比, 
耐药表型分布较为分散, 多重耐药菌株聚类于肠炎沙门氏

菌、鼠伤寒沙门氏菌、胥伐成格隆沙门菌、汤卜逊沙门菌。 
综上, 结果表明全基因组耐药基因分析结果与耐药

表型相关, 其中 β-Lactamase 耐药基因与其耐药表型的相

关性较高。β-Lactamase 内酰胺酶基因和氨基糖苷类耐药基

因多数存在于基因岛 SGI, 可以导致耐药基因在不同种属

之间传播[6]。肠炎沙门氏菌主要携带 blaTEM 耐药基因, 而
胥伐成格隆沙门菌同时携带 blaCTX-M-1、blaToho-1、blaoxa-1, 它
们都编码 β-内酰胺酶, 可使 β-Lactamase 内酰胺酶类开环

灭活, 导致多重耐药的产生。与表型结果类似, 不同血清

型携带的耐药基因不同, 可能由于不同菌株的耐药压力不

同, 而导致耐药基因的产生及传播方式不同。 

4  讨论与结论 

本次研究中, 2017 年 4 月至 6 月调查北京地区肉类中

沙门氏菌的污染分布情况, 污染率达 13.3%。近年来国内

外由沙门氏菌导致人体感染并爆发感染病例逐年上升, 因
此进一步加强监控食品显得尤为重要。 

在北京地区, 我们调查发现分离的阳性菌株中肠炎

沙门氏菌大多属于鸡源, 鼠伤寒沙门氏菌大多属于鸭源, 
德尔卑沙门氏菌主要来源于猪。研究结果与国内外一些报

告相似。全基因组测序分型在流行病学分子溯源中表明, 
相同的分型表明来源于同一始祖菌。全基因组分型结果表

明, 88.2%的肠炎沙门氏菌与标准菌株 ATCC9184 亲缘关系

较近, 可能来源于同一始祖菌。38 株沙门氏菌中, 不同来

源的沙门氏菌中优势菌株为鼠伤寒沙门氏菌和肠炎沙门氏

菌。它们是急性肠胃炎的主要病原菌之一[7], 其宿主范围

十分广泛, 监管部门应加强对这两类沙门氏菌的控制, 降
低其污染程度。 

研究表明沙门氏菌的耐药表型、致病性都与毒力基因

相关。全基因组测序已经鉴定出多个毒力基因, 包括菌毛

粘附类因子、调节因子、毒力岛、质粒上的毒性基因、毒

素等[8,9]。 
在沙门菌感染最初阶段是由毒力岛  SPI-1 控制的 ,  

可使病原菌入侵肠上皮细胞,  引发炎症反应。一旦病原菌

进入宿主巨噬细胞并在细胞内扩散增殖, 毒力岛 SPI-2 上

的相应基因可以表达。SPI-2Ⅲ型分泌系统编码 sseL, 可阻

止宿主细胞中的免疫细胞迁移,  减弱宿主清除细菌的能

力, 从而使细菌在体内持续慢性感染[1012]。SPI-3 和 SPI-4
对沙门菌在膜性结构内存活和黏附在极化细胞的表面发挥

重要作用。SPI-3 编码 10 个开放式阅读框, 其中 mgtC 与宿

主的吞噬细胞的毒力相关[13]。SPI-5 为 SPI-1 和 SPI-2 分泌

效应蛋白。SopB 位于 SPI-5, 至感染后期, SopB 控制 SCV
的运输, 抑制其被溶酶体水解[14]。侵袭基因和菌毛粘附决

定子类毒性因子等在沙门氏菌中普遍存在。 
除了染色体上的毒力基因,  毒力质粒上的代表基因

主要是 spvB 和 pefA , 对沙门菌的致病力也很重要[15]。沙门

氏菌质粒编码的毒力基因  (Salmonella plasmid virulence, 
Spv)主要含有 5 个相关基因 spvA, spvB, spvC, spvD, spvR, 它
们促进宿主细胞中沙门氏菌的存活和快速生长。SpvB 表达

依赖于 SpvR, 它是 LysR 转录激活因子家族的成员。 SpvA
是操纵子的负调节物。 spvB 编码 ADP-核糖基化毒素, 导致

其肌动蛋白被直接修饰, 细胞骨架被完全破坏[1619]。pefA 
与沙门氏菌的菌毛形成有关。 其可促进细菌吸附与肠上皮

细胞上。prot6E 一般位于肠炎沙门氏菌质粒中。 
本次调查中, 38 株沙门氏菌最常见的抗性基因属于青

霉素(青霉素结合蛋白 pbp 基因), 氨基糖苷类 aac(6), 氯霉

素类 Acr(A)和 Acr(B), 四环素类 tet(A)和 tet(B)抗性相关的

基因组。国外研究表明动物体分离的沙门氏菌中, 最常见

的 β-内酰胺酶基因是 BlaTEM-1 和 blaPSE-1 编码对氨苄青霉素

的抗性[20,21]。目前全球已检测到其他 β-内酰胺酶, 包括 bla 

TEM, bla CTX-M, bla IMP, bla VIM, bla KPC, bla SHV 和 bla OXA, 这
些基因的变异可编码超广谱 β-内酰胺酶(ESBL)或碳青霉

烯酶活性[22]。本研究发现 1 株胥伐成格隆沙门菌同时携带

blaCTX-M-1、blaToho-1、blaoxa-1、blaTEM, 推测其编码超广谱 β-
内酰胺酶, 从而导致多重耐药表型的产生。 

胥伐成格隆沙门氏菌在国内较少出现, 仅在台湾地区

出现为主要流行的血清型之一[23,24]。台湾有关研究显示鸡

肉、鸡内脏、零售鸡肉以及屠宰场和屠宰用具中胥伐成格隆

沙门菌的发现率越来越高。此次胥伐成格隆沙门氏菌均从鸡

大胸中分离产生, 来源物种与台湾地区保持一致。其中一株

为多重耐药株, 耐药情况十分严重。除了对青霉素类和头孢

菌素类耐药外, 对喹诺酮类药物出现严重的耐药情况。如环

丙沙星, 兽医在临床上已经大量使用该药物, 推测是导致抗

生素耐药性不断增强从而导致多重耐药菌株出现的重要因

素。抗生素滥用导致细菌选择压力增大, 进而导致超级耐药

菌的出现, 需引起相关部门高度重视, 规范抗生素的使用范
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围, 避免其多重耐药菌株的产生迫在眉睫。 
本研究分离的沙门氏菌对氨苄西林、喹诺酮表现出高

耐药率。2010 年王宇等[25]发现上海市疾控分离的汤卜逊沙

门菌对四环素、奥格西丁、氨苄西林、氯霉素、萘啶酸、

磺胺异恶唑 6 种抗生素耐药。本次调查发现 1 株汤卜逊沙

门菌对氨苄西林、舒巴坦、头孢西丁、头孢噻肟、头孢唑

林、磺胺 6 种抗生素耐药。某种程度上几乎超过了超级细

菌 DT104 鼠伤寒沙门氏菌的耐药性。分析原因可能是国内

外畜禽等养殖者对抗生素的滥用导致某些沙门氏菌型为适

应生态环境而改变, 从而获得耐药基因的改造。这种突变

的菌株是否可以形成稳定的克隆株急需网络化监控体系

China PulseNet 进行系统深入的研究。 
综上所述, 通过调查研究北京地区肉类中沙门氏菌

的污染状况, 本研究基于全基因组测序结果分析其耐药性, 
发 现 耐 药 基 因 分 析 结 果 与 耐 药 表 型 相 关 , 其 中

β-Lactamase 耐药基因与其耐药表型的相关性较高, 为监

控北京地区的沙门氏菌耐药基因的传播方式提供一定的理

论基础。 
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月 20 日前通过网站或 E-mail 投稿。我们将快速处理并经审稿合格后优先发表。 

同时烦请您帮忙在同事之间转发一下, 再次感谢您的关怀与支持！  

投稿方式(注明专题) 

网站: www.chinafoodj.com 
E-mail: jfoodsq@126.com 

《食品安全质量检测学报》编辑部 
 


