
第 11 卷 第 6 期 食 品 安 全 质 量 检 测 学 报 Vol. 11 No. 6 

2020 年 3 月 Journal of Food Safety and Quality Mar. , 2020 

 

                            

基金项目: 江苏省科技强卫重点学科项目(ZDXKA2016008) 
Fund: Supported by the Medical Key Discipline of Jiangsu Province (ZDXKA2016008) 
*通讯作者: 霍翔, 硕士, 副主任医师, 主要研究方向为流行病与卫生统计学。E-mail: 63093305@qq.com 
*Corresponding author: HUO Xiang, Master, Associate Chief Physician, Jiangsu Provincial Center for Disease Control and Prevention, Nanjing 
210009, China. E-mail: 63093305@qq.com 

 

2016年江苏省食源性疾病患儿中致泻大肠埃希氏
菌毒力基因分布与耐药性特征 

秦  思, 沈  赟, 周翌婧, 马  恺, 霍  翔* 
(江苏省疾病预防控制中心, 南京  210009) 

摘  要: 目的  了解江苏省食源性疾病患儿中致泻大肠埃希氏菌的流行状况、不同毒力基因型的分布和对抗

生素的敏感性特征。方法  从江苏省各设区市的三甲医院共收集 3566 例食源性疾病患儿的粪便或肛拭子标本

进行致泻大肠埃希氏菌检测, 用实时荧光定量 PCR 进行毒力分型, 用微量肉汤稀释法进行药敏实验。结果  

江苏省食源性疾病患儿中, 共检出致泻大肠埃希氏菌 104 株, 总检出率为 2.9%(104/3566)。在 5 种毒力基因型

致泻大肠埃希氏菌中 , 肠聚集性大肠埃希氏菌、肠致病性大肠埃希氏菌是主要的毒力基因型 , 分别占

61.5%(64/104)、26.9%(28/104)。致泻大肠埃希氏菌对氨苄西林耐药率最高, 达 71.2%, 其次为四环素和萘啶酸, 

分别为 59.6%和 54.8%。未发现亚胺培南耐药菌株。多重耐药率为 75.0%。结论  肠聚集性大肠埃希氏菌是导

致江苏省儿童食源性疾病最主要的致泻大肠埃希氏菌。约 95%以上的致泻大肠埃希氏菌对头孢他啶、头孢西

丁敏感, 100%对亚胺培南敏感。耐药率及多重耐药率高, 应加强致泻大肠埃希氏菌耐药性监测及临床抗生素

合理使用。 
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Virulence genotype distribution and drug resistance characterization of 
diarrheagenic Escherichia coli from children with foodborne diseases 

in Jiangsu province in 2016 

QIN Si, SHEN Yun, ZHOU Yi-Jing, MA Kai, HUO Xiang* 
(Jiangsu Provincial Center for Disease Control and Prevention, Nanjing 210009, China) 

ABSTRACT: Objective  To investigate the prevalence, the distribution of different virulence genotypes, and the 

antibiotic susceptibility of diarrheagenic Escherichia coli isolated from children with foodborne diseases in Jiangsu 

province. Methods  A total of 3566 fecal or anal swab samples of children with foodborne diseases were collected 

from grade a hospitals in districts and cities of Jiangsu province for the detection of diarrheal Escherichia coli, 

toxicity typing was conducted by real-time fluorescence quantitative PCR, and the antibiotic susceptibility was 

conducted by microdilution broth method. Results  Among the children with foodborne diseases in Jiangsu 

province, 104 strains of diarrheal Escherichia coli were detected, with a total detection rate of 2.9% (104/3566). 

Among five virulence genotypes of diarrheagenic Escherichia coli, enteroaggregative Escherichia coli was the 
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predominant strains, which took account for 61.5% (64/105), followed by enteropathogenic Escherichia coli, which 

reached to 26.9% (28/105). And 71.2% of diarrheagenic Escherichia coli were resistance to ampicillin, followed by 

tetracycline and nalidixic acid, which took account for 59.6% and 54.8%, respectively. No imipenem resistance 

strains were found. The multi-drug resistance rate was 75.0%. Conclusion  Intestinal aggregated Escherichia coli is 

the main diarrhea-causing Escherichia coli that causes foodborne illness in children in Jiangsu province. About 95% 

of the diarrhea-causing Escherichia coli are sensitive to ceftazidime and cefoxitin, and 100% are sensitive to 

imipenem. The drug resistance rate and multi-drug resistance rate are high. The surveillance of resistance to 

Escherichia coli and the rational use of clinical antibiotics should be strengthened. 
KEY WORDS: children; foodborne diseases; diarrhoeagenic Escherichia coli; drug-resistance; virulence genes 
 
 

1  引  言 

食品安全问题一直是全球关注的公共卫生问题。世卫

组织 2015 年发布的首个全球食源性疾病负担的估算报告

指出, 尽管 5 岁以下儿童仅占全球人口的 9%, 但却构成

40%的食源性疾病负担 , 且几乎占因食源性疾病死亡的

30%[1]。而致泻大肠埃希氏菌(diarrheagenic Escherichia coli, 
DEC)是引起食源性疾病的重要致病菌之一[2]。依其携带毒

力基因不同 , 可分为 5 类 : 肠产毒性大肠埃希氏菌

(enterotoxigenic Escherichia coli, ETEC)、肠致病性大肠埃

希氏菌(enteropathogenic Escherichia coli, EPEC)、肠侵袭性

大肠埃希氏菌(enteroinvasive Escherichia coli, EIEC)、肠出

血性大肠埃希氏菌 (enterohemorrhagic Escherichia coli, 
EHEC) 和 肠 聚 集 性 大 肠 埃 希 氏 菌 (enteroaggregative 
Escherichia coli, EAEC)[3]。由于抗生素的普遍应用, 使得

DEC 的耐药现象日益严重, 多重耐药的情况也影响了临床

治疗效果, 增加了治疗成本[4]。为了解引发我省儿童食源

性疾病的 DEC 毒力基因分布与耐药性特征, 本研究选取

了江苏省有代表性的三甲哨点医院, 采集 2016 年食源性

疾病患儿的粪便标本进行病原学检测及 14 种常用抗生素

的耐药性试验, 通过对结果进行分析, 为 DEC 引起的食源

性疾病预防控制工作及临床治疗提供相关的科学依据。 

2  材料与方法 

2.1  标本来源 

2016 年 1 月至 12 月采集江苏省各设区市三甲哨点医

院 3566 例有腹泻症状(每日排便≥3 次, 且粪便性状异常, 
包括稀便、水样便、黏液便或脓血便等)的食源性疾病患儿

(0~18 周岁)的粪便或肛拭子标本, 收集患儿人口学信息及

临床症状等流行病学资料, 同时进行病原分离培养。 

2.2  试  剂 

科玛嘉大肠埃希氏菌显色培养基(法国 CHROMagar
公司); 5 种致泻大肠埃希氏菌荧光定量试剂盒(北京卓诚惠

生生物科技股份有限公司); Sensititre 定制革兰阴性药敏

板、配套试剂及全自动药敏加样系统、Vizion 药敏试验判

读系统(美国 Thermo 公司); 标准菌株为大肠埃希氏菌

ATCC 25922(美国菌种保藏中心)。 

2.3  实验方法 

2.3.1  病原菌检测 
根据《2016 江苏省食源性疾病监测工作手册》[5]对

3566 例食源性疾病患儿粪便或肛拭子标本进行检测, 样本

直接划线科玛嘉大肠埃希氏菌显色平板, 挑取 3~5 个蓝绿

色圆形光滑半透明可疑单菌落分别穿刺三糖铁琼脂斜面, 
对可疑菌落(斜面产酸或不产酸、底层产酸、不产生 H2S)
接种营养琼脂平板, 36 ℃培养 24 h 后, 获得单菌落。 
2.3.2  荧光定量 PCR 毒力分型 

取上述单菌落, 使用 5 种致泻大肠埃希氏菌荧光定量

试剂盒配套的细菌 DNA 提取试剂进行核酸提取。 
PCR 反应体系为: 无核酸酶水 6 μL、2×核酸扩增反应

液 10 μL、10×引物探针反应液 A/B 2 μL、DNA 模板 2 μL。

PCR 反应条件为: 95 ℃预变性 5 min; 95 ℃变性 15 s, 60 ℃
复性 1 min, 共 40 个循环。判定标准: a)若样品有 S 型扩增

且 Ct值≤35, 根据检测基因所对应的荧光通道按照下表进

行判定; b)若有 S型扩增, 且 35＜Ct值＜40, 判定为不确样

品需重新提取核酸后进行检测; 若复检的样品有 S 型扩增, 
且 Ct 值＜40, 根据检测基因所对应的荧光通道按照表 1 进

行判定, 否则为阴性; c)若无明显 S 型扩增曲线, 但报告有

Ct 值, 判定为阴性。 
大于 97%的大肠埃希氏菌在 A 管中有 uidA(ROX)的

阳性信号, 致病型别阳性的判定标准见表 1[6]。 
2.3.3  药敏试验 

对检出的 DEC 依据《2016 江苏省食源性疾病监测工

作手册》[5]要求进行头孢唑啉(cefazolin, CZO)、环丙沙星

(ciprofloxacin, CIP) 、 复 方 新 诺 明 (trimethoprim/ 
sulfamethoxazole, SXT)、萘啶酸(nalidixic acid, NAL)、氨苄

西林(ampicillin, AMP)、四环素(tetracycline, TET)、头孢噻

肟(cefotaxime, CTX)、头孢他啶(cefoxitin, CAZ)、亚胺培南

(imipenem, IPM)、头孢西丁(cefoxitin, FOX)、庆大霉素

(gentamicin, GEN)、氨苄西林/舒巴坦(ampicillin/sulbactam, 
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SAM) 、 氯 霉 素 (chloramphenicol, CHL) 、 阿 奇 霉 素

(azithromycin, AZM)这 14 种抗生素的耐药性监测。方法和

结果判断参照美国临床实验室标准化协会(Clinical and 
Laboratory Standards Institute, CLSI)发布的《抗微生物药物

敏感性试验的执行标准》2016 版[7]推荐的肉汤稀释法。选

取大肠埃希氏菌 ATCC25922 为药敏试验质控菌株。 
选择上述鉴定为 DEC 的平板, 挑取 3~5 个菌落, 在配

套去离子水中乳化并调整至 0.5 麦氏浊度。将配置好的菌悬

液接种 0.5 mL至配套CAMHBT肉汤, 通过全自动药敏加样

系统接种于 Sensititre 定制革兰阴性药敏板, 封膜, 于 36 ℃
孵育 24 h 后于 Vizion 药敏试验判读系统读取药敏结果。 
2.3.4  统计学方法 

采用 SPSS 23.0 软件对数据进行统计分析, 计数资料

采用频数和率进行统计描述, 组间检出率比较采用 χ2 检验, 
P≤0.05 为差异有统计学意义。 

3  结果与分析 

3.1  流行病学特征 

我省 2016 年食源性疾病患儿粪便或肛拭子标本中分

离到 104 株 DEC, 总检出率为 2.9%(104/3566), 其中

EAEC、EPEC、EIEC、ETEC、EHEC 株数分别为 64(61.5%, 
64/104)、28(26.9%, 28/104)、6(5.77%, 6/104)、4(3.85, 4/104)、
2(1.92%, 2/104), 总检出率分别为 1.8%、0.8%、0.2%、0.1%、

0.05%。患儿中男性占 75%(78/104), 女性占 25%(26/104), 

检出率分别为 3.3%、2.3%。1~<3 岁(幼儿期)年龄段检出率

最高, 为 3.8%。四季均可分离, 以夏季的检出率最高达

4.1%, 发病高峰为 6、7月份, 检出率分别为 5.5%、4.1%, 见
图 1。不同型别、不同季节间检出率差异有统计学意义

(P<0.05), 而不同性别、不同年龄段之间差异无统计学意义

(P>0.05), 见表 2。对 104 例检出 DEC 的食源性疾病患儿

的临床表现进行观察, 可见患儿有发热(24 例, 占 23.1%)、
呕吐(10 例, 占 9.6%)、水样便(29 例, 占 27.9%)、脓血便(3
例, 占 2.9%)、米泔样便(3 例, 2.9%)、粪便伴粘液(33 例, 占
31.7%)、稀便(35 例, 占 33.7%)等表现, 其中以稀便及粪便

伴粘液最为常见。 

 

 
 

图 1  2016 年江苏省食源性疾病患儿 DEC 检出率季节分布 
Fig.1  Prevalence and seasonal distribution of DEC in children with 

foodborne diseases in Jiangsu Province, 2016 

 
表 1  DEC 毒力基因型别判定表 

Table 1  Virulence genotype classification of DEC 

荧光通道 
A 管 B 管 

FAM VIC ROX CY5 FAM VIC ROX CY5 

基因 eae stx1+stx2 uidA ipaH estIa+estIb aggR elt astA+pic 

EPEC FAM+ - ROX+ - - - - - 

EHEC/STEC 
①  - VIC+ ROX+ - - - - - 

②  FAM+ VIC+ ROX+ - - - - - 

EIEC - - ROX+ CY5+ - - - - 

ETEC 

①  - - ROX+ - FAM+ - ROX+ - 

②  - - ROX+ - FAM+ - - - 

③  - - ROX+ - - - ROX+ - 

EAEC 

①  - - ROX+ - - VIC+ - CY5+ 

②  - - ROX+ - - VIC+ - - 

③  - - ROX+ - - - - CY5+ 

非致泻大肠埃希氏菌 - - ROX+ - - - - - 

注: * astA、pic 基因可在细菌间转移, 当与其他毒力基因同时阳性时, astA、pic 基因不作为型别判定依据。如检测 uidA、elt、astA/pic
同时阳性, 则判定该菌株为 ETEC; 检测 uidA、ipaH、astA/pic 同时阳性, 则判定该菌株为 EIEC。 
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表 2  2016 年江苏省食源性疾病患儿 DEC 流行病学特征 
Table 2  Epidemiological characteristics of DEC cases in children with foodborne diseases in Jiangsuin 2016 

特征 检出数 人数 检出率/% х2 P 值 

型别  

EAEC 64 3566 1.8 

134.090 <0.001 

EPEC 28 3566 0.8 

EIEC 6 3566 0.2 

ETEC 4 3566 0.1 

EHEC 2 3566 0.05 

性别  

男 79 2371 3.3 
3.169 0.075 

女 27 1195 2.3 

年龄(岁)  

<1(婴儿期) 47 1595 2.9 

5.034 0.284 

1~<3(幼儿期) 34 897 3.8 

3~<6(学龄前期) 11 441 2.5 

6~<13(学龄期) 7 364 1.9 

13~18(青春期) 5 269 1.9 

季节  

春(3~5 月) 22 866 2.5 

14.131 0.003 
夏(6~8 月) 61 1488 4.1 

秋(9~11 月) 18 958 1.9 

冬(12~2 月) 3 254 1.2 

 
表 3  104 株 DEC 对 14 种抗生素的敏感性分布 

Table 3  Antibiotic susceptibility distribution of 104 DEC strains to 14 antibacterial drugs 

抗生素 

耐药率/% 

DEC 
(n=104) 

EAEC 
(n=64) 

EPEC 
(n=28) 

EIEC 
(n=6) 

ETEC 
(n=4) 

EHEC/STEC
(n=2) 

氨苄西林(ampicillin, AMP) 71.2 76.6 67.9 66.7 25.0 50.0 

四环素(tetracycline, TET) 59.6 59.4 67.9 50.0 25.0 50.0 

萘啶酸(nalidixic acid, NAL) 54.8 57.8 50.0 50.0 75.0 0 

复方新诺明 
(trimethoprim/sulfamethoxazole, SXT) 

49.0 50.0 50.0 50.0 25.0 50.0 

阿奇霉素(azithromycin, AZM) 40.4 42.2 42.9 33.3 25.0 0 

头孢唑啉(cefazolin, CZO) 39.4 46.9 25.0 66.7 0 0 

头孢噻肟(cefotaxime, CTX) 36.5 45.3 25.0 33.3 0 0 

庆大霉素(gentamicin, GEN) 35.6 34.4 39.3 50.0 25.0 0 

氨苄西林/舒巴坦 
(ampicillin/sulbactam, SAM) 

18.3 17.2 17.9 33.3 25.0 0 

环丙沙星(ciprofloxacin, CIP) 16.3 21.9 10.7 0 0 0 

氯霉素(chloramphenicol, CHL) 15.4 15.6 17.9 16.7 0 0 

头孢他啶(cefoxitin, CAZ) 5.8 9.4 0 0 0 0 

头孢西丁(cefoxitin, FOX) 2.9 3.1 3.6 0 0 0 

亚胺培南(imipenem, IPM) 0 0 0 0 0 0 
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表 4  2016 年江苏省食源性疾病患儿 5 种 DEC 多重耐药率比较 
Table 4  Comparison of multi-drug resistance rate of 5 virulent genotype DEC in children with foodborne diseases in Jiangsu in 2016 

 DEC(n=104) EAEC(n=64) EPEC(n=28) EIEC(n=6) ETEC(n=4) EHEC/STEC(n=2)

多重耐药率/% 65.4 67.2 67.9 66.7 25.0 50.0 

 
3.2  药敏试验 

药敏试验结果显示, 在 14 种抗生素中耐药率最高为

氨苄西林(71.2%)、四环素(59.6%)和萘啶酸(54.8%), 无亚

胺培南耐药菌株, 见表 3。多重耐药率为 75.0%, 5 种 DEC
多重耐药率比较见表 4。 

4  讨论与结论 

DEC 是一类常见的以引起人体腹泻症状为主的大肠

埃希氏菌, 可通过污染食物引起人类发病[8], 严重时可引

起致死性并发症[9,10]。特别是在发展中国家, 致泻大肠埃希

氏菌是引起婴幼儿食源性疾病的重要病原菌。由于儿童免

疫系统发育尚未完善, 有相当比例患儿会产生严重的继发

休克、失水、菌血症或尿毒症[10,11]。由于早年临床上抗生

素的使用缺乏规范, 甚至抗生素滥用现象也比较普遍, 有
些基层医疗机构以及患儿家庭自行用药现象严重, 出现症

状后不经过诊断就直接服用抗生素。因此, 深入了解本地

区食源性疾病患儿中 DEC 的感染分布特点及耐药特征, 
对预防疾病和临床治疗有着重要的意义。本研究虽然是

2016 年数据, 但致病菌通过变异适应环境, 耐药性逐年增

加, 因此对目前的研究仍然有一定的参考价值。 
本研究显示江苏省 2016 年食源性疾病患儿检出的

DEC 型别以 EAEC 为主, 构成比高达 61.5%(64/104), 这与

胡雪等[12]在 2017 年报道的杭州市患儿检出 EAEC 构成比

为 63.0%接近, 其余型别比例也较为一致。2016 年江苏省

食源性疾病监测数据表明, 全年全省 11178 份食源性疾病

患者(包括成人和儿童)的粪便或肛拭子标本中 , 共检出

165 株 DEC, 检出率为 1.5%(165/11178)。而 3566 份食源性

疾病 18 岁以下患儿样本中检出 104 株 DEC, 检出率为

2.9%(104/3566)。在 18 岁以下患儿中, 1~<3 岁年龄段 DEC
检出率则高达 3.8%(34/897)。可能因为此年龄段幼儿活动

范围及活动频率相较于婴儿期大幅增加, 接触被细菌污染

的食物及其他传染源的机会较多, 同时卫生意识尚未系统

形成, 导致食源性疾病感染几率增加[13-16]。同时, >3 岁至

18 岁之间随着年龄的增长, 患儿人数呈下降趋势, 与既往

报道相符[17,18]。本研究显示男性患儿数量远多于女性, 提
示可能与男性患儿日常行为更加活跃且活动范围大、卫

生意识不强有关。从季节分布提示致泻大肠埃希氏菌夏

秋季检出率较高 , 冬春季较低 , 这与食源性疾病多发于

夏秋季的特点一致 , 且与江苏省夏秋气候湿润 , 尤其夏

季梅雨季节雨水丰沛、容易滋生细菌的季节特点相符。

今后仍须进一步加强对低年龄段婴幼儿及夏季食源性疾

病患者的监测。 
本次研究中, 对我省食源性疾病患儿标本中检出的

104 株 DEC 开展药敏试验的结果显示其对氨苄西林、四环

素耐药率均较高, 分别为 71.2%及 59.6%, 这与石挺丽等在

2016 年报道的广州市此 2 种抗生素 63.2%的耐药率相近。

本研究显示检出菌株对头孢噻肟 36.5%、头孢他啶 5.8%的

耐药率远低于 2016 年全国细菌耐药监测报告[19]中江苏省

大肠埃希氏菌对第三代头孢菌素 63.1%的耐药率。说明使

用三代头孢可有效治疗 DEC 引起的儿童食源性疾病。检出

菌株对萘啶酸 54.8%、环丙沙星 16.3%的耐药率亦要低于

上述报告中大肠埃希氏菌对喹诺酮类 57.9%的耐药率。这

可能与喹诺酮类在儿童中应用受限有关[20,21]。但此两项数

据高于桑灏等[22]在 2019 年报道的上海市 37.5%及 5.15%的

耐药率, 故喹诺酮类在我省临床上的合理应用仍有待加

强。食源性疾病患儿检出的 DEC 均对碳氢酶稀类抗生素敏

感, 但在 2016 年全国细菌耐药监测报告提示大肠埃希氏

菌中仍有对碳氢酶稀类抗生素耐药的情况存在[19], 提示对

碳青霉烯类抗生素耐药状况需持续进行监测。 
多重耐药菌(multiple resistant bacteria)是指有多重耐

药性的病原菌。其定义为一种微生物对 3 类(如氨基糖苷

类、碳青霉烯类、β－内酰胺类等)或 3 类以上抗生素同时

耐药, 本次研究中 DEC 总体多重耐药率为 65.4%, 远超石

挺丽等[23]在 2016 年报道的广州市 43.8%的多重耐药率, 
提示多重耐药率现象较为严重。已有研究显示, 大肠埃希

氏菌能以多种方式与沙门氏菌、志贺氏菌等其他食源性

致病菌交换耐药基因以增强耐药性[24]。应进一步结合耐

药基因的研究, 分析耐药传播的机制, 延缓或阻止耐药能

力的传播。 
综上所述, 通过对 DEC 在江苏省食源性疾病患儿中

的分布状况及耐药性分析进行研究, 可以根据其对不同种

类抗生素的耐药和多重耐药情况对患儿进行合理的用药指

导, 不仅对缩短治疗周期, 加快患儿恢复健康具有积极的

临床意义, 同时也为儿童群体制定疾病长期监测和防治策

略提供了科学依据。 
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