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摘  要: 目的  研究新疆食源性单增李斯特菌分型和耐药情况。方法  将 62 株食源性和 1 株羔羊脑炎分离株

进行多位点序列分型(multilocus sequence typing, MLST)及耐药性实验。结果  63 株单增李斯特菌分为 20 个

ST 型, 16 个克隆群(clonal complex groups, CC), 其中 68.25% (43/63)属于谱系 II, 其余属于谱系 I。优势 ST 型

是 ST8、ST9、ST121、ST87 和 ST378, 优势 CC 群是 CC8、CC9、CC1 和 CC121。对苄青霉素(penicillin, P)、

氨苄西林(ampicillin, AM)、苯唑西林(oxacillin, OX1) 3 种抗生素耐药率达 100%; 对庆大霉素(gentamicin, GM)、

莫西沙星(moxifloxacin, MXF)、红霉素(erythromycin, E)、奎奴普丁/达福普丁(quinupristin, QDA)、利奈唑胺

(linezolid, LNZ)、万古霉素(vancomycin, VA)、替加环素(tigecycline, TGC)、利福平(rifampin, RA)和诱导性克

林霉素耐性(induced clindamycin resistance, ICR) 9种抗生素敏感率达 100%; 对呋喃妥因(furadantin, FT)耐药率

61.90% (39/63), 其中 ST7、ST8、ST101、ST155 和 ST515 对此次的 3~4 类药物表现出多重耐药性。结论  新

疆单增李斯特菌分子型别呈多样性, 耐药谱变宽, 存在较大的食品安全风险。 
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ABSTRACT: Objective  To study the typing and antibiotic resistance of food-borne monotonic Listeria 
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monocytogenes in Xinjiang. Methods  A total of 63 Listeria monocytogenes strain were tested for multilocus 

sequence typing (MLST) and antibiotic resistance. Results  Sixty-three strains were divided into 20 ST types, ST8, 

ST9, ST121, ST87 and ST378 were being the dominant types. And 16 clonal complex groups (CC), the dominant CC 

groups were CC8, CC9, CC1 and CC121. The 68.25% (43/63) belonged to lineages II, and the rest belonged to 

lineages I. The antibiotic resistance rate of Listeria monocytogenes to penicillin, ampicillin and oxacillin was 100%, 

to gentamicin, moxifloxacin, erythromycin, quinupristin, linezolid, vancomycin, tigecycline, rifampin and induced 

clindamycin resistance was 100%, to furadantin was 61.90% (39/63). ST7, ST8, ST101, ST155 and ST515 showed 

multiple resistance to the 3-4 drugs. Conclusion  The molecular type of Listeria monocytogenes is polymorphicin 

Xinjiang, the antibiotic resistance spectrum is widening, and there is a big food safety risk. 

KEY WORDS: Xinjiang; Listeria monocytogenes; multilocus sequence typing; antibiotic resistance 
 
 

0  引  言 

单增李斯特菌(Listeria monocytogenes, Lm)是一种广

泛分布在自然界中的人畜共患的食源性病原菌, 易通过污

染的食品感染新生儿、老人、孕妇和免疫力低下的人群, 致

死率可达 20%~30%[1]。Lm 可分为 4 个谱系(LineageⅠ、Ⅱ、

Ⅲ和Ⅳ)。根据菌体(O)抗原和鞭毛(H)抗原的血清学反应, 

Lm 被分为 13 种血清型: 1/2a、1/2b、1/2c、3a、3b、3c、

4a、4ab、4b、4c、4d、4e 和 7 型。谱系Ⅰ包括血清型 1/2b、

3b、4b、4d、4e, 主要由污染食品和患病人畜中分离; 谱

系Ⅱ包括血清型 1/2a、3a、1/2c、3c, 主要由污染食品和环

境中分离得到; 谱系Ⅲ主要从动物中分离; 谱系Ⅳ是近年

来新报道谱系, 谱系Ⅲ和Ⅳ很少引起人和动物的发病[2‒3]。 

为了解新疆食源性 Lm 分子特征和药物敏感性, 本研

究对 2013—2019 年在新疆的 62 株食品样品分离株和 1 株

羔羊脑炎分离株 Lm 进行了多位点序列分型(multilocus 

sequence typing, MLST)和耐药性实验 , 探讨新疆 Lm 

MLST 型别分布和药物敏感性, 以期为预防和控制李斯特

菌病的爆发提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材  料 

1.1.1  菌  株 

从 2013—2019 年新疆的 9 个师(第 5 师至第 13 师)的

生禽肉(SQ)、生畜肉(SX)、调理肉制品(TL)、熟肉制品(SR)、

动物性水产品(DS)、冷冻鱼糜制品(YM)、速冻面米制品

(MM)、寿司(SS)、外卖配送(WM)等食品样品中, 检出 59

份阳性样品, 分离到 63 株单增李斯特菌[4], 其中 2015 年的

1 株 1/2a 型菌株失活。1 株羔羊脑炎(NY)分离株由石河子

大学动物科技学院马勋教授馈赠, 共 63 株 Lm。 

1.1.2  仪器与试剂 

HPX-25085H-Ⅲ精密恒温恒湿培养箱(上海新苗公司); 

VITEK-2 Compact System全自动微生物鉴定及药敏分析系

统、AST-GP67 药敏卡(美国 bioMerieux 公司)。 

脑心浸液(brain heart infusion, BHI)培养基(北京陆桥

技 术 有 限 责 任 公 司 ); 细 菌 DNA 提 取 试 剂 盒

(MagPureBacterialDNAKF Kit, 美国 Magen 公司)。 

1.2  实验方法 

1.2.1  MLST 分型 

挑取单菌落接种于 BHI 培养基中, 36 ℃过夜培养。取

10 mL 菌液, 离心弃上清液, 沉淀用生理盐水洗涤, 再用

MagPure Bacterial DNA KF kit提取其基因组 DNA, 干冰保

存送生工 (上海 )有限公司测序 , 用 Qubit™ dsDNA HS 

Assay Kit 定量基因组浓度, 用 NEB Next® Ultra™ DNA 

Library Prep Kit for Illumina® (NEB E7370)构建文库

Illumina NovaSeq 测序。将测序的全基因组序列加载到基

因组流行病学中心(Center for Genomic Epidemiology)多位

点序列分型网站(https://cge.cbs.dtu.dk/services/MLST/)得到

ST 型。同时保存 7 个管家基因的等位基因序列。按照

abcZ-bglA-cat-dapE-dat-ldh-lhkA 顺序拼接序列后 , 利用

MEGA6 软件, 按非加权组平均法(unweighted pair-group 

method with arithmetic mean, UPGMA)法进行聚类, 构建进

化树。 

1.2.2  药敏实验 

用 VITEK-2 Compact 和 AST-GP67药敏卡进行测试, 

观察对 β-内酰胺类 : 苄青霉素(penicillin, P)、氨苄西林

(ampicillin, AM)、苯唑西林(oxacillin, OX1); 呋喃类: 呋喃

妥因 (furadantin, FT); 四环素类 : 四环素 (tetracyclines, 

TE)、替加环素(tigecycline, TGC); 甲氧苄二氨磺胺类: 复

方新诺明 (paediatric compound sulfamethoxazole tablets, 

SXT); 大环内酯类: 氯林霉素(clindamycin hydrochloride, 

CM)、红霉素 (erythromycin, E)、奎奴普丁 /达福普丁

(quinupristin, QDA) 、 诱 导 性 克 林 霉 素 耐 性 (induced 

clindamycin resistance, ICR); 喹诺酮类 : 左氧氟沙星

(levofloxaxin, LEV)、环丙沙星(ciprofloxacin, CIP)、莫西沙

星(moxifloxacin, MXF); 恶唑烷酮类: 利奈唑胺(linezolid, 

LNZ); 糖肽类: 万古霉素(vancomycin, VA); 利福霉素类: 

利福平(rifampin, RA); 氨基糖苷类: 庆大霉素(gentamicin, 
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GM) 18 种药物的耐药性, 在系统中选择金黄色葡萄球菌

为参考菌, 配套软件判读结果。 

2  结果与分析 

2.1  ST 型分布情况 

根据 MLST 分型结果, 63 株 Lm 得到 20 个 ST 型[其

中一株(Lm49) dat 基因一个碱基由 A 突变为 T, 但仍然判

定为 ST7 型], ST 型分布较分散。ST8 型的菌占 15.87% 

(10/63), 血清型均为 1/2a。其余依次为 ST9 (8/63, 12.70%), 

血清型均为 1/2c; ST121 (6/63, 15.1%), 血清型均为 1/2a; 

ST87 和 ST378 各 5 株(5/63, 15.1%), ST5、ST155 和 ST515

各 4 株, ST101 有 3 株、ST3、ST7 和 ST308 各 2 株, 其余

ST1、ST91、ST120、ST196、ST199、ST204、ST346 和

ST386 各 1 株(表 1)。其中 ST120、ST196、ST346 和 ST386

在研究期间未搜索到国内外相关 ST 型的文献报道。除

ST87 对应的血清型有 1/2b 和 4b 外, 其他每 1 个 ST 型对

应 1 个血清型。 

ST8 和 ST121 分布较广, 在 4 类食品类别中都有分离

到, 其次 ST9 和 ST87 在 3 种食品类别中分离到(表 1)。从

生禽肉中分离到的 Lm 最多, ST 型也最多, 包括 ST8、ST9、

ST87、ST101 等 11 种 ST 型, 其中 ST91、ST120、ST196

和 ST386 只在生禽肉制品中分离得到, 其次是调理肉制品

中分离到 ST515、ST8、ST9 等 6 种 ST 型, 熟肉制品和地

方食品各分离到 5 种 ST 型(图 1)。不同年代和不同地点, 分

离菌株数量越多 ST 型和血清型种类越多, 说明新疆食源

性 Lm 亚型分布较散。 

 
 

表 1  63 株单增李斯特菌的 ST 型和 CC 群分布 
Table 1  STs and CCs of 63 Listeria monocytogenes isolates 

ST 型 菌株数 克隆系 谱系 血清型 来源 耐药性 a 

1 1 1 Ⅰ 4b WM FT(1) 

3 2 3 Ⅰ 1/2b SR、WM FT(2) 

5 4 5 Ⅰ 1/2b YM、SX FT(4) 

7 2 7 Ⅱ 1/2a SR、DS FT(1)、CM(1)、LEV(1) 

8 10 8 Ⅱ 1/2a TL、SQ、SS、SR FT(5)(5)、CM(2) 

9 8 9 Ⅱ 1/2c TL、WM、SQ、 FT(5)(3)、CM(1) 

87 5 87 Ⅰ 1/2b(4)、4b(1) WM、TL、SQ FT(4)(1) 

91 1 14 Ⅱ 1/2a SQ FT(1) 

101 3 101 Ⅱ 1/2a YM、SQ FT(2)(1)、CM(1) 

120 1 8 Ⅱ 1/2a SQ FT(1) 

121 6 121 Ⅱ 1/2a YM、DS、MM、SQ FT(3)(2) 

155 4 155 Ⅱ 1/2a WM、SQ FT(3)(1)、TE(2)、LEV(2)、CIP(2) 

196 1 193 Ⅱ 1/2a SQ  

199 1 199 Ⅱ 1/2a SX TE(1) 

204 1 204 Ⅱ 1/2a TL FT(1) 

308 2 1 Ⅰ 4b NY、SS FT(2) 

346 1 3 Ⅰ 1/2b SR FT(1) 

378 5 19 Ⅱ 1/2a SQ、DS FT(2) 

386 1 224 Ⅰ 1/2b SQ  

515 4 1 Ⅰ 4b TL、SR FT(4)、TE(4)、SXT(3)、CIP(1) 

注: (1)SQ: 生禽肉; SX: 生畜肉; TL: 调理肉制品; SR: 熟肉制品; DS: 动物性水产品; YM: 冷冻鱼糜制品; MM: 速冻面米制品; SS: 寿

司; WM: 外卖配送; NY: 羔羊脑炎, 下同; (2)FT: 呋喃妥因; TE: 四环素; SXT: 复方新诺明; CM: 氯林霉素; LEV: 左氧氟沙星; CIP: 环

丙沙星; (3)a: 括号中数字为菌株数量。加下划线为对该种抗生素耐药; 不加下划线为对该种抗生素中介。所有菌株对苄青霉素(P)、氨

苄西林(AM)、苯唑西林(OX1) 3 种抗生素 100%耐药; 对庆大霉素(GM)、莫西沙星(MXF)、红霉素(E)、奎奴普丁/达福普丁(QDA)、利奈

唑胺(LNZ)、万古霉素(VA)、替加环素(TGC)、利福平(RA)和诱导性克林霉素(ICR) 9 种抗生素 100%敏感, 并未在表中列出。 
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注: (1)来源: 5~13 个师。(2)P: 苄青霉素; AM: 氨苄西林; OX1: 苯唑西林; FT: 呋喃妥因; TE: 四环素; SXT: 复方新诺明; CM: 氯林霉素;  

LEV: 左氧氟沙星; CIP: 环丙沙星。(3)R: 耐药; S: 敏感; I: 中介。 

图 1  63 株单增李斯特菌 MLST 聚类分析 

Fig.1  MLST cluster analysis of 63 strains of Listeria monocytogenes 
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7 个管家基因中, 有不超过 1 个等位基因编号不同的

两株 Lm 被认为属于同一个克隆系 (clonal complexes, 

CC)[2]。根据 MLST 分型结果, 63 株单增李特菌分属 16 个

CC 群, 其中 CC8 (n=11)分布最为广泛, 其次 CC9 (n=8)、

CC1 (n=7)和 CC121 (n=6)等。有 3 个 CC 群包含两种以上

ST 型, 其中 CC8 包括 10 株 ST8 型和 1 株 ST120 型菌株; 

CC1 (n=7)包括 1 株 ST1 型、2 株 ST308 型和 4 株 ST515

型菌株; CC3 (n=4)包括 2 株 ST3 型和 1 株 ST346 型菌株(表

1)。63 株单增李特菌中属于谱系Ⅰ占 31.75% (n=20)和谱系Ⅱ

占 68.25% (n=43), 未发现谱系 III 和 IV 菌株(图 1)。 

2.2  药敏实验结果 

63 株 Lm 对 β-内酰胺类(P、AM 和 OX1) 3 种抗生素

耐药率达 100%; 对 GM、MXF、E、QDA、LNZ、VA、TGC、

RA 和 ICR 9 种抗生素敏感率达 100%; 对 FT 耐药率

61.90% (39/63), 中介率 17.20% (16/63); TE 耐药率 11.11% 

(7/63); CM 耐药率 6.35% (4/63), 中介率 1.59% (1/63); LEV

和 CIP 中介率 4.76% (3/63) (详见表 1 和图 1)。 

除各只有 1 株的 ST386、ST196 和 ST199 型对 FT 敏

感外, 其余 ST 型均对 FT 表现出不同程度的耐药和中介。

ST7、ST8、ST9、ST101、ST199、ST155 和 ST515 还对

TE、SXT 和 CIP 表现出耐药和中介, 其中 ST7、ST8 和

ST101 对 β-内酰胺类、呋喃类和大环内酯类表现三重耐药, 

ST155 对 β-内酰胺类、四环素和大环内酯类表现三重耐药, 

ST515 对 β-内酰胺类、四环素、大环内酯类和甲氧苄二氨

磺胺类表现出四重耐药(表 1)。 

3  结论与讨论 

3.1  讨  论 

Lm 被世界卫生组织列为四大食源性病源菌之一[5]。

本研究的 63 株单增李斯特菌通过多重 PCR 血清分型和免

疫血清分型, 其中 35 株 1/2a 型(55.56%)、12 株 1/2b 型

(19.05%); 8 株 1/2c 型(12.70)、8 株 4b 型(12.70%)(表 1)。

此次分析新疆食源性单核细胞增生李斯特菌优势血清型为

1/2a 型[4]。 

本研究通过细菌全基因组测序, 分析了 2013—2019

年在新疆地区分离的 63 株 Lm 的 MLST 分型, 得到 20 个

ST 型(属于 16 个 CC 群)。CHENAL-FRANCISQUE 等[6]分

析了全球范围内 5 个洲共 42 个国家的 300 株 Lm, 结果显

示分布最多的为 CC2、CC1、CC3、CC9 和 CC121, 其中

东亚地区优势株为 CC2、CC1、CC121 和 CC155。成梦雅

等[2]分析了上海食源性 86 株 Lm, 结果 CC8、CC87、CC121

和 CC155 分布最广泛, 对应的是 ST8、ST87、ST121 和

ST155 为主。李薇薇等[7]分析了全国 27 个省的即食食品中

239 株 Lm, CC8、CC101 和 CC87 为优势型。WANG 等[8]

分析了中国 12 个省市共 212 株食源性 Lm, 其中最多的为

ST9、ST8 和 ST87。刘萍萍等[9]分析了上海市动物源性 33

株食品中 Lm, 优势型是 ST121、ST155 和 ST11; 霍哲等[10]

分析北京 50 株食源性 Lm 以 ST9 和 ST121 为主。章乐怡

等[11]分析温州市 97 株 Lm, 其中 ST87 型是优势型别, 其次

为 ST121 和 ST9, ST1 和 ST779。李华等[12]调查了农贸市

场中蜚蠊携 Lm 优势的序列型为 ST87, 其他还有 ST9、

ST121、ST155 和 ST35。孙晓文等[13]在生鸡屠宰场屠宰环

节分离到 40 株 Lm, 优势 ST 型为 ST9、ST87 和 ST8。此

次新疆的 63 株 Lm 分型结果 ST8、ST9、ST121、ST87 和

ST378 为主, 优势群为 CC8、CC9、CC1 和 CC121。这和

全国范围及东亚地区的流行情况基本相符, 但也有特有型

别的差异, 不同地点有其特异性群分布。主要还是以 CC8、

CC87 和 CC121 占优势, 未发现 CC2 菌株。 

值得警惕的是, ST8 型 Lm 属于 CC8, 是加拿大[14]和

瑞士[15]感染人群分离株的主要克隆群。王红等[16]也从临床

病例中分离到 ST8 型。另外, 在西班牙人类病例中也分离

到 ST87 型菌株[17], 李东迅等[18]、WANG 等[19]和 ZHANG

等[20]也在临床中分离到 ST87 型菌株。本研究也分离到 5

株 ST87 型菌株, 其中还有 1 株血清型为 4b 型, 还从临床

发病羔羊脑炎病料和即食食品寿司中均分离 ST308 且 4b

型菌株, 因此我国 Lm 有潜在的暴发流行性风险, 要加强

监管和防控。 

Lm 食品和临床分离株的耐药率和耐药种类在地区

上存在差异[21‒23]。李庆辉等[24]分别用 K-B 法和肉汤稀释

法检测了 56 株 Lm 的药物敏感性, 结果存在差异。而此

次实验用 VITEK-2 分析了 63 株 Lm 对 18 种药物的耐药

性, 结果对 50%药物表现耐药或中介, 其中对苄青霉素, 

氨苄西林和苯唑西林 100%耐药。然而本次药敏实验与李

红欢等[25]、李庆辉等[24]的菌株有重复, 结果却在部分药

物上差异显著 , 具体原因有待进一步分析 , 但也说明不

同实验方法对耐药性判定有差异。李东迅等[18]也分离到

对青霉素 G、苯唑西林、氨苄西林、头孢克洛、头孢噻肟

和克拉霉素 6 种抗生素耐药的菌株。此次 63 株 Lm 还对

呋喃妥因 61.90%耐药和 17.20%中介, 3~7 株菌对四环素、

复方新诺明和氯林霉素表现出耐药; 各有 3 株菌对左氧

氟沙星和环丙沙星表现中介。这也印证了近年来国内外

食品及临床分离的 Lm 耐药谱逐渐变宽, 中国、丹麦、巴

西、罗马尼亚等国均出现对氨苄西林、青霉素等临床一

线药物耐受甚至多重耐药菌株的报道[21]。此次 ST155 出

现多重耐药与霍哲等[10]报道的 ST155 型多重耐药相符。

而 ST515 不仅出现多重耐药, 且血清型均为 4b 型。1/2a

和 1/2b 型常引起散发, 4b 型常引起暴发[26]。因此这要引

起我们的高度重视, 多重耐药株和新耐药菌株的出现无

疑会导致临床经验性治疗难以奏效, 给重症感染患者的
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治疗带来巨大困难。 

3.2  结  论 

本研究分析了新疆 63 株单增李斯特菌的 MLST 和

药敏情况, 分为 20 个 ST 型, 16 个克隆群(CC)呈多样性, 

并且耐药谱变广, 尤其 ST515 型血清型为 4b 型, 加大了李

斯特菌病的爆发风险, 因此卫生监督部门尤其要加强新疆

肉制品和即食食品的卫生监管力度。 
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