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mini-MPN-STE-qPCR法快速定量检测食品中 

沙门氏菌 
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摘  要: 目的  建立一种快速、简易、可定量检测食源性沙门氏菌定量 PCR (quantitative PCR, qPCR)方法。   

方法  依据沙门菌属 invA 基因序列设计染料法 qPCR 引物, 建立沙门氏菌 qPCR 检测方法, 并通过短时间增

菌(short time enrichment, STE)的 5 管微型多管发酵计数法(mini-most probable number, mini-MPN)进行定量检

测, 构建 mini-MPN-STE-qPCR 法。使用人工污染的鸡肉混合液进行定量检测, 检测结果与传统 MPN 计数法

和平板计数法进行比较分析。结果  建立的 qPCR 法特异性良好, 方法灵敏度为 50 CFU/mL, 结合 48 孔板

min-MPN 和 4 h 短时间增菌, 建立的 mini-MPN-STE-qPCR 法可将整个检测流程缩短至 7 h。人工添加沙门氏

菌的鸡肉混合液检测结果表明方法检出限为-0.347 log MPN/mL, Bland-Altman 分析结果显示, 此法与传统

MPN 计数法相关系数 r2=0.994, 与平板计数法相关系数 r2=0.992。结论  该方法准确、简单易行、成本低、

灵敏度高, 可用于食品中沙门菌的快速定量检测。 
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Quantitative detection of Salmonella in food by mini-MPN-STE-qPCR 
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ABSTRACT: Objective  To establish a fast, easy and quantitative detection method of Salmonella in food. 

Methods  Primers based on the invA gene sequence of Salmonella published on Genbank were designed to establish 

a quantitative PCR (qPCR) method for the detection of Salmonella, 5 tubes mini-MPN method with short time 

enrichment (STE) was joined to establish a mini-MPN-STE-qPCR method. The artificially contaminated chicken 

breast mixture was used for quantitative detection, and the detection results were compared with the traditional MPN 

method and plate counting method. Results  The qPCR method established had good specificity with the sensitivity 

of 50 CFU/mL. With min-MPN in 48-well plate and 4 h short time enrichment in buffered peptone water, the entire 

experiment process of mini-MPN-STE-qPCR was shortened to 7 h. The quantitive detection limit was ‒0.347 log 

MPN/mL in the artificial contaminated chicken breast mixture. The Bland-Altman analysis showed that the 
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correlation coefficient r2 between this method and the traditional MPN counting method was 0.994, and the 

correlation coefficient r2 with the plate counting method was 0.992. Conclusion  This method is accurate, reliable 

and low-cost, and can be used for rapid quantitative detection of Salmonella in food. 

KEY WORDS: Salmonella; invA gene; fluorescence quantitative PCR; mini-most probable number; short time 

enrichment; quantitative detection 
 

0  引  言 

沙门氏菌是一种常见的食源性致病菌, 对人畜都有

致病作用, 是诱发食物中毒的主因之一[1], 70%~80%食源

性致病菌感染事件都是由沙门氏菌引起的[2], 因此食品中

沙门氏菌的检测尤为重要。沙门氏菌在肉与肉制品、蛋与

蛋制品、乳与乳制品等动物源性食品中检出率较高[3‒4], 其

中饲养禽肉中污染尤为严重, 而且大部分分离的菌株都有

多种抗生素抗性[5‒6]。随着现代抗生素的过度使用, 家禽肠

道中的微生物菌群(包括沙门氏菌)[7]对抗生素逐渐产生抗

性, 这无疑会威胁人类健康, 因此禽肉中沙门氏菌的检测

一直是国内外研究的主要方向[2‒3,6]。 

在食品微生物的检测中, 平板计数法和多管发酵法

(most probable number, MPN)是通用的定量方法。MPN 法

是一种基于概率计算的计数方法, 比平板计数法更灵活, 

对培养基的选择性要求低, 检出限可根据加样量进行调

整。因此 MPN 计数法广泛用于食品中大肠菌群、金黄色

葡萄球菌和单增李斯特菌等微生物的定量检验。虽然 GB 

4789.4—2016《食品安全国家标准 食品微生物学检验 沙

门氏菌检验》中未制定沙门氏菌的定量检测方法, 但美国

分 析 化 学 家 协 会 (Association of Official Analytical 

Chemists, AOAC)、美国环保局(Environmental Protection 

Agency, EPA)等机构制定的国际标准中均有沙门氏菌

MPN计数法的使用, 可见 MPN计数法在定量检测沙门氏

菌中具有重要地位。 

常规的MPN计数法需要进行定性检验, 操作烦琐复杂, 

检测时间需要 4~6 d, 严重限制了 MPN 法的使用, 因此, 探

求快速、简单、易行的定量方法越来越受到国内外研究者的

关注[8]。近年来, 沙门氏菌的分子生物学检测技术发展迅速, 

定量聚合酶链反应(quantitative polymerase chain reaction, 

qPCR)[9]、多重 PCR (multiplex PCR, mPCR)[10]、环介导等温

扩增(loop-mediated isothermal amplification, LAMP)[11]、重组

聚合酶反应(recombinase polymerase amplification, RPA)[12]

等技术都是对普通 PCR 法的改进和补充, 可以将沙门氏菌

的后续鉴定工作从数天缩短至数小时。本研究采用基于 48

孔板的 mini-MPN 计数法 , 通过短时间增菌 (short time 

enrichment, STE)[13]的形式 , 结合 qPCR 法 , 建立 mini- 

MPN-STE-qPCR 法快速定量检测食品中沙门氏菌, 以期实

现沙门氏菌的快速定量检测。 

1  材料和方法 

1.1  仪器与试剂 

1.1.1  仪器和设备 

QuantStudio5 荧光定量 PCR 仪、LEGEND MICRO21

高速离心机(美国赛默飞世尔科技公司); QIAXPERT 核酸

含量分析仪(德国凯杰生物技术有限公司); IN260 生化培养

箱(德国美墨尔特公司); HF-Safe-1200JE 生物安全柜(力康

生物医疗科技控股有限公司)。 

1.1.2  材料与试剂 

胰酪胨大豆肉汤培养基(trypticase soy broth, TSB)、缓

冲蛋白胨水(buffered peptone water, BPW)、血平板、木糖

赖氨酸脱氧胆盐琼脂(xylose lysine deoxycholate, XLD)(广

东环凯微生物试剂有限公司); 乙型副伤寒沙门氏菌定量

质控菌株 CMCC(B)50094(广东环凯微生物科技有限公司); 

TBGreen Premix ex taq 预混液、参比荧光 ROX(宝日医生物

技术有限公司) 

1.1.3  菌种和引物 

菌种使用情况见表 1。依据沙门氏菌属稳定表达的

invA 基因 mRNA 序列, 使用 Beacon Designer 软件设计特

异性引物, 经 BLAST 确认其保守性, 由上海生工生物工程

有限公司合成。引物序列为: 

F: 5’-CACCGAAATACCGCCAATAAAG-3’ 
R: 5’-AGCGTACTGGAAAGGGAAAG-3’。 

1.2  实验方法 

1.2.1  菌种制备 

将超低温冷冻保存的菌种接种于血平板中, 36 ℃培

养 24 h 进行活化, 再接种于 TSB 培养基中, 36 ℃培养 16 h

得到新鲜菌液。 

1.2.2  细菌 DNA 快速提取 

参照文献[14], 并有改动, 采用煮沸法提取细菌 DNA, 

吸取 1 mL 样液置于 1.5 mL 离心管, 12000 r/min 离心 5 min, 

小心移去上清液 950 μL, 再加入 1 mL 无菌 PBS 混匀后

12000 r/min 离心 5 min, 小心移去上清液 950 μL。离心管

置于 100 ℃电热板煮沸 10 min, 得到的细菌 DNA 粗提液

12000 r/min 离心 1 min, 上清液直接用于 qPCR 实验。 

1.2.3  qPCR 法的建立 

qPCR 反应体系: TBGreen Premix 10 μL, 正反引物各

0.8 μL, 参比荧光 ROX 0.4 μL, 细菌 DNA 粗提液 5 μL, 加

无菌水至 20 μL。反应条件: 预变性 95 ℃ 30 s, 40 个循环

(95 ℃ 5 s, 60 ℃ 34 s), 测定溶解曲线。 
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反应灵敏度测定: 取新鲜制备的菌液进行 10 倍系列

稀释, 每个浓度移取 1 mL 稀释液进行细菌 DNA 提取和

qPCR 实验, 确定反应灵敏度, 进行溶解曲线分析。 

特异性实验: 将冷冻保存的不同菌种接种于血平板中, 

36 ℃培养 24 h 进行活化, 再接种于 TSB 培养基中, 36 ℃培

养 24 h 得到新鲜菌液, 移取 1 mL 菌液进行 DNA 快速提取, 

进行 qPCR 实验, 绘制溶解曲线, 测定方法的特异性。 

1.2.4  平板计数法定量检测沙门氏菌 

使用无菌 PBS 对样液进行 10 倍系列稀释, 每个浓度取

100 μL 至 XLD 平板涂布, 36 ℃培养 24 h。计数典型的黑色

菌落, 并参照 GB 4789.4—2016 进行后续鉴定工作。 

1.2.5  增菌液和增菌时间的选择 

依据 1.2.4 平板计数法检测菌液浓度, 分别使用 TSB

和 BPW 稀释得到 100 CFU/mL 菌液, 分别于 0、2、3、4、

5 h 取适宜浓度的样液 100 μL 涂布至 XLD 平板, 36 ℃培养

24 h 计数典型菌落。 

1.2.6  传统 MPN 计数法定量检测沙门氏菌 

使用增菌液对样液进行 10 倍系列稀释, 每个浓度取   

1 mL至 48孔板, 每个浓度加 5 孔, 置于 36 ℃培养 16 h, 对每

个孔的培养液参照 GB 4789.4—2016 进行划线分离鉴定。

MPN 计数参照美国食品和药物管理局 (Food And Drug 

Administration, FDA)细菌分析手册(Bacteriological Analytical 

Manual, BAM)附录 2[15]。 

1.2.7  qPCR 定量检测沙门氏菌 

使用增菌液对样液进行 10 倍系列稀释, 每个浓度分

别取 1 mL至 5个 1.5 mL离心管中, 进行DNA提取和 qPCR

鉴定实验。MPN 计算参照 1.2.6。 

1.2.8  mini-MPN-STE-qPCR 法定量检测沙门氏菌 

使用增菌液对样液进行 10 倍系列稀释, 每个浓度梯

度取 1 mL 至 48 孔板, 每个浓度加 5 孔, 置于 36 ℃短时间

增菌后, 分别取增菌液 1 mL 于 1.5 mL 离心管中, 进行

DNA 提取和 qPCR 鉴定实验。MPN 计算参照 1.2.6。 

1.2.9  鸡胸肉混合液样品的定量检测 

从超市购置新鲜鸡胸肉置于无菌均质袋中送入实验

室 , 适 度 均 质 后 置 于 冰 箱 中 冷 冻 保 存 。 参 照 GB 

4789.4—2016 进行检验确认无沙门氏菌后, 将剩余样品解

冻后每份称取 25 g, 添加不同浓度沙门氏菌的 BPW 50 mL 

(100~105 CFU/mL), 使用拍击式均质器均质 3 min, 得到的

样品即为鸡胸肉混合液, 分别使用平板计数法、传统 MPN

计数法、qPCR 法和 mini-MPN-STE-qPCR 法定量检测。 

1.2.10  数据统计分析 

使用 SigmaPlot 进行数据统计, 采用 Bland-Altman 进

行相关性分析。 

2  结果与分析 

2.1  qPCR 灵敏度和特异性实验 

实验选取 5×108 CFU/mL 的新鲜菌液进行 10 倍系列

稀释, 得到 5×107、5×106、5×105、5×104、5×103、5×102、

5×101 和 5 CFU/mL 的稀释液, 每个浓度分别取 2 个平行进

行快速 DNA 提取和 qPCR 实验, 以 Ct 值为纵坐标, 以各

个菌液浓度的对数为横坐标绘制标准曲线(如图 1a 所示)。

实验获得的标准曲线为 Y=-3.345+39.265, r2=0.997, 线性

良好, 扩增效率为 99.05%, 这说明菌液浓度对数值与 Ct

值之间具有良好的线性关系, 设计的引物和探针具有较高

的扩增效率, 所建立的 qPCR 结果准确可靠。同时从图 1a

中可知, 当沙门氏菌浓度稀释至 5 CFU/mL 时无 Ct 值, 

qPCR 法的检出灵敏度为 50 CFU/mL。由图 1b 可知, 溶解

曲线的溶解温度为(81.8±0.5) ℃, 溶解温度稳定, 能特异

性识别 invA 基因的扩增产物。因此, 实验所建立的 qPCR

法在灵敏度上具有明显优势。 

为了验证所建立的 qPCR 法的特异性, 实验使用多种

菌株进行 qPCR 实验, 结果见表 1。由表 1 可知, qPCR 法

对多株沙门氏菌均表现出良好的特异性 , 对于 GB 

4789.4—2016 中培养法较难鉴定的沙门氏菌属亚利桑那亚

种等菌株鉴别能力良好。结合溶解曲线分析, 本研究建立

的 qPCR 法对于其他食源性致病菌均无法检出, 符合实验

对于沙门氏菌特异性鉴定的要求。综上, 本研究所建立的

qPCR 法的特异性良好。 

2.2  增菌液和最佳增菌时间的确定 

为使实验时间最短并且增菌效果最佳, 本研究选取

非选择性营养良好的 TSB 和 BPW 作为增菌液, 比较 2 种

增菌液的短时间增菌效果, 实验结果如图 2 所示。结果表

明, TSB 和 BPW 都能有效促进沙门氏菌增殖。初始浓度下, 

增菌液营养充分, 增菌初期的 5 h 内, TSB 和 BPW 的增菌

数量均无显著性差异(P＞0.05), 考虑到成本最低原则和

GB 4789.4—2016 标准的对应性, 选择 BPW 作为初始增菌

液。多次试验结果表明, 低浓度下经 4 h 增菌后可达到

qPCR 法的灵敏度, 因此本研究使用 BPW 短时间增菌 4 h

作为 qPCR 法的增菌过程。 

2.3  人工污染鸡胸肉混合液定量检测方法比较 

本研究分别使用 mini-MPN-STE-qPCR 法、传统 MPN

计数法、qPCR 法和平板计数法对鸡胸肉混合样液中沙门氏

菌进行定量检测 , 计数结果如表 2 所示。mini-MPN 

-STE-qPCR 和传统 MPN 方法得到的数据一致性较好, 方法

的平均差异为 0.07 1og MPN/mL, 最大差异为 0.352 log 

MPN/mL。与平板计数法相比, mini-MPN-STE-qPCR 法的平

均差异为 0.023 log MPN/mL, 最大差异为 0.282 log 

MPN/mL。计数结果都在 mini-MPN-STE-qPCR 的 95%置信

区间内。 

根据MPN计算表格, 传统MPN计数法的理论检出限为

0.2 MPN/mL, 平板计数法的理论定量浓度为 10 CFU/mL, 

qPCR 法的灵敏度则为 50 CFU/mL。而在本研究中平板计数
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法的最低的定量浓度为 1.301 log CFU/mL, qPCR 法的最低定

量浓度是 2.061 log MPN/mL, 说明 qPCR 定量受到方法灵敏

度的限制, 检出率偏低。qPCR 法和平板计数法无法定量低浓

度的沙门氏菌。在 10 个样本中, mini-MPN-STE-qPCR 法比

qPCR 法和平板计数法具有更低的检出限, 与传统 MPN 计数

法相一致, 其最低检出浓度为-0.347 log MPN/mL, 低于多数

已建立的方法[16], 此浓度下 qPCR 法和平板计数法均无法检

出。因此, 本研究所建立的 mini-MPN-STE-qPCR 法相较

qPCR 和平板计数方法具有更低的检出限, 与传统 MPN 计数

法检出限一致, 且节约大量时间成本, 具有明显优势。 
 

 
 

注: a 为 qPCR 相对标准曲线; b 为标准曲线对应的溶解曲线。 

图 1  qPCR 法灵敏度测定和溶解曲线 

Fig.1  Sensitivity determination and melting curves of qPCR 
 

表 1  qPCR 的特异性实验结果 
Table 1  Specificity test results of qPCR 

菌种名称 来源 特异性 菌种名称 来源 特异性

鼠伤寒沙门氏菌 ATCC14028 环凯微生物 + 蜡样芽孢杆菌 CMCC(B)63303 环凯微生物 - 

乙型副伤寒沙门氏菌 CMCC(B)50094 环凯微生物 + 副溶血性弧菌 ATCC10782 环凯微生物 - 

肠炎沙门氏菌 本室分离 + 产气荚膜梭菌 ATCC13124 环凯微生物 - 

德尔卑沙门氏菌 本室分离 + 铜绿假单胞菌 ATCC27853 环凯微生物 - 

沙门氏菌属亚利桑那亚种 本室分离 + 阪崎肠杆菌 ATCC 29544 环凯微生物 - 

沙门氏菌属 本室分离 + 大肠埃希氏菌 O157:H7NCTC12900 环凯微生物 - 

金黄色葡萄球菌 ATCC25923 环凯微生物 - 大肠埃希氏菌 EPEC CICC24189 CICC - 

单核增生李斯特菌 ATCC19115 环凯微生物 - 大肠埃希氏菌 EAECCICC24186 CICC - 

注: +表示阳性, -表示阴性, 环凯微生物为广东环凯微生物科技有限公司, CICC: China Center of Industrial Culture Collection, 中国工业微

生物菌种保藏中心。 
 

 
 

注: a~d: 不同小写字母表示差异显著性, P<0.05。 

图 2  沙门氏菌的短时间增菌实验结果(n=3) 

Fig.2  Results of short time enrichment of Salmonella in TSB and 
BPW (n=3) 

对 mini-MPN-STE-qPCR 法的计数结果与传统 MPN

计数法、平板计数法和 qPCR 法进行适用性分析 , 用

Bland-Altman 法进行相关性评价。结果如图 3 所示, 图中

每个点代表不同样品的独立结果和各自的相关性。其中

mini-MPN-STE-qPCR 法与传统 MPN 计数法具有高度相

关性, r2=0.994(图 3a, b), 而 mini-MPN-STE-qPCR 法与平

板计数法也有较高的相关性, r2=0.992(图 3c, d)。但由于

平板计数法相比 mini-MPN-STE-qPCR 法缺 3 组低浓度数

据 , 而且相关度相对较低 (图 3e, f), r2=0.970。综上 , 

mini-MPN-STE-qPCR 法与广泛认可应用的 MPN 计数法

的相关性最好 , 且与平板计数法也有较高的相关性 , 定

量结果准确可信。 

由图 4 可知, mini-MPN-STE-qPCR 法全程检测时间可

以缩减到 7 h 左右, 检测结果可靠, 适用于需要快速检测
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的场合, 具有显著优势。而传统 MPN 法与平板计数法需要

进行进一步的确认工作, 该过程至少需要 3~4 d 的时间, 

费时费力。在实际样品中, 沙门氏菌通常是微量污染[6], 张

崇淼等[17]采用膜吸附-洗脱的浓缩方法定量测定水中沙门

氏菌, 极大提高了检出率, 但仅适用于水等液体产品。而

mini-MPN-STE-qPCR 法经过了短暂的预增菌过程, 能显

著提高检出率, 理论检出限达到 0.2 MPN/mL。同时, 该方

法在实际的使用过程中, 可以依据实际要求进行相应优化, 

如加大取样量, 提高检出限, 增加发酵管数量提高定量结

果的准确度等, 以适应极微量沙门氏菌残留的定量检测。 

 
表 2  鸡胸肉混合液的沙门氏菌定量检测结果 

Table 2  Quantitative detection of Salmonella in chicken breast rinsate 

测试 
mini-MPN-SIT-qPCR 法/(log MPN/mL) 传统 MPN 计数法/(log MPN/mL) 

qPCR 定量法/ 
(log MPN/mL) 

平板计数法/ 
(log CFU/mL)MPN 95%置信下限 95%置信上限 MPN 95%置信下限 95%置信上限

1 -0.347 -0.959 0.255 -0.347 -0.959 0.255 未检出 未检出 

2 0.690 0.176 1.204 0.519 0.041 0.996 未检出 未检出 

3 1.519 1.041 1.991 1.230 0.813 1.643 未检出 1.301 

4 1.954 1.447 2.462 1.954 1.447 2.462 2.061 1.845 

5 2.653 1.857 3.447 2.653 1.857 3.447 2.389 2.643 

6 3.114 2.653 3.556 3.362 2.892 3.833 3.061 3.322 

7 3.653 3.041 4.255 3.653 3.041 4.255 3.243 3.681 

8 4.362 3.892 4.833 4.362 3.892 4.833 4.352 4.342 

9 4.964 4.462 6.462 4.964 4.462 6.462 4.813 4.708 

10 5.380 4.903 5.857 5.230 4.820 5.653 5.431 5.380 

注: 表中数字全部转化为 log 形式, 出现负值不代表未检出 

 
 

 

 
注: a, b 为 mini-MPN-STE-qPCR 与传统 MPN 计数法的相关性曲线与 Bland-Altman 分析; c, d 为 mini-MPN-STE-qPCR 与平板计数法的相

关性曲线与 Bland-Altman 分析; e, f 为 mini-MPN-STE-qPCR 与 qPCR 法的相关性曲线与 Bland-Altman 分析。基于不同方法的检出限不

同, 所取分析浓度不一致。 

图 3  mini-MPN-STE-qPCR 法与其他定量方法的 Bland-Altman 分析结果 

Fig.3  Results of Bland-Altman analysis of mini-MPN-STE-qPCR and other quantification methods 
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注: a, b 为 mini-MPN-STE-qPCR 与传统 MPN 计数法的相关性曲线与 Bland-Altman 分析; c, d 为 mini-MPN-STE-qPCR 与平板计数法的相

关性曲线与 Bland-Altman 分析; e, f 为 mini-MPN-STE-qPCR 与 qPCR 法的相关性曲线与 Bland-Altman 分析。基于不同方法的检出限不

同, 所取分析浓度不一致。 

图 3(续)  mini-MPN-STE-qPCR 法与其他定量方法的 Bland-Altman 分析结果 

Fig.3  Results of Bland-Altman analysis of mini-MPN-STE-qPCR and other quantification methods 
 

 
 

图 4  沙门氏菌定量方法的比较分析 

Fig.4  Comparation of quantification methods of Salmonella 
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3  结论与讨论 

本研究选择 48 孔板作为多管发酵容器, 可实现每孔

加样量 1 mL, 相比 KIM 等[13]建立的 96 孔板 mini-MPN 法

加样量提高 5 倍以上, 检出限有显著提高, 理论检出限为

0.2 MPN/mL。与平板计数法相比, MPN 计数法存在一定的

误差[18], 这种误差主要源于概率计算误差, 但 MPN 法与

平板计数法估算值之间存在很强的正相关关系[19]。根据

MPN 计算公式, MPN 法采用的发酵管越多, 引入的计算误

差越小。但发酵管越多, 实验成本越高, 操作越复杂。为

了减少误差, 控制成本, 本研究使用基于 48 孔板的 5 孔发

酵法, 通过 95%置信区间有效地减少误差问题。基于 MPN

计数法上述特性, 本研究开发出基于 mini-MPN 法的 qPCR

法。基于 48 孔板的 mini-MPN 法具有成本最小和检出率最

大的特性。但 MPN 法对于沙门氏菌检测没有选择性, 且后

续鉴定程序复杂, FRAVALO 等[20-21]依据绝大多数沙门氏

菌的运动特性开发了选择性 mini-MSRV-MPN 法, 显著提

高了沙门氏菌的检出率, 且现已被纳入 EPA 检测标准。但

上述改进方法仍然基于培养法, 检测周期长。 

本研究建立的 qPCR 法对沙门氏菌选择性好, DNA 提

取快速简单, 所耗费的试剂成本低廉、操作简单、稳定性

良好, 能实现快速检测, 但 qPCR 法的灵敏度无法满足微

量污染的检测要求, 需要进行增菌。选择性增菌液如四硫

磺酸钠煌绿增菌液 (tetrathionate broth, TTB)、Rappaport 

Vassiliadis 增菌液等具有良好的特异性, 但对于受到应激

损伤(高温、冷冻、化学制剂处理等)的沙门氏菌而言, 需要

更有利的恢复环境, 选择性增菌液并不能提高增菌效果[22], 

因此选择 BPW 作为增菌液, 通过 4 h 的短时间增菌快速达

到 qPCR 的灵敏度。未来可以通过对仪器要求更低的

LAMP 技术实现沙门氏菌现场即时检测, 但对引物设计要

求较高, 而且需要解决假阳性的问题[23]。 

综上所述, mini-MPN-STE-qPCR 是一种可信的传统

MPN 法的替代方法, 结果无显著性差异, 方法可行性较高, 

适合沙门氏菌的快速定量检测, 同时为其他食源性致病菌

的快速定量检测提供依据。 
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