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多重聚合酶链式反应-毛细管电泳技术检测 
5 种食源性致病菌 

范宏伟*, 朱应飞, 翟平平, 占忠旭, 唐小叶, 蔡玉霞 
(江西省检验检测认证总院食品检验检测研究院, 南昌  330200) 

摘  要: 目的  利用多重聚合酶链式反应(polymerase chain reaction, PCR)-毛细管电泳技术, 构建一种快速检

测沙门氏菌、大肠埃希氏菌 O157:H7、单核细胞增生李斯特氏菌、金黄色葡萄球菌和副溶血性弧菌的方法。

方法  针对 5 种食源性致病菌, 选择保守性较好的致病基因设计特异性多重 PCR 引物, 利用毛细管电泳成像

分析多重 PCR 产物。通过对 PCR 及电泳条件进行优化, 建立 5 种食源性致病菌的多重 PCR-毛细管电泳检测

方法, 并对其特异性、灵敏度进行研究。结果  5 对引物特异性良好, 均未出现非特异性扩增, 多重 PCR 最佳

引物浓度为 0.2 μmol/L, 最佳退火温度为 56.0 ℃, 毛细管电泳最佳分离模式为AM900, 灵敏度较高, 检测灵敏

度可达到 5×10–3 ng/μL。结论  本研究建立的多重 PCR-毛细管电泳方法用于检测 5 种食源性致病菌, 操作简

便、特异性和灵敏度高, 在食源性致病菌检验中具有较好的实用价值。 
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Detection of 5 kinds of foodborne pathogens by multiplex polymerase chain 
reaction and capillary electrophoresis technology 

FAN Hong-Wei*, ZHU Ying-Fei, ZHAI Ping-Ping, ZHAN Zhong-Xu,  
TANG Xiao-Ye, CAI Yu-Xia 

(Food Inspection and Testing Institute of Jiangxi General Institute for Testing and Certification, Nanchang 330200, China) 

ABSTRACT: Objective  To develop a rapid method for detecting Salmonella, Escherichia coli O157, Listeria 
monocytogenes, Staphylococcus aureus, and Vibrio parahaemolyticus using multiplex polymerase chain reaction 
(PCR) and capillary electrophoresis technology. Methods  Specific multiplex PCR primers were designed using 
conserved pathogenic genes of 5 kinds of foodborne pathogens, and the products were analyzed using capillary 
electrophoresis imaging. By optimizing the PCR reaction and electrophoresis conditions, a multiplex PCR capillary 
electrophoresis detection method was established. The specificity and sensitivity were studied as well. Results  The 
specificity of the 5 pairs of primers was acceptable and no non-specific amplification occurred. The optimal primer 
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concentration for multiplex PCR reaction was 0.2 μmol/L, and the optimal annealing temperature was 56.0 ℃. The 
optimal separation mode for capillary electrophoresis was AM900. The method had a high sensitivity, and the 
detection sensitivity could reach 5×10–3 ng/μL. Conclusion  The multiplex PCR capillary electrophoresis method 
for detecting 5 kinds of foodborne pathogens established in this study is simple for operation with high specificity and 
sensitivity, and can be very practical in detection of foodborne pathogens. 
KEY WORDS: multiplex polymerase chain reaction; capillary electrophoresis; foodborne pathogens; detection method 
 
 

0  引  言 

目前共发现超过 200 种食源性疾病, 这些疾病对人类

造成了难以估量的危害[1]。食源性致病菌是引起食源性疾

病的重要因素之一, 其潜在的食品安全隐患不容忽视。在

食源性致病菌检测方法中, 传统培养检测方法具有便于操

作、成本较低及可分离单菌落用于后续实验等优点, 仍是主

流检验方法[2]。然而, 传统培养方法也存在实验周期过长、

分辨力及灵敏度低、部分菌株难分离导致假阴性等问题[3–6]。 
多重聚合酶链式反应(polymerase chain reaction, PCR)

技术速度快、灵敏度高, 适用人工无法培养或者培养难度

较大的微生物检测[7]。多重 PCR 是 PCR 的一种变体, 可以

利用多对引物在同一反应中扩增多个目标序列, 不仅提升

了检测效率, 同时还可以为实验室节省大量成本[8–9]。随着

生物技术的快速发展, 多重 PCR 已广泛应用于病原微生物

检测, 并取得了比较好的成效[10–13]。优化多重 PCR 的反应

条件, 如引物浓度、退火温度等, 对实验非常重要, 条件优

化不足会导致包括灵敏度、特异性差, 以及某些特定靶标

的优先扩增等问题[14]。另外, 多重 PCR 中存在多对引物容

易形成引物二聚体, 或者增加获得非特异性扩增产物的可

能, 因此引物设计也是关键步骤[15]。 
由于多重 PCR 技术依赖于凝胶电泳成像, 普通的琼

脂糖凝胶电泳在 DNA 条带的分辨率以及灵敏度上, 都受

到了比较大的限制, 很大程度上影响了多重 PCR 高通量检

测的实现[16]。毛细管电泳是使用毛细管作为分离通道, 依
据样品中各组分之间淌度和分配行为上的差异而实现分离

的电泳分离技术[17], 可以使多重 PCR 产物的电泳分离, 与
高效液相色谱处于同一水平, 具有快速、自动分析多个样

本、准确定量和提升可重复性等优势[18–19]。本研究利用多

重 PCR 结合毛细管电泳技术, 以沙门氏菌、大肠埃希氏菌

O157:H7、单核细胞增生李斯特氏菌、金黄色葡萄球菌和

副溶血性弧菌共 5 种我国常见的食源性致病菌作为目标菌

种, 建立一种快速准确的多重 PCR-毛细管电泳检测方法, 
以提升食源性致病菌的检测效率。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

标准菌株共 10 株 : 鼠伤寒沙门氏菌 (菌种编号 : 

ATCC14028) 、 大 肠 埃 希 氏 菌 O157:H7 ( 菌 种 编 号 : 
NCTC12900)、单核细胞增生李斯特氏菌 ( 菌种编号 : 
ATCC19115)、金黄色葡萄球菌(菌种编号: ATCC6538)、副

溶血性弧菌(菌种编号: ATCC17802)、奇异变形杆菌(菌种

编 号 : CMCC49005) 、 大 肠 埃 希 氏 菌 ( 菌 种 编 号 : 
ATCC25922)、英诺克李斯特氏菌(菌种编号: ATCC33090)、
表皮葡萄球菌(菌种编号: CMCC26069)、创伤弧菌(菌种编

号: ATCC27562)。 
野生株共 25 株, 均分离自食品样品: 沙门氏菌 19 株

(菌种编号: Sal01-Sal19)、大肠埃希氏菌 O157:H7 2 株(菌种

编号: O15701-O15702)、单核细胞增生李斯特氏菌 2 株(菌
种编号: LM01-02)、金黄色葡萄球菌 1 株(菌种编号: SA01)、
副溶血性弧菌 1 株(菌种编号: VP01)(江西省检验检测认证

总院食品检测检测研究院)。 
2×PCR Mix、细菌全基因提取试剂盒(宝日医生物技术

有限公司); QIAxcel DNA、高分辨率试剂盒(德国凯杰公司)。 

1.2  仪器与设备 

Scandrop 超微量核酸蛋白分析仪 (德国耶拿公司 ); 
C1000touch PCR 仪 ( 美 国 伯 乐 生 物 公 司 ); QIAxcel 
Advanced 全自动核酸蛋白分析仪、QIAxcel ScreenGel 
Version 2.1 分析软件(德国凯杰公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  引物设计与合成 
基于美国国家生物技术信息中心(National Center for 

Biotechnology Information, NCBI)收录的沙门氏菌 invA 基

因(登录号 NC_003197.2)、大肠埃希氏菌 O157:H7 rfbE 基

因(登录号 AE005174.2)、单核细胞增生李斯特氏菌 prfA 基

因(登录号 NC_003210.1)、金黄色葡萄球菌 atl 基因(登录号

KC834397.1) 、 副 溶 血 性 弧 菌 TDH 基 因 ( 登 录 号

NC_004605.1), 使用 Primer Premier 5 软件设计 5 对多重

PCR 引物(表 1), 并使用 Oligo 6 软件进行引物分析。委托上

海生工进行引物合成, 分别使用无酶水稀释至 100 μmol/L
后, 将 10 种引物溶液等比例混合, 获得各引物浓度均为

10 μmol/L 的引物预混液。 
1.3.2  核酸提取 

按照细菌全基因提取试剂盒操作说明进行 DNA提取, 
使用核酸蛋白分析仪对提取 DNA 的浓度和纯度进行测试

后, 将核酸置于–20 ℃条件下保存备用。 
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表 1  多重 PCR 引物信息 
Table 1  Primer information of multiple PCR 

目标菌 引物名称 引物序列(5’-3’) 产物大小/bp 

沙门氏菌 Sal-invA-F 
Sal-invA-R 

ATGCGATTAAGGCGACAG 
335 

CAGGTGTTGTGAGCGTAA 

大肠埃希氏菌 O157:H7 O157-rfbE-F 
O157-rfbE-R 

CGGTCCTAGTTAGAATTGAGA 
302 

TGAAGGTGGAATGGTTGTC 

单核细胞增生李斯特氏菌 LM-prfA-F 
LM-prfA-R 

CTGGTATTGGCGGTTACA 
291 

CGGTCGGAATATGCGTTA 

金黄色葡萄球菌 SA-atl-F 
SA-atl-R 

GTAAGTGGACAGATGCTAAC 
274 

TTCGCTAATTGAGAAGTACC 

副溶血性弧菌 VP-TDH-F 
VP-TDH-R 

GGATGACCGAAGTAGACAA 
261 

CACGACAGTTACGACAGT 
 

1.3.3  单一及多重 PCR 检测 
以 5 种目标菌基因组 DNA 为模板, 分别利用 5 对特

异性引物对模板进行单一 PCR 扩增检测; 以 5 种目标菌基因

组 DNA 等比例混合液为模板, 利用引物预混液(10 μmol/L)对
模板进行多重 PCR 检测。PCR 反应体系为 25 μL: 1 μL 模板

DNA, 1 μL 引物(10 μmol/L), 12.5 μL 2×PCR Mix, 无酶水

补足至 25 μL。反应条件为: 94 ℃变性 30 s, 55 ℃退火 45 s; 
72 ℃延伸 45 s, 反应 35 个循环; 最后 72 ℃延伸 10 min, 
4 ℃保存。产物通过毛细管凝胶电泳, 采用 3.5 kV 电压进

行分离, 并利用 QIAxcel ScreenGel Version 2.1 软件生成电

泳图和峰形图。 
1.3.4  多重 PCR 反应条件优化 

对多重 PCR 反应的引物浓度和退火温度以这 2 个关

键参数进行测试, 在 25 μL 多重 PCR 体系中加入 0.50、
0.75、1.00、1.25、1.50、2.00 μL 的 10 μmol/L 引物预混液, 
从而研究 0.2、0.3、0.4、0.5、0.6、0.8 μmol/L 共 6 个不同

引物浓度对反应的影响; 采用温度梯度 PCR, 对 50.0、
50.7、52.0、53.9、56.3、58.3、59.4、60.0 ℃共 8 个退火

温度进行测试。每个参数重复 3 次实验, 数据利用 QIAxcel 
ScreenGel Version 2.1 软件 , 通过比较已知 DNA 浓度

marker (DNA 分子量标准)与目标 DNA 条带的峰面积, 计
算出目标扩增产物的浓度, 从而确定最佳多重 PCR 及毛细

管凝胶电泳的反应条件。 
1.3.5  毛细管电泳参数优化 

对毛细管电泳的分离电压参数进行测试, 采用表 2 中

5 种不同的电泳模式, 研究毛细管电泳条件对成像的影响。 
1.3.6  灵敏度实验 

分别将提取的沙门氏菌、大肠埃希氏菌 O157:H7、单

核细胞增生李斯特氏菌、金黄色葡萄球菌和副溶血性弧菌

5 种标准菌株的 DNA 溶液用无酶水稀释至 250 ng/μL 的质

量浓度, 等比例混合后, 获得单组份为 50 ng/μL 的 DNA模

板预混液, 再按 10 倍梯度稀释 6 次至 5×10–5 ng/μL, 最终

获得 5~5×10–5 ng/μL 共计 6 个梯度浓度的 DNA 溶液作为

模板进行灵敏度测试, 实验重复 3 次。 
 

表 2  毛细管电泳模式 
Table 2  Capillary electrophoresis mode 

模式 吸取电压/kV 吸取时间/s 分离电压/kV 分离时间/s

AM900 2.0 20 3.5 900 

AM420 5.0 10 5.0 420 

AM320 5.0 10 6.0 320 

AL420 8.0 20 5.0 420 

AH420 2.0 20 5.0 420 

 
1.3.7  特异性实验 

将提取的奇异变形杆菌、大肠埃希氏菌、英诺克李斯

特氏菌、表皮葡萄球菌和创伤弧菌共计 5 株非目标标准菌

株、5 种目标菌共计 25 株野生株的 DNA 作为模板, 采用 5
种目标菌的标准菌株作为阳性对照, 无酶水作为阴性对照, 
对方法的特异性进行评估。 

1.4  数据处理 

采用 QIAxcel ScreenGel 分析软件对 DNA 图谱进行数

据采集和数据分析, 条件优化及灵敏度实验重复 3 次, 实
验数据以“平均数±标准偏差”表示。采用 Excel 2021 进行表

格绘制。 

2  结果与分析 

2.1  单一及多重 PCR 检测结果 

单一及多重 PCR 产物的毛细管凝胶电泳结果见图 1。
结果表明, 沙门氏菌、大肠埃希氏菌 O157:H7、单核细胞

增生李斯特氏菌、金黄色葡萄球菌、副溶血性弧菌分别在

335、302、291、274、261 bp 左右均出现扩增条带, 5 对引

物之间未出现交叉反应, 均在图谱中对应位置有明显清晰
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的扩增条带, 引物之间无交叉反应, 无其他扩增条带。本

研究中设计的条带长度最小差异为 11 bp, 结果表明本研

究使用的毛细管电泳技术的分辨率可以满足需求。 

2.2  多重 PCR 反应条件优化结果 

不同引物浓度进行多重 PCR 扩增均能够获取清晰的

DNA 条带。从表 3 可以看出, 通过计算条带的 DNA 浓度, 
5 种扩增产物均在引物浓度为 0.2 μmol/L 时达到最高浓度。

因此, 本研究在后续实验中选择 0.2 μmol/L 的引物浓度。 
不同退火温度的多重 PCR扩增结果如表 4所示, 退火

温度在 50.0~56.3 ℃之间时, 5 种 PCR 产物均能够获得清晰

的 DNA 条带, 且在 56.3 ℃时, 扩增效率最优。但当退火温

度大于等于 58.3 ℃时, 多重 PCR 扩增无法获得 293 bp 长

度的产物。因此, 考虑到引物本身所需的退火温度以及避

免引物二聚体的形成, 本研究的 PCR 反应体系中选择退火

温度为 56.0 ℃。 

2.3  毛细管电泳参数优化结果 

5 种毛细管电泳分离模式的结果如图 2 所示, AM900
模式下, 扩增产物均能产生清晰的电泳条带, 分离效果最

佳, 而其他 4 种分离模式的电泳图谱均出现不同程度的拖

带、分离不佳的情况, 且 293 bp 和 300 bp 的产物均无法在

这 4 种模式下分离, 因此, 选取 AM900 作为本研究的毛细

管电泳参数。 

 
 

注: A. 泳道6的峰形图; B. 从上往下依次为沙门氏菌(1)、大肠埃希

氏菌O157:H7 (2)、单核细胞增生李斯特氏菌(3)、金黄色葡萄球菌

(4)、副溶血性弧菌(5)、5种标准菌株混合(6和7)、size marker 
(DNA分子量标准)(8)。 

图1  单一及多重PCR检测 
Fig.1  PCR and multiplex PCR testing 

 
表 3  采用不同引物浓度扩增后的产物质量浓度(ng/μL) 

Table 3  Mass concentration of amplified products using different primer concentrations (ng/μL) 

产物 DNA 片段

大小/bp 

引物浓度 

0.2 μmol/L 0.3 μmol/L 0.4 μmol/L 0.5 μmol/L 0.6 μmol/L 0.8 μmol/L 

263 12.52±0.78 10.13±1.85 11.4±0.93 7.54±0.67 9.05±0.66 8.92±1.10 

273 7.04±0.28 2.08±0.22 3.23±0.46 2.62±0.13 3.16±0.25 3.91±0.40 

293 3.62±0.50 0.28±0.13 0.63±0.25 0.37±0.33 0.97±0.28 1.25±0.11 

300 7.84±1.36 2.98±0.26 3.80±0.49 2.67±0.25 4.06±0.21 4.66±0.47 

335 10.61±0.85 4.71±0.74 8.58±1.59 5.00±0.44 5.59±0.67 5.86±0.79 

 
表 4  采用不同退火温度扩增后的产物质量浓度(ng/μL) 

Table 4  Mass concentration of amplified products using different annealing temperatures (ng/μL) 

产物 DNA 片段

大小/bp 

退火温度 

50.0 ℃ 50.7 ℃ 52.0 ℃ 53.9 ℃ 56.3 ℃ 58.3 ℃ 59.8 ℃ 60.0 ℃ 

263 6.83±0.62 6.76±0.61 6.80±0.41 6.32±0.89 8.00±0.71 6.68±0.19 9.17±1.73 6.71±0.78 

273 1.41±0.17 1.53±0.18 1.72±0.15 1.95±0.17 2.90±0.29 2.63±0.29 2.89±0.33 2.91±0.41 

293 1.22±0.10 1.35±0.15 1.21±0.14 0.63±0.71 0.83±0.61 - - - 

300 2.01±0.15 1.93±0.37 2.54±0.14 2.39±0.37 3.68±0.16 3.06±0.09 2.95±0.50 4.01±0.29 

335 3.70±0.25 3.74±0.19 3.43±0.30 4.61±0.41 6.85±1.40 4.33±0.51 4.96±0.54 6.43±0.62 

注: -表示在毛细管电泳对应位置未出现 PCR 扩增产物条带, 表 5 同。 
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注: 从左往右依次为size marker (DNA分子量标准)、AM900、
AM420、AM320、AL420和AH420分离模式的毛细管电泳图谱。 

图2  多重PCR产物在不同电泳参数下的凝胶电泳图 
Fig.2  Gel electrophoresis image of multiplex PCR products using 

different electrophoresis parameters 

2.4  灵敏度实验结果 

灵敏度检测结果如表 5 所示, 6 个梯度模板质量浓度

在 5~5×10–3 ng/μL 的浓度范围内进行多重 PCR 扩增, 均能

稳定获得清晰可分辨的产物条带, 而在模板质量浓度小于

等于 5×10–4 ng/μL 时, 无法有效扩增出部分或全部目标产

物条带。因此, 该多重 PCR-毛细管电泳方法的检测灵敏度

为 5×10–3 ng/μL。 

2.5  特异性实验结果 

特异性实验结果见表 6, 25 株目标野生菌株和 5 株阳

性对照菌株均在目标位置扩增出有效条带, 且未出现非

特异性条带, 5 株非目标菌株和阴性对照均未出现扩增产

物条带 , 无交叉反应 , 实验结果表明本方法具有较好的

特异性。 
 

表 5  灵敏度测试中的产物质量浓度(ng/μL) 
Table 5  Product mass concentration in sensitivity testing (ng/μL) 

产物 DNA 片段

大小/bp 
模板质量浓度 

5 ng/μL 5×10–1 ng/μL 5×10–2 ng/μL 5×10–3 ng/μL 5×10–4 ng/μL 5×10–5 ng/μL 

263 5.73±0.33 3.37±0.38 2.04±0.52 1.34±0.27 0.60±0.15 - 

273 2.70±0.29 1.57±0.10 0.92±0.18 0.50±0.31 - - 

293 1.58±0.15 0.96±0.14 0.81±0.28 0.26±0.26 - - 

300 3.52±0.56 2.34±0.17 2.30±0.67 1.28±0.23 0.55±0.25 - 

335 6.06±0.91 4.11±0.26 2.98±0.19 1.13±0.10 0.65±0.38 - 

 
表 6  特异性实验结果 

Table 6  Specificity testing results 

菌种名称 野生菌株数 标准菌株数 特异性扩增菌株数/总实验菌株数 

目标菌 

沙门氏菌 19 1 20/20 

大肠埃希氏菌 O157:H7 2 1 3/3 

单核细胞增生李斯特氏菌 2 1 3/3 

金黄色葡萄球菌 1 1 2/2 

副溶血性弧菌 1 1 2/2 

非目标菌 

奇异变形杆菌 - 1 0/1 

大肠埃希氏菌 - 1 0/1 

英诺克李斯特氏菌 - 1 0/1 

表皮葡萄球菌 - 1 0/1 

创伤弧菌 - 1 0/1 

注: -表示无此项。 

 
3  讨论与结论 

食源性致病菌的传统培养检测方法主要利用其在培

养基上生长并形成可见菌落的能力, 并通过菌落特征及单

菌落生化特征等方式进一步进行鉴定[20]。然而部分致病菌

在食品生产过程中, 由于干燥、低温、pH 变化、高渗等外

界不利因素影响 , 进入了活的非可培养 (viable but non- 
culturable, VBNC)状态, 即无法在常规培养条件下快速增殖, 
使用传统培养方法进行检测时, 易导致假阴性结果[21–22]。许多

研究表明[23–26], 作为一种独特的生存策略, 大部分食源性

致病菌都能够进入 VBNC 状态, 尤其是非产芽孢的细菌, 
这对传统培养检测方法提出了挑战。目前, 2024 年 8 月实
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施的 GB 4789.4—2024《食品安全国家标准 食品微生物学

检验 沙门氏菌检验》中, 已经增加了对乳粉中由于干燥因

素而进入 VBNC 状态的沙门氏菌进行复苏的步骤, 从而使

其恢复可培养性。然而食品基质复杂、工艺多变, 难以全

方面解决各种因素导致的 VBNC 假阴性问题[27]。 
利用多重 PCR-毛细管电泳等分子生物学技术, 对不

同样品基质和不同致病菌进行快速检测, 包括 VBNC 的

检测, 都有一定的研究和应用。REZA 等[28]同时采用多重

PCR 方法和传统培养方法对城市配水管网获取的 36 个水

样进行了 4 种大肠菌群的检测, 研究发现传统培养方法

无法从这些水样中分离出大肠菌群, 而多重 PCR 共检出

4 个阳性水样, 说明在检测受消毒剂影响而进入 VBNC 状

态的大肠菌群时, 多重 PCR 方法有明显优势。LEI 等[29]

采用多重 PCR 方法和传统方法同时检测了肉制品、水产

品和即食食品中的 6 种食源性致病菌 , 结果表明多重

PCR 方法的整体阳性率要高于传统培养方法 (60.1%对

34.5%, n=278), 其中副溶血性弧菌的阳性率远远高于传

统培养方法(71.0%对 20.7%, n=145), 表明多重 PCR 在部

分食源性致病菌的检测上准确率和灵敏度更高。ZHANG
等[30]构建了一种多重 PCR-毛细管电泳检测方法, 可以快

速检测 5 类致泻大肠埃希氏菌的 9 个目标致病基因, 并验

证了该方法的毛细管电泳可以轻松地分辨条带长度差异

最小仅为 14 bp 的 DNA 产物, 灵敏度可达 5×103 copies。
本研究中设计的条带长度最小差异为 11 bp, 经验证该电

泳技术也能很好的进行分辨 , 灵敏度经换算约为 1×103 
copies, 与 ZHANG 等[30]的研究结果相印证, 说明毛细管

电泳方法相对琼脂糖电泳方法 , 更为灵敏和稳定 , 更加

适合多重 PCR 产物的分析。 
多重 PCR-毛细管电泳的检测方法还可以结合一些其

他技术, 进一步提升检测效率。HE 等[31]利用磁性纳米碳点

(magnetic nano carbon dots, Mag-Cds)技术结合多重 PCR-
毛细管电泳, 构建了一种同时检测 4 种食源性致病菌的方

法, 利用 Mag-Cds 捕获样品中的菌体, 将多重 PCR-毛细管

电泳的灵敏度提升至 10–5~10–7 ng/μL。NDRAHA 等[32]采用

免疫磁珠进行 DNA 提取纯化后, 再使用多重 PCR-毛细管

电泳对 3 种食源性致病菌进行检测, 其检测沙门氏菌时的

检出限可达 7.3×101 CFU/g。 
本研究建立了一种可同时对沙门氏菌、大肠埃希氏菌

O157、单核细胞增生李斯特氏菌、金黄色葡萄球菌和副溶

血性弧菌进行检测的多重 PCR-毛细管电泳检测方法。该方

法经优化后, 最佳引物浓度为 0.2 μmol/L, 最佳退火温度

为 56.0 ℃, 检测灵敏度可达 5×10–3 ng/μL, 且特异性良好, 
可以满足日常检测需求。该方法耗时短、操作简便, 可为

实验室节省大量时间和人力成本 , 还可以通过结合如

Mag-Cds 等技术提升检测效率, 在食源性致病菌检测中有

较好的应用前景。 
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