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2021—2022 年上海市区零售鸡肉和猪肉馅中 
沙门氏菌血清型和耐药特征研究 

余  文, 安  琳, 任  秀, 刘  娜, 陈怡文* 
 (中国食品药品检定研究院, 北京  100050) 

摘  要: 目的  了解上海市区零售鸡肉和猪肉馅中沙门氏菌分离株的血清型分布和耐药性特征。方法  收

集 2021—2022 年上海市区零售鸡肉和猪肉馅中分离的 109 株沙门氏菌, 使用血清凝集方法进行血清学鉴

定, 采用微量肉汤稀释法, 对 7 类 14 种抗菌药物进行药物敏感检测, 采用全基因组测序分析其耐药基因。

结果  109 株沙门氏菌共检出 22 种血清群, 鸡肉源沙门氏菌以科瓦利斯血清型为主, 猪肉源沙门氏菌以伦

敦血清型为主。96.3%的菌株为耐药株, 菌株对四环素、氨苄西林、氯霉素和复方磺胺耐药率最高, 多重

耐药菌株占全部菌株的 61.4%, 最高可对 7 类 12 种抗菌药物耐药。所有菌株均检出耐药基因, 共得到 68

种耐药基因。结论  2021—2022 年上海零售生禽畜肉中沙门氏菌的血清型分布较为复杂, 整体耐药水平较高, 

多重耐药性严重, 携带多种耐药基因, 耐药性与携带的耐药基因存在相关性。对食源性沙门氏菌的持续监测以

及针对重要耐药和传播机制开展深入研究, 对保障我国食品安全和指导临床一线用药有重大的意义。 
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Study on serotypes and drug resistance characteristics of Salmonella in retail 
chicken and pig meat fillings in Shanghai in 2021—2022 

YU Wen, AN Lin, REN Xiu, LIU Na, CHEN Yi-Wen* 
(National Institute for Food and Drug Control, Beijng 100050, China) 

ABSTRACT: Objective  To investigate the serotype distribution and antibiotic resistance characteristics of 

Salmonella isolated from retail poultry and pork meat in Shanghai. Methods  The 109 Salmonella strains isolates from 

retail chicken meat and pork meat in Shanghai in 2021—2022 were collected, and serotyped by serum agglutination 

method. The antibiotic susceptibility of 7 classes of 14 kinds of antibacterial drugs was determined by microbroth 

dilution method, and the antibiotic resistance genes were analyzed by whole genome sequencing. Results  A total of 
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22 serotypes were identified in the 109 Salmonella strains, with the Corvallis serotype being the predominant one in 

retail poultry chicken meat and the London serotype being the predominant one in pork meat. The 96.3% of the 

isolates strains were resistant to antibiotics, with the highest resistance rates to tetracycline, ampicillin, 

chloromycetin, and cotrimoxazole. Multi-drug resistant isolates accounted for 61.4% of all isolates, with the highest 

resistance to 7 classes of 12 antibiotics. All isolates were found to harbor resistance genes, with a total of 68 

resistance genes identified. Conclusion  The serotype of Salmonella isolated from retail poultry and pork meat in 

Shanghai in 2021—2022 is complex, with a high overall level of resistance and severe multi-resistance. The isolates 

carry multiple resistance genes, and the drug resistance is correlated with the resistance genes they carried. 

Continuous monitoring of foodborne Salmonella and in-depth research on important resistance mechanisms and 

transmission mechanisms are of great significance for ensuring food safety and guiding clinical drug use in China. 
KEY WORDS: Salmonella; serotype; drug resistance; foodborne disease 
 
 

0  引  言 

沙门氏菌是最常见的食源性致病菌, 它能够引起胃

肠炎、副伤寒和伤寒等食源性疾病, 严重时甚至可能导致

死亡[1–3]。受污染的动物源性食品, 尤其是未经充分烹饪的

肉类制品, 是导致人类感染沙门氏菌的主要来源[4–5]。世界

卫生组织的数据显示, 沙门氏菌每年在全球引起超过 9380
万例胃肠炎, 并导致超过 15.5 万人死亡[6–7]。 

沙门氏菌有多种血清型, 国际上已确认超过 2600 种, 
而中国有 200 多种[8–9]。目前, 抗生素是治疗沙门氏菌病的

主要手段。然而, 由于医疗和养殖业中抗生素的不当使用, 
多 重 耐 药 微 生 物 的 出 现 加 速 了 全 球 抗 生 素 耐 药 率

(antimicrobial resistance, AMR)的上升, 这对公共卫生构成

了严重威胁[10–12]。沙门氏菌的耐药性在全球范围内存在差

异, 但普遍呈上升趋势。中国是全球抗微生物药物耐药性

增长最快的国家之一, 禽源沙门氏菌对多种抗生素的耐药

率超过 50%[13]。在美国, 多重耐药菌株的比例也在上升[14]。

细菌耐药性的增加和传播导致抗微生物药物的临床治疗效

果降低, 死亡率提高, 给卫生和医疗系统带来了挑战[15]。 
全基因组测序(whole genome sequencing, WGS)技术

是研究抗菌药物耐药性发展、传播机制和病原菌进化的重

要工具, 它能够注释细菌的所有抗性基因[16–17]。随着 WGS
技术的普及, 越来越多的耐药基因被发现, 不同血清型的

沙门氏菌耐药性存在差异[18]。研究沙门氏菌的耐药基因型

和表型对于监测和防控细菌耐药性, 具有重要意义。 
本研究选取了 2021—2022 年上海市区批发市场和超

市零售的鸡肉及猪肉馅中分离的 109 株沙门氏菌, 通过血

清学鉴定、抗菌药物敏感性测试和全基因组水平抗性基因

分析, 旨在了解这些菌株的血清型分布和耐药性特征, 识
别需要重点关注的血清型和临床药物, 为评估生禽畜食品

中沙门氏菌的污染风险和研究耐药机制提供基础数据。这

项研究有助于更有效地防治沙门氏菌引起的疾病, 减少耐

药性的发生, 保障生禽畜产品的安全。本研究结合沙门氏

菌的血清型、耐药基因和耐药表型进行分析, 进一步发掘

食源性沙门氏菌潜在致病风险, 挖掘主要抗生素的耐药靶

标, 为进一步研究其防控机制提供了数据支持。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

1.1.1  菌株来源 
109 株沙门菌分离自 2021 年至 2022 年上海市 16 个

超市和 38 个农贸市场所采集的鸡肉和猪肉馅样品。全部菌

株前期均已经 Vitek2 Compact 全自动生化鉴定仪和 GN 鉴

定卡确认为沙门菌属。药物敏感性实验质控菌株为大肠埃

希菌 ATCC 25922。 
1.1.2  培养基与试剂 

脑心浸液琼脂(brain heart infusion agar, BHA)(北京陆

桥技术股份有限公司); 脑心浸液肉汤(brain heart infusion, 
BHI)(英国 OXOID 公司); 细菌基因组提取试剂盒[天根生

化科技 (北京 )有限公司 ]; 沙门菌血清分型试剂盒(美国

Luminex 公司); 血清抗体试剂(丹麦 SSI 公司); 革兰阴性

需氧菌药敏检测板, 包含以下 7 类 14 种抗菌药物: 氨苄西

林(ampicillin, AMP)、氨苄舒(ampicillin/sulb, AMS)、头孢

西丁(cefoxitin, CFX)、头孢唑林(cefazolin, CFZ)、头孢他啶

(ceftazidime, CAZ)、头孢噻肟(cefotaxime, CTX)、亚胺培南

(imipenem, IMP)、庆大霉素(gentamicin, GEN)、阿奇霉素

(azithromycin, AZM)、萘啶酸(nalidixic acid, NAL)、环丙沙

星(ciprofloxacin, CIP)、氯霉素(chloromycetin, CHL)、四环

素(tetracycline, TET)、复方磺胺(cotrimoxazole, SXT)(上海

星佰生物技术有限公司)。 

1.2  仪器与设备 

PL2002 百分之一电子天平(精度 0.01 g, 瑞士梅特勒-
托利多公司 ); MLS-3780 高压灭菌器 (日本三洋公司 ); 
Thermo 1389 生物安全柜、PR 205050 GCN 生化培养箱、

Qubit 荧光计(美国 Thermo Fisher Scientific 公司); VITEK 2 
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COMPACT 60 自动微生物分析系统(法国梅里埃公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  沙门氏菌分离株与血清型分析 
本研究收集了来自 2021—2022 年上海地区 16 个超市

和 38个农贸市场鸡肉样品和猪肉馅中分离的 107株沙门氏

菌。每个分离株均来自独立样本, 全部菌株前期均已经

Vitek2 Compact 全自动生化鉴定仪和 GN 鉴定卡确认为沙

门菌属。其中, 55 株来自鸡肉样品, 52 株则来自猪肉馅样

品。所有确认的沙门氏菌分离株均使用商业沙门氏菌抗血

清 ( 丹麦国家血清研究所 ) 通过玻片凝集试验 , 根据

Kauffmann-White 方案确定其血清型[19]。 
1.3.2  抗菌药物敏感性测试 

采用微量肉汤稀释法, 使用革兰阴性需氧菌药敏检

测板测定了  14 种抗菌药物的最低抑菌浓度 (minimum 
inhibitory concentration, MIC)。抗菌药物包括 AMP、AMS、
AZM、CFX、CAZ、CTX、CFZ、CHL、CIP、GEN、IMP、
NAL、TET 和 SXT。依据美国临床和实验室标准化协会

(Clinical and Laboratory Standards Institute, CLSI) 
M100-32[20]中的质控范围判断药敏鉴定板上药物质量, 按
照肠杆菌科耐药判定折点判断药物敏感性结果。使用大肠

杆菌 ATCC 25922 作为质量控制菌株。 
1.3.3  全基因组测序与分析 

全基因组测序和生物信息学分析按照制造商的说明, 
使用细菌基因组提取试剂盒从新鲜的 2 mL 培养物中提取

每个分离株的细菌基因组 DNA。通过在 1%琼脂糖凝胶上

可视化电泳产物对 DNA 进行质量控制, 并使用 Qubit 荧光

计进行定量分析。在北京诺禾致源生物信息技术有限公司

使用大规模并行测序 Illumina 技术进行全基因组测序。为

每个分离株构建两个 DNA 文库: 一个插入片段大小为 500 
bp 的双端文库和一个插入片段大小为 5 kb 的配对文库。

500 bp 和 5 kb 文库均经过测序。 
1.3.4  细菌抗性基因分析 

将 107 株 沙 门 氏 菌 的 全 基 因 组 序 列 上 传 至

https://cge.cbs.dtu.dk//services/ResFinder/进行耐药基因的

注释(一致性≥90%, 覆盖度≥60%[21–22])。 

1.4  数据处理 

使用 Excel 2019 软件进行数据分析及图表绘制。 

2  结果与分析 

2.1  血清型分布 

109 株沙门氏菌(57 株来自鸡肉样品, 52 株来自猪肉

馅样品)经血清学鉴定后, 除了 2 株未确定血清型外, 其
余菌株共分离得到 22 个血清型, 鸡肉样品中分离得到 15
个血清型, 猪肉馅样品中分离得到 10 个血清型。分离的

血清型数量≥5 株的有 9 个, 分别为科瓦利斯沙门氏菌

(13.8%, 15/109)、伦敦沙门氏菌(12.8%, 14/109)、德尔比

沙门氏菌(10.1%, 11/109)、里森沙门氏菌(10.1%, 11/109)、
肯塔基沙门氏菌(7.3%, 8/109)、印第安纳沙门氏菌(5.5%, 
6/109), 鼠伤寒沙门氏菌单项变异体(4.6%, 5/109), 肠炎

沙门氏菌(4.6%, 5/109)和阿贡纳沙门氏菌(4.6%, 5/109), 
具体结果见图 1。 

 

 

 
  
 

图 1  鸡肉馅和猪肉馅中沙门氏菌血清学分布图 
Fig.1  Serological distribution of Salmonella in chicken and pork fillings 
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2.2  耐药性分析 

109 株沙门氏菌药敏结果显示: 96.3% (105/109)的沙

门氏菌呈现出抗生素耐药性, 所有菌株均对 IMP敏感, 8株

沙门氏菌对 14 种抗生素均敏感(7.3%, 8/109), 具体结果见

表 1。 
 

表 1  沙门氏菌耐药性分析结果 
Table 1  Analysis results of drug resistance in Salmonella 

抗生素种类 抗生素名称 耐药菌株数/% 中介菌株数/%

β-内酰胺类 AMP 71 (65.1) - 

AMS 36 (33.2) 1 (0.9) 

CFX 3 (2.8) 7 (6.4) 

CFZ 41 (37.6) 27 (24.8) 

CAZ 11 (10.0) - 

CTX 14 (12.8) - 

IMP  0 (0) - 

氨基糖苷类 GEN 22 (20.2) - 

大环内酯类 AZM 14 (12.8) - 

喹诺酮类 NAL 36 (33.0) - 

CIP 16 (14.7) 78 (71.6) 

氯霉素类 CHL 62 (56.9) 4 (3.7) 

四环素类 TET 100 (91.7) - 

磺胺类 SXT 60 (55.0) - 

注: -为未有相关数据。 

 
测定 14 种抗生素共分为 7 大类, 67 (61.4%)株沙门氏

菌表现出多重耐药(菌株对 3 类及以上抗生素呈现耐药)特

性, 其中 3 类抗生素耐药菌株 12 株, 4 类抗生素耐药菌株

24 株, 5 类抗生素耐药菌株 12 株, 6 类抗生素耐药菌株 13
株, 7 类抗生素耐药菌株 2 株。2 株 7 耐的菌株均为肯塔基

沙 门 氏 菌 , 耐 药 谱 为 AMP-CAZ-AMS-CTX-CFZ- 
TET-NAL-CIP-AZM-CHL-GEN-SXT。 

2.3  耐药基因分析 

利用 ResFinder 数据库对 109 株沙门氏菌的耐药基

因进行比对分析, 所有菌株均携带耐药基因, 共得到 68
种耐药基因, 包含氨基糖苷类、磺胺类、β-内酰胺类、四

环素类等共 9 种类型 , 最主要的类型为氨基糖苷类

(100.0%, 109 株/109 株)。对氨基糖苷类耐药的菌株与基

因型一致性较低, 其余类型的耐药基因与耐药表型之间

呈正相关性。氨基糖苷类耐药基因中 aac(6')-Iaa 携带率

最高(100.0%, 109 株/109 株), β-内酰胺类耐药基因种类最

多, 出现 32 种耐药基因型, 其中 blaTEM-1B (66.1%, 72
株/109株)是AMP的主要耐药基因, dfrA12 (20.2%, 22株/109
株)是 CTX 的主要耐药基因。磺胺类耐药基因中 sul2 
(48.6%, 53 株/109 株)携带率最高, 喹诺酮类耐药基因中

qnrS1 (38.5%, 42 株/109 株)携带率最高, 四环素类耐药

基因中 tet(A) (95.4%,104 株/109 株)携带率最高, 氯霉素

类耐药基因中 floR (30.3%, 33 株/109 株)携带率最高。每

株沙门氏菌携带耐药基因数目不同, 基因数目在 1~40 种

不等。9 株沙门氏菌携带了 20 种以上的耐药基因, 携带

耐药基因最多的是科特布斯血清型、其次分别是汤普森、

德尔比、伦敦、肠炎、印第安纳和黄金海岸血清型。109
株沙门氏菌耐药基因分布见表 2。 

 
表 2  109 株沙门氏菌耐药基因分布 

Table 2  Distribution of drug resistance genotypes of 109 Salmonella strains 

抗生素种类 
耐药基因

数量 
耐药基因

携带率/% 
携带的耐药基因种类 

氨基糖苷类 295 30.8 
aac(6')-Iaa、aac(3)-IIa、aac(3)-IId、aac(6')-Ib-cr、aph(3'')-Ib、aph(6)-Id、aadA1、aadA2、

aadA24、aadA22、aph(3')-Ia、aph(3')-IIa、ant(3'')-Ia 

磺胺类 202 21.1 sul1、sul2、sul3、qacE 

β-内酰胺类 130 13.6 

blaTEM-1B、blaTEM-1A、blaTEM-234、blaTEM-217、blaTEM-214、blaTEM-209、
blaTEM-206、blaTEM-201、blaTEM-198、blaTEM-164、blaTEM-163、blaTEM-141、
blaTEM-122、blaTEM-104、blaTEM-230、blaTEM-220、blaTEM-207、blaTEM-198、

blaTEM-186、blaTEM-176、blaTEM-148、blaTEM-126、blaTEM-104、blaTEM-70、blaTEM-30、
blaCTX-M-65、blaCTX-M-55、blaCMY-2、blaCTX-M-14b、blaCMY-2、blaCTX-M-14b、

blaCTX-M-3、dfrA12、dfrA14、dfrA27 

四环素类 106 11.1 tet(A)、tet(B)、tet(M) 

喹诺酮类/氟
喹诺酮类 

92  9.6 qnrS1、qnrS2、qnrB6、OqxA、 OqxB 

氯霉素类 82  8.6 cmlA1、cml、floR、catA2 

磷霉素 19  2.0 fosA7 

利福平 19  2.0 ARR-2、ARR-3 

大环内酯类 12  1.3 mph(A) 
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3  讨论与结论 

本研究血清型分析结果表明, 上海市区零售鸡肉和

猪肉馅中的沙门氏菌血清型分布多样化, 这一结果提示我

国生禽畜养殖、生产和零售环节存在交叉污染的可能, 这
与已有研究结果一致[4,23]。从血清分型结果来看, 科瓦利斯

沙门氏菌、伦敦沙门氏菌和德尔比沙门氏菌数量占前 3 位, 
而肠炎沙门氏菌、鼠伤寒沙门氏菌单项变异体和阿贡纳沙

门氏菌并列占第 7 位, 这与以往报道的沙门氏菌优势血清

型不同[3–4,24], 提示沙门氏菌优势血清型存在一定时间性和

地域性差异。本研究分离得到的主要血清型有肯塔基、印第

安纳、黄金海岸、德尔比、肠炎、鼠伤寒等, 这与以往报道

的我国沙门氏菌食物中毒常见的血清型基本一致[25–26]。 
耐药性分析结果可见, 分离菌株整体耐药率高, 其中

最高的是 TET, 其次是 AMP、CHL 和 SXT, 和近几年监测

的我国食源性沙门氏菌的耐药情况一致[4,27–30], 提示我国

临床和禽肉养殖过程中长期大量使用这 4 种抗生素。为了

人类、动物、植物、粮食和环境的良好发展, 应控制和减

少不必要的抗生素使用, 降低细菌耐药传播速度。本研究

中多重耐药株占 61.4%, 最高可对 7 类 12 种药物耐药, 多
重耐药性严重, 与多年来监测结果一致[31], 这使临床治疗

增加了难度。   
目前临床治疗沙门氏菌感染的一线用药为喹诺酮类

和三代头孢类药物, 本研究结果显示 CIP 耐药率为 14.7%,  
CAZ的耐药率为 10.0%, CTX的耐药率为 12.8%, 和以往文

献报道的耐药水平基本一致, 但是 CIP 的中介菌株率为

71.6%, 较以往报道有明显增高[23,28,32]。这提示我们需要密

切监测 CIP 的耐药情况, 并研究其耐药机制, 以进一步了

解耐药进程。在临床和养殖过程中, 合理使用抗生素至关

重要, 以减缓耐药性的发展。研究还发现, ZMP 和 CFX 的

耐药率较低, 这为临床用药的选择和使用提供了数据支

撑。综上所述, 沙门氏菌的耐药性是一个复杂且不断发展

的问题, 需要通过持续监测、研究耐药机制以及合理使用

抗生素来共同应对。 
耐药基因分析结果显示, 沙门氏菌的耐药基因的检

出率高, 达到了 100%, 且涉及多种耐药基因类型。其中氨

基糖苷类耐药基因数量最多, 携带率最高的耐药基因为

aac(6')-Iaa, 但是只有 22 株沙门氏菌具有对氨基糖苷类庆

大霉素的耐药性, 这表明 aac(6’)-Iaa 基因在氨基糖苷类药

物耐药中不是起到主要作用。除了氨基糖苷类耐药的菌株

与基因型一致性较低, 其余类型的耐药基因与耐药表型之

间呈正相关性, 这与已有的文献报道结论相符[3]。本研究

还发现, 德尔比、伦敦、肠炎和印第安纳等常见血清型沙

门氏菌携带的耐药基因种类丰富, 必须加强对这几种血清

型的沙门氏菌的专项监测和耐药传播机制研究。沙门氏菌

的耐药和传播机制尚未明确, 需进一步研究挖掘其耐药性

与携带的耐药基因之间的相关性, 以期控制沙门氏菌耐药

性的发展, 降低对人类健康的潜在威胁。 
综上, 2021—2022 年上海零售生禽畜肉中沙门氏菌的

血清型分布较为复杂, 其中鸡肉源沙门菌以科瓦利斯血清

型为主, 猪肉源沙门菌以伦敦血清型为主。整体耐药水平

较高, 多重耐药性严重, 携带多种耐药基因, 且其耐药性

与携带的耐药基因存在相关性。对食源性沙门氏菌的持续

监测以及针对重要耐药和传播机制开展深入研究, 对保障

我国食品安全和指导临床一线用药有重大的意义。 
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