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摘　要:目的　了解肉鸭屠宰生产链中沙门氏菌的污染、耐药状况以及毒力基因携带情况.方法　参照 GB４７８９．４Ｇ
２０１０,从肉鸭屠宰链中分离疑似沙门氏菌,采用双重PCR对疑似菌株进行准确鉴定,并进行血清分型;采用纸片扩散法对分离

株进行１０种抗菌药物敏感性试验,根据CLSI标准判定结果;通过PCR检测与沙门氏菌致病性相关的９个基因.结果　３４３
份样品共分离鉴定出９９株沙门氏菌,总体分离率为２８．８６％,宰前、脱毛、掏膛、分割、宰后样品沙门氏菌分离率分别为４５．７１％、

２２．６８％、２４．７２％、３８．３３％、２５．８１％;分离株共产生了７种血清型,以印第安纳、纽兰和鸭沙门氏菌为优势血清型;药敏试验结

果表明,沙门氏菌对 NAL(９１．９２％)的耐药率最高,对 TET(４３．４３％)、AMP(４２．４２％)、SXT(３４．３４％)、CIP(２９．２９％)、CRO
(２７．２７％)、GEN(２４．２４％)、KAN(２２．２２％)的耐药率相对较低,对 AMC(９．０９％)和 MH(６．０６％)的耐药率最低,多重耐药率为

４７．４７％,其中印第安纳、伤寒和鼠伤寒沙门氏菌的耐药性较突出;沙门氏菌分离株spvR(９４．９５％)、avrA(９３．９４％)、ssaQ
(９０９１％)、mgtC(８７．８８％)、sopB(８３．８４％)、bcfC(８０．８１％)、siiD(７７．７８％)毒力基因的携带率较高,spvB(２９．２９％)和spvC
(１１．１１％)的携带率较低.结论　肉鸭屠宰生产链容易受到不同血清型、不同耐药特征,且毒力基因携带率高的沙门氏菌污

染,相关企业和部门应当在卫生和抗菌药物的使用上加强监督和管理,保障食品安全和公众健康.
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Prevalence,antimicrobialresistancepatternsandvirulencegeneanalysis
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Abstract:Weinvestigatedthecontamination,antimicrobialresistanceandthevirulencegenescarriageofSalmonellaspp．
induckslaughterchain．SuspectedstrainswereisolatedfromslaughterhousesamplesaccordingtoGB４７８９．４Ｇ２０１０andidentiＧ
fiedbyduplexPCR,andthenthepositivestrainswereusedforserotypeanalysis．Subsequently,positivestrainsweretested
against１０differentantimicrobialagentsusingKirbyＧBauerdiskdiffusionmethod,theresultsweredeterminedonthebasisof
CLSIstandard．Finally,９virulencegenesweredetectedamongpositivestrainsbyPCR．Theresultsshowedthat９９Salmonella
isolateswererecoveredfrom３４３samplesandtotalisolationratewas２８．８６％．TheprevalenceofSalmonellabeforeslaughteＧ

ring,atdepilationstage,ateviscerationstage,induckmeat
andafterslaughtering was４５．７１％,２２．６８％,２４．７２％,

３８３３％and２５．８１％,respectively．SevenserotypesweredeＧ
tectedandmostofthemwereS．Indiana,S．Newlands,S．
Anatum．TheSalmonellaisolatesweremostfrequentlyreＧ
sistanttonalidixicacid(９１．９２％),theresistanceratesoftetＧ
racycline (４３．４３％),ampicillin (４２．４２％),trimethoprimＧ
sulfamethoxazole(３４．３４％),ciprofloxacin(２９．２９％),ceftriＧ
axone (２７．２７％),gentamycin (２４．２４％),andkanamycin

７１２



(２２．２２％)wereatamediumlevel．TheresistanceratesofamoxicillinＧclavulanicacid(９．０９％)andminocycline(６．０６％)were
relativelylow．ThemultiＧdrugresistancerateofSalmonellaisolates,whichwas４７．４７％,showedahighespeciallyinS．IndiＧ
ana,S．TyphiandS．Typhimurium．ItwasnotablethattheharboringratesofvirulencegenespvR(９４．９５％),avrA
(９３９４％),ssaQ(９０．９１％),mgtC(８７．８８％),sopB(８３．８４％),bcfC(８０．８１％),siiD(７７．７８％)amongSalmonellaisolates
wereathighlevel,incontrasttothelowercarriageratesofspvB(２９．２９％),spvC (１１．１１％)．Insummary,theresultsindicaＧ
tedthattheduckslaughterchainwaseasilycontaminatedbySalmonellaspp．withdifferentserotypes,differentantibioticreＧ
sistantpatternsandhighvirulencegenesharboringrate．RelevantslaughterhouseanddepartmentsshouldstrengthensuperviＧ
sioninsanitationandmanagetheuseofantimicrobialagents,toguaranteefoodsafetyandpublichealth．
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　　沙门氏菌(Salmonellaspp．)属肠杆菌科,革兰

氏阴性直杆菌,是常见的食源性人兽共患病原菌,以
家畜、家禽和野生动物带菌量较多.目前已有２６１０
个沙门血清型被报道[１],其中部分血清型能引起人

体伤寒、副伤寒、胃肠炎、腹泻和败血症等疾病.
国内外学者的报道[２Ｇ３]表明,动物性食品在生产

中极易受到沙门氏菌的污染.据不完全统计,我国

７０％~８０％的细菌性食物中毒事件是由沙门氏菌引

起,其中９０％以上是通过动物性食品感染所致[４],
严重影响了公众健康;在全球范围,每年大约有

９４００万人感染沙门氏菌,约１５５０００人死于急性感

染,其中８５％是由动物性食品感染引起[５].而近年

来,由于抗菌药物在养殖业和医疗行业的大量使用,
导致沙门氏菌的耐药性逐渐增强,这无疑会加大沙

门氏菌感染的防治难度,从而使感染和致死人数增

加.就目前相关研究[６]来看,沙门氏菌主要是通过

粘附、定植、入侵和释放毒力因子等机制来感染宿主

并导致疾病,多种毒力基因参与表达,主要分布在毒

力岛(SPI)、鞭毛(Fimbrial)和质粒(Plasmid)上,毒
力基因携带率越高,表明沙门氏菌的潜在致病性

越强.
我国是鸭养殖和鸭制品生产大国,２００５年鸭存

栏量就超过了７．２５亿只,占世界存栏量的７２％左

右,一旦沙门氏菌在肉鸭生产链中暴发,并由此传播

到人群,将会给食品安全、公众卫生和经济生产带来

严重后果.因此,对鸭源沙门氏菌进行深入研究具

有重要的卫生学意义,但目前国内外的相关研究主

要集中在猪肉源、牛肉源和鸡肉源上,而鲜有关于鸭

源沙门氏菌的系统性报道.
本研究旨在调查肉鸭屠宰链中沙门氏菌的污染

分布和耐药状况,并从分子层面对其毒力基因的携

带情况进行调查,为研究沙门氏菌在肉鸭屠宰加工

过程中的流行、传播及其风险评估提供基础数据,并
对相关生产提出建议.

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　样品来源及采样方法　样品采集于四川省

成都市某肉鸭屠宰加工公司,屠宰对象为６周龄樱

桃谷肉鸭,分别来源于大邑、崇州、新津、邛崃、金堂

等地的５家养殖场.根据沙门氏菌的生物学特性与

污染途径,确定采样对象为粪样、胴体表面、水样及

肉样,采集方式如下:用无菌剪刀剪取净膛后的完整

盲肠,置于保鲜袋中,其内容物代表屠宰前粪样;沿
屠宰和宰后各环节,随机无菌采集棉拭子样(胴体颈

部、背部)、水样(冲淋水、浸池水、车间用水)和肉样

(鸭脚、鸭翅).采集完毕后将所有样品编号并放入

有冰袋的隔热泡沫箱中,４h内低温运回实验室进

行下一步处理.

１．１．２　菌株　肠炎沙门氏菌(SalmonellaenteritiＧ
dis)CICC２１４８２,大 肠 杆 菌 (Escherichia coli)

ATCC２５９２２,均由四川农业大学食品微生物实验室

保存.

１．１．３　试剂　缓冲蛋白胨水(BPW),四硫磺酸钠煌

绿(TTB)增菌液,亚硒酸盐胱氨酸(SC)增菌液,木
糖赖氨酸脱氧胆盐(XLD)琼脂,法国科马嘉沙门氏

菌显色培养基,水解酪蛋白(MH)琼脂等均购于杭

州微生物试剂有限公司;三糖铁(TSI)琼脂,靛基质

试剂,尿素琼脂,赖氨酸脱羧酶试验培养基等购自北

京奥博星生物技术有限责任公司;DLＧ２０００DNA
Marker、GoldviewTM核酸染料、PremixTaqVersion
２．０、琼脂糖购自宝生物工程(大连)有限公司;沙门

氏菌属诊断血清(６０种)试剂盒购自宁波天润生物

药业有限公司.
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１．１．４　主要仪器　BSC—１３００ⅡA２型生物安全柜

(苏州安泰空气技术有限公司);电热恒温培养箱(上
海一恒科学仪器有限公司);BioＧRadC１０００梯度

PCR扩增仪、BioＧRadGelDocXR凝胶成像系统、水
平电泳槽(美国BioＧRad公司).

１．１．５　抗菌药物　青霉素类:氨苄西林(AMP,１０

μg/片)、阿莫西林/克拉维酸(AMC,２０/１０μg/片);
头孢类:头孢曲松(CRO,３０μg/片);氨基糖苷类:庆
大霉素(GEN,１０μg/片)、卡那霉素(KAN,３０μg/
片);四环素类:四环素(TET,３０μg/片)、米诺环素

(MH,３０μg/片);磺胺类:甲氧苄啶/磺胺甲噁唑

(SXT,１．２５/２３．７５ μg/片);喹 诺 酮 类:萘 啶 酸

(NAL,３０μg/片)、环丙沙星(CIP,５μg/片).均购

于杭州微生物试剂有限公司.

１．２　方法

１．２．１　菌株分离纯化　参照 GB４７８９．４Ｇ２０１０[７]的

方法对样品进行处理和增菌.用无菌接种环取增菌

液划线接种于XLD琼脂平板,在培养箱中３７℃条

件培养１８~２４h.根据GB４７８９．４Ｇ２０１０[７]中的判断

方法,判定并挑取可疑菌落划线接种于科马嘉沙门

氏菌显色培养基,于３７℃条件下培养１８~２４h,根
据菌落形态挑取紫色、蓝紫色或浅紫色圆形光滑菌

落进行分离纯化.

１．２．２　生化鉴定　按照 GB４７８９．４Ｇ２０１０[７]的方法,
对分离株进行革兰氏镜检、三糖铁琼脂培养和赖氨

酸脱羧酶试验,并按标准判定沙门氏菌疑似菌株.

１．２．３　双重PCR鉴定　参照邵碧英等[８]的方法进

行.针对沙门氏菌invA 基因和hut基因设计两对

特异性引物,由宝生物工程(大连)有限公司合成.

PCR反应体系为:２×PCR Mix１２．５μL,invA 基因

和hut基因上下游引物０．２μL、０．６μL,DNA模板２

μL,补灭菌超纯水使最终反应体系为２５μL.将

PCR产物于１．５％琼脂糖(０．５×TBE)凝胶电泳３０
min后,凝胶成像系统分析结果,能同时扩增出inＧ
vA 基因和hut基因特异性片段的菌株判定为沙门

氏菌阳性菌株.

１．２．４　血清型分型　按照 GB４７８９．４Ｇ２０１０[７]的方

法,用沙门氏菌属诊断血清(６０种)试剂盒对 PCR
阳性菌株进行血清分型.

１．２．５　 药敏试验 　 按照 CLSI推荐的纸片扩散

法[９],对阳性菌株进行１０种常用抗菌药物敏感性试

验,以大肠杆菌 ATCC２５９２２为质控菌株.记录各

类药物对阳性菌株产生的抑菌圈直径,并根据CLSI
标准[８]对试验结果进行判定.

１．２．６　毒力基因检测　根据文献设计沙门氏菌毒

力 岛 (avrA[１０]、ssaQ[１１]、mgtC[１１]、siiD[１１]、

sopB[１１])、鞭毛(bcfC[１２])、质粒(spvR[１３]、spvB[１３]、

spvC[１４])三大类毒力基因引物,由宝生物工程(大
连)有 限 公 司 合 成.PCR 反 应 体 系 为:２×PCR
premix１２．５μL、DNA 模板２μL、上下游引物各１

μL,补灭菌超纯水使最终反应体系为２５μL.PCR
产物于１．５％琼脂糖(１．０×TAE)凝胶电泳３０min
后,凝胶成像系统分析结果.

２　结　果

２．１　沙门氏菌分离情况　结合镜检观察和生化试

验,从３４３份样品中总共分离纯化得到９９株沙门氏

菌疑似菌株(表１),宰前样品沙门疑似菌株检出率

(４５．７１％)最高.沿着脱毛环节向下,疑似沙门氏菌

检出率总体有所升高,其中车间用水中有沙门疑似

菌株检出.双重 PCR 鉴定结果显示,９９株疑似沙

门氏菌均能同时扩增出２８４bp(invA)和４９５bp
(hut)两条特异性条带(图１),阳性率为１００％.

表１　肉鸭屠宰链沙门氏菌分离情况

Tab．１　PrevalenceofSalmonellaspp．fromtheduckslaughterchain

Source Sample N Salmonellaspp．(％)

Beforeslaughtering Cecumcontent ３５ １６(４５．７１)

Depilationstage Surfaceswab&rinsewater ９７ ２２(２２．６８)

Eviscerationstage Surfaceswab&rinsewater ８９ ２２(２４．７２)

Duckmeat Duckfeet&duckwing ６０ ２３(３８．３３)

Afterslaughtering Surfaceswab&products&soakingwater&plantwater ６２ １６(２５．８１)

Total ３４３ ９９(２８．８６)
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M:DL２０００DNA Marker;１:S．enteritidisCICC２１４８２;２:

negativecontrol;３Ｇ１２,１３Ｇ２４:partofsamples

图１　部分沙门氏菌双重PCR电泳图

Fig．１　ElectrophoresisofduplexPCRamplifiedproducts
frompartoftheisolatedSalmonellaspp．

２．２　沙门氏菌分离菌株血清分型　９９株沙门氏菌

阳性分离株有９１株可以定型,５株只能定群,剩余３
株产生了自凝现象不能分型.已定型的菌株共产生

了７种血清型(表２),以印第安纳沙门氏菌(S．InＧ
diana)、纽兰沙门氏菌(S．Newlands)和鸭沙门氏菌

(S．Anatum)为优势血清型,优势血清群为B 群和

E１群.其中车间用水分离株产生了纽兰和鸭沙门

氏菌两种血清型.在屠宰链生产链中,印第安纳沙

门氏菌检出量沿屠宰链逐渐减少,而纽兰沙门氏菌

则呈上升趋势;鸭沙门氏菌在分割肉样中检出较多,
伤寒沙门氏菌(S．Typhi)只在宰前和屠宰环节有检

出,阿贡纳沙门氏菌(S．Agona)只在屠宰环节有检

出,鼠伤寒沙门氏菌(S．Typhimurium)只在分割肉

样中有检出.

表２　肉鸭屠宰链沙门氏菌分离株血清分型结果

Tab．２　SerotypingofSalmonellaspp．fromtheduckslaughterchain

Serotype
Before

slaughtering
(n＝１６)

Depilation
stage

(n＝２２)

Evisceration
stage

(n＝２２)

Duck
meat

(n＝２３)

After
slaughtering

(n＝１６)

Total(％)
(n＝９９)

S．Indiana １１ １０ ６ ２ １ ３０(３０．３０)

S．Newlands １ ４ ５ ９ ９ ２８(２８．２８)

S．Anatum １ ０ ３ ８ ２ １４(１４．１４)

S．London １ ４ １ １ ２ ９(９．０９)

S．Typhi ２ １ ２ ０ ０ ５(５．０５)

S．Agona ０ １ １ ０ ０ ２(２．０２)

S．Typhimurium ０ ０ ０ ３ ０ ３(３．０３)

Others ０ ２ ４ ０ ２ ８(８．０８)

２．３　沙门氏菌分离株药敏试验

２．３．１　沙门氏菌分离株耐药率　９９株沙门氏菌对

１０种常见抗菌药的耐药率统计如表３所示,９６．９７％
的菌株具有耐药性.分离株对 NAL 的耐药率最

高,达到了９１．９２％.不同血清型产生了不同的耐药

特征,其中伤寒和鼠伤寒沙门氏菌对 AMP、TET、

NAL的耐药率均达到了１００％,印第安纳沙门氏菌

对８种抗菌药的耐药率都在５０％以上,耐药性较为

突出;纽兰和鸭沙门氏菌对 NAL的耐药率较高,对
其他抗菌药的耐药率则处于较低水平.

表３　鸭源沙门氏菌对不同抗菌药物的耐药率(％)

Tab．３　ResistanceratesofduckoriginatedSalmonellaspp．against１０antimicrobialagents

Antimicrobial
agents

S．Indiana
(n＝３０)

S．Newlands
(n＝２８)

S．Anatum
(n＝１４)

S．London
(n＝９)

S．Typhi
(n＝５)

S．Agona
(n＝２)

S．Typhimurium
(n＝３)

Others
(n＝８)

Salmonellaspp．
(n＝９９)

AMP ６６．６７ ７．１４ １４．２９ ４４．４４ １００．００ ５０．００ １００．００ ６２．５０ ４２．４２
AMC ３．３３ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ １００．００ ２５．００ ６．０６
CRO ６０．００ ０．００ ７．１４ ２２．２２ ６０．００ ０．００ １００．００ ０．００ ２７．２７
GEN ５０．００ ０．００ ０．００ ３３．３３ ４０．００ ０．００ １００．００ １２．５０ ２４．２４
KAN ５０．００ ３．５７ ０．００ １１．１１ １００．００ ５０．００ ０．００ ０．００ ２３．２３
TET ８６．６７ ３．５７ ７．１４ ３３．３３ １００．００ ５０．００ １００．００ ３７．５０ ４３．４３
MH １６．６７ ７．１４ ０．００ ０．００ ４０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ９．０９
SXT ６６．６７ ３．５７ ７．１４ ３３．３３ ６０．００ ５０．００ １００．００ ２５．００ ３４．３４
NAL ９３．３３ ９２．８６ ９２．８６ １００ １００．００ ５０．００ １００．００ ７５．００ ９１．９２
CIP ５６．６７ ０．００ ０．００ ３３．３３ ８０．００ ５０．００ １００．００ １２．５ ２９．２９

０２２ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０１８,３４(３)



２．３．２　沙门氏菌分离株多重耐药率及耐药谱　沙

门氏菌分离株中多重耐药菌株(耐３种及以上抗菌

药物)占４７．４７％(图２),其中耐４种(１０．１０％)、７种

(１１．１１％)及８种(９．０９％)抗生素的菌株较多,未出

现同时耐１０种抗菌药物的菌株.伤寒沙门氏菌(S．
Typhi)和鼠伤寒沙门氏菌(S．Typhimurium)的多

重耐药率达到了１００％(表５),其中伤寒沙门氏菌集

中在７耐(８０．００％),鼠伤寒沙门氏菌集中在８耐

(１００．００％);印第安纳沙门氏菌(S．Indiana)多重

耐药率高达９３．３３％,其中４耐(２０．００％)和８耐

(２０００％)菌株较多,并有９耐(６．６７％)菌株出现;
伦敦沙门氏菌(S．London)多重耐药率为４４．４４％,
相对较低,主要集中在７耐(３３．３３％);纽兰沙门氏

菌(S．Newlands)和鸭沙门氏菌(S．Anatum)的多

重耐药率最低,分别为３．５７％和７．１４％,多数菌株只

耐 NAL一种药物.

图２　鸭源沙门氏菌多重耐药分布情况

Fig．２　MultiＧdrugresistancedistributionofduckoriginaＧ
tedSalmonellaspp．

９９株沙门氏菌对１０种抗菌药物产生了３４种

耐药谱,其中优势谱型为 NAL,占到了４０．４０％.印

第安纳沙门氏菌产生了１９种耐药谱,优势谱型为

AMPＧCROＧGENＧKANＧTETＧSXTＧNALＧCIP(１６６７％);
纽兰沙门氏菌产生了５种耐药谱,优势谱型为 NAL

(８２．１４％);鸭沙门氏菌产生了３种耐药谱,优势谱

型为 NAL(８５．７１％);伦敦沙门氏菌产生了４种耐

药谱,优势谱型为 NAL(５５．５６％);伤寒沙门氏菌产

生了 ４ 种耐药谱,优势谱型为 AMPＧCROＧGENＧ
KANＧTETＧNALＧCIP(４０．００％);鼠伤寒沙门氏菌只

产 生 了 AMOＧAMCＧCROＧGENＧTETＧSXTＧNALＧ
CIP一种耐药谱.

２．４　沙门氏菌分离株毒力基因检测　９９株沙门氏

菌均有毒力基因检出(表４),其中avrA、ssaQ、spvR
的检出率最高,分别为９３．９４％、９０．９１％、９４．９５％;

mgtC、siiD、sopB、bcfC 的 检 出 率 较 高,分 别 为

８７８８％、７７．７８％、８３．８４％、８０．８１％;spvB 和spvC
的检出率最低,分别为２９．２９％和１１．１１％.鼠伤寒

沙门 氏 菌 对 ９ 种 毒 力 基 因 的 检 出 率 均 达 到 了

１００００％(图３);伤寒沙门氏菌的检测结果表现出

了一定差异,对avrA、ssaQ、mgtC、siiD、sopB 和

bcfC 的检出率分别为４０．００％、６０．００％、２０．００％、

４０００％、４０．００％和４０．００％,明显低于其他血清型.

M:DL２０００DNA Marker;１,３,５,７,９,１１,１３,１５:PCR

productsofavrA,ssaQandsiiD,mgtC,sopB,bcfC,spvR,

spvB,spvCgene;２,４,６,８,１０,１２,１４,１６:negativecontrol

ofavrA,ssaQ andsiiD,mgtC,sopB,bcfC,spvR,spvB,

spvCgene

图３　鼠伤寒沙门氏菌毒力基因PCR检测电泳图

Fig．３　ElectrophoresisofvirulencegenesPCRamplified

productsfromS．Typhimurium

表４　鸭源沙门氏菌毒力基因检测结果(％)
Tab．４　DetectionresultsofvirulencegenescarriedbySalmonellaspp．induckslaughterhouse

Target
gene

S．Indiana
(n＝３０)

S．Newlands
(n＝２８)

S．Anatum
(n＝１４)

S．London
(n＝９)

S．Typhi
(n＝５)

S．Agona
(n＝２)

S．Typhimurium
(n＝３)

Others
(n＝８)

Salmonellaspp．
(n＝９９)

avrA １００．００ １００．００ １００．００ ７７．７８ ４０．００ １００．００ １００．００ ８７．５ ９３．９４
ssaQ ９３．３３ １００．００ １００．００ ７７．７８ ６０．００ １００．００ １００．００ ６２．５０ ９０．９１
mgtC １００．００ ９６．４３ １００．００ ６６．６７ ２０．００ １００．００ １００．００ ５０．００ ８７．８８
siiD ９３．３３ ８２．１４ ９２．８６ ３３．３３ ４０．００ １００．００ １００．００ ３７．５０ ７７．７８
sopB ８３．３３ ９６．４３ １００．００ ７７．７８ ４０．００ １００．００ １００．００ ３７．５０ ８３．８４
bcfC ９６．６７ ６０．７１ １００．００ ７７．７８ ４０．００ １００．００ １００．００ ７５．００ ８０．８１
spvR ８６．６７ １００．００ １００．００ ８８．８９ １００．００ １００．００ １００．００ １００．００ ９４．９５
spvB ２３．３３ １０．７１ ５０．００ １１．１１ ４０．００ １００．００ １００．００ ５０．０ ２９．２９
spvC ６．６７ ３．５７ ０．００ １１．１１ ６０．００ ５０．００ １００．００ ０．００ １１．１１

１２２３期 彭峻烽等:成都地区鸭源沙门氏菌的分离鉴定及其耐药特征、毒力基因分析



３　讨　论

本研究沙门氏菌总体分离率为２８．８６％,与 Li
等[１５](２６．９％)的 报 道 较 为 一 致,低 于 Cha 等[１６]

(４３４％)的报道,而高于 Dong等[１７](６．５％)的报

道,出现该结果的原因可能是不同地区沙门氏菌的

流行情况不同,也可能与采样方式、采样季节、分菌

方法等有关.沿屠宰链观察,宰前样品沙门氏菌检

出率最高;沿脱毛环节向下,沙门氏菌检出率有所上

升,与 Wang等[２]的研究结果不同,结合各环节沙门

氏菌分离株的血清型和耐药表型分析,推测受沙门

氏菌污染的车间用水通过冲淋、浸泡等方式对脱毛

后的样品造成了污染.此外,宰后样品的沙门氏菌

检出率达到了２５．８１％,一定程度上影响了鸭制食品

的食用安全.
已定型的沙门氏菌所产生的７种血清型均为国

内沙门氏菌常见血清型,优势血清群为 B群和 E１
群,与李郁等[４]研究一致.本次研究无常见的肠炎

沙门氏菌(S．Enteritidis)及德尔卑沙门氏菌(S．
Derby)检出,而印第安纳沙门氏菌和纽兰沙门氏菌

的检出率较高,与Imen等[１８]、Yang等[１９]学者的研

究有所差异.沿屠宰链观察,印第安纳沙门氏菌检

出量呈下降趋势,这与样品的热烫和冲淋有关;纽兰

和鸭沙门氏菌检出量呈上升趋势,经推测是样品被

车间用水污染所造成;其他劣势血清型在屠宰链的

分布无规则性,其中伤寒、阿贡纳和鼠伤寒沙门氏菌

只在个别环节有检出,可能是工作人员和屠宰环境

对屠宰对象形成了交叉污染.所检出的７种血清型

中,伦敦沙门氏菌、阿贡纳沙门氏菌和鼠伤寒沙门氏

菌在我国均有人群感染致病事件出现,说明鸭源沙

门氏菌对公众健康具有潜在的威胁.
药敏试验结果显示分离株对萘啶酸的耐药率最

高,对阿莫西林/克拉维酸的耐药率最低,与 Cha
等[１６]的报道较为一致.而分离株对其他抗菌药的

耐药率普遍低于国内外学者的报道[２０Ｇ２１],差异性明

显,这与不同国家和地区在养殖业中常用的抗菌药

物种类不同有关,也与耐药性在沙门氏菌中的水平

传播机制有一定联系.本研究中鸭源沙门氏菌的多

重耐药率为４７．４７％,高于 VoAT等[２２](２９％)的报

道,而低于Pan等[２０](８１．５％)的报道,除去地域和

时间因素外,抗菌药物的选择和水体污染(车间用水

分离出的纽兰和鸭沙门氏菌只耐 NAL)也会对该结

果有一定影响.不同沙门氏菌血清型表现出了不同

的耐药特征,共产生了３４种耐药谱,其中以印第安

纳沙门氏菌、伤寒沙门氏菌和鼠伤寒沙门氏菌的耐

药性最为突出,与 Yang等[１９]的研究结果比较一致.

一旦具有多重耐药性的沙门氏菌通过鸭肉传播到人

群,无疑会给沙门氏菌感染的防治带来严重的挑战,
因而必须加强抗菌药物的管控和合理使用.

毒力基因检测结果显示沙门氏菌分离株对

spvR、avrA、ssaQ、mgtC、siiD、sopB、bcfC 的携带

率较高,说明鸭源沙门氏菌具有较强的潜在致病性.
但毒力基因的总体携带率与 Graciela等[３]、Li等[２３]

的研究相比存在一定差异,这可能与菌株来源或血

清型的不同有关.此外本研究还发现鼠伤寒沙门氏

菌对９种毒力基因的携带率均达到了１００．００％,与
该血清型的强致病性对应明显.

本次研究选择将肉鸭作为研究对象,明确了肉

鸭屠宰生产链中沙门氏菌的污染分布、耐药状况及

毒力基因分布情况,结果显示肉鸭屠宰生产链容易

受到不同血清型、不同耐药表型,且毒力基因携带率

高的沙门氏菌污染,一旦失控将会对食品安全和公

众健康造成严重的后果.对此,相关食品公司应当

改善加工环境,加强水源保护,合理使用抗菌药物并

随时关注工作人员的健康状况,同时相关部门也应

当加强卫生监督,合力保障食品安全和公众健康.

参考文献:
[１]MezalEH,SabolA,KhanMA,etal．Isolationandmolecular

characterizationofSalmonellaentericaserovarEnteritidisfrom

poultryhouseandclinicalsamplesduring２０１０[J]．FoodMicroＧ

biol,２０１４,３８:６７Ｇ７４．DOI:１０．１０１６/j．fm．２０１３．０８．００３
[２]WangH,YeK,WeiX,etal．Occurrence,antimicrobialresistＧ

anceandbiofilmformationofSalmonellaisolatesfromachicken

slaughterplantinChina[J]．FoodCtrl,２０１３,３３(２):３７８Ｇ３８４．

DOI:１０．１０１６/j．foodcont．２０１３．０３．０３０
[３]GracielaL,GeovanaM,MarisaC,etal．AntimicrobialresistＧ

anceandclass１integronＧassociatedgenecassettesinSalmonella

entericaserovarTyphimuriumisolatedfrom pigsatslaughter

andabattoirenvironment[J]．VetMicrobiol,２０１６,１９４:８４Ｇ９２．

DOI:１０．１０１６/j．vetmic．２０１６．０４．０２０
[４]LiY,JiaoXA,WeiJZ,etal．Analysisontheserotypesand

drugＧsusceptibilityofSalmonellaisolatesfrompigcarcass[J]．

ChinJZoonoses,２００８,２４(１):６７Ｇ７０．(inChinese)

李郁,焦新安,魏建忠,等．屠宰生猪沙门氏菌分离株的血清型和

药物感受性分析[J]．中国人兽共患病学报,２００８,２４(１):６７Ｇ

７０．DOI:１０．３９６９/j．issn．１００２Ｇ２６９４．２００８．０１．０１７
[５]YangXJ,HuangJH,WuQP,etal．Prevalence,antimicrobial

resistanceandgeneticdiversityofSalmonellaisolatedfromreＧ

tailreadyＧtoＧeatfoodsinChina[J]．FoodCtrl,２０１６,６０(２):５０Ｇ

５６．DOI:１０．１０１６/j．foodcont．２０１５．０７．０１９
[６]CaoTX,JiangWC,HeWC,etal．ResearchprogressonviruＧ

lencefactorsofSalmonella [J]．ChinJPreventVetMed,２０１４,

３６(４):３３１Ｇ３３４．(inChinese)

曹恬雪,蒋文灿,何文成,等．沙门氏菌毒力因子的研究进展[J]．

２２２ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０１８,３４(３)



中国预防兽医学报,２０１４,３６(４):３３１Ｇ３３４．DOI:１０．３９６９/j．

issn．１００８Ｇ０５８９．２０１４．０４．１９
[７]NationalHealthandFamilyPlanningCommissionofthePeople’

sRepublicofChina．GB４７８９．４Ｇ２０１０．Nationalstandardsfor

foodsafety,food microbiologytesting,Salmonella spp [S]．

Beijing:ChinaStandardPress,２０１０．(inChinese)

中华人民共和国国家卫生和计划生育委员会．GB４７８９．４Ｇ２０１０．
食品安全国家标准,食品微生物学检验,沙门氏菌检验[S]．北

京:中国标准出版社,２０１０．
[８]ShaoBY,ChenB,TangMY,etal．Developmentofmultiplex

PCRdetectionmethodforSalmonella[J]．FoodSci,２００７,２８
(１０):４８９Ｇ４９２．(inChinese)

邵碧英,陈彬,汤敏英,等．沙门氏菌多重 PCR检测方法的建立

[J]．食品科学,２００７,２８(１０):４８９Ｇ４９２．DOI:１０．３３２１/j．issn:

１００２Ｇ６６３０．２００７．１０．１２４
[９]CLSI．M１００ＧS１９PerformancestandardsforantimicrobialsusＧ

ceptibilitytesting[S]．Wayne:ClinicalandLaboratoryStandＧ

ardsInstitute,２０１６．
[１０]RitaP,SusanneM,ErhardT,etal．PrevalenceandpolymorＧ

phismofgenesencodingtranslocatedeffectorproteinsamong

clinicalisolatesofSalmonellaenterica[J]．IntJMedMicrobiＧ

ol,２０００,２９０:６０５Ｇ６１７．DOI:１０．１０１６/S１４３８Ｇ４２２１(００)８０００９Ｇ

０
[１１]SaraMS,IreneR,RodicioMR,etal．Detectionofvirulence

determinantsinclinicalstrainsofSalmonellaentericaserovar

Enteritidisandmappingonmacrorestrictionprofiles[J]．IntJ

Med Microbiol,２００６,５５:３６５Ｇ３７３．DOI:１０．１０９９/jmm．０．

４６２５７Ｇ０
[１２]StephanH,RobertoM,MunaA,etal．VirulotypingandantiＧ

microbialresistancetypingofSalmonellaentericaserovarsrelＧ

evanttohumanhealthinEurope[J]．FoodbornePathogDis,

２０１０,７:５２３Ｇ５３５．DOI:１０．１０８９/fpd．２００９．０４４７
[１３]ChengQ,PangRL,WangRC,etal．Comparativestudyon

pathogenicityofSalmonellaisolatesfromdifferentsourcesof

laboratorymiceandthedetectionoftheirvirulencegenes[J]．

ChinJZoonoses,２０１３,２９(５):４６０Ｇ４６５．(inChinese)

程琼,庞瑞亮,王若晨,等．不同源沙门氏菌对小鼠致病力的比

较与毒力基因检测[J]．中国人兽共患病学报,２０１３,２９(５):

４６０Ｇ４６５．DOI:１０．３９６９/cjz．j．issn．１００２Ｇ２６９４．２０１３．０５．００８
[１４]FatemehF,MohammadD,MasoumehD,etal．GeneticdiverＧ

sityandvirulencegenesofSalmonellaentericasubspeciesenＧ

tericaserotypeEnteritidisisolatedfrommeatsandeggs[J]．MiＧ

crobialPathogenesis,２０１７,１０７:４５１Ｇ４５６．DOI:１０．１０１６/j．

micpath．２０１７．０４．０２６
[１５]LiR,LaiJ,WangY,etal．Prevalenceandcharacterizationof

Salmonellaspeciesisolatedfrompigs,ducksandchickensin

SichuanProvince,China[J]．IntlJFoodMicrobiol,２０１３,１６３
(１):１４Ｇ１８．DOI:１０．１０１６/j．ijfoodmicro．２０１３．０１．０２０

[１６]ChaSY,KangM,YoonRH,etal．PrevalenceandantimicroＧ

bialsusceptibilityofSalmonellaisolatesinPekinducksfrom

SouthKorea[J]．ComparatImmunol MicrobiolInfectDis,

２０１３,３６(５):４７３Ｇ４７９．DOI:１０．１０１６/j．cimid．２０１３．０３．００４
[１７]DongP,ZhuL,MaoY,etal．PrevalenceandprofileofSalＧ

monellafromsamplesalongtheproductionlineinChinesebeef

processingplants[J]．FoodCtrl,２０１４,３８(４):５４Ｇ６０．DOI:１０．

１０１６/j．foodcont．２０１３．０９．０６６
[１８]ImenF,AmalBH,NoelG,etal．GeneticdiversityoffoodＧisoＧ

latedSalmonellastrainsthroughPulsedFieldGelElectrophoＧ

resis(PFGE)andEnterobacterialRepetitiveIntergenicConＧ

sensus(ERICＧPCR)[J]．PLoSOne,２０１３,８(１２):E８１３１５．

DOI:１０．１３７１/journal．pone．００８１３１５
[１９]YangB,QuD,ZhangX,etal．Prevalenceandcharacterization

ofSalmonella serovarsin retail meats of marketplacein

Shaanxi,China[J]．IntlJFoodMicrobiol,２０１０,１４１(１):６３Ｇ

７２．DOI:１０．１０１６/j．ijfoodmicro．２０１０．０４．０１５
[２０]PanZ,WangX,ZhangX,etal．ChangesinantimicrobialreＧ

sistanceamongSalmonellaentericasubspeciesentericaserovar

PullorumisolatesinChinafrom１９６２to２００７[J]．VetMicrobiＧ

ol,２００９,１３６(３):３８７Ｇ３９２．DOI:１０．１０１６/j．vetmic．２００８．１１．

０１５
[２１]OueslatiW,RjeibiMR,MhadhbiM,etal．Prevalence,viruＧ

lenceandantibioticsusceptibilityofSalmonellaspp．strains,

isolatedfrombeefinGreaterTunis(Tunisia)[J]．MeatSci,

２０１６,１１９:１５４Ｇ１５９．DOI:１０．１０１６/j．meatsci．２０１６．０４．０３７
[２２]VoAT,VanDE,FluitAC,etal．Antibioticresistance,inteＧ

gronsandSalmonellagenomicisland１amongnonＧtyphoidal

SalmonellaserovarsintheNetherlands[J]．IntlJAntimicrob

Agents,２００６,２８(３):１７２Ｇ１７９．DOI:１０．１０１６/j．ijantimicag．

２００６．０５．０２７
[２３]LiK,YeS,WalidQA,etal．Antimicrobialsusceptibility,virＧ

ulencegeneandpulsedＧfieldgelelectrophoresisprofilesofSalＧ

monellaentericaserovarTyphimurium recoveredfrom retail

rawchickens,China[J]．FoodCtrl,２０１７,７２:３６Ｇ４２．DOI:１０．

１０１６/j．foodcont．２０１６．０７．０３２

收稿日期:２０１７Ｇ０７Ｇ１０　编辑:王晓欢

３２２３期 彭峻烽等:成都地区鸭源沙门氏菌的分离鉴定及其耐药特征、毒力基因分析




