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摘　要:目的　了解２０１３－２０１４年贵阳市腹泻监测病例中沙门菌的血清型别分布及脉冲场凝胶电泳(PulseＧFieldGelEＧ
lectrophoresis,PFGE)分型特征,为贵阳市沙门菌病的防控提供科学依据.方法　收集２０１３－２０１４年贵阳市４家哨点医院感

染性腹泻病例的４３２份粪便标本,对其进行沙门菌的分离培养、生化鉴定、血清分型及PFGE分型.结果　４３２例感染性腹泻

患者的粪便标本共检出沙门菌３５株,检出率为８．１０％(３５/４３２),男女检出之比为１．５:１,发病年龄主要集中在０~５岁;各季度

间沙门菌检出率经Fisher确切概率法比较无统计学差异(P＝０．０５２).３５株沙门菌分成９种血清型,其中优势血清型为肠炎

沙门菌１１株(占３１．４３％)和鼠伤寒沙门菌９株(占２５．７１％),其次克勒肯威尔沙门菌６株(占１７．１４％),斯坦利沙门菌３株,德
尔卑沙门菌２株,阿贡纳沙门菌、婴儿沙门菌和病牛沙门菌血清型各１株,１株未分型.经 XbaⅠ酶切后１１株肠炎沙门菌分

成８种PFGE型,优势型为JEGX０１．CN０００７;９株鼠伤寒沙门菌分成９种PFGE型,总体型别呈多样性分布.结论　贵阳市引

起感染性腹泻的沙门菌以肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌为主,PFGE型别呈多样性.
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SurveillanceandanalysisonthepathogenicfeatureofSalmonella
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Abstract:WestudiedtheserovarsandPFGEtypesofSalmonellainpatientswithinfectiousdiarrheafrom２０１３to２０１４,

inordertoprovidescientificbasisforthepreventionandcontrolofsalmonellosisinGuiyangCity．Atotalof４３２samplesof
stoolspecimensofdiarrhealpatientsfrom４sentinelhospitalswerecollectedtoisolateSalmonellastrains．TheisolatedSalmoＧ
nellastrainswerefurtheranalyzedviaserotypesandPFGEpattern．ThepositiverateofthesurveillanceSalmonellainGuiyang
was８．１％(３５/４３２)．Theratioofmaleandfemalewas１．５∶１．Salmonellainfectionwasmostin０~５yearsold．Thepositive
ratewas８．９１％．ThedifferenceofisolatedratesofSalmonellawasnotstatisticallysignificant(P＝０．０５２)inthefourseasons．
Nineserovarswereidentifiedinthe３５isolates．ThemostprevalentwereSalmonellaenteritidisandSalmonellatyphimurium,

accountfor３１．４３％ and２５．７１％ respectively．ElevenstrainsofSalmonellaenteritidis weredividedinto８PFGEtypes,９
strainsofSamonellatyphimurium weredividedinto９PFGEtypes,showedgreatgeneticdiversity．ResultsshowedSalmonelＧ

laenteritidisandSalmonellatyphimurium werethedomiＧ
nantserotypescausinginfectiousdiarrheainGuiyangCity．
ThePFGEtypesweregreatgeneticdiversity．
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　　沙门菌是全球范围内感染性腹泻最常见的病原

菌之一,是重要的食源性致病菌及人兽共患致病菌.
人类可通过进食受到沙门菌污染、且未通过适当烹

饪或处理的食品、水,或接触受到污染的蛋、奶及其

制品、肉类、食品等从而感染沙门菌导致沙门菌性肠

炎和败血症等,常常引起食源性疾病的暴发[１].近

年来,沙门菌感染在全世界普遍流行,在许多国家和

地区已成为严重的公共卫生问题.据统计,全球每

年估计发生将近１３亿因沙门菌导致的急性胃肠炎

病例,其中３００万患者死亡[２],在我国,每年因沙门

菌感染而致病的约有９０３万[３].贵阳市在２０１０－
２０１５年感染性腹泻病原菌中发现,沙门菌是贵阳市

引起感染性腹泻的主要病原菌,且近年由沙门菌引

起的食物中毒事件时有发生[４Ｇ７].本研究收集２０１３
－２０１４年贵阳市４家哨点医院感染性腹泻病例的

粪便标本进行沙门菌的分离培养、血清分型及 PFＧ
GE分子分型,了解贵阳市感染性腹泻病例中沙门

菌的检出情况、血清型分布及 PFGE 分子流行特

征,为贵阳市沙门菌引起的感染性腹泻疫情或食物

中毒事件、实验室监测及防控预警提供技术支持.

１　材料与方法

１．１　标本来源　以贵阳市４家哨点医院作为监测

点,其中包括一家儿童医院,将符合腹泻监测病例定

义的患者即２４h内连续腹泻３次及以上且伴有稀

便、水样便、粘液便、脓血便、米泔样便等粪便性状异

常者,列为感染性腹泻监测病例对象.采集感染性

腹泻病例粪便标本５mL(或５g)于５０mL含卡布

运送培养基的螺旋管中,２４h内送往肠道病原菌检

测实验室进行检测.２０１３年１月至２０１４年１２月

收集到４３２份感染性腹泻粪便标本.

１．２　主要试剂和仪器　沙门菌显色培养基购自法

国CHROMAgar公司;亚硒酸盐煌绿增菌液(SBG)
购自北京友康生物公司;API２０E生化鉴定条购自

法国生物梅里埃公 司;沙 门 菌 诊 断 血 清、Swarm
Agar诱导软琼脂购自丹麦SSI公司;TBE购自北

京索莱宝科技有限公司;蛋白酶 K购自德国 Merck
公司;XbaI酶 购 自 大 连 宝 生 物 工 程 有 限 公 司;

SeakemGold琼脂购自美国 LONZA 公司;GelRed
染料购自美国Biotium 公司;CHEFMapper脉冲场

电泳仪和 GelDoc２０００凝胶成像系统购自美国BioＧ
Rad公司.

１．３　标本的分离培养、鉴定及血清分型　标本经

SBG增菌后接种至沙门菌显色平板上,３６℃培养过

夜,从沙门菌显色培养基上挑取淡紫色菌落接种至

克氏双糖和 MIU 进行初步生化鉴定后,符合沙门

菌初步生化的菌株进一步采用 API２０E生化鉴定板

条进行系统生化鉴定,对明确鉴定为沙门菌的菌株

转种至哥伦比亚营养琼脂平板进行沙门菌 O 相血

清凝集,并点种至Swarm Agar软琼脂平板进行 H
相血清凝集,生理盐水作对照.根据 KauffmanＧ
White血清分型表确定对应血清型别.

１．４　PFGE 分 子 分 型 和 聚 类 分 析 　 根 据 国 际

PulseNet网络实验室公布的沙门菌 PFGE标准分

型方法,对监测中分离的沙门菌进行PFGE分子分

型,Xbal进行酶切,以 H９８１２菌株作为参比菌株.
应用BioNumerics７．５软件对电泳图谱进行聚类分

析,聚类算法为非加权配对平均法(UPGMA).

１．５　统计分析　采用SPSS２２．０软件进行数据分

析,统计方法包括卡方检验和Fisher确切概率法,P
＜０．０５有统计学意义.

２　结　果

２．１　感染性腹泻病例中沙门菌的检出情况及血清

型分布　对２０１３－２０１４年收集的４３２例感染性腹

泻患者的粪便标本进行培养及鉴定,结果共检出沙

门菌３５株,检出率为８．１０％(３５/４３２),其中肠炎沙

门菌检出率最高为２．５５％(１１/４３２),其次为鼠伤寒

沙门菌２．０８％(９/４３２),各血清型检出情况见表１.

２．２　感染性腹泻病例中沙门菌的流行病学分布特

征

２．２．１　性别分布　４３２例感染性腹泻病例中男２５１
例、女１８１例,沙门菌检出率分别为８．３７％ (２１/

２５１)和７．７３％(１４/１８１),男女检出之比为１．５∶１,差
异无统计学意义(χ２＝０．０５６,P＞０．０５).
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表１　３５株沙门菌的血清分型结果

Tab．１　Serovarsof３５Salmonellastrainsfrom４３２samples

血清型 阳性数 检出率(％) 所占比例(％)

肠炎沙门菌 １１ ２．５５ ３１．４３

鼠伤寒沙门菌 ９ ２．０８ ２５．７１

克勒肯威尔沙门菌 ６ １．３９ １７．１４

斯坦利沙门菌 ３ ０．６９ ８．５７

德尔卑沙门菌 ２ ０．４６ ５．７１

阿贡纳沙门菌 １ ０．２３ ２．８６

婴儿沙门菌 １ ０．２３ ２．８６

病牛沙门菌 １ ０．２３ ２．８６

８,２０:－:－ １ ０．２３ ２．８６

合 计 ３５ ８．１０ １００．００

２．２．２　年龄分布　发病年龄多集中在０~５岁,检
出率为８．９１％(３２/３５９),占沙门菌检出数的９１．４３％
(３２/３５);≥６岁大年龄组检出率为４．１１％(３/７３),

占８．５７％,经卡方检验两个年龄组沙门菌检出率无

统计学差异(χ２＝１．８８０,P＞０．０５).

２．２．３　时间分布　４３２ 例腹泻病例据月份分为４
组:１－３月份、４－６月份、７－９月份及１０－１２月

份,沙门菌检出率分别为８．１１％(３/３７)、２．８６％(１/

３５)、１１．３０％(２６/２３０)及３．８５％(５/１３０),经 Fisher
确切概率法比较P＝０．０５２,各季度间检出率比较无

统计学差异.

２．３　主要血清型沙门菌PFGE分型及聚类结果　
采用BioNumerics７．５软件,对贵阳市主要血清型沙

门菌肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌的 PFGE图像进

行聚类分析,结果本次研究中分离的１１株肠炎沙门

菌,经限制性内切酶XbaⅠ进行酶切,PFGE获得８
种带型,其中 JEGX０１．CN０００７ 有 ３ 株,JEGX０１．
CN０００３有２株,其余均为１株;本次研究中分离的

９株鼠伤寒沙门菌,经酶切获得９种PFGE带型,见
图１和图２.

图１　２０１３－２０１４年贵阳市腹泻病例中肠炎沙门菌PFGE聚类结果

Fig．１　ClusteringresultsofPFGEpatternsofS．enteritidisstrainsfrominfectiousdiarrhealpatientsinGuiyang
from２０１３to２０１４

图２　２０１３－２０１４年贵阳市腹泻病例中鼠伤寒沙门菌PFGE聚类结果

Fig．２　ClusteringresultsofPFGEpatternsofS．typhimuriumstrainsfrominfectiousdiarrhealpatientsinGuiyＧ
angfrom２０１３to２０１４
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３　讨　论

本研究显示,２０１３－２０１４年贵阳市感染性腹泻

病例中沙门菌的检出率为８．１０％,高于广东省、无锡

市的检出率[８Ｇ９].３５株沙门菌共分为９种血清型,
优势血清型为肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌,与广东、
无锡、泰安等地的研究结果一致[８Ｇ１０],提示在对贵阳

市感染性腹泻的病原监测中要重点加强对肠炎沙门

菌和鼠伤寒沙门菌的监测.从年龄分布看,发病年

龄多集中在０~５岁,占沙门菌检出数的９１．４３％,其
检出率为８．９１％,该结果与深圳市龙岗区２０１０－
２０１２年感染性腹泻沙门菌的研究结果一致[１１],但与

北京市发病年龄集中在１８~４０岁不同[１２],提示沙

门菌感染特征存在地域差异.０~５岁低年龄组的

婴幼儿是贵阳市沙门菌的重点监测对象.从时间分

布看,各季度均有沙门菌检出,无明显的季节分布趋

势.但检出沙门菌阳性数在７－９月份居多,提示７
－９月感染性腹泻的高发季节也是易感染沙门菌的

季节,应加强沙门菌的监测.
为进一步了解贵阳市分离的主要血清型沙门菌

分子流行病学特征,我们采用PFGE分型方法对沙

门菌进行分子分型发现１１株肠炎沙门菌分为８个

PFGE 型别,菌株间相似性 ＞８５％,优 势 带 型 为

JEGX０１．CN０００７;９株鼠伤寒沙门菌分为９个 PFＧ
GE带型,且菌株间相似性仅为５４％,揭示贵阳市

２０１３－２０１４年鼠伤寒沙门菌并未形成流行或聚集

性病例,而是高度散发.PFGE分型结果提示贵阳

市腹泻病例沙门菌分离株 PFGE型别呈多样性分

布.沙门菌为人兽共患病原菌和食源性病原菌,可
通过污染的食物等感染,因此,沙门菌的有效防控应

在加强人间病例监测的同时,需加强动物沙门菌病

的防控以及食源性沙门菌的监测.由于本研究中监

测年限较短,监测地区局限,且仅为感染性腹泻病例

的研究,为全面的反映贵州省沙门菌感染状况及分

子流行病学特征,还需加大监测范围,同时对食品和

动物来源的沙门菌进行监测分析,以提供全面的监

测资料,为沙门菌病的防控提供可靠的防控依据.
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