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摘　要:目的　了解山西省食源性疾病主动监测中沙门菌、志贺菌、副溶血性弧菌、致泻性大肠埃希菌(包括粘附性大肠

埃希菌EAEC、致病性大肠埃希菌EPEC、侵袭性大肠埃希菌 EIEC、产毒性大肠埃希菌 ETEC)的病原谱、耐药情况及分子分

型.方法　对２０１５－２０１６年山西省食源性疾病主动监测病例中分离到的沙门菌、志贺菌、副溶血性弧菌、致泻性大肠埃希菌

进行血清学分型、药物敏感性试验以及PFGE分型.结果　２０１５－２０１６年共采集腹泻病人标本２５０５例,检出目标菌数１５７
例,检出率为６．２７％,其中致泻性大肠埃希菌８２例(３．２７％)、沙门菌５１例(２．０４％)、志贺菌１４例(０．５６％)、副溶血性弧菌１０
例(０．４０％).致泻性大肠埃希菌中,分离率最高的是EPEC.在对１５种常见抗生素药敏实验中,致泻性大肠埃希菌对亚胺培

南全部敏感(１００％),对头孢他啶和甲氧苄啶\磺胺甲恶唑敏感率大于９０％.沙门菌以肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌２个血清

型为主,沙门菌对亚胺培南全部敏感(１００％),对头孢西丁和头孢他啶敏感率大于９０％.副溶血性弧菌毒力基因全部为tdh
阳性.结论　山西省２０１５－２０１６年食源性疾病主动监测中,检出率最高的是致泻性大肠埃希菌,其次为沙门菌,志贺菌,副溶

血性弧菌.
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Abstract:Toanalyzethepathogenictypes,drugresistanceandmolecularcharacteristicsofEscherichiacoli(includingEnＧ
teroaggregativeE．coliEAEC,PathogenicE．coliEPEC,EnteroinvasiveE．coliEIEC,EnterotoxigenicE．coliETEC),SalmoＧ
nella,ShigellaandVibrioparahaemolyticusisolatedfromsurveillanceonceoffoodbornediseasecasesinShanxiProvince．
ThestrainsofSalmonella,Shigella,Vibrioparahaemolyticusand４kindsofE．coliisolatedfromfoodＧbornediseasessurveilＧ
lanceduring２０１５－２０１６werecollectedtoconductserotyping,drugresistancetestandpulsedＧfieldgelelectrophoresis(PFGE)．
Atotalof１５７stainsofpathogenswereisolatedfrom２５０５diarrheapatientsduring２０１５－２０１６,theoverallpositiveratewas
６２７％．including８２strainsofE．coli(３．２７％),５１strainsofSalmonellaspp(２．０４％),１４strainsofShigella(０．５６％)and１０
strainsofVibrioparahaemolyticus(０．４０％)．ThemostprevalentE．colistrainswereEPEC．Inthestudyof１５commonantibiＧ
oticdrugs,allE．colistrainsweresensitivetoIPM (１００．０％),ThesensitivityratesofCFXandTMP/SMZweregreaterthan
９０％．ThedominantserotypeswereSalmonesllatyphimuriumandSalmonellaenteritids．AllSalmonellastrainsweresensitive
toIPM (１００．０％),ThesensitivityratesofCFXandCAZweregreaterthan９０％．All１０parahaemolyticusisolatesweretdh

positive．IntheactiveetiologicalsurveillanceforfoodbornedisessesinShanxiduring２０１５－２０１６,thedetectionrateofE．coli
washighest,thenSalmonellaandShigella,thedetectionrateofVibrioparahaemolyticaswaslowest．
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　　食源性疾病主动监测是食品安全风险监测工作

的重要内容,山西省自２０１２年开始在全省哨点医院

开展食源性疾病主动监测,监测的病原体包括沙门

菌,志贺菌、副溶血性弧菌、肠致泻性大肠埃希菌(包

２５８



括肠致病性大肠埃希菌 EPEC、肠侵袭性大肠埃希

菌EIEC、肠集聚性黏附大肠埃希菌 EAEC、肠产毒

性大肠埃希菌 ETEC),现将山西省２０１５－２０１６年

食源性疾病主动监测病原学特征、血清型分布、耐药

性和分子分型进行分析.

１　材料与方法

１．１　材料　采集由食品或怀疑由食品引起的腹泻

标本,每日排便３次或３次以上,且粪便性状异常

(稀便、水样便、粘液便、脓血便等),取病人新鲜粪便

＞５g/mL,于清洁、干燥、无吸水性的无菌容器中,
然后用棉拭子转入 CaryＧBlair运送培养基中,在冷

藏条件下２４h内送至太原市级疾病预防控制中心

进行检测,检测完成后于每月的第１和第３周将分

离的菌株集中送到山西省级疾病预防控制中心.山

西省级疾病预防控制中心负责食源性致病菌分离株

的复核、血清学分型、耐药性试验和分子分型.

１．２　仪器与试剂　药敏连续加样仪(美国 Thermog
公司);CHEFＧDRIIIsystem 脉冲场凝胶电泳仪(美
国BioＧRad公司);GelDolXR凝胶成像系统(美国

BioＧRad公司).科玛嘉沙门菌显色培养基(批号:

P０００６５３);SS培养基(批号:１５０４１５);TCBS琼脂

(１５０７２９);食源性革兰阴性菌板(批号:B５５３４);限
制性内切酶XbaI(批号:０４２１６０２);蛋白酶k(批号:

１０７４４１００),所用试剂均在有效期内使用.

１．３　方　法

１．３．１　病原菌的分离与鉴定　将上述的菌株按照

«食源性疾病监测工作手册»要求的方法进行生化、
血清学鉴定.

１．３．２　药敏实验　采用微量肉汤稀释法对鉴定的

菌株进行 MIC值测定,药物有氨苄西林、氨苄西林\
舒巴坦、四环素、红霉素、氯霉素、头孢唑林、环丙沙

星、甲氧苄啶\磺胺甲恶唑、头孢他啶、亚胺培南、萘
啶酸、头孢西丁、头孢噻肟、庆大霉素、阿奇霉素.按

产品说明书进行操作,结果根据美国临床和实验室

标准化协会(CLSI２０１３)标准进行判断.

１．３．３　分子分型　按照国家食源性疾病分子溯源

网络(TraNet)中沙门菌脉冲场凝胶电泳(PFGE)标
准分型方法进行操作,PFGE图像应用BioNumerＧ
ics６．６软件进行分析.

１．４　 质 量 控 制 　 药 敏 实 验 以 大 肠 埃 希 菌

ATCC２５９２２、ATCC３５２１８ 作为质控菌株,沙门菌

PFGE分型采用沙门菌标准菌株 H９８１２.

２　结　果

２．１　致病菌的检出情况　２０１５－２０１６年共采集腹

泻样本２５０５份,检出致泻性大肠埃希菌、沙门菌、
志贺菌,副溶血性弧菌共１５７株,其中致泻大肠埃希

菌８２株,沙门菌５１株,志贺菌１４株,副溶血性弧菌

１０株(见表１).

表１　２０１５－２０１６年山西省食源性疾病主动监测致病菌检出阳性数及阳性率

Tab．１　PositivenumberandpositiverateoffoodＧbornediseasesdetected
byactivemonitoringofpathogenicbacteriainShanxi,２０１５－２０１６

年份 采样数 检出目标菌数 致泻性大肠埃希菌 沙门菌 志贺菌 副溶血性弧菌

２０１５ １１３９ ４９(４．３０％) ２９(２．５４％) １６(１．４０％) ３(０．２６％) １(０．０９％)

２０１６ １３６６ １０８(７．９１％) ５３(３．８８％) ３５(２．５７％) １１(０．８１％) ９(０．６６％)

合计 ２５０５ １５７(６．２７％) ８２(３．２７％) ５１(２．０４％) １４(０．５６％) １０(０．４０％)

２．２　致病菌的病原分型

２．２．１　致泻性大肠埃希菌分型　共检出８２株,其
中 EPEC３７ 株、EAEC２４ 株、ETEC１９ 株、EIEC
２株.

２．２．２　沙门菌血清分型　２０１５－２０１６年共分离到

沙门菌５１株,主要为肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌,
肠炎沙门菌１８株,鼠伤寒沙门菌１５株.肠炎沙门

菌的血清型均为[９,１２:g,m:－],鼠伤寒沙门菌中,
其中１２株为２相缺失的鼠伤寒沙门菌,其血清型为

[４,５,１２:i:－],是鼠伤寒沙门氏菌主要血清型.其

次为纽波特沙门菌４株,山夫登堡沙门菌和乙型副

伤寒沙门菌各３株,德尔卑沙门菌和罗森沙门菌各

２株,阿西纳沙门菌、温斯顿沙门菌、甲型付伤寒沙

门菌、基伍沙门菌各１株.

２．２．３　志贺菌血清分型　共分离到志贺菌１４株,
其中宋内氏志贺菌９株,福氏志贺菌２a型４株,福
氏志贺菌Xv型１株.

２．２．４　副溶血性弧菌　２０１５－２０１６年共分离到副

溶血性弧菌１０株,毒力基因全部为tdh阳性.
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２．３　致病菌的耐药特征

２．３．１　致泻性大肠埃希菌　对亚胺培南１００％敏

感,对甲氧苄啶/磺胺甲恶唑、头孢他啶、头孢唑林、
头孢西丁敏感率分别为９３．９０％、９３．９０％、８７．８０％、

８５．３７％.对红霉素的耐药率为９８．７８％(见表２).

表２　山西省２０１５－２０１６年致泻性大肠埃希菌药敏结果

Tab．２　DrugresistanceofEscherichiacoli
inShanxi,２０１５－２０１６

药物名称 敏感率/％ 中敏/％ 耐药/％

氨苄西林 ２４(２９．２６) ０(０) ５８(７０．７３)

氨苄西林/舒巴坦 ３４(４１．４６) ３０(３６．５９) １８(２１．９５)

四环素 ３１(３７．８０) １(１．１６) ５０(６０．９８)

红霉素 ０(０) １(１．１６) ８１(９８．７８)

氯霉素 ３２(３９．０２) ２０(２４．３９) ３０(３６．５９)

头孢唑啉 ７２(８７．８０) ０(０) １０(１２．２０)

环丙沙星 ４５(５４．８８) ０(０) ３７(４５．１２)

甲氧苄啶/磺胺甲

恶唑
７７(９３．９０) ２(２．４４) ３(３．６６)

头孢他啶 ７７(９３．９０) ２(２．４３) ３(３．６６)

亚胺培南 ８２(１００) ０(０) ０(０)

奈啶酸 ４８(５８．５４) ０(０) ３４(４１．４６)

头孢西丁 ７０(８５．３７) ３(３．６６) １０(１２．２０)

头孢噻肟 ５５(６７．０７) ０(０) ２７(３２．９３)

庆大霉素 ５３(６４．６３) ０(０) ２９(３５．３７)

阿奇霉素 ４７(５７．３２) ４５(５４．８８) ３１(３７．８０)

２．３．２　沙门菌　对亚胺培南、头孢西丁、头孢他啶、
庆大 霉 素、头 孢 噻 肟 的 敏 感 率 分 别 为 １００％、

９８０４％、９４．１９％、８８．２４％、８６．２７％(见表３).

２．３．３　志贺菌　对亚胺培南、头孢西丁、头孢他啶

的敏感率分别为１００％、９２．８６％、８５．７１％.对甲氧

苄啶/磺胺甲恶唑、氨苄西林、红霉素耐药率均为

１００％,对庆大霉素的耐药率为８５．７１％,说明志贺菌

多重耐药现象特别严重.

２．３．４　副溶血性弧菌　对环丙沙星、甲氧苄啶/磺

胺甲恶唑、萘啶酸、庆大霉素、氨苄西林、舒巴坦、亚
胺培南均为１００％敏感,对氯霉素、四环素、头孢西

丁、头孢噻肟均为９０％敏感.

２．４　沙门菌PFGE分型　山西省２０１５－２０１６年分

离到的５１株沙门菌用限制性内切酶XbaⅠ酶切进

行PFGE分子分型,并对电泳结果进行图谱聚类分

析,结果２０１５－２０１６年沙门菌相似度在５６．３％~
１００％之间,根据菌株间相似性１００％视为同一PFＧ

GE带型.５１株菌共产生３２种条带.其中有７组

PFGE带型是１００％相似.其中有１次为鼠伤寒沙

门菌(ZDＧ１６Ｇ００４~ZDＧ１６Ｇ００６)聚集性暴发,通过聚

类发现,该事件来自同一菌株感染.１８株肠炎沙门

菌有２组相同的PFGE带型(见图１).

表３　山西省２０１５－２０１６年沙门菌药敏结果

Tab．３　AntibioticsusceptibilityofSalmonella
inShanxi,２０１５－２０１６

药物名称 敏感率/％ 中敏率/％ 耐药率/％

氨苄西林 １５(２９．４１) ０(０) ３６(７０．５９)

氨苄西林/舒巴坦 １６(３１．３７) １４(２７．４５) ２１(４１．１８)

四环素 ２９(５６．８６) １(１．９６) ２１(４１．１８)

红霉素 ０(０) １(１．１６) ５０(９８．８４)

氯霉素 ４２(８２．５６) ４(６．９８) ５(１０．４７)

头孢唑啉 ２０(３９．５３) １２(２４．４２) １８(３６．０５)

环丙沙星 ４５(８８．３７) ０(０) ６(１１．６３)

甲氧苄啶/磺胺甲

恶唑
２８(５４．６５) ０(０) ２３(４５．３５)

头孢他啶 ４８(９４．１９) ２(３．９２) ３(５．８８)

亚胺培南 ５１(１００) ０(０) ０(０)

奈啶酸 ２２(４３．１４) ０(０) ２９(５６．８６)

头孢西丁 ５０(９８．０４) ０(０) １(１．９６)

头孢噻肟 ４４(８６．２７) ０(０) ７(１３．７３)

庆大霉素 ４５(８８．２４) ０(０) ６(１１．７６)

阿奇霉素 ４４(８６．２７) ３(５．８８) 　(７．８４)

３　讨　论

２０１５－２０１６年山西省食源性疾病监测的４种

病原体中,致泻性大肠埃希菌的分离率最高,沙门菌

次之,志贺菌和副溶血性弧菌分离率较低,山西省属

于内陆省份,吃海鲜产品相对较少,故副溶血性弧菌

检出率较低.
沙门菌,在自然界分布广泛,血清型众多,目前

已知的血清型有２５００多种,山西省２０１５－２０１６年

食源性疾病监测中,分离到的沙门菌共１０个血清

型,说明山西省食源性疾病沙门菌感染存在多态性.
其中肠炎沙门菌分离率第一,其血清型为[９,１２:g,

m:－],这与河南省监测报道一致[１],其次为鼠伤寒

沙门菌,其血清型为[４,５,１２:i:－],是鼠伤寒沙门

菌变种的单相沙门氏菌,其 O 抗原和 H 抗原第一

项与鼠伤寒沙门菌相同,仅缺少 H 抗原第二相.目

前肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌２相缺失型已成为山

西省近几年沙门菌最主要的血清型[２],也是我国与
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图１　２０１５－２０１６年沙门菌聚类分析图

Fig．２　PFGEpatternsoftheSalmonellain２０１５－２０１６

许多国家人群感染沙门菌病最常见的血清型,这与

国内文献报道一致[３Ｇ４].
沙门菌耐药:近年来,由于抗生素的广泛使用甚

至滥用,使沙门菌的耐药越来越严重.本研究中,沙

５５８９期 郝瑞娥等:山西省２０１５－２０１６年食源性疾病主动监测的病原学特征分析



门菌对氨苄西林、奈啶酸、甲氧苄啶/磺胺甲恶唑、头
孢唑啉、四环素、氨苄西林/舒巴坦的耐药率均在

３５％以上,沙门菌对亚胺培南１００％敏感,这与广东

省[５Ｇ６]、河南省[７]报道一致.从而提示我们今后要在

药敏结果指导下合理应用抗生素,防止多重耐药株

的流行及其变异.
副溶血性弧菌,毒力基因以tdh为主,与郑文龙

等[８]、吕虹等[９]报道一致,临床分离株通常携带有毒

力基因.药敏结果提示:副溶血性弧菌对多种抗生

素敏感,与文献报道有一定的差异[１０Ｇ１１],而山西省分

离到的菌株对氨苄西林１００％敏感.说明不同地区

分离到的菌株对抗生素的耐药性有一定的差异,进
一步提示我们各地应根据药敏结果准确用药.继续

加强副溶血性弧菌的耐药性监测,减缓副溶血性弧

菌耐药性的扩散和传播,具有重要的指导意义.随

着人们生活水平的提高及饮食多样化,目前内陆城

市居民膳食食用水产品越来越多,所以副溶血性弧

菌引起的腹泻也应该引起重视,做好卫生宣教工作.
脉冲场凝胶电泳技术(PFGE)是基于限制性内

切酶的分型方法,其原理通过改变脉冲电场的电流

大小、方向和作用时间,有效分离 DNA 分子,各个

菌株间通过比较电泳图谱的条带,分析菌株间有无

关联,是否来自同一菌株,是目前分子分型技术的

“金标准”.通过２０１５－２０１６年沙门菌聚类分析,鼠
伤寒沙门菌(ZDＧ１６Ｇ００４~ZDＧ１６Ｇ００６)为聚集性暴

发,来 自 于 一 起 鼠 伤 寒 沙 门 氏 菌 引 起 的 食 物 中

毒[１２].１８株肠炎沙门菌中,有２组相同的 PFGE
带型分布于不同时间、地区,说明不同时期、不同地

区能分离到相同血清型的同源性菌株.
目前食源性疾病发病由暴发逐渐转为多点散发

的趋势,为满足公共卫生事件的病原学溯源研究和

分子流行病学研究,利用PFGE技术对沙门菌进行

精准分型,PFGE技术既可以对表面上散发分布的

病例寻找可能的联系,也可对已确认的暴发疫情进

行传染源的追踪,达到预防和控制的目的.采用

PFGE分型技术,相同血清型的菌株,PFGE图谱不

一定相同,据此可进一步区分各菌株间的微小差别,
从而在食源性疾病暴发调查及监测中发挥重要的作

用[１３Ｇ１５].
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