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摘　要:目的　对２０１８－２０２０年我国牛羊主产区牛羊源小肠结肠炎耶尔森菌进行病原特征研究,为该菌的防控提供科

学依据.方法　对来自于６个地区的２２９１份样本进行分离培养、PCR鉴定、玻片凝集以及药敏试验,以掌握其感染情况、毒
力基因型和血清型的分布以及耐药情况.结果　在２２９１份样本中,共分离出该菌１０９株,总检出率为４．７６％,其中辽宁地区

检出率最高(２０．４２％),并且各地区检出率差异有统计学意义(χ２＝２８８．１５３,P＜０．０１),而各种类样本检出率差异无统计学意

义(χ２＝１􀆰７３４,P＞０．０５).在本次分离菌株中,ystB基因为优势毒力基因,O∶５,２７为优势血清型,菌株对氨苄西林、红霉素、

磺胺异恶唑和头孢噻吩耐药率为１００％,对多粘菌素B和氟苯尼考敏感率为１００％.结论　牛、羊源小肠结肠炎耶尔森菌在全

国牛、羊主产区分布不广泛,但其多重耐药率较高,建议加强对该菌耐药性的监测与管理.
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EtiologiccharacteristicsofYersiniaenterocoliticainthe
mainbreedingareasofcattleandsheepinChina
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Abstract:ToresearchtheetiologiccharacteristicsofYersiniaenterocoliticainthemainbreedingareasofcattleandsheep
inChinafrom２０１８to２０２０,andprovideabasisforitspreventionandcontrol,２２９１samplesfromsixcitieswerecollectedfor
isolationandculture,andpositivestrainsweretestedforvirulencegenes,serotypetyping,anddrugresistance．Theresults
showedthat１０９positivestrainswereisolatedfrom２２９１samples,andthetotaldetectionratewas４．７６％,withthehighestdeＧ
tectionrate(２０．４２％)occurringinLiaoning．Thedetectionratevariedsignificantlybetweenregions(χ２＝２８８．１５３,P＜０．０１),

whereasthedetectionrateofvarioustypesofsamplesshowednosignificantdifference(χ２＝１．７３４,P＞０．０５)．AmongtheposＧ
itivestrains,theystBgenewasthedominantvirulencegene,andO∶５,２７wasthedominantserotype．Theresistanceratesof
theisolatestoampicillin,erythromycin,sulfisoxazole,andcephalothinwere１００％．However,thesensitivityratesoftheisoＧ
latestocolistinBandflorfenicolwere１００％．ThestudyillustratesthatYersiniaenterocoliticaisnotwidelydistributedinthe
mainbreedingareasofcattleandsheepinChina．TheirmultiＧdrugresistanceratesarehigh;therefore,drugresistancesurveilＧ
lanceofYersiniaenterocoliticashouldbestrengthened．
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　　小肠结肠炎耶尔森菌是一种食源性肠道病原

体,可引起耶尔森菌病———欧盟第三大常见的人兽

共患病[１].作为能够在０℃~４５℃生存的细菌[２],
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它不仅存在于各类家养动物和野生牲畜中,还存在

于各种冷藏食品中[３].人食用了被小肠结肠炎耶尔

森菌污染的生猪肉或新鲜牛奶等食物,会出现腹泻、
发烧等症状,并且引起局部炎症和心血管疾病等[４].
耶尔森菌病在全球范围内流行,根据美国疾病控制

与预防中心２０１６年的报道,美国每年有１１．７万人

受到耶尔森菌病的影响,其中有６４０例需要住院治

疗,３５人死亡[５];在２０世纪８０年代,我国发生过２
次耶尔森菌病的暴发流行[６].由此可见,对各地区

各物种的小肠结肠炎耶尔森菌流行规律和病原特征

的研究是非常有必要的.为此,本研究于２０１８－
２０２０年从我国牛羊主产区的牛羊养殖屠宰加工场

采集各类样本(粪、乳、饲草以及环境样本),采用冷

增菌法处理样本后进行菌株分离培养鉴定、毒力基

因鉴定、血清型鉴定以及耐药性鉴定,对结果进行分

析,总结了近两年全国牛羊主产区该菌的流行规律

和病原学特征,为预防和监测小肠结肠炎耶尔森菌

的传播奠定基础.

１　材料与方法

１．１　参考菌株　小肠结肠炎耶尔森菌参考菌株

CMCC５２２２５购买自中国医学微生物菌种保藏中

心;HZ菌株为华中农业大学赠予菌株.

１．２　样本采集　采集２０１８－２０２０年黑龙江省、吉
林省、辽宁省、内蒙古自治区、陕西省和新疆自治区

牛羊养殖屠宰加工厂的各类样本共２２９１份,其中

黑龙江省７４４份,吉林省９３７份,辽宁省４２６份,内
蒙古自治区１００份,新疆自治区５８份,陕西省２６
份.在各类样本中,包含粪样１９６８份,乳样１５２
份,肉样１１６份,环境样本３３份,饲草样本２２份.

１．３　仪器与试剂　小肠结肠炎耶尔森菌选择性培

养基CINＧ１与增菌液改良磷酸盐缓冲液,购买自青

岛海博生物技术有限公司;PCR仪与凝胶成相分析

系统,购买自新加坡应用生物公司;２x M５ HiPer
plusTaqHiFiPCRmix,购买自北京聚合美生物科

技有限公司;立式双层恒温振荡培养箱,购买自哈尔

滨市东联电子技术开发有限公司;引物由上海生工

生物工程有限公司合成;血清分型所用的血清试剂

为实验室保存试剂;耐药性鉴定所用的抗菌药物药

敏纸片,购买自杭州微生物试剂有限公司.

１．４　样本分离鉴定　取适量样本置于１０倍体积的

改良磷酸盐缓冲液中,４ ℃放置７~１４d以达到增

菌效果,沾取增菌液于 CINＧ１培养基２５ ℃划线培

养１８~２４h后,挑取“公牛眼”状红色菌落于 LB液

体培养基中于２５ ℃摇菌８h,以foxA[７]为目的基

因,直接取菌液作为模板进行PCR鉴定,将PCR结

果为阳性的菌株进行生化反应鉴定,将确定为小肠

结肠炎耶尔森菌的菌株于－８０℃保存,并利用统计

学方法将分离结果进行统计与分析.

１．５　毒力基因检测　对小肠结肠炎耶尔森菌的５
个主要毒力基因(ail,ystB[８],ystA,yadA,virF[９])
分别进行PCR检测,PCR反应总体系为２０μL,其
中包括２x M５HiPerplusTaqHiFiPCR mix１０

μL,上下游引物各０．８μL,DNA 模板２μL,其余用

ddH２O补足.PCR 扩增程序包括９４ ℃预变性５
min,９５℃变性３０s,６１℃退火３０s,７２℃延伸３０
min,共３５个循环,７２ ℃延伸４ min,产物与 DL
２０００ marker 用 ２％ 凝 胶 电 泳 分 离 (１２０ V,２０
min),引物序列见表１.

表１　基因检测的PCR引物序列

Tab．１　PrimersequencesforYersiniaenterocolitica

genesdetection

引物名称 引物序列(５′Ｇ３′) 扩增长度/bp

foxAF GGTTCCTTGAGCGTATTGATG １０９４

foxAR GGTCATCGGTTTCAGCAGTTT

ailF GGTTCGTTTGCTTATACTCATC １４２

ailR CCAGTAATCCATAAAGGCTAAC

ystAF ATCGACACCAATAACCGCTGAG ７９

ystAR CCAATCACTACTGACTTCGGCT

ystBF GGACACCGCACAGCTTATA ２５３

ystBR GATTGCAACATACCTCACAAC

yadAF CTTCAGATACTGGTGTCGCTGT ８４９

yadAR ATGCCTGACTAGAGCGATATCC

virFF GGCAGAACAGCAGTCAGACATA ５６１

virFR GGTGAGCATAGAGAATACGTCG

１．６　血清分型检测　利用多重PCR方法[１０]与玻片

凝集方法进行血清型检测.玻片凝集法是将分离的

阳性菌株划线培养,挑出菌落与已稀释的血清试剂

在载玻片上混匀后观察是否出现凝集现象,并设置

生理盐水作为空白对照.

１．７　耐药性检测　本实验主要针对１５种药物进行

耐药性的检测(氨苄西林、头孢唑林、丁胺卡那、庆大

霉素、红霉素、诺氟沙星、环丙沙星、多粘菌素 B、磺
胺异恶唑、复方新诺明、氯霉素、头孢噻吩、呋喃唑

酮、恩诺沙星、氟苯尼考).具体操作如下:取适量菌

液于LB平板涂匀后贴药敏纸片,２５℃培养１８~２４
h,通过测量抑菌圈直径大小来判断药物对该菌的
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抑制效果.耐药性结果判定标准见表２[１１].

表２　耐药性结果的判定标准

Tab．２　Judgmentcriteriafordrugresistanceresults

抗菌药名称
判定标准(抑菌圈大小)

耐药 中介 敏感

氨苄西林 ≤１３ １４Ｇ１６ ≥１７

头孢唑林 ≤１４ １５Ｇ１７ ≥１８

丁胺卡那 ≤１３ １４Ｇ１７ ≥１８

庆大霉素 ≤１２ １３Ｇ１４ ≥１５

红霉素 ≤１３ １４Ｇ２２ ≥２３

诺氟沙星 ≤１２ １３Ｇ１６ ≥１７

环丙沙星 ≤１５ １６Ｇ２０ ≥２１

多粘菌素B ≤８ ９Ｇ１１ ≥１２

磺胺异恶唑 ≤１０ １１Ｇ１５ ≥１６

复方新诺明 ≤１０ １１Ｇ１５ ≥１６

氯霉素 ≤１２ １３Ｇ１７ ≥１８

头孢噻吩 ≤１４ １５Ｇ１７ ≥１８

呋喃唑酮 ≤１４ １５Ｇ１６ ≥１７

恩诺沙星 ≤１５ １６Ｇ２０ ≥２１

氟苯尼考 ≤１２ １３Ｇ１７ ≥１８

２　结　果

２．１　不同地区样本分离结果　对２２９１份样本进

行PCR鉴定以及生化鉴定结果见表３,共分离到

１０９株小肠结肠炎耶尔森菌,总检出率为４．７６％,其
中辽宁检出率为２０．４２％,新疆为１５．５１％,黑龙江为

０．８１％,吉林为０．７５％,内蒙古和陕西地区未分离出

阳性菌株.利用卡方检验进行差异分析,结果显示

各地区检出率差异有统计学意义(χ２＝２８８．１５３,P
＜０．０１),辽宁和新疆检出率远高于其他地区.

表３　各地区样本中小肠结肠炎耶尔森菌的分离结果

Tab．３　ResultsofYersiniaenterocoliticainsamples
fromvariousregions

来源 样本数量/份 阳性菌株数/株 阳性率/％

吉林 ９３７ ７ ０．７５

黑龙江 ７４４ ６ ０．８１

辽宁 ４２６ ８７ ２０．４２

内蒙古 １００ ０ ０

新疆 ５８ ９ １５．５１

陕西 ２６ ０ ０

２．２　不同种类样本分离结果　本实验采集样本种

类分为粪样(１９６８份)、乳样(１５２份)、肉样(１１６
份)、环境样(３３份)和饲草样(２２份).分离结果见

表４,其中小肠结肠炎耶尔森菌检出率最高的是环

境样(１２．１２％),其次是粪样(５．３４％),而其他种类

样本检出率均为０％.粪样和环境样的检出率差异

无统计学意义(χ２
校正 ＝１．７３４,P＞０．０５).

表４　各种类样本中小肠结肠炎耶尔森菌的分离结果

Tab．４　ResultsofYersiniaenterocoliticainvarioussamples

来源 样本数量/份 阳性菌株数/株 阳性率/％

粪样 １９６８ １０５ ５．３４

乳样 １５２ ０ ０

肉样 １１６ ０ ０

环境样本 ３３ ４ １２．１２

饲草样本 ２２ ０ ０

２．３　毒力基因检测结果　对１０９株阳性菌株进行

毒力基因检测,结果显示(见表５)有７１株菌株毒力

基因携带情况为ail－、ystA－、ystB＋、yadA－、

virF－,并将其定义为I型毒力基因型(６５．１４％);
其余的３８株毒力基因携带情况为ail－、ystA－、

ystB－、yadA－、virF－,并将其定义为II型毒力

基因型(３４􀆰８６％),而上述I、II型菌株通常被认为

是非致病性菌株[１２],因此,本次采样地区中的小肠

结肠炎耶尔森菌致病概率很小,并且根据毒力基因

所占百分比分析,ystB 是本次采样地区小肠结肠炎

耶尔森菌的优势毒力基因.

２．４　血清分型检测结果　对１０９株阳性分离菌株

进行血清分型,结果见表５.共检测出３种血清型,
包含 O∶５,２７血清型５１株(４６．７９％),O∶６,３０血

清型３株(２．７５％),O∶５血清型３株(２．７５％),其
余５２株未分型(４７．７１％).其中O∶６,３０血清型只

出现在辽宁地区(３．４５％);O∶５血清型虽然在辽宁

(２．３０％)和黑龙江地区(１６．６７％)均有检出,但数量

较少;O∶５,２７血清型出现在黑龙江(６６．６７％)吉林

(５７．１４％)和辽宁地区(４９．４３％),不仅覆盖范围广,
而且所占比例高;新疆地区９株阳性菌株均未分型.
综上可知,O∶５,２７血清型被认为是本次采样地区

小肠结肠炎耶尔森菌的优势血清型.
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表５　小肠结肠炎耶尔森菌分离株的血清型与

毒力基因检测结果

Tab．５　Resultsofserotypeandvirulencegenetypesof
Yersiniaenterocoliticaisolates

来源 血清型
菌株数

(株)

毒力基因

ail ystA ystB yadA virF

黑龙江 O∶５,２７ ４ － － ＋ － －
黑龙江 O∶５ １ － － ＋ － －
黑龙江 － １ － － ＋ － －
吉林 O∶５,２７ ３ － － ＋ － －
吉林 O∶５,２７ １ － － － － －
吉林 － ３ － － － － －
辽宁 O∶５,２７ ４２ － － ＋ － －
辽宁 O∶５,２７ １ － － － － －
辽宁 O∶５ １ － － － － －
辽宁 O∶５ １ － － ＋ － －
辽宁 O∶６,３０ ３ － － ＋ － －
辽宁 － ２３ － － － － －
辽宁 － １６ － － ＋ － －
新疆 － ９ － － － － －

２．５　耐药性检测结果　对１５种抗菌药物的耐药性

检测结果见表６,菌株对氨苄西林、红霉素、磺胺异

恶唑和头孢噻吩１００％耐药,对多粘菌素 B和氟苯

尼考１００％敏感.除此之外,菌株对呋喃唑酮和复

方新诺明的耐药率较高,均在７５％以上,对氯霉素

较敏感.

表６　小肠结肠炎耶尔森菌分离株的耐药性检测结果

Tab．６　ResultsofdurgresistenceofYersinia
enterocoliticaisolates

抗菌药物 敏感率/％ 中介率/％ 耐药率/％

氨苄西林 AMP ０ ０ １００
头孢唑林 CZ １５．７９ ５２．６３ ３１．５８
丁胺卡那 AK １５．７９ ７８．９５ ５．２６
庆大霉素 GM １５．７９ ７８．９５ ５．２６
红霉素 E ０ ０ １００
诺氟沙星 NFX ５２．６３ ３１．５８ １５．７９
环丙沙星 CIP ３６．８４ ３６．８４ ２６．３２
多粘菌素BPB １００ ０ ０
磺胺异恶唑 SIZ ０ ０ １００
复方新诺明 SXT ５．２６ １５．７９ ７８．９５
氯霉素 CHL ８４．２１ ５．２６ １０．５３
头孢噻吩 KF ０ ０ １００
呋喃唑酮 AOZ ０ ５．２６ ９４．７４
恩诺沙星 ENR ３６．８４ ５７．８９ ５．２６
氟苯尼考 FFC １００ ０ ０

３　讨　论

对２０１８－２０２０年２２９１份我国牛羊主产区牛

羊源小肠结肠炎耶尔森菌的调查发现,这些地区的

阳性样本总检出率为４．７６％,与李旭等[１３]在牛羊中

的阳性总检出率(分别为２．７８％和０．８９％)相符,但
与２０１８年六安市猪粪检出率(２５％)[１４]和江西省生

猪源检出率(２０．８６％)[１５]相差较大,这可能是因为

生猪是小肠结肠炎耶尔森菌的主要宿主.利用

SPSS进一步分析得知各地区检出率的差异有统计

学意义,其中辽宁检出率最高,其次是新疆、黑龙江

和吉林.从样本种类进行分析,环境样本检出率高

达１２．１２％,其次是粪样检出率５．３４％,而环境样本

中分离到的阳性菌株均来自于屠宰使用的案板,这
提示各养殖屠宰加工厂要注意屠宰加工环境,以免

将细菌等微生物带入动物性食品中,影响人类健康.
毒力基因检测结果表明,本次分离到７１株毒力

基因I型菌株(只含ystB 毒力基因)和３８株毒力基

因II型菌株(不含毒力基因).虽然I、II型被认为

是非致病性菌株,但在食源性暴发疾病样本中已经

检测到含ystB 基因的菌株[１６],这说明携带ystB 基

因的菌株或许存在一定致病力,应该引起相应的重

视.李旭[１３]等在牛源样本分离菌株中的非致病性

菌株检出率达到９４．４４％,与本研究中非致病性菌株

检出率为１００％的结果相符,也与本实验室所建立

的多重PCR方法[８]结果一致,这说明近年来存在于

牛羊源样本中非致病性小肠结肠炎耶尔森菌占绝大

多数,而致病性菌株较少,但致病菌株的潜在影响力

仍不可忽视.
目前,在世界上已知的６０余个小肠结肠炎耶尔

森菌血清型中,O∶３,O∶８,O∶９,O∶５,２７,O∶
１３a等对人类具有致病力,而我国大多数致病菌株

的血清型为 O∶３和 O∶９[１７].本次对１０９株阳性

分离菌株进行常见的几种血清型检测,没有发现血

清型为 O∶３和 O∶９的菌株,有少数菌株血清型为

O∶５和 O∶６,３０,４６．７９％的菌株血清型为 O∶５,

２７,其余菌株血清型待定.该地区血清型为 O∶５,

２７的所有菌株均未被检测出致病基因,而 PlattＧ
Samoraj等[１８]在５株分离的 O∶５,２７血清型菌株

中检测到３株含有ail致病基因,这说明 O∶５,２７
血清型菌株对于国内的养殖屠宰加工场所而言相对

安全,但其对人类安全的威胁仍然不容小觑.
抗菌药物的过度使用已然成为全球细菌疾病治

疗面临的重要挑战,为了减少小肠结肠炎耶尔森菌

抗生素滥用的现象,本研究针对１０９株阳性分离株

进行１５种抗菌药物的药敏试验,结果显示所有分离
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菌株均具有耐药现象,并且对氨苄西林、红霉素、磺
胺异恶唑和头孢噻吩４种药物耐药率达到１００％,
对呋喃唑酮和复方新诺明也有较强耐药性,对多粘

菌素B、氟苯尼考和氯霉素敏感,这与Baumgartner
等[１９]的研究结果一致,说明多粘菌素B等３种药物

可以作为临床治疗的首选药物.除此之外,本次分

离菌株的多重耐药率(对２种及以上抗菌药物耐药)
达到１００％,其中有７４．３９％的菌株对５种抗菌药物

耐药,这可能与养殖场的环境消毒和喂养牲畜时过

量添加抗生素有关.因此,我国应对小肠结肠炎耶

尔森菌的耐药状况进行监测,避免日常动物饲养与

临床治疗中抗生素的滥用,最终为动物和人类的健

康提供保障.
利益冲突:无
引用本文格式:郑宇,李焓笑,赵强,等．我国牛

羊主产区小肠结肠炎耶尔森菌的病原特征研究[J]．
中国人兽共患病学报,２０２１,３７(６):４７３Ｇ４７７．DOI:

１０．３９６９/j．issn．１００２Ｇ２６９４．２０２１．００．０７０

参考文献:
[１]KoskinenJ,KetoＧTimonenR,VirtanenS,etal．Prevalenceand

dynamicsofpathogenicYersiniaenterocolitica４/O∶３among

finnishpiglets,fatteningpigs,andsows[J]．FoodbornePathog

Dis,２０１９,１６(１２):８３１Ｇ８３９．DOI:１０．１０８９/fpd．２０１９．２６３２
[２]DrummondN,MurphyBP,RingwoodT,etal．YersiniaenteroＧ

colitica:abriefreview oftheissuesrelatingtothezoonotic

pathogen,publichealthchallenges,andtheporkproduction

chain[J]．FoodbornePathogDis,２０１２,９(３):１７９Ｇ１８９．DOI:

１０．１０８９/fpd．２０１１．０９３８
[３]YounisG,Mady M,AwadA．Yersiniaenterocolitica:prevaＧ

lence,virulence,andantimicrobialresistancefrom retailand

processedmeatinEgypt[J]．VetWorld,２０１９,１２(７):１０７８Ｇ

１０８４．
[４]关乃瑜,夏爽,赵丽丽,等．断奶仔猪源小肠结肠炎耶尔森菌的分

离鉴定及其致病性研究[J]．中国预防兽医学报,２０１５,３７(９):

６７９Ｇ６８２．DOI:１０．３９６９/j．issn．１００８Ｇ０５８９．２０１５．０９．０７
[５]ChlebiczA, liewskaK．Campylobacteriosis,salmonellosis,

yersiniosis,andlisteriosisaszoonoticfoodbornediseases:areＧ

view[J]．IntJEnvironResPublicHealth,２０１８,１５(５):８６３．

DOI:１０．３３９０/ijerph１５０５０８６３
[６]BucherM,MeyerC,GrötzbachB,etal．Epidemiologicaldata

onpathogenicYersiniaenterocoliticainSouthernGermanydurＧ

ing２０００－２００６[J]．FoodbornePathogDis,２００８,５(３):２７３Ｇ

２８０．DOI:１０．１０８９/fpd．２００７．００７６
[７]SyczyloK,PlattＧSamorajA,BancerzＧKisielA,etal．TheprevaＧ

lenceofYersiniaenterocoliticaingameanimalsinPoland[J]．

PLoSOne,２０１８,１３(３):e０１９５１３６．DOI:１０．１３７１/journal．pone．

０１９５１３６
[８]郑宇,赵强,李焓笑,等．鉴定小肠结肠炎耶尔森菌及其毒力基因

的多重PCR检测方法的建立[J]．中国兽医科学,２０２０,５０(１０):

１２４９Ｇ１２５６．DOI:１０．１６６５６/j．issn．１６７３Ｇ４６９６．２０２０．０１７８
[９]许文炯,丁洁,陈晓蔚,等．小肠结肠炎耶尔森菌主要毒力基因分

析[J]．中国人兽共患病学报,２００７,２３(７):６７５Ｇ６７７．
[１０]GarzettiD,SusenR,FruthA,etal．A molecularschemefor

YersiniaenterocoliticapathoＧserotypingderivedfromgenomeＧ

wideanalysis[J]．IntJMedMicrobiol,２０１４,３０４(３/４):２７５Ｇ

２８３．DOI:１０．１０１６/j．ijmm．２０１３．１０．００７
[１１]WS/T１２５Ｇ１９９９,纸片法抗菌药物敏感试验标准[S]．中华人民

共和国卫生部,１９９９．
[１２]RusakLA,deCastroLisboaPereivaR,FreitagIG,etal．RapＧ

iddetectionofYersiniaenterocoliticaserotypeO∶３usinga

duplexPCRassay[J]．JMicrobiolMethods,２０１８,１５４:１０７Ｇ

１１１．DOI:１０．１０１６/j．mimet．２０１８．１０．０１４
[１３]李旭,梁俊容,肖玉春,等．小肠结肠炎耶尔森菌在中国家畜家

禽间分布的研究[J]．中国媒介生物学及控制杂志,２０１５,２６
(２):１４５Ｇ１４７,１７１．DOI:１０．１１８５３/j．issn．１００３．４６９２．２０１５．０２．

００９
[１４]高大维,张凤,陈智超,等．六安地区小肠结肠炎耶尔森菌分型

分布和特征分析[J]．中国人兽共患病学报,２０１９,３５(１０):９３９Ｇ

９４３．DOI:１０．３９６９/j．issn．１００２Ｇ２６９４．２０１９．００．１２２
[１５]杨梦,王鹏,袁辉,等．江西省猪和啮齿动物宿主小肠结肠炎耶

尔森菌病原学研究[J]．中国人兽共患病学报,２０２０,３６(７):５４４Ｇ

５４８．DOI:１０．３９６９/j．issn．１００２Ｇ２６９４．２０２０．００．０８９
[１６]BhagatN,VirdiJS．TheenigmaofYersiniaenterocoliticabioＧ

var１A[J]．CritRevMicrobiol,２０１１,３７(１):２５Ｇ３９．DOI:１０．

３１０９/１０４０８４１X．２０１０．５０６４２９
[１７]景怀琦,李继耀,肖玉春,等．O∶３和 O∶９小肠结肠炎耶尔森

菌主要毒力基因分布调查[J]．中国媒介生物学及控制杂志,

２００４,１５(４):３１７Ｇ３１９．
[１８]PlattＧSamorajA, mudzkiJ,PajdakＧCzausJ,etal．ThePrevＧ

alenceofYersiniaenterocoliticaandYersiniapseudotuberculoＧ

sisinsmallwildrodentsinPoland[J]．VectorBorneZoonotic

Dis,２０２０,２０(８):５８６Ｇ５９２．DOI:１０．１０８９/vbz．２０１９．２５８６
[１９]BaumgartnerA,KüfferM,SuterD,etal．AntimicrobialreＧ

sistanceofYersiniaenterocoliticastrainsfromhumanpatients,

pigsandretailporkinSwitzerland[J]．IntJFood Microbiol,

２００７,１１５(１):１１０Ｇ１１４．
收稿日期:２０２０Ｇ０８Ｇ３１　编辑:张智芳

７７４６期 郑　宇,等:我国牛羊主产区小肠结肠炎耶尔森菌的病原特征研究




