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摘　要:目的　分析２０１４－２０２０年宁夏食品及病例来源沙门菌耐药情况、流行优势血清型及 PFGE型别.方法　对

２０１４－２０２０年各类食品及临床病例中分离培养的１８８株沙门菌进行血清分型、脉冲场凝胶电泳(PFGE)分子分型和肉汤稀释

法药物敏感性实验.结果　肠炎沙门菌在食品及病例中均为优势血清型,病例来源分离７６株,占４９．３５％(７６/１５４),食品来源

分离１８株,占５２．９４％(１８/３４),总构成比为５０％(９４/１８８).１８８株不同来源沙门菌有１８２株出现不同程度的耐药,１７６株为多

重耐药菌株.其中耐２~４种抗生素１０１株(５５．４９％),耐５~８种抗生素５２株(２８．５７％),耐９~１２种抗生素２３株(６．５９％).

将所有分离株经Xbal酶切,脉冲场凝胶电泳后,共获得９３条PFGE带型,相似度为４２．１％~９７．１％,优势带型为 NXSM００６５
型,其次为 NXSM００７４和 NXSM００６９,共４１株,占所有分离株的２１．８１％.结论　宁夏地区沙门菌流行优势血清型为肠炎沙

门菌,病例及食品来源分离株耐药状况普遍较为严重,不同来源,同一血清型PFGE带型同源性较高,且与耐药谱未体现出明

显的关联性.
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MoleculartypinganddrugresistanceofSalmonella
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(NingxiaHuiAutonomousRegionCentreforDiseaseControlandPrevention,Yinchuan７５０００４,China)

Abstract:Thisstudyaimedtoanalyzethedrugresistance,prevalentserotypesandpulsedfieldgelelectrophoresis(PFGE)

typesofSalmonellafromfoodandcasesourcesinNingxiafrom２０１４to２０２０．Serumtyping,PFGEtypingandbrothdilution
drugsensitivitytestswereperformedon１８８strainsofSalmonellaisolatedfromvariousfoodsandclinicalcasesfrom２０１４to
２０２０．Salmonellaenteritidiswasthepredominantserotypeinfoodsandclinicalcases．Atotalof７６strains(４９．３５％)and１８
strains(５２．９４％)wereisolatedfromfood,accountingfor５０％ (９４/１８８)．Among１８８Salmonella strainsfrom various
sources,１８２strainsshoweddifferentlevelsofdrugresistance,and１７６strainsweremultiＧdrugresistant．Amongthem,１０１
strains(５５􀆰４９％)wereresistanttotwotofourantibiotics,５２strains(２８．５７％)wereresistanttofivetoeightantibiotics,and
２３strains(６．５９％)wereresistantto９－１２antibiotics．AfterXbalrestrictionenzymedigestion,９３PFGEbandswereobtained,

andthesimilaritywas４６．３％－９７．０％．ThedominantbandswereNXSM００６５,NXSM００７４andNXSM００６９,representing４１
strainsaccountingfor２１．８１％ ofallisolates．ThepredominantserotypeofSalmonellainNingxiawasSalmonellaenteritis,

andthedrugresistanceofclinicalcasesandfoodＧderivedisolateswasgenerallysevere．ThesameserotypeofPFGEfromdifferＧ
entsourcesshowedhighhomologyanddidnotshowanobviouscorrelationwiththedrugresistancespectrum．
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　　沙门菌是一种人兽共患病病原菌,亦为食源性

疾病暴发的主要病原菌,目前已发现血清型别多达

２７００多种[１],由沙门菌感染引起的患病人数呈快

速上升趋势,WHO 对沙门菌感染十分重视,早在
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２０００年就成立世界范围的全球沙门菌监测系统[２],
宁夏疾病预防控制中心从２０１１年起加入食品安全

风险监测项目,全面监测本地区食品及临床沙门菌

的分布与传播,及对常用抗菌药物的耐药程度.本

研究对２０１４－２０２０年分离自食品和病例中的１８８
株沙门菌进行血清型、耐药性及 PFGE分子分型,
为深入了解宁夏地区不同来源沙门菌的耐药性及分

子分型特点,用于指导临床合理用药和肠道传染病

的防控提供科学依据.

１　材料与方法

１．１　菌株来源　收集宁夏２０１４－２０２０年５个市级

食品安全风险监测点和１５家食源性疾病哨点医院

１８８株沙门菌,生化鉴定、血清凝集复核后,进行

PFGE分子分型和药物敏感性实验.

１．２　试剂与设备

１．２．１　试剂　选择性平板(麦康凯、XLD)等购自环

凯 生 物 公 司;科 玛 嘉 鉴 定 培 养 基 购 自 法 国

CHROMAgar公司;药敏平板购自上海星佰科技生

物有限公司;沙门氏菌诊断血清购自丹麦SSI公司;
限制性内切酶XbaⅠ购自 NEB公司;Seakem Glod
琼脂糖购自美国LONZA 公司;TrisＧHcl、SDS、EDＧ
TA等购自SouarbioLifescienses公司;

１．２．２　仪器　飞行质谱仪购自Bruker公司.凝胶

成像仪及脉冲场凝胶电泳系统购自美国BioＧRad公

司.全自动药敏判读仪、加样仪购自上海星佰科技

生物有限公司.

１．３　菌株复核　将监测点上送可疑沙门菌分离株

划线接种 MAC、XLD及科玛嘉显色培养基３６℃培

养１８h,挑取可疑菌落经飞行质谱仪鉴定,沙门氏

菌血清分型.

１．４　药敏试验　采用微量肉汤稀释法测定抗生素

的最小抑菌浓度(minimuminhibitoryconcentraＧ
tion,MIC),具体按照上海星佰科技生物有限公司

提供的操作步骤进行.

１．５　脉冲场凝胶电泳分型　按照国家致病菌识别

网分型方案进行[３Ｇ５].沙门菌经过包埋固定、裂解、
洗涤后,采用 XbaI酶切２．５h,使用 ChefMapper
脉冲场凝胶电泳分型,电泳时间为１８h,电泳温度

为１４℃,脉冲时间为２．１６~６３．８s.凝胶使用 GelＧ
Red染色后成像.

１．６　统计分析　使用 BioNumerics软件处理 PFＧ
GE成像谱图,采用基于条带比较的 Dice系数衡量

PFGE带型之间的相似度,相似度为１００％被视为

同一PFGE型.

２　结　果

２．１　血清型分布　２０１４－２０２０年共分离沙门菌

１８８株,其中病人来源 １５４ 株,占所有分 离 株 的

８１􀆰９１％,经血清鉴定,共分属１９个血清型,以肠炎

沙门菌为主,占分离菌株的４９．３５％,其次为鼠伤寒

沙氏菌,占２２．０８％;食品来源３４株,分属７个血清

型,肠炎沙门菌亦为主要型别,占５２．９４％,其次为沙

门菌Ⅱ,占２６．４７％.无论是病例来源还是食品来

源,血清型均表现为多样性,优势型别明显,具体结

果见表１.

表１　不同来源沙门菌血清学分型结果

Tab．１　SerotyperesultsofSalmonellafromvarioussources

分离菌株名称

病例来源 食品来源

菌株

数

构成比/

％

菌株

数

构成比/

％

总构成

比/％

巴雷利沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

病牛沙菌 １ ０．６５ － － ０．５３

布利丹沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

肠炎沙门菌 ７６ ４９．３５ １８ ５２．９４ ５０．００

都柏林沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

吉韦沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

喀普斯坦德沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

科瓦利斯沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

肯塔基沙门菌 ８ ５．１９ － － ４．２６

伦敦沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

曼哈顿沙门菌 － － １ ２．９４ ０．５３

沙门菌Ⅱ １８ １１．６９ ９ ２６．４７ １４．３６

山夫登堡沙门菌 － － １ ２．９４ ０．５３

鼠伤寒沙门菌 ３４ ２２．０８ ３ ８．８２ １９．６８

汤卜逊沙门菌 ３ １．９５ － － １．６０

休斯敦沙门菌 １ ０．６５ １ ２．９４ １．０６

伊迪坎沙门菌 － － １ ２．９４ ０．５３

伊斯特本沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

易普逊沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

因切帕克沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

印第安纳沙门菌 ２ １．３０ － － １．０６

婴儿沙门菌 １ ０．６５ － － ０．５３

合 计 １５４ ３４ １００

２．２　药物敏感性试验结果　１８８株沙门菌采用肉

汤稀释法进行１４种抗生素的药物敏感性试验,１８２
株菌均出现不同程度的耐药和多重耐药.分离株对

氨苄西林(AMP)、四环素(TET)、萘啶酸(NAL)、

６４１ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０２２,３８(２)



头孢唑林(CFZ)均呈现较高的耐药性.病例和食品

来源菌株绝大多数出现２~１２种抗生素耐药现象.

１５２株病例来源菌株发现１７个耐药谱,３０株食品来

源菌株发现６个耐药谱.不同来源菌株的优势耐药

谱均为 CHLＧGENＧTETＧCTXＧAMPＧCFZＧSXT(见
表２、表３和表４).

表２　不同来源沙门菌对１４种抗生素耐药情况

Tab．２　ResistanceofSalmonellafromvarioussourcesto１４antibiotics

药物名称

食品来源(n＝１５２) 病例来源(n＝３０)

耐药数 中介数 敏感数
耐药率/

％
耐药数 中介数 敏感数

耐药率/

％
氨苄西林(AMP) １０９ ３ ４０ ７１．７１ ２２ １ ７ ７３．３３

头孢他啶(CAZ) １５ － １３７ ９．８７ ３ － ２７ １０．００

亚胺培南(IMP) ０ ７ １４５ ０．００ ０ ３ ２７ ０．００

四环素(TET) １１４ － ３８ ７５．００ ２２ － ８ ７３．３３

萘啶酸(NAL) ９９ － ５３ ６５．１３ ２０ － １０ ６６．６７

多粘菌素E(CT) １９ １７ １１６ １２．５０ ４ ４ ２２ １３．３３

头孢西丁(CFX) １０ ２ １４０ ６．５８ ２ － ２８ ６．６７

氯霉素(CHL) ５８ ２８ ６６ ３８．１６ １１ ７ １２ ３６．６７

头孢噻肟(CTX) ５３ － ９９ ３４．８７ １０ － ２０ ３３．３３

头孢唑林(CFZ) １１９ １０ ２３ ７８．２９ ２３ ６ １ ７６．６７

庆大霉素(GEN) ４８ ４ １００ ３１．５８ ９ ２ １９ ３０．００

复方磺胺(SXT) ３４ － １１８ ２２．３７ ７ － ２３ ２３．３３

阿奇霉素(AZM) ２４ － １２８ １５．７９ ５ － ２５ １６．６７

环丙沙星(CIP) １５ － １３７ ９．８７ ３ － ２７ １０．００

表３　病例来源沙门菌耐药谱分布情况(n＝３０)
Tab．３　Distributionofthedurgresistancespectrumof

Salmonellafromcasesource

耐药谱
菌株

数

耐药率/
％

NAL ２ ６．６７

NALＧTETＧAMP ５ １６．６７

NALＧAMPＧCFZ ６ ２０．００

NALＧTETＧAMPＧCFZ １３ ４３．３３

CHLＧGENＧTETＧCTXＧAMPＧCFZＧSXT ２ ６．６７

CHLＧNALＧGENＧTETＧCTXＧAMPＧCFEＧ
AZMＧSXT

２ ６．６７

表４　食品来源沙门菌耐药谱分布情况(n＝１５２)
Tab．４　Distributionofthedurgresistancespectrumof

Salmonellafromfoodsource

耐药谱
菌株

数

耐药率/
％

NAL ４ ２．６３

CHLＧNAL ６ ３．９５

CHLＧTETＧCFZ ６ ３．９５

表４(续)

耐药谱
菌株

数

耐药率/
％

NALＧTETＧAMP １２ ７．８９

NALＧAMPＧCFZ １６ １０．５３

TETＧAMPＧCFZＧCT １１ ７．２４

NALＧGENＧAMPＧCFZ ６ ３．９５

NALＧTETＧAMPＧCFZ ２０ １３．１６

CHLＧTETＧAMPＧCFZＧSXT ６ ３．９５

NALＧTETＧCTXＧAMPＧCFZ ６ ３．９５

CHLＧTETＧCTXＧAMPＧCFZＧSXT ６ ３．９５

CHLＧTETＧAMPＧCFZＧSXTＧCT ６ ３．９５

CHLＧGENＧTETＧCTXＧAMPＧCFZＧSXT ２０ １３．１６

CIPＧGENＧCTXＧAMPＧCAZＧCFZＧAZM ６ ３．９５

CHLＧNALＧGENＧTETＧCTXＧAMPＧCFEＧ
AZMＧSXT

９ ５．９２

CIPＧNALＧGENＧTETＧCTXＧCFXＧAMPＧ
CAZＧCFZＧAZMＧSXT

６ ３．９５

CIPＧCHLＧNALＧGENＧTETＧCTXＧCFXＧ
AMPＧCAZＧCFZＧAZMＧCT

６ ３．９５
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２．３　脉冲场凝胶电泳(PFGE)分型结果　１８８株不

同来源分离株采用XbaI酶切后,共分为９３个不同

的PFGE带型,相似度为４２．１％~９７．１％,优势带型

为 NXSM００６５型为１５株,占７．９９％;其次为 NXＧ
SM００７４和 NXSM００６９型各１３株,分别占６．９１％
(见图１).

３　讨　论

近年来沙门菌在宁夏地区流行呈现以散发为

主,部分地区时有小范围暴发.本研究对２０１４－
２０２０年分离的１８８株沙门菌进行统计分析,多年来

宁夏地区沙门菌流行特征未发生明显变化,分离株

共分为１９个血清型,病例和食品来源菌株血清型均

表现为多样性,优势血清型明显,以肠炎沙门菌为

主,其次为鼠伤寒沙门菌和沙门菌Ⅱ.与林茂锐等

研究广东省以鼠伤寒沙门菌为主,其次为肠炎沙门

菌不一致[１].
抗生素滥用是造成病原菌耐药问题日益突出的

主要原因[６Ｇ８].从本研究结果来看,宁夏地区沙门菌

耐药性十分严重,１８８株分离株仅有６株为敏感菌

株,多数来源于食品,其余菌株均出现不同程度的耐

药性.尤其对氨苄西林(AMP)、四环素(TET)、萘
啶酸(NAL)、头孢唑林(CFZ)均呈现较高的耐药性.
其多重耐药情况也非常严重,１５２株病例来源菌株

发现 １７ 个 耐 药 谱,耐 ２~４ 种 抗 生 素 ７７ 株

(５０􀆰６６％),耐５~８种抗生素５０株(３２．８９％),耐９
~１２种抗生素２１株(１３．８２％).３０株食品来源菌

株 发 现 ６ 个 耐 药 谱,耐 ２~４ 种 抗 生 素 ２４ 株

(８０􀆰００％),耐５~８种抗生素２株(６．６７％),耐９~
１２种抗生素２株(６．６７％).不同来源菌株的优势耐

药谱 均 为 CHLＧGENＧTETＧCTXＧAMPＧCFZＧSXT.
从耐药谱来看,宁夏地区沙门菌对临床上应用逐步

减少的氨苄西林(AMP)、四环素(TET)、萘啶酸

(NAL)仍然呈现高耐药性,间接表明在动物养殖方

面存在该 类 抗 生 素 的 滥 用 现 象.同 时 头 孢 唑 林

(CFZ)、头孢噻肟(CTX)等临床一线抗生素亦呈现

高耐药现象,从临床和公共卫生角度值得我们高度

关注.

PFGE是近年来快速发展的传染性病原菌分子

分型技术.依托这种技术和网络化实验室实时监

测、交换和比对数据,可以及时发现、识别聚集性病

例,为食源性传染病早期预测预警,暴发疫情与突发

公共卫生事件的调查与现场处置提供了强有力的武

器[９Ｇ１０].本研究利用该技术分析了宁夏沙门菌 PFＧ
GE利指纹图谱”特征与优势带型,积累了分子流行

图１　１８８株沙门菌PFGE聚类分析图谱

Fig．１　PFGEclusteranalysisof１８８Salmonellastrains

８４１ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０２２,３８(２)



病学基线数据;从分型结果来看,宁夏地区沙门菌无

论病例来源还是食品来源,相同血清型菌株同源性

较高,优势型别较为明显.耐药性和 PFGE带型上

没有体现出明显的关联性,同一耐药谱菌株 PFGE
型别呈现多样性,与林茂锐等对广东省沙门菌耐药

性和分子分型研究结果相一致[１].
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