
沙门氏菌可以通过食物加工链传播到餐桌，也

可以通过感染患者或未发病的带菌者传递给正常人

群，从而引起食物中毒，导致感染性腹泻。在中国，

由沙门氏菌引起的食物中毒和感染性腹泻比例远远

超过其他细菌［1］。头孢类抗菌药物是治疗沙门氏菌

感染的常用药物。除此以外，四环素类、喹诺酮类、

磺胺类药物也常用来治疗沙门氏菌感染［2］。我国抗

菌药物的使用量远超欧美，因管理不规范导致很多

患者自行使用抗菌药物。从各个省份的耐药趋势可

以看出，沙门氏菌的耐药种类不断扩大，耐药率逐

年上升［3-4］。本研究对江苏省疾病监测中检出的沙

门氏菌进行了药敏检测，并对沙门氏菌的药敏特性

和相关耐药基因进行了研究，阐述了江苏省沙门氏

菌的耐药发展趋势。

1 材料和方法

1.1 材料

287株沙门氏菌从2016年江苏省食源性疾病监

测腹泻患者中分离。所有菌株依据《GB 4789.4⁃

2010 食品安全国家标准 食品微生物学检验 沙门氏

菌检验》进行复核鉴定，再用沙门菌属诊断学血清

确认血清型。

1.2 方法

1.2.1 抗生素敏感试验

根据 Clinical and Laboratory Standards Institute
（CLSI）文件M100⁃S24推荐［5］，药敏试验抗菌药物选

择 15种，分别为氨苄西林、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。方法和结果判

断参照 CLSI 推荐的肉汤稀释法。大肠埃希菌

ATCC25922 为质控菌株（美国菌种保存中心）。

1.2.2 耐药基因鉴定

研究喹诺酮类抗菌药物耐药相关基因，选择耐

第 1代喹诺酮药物萘啶酸的菌株进行基因鉴定和序

列分析。用DNA提取试剂盒（大连宝生物工程有限

公司）提取基因组做模板，模板浓度稀释至100 ng/μL，
解旋酶基因 gyrA和 gyrB、拓扑异构酶基因 parC和

parE检测引物见表1，采用primer Premier5.0设计，南

京金斯瑞生物科技有限公司合成。PCR反应体系为：

Ex⁃Taq 0.5 μL，含Mg离子 10×Ex⁃Taq buffer 4.5 μL，
dNTP 5 μL，1对引物各加 1 μL，模板 1 μL，然后用
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2 结 果

2.1 沙门氏菌检出率

全省 2016年食源性疾病监测沙门氏菌检出率

为3.29%（287/8 726，表2）。

2.2 江苏省食源性疾病监测样品中沙门氏菌的血

清型

在江苏省食源性疾病监测中，共分出51种血清

型的沙门氏菌，最主要的血清型为肠炎沙门氏菌

（23.4%）。其他主要血清型以及所占比例如下：鼠

伤寒沙门氏菌（15.1%）、拉古什沙门氏菌（8.3%）、布

利丹沙门氏菌（5.2%）、都柏林沙门氏菌（5.2%）、汤

卜逊沙门氏菌（3.6%）、阿贡纳沙门氏菌（3.1%）、伤

寒沙门氏菌（3.1%）、德尔卑沙门氏菌（3.1%）、伦敦

沙门氏菌（2.6%）、科特布斯沙门氏菌（2.6%）、其他

血清型沙门氏菌（24.5%）。

2.3 沙门氏菌对抗菌药物的敏感性

沙门氏菌主要耐受的抗菌药物包括红霉素

（100.0%）、氨苄西林（68.8%）、四环素及萘啶酸

（52.6%）。沙门氏菌中多重耐药率达64.7%，最多耐

受8类抗菌药物（表3）。
2.4 耐药基因鉴定

与野生敏感株Ty2序列比对结果显示，耐萘啶

酸沙门氏菌 gyrA基因在 Ser83 位或Asp87位密码子

处发生突变，比例为：Ser83→Phe（45.6%）、Asp87→
Asn（32.2%）、Asp87→Gly（13.5%）、Asp87→Tyr
（8.7%）。gyrB、parC和parE未发现突变，结果见表4。

3 讨 论

在江苏省进行食源性疾病监测，可为及时发现

食源性疾病暴发提供线索，提高发现食源性疾病暴

灭菌纯水将终体积补充至 50 μL。反应条件如下：

变性温度为 95 ℃ 5 min；95 ℃ 30 s，退火温度 52 ℃
30 s，72 ℃ 1 min，30个循环；最后 72 ℃延伸 5 min。
1%琼脂糖凝胶电泳检测PCR扩增结果。PCR产物

送上海生工生物工程技术服务有限公司进行测

序。测序结果用Chromas（version 2.6）软件进行编辑

处理，然后用BLAST程序在GenBank数据库中进行

比对（http：//www.ncbi.nlm.nih.gov /BLAST/），分析比

对供试菌与野生敏感株Ty2相对应的DNA序列，确

定突变点和突变种类。

表1 PCR扩增用引物

基因名

gyrA
gyrB
parC
parE

上游（5′→3′）
ACGTACTAGGCAATGACTGG
GCGCTGTCCGAACTGTACCT
CTATGCGATGTCAGAGCTGG
TCTCTTCCGATGAAGTGCTG

下游（5′→3′）
AGAGTCGCCGTCGATAGAAC
TGATCAGCGTCGCCACTTCC
TAACAGCAGCTCGGCGTATT
ATACGGTATAGCGGCGGTAG

表 2 江苏省各地区食源性疾病监测样品中沙门氏菌的检

出率

监测地区

苏南地区

苏中地区

苏北地区

合计

样品数量（份）

4 648
1 553
2 525
8 726

沙门氏菌

阳性数量（份）

209
033
045
287

检出率（%）

4.50
2.12
1.80
3.29

表3 江苏省食源性疾病监测沙门氏菌耐药状况
（%）

抗生素

头孢噻肟

头孢他啶

亚胺培南

四环素

头孢唑啉

头孢西丁

庆大霉素

氨苄西林

氨苄西林/舒巴坦

氯霉素

环丙沙星

复方新诺明

红霉素

萘啶酸

阿奇霉素

耐药

016.2
014.5
000.0
052.6
032.4
008.7
009.8
068.8
042.2
024.9
006.4
022.0
100.0
052.6
011.6

中介

01.2
01.7
00.6
00.6
28.9
00.6
00.0
00.0
25.4
01.2
02.3
00.0
00.0
00.0
02.9

敏感

82.7
83.8
99.4
46.8
38.7
90.8
90.2
31.2
32.4
74.0
91.3
78.0
00.0
47.4
85.5

表4 58株耐萘啶酸的gyrA基因变异及耐药状况

基因变异

Ser83→Phe
Asp87→Asn
Asp87→Gly
Asp87→Tyr

碱基变化

TCC→TTC
GAC→AAC
GAC→GGC
GAC→TAC

分离株数

15
18
05
20

萘啶酸MIC值

（μg/mL）
>128
>128
>128
>128

··1320



发和食品安全隐患的早期识别、预警与防控能力。

为研究食源性疾病的流行规律、追溯食品污染来源提

供技术支持。江苏省共有13个设区市，检测了包括

定型包装、生肉制品、凉拌菜等各类食品共8 726份样

品，其中有 287份检出沙门氏菌，检出率为 3.29%。

总体而言，检出率从苏南地区到苏北地区呈递减趋

势。其中，苏南地区 5市中有 4个设区市（南京、无

锡、常州、苏州）的检出率超全省平均水平。其中南

京市的检出率为 4.90%，苏州市则高达 5.92%，苏中

3市中仅泰州市检出率略高于全省水平，为 4.80%。

而苏北地区检出率普遍偏低，如连云港市为0.39%，

宿迁市为0.55%。这可能与江苏南北地区一年四季

温、湿度差异有关，也与不同地区所食用的地方特

色食品的加工运输方式有一定关系。虽然近年来

江苏省疾病监测中，沙门氏菌感染率高于其他致病

菌。但与其他省份相比，江苏省的检出率仍较低［6⁃9］。

江苏属于经济发达省份，食品加工行业操作规范，

市民卫生意识较强，无证食品流动摊点逐年减少，

这些都可能是沙门氏菌检出率和感染率在全国范

围内较低的原因。

江苏省共分出51种血清型，种类分布多样。其

中 ，占 主 导 地 位 的 血 清 型 为 肠 炎 沙 门 氏 菌

（23.4%）。其他主要的血清型还有鼠伤寒沙门氏

菌、拉古什沙门氏菌、布利丹沙门氏菌、都柏林沙门

氏菌 4种。与其他省份的沙门氏菌血清分布相比，

有较大差异。如河北省主要为鸭沙门氏菌与山夫

登堡沙门氏菌；广州主要为斯坦利沙门氏菌和肠炎

沙门氏菌等［7-10］。沙门氏菌的地域差异提示，不同

地区沙门氏菌引起的感染以及食物中毒症状和程

度可能不同。

由于大量使用抗菌药物，全球范围内细菌耐药率

逐年上升［11-12］。沙门氏菌整体多重耐药率从30年前

的 20%增加到了现在的 70%［10］，成为一个世界性的

公共卫生难题。在我国，不同省份沙门氏菌耐药谱

存在较显著差异。在江苏省沙门氏菌耐药监测的

15种抗生素中，沙门氏菌的多重耐药率达64.7%，最

多耐受8类抗菌药物。其中红霉素、氨苄西林、四环

素及萘啶酸的耐药率都在 50%以上。沙门氏菌的

耐药状况存在南北方差异，例如陕西省食源性沙门

氏菌中有 67%对磺胺甲恶唑耐药。北京地区主要

对氨苄西林和哌拉西林耐药，耐药率为 19.7%。而

广州与江苏省的耐药谱接近，对四环素和奈啶酸的

耐药率最高。

我国在畜牧业中长期大量使用喹诺酮类抗菌

素。同时，人的治疗用药与兽用药没有严格区分。

萘啶酸是第1代喹诺酮类抗菌药物的代表。我省的

监测数据当中，沙门氏菌对奈啶酸的耐药率为

52.6%，低于全国监测数据中奈啶酸的耐受水平。

已有研究表明：沙门氏菌对奈啶酸敏感性下降与染

色体上的 4处基因突变有关，包括解旋酶基因 gyrA
和 gyrB与拓扑异构酶基因 parC和 parE［13］。江苏省

的萘啶酸耐药沙门氏菌的基因突变发生在 gyrA，突

变区域是耐喹诺酮类药物的耐受决定区83、87两个

位置。而gyrB、parC 和parE 基因未发现突变点。与

其他省份不同，例如陕西省在35株沙门氏菌中检测

这 4种基因，共发现 68个突变点［7，10］。北京地区沙

门氏菌在 gyrA和 parC存在突变点等。不同地区沙

门氏菌对喹诺酮类药物耐受情况，不仅表现在基因

突变位点的不同，也表现在耐药表型的差别上。环

丙沙星是第 3代喹诺酮类药物，江苏省 gyrA基因突

变的表型特征为突变导致细菌对萘啶酸耐药，对环

丙沙星敏感。但是全国监测数据显示沙门氏菌对

环丙沙星的耐药率远高于江苏省。这一方面可能

是喹诺酮类药物特定的耐药机制所引起的交叉耐

受现象，另一方面也可能与各个地区耐药基因突变

位点的差别相关。

综上所述，研究江苏食源性沙门氏菌的药敏性

特征及与耐药性产生的相关基因，有助于从食物链

的源头和食品性动物生产中采取合理的干预措施，

坚持合理用药，减少和防止沙门氏菌耐药性的产

生，保障食品安全。同时，也对更好了解沙门氏菌

的耐药机理和有效控制日趋严重的沙门氏菌耐药

问题提供了依据。
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