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摘 　 要:目的 　 了解新都区 2014—2019 年分离的 54 株鼠伤寒沙门菌耐药情况和分子分型特征。 方法 　 对从病

例监测、食物中毒和食品监测分离的 54 株鼠伤寒沙门菌用微量肉汤稀释法进行药敏试验,用脉冲场凝胶电泳

(pulsed
 

field
 

gel
 

electrophoresis,PFGE)进行分子分型。 结果 　 54 株鼠伤寒沙门菌耐药率为 98. 15% (53 / 54),三重

及以上耐药率为 46. 30%(25 / 54)。 病 例 监 测 和 食 品 监 测 菌 株 的 多 重 耐 药 率 分 别 为 56. 00% ( 14 / 25) 和 91. 67%
(11 / 12),远高于食物中毒菌株 0. 00%(0 / 17)。 PFGE 结果分为 31 种带型,相似度为 64. 9% ~ 100%,其中优势带型

为 XD005,包含 7 株菌,均来源于病例监测和食品监测。 食物中毒来源菌株与病例监测、食品监测来源菌株的耐药

情况和分子分型结果差异均有统计学意义(P<0. 05)。 结论 　 新都区病例监测和食品监测来源的鼠伤寒沙门菌耐

药情况较为严重。 PFGE 能在散发病例中识别潜在的暴发事件,应及时对分离菌株进行分子溯源。
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Abstract:
  

Objective　 To
 

understand
 

the
 

drug
 

resistance
 

and
 

molecular
 

typing
 

characteristics
 

of
 

54
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
 

in
 

Xindu
 

District
 

from
 

2014
 

to
 

2019.
 

Methods　 The
 

54
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
 

isolated
 

from
 

case
 

monitoring,
 

food
 

poisoning
 

and
 

food
 

surveillance
 

were
 

tested
 

for
 

drug
 

susceptibility
 

using
 

micro-broth
 

dilution
 

method,
 

and
 

pulsed
 

field
 

gel
 

electrophoresis
 

( PFGE)
 

was
 

used
 

for
 

molecular
 

typing.
 

Results　 The
 

drug
 

resistance
 

rate
 

of
 

54
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
 

was
 

98. 15% ( 53 / 54 ) ,
 

and
 

that
 

of
 

multi-drug
 

resistance
 

( triple
 

and
 

above ) was
 

46. 30%
(25 / 54) .

 

The
 

multi-drug
 

resistance
 

rates
 

of
 

the
 

case
 

monitoring
 

and
 

food
 

surveillance
 

strains
 

were
 

56. 00%
 

(14 / 25)
 

and
 

91. 67%
 

(11 / 12) ,
 

respectively,
 

which
 

were
 

much
 

higher
 

than
 

the
 

food
 

poisoning
 

strains
 

0. 00%
 

( 0 / 17) .
 

The
 

PFGE
 

results
  

could
 

be
 

divided
 

into
 

31
 

pattern,
 

with
 

a
 

similarity
 

of
 

64. 9% -100% .
 

Among
 

them,
 

the
 

dominant
 

pattern
 

was
 

XD005,
 

which
 

contains
 

7
 

strains
 

isolated
 

from
 

case
 

monitoring
 

and
 

food
 

surveillance.
 

The
 

results
  

of
 

drug
 

resistance
 

and
 

molecular
 

typing
 

of
 

strains
 

from
 

food
 

poisoning
 

were
 

significantly
 

different
 

from
 

those
 

from
 

case
 

monitoring
 

and
 

food
 

surveillance (P<0. 05) .
 

Conclusion　 The
 

drug
 

resistance
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
 

isolated
 

from
 

case
 

monitoring
 

and
 

food
 

surveillance
 

was
 

serious
 

in
 

Xindu
 

District.
 

PFGE
 

can
 

identify
 

potential
 

outbreak
 

events
 

in
 

sporadic
 

cases,
 

so
 

it
 

is
 

necessary
 

to
 

trace
 

the
 

molecular
 

origin
 

of
 

the
 

isolated
 

strains
 

on
 

time.
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　 　 沙门菌血清型种类繁多,其中鼠伤寒沙门菌属 于常见的血清型之一 [ 1] ,其广泛存在于自然环境及

人类食物饮用水中,也可存在于人类及动物肠道

中。 在全世界范围内,每年有数千万起食源性疾病

暴发是由于沙门菌感染 [ 2] 。 根据新都区近几年的

调查分析(内部报告) ,鼠伤寒沙门菌也是引起新都

区食源性疾病暴发的优势血清型。 本研究通过对
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新都区从病例监测、食物中毒和食品监测中分离到

的 54 株鼠伤寒沙门菌进行药敏试验和脉冲场凝胶

电泳( pulsed
 

field
 

gel
 

electrophoresis,PFGE)分析,了
解当地鼠伤寒沙门菌的耐药情况及其相关性,为临

床指导合理用药和防控鼠伤寒沙门菌引起的食源

性疾病提供参考。

1　 材料与方法

1. 1　 材料

1. 1. 1　 菌株来源

54 株鼠伤寒沙门菌分离自新都区 2014—2019
年的病例监测、食物中毒和食品监测。 病例监测菌

株来源于哨点医院散发腹泻病例,引起腹泻的可疑

食物种类较多,如肉包子、猪肉和卤鸡爪等;食物中

毒菌株来源于 2 人以上暴发病例(可疑食品中未检

出) ,可疑食物主要为皮蛋;食品监测菌株均来源于

肉与肉制品监测项目中的生肉制品,主要为生猪肉

和牛肉。 大肠埃希菌( ATCC
 

25922) 由本实验室保

存,PFGE 标准菌株 H9812 ( 四川省疾病预防控制

中心) 。
1. 1. 2　 主要仪器与试剂

VITEK
 

2
 

Compact 全自动细菌生化鉴定系统

(法国 生 物 梅 里 埃 ) , 脉 冲 场 凝 胶 电 泳 仪 CHEF
 

MAPPER、凝胶成像仪均购自美国 Bio-Rad,全自动

菌液接种仪(美国 Thermo
 

Fisher
 

Scientific) 。
磺胺( SBG) 增菌液、缓冲蛋白胨水 ( BPW) 、四

硫磺酸盐煌绿( TTB)增菌液、亚硒酸盐胱氨酸( SC)
增菌液、木糖赖氨酸脱氧胆盐( XLD) 琼脂、三糖铁

琼脂均购自北京陆桥, 沙门菌显色培养基 ( 科玛

嘉) ,全自动生化鉴定 GN 卡(法国生物梅里埃) ,沙
门菌诊断血清 ( 宁波天润) ,血琼脂平板 ( 郑州安

图) ,SeakenGold 琼脂糖( 瑞士 LONZA) ,XbaⅠ限制

性内切酶( 美国 NEB) ,蛋白酶 K ( 美国 Millipore) ,
GelRed 染料( 美国 Biotium) 等,试剂均在有效期内

使用。 14 种抗生素药敏检测板分别为庆大霉素

( GEN) 、头孢噻肟( CTX) 、环丙沙星( CIP ) 、氨苄西

林 ( AMP ) 、 头 孢 唑 啉 ( CFZ ) 、 氨 苄 西 林 / 舒 巴 坦

( AMS) 、头孢西丁( CFX) 、头孢他啶( CAZ) 、氯霉素

( CHL ) 、 甲 氧 苄 啶 / 磺 胺 甲 噁 唑 ( SXT ) 、 四 环 素

( TET) 、亚胺培南( IPM) 、萘啶酸( NAL) 、阿奇霉素

( AZI) ,均购自上海星佰。
1. 2　 方法

1. 2. 1　 病原菌分离鉴定

根据沙门菌检测方法( GB
 

4789. 4—2016《食品

安全国 家 标 准
 

食 品 微 生 物 学 检 验
 

沙 门 氏 菌 检

验》 [ 3] 和国家食源性疾病监测工作手册 [ 4] ) ,病例监

测和食物中毒患者粪便、 肛拭标本用 SBG 肉 汤

36
 

℃ 增菌 18 ~ 24
 

h;食品样品取 25
 

g 置于 225
 

mL
 

BPW 增菌液, 36
 

℃ 增菌 8 ~ 18
 

h 后, 取 1
 

mL 于

10
 

mL
 

TTB 增菌液 42
 

℃ 增菌 18 ~ 24
 

h,同时转 1
 

mL
至 SC 增菌液 36

 

℃ 增菌 18 ~ 24
 

h。 取增菌液分别划

线至 XLD 琼脂平板和沙门菌显色平板,36
 

℃ 培养

18 ~ 24
 

h,挑取 XLD 上中心黑色,边缘无色透明或半

透明,沙门菌显色平板上淡紫色或紫红色菌落转种

于三糖铁斜面,36
 

℃ 培养 18 ~ 24
 

h,生化符合的进

行全自动细菌生化系统鉴定,鉴定卡为 GN 卡。 经

生化鉴定为沙门菌的进行血清分型鉴定。 典型鼠

伤寒沙门菌血清型为(1) ,4,5,12 ∶ i ∶1,2[ 5-6] 。
1. 2. 2　 药敏试验

挑取对数生长期的纯菌落加入生理盐水稀释

管中混匀,调整菌悬液浓度至 0. 5
 

McF,取 60
 

μL 菌

悬液至肉汤接种管中,使用全自动菌液接种仪加入

96 孔药敏板中每孔 100
 

μL,阴性对照孔加无菌营养

肉汤培养液 100
 

μL。 将药敏板放入恒温培养箱中

37
 

℃ 培养 18 ~ 20
 

h 后判读结果。 以大肠埃希菌

( ATCC
 

25922)作为质控菌株。
1. 2. 3　 PFGE 试验

鼠伤寒沙门菌 PFGE 程序按照 PulseNet 沙门菌

PFGE 的标准方法 [ 7] 进行。 Marker 为 H9812,小胶

块用限制性内切酶 XbaⅠ 酶切后,经 PFGE 后,染

色,用凝胶成像系统获得图谱。 运用 BioNumerisc
 

7. 6 软件进行处理和聚类分析,相似度系数设置为

Dice,容许度设置 1. 5%,采用非加权平均( UPGMA)
法进行聚类分析并且绘制聚类图。
1. 3　 统计学分析

所有数据通过 Excel 软件和 SPSS
 

17. 0 统计软

件进行分析。 不同组别构成比的差异采用 Pearson
 

χ2 检验,以 P<0. 05 为差异有统计学意义,检验水准

α 取值为 0. 05。

2　 结果

2. 1　 鼠伤寒沙门菌来源

54 株鼠伤寒沙门菌来自病例监测 25 株,食物

中毒 17 株,食品监测 12 株,具体来源见表 1。

表 1　 54 株鼠伤寒沙门菌来源分布[ % (株) ]

Table
 

1　 Distribution
 

of
 

54
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
年份 病例监测 食物中毒 食品监测 合计

2014 0. 00 ( 0) 11. 11 ( 6) 0. 00 ( 0) 11. 11 ( 6)
2015 5. 56 ( 3) 0. 00 ( 0) 0. 00 ( 0) 5. 56 ( 3)
2016 9. 26 ( 5) 0. 00 ( 0) 0. 00 ( 0) 9. 26 ( 5)
2017 1. 85 ( 1) 11. 11 ( 6) 3. 70 ( 2) 16. 67 ( 9)
2018 16. 67 ( 9) 9. 26 ( 5) 5. 56 ( 3) 31. 48 ( 17)
2019 12. 96 ( 7) 0. 00 ( 0) 12. 96 ( 7) 25. 93 ( 14)
合计 46. 30 ( 25) 31. 48 ( 17) 22. 22 ( 12) 100. 00 ( 54)
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2. 2　 药敏结果

54 株鼠伤寒沙门菌对 14 种抗生素的耐药结果

见表 2。 对头孢菌素三代 CAZ、碳青霉烯类 IPM 均

不耐药;对头孢菌素三代 CTX、头孢菌素二代 CFX、
氨基糖苷类 GEN、大环内酯类 AZI、喹诺酮类 CIP 的

耐药率均<10%;对 TET 和 β-内酰胺类抗生素 AMP
的耐药率最高,达到 66. 67% ( 36 / 54) ,其次为 NAL
耐药率 42. 59%(23 / 54) 。 另外,对 CIP 虽然耐药率

为 3. 70%(2 / 54) ,但其中介率达 70. 37% ( 40 / 54) 。
由图 1 可见,不同来源鼠伤寒沙门菌的耐药情况不

一样:食品监测和病例监测来源菌株的耐药率高于

食物 中 毒 来 源 菌 株, 差 异 有 统 计 学 意 义 ( χ2 =
50. 684,P<0. 05) 。 食物中毒来源菌株仅对 NAL 和

AMP 耐 药, 且 对 NAL 的 耐 药 率 达 到 94. 12%
(16 / 17) ,远高于食品监测的 16. 67% ( 2 / 12)和病例

监测的 20. 00%(5 / 25) 。

表 2　 54 株鼠伤寒沙门菌抗生素耐药性结果

Table
 

2　 Antibiotic
 

resistance
 

results
 

of
 

54
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium

抗生素
耐药
株数

耐药
率 / %

中介
株数

中介
率 / %

敏感
株数

敏感
率 / %

AMP 36 66. 67
 

0
 

0. 00 18
 

33. 33
CAZ

 

0
 

0. 00
 

2
 

3. 70 52
 

96. 30
AMS 12 22. 22 21 38. 89 21

 

38. 89
IPM

 

0
 

0. 00
 

0
 

0. 00 54 100. 00
TET 36 66. 67

 

2
 

3. 70 16
 

29. 63
NAL 23 42. 59

 

0
 

0. 00 31
 

57. 41
CFX

 

1
 

1. 85
 

0
 

0. 00 53
 

98. 15
CHL 20 37. 04

 

1
 

1. 85 33
 

61. 11
CTX

 

5
 

9. 26
 

0
 

0. 00 49
 

90. 74
CFZ

 

8 14. 81 25 46. 30 21
 

38. 89
GEN

 

4
 

7. 41
 

1
 

1. 85 49
 

90. 74
AZM

 

1
 

1. 85
 

0
 

0. 00 53
 

98. 15
CIP

 

2
 

3. 70 38 70. 37 14
 

25. 93
SXT 19 35. 19

 

0
 

0. 00 35
 

64. 81

图 1　 不同来源鼠伤寒沙门菌抗生素耐药性比较

Figure
 

1　 Comparison
 

of
 

antibiotic
 

resistance
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
 

from
 

different
 

sources

2. 3　 多重耐药结果

54 株鼠伤寒沙门菌中耐三种及以上抗生素的耐

药率为 46. 30%(25 / 54),其中病例监测菌株多重耐药

率为 56. 00% ( 14 / 25 ), 食 品 监 测 菌 株 为 91. 67%

(11 / 12),食物中毒菌株为 0. 00%(0 / 17)。 有 14 个多

重耐药谱,其中 10 株菌均是同一个耐药谱 AMP-TET-
CHL-SXT,见表 3。 不同来源的菌株,多重耐药谱不

同,只 有 耐 药 谱 AMP-TET-CHL-SXT 和 AMP-AMS-
TET-CHL-CFZ-SXT 同时包含病例监测和食品监测来

源菌株,食物中毒中未发现多重耐药菌株。

表 3　 25 株鼠伤寒沙门菌多重耐药谱

Table
 

3　 Multidrug
 

resistance
 

spectrum
 

of
 

25
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium
耐药谱 耐药株数 菌株来源

AMP-AMS-TET-NAL 2 病例监测

AMP-TET-CHL-SXT 2 病例监测

8 食品监测

AMP-TET-CTX-CFZ 1 病例监测

AMP-AMS-TET-CHL-SXT 1 病例监测

AMP-AMS-TET-GEN-CIP 1 病例监测

AMP-TET-CHL-CFZ-SXT 1 病例监测

AMP-AMS-TET-CHL-CFZ-SXT 1 病例监测

1 食品监测

AMP-AMS-NAL-CHL-CTX-CFZ 1 病例监测

AMP-TET-NAL-CHL-GEN-SXT 1 病例监测

AMP-TET-NAL-CHL-CIP-SXT 1 食品监测

AMP-AMS-TET-CHL-CTX-CFZ-SXT 1 病例监测

AMP-AMS-TET-NAL-CHL-GEN-SXT 1 病例监测

AMP-AMS-TET-CFX-CTX-CFZ-AZM 1 食品监测

AMP-AMS-TET-CHL-CTX-CFZ-GEN-SXT 1 病例监测

2. 4　 PFGE 分型结果

54 株鼠伤寒沙门菌经限制性内切酶 XbaⅠ酶切

后分为 31 种带型,命名为 XD001 ~ XD031,相似度

区间为 64. 9% ~ 100%,可聚为 3 簇:第一簇为带型

XD001 ~ XD008,共 18 株菌,包含病例监测和食品监

测来源,88. 89%(16 / 18)对 AMP、TET、CHL、SXT 均

耐药;第二簇为带型 XD009 ~ XD014,共 17 株菌,仅
包含食物中毒来源,94. 12% ( 16 / 17) 对 NAL 耐药;
第三簇为带型 XD015 ~ XD031,共 19 株菌,包含病

例监 测 和 食 品 监 测 来 源, 73. 68% ( 14 / 19 ) 均 对

AMP、TET 耐药,见图 2。 其中 8 种 PFGE 带型有 2
株以上相似度为 100%的菌株。 XD005 为最主要带

型,有 7 株菌,包含 2016—2019 年食品监测和病例

监测的菌株,食品监测菌株主要来源于生猪肉、牛
肉,病例监测菌株主要来源于食用了烂肉稀饭、肉包

子、猪 肉 和 卤 鸡 爪 的 患 者。 带 型 XD009、 XD012、
XD014,分别包含了 2017 年 5 月、2014 年 6 月、2018
年 6 月,短时间内发生的 2 起不同食物中毒事件中患

者来源菌株,且据流行病学调查结果,其皆有食用皮

蛋的餐饮史。 带型 XD004、XD005、XD006,均包含了

食品监测来源和病例监测患者来源菌株,其中带型

XD006 两种来源菌株分离日期相近,仅相隔 11
 

d。

3　 讨论

近年来,由于临床上抗生素的不规范使用,沙
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注:R 为耐药;I 为中介;S 为敏感

图 2　 54 株鼠伤寒沙门菌聚类分析图

Figure
 

2　 Cluster
 

analysis
 

of
 

54
 

strains
 

of
 

Salmonella
 

Typhimurium

门菌的耐药率在全球范围内逐年升高,其中鼠伤寒

沙门菌耐药尤为严重,目前已出现耐抗生素 “ 最后

一道防线” 的多黏菌素耐药鼠伤寒沙门菌 [ 8] ,已成

为严峻的公共卫生问题 [ 9] 。 此次 54 株鼠伤寒沙门
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菌仅有 1 株不耐药,耐药率达 98. 15% ( 53 / 54) ,其

中对 11 类 14 种抗生素中 CAZ、 IPM、 CFX、 CTX、
GEN、AZI、 CIP 的耐药率 < 10%。 而对 AMP、 AMS、
TET、NAL、CHL、CFZ、SXT 的耐药率较高,提示感染

鼠伤寒沙门菌的患者使用上述药物需注意用药剂

量。 食物中毒来源菌株的耐药率低于食品监测和

病例监测来源菌株,但对 NAL 的耐药率远高于食

品监测和病例监测,这可能由于食物中毒菌株绝

大部分来源于皮蛋,而养鸭场长期大量使用 NAL
作为预防性药物,导致皮蛋原材料鸭蛋中沙门菌

对 NAL 的耐药率升高 [ 10] 。 各地鼠伤寒沙门菌多

重耐药的研究结果差别较大:李永瑞等 [ 11] 研究的

河南临床分离株多重耐药率为 91. 15% ,程招敏

等 [ 12] 研 究 的 广 东 临 床 分 离 株 多 重 耐 药 率 为

61. 40% ,陈静等 [ 13] 研究的武汉地区临床分离株多

重耐药率为 85. 20% ,田云屏等 [ 14] 研究的云南食

品和临床分离株的多重耐药率为 23. 53% 。 本研

究中 发 现 25 株 多 重 耐 药 菌 株, 主 要 耐 药 谱 为

AMP -TET-CHL-SXT,食品监测和病例监测分离菌

株的多重耐药情况较严重,食物中毒分离菌株未

出现多重耐药情况。 因此,在治疗鼠伤寒沙门菌

感染引起的腹泻时,要结合药敏试验结果,合理用

药,以免延误病情,以及时起到更好的治疗效果,
且能减少耐药菌株的出现和蔓延。

PFGE 分子分型技术是目前细菌分子分型的

“金标准” [ 15] 。 本研究 PFGE 型别与其耐药性具有

较强的关联,每簇都有独特的耐药谱,并与菌株来

源密切关联。 PFGE 能快速有效地解决病原微生

物监测、跟踪和预警等问题。 本研究 PFGE 分型结

果显示,带型 XD009、 XD012、 XD014,分别包含发

生在同月的 2 起不同食物中毒患者来源菌株,且

都有食用皮蛋的餐饮史,皮蛋是四川地区引起鼠

伤寒沙门菌感染的主要食物 [ 16] ,提示这 3 起食物

中毒可能是食用了被相同鼠伤寒沙门菌污染的皮

蛋所致。 带型 XD005、XD021,分别包含了当年相

隔只有 10
 

d 的不同散发病例分离菌株,这提示当

时此带型的鼠伤寒沙门菌可能引起了一个小范围

的潜在暴发。 带型 XD005 包含了 2016—2019 年

从食品监测和病例监测菌株,这提示此带型鼠伤

寒沙门菌可能在 2016—2019 年一直在一定范围

内流行,这与四川省内江市王梓旋等 [ 17] 研究结果

一致。
近些年鼠伤寒沙门菌引起的感染很多是以散

发形式报告的,但通过分子分型发现,许多散发病

例都有一定的聚集倾向,但因缺乏当时的流行病学

调查信息,不能准确判定并溯源。 因此及时做好食

物中毒患者、医院腹泻患者和食品监测中病原菌的

分离鉴定工作,并及时开展 PFGE 分型工作是非常

必要的,这有利于及时监测发现并控制潜在暴发食

物中毒的可能。 及时发现食品污染情况,追踪溯

源,查明其传播途径,提示预警,并指导有效防控措

施,以防范食物中毒事件发生。
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风险监测

2019 年浙江省湖州市副溶血性弧菌病原学特征分析

严伟,沈月华,徐德顺

(湖州市疾病预防控制中心,浙江
 

湖州 　 313000)

摘　 要:目的 　 了解 2019 年浙江省湖州市副溶血性弧菌检出株的血清型别、毒力基因携带情况、抗生素敏感性以

及分子分型特征。 方法 　 收集湖州市 2019 年分离到的 92 株副溶血性弧菌阳性菌株,并对其开展血清学试验、毒

力基因检测、抗生素敏感试验和脉冲场凝胶电泳分子分型。 结果 　 病例源菌株主要血清型为 O3 ∶ K6,毒力基因型

为 tlh+ tdh+ trh- ,食品源主要血清型为 O2 ∶Kut,毒力基因型为 tlh+ tdh- trh- 。 分离株对氨苄西林有很高的耐药性,耐药

率达到 90. 22%(83 / 92);其次为庆大霉素和四环素。 分子分型显示,经 Not
 

I 酶酶切后,91 株副溶血性弧菌产生

81 个 PFGE 带型,相似度达到 85. 00%以上的克隆系有 16 个。 结论 　 2019 年湖州市副溶血性弧菌菌型多样性可能

是疾病高发的原因之一。 淡水产品和海水产品可能存在交叉污染,需加强相应监管。

关键词:副溶血性弧菌;
 

病原学特征;
 

分子分型
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Etiologic
 

characteristics
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parahaemolyticus
 

stains
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Huzhou
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Abstract:
  

Objective 　 To
 

investigate
 

the
 

serotypes,
 

virulence
 

genes,
 

antimicrobial
 

resistance
 

and
 

molecular
 

characteristics
 

of
 

Vibrio
 

parahaemolyticus
 

in
 

Huzhou
 

of
 

Zhejiang
 

Province.
 

Methods　 Isolates
 

of
 

92
 

V.
 

parahaemolyticus
 

in
 

Huzhou
 

were
 

analyzed
 

by
 

serological
 

typing,
 

virulence
 

gene
 

detection,
 

antibiotic
 

resistance
 

testing,
 

and
 

pulsed-field
 

gel
 

electrophoresis
 

( PFGE)
 

for
 

molecular
 

typing.
 

Results 　 O3 ∶ K6
 

was
 

the
 

main
 

serotype
 

and
 

tlh+ tdh+ trh-
 

was
 

the
 

most
 

frequently
 

detected
 

virulence
 

genotype
 

in
 

clinical
 

strains.
 

O2 ∶ Kut
 

was
 

the
 

main
 

serotype
 

and
 

tlh+ tdh- trh-
 

was
 

the
 

most
 

frequently
 

detected
 

virulence
 

genotype
 

in
 

environmental
 

strains.
 

Antibiotic
 

resistance
 

testing
 

indicated
 

that
 

the
 

isolates
 

were
 

highly
 

resistant
 

to
 

ampicillin
 

(90. 22% , 83 / 92) ,
 

followed
 

by
 

gentamicin
 

and
 

tetracycline.
 

Following
 

the
 

restriction
 

enzyme
 

Not
 

I
 

digestion,
 

the
 

91
 

strains
 

yielded
 

81
 

PFGE
 

patterns,
 

and
 

16
 

clones
 

had
 

similarity
 

values
 

of
 

>85. 00% .
 

Conclusion　
The

 

etiologic
 

characteristics
 

of
 

V.
 

parahaemolyticus
 

varied,
 

which
 

might
 

be
 

one
 

of
 

the
 

reasons
 

for
 

high
 

incidence
 

of
 

foodborne
 

disease
 

in
 

Huzhou.
 

There
 

may
 

be
 

cross-contamination
 

between
 

freshwater
 

and
 

seawater
 

products,
 

so
 

it
 

is
 

necessary
 

to
 

strengthen
 

supervision
 

of
 

food
 

processing.

Key
 

words:
 

Vibrio
 

parahaemolyticus;
 

etiologic
 

characteristic;
 

molecular
 

typing

收稿日期:2020-11-05

基金项目:浙江省医药卫生科技计划项目(2019KY683) ;浙江省传染

病疫苗与预防控制研究重点实验室开放基金 (浙疾办

[2019]46 号)

作者简介:严伟 　 男 　 主管技师 　 研究方向为微生物检验 　 E-mail:
 

330367825@ qq. com

通信作者:徐德顺 　 男 　 主任技师 　 研究方向为微生物检验

E-mail:
 

574831399@ qq. com

　 　 副溶血性弧菌 ( Vibrio
 

parahaemolyticus, Vp) 是 一种革兰阴性嗜盐杆菌,广泛存在于近海岸的海

水、海底沉淀物和鱼、虾、贝类等水产品中,是沿海

地区引起感染性腹泻的主要病原菌之一 [ 1-2] ,可引

起急性胃肠炎和原发性败血症。 1950 年,Vp 首次

在日本一起食物中毒事件中检出,该事件由于摄入

了半干的小沙丁鱼造成了至少 272 人患病,20 人死

亡 [ 3] 。 近年来,随着海产品越来越多的运往内陆地

区供人们消费,内陆地区 Vp 感染病例逐年升高 [ 4] 。
湖州虽然地处内陆地区,但当地居民有喜食海鲜的

习惯,Vp 已经成为引起湖州地区感染性腹泻最主要


