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摘 要：目的　对一起副溶血性弧菌和非 O1/O139 霍乱弧菌共感染导致急性胃肠炎暴发事件进行实验室病原学

分析。方法　采用实时荧光 PCR 方法对 4 个病例肛拭子、12 件可疑污染食品和 8 件环境涂抹的增菌液进行多种

腹泻病原检测，将副溶血性弧菌和霍乱弧菌分离培养，并对分离株进行全基因组测序，获取菌株毒力基因和耐药基

因，基于核心基因组单核苷酸多态性构建聚类树。结果　4 件病例肛拭子增菌液荧光 PCR 检测副溶血性弧菌结果

均为 toxRVP+/tdh+/trh-，其中 2 件肛拭子荧光 PCR 检测霍乱弧菌结果为阳性。病例肛拭子副溶血性弧菌培养法检

出率为 100%（4/4），分离株均为 toxRVP+/tdh+/trh-，血清型均为 O4：KUT；病例肛拭子霍乱弧菌培养法检出率为 50%
（2/4），均为非 O1/O139 血清型，其中 1 分离株为 toxRVC+/ctx-/t3ss+。可疑污染食品副溶血性弧菌培养法检出率为

66. 67%（8/12），环境涂抹副溶血性弧菌检出率为 12. 50%（1/8），可疑污染食品和环境副溶血性弧菌分离株均为

toxRVP+/tdh-/trh-；可疑污染食品霍乱弧菌检出率为 25. 00%（3/12），分离株均为 toxRVC+/ctx-/t3ss-。基于病例、可疑污

染食品和环境分离副溶血性弧菌形成 10 个相互独立且遗传距离较远的分支，全部病例分离株处在同一分支，为高

度克隆化分支。分离自 2 个病例和 3 件可疑污染食品的霍乱弧菌分离株形成 5 个相互独立且遗传距离较远的分

支。结论　本次暴发事件由副溶血性弧菌和非 O1/O139 霍乱弧菌共感染导致；弧菌共感染暴发事件中应加强多病

原荧光 PCR 的辅助检测和菌株基因组特征分析，优化弧菌优化培养路径。
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Abstract： Objective　To analyze an acute gastroenteritis outbreak caused by co-infection with Vibrio parahaemolyticus 
（V.  parahaemolyticus） and non-O1/O139 Vibrio cholerae （V.  cholerae）. Methods　 Four anal swabs， 12 food samples， 
and 8 environmental samples enriched in liquid culture media were subjected to pathogen screening with real-time PCR.  
V.  parahaemolyticus and V.  cholerae strains isolated were subjected to whole genome sequencing， and virulence and 
antibiotic resistance genes were screened.  Cladograms were constructed based on core genome single nucleotide 
polymorphisms. Results　 V.  parahaemolyticus strains were detected in anal swab samples with real-time PCR that were 
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toxRVP+/tdh+/trh-， and two of them were positive for V.  cholerae.  The positive rate of V.  parahaemolyticus in the anal swab 
samples was 100% （4/4）， the isolates were toxRVP+/tdh+/trh-， and their serotype was O4：KUT.  The positive rate of V.  

cholerae culture in the anal swabs of patients was 50% （2/4）.  The serogroup of the isolates was non-O1/O139， and one 
of them was toxRVC+/ctx/t3ss+.  The positive rate of V.  parahaemolyticus in the food samples was 66. 67% （8/12）， and 
that in the environment samples was 12. 50% （1/8）.  The strains isolated from food and environmental samples were 
toxRVP+/tdh-/trh- .  The positive rate of V.  cholerae culture in the food samples was 25. 00% （3/12） and the isolated 
strains were toxRVC+/ctx/t3ss- .  The V.  parahaemolyticus strains isolated from patient， food， and environment samples 
formed 10 distinct lineages.  The four patient isolates were highly clonal.  The V.  cholerae strains isolated from two 
patients and three food samples formed five distinct lineages. Conclusion　The outbreak was caused by co-infection 
with V.  parahaemolyticus and non-O1/O139 V.  cholerae.  Real-time PCR and whole-genome sequence analysis of 
strains should be performed in the detection and analysis of outbreaks caused by vibrio co-infection.  Additionally， 
optimization of vibrio culture pathways is recommended.
Key words： Acute gastroenteritis； outbreak； Vibrio parahaemolyticus； non-O1/O139 Vibrio cholerae； real-time PCR； 
whole-genome sequencing； foodborne pathogenic

副溶血性弧菌（Vibrio parahaemolyticus，VP）是

一种嗜盐性革兰氏阴性菌，广泛存在于海产品中，

能够引起急性胃肠炎甚至败血症等，是一种重要的

食源性病原菌［1-2］。李雪原等［3］的研究表明，近几

年，中国大陆生熟交叉污染导致食源性疾病暴发事

件中，副溶血性弧菌为首位致病微生物；北京市食

源性疾病暴发事件中由副溶血性弧菌引起的暴发

数量最多，且与海产品交叉污染高度相关。近些年

来，流行菌株的优势血清型多为 O3：K6、O4：KUT
等，多数携带毒力基因 tdh［4-8］。

霍乱弧菌（Vibrio cholerae，VC）是弧菌属中重要

的致病菌，霍乱诊断标准（WS 289—2008）中规定甲

类传染病霍乱确诊需要满足病例标本中分离到 O1
和（或）O139 群霍乱弧菌，霍乱毒素（Cholera toxin）
是霍乱弧菌最重要的致病因子，可通过检测霍乱毒

素基因（ctx）进行识别鉴定［9］。以往研究认为非 O1/
O139 群霍乱弧菌仅引起散在的轻度腹泻［10］，但近

些年持续发现由非 O1/O139 群霍乱弧菌导致的腹

泻病例［11-12］，亦有其导致暴发的相关报道［13-14］，本地

区腹泻监测中也分离到非 O1/O139 群霍乱弧菌，其

主要携带Ⅲ型分泌系统（Type three secretion system，

TTSS）［15］。

1998 年曾从腹泻患儿粪便中分离到副溶血性

弧菌和小川型霍乱弧菌，天津曾发生一起由副溶血

性弧菌和非 O1/O139 霍乱弧菌导致的食物中毒事

件，但仅进行了生化实验和血清学鉴定，都没有对

分离到的菌株进行基因组学分析，也未对检验流程

进行优化。本研究基于一起由副溶血性弧菌和非

O1/O139 霍乱弧菌共感染导致的食源性疾病暴发

事件的检测分析，基于荧光 PCR 方法辅助上述 2 种

弧菌的分离和鉴定，优化检测流程，避免非 O1/
O139 霍乱弧菌漏检，并对不同来源菌株进行基因组

学分析。本研究为多种致病性弧菌共感染导致暴

发事件实验室应对提供经验。

1　材料与方法

1. 1　流行病学调查和样品采集

本次暴发事件发生在一家自助烤肉餐厅，其中

含海鲜食材。来自 3 个不同家庭的 6 人在餐厅用

餐后出现腹痛、呕吐、腹泻等急性胃肠炎症状并到

医院就诊。各症状出现频率分别为腹痛（100%，6/
6）、呕吐（100%，6/6）、腹泻（66. 67%，4/6），病例潜

伏期介于 8~16 h 之间。4 名病例配合调查人员采

集到肛拭子样品（命名为 P1~P4），并使用 Cary-Blair
运送培养基保存；采集自助餐厅中与病例暴露餐次

相关剩余食品 12 件（命名为 F1~F12），以及环境涂

抹 8 件（命名为 S1~S8）。所有样品采集过程均符合

操作规范，并在 4 ℃环境下运送至区疾控中心进行

病原学检测。

1. 2　主要仪器与试剂

实时荧光 PCR 仪（美国伯乐公司），VITEK 2 
Compact 全自动微生物鉴定系统（法国生物梅里埃

公司），基质辅助激光解析电离飞行时间质谱（德国

布鲁克公司），二代测序仪（美国 Illumina HiSeq2500
平台）。

Cary-Blair 运送培养基（青岛海博生物技术有限

公司），弧菌显色培养基（法国科玛嘉公司），3% 氯

化钠碱性蛋白胨水、碱性蛋白胨水（北京陆桥生物

技术有限公司），副溶血性弧菌诊断血清（日本生研

公司），副溶血性弧菌荧光 PCR 检测试剂盒（toxRVP、

tdh、trh）、霍乱弧菌荧光 PCR 检测试剂盒（toxRVC）、

24 种食源性致病菌荧光 PCR 检测试剂盒、5 种腹泻

病毒荧光 PCR 检测试剂盒（北京卓诚惠生生物科技

股份有限公司），核酸提取试剂盒（江苏硕世公司）。
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1. 3　方法

1. 3. 1　细菌分离培养

在保存病例肛拭子的 Cary-Blair 培养基中加入

2 mL 生理盐水并充分震碎混匀，取 200 μL 混匀液

体分别加入 2 种弧菌增菌液（3% 氯化钠碱性蛋白

胨水和氯化钠碱性蛋白胨水），37 ℃培养 24 h，环境

涂抹样品增菌方式与病例肛拭子一致；可疑污染食

品样品取 25 g 也分别加入 225 mL 上述 2 种弧菌增

菌液，37 ℃培养 24 h。病例肛拭子、环境涂抹和可疑

污染食品在使用 2 种不同的弧菌增菌液后均取 1 环

接种弧菌显色平板，37 ℃培养 24 h，每个样品的分

离平板均分别挑取疑似副溶血性弧菌和霍乱弧菌

进行飞行质谱检测，鉴定为上述副溶血性弧菌和霍

乱弧菌的菌落接种平板纯化并使用全自动细菌鉴

定仪进行系统生化鉴定。其他食源性致病菌均参

照各自的培养方法进行分离培养。

1. 3. 2　荧光 PCR 检测

将经过 24 h 增菌的 2 种弧菌增菌液分别提取

细菌 DNA 进行霍乱弧菌（toxRVC）和副溶血性弧菌

（toxRVP、tdh、trh）荧光 PCR 检测，检测方法参照产品

说明书。对分离的副溶血性弧菌和霍乱弧菌菌株

也提取 DNA 进行相同产品荧光 PCR 检测。

1. 3. 3　菌株全基因组测序

提取病例、食品、环境分离副溶血性弧菌和霍

乱弧菌 DNA，进行细菌全基因组框架图测序，下机

数据使用软件 FastQC 和 Trimmomatic 进行质量评

估，使用软件 SPAdes、GapFiller 和 PrInSeS-G 对质控

后的数据进行拼接和序列矫正。用 BLAST 将拼接好

的序列与 VFDB（Virulence factors of pathogenic bacteria）
数据库和 CARD（The comprehensive antibiotic resistance 
database）数据库进行比对得到耐药基因和毒力因子

的注释结果。用软件 FastANI 比对序列间的平均核

苷酸一致性（Average nucleotide identity，ANI），使用

MUMmer、SAMtools 等软件进行序列比对并获取单

核苷酸多态性（Single nucleotide polymorphism，SNP）。

2　结果

2. 1　增菌液荧光 PCR 结果

4 个病例肛拭子使用 2 种弧菌增菌液检测副溶

血性弧菌结果均为 toxRVP+/tdh+/trh-，其中 2 件（P3
和 P4）霍乱弧菌检测结果阳性（toxRVC+）。可疑食品

样品基于 3% 氯化钠碱性蛋白胨水增菌后，11 件副

溶血性弧菌检测结果阳性（其中 10 件为 toxRVP+/
tdh-/trh-，1 件为 toxRVP+/tdh+/trh-），2 件为霍乱弧

菌阳性（toxRVC+）；可疑食品样品基于碱性蛋白胨水

增菌后，9 件为副溶血性弧菌阳性（toxRVP+/tdh-/

trh-），3 件为霍乱弧菌阳性（toxRVC+）。1 件环境涂抹

使 用 2 种 增 菌 液 均 检 测 副 溶 血 性 弧 菌 阳 性

（toxRVP+/tdh-/trh-）。所有样品荧光 PCR 检测结果

及 Ct 值分布见表 1。
表 1　副溶血性弧菌和非 O1/O139 霍乱弧菌增菌液荧光 PCR 检测和分离培养结果

Table 1　Result of strain isolation and real-time PCR based on enrichment culture

样品类型

病例肛拭子

可疑食品

环境涂抹

样品编号

P1
P2
P3
P4
F1
F2
F3
F4
F5
F6
F7
F8
F9

F10
F11
F12
S1
S2
S3
S4
S5
S6
S7
S8

样品名称

病例 1 肛拭子

病例 2 肛拭子

病例 3 肛拭子

病例 4 肛拭子

蚬尖（熟）

扇贝肉（熟）

鸡胗（熟）

凉拌鱼皮（熟）

鹌鹑蛋（熟）

拌海带（熟）

青虾（生）

红虾（生）

扇贝肉（生）

蛏子（生）

生蚝（生）

鸭脖（熟）

凉菜区案板

拌菜盆

冰箱门把手

冰箱冰块

制作寿司的案板

操作台面

展台冰块

活贝类

增菌液荧光 PCR（Ct值）

3% 氯化钠碱性蛋白胨水

toxRVP20.96
20.06
20.26
19.86
30.47
27.31
26.24
29.01
31.83
33.19
27.94
27.64

-

25.62
27.21
23.36

-

-

-

-

21.89
-

-

-

tdh
19.08
19.21
18.02
17.65

-

-

-

37.73
-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

toxRVC
-

-

18.65
22.76
34.99

-

24.04
-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

碱性蛋白胨水

toxRVP20.6
22.62
25.63
25.30
31.15
33.3
29.99
39.38

-

-

23.48
41.29

-

24.57
23.99
26.41

-

-

-

-

26.74
-

-

-

tdh
19.34
20.7
27.06
23.27

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

toxRVC
-

-

19.56
21.31
26.72

-

22.88
-

27.73
-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

-

分离培养结果

VP（携带 tdh 基因）

+（+）
+（+）
+（+）
+（+）
+（-）

+（-）

+（-）

+（-）

-（/）

-（/）

+（-）

+（-）

-（/）

-（/）

+（-）

+（-）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

+（-）

-（/）

-（/）

-（/）

VC（携带 t3ss基因）

-（/）

-（/）

+（+）
+（-）

+（-）

-（/）

+（-）

-（/）

+（-）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）

-（/）
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2. 2　分离培养结果

病例肛拭子副溶血性弧菌检出率为 100%（4/4），

菌株均为 toxRVP+/tdh+/trh-，血清型均为 O4：KUT。
病例肛拭子霍乱弧菌检出率为 50%（2/4），P3 分离

菌株为 toxRVC+/ctx-/t3ss+，P4 分离菌株为 toxRVC+/
ctx-/t3ss-，均为非 O1/O139 血清型。4 个病例肛拭

子分离培养结果和基于增菌液荧光 PCR 结果分布

一致。

可疑污染食品副溶血性弧菌检出率为 66. 67%
（8/12），菌株均为 toxRVP+/tdh-/trh-，其中 F5、F6、
F10 增菌液荧光 PCR 结果为 toxRVP+/tdh-/trh-，但未

分离到副溶血性弧菌；F4 增菌液荧光 PCR 结果为

toxRVP+/tdh+/trh- ，但 分 离 副 溶 血 性 弧 菌 菌 株 为

toxRVP+/tdh-/trh-。可疑污染食品霍乱弧菌检出率

为 25. 00%（3/12），菌株均为 toxRVC+/ctx-/t3ss-，检

出阳性样品分布与荧光 PCR 阳性样品分布一致。

环境涂抹副溶血性弧菌检出率为 12. 50%（1/8），

菌株均为 toxRVP+/tdh-/trh-，分离培养结果和荧光

PCR 结果分布一致。各样品分离培养结果见表 1，
P3 和 P4 样品分离平板见图 1。

2. 3　菌株全基因组测序结果

从 4 个病例分离培养平板中分别选取 1 个副

溶血性弧菌单菌落（P1-1-VP、P2-1-VP、P3-1-VP、P4-

1-VP），从 F7 分离培养中选取 1 个副溶血性弧菌单

菌落（F7-1-VP），从 F1、F2、F3、F8、F11、F12、S5 中分

别挑取 2 个副溶血性弧菌单菌落（F1-1-VP、F1-2-VP、
F2-1-VP、F2-2-VP、F3-1-VP、F3-2-VP、F4-1-VP、F4-2-

VP、F8-1-VP、F8-2-VP、F11-1-VP、F11-2-VP、F12-1-

VP、F12-2-VP、S5-1-VP、S5-2-VP），基于上述 21 株副

溶血性弧菌全基因组非重复、非重组的核心基因组

区域 SNP，使用最大似然法构建聚类树。21 株副溶

血性弧菌形成 10 个相互独立且遗传距离较远的分

支，其中 4 个病例分离株（P1-1-VP、P2-1-VP、P3-1-

VP、P4-1-VP）之间未检测到 SNP。分离自同一件食

品（或环境）的菌株均处在同一遗传分支，9 件食品及

环境样品（F1、F2、F3、F7、F8、F11、F12、S5）分离菌株

分布在 9 个毒力且遗传距离较远的分支上（图 2）。

全部副溶血性弧菌分离株均携带耐药基因 blaCARB，

食品 F8 分离株同时携带耐药基因 qnrVC6，食品 F1
分离株同时携带耐药基因 sul2 和 tet（59）（图 2）。

从 P3、P4、F1、F3、F5 分离培养平板中分别选取

2 个霍乱弧菌单菌落（P3-1-VC、P3-2-VC、P4-1-VC、

P4-2-VC、F1-1-VC、F1-2-VC、F3-1-VC、F3-2-VC、F5-

1-VC、F5-2-VC），基于上述 10 株霍乱弧菌全基因组

非重复、非重组的核心基因组区域 SNP，使用最大

似然法构建聚类树。10 株霍乱弧菌形成 5 个相互

独立且遗传距离较远的分支，分离自同一样品的菌

株均处在同一遗传分支，见图 3。全部病例分离株

均携带耐药基因 qnrVC4，食品 F1 分离株携带耐药

基因 qnrVC7，食品 F5 分离株同时携带 3 种耐药基

因，食品 F3 分离株同时携带 11 种耐药基因，见图 3。

3　讨论

本次暴发事件全部病例肛拭子均分离到 tdh+、

血清型相同的高度克隆化副溶血性弧菌菌株，2 名

病例同时分离到非 O1/O139 霍乱弧菌，且 1 名病例

的分离株 t3ss+。综合本次暴发流行病学调查结果

和实验室检测及分子分型结果，可判定本次暴发事

件由副溶血性弧菌和非 O1/O139 霍乱弧菌共感染

导致。

副溶血性弧菌导致的暴发中，O3：K6 为常见血

清型［16-17］，本地区 2014—2018 年由副溶血性弧菌导

致的腹泻散发及暴发事件中均以 O3：K6 优势血清

型［18-20］，腹泻监测分离副溶血性弧菌中 O4：KUT 和

O10：K4 血清型均呈现上升趋势（数据未发表），北

京市也发生了多起 O4：KUT 和 O10：K4 导致的暴发

事件［8，21］，其他地区也有与上述情况类似的报道［22］，

O4：KUT 血清型的流行变化应在腹泻散发、暴发监

测中引起关注，其污染来源相关溯源工作应加强。

本次事件发生地点为带有海鲜食材的自助餐

厅，12 件可疑污染食品中副溶血性弧菌检出率为

66. 67%，霍乱弧菌检出率为 25. 00%，环境涂抹副溶

血性弧菌检出率为 12. 50%，可见该餐厅存在弧菌

较大范围的污染，这可能与自助餐厅中人员交叉密

集、自助加工过程复杂多样、食品烹饪生熟程度不

注：A 平板为 P3 基于碱性蛋白胨水增菌后分离培养，B 平板为 P4 基

于碱性蛋白胨水增菌后分离培养，C 平板为 P3 基于 3% 氯化钠碱性

蛋白胨水增菌后分离培养，D 平板为 P4 基于 3% 氯化钠碱性蛋白胨

水增菌后分离培养；霍乱弧菌在平板上呈蓝绿色菌落，副溶血性弧

菌在平板上呈紫红色菌落

图 1　基于不同增菌液接种弧菌显色平板上的生长状况

Figure 1　Growth status of strains on Vibrio Chromagar plate in⁃
oculated with different enrichment culture media
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易控制、导致弧菌交叉污染以及暴露于食客概率增

加有关。本次暴发事件中，从不同食品中分离的副

溶血性弧菌呈现遗传多样性，均为 toxRVP+/tdh-/

trh-，且与病例分离株均不是相同克隆，F4（凉拌鱼

皮）增菌液为 toxR+/tdh+但分离株却为 toxR+/tdh-，

观察 F4 增菌液 toxRVP 基因（所有副溶血性弧菌均携

带的基因）和 tdh 基因（致病性副溶血性弧菌携带基

因）Ct 值分别为 29. 01 和 37. 73，可见 F4 食品增菌

液中 2 个基因载量存在较大差异，说明在此增菌液

中 tdh+副溶血性弧菌载量应远低于 tdh-副溶血性弧

菌，因此分离培养中不易挑取到 tdh+单菌落，此种

现象（导致副溶血性弧菌食物中毒的食品中 tdh-菌

载量高于 tdh+菌，且增菌培养会导致 tdh-菌和 tdh+
菌构成差异进一步放大）在既往副溶血性弧菌导致

暴发事件多次报道［17，19，23］。在本次事件中，虽然可

疑污染食品中普遍检出了副溶血性弧菌，但仅 F4
增菌液中可检出 tdh 基因，说明其具有更高的致病

风险。副溶血性弧菌感染通常具有多样化，同一样

品常检出多克隆副溶血性弧菌，尤其是环境和食品

样品，常存在多种克隆和血清型的副溶血性弧菌菌

株［24-25］。随着高通量测序技术的发展，基因组测序

成本快速降低，能够有效反映基因组变异情况，灵

敏度和特异度均高于传统分子分型方法［26］，有效节

约劳动成本，能够准确溯源，对食物中毒事件定性。

本地区腹泻监测中已发现非 O1/O139 霍乱弧

菌呈现低强度流行特征，检出率为 0. 54%［14］，广州

地区非 O1/O139 霍乱弧菌的流行率约为 2%［12］，国

内也有关于非 O1/O139 霍乱弧菌导致暴发事件的

相关报道［27-28］，且分离株多为 ctx-/t3ss+菌株［14，29］。

本事件从 2 名病例和 3 件食品中分离到非 O1/
O139 霍乱弧菌，且 P3 分离株为 t3ss+菌株，说明非

O1/O139 霍乱弧菌在本次暴发中可能也发挥了一

定作用。分离自同一病例或食品样品的霍乱弧菌

在同一遗传进化分支，携带毒力基因、耐药基因也

图 2　副溶血性弧菌基于 cgSNP 聚类树、毒力基因分布和耐药基因分布

Figure 2　Cladogram constructed on core genome SNPs and distribution of virulence and antibiotic resistance genes in 
isolated V. parahaemolyticus

图 3　霍乱弧菌基于 cgSNP 聚类树、毒力基因分布和耐药基因分布

Figure 3　Cladogram constructed on core genome SNPs and distribution of virulence and antibiotic resistance genes of V. cholerae
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完全一致；但分离自不同病例或食品样品霍乱弧菌

均处在不同的进化分支，携带毒力基因、耐药基因

菌均存在一定差异，呈现遗传特征多样性。霍乱属

于甲类传染病，需要对分离株进行深度准确的测

定，以免影响疫情规模的评估，因此，基于基因组测

序对分离株进行深度识别十分必要。

目前霍乱弧菌检测多依据 WS 289—2008 和霍

乱防治手册（第六版），其依靠 O1 和 O139 血清对庆

大平板上的可疑菌落进行识别，此方法会导致非

O1/O139 霍乱弧菌漏检［8，30］。国内食源性疾病暴发

事件中副溶血性弧菌具有极高的检出率［31-34］，因此

在与海鲜相关食源性疾病暴发中通常忽略同样可

疑造成腹泻的非 O1/O139 霍乱弧菌以及其他致病

性弧菌，弧菌病原检测均采用 3% 氯化钠碱性蛋白

胨水增菌然后接种弧菌显色平板的方式，继而忽略

非嗜盐性弧菌最佳的增菌液（碱性蛋白胨水）。本

次事件同步采用 2 种增菌液进行增菌并进行荧光

PCR 检测，从 Ct 值分布可以发现 3% 碱性的蛋白胨

水对霍乱弧菌效果不佳。将两种增菌液同步接种

弧菌显色平板的生长状况也可发现基于 3% 氯化钠

碱性蛋白胨水增菌仅能让副溶血性弧菌生长良好，

而基于碱性蛋白胨水增菌仅能是让霍乱弧菌生长

良好，使用 1 种弧菌增菌液不易兼顾上述 2 种弧菌

的共同生长。因此在弧菌相关食源性疾病暴发中，

同步开展多种弧菌荧光 PCR 筛查，并使用多种弧菌

增菌路线十分必要。非 O1/O139 霍乱弧菌导致腹

泻以及食源性疾病暴发事件应在国内引起关注。

综上，本次暴发事件可认为由副溶血性弧菌和

非 O1/O139 霍乱弧菌共感染导致；弧菌共感染暴发

事件中应加强多病原荧光 PCR 的辅助检测，同时也

需要优化弧菌培养方案。
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