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摘 要：目的 研究河南省 2016—2020 年食品污染科瓦利斯沙门氏菌及食源性疾病的溯源状况。方法 2016—
2020 年河南省食品中分离出 22 株科瓦利斯沙门氏菌，从腹泻患者粪便中检出 5 株科瓦利斯沙门氏菌。参照国家

食品安全风险监测手册进行血清分型、药敏试验和脉冲场凝胶电泳（PFGE）分子分型，PFGE 和药敏数据使用

BioNumerics 7. 6 软件包进行聚类分析。结果 22 株科瓦利斯沙门氏菌均来生鲜禽肉食品。从耐药结果来看，食品

来源的菌株多重耐药现象不是十分严重，而腹泻患者来源的菌株耐药谱比较复杂，有敏感株存在，也有 2 株对

13 种抗生素耐药的超级耐药菌出现；从 PFGE 分子分型结果来看，同一时期同一区域的食品株之间有相似度很高

的现象出现，提示了污染食品在夏季某一区域有聚集的可能。从腹泻患者株和食品株的比对溯源来看，没有食品

直接引起的疾病发生，可能是经过一定的传播途径后才致病的。结论 食品安全风险监测数据可以给市场监督提

供有效的线索，耐药监测和分子分型技术的普及和应用推动了食源性疾病的溯源和精准化预防，更大限度地实现

了疾病预防和保护健康的目标。
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Traceability status of food pollution and foodborne diseases caused by Salmonella covalis
(S. covalis) in He’nan Province from 2016 to 2020
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Abstract：Objective To study the traceability status of food pollution and foodborne diseases caused Salmonella
covalis（S. covalis）in He’nan province from 2016 to 2020. Methods 22 strains of S. corvallis from foods and 5 strains
from diarrhea patients were isolated from 2016 to 2020 in He’nan Province. Serotyping，drug susceptibility test and PFGE
molecular typing were carried out according to the National Food Safety Risk Monitoring Manual. PFGE and susceptibility
data were clustered using BioNumerics 7. 6 software package. Results 22 strains of foodborne S. corvallis were all from
fresh meat. According to results of drug susceptibility test，the multiple drug resistance of foodborne strains was not very
serious，while the drug resistance spectrum of strains from diarrhea patients was complex，some were sensitive strains and
two strains of them were super resistant bacteria with 13 multiple drug resistance. According to the results of PFGE
molecular typing，there were high similarities among food strains in the same region in the same period，suggesting the
probability of aggregation of contaminated food in a certain area in summer. According to the comparison and tracing of
diarrhea patient strains and food strains，there was no disease directly caused by food，and the disease was caused
probably after transmission. Conclusion Food safety risk monitoring data can provide effective clues for market
supervision， the popularization and application of drug resistance monitoring and molecular typing technology has
promoted the traceability and precise prevention of foodborne diseases， and greatly achieved the goals of disease
prevention and health protection.
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沙门氏菌是一群寄生在人类和动物肠道中的

革兰氏阴性杆菌，分类学上属于肠杆菌科沙门氏菌

属，在食品中分布广泛［1-3］。沙门氏菌是重要的食源

性致病菌，也是细菌性食源性疾病暴发的主要病原

菌之一，国内外报道屡见不鲜［4-6］。河南省沙门氏菌

引起的食源性疾病的优势型别是肠炎沙门氏菌和

鼠伤寒沙门氏菌［1］，科瓦利斯沙门氏菌是不常见菌

型，相关报道并不多见，李映霞等［7］于 2006 年从健

康人群体检中分离出一株科瓦利斯沙门氏菌，黄焕

宜等［8］于 2006 年从血液中分离出一株科瓦利斯沙

门氏菌，刘杰等［9］于 2012 年从肉鸡养殖和屠宰加工

环节的酮体中分离到该菌型。2016 年河南省食品

安全风险监测从市售的生禽肉中分离出 19 株科瓦

利斯沙门氏菌，廖兴广等［10］进行了耐药和溯源的研

究，禽类食品污染中科瓦利斯沙门氏菌成为优势菌

型，这个监测结果引起了我们的重视。

为避免不常见血清型科瓦利斯沙门氏菌可能

带来的食源性疾病的发生，河南省食源性疾病主动

监测体系和食品安全风险监测体系从 2016 年开始

监测科瓦利斯沙门氏菌在食品中的污染状况和科

瓦利斯沙门氏菌引起的腹泻病人的患病状况，了解

该血清型的分子流行病学特征，进行精准溯源，进

一步防范和预警可能产生的新发疾病。

1 材料与方法

1. 1 食品株来源

2016—2020 年河南省食品安全风险监测在全

省全面布点，实现河南省 174 个县（市、区）100% 覆

盖，每年市售环节采集 4 000 份左右 20 个大类的食

品进行食源性致病菌的检测，2016—2020 年共分离

出 22 株科瓦利斯沙门氏菌，均来源于禽肉。

腹泻患者株来源：河南省食源性疾病主动监测

哨点医院共有 18 家，依据国家食品安全风险评估

中心对哨点医院的硬件和技术要求结合地理区域

和就诊数量的分布选定，每年进行 3 000 份左右就

诊腹泻患者的病原监测，2016—2020 年共检测出

5 株科瓦利斯沙门氏菌。

1. 2 主要仪器与试剂

VITEK 2 Compact 全自动细菌鉴定分析系统及

配套 GN 卡均购自法国梅里埃生物公司，脉冲场凝

胶电泳（Pulsed field gel electrophoresis，PFGE）电泳

仪及成像系统购自美国伯乐公司，CLIMACELL222恒

温恒湿培养箱购自德国 3M 公司，Sensititre AIMTM和

VIZON 全自动药敏加样和监测系统购自 Thermo

公司。

沙门氏菌增菌、分离和显色培养基均购自环凯

生物技术有限责任公司，沙门氏菌分型血清购自丹

麦 SSI 血清研究院，蛋白酶 K 购自英国罗氏公司，

限制性内切酶 Xba I购自大连宝生生物公司。

1. 3 检验方法

按照国家食品安全风险评估中心颁布的食源

性疾病监测工作手册［11］中的方法进行腹泻患者沙

门氏菌的检测、分型、药物敏感性试验和 PFGE 分子

分型。参照国家食品污染物和有害因素风险监测

工作手册［12］进行食品中沙门氏菌的采样、分离和鉴

定，沙门氏菌血清分型采用玻片凝集法。药物敏感

性 试 验 采 用 微 量 肉 汤 稀 释（Minimum inhibition
concentration，MIC）法，抗生素种类由国家食品安全

风险评估中心统一选定。按照手册规定的沙门氏

菌 PFGE 标准操作程序对 27 株科瓦利斯沙门氏菌

进行胶块制备，20 mg/mL 的蛋白酶 K 裂解细菌，限

制性内切酶 Xba I 37 ℃酶切 2 h，脉冲电泳的起始转

换时间=2. 16 s，终止转换时间=63. 80 s，电压 6 V，
运行 18~19 h，Gelred 染色，超纯水脱色，在凝胶成

像系统下拍摄成像。

1. 4 数据处理与分析

按照国家 TratNet［13］使用手册，使用 BioNumerics
7. 6 软件包处理 PFGE 和药敏试验数据，Dice 系数

中设置优化度和容许度均为 1. 5%，采用 UPGMA 方

法进行聚类分析，相似度 100% 认定为同一 PFGE
分子型别。

2 结果

2. 1 科瓦利斯沙门氏菌的检测结果

2016—2020 年河南省食品安全风险监测分离

出 22 株科瓦利斯沙门氏菌（8，20：z4，z23：-），2016—
2020 年河南省食源性疾病主动监测共检测出 5 株

科瓦利斯沙门氏菌。具体信息见表 1 和表 2。
2. 2 科瓦利斯沙门氏菌的耐药谱

药物敏感试验采用微量肉汤稀释法，根据临床

与实验室标准化协会推荐的抗生素选择原则选择

了 14 种抗生素，2020 年国家风险评估中心将 14 种

抗生素中的红霉素调整为复方新诺明，故 2020 年

的红霉素数据为 N/A（不适用）。从药敏试验结果

（图 1 和表 3）来看，对红霉素、四环素、环丙沙星和

萘啶酸的耐药率比较高，分别达到 100%、96. 3%、

70. 4%（中介率 33. 3%）和 40. 7%。敏感率高的抗

生素有亚胺培南、庆大霉素、头孢噻肟、头孢他啶、
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阿奇霉素、氨苄西林和氨苄西林/舒巴坦，敏感率分

别为 100%、96. 3%、92. 6%、92. 6%、92. 6%、85. 2%
和 85. 2%。

食品来源的 22 株菌中有 1 株对 6 种抗生素耐

药，耐药谱为 CHL+NAL+TET+AMP+AMS+SXT，有
8 株对 4 种抗生素耐药，耐药谱为 CIP+NAL+TET+
ERY，8 株对 3 种抗生素耐药，耐药谱为 CIP+TET+
ERY。腹泻患者来源的菌株中 2020 年的南阳株和

郑州株只对一种抗生素耐药，属于敏感株；2018 年

的郑州株对 6 种抗生素耐药，耐药谱为 CIP+CHL+
TET+AMP+ERY+SXT；2017 年的濮阳株和 2019 年

的洛阳株都是对 13 种抗生素耐药的超级耐药株，

耐 药 谱 为 CIP+CHL+NAL+TET+CTX+CFX+AMP+
AMS+CAZ+CFZ+AZM+ERY+SXT，唯一敏感的抗生

素是亚胺培南。

2. 3 科瓦利斯沙门氏菌 PFGE分子分型试验结果

对食品和腹泻患者来源的 27 株科瓦利斯沙门

氏菌进行了 PFGE 分子分型和聚类分析见图 1。
2016 年 洛 阳 市 的 4 株 食 品 株 SMLY2016065、
SMLY2016066、SMLY2016067 和 SMLY2016068，洛
阳市的 5 株食品株 SMLY2016071、SMLY2016072、
SMLY2016074、SMLY2016076 和 SMLY2016078，周
口市的2株食品株 SMZK2016093 和 SMZK2016098，
开封市的2株食品株SMKF2016019和SMKF2016020，
分别具有相同的PFGE带型，带型相似度为100%。

开封市食品株 SMKF2016004 和 SMKF2016010
的PFGE带型相似度为92. 3%；洛阳市 SMLY2016065
等 4 株食品株和 SMLY2016071 等 5 株食品株的

PFGE 带型相似度为 93. 0%；周口市 SMZK2016094、
SMZK2016093等 2株和 SMZK2016163食品株 PFGE
带型相似度为 93. 9%~96. 8%。

2020 年郑州市的腹泻患者株 HA01062-2020-

00075与开封市的食品株 SMKF2020093的 PFGE带型

有 90. 5% 的相似度，南阳市的腹泻患者株 HA13001-

2020-00082与开封市的食品株SMKF2020092的PFGE
带型有 88. 9% 的相似度 . 其他三株腹泻患者株没

有溯源到 PFGE 带型相似度高的同时期的食品株和

腹泻患者株。

3 讨论

科瓦利斯沙门氏菌在食品安全风险监测和食

表 1 2016—2020年禽肉科瓦利斯（8,20: z4,z23:-）沙门氏菌信息汇总

Table 1 List of all foodborne S.corvallis (8,20: z4,z23:-) from 2016 to 2020
编号

SMKF2016004
SMKF2016010
SMKF2016012
SMKF2016014
SMKF2016019
SMKF2016020
SMKF2020092
SMKF2020093
SMKF2020115
SMLY2016065
SMLY2016066

采样日期

2016.07.04
2016.07.04
2016.07.18
2016.07.18
2016.07.18
2016.07.18
2020.08.17
2020.08.17
2020.11.03
2016.08.01
2016.08.01

样品名称

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鸡肉

鸭肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

采样地区

河南开封

河南开封

河南开封

河南开封

河南开封

河南开封

河南开封

河南开封

河南开封

河南洛阳

河南洛阳

编号

SMLY2016067
SMLY2016068
SMLY2016071
SMLY2016072
SMLY2016074
SMLY2016076
SMLY2016078
SMZK2016093
SMZK2016094
SMZK2016098
SMZK2016163

采样日期

2016.08.01
2016.08.01
2016.08.01
2016.08.01
2016.08.01
2016.08.01
2016.08.01
2016.07.12
2016.07.13
2016.07.14
2016.07.15

样品名称

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鲜鸡肉

鸭肉

鲜鸡肉

采样地区

河南洛阳

河南洛阳

河南洛阳

河南洛阳

河南洛阳

河南洛阳

河南洛阳

河南周口

河南周口

河南周口

河南周口

表 2 2016—2020年腹泻患者来源科瓦利斯沙门氏菌

（8,20: z4,z23:-）信息汇总

Table 2 List of all S.corvallis from diarrhea patients
(8,20:z4,z23:-) from 2016 to 2020

编号

HA09001-2017-00038
HA01002-2018-00205
HA03003-2019-00186
HA01062-2020-00075
HA13001-2020-00082

样品

来源

粪便

粪便

粪便

粪便

粪便

采样日期

2017.5.16
2018.8.25
2019.8.27
2020.5.14
2020.8.12

采样地点

濮阳市妇幼保健院

郑州市儿童医院

洛阳市中心医院

郑州大学第一附属医院

南阳市第一人民医院

表 3 27株科瓦利斯沙门氏菌对 15种抗生素敏感试验结果

Table 3 Results of susceptibility of 27 S.corvallis to 15 antibiotics
抗生素

环丙沙星（CIP）
萘啶酸（NAL）
四环素（TET)
头孢西丁（CFX)）
氨苄西林/舒巴坦（AMS）
头孢唑啉（CFZ）
阿奇霉素（AZM）
复方新罗明（SXT）

敏感性/%
敏感

3.7
59.3
3.7
81.5
85.2
81.5
92.6
80.0

中介

33.3
0.0
0.0
11.1
3.7
11.1
0.0
0.0

耐药

70.4
40.7
96.3
7.4
11.1
7.4
7.4
20.0

抗生素

氯霉素（CHL）
庆大霉素（GEN）
头孢噻肟（CTX）
氨苄西林（AMP）
头孢他啶（CAZ）
亚胺培南（IPM）
红霉素（ERY）

敏感性/%
敏感

81.5
96.3
92.6
85.2
92.6
100.0
0.0

中介

0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0

耐药

18.5
3.7
7.4
14.8
7.4
0.0

100.0
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源性疾病主动监测中都是不常见的菌型，在 2016
年之前的河南省食品安全风险监测中一直没有检

出过该血清型，食源性疾病监测中也很少见，国外

文献报道过科瓦利斯沙门氏菌在生禽肉的检出情

况［14-15］。2016 年夏季在河南省食品安全风险的常

规监测中发现了市售环节的生禽肉中出现该菌型，

并呈现地区聚集性，疾控中心及时提示有关部门在

炎热季节要加强市售环节生禽肉的卫生监管，提醒

消费者加工禽类食品要煮熟煮透，避免科瓦利斯沙

门氏菌这个不常见血清型的传播。

2016—2020 年科瓦利斯沙门氏菌药物敏感试

验显示，食品来源的 22 株菌中有 1 株对 6 种抗生

素耐药，有 8 株对 4 种抗生素耐药，8 株对 3 种抗生

素耐药，耐药普遍存在，但多重耐药现象不是十分

严重。腹泻患者来源的科瓦利斯沙门氏菌 2018 年

的郑州株对 6 种抗生素耐药，2017 年的濮阳株和

2019 年的洛阳株都是对 13 种抗生素耐药的超级耐

药株，只有亚胺培南这个碳青霉烯类的抗生素可

用，亚胺培南是目前临床治疗革兰氏阴性菌多重感

染的终极用药，超级耐药菌就在我们身边，它给人

类的生命健康安全带来了极大的威胁。腹泻患者

分离株和食品中分离株的耐药谱并不一致，这提示

从腹泻患者分离出的超级耐药菌主要是滥用抗生

素和医院内部的感染和传播，加强抗生素使用的管

理和医院感染的监测和管理仍是卫生工作的重中

之重。

PFGE 分子分型技术是分子生物学分型的金标

准，是通过病原菌识别聚集性事件、可疑食品溯源和

追 踪 疾 病 传 播 的 有 效 技 术［16-17］。 本 次 研 究 通 过

PFGE 分子分型分析了 27 株不同来源的科瓦利斯

沙门氏菌分离株，其中洛阳市 SMLY2016065 等 4 株

食品来源株和 SMLY2016071 等 5 株食品来源株分

别具有相同的 PFGE 带型，而且二者之间 PFGE 带

型的相似度也高达 93. 0%，这些菌株均来源于同一

时间段（2016 年 8 月份）同一采样市区不同的采样

点，开封市的 SMKF2016004 和 SMKF201601 之间

和周口市的 SMZK2016094 等 4 株食品株之间的

PFGE 带型相似度也高达 92. 3%~96. 8%，存在类似

情况，提示了在高温炎热的夏季沙门氏菌污染的食

品在某一区域有聚集和传播的可能，是食源性疾病

散发暴发的隐患，市场监管措施的加强和良好的卫

生习惯在夏季更为重要。从腹泻患者来源株和食

品来源株的比对溯源来看，2020 年郑州的腹泻患者

株 HA01062-2020-00075 与 开 封 的 食 品 株

SMKF2020093 的 PFGE 带型有 90. 5% 的相似度，

南阳的腹泻患者株 HA13001-2020-00082 与开封的

食品株 SMKF2020092 的 PFGE 带型有 88. 9% 的相

似度，提示这两个腹泻患者与开封的生禽肉食品可

能有相关性。其他三株腹泻患者株没有溯源到

PFGE 带型相似度高的同时期的食品来源株和腹泻

患者来源株。综上所述，耐药监测和分子分型技术

的普及和应用推动了食源性疾病的溯源和精准化预

防，更大限度地实现了疾病预防和保护健康的目标。
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图 1 27株科瓦利斯沙门氏菌的药敏试验和 PFGE聚类分析图

Figure 1 Cluster analysis charts of drug susceptibility test and PFGE of 27 S.corvallis
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