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2014—2018 年江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 MLST 分型

及流行特征研究
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摘 要：目的　掌握江西省食源性疾病患者沙门菌分离株优势 ST（MLST）型及其时空分布特征、流行趋势，分析血

清型与 ST 型的对应关系。方法　以分离自 2014—2018 年江西省食源性疾病患者的 313 株沙门菌为研究对象，采

用多位点序列分型（MLST）技术对菌株进行基因分型，探讨 ST 型别的时空分布特征及其与血清型的对应关系。

结果　313 株沙门菌共分为 39 种 ST 型，占比最高的是 ST34（32. 59%），其次是 ST11（15. 97%）、ST19（11. 50%）。

每年的优势 ST 型基本为 ST34、ST11、ST19，地区间 ST 型分布存在差异：上饶市 ST 型种类最多（20 种），其次是抚州

市（15 种）、景德镇市（14 种）；南昌市优势 ST 型别为 ST11、新余和鹰潭市优势 ST 型为 ST19，而其他地市的优势 ST 型

均为 ST34。313 株沙门菌共分为 30 个血清型，优势血清型为 4，［5］，12：i：-（30. 35%）、肠炎沙门菌（15. 97%）、鼠伤

寒沙门菌（14. 06%）。结论　江西省食源性疾病患者沙门菌分离株的 ST 型别较多，年度流行 ST 型以 ST34、ST11、

ST19 为主。这三种优势 ST 型在江西省不同地区间均有分布，但 ST 型在时空分布上也存在地区差异。
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The multi-locus sequence typing and epidemiological characteristics of Salmonella isolated from 
patients with foodborne diseases from 2014 to 2018 in Jiangxi Province
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Abstract： Objective　 To understand the predominant multi-locus sequence typing types， their temporal and spatial 
distribution characteristics， and epidemic trends of Salmonella isolated from patients with foodborne diseases in Jiangxi 
Province， the corresponding relation between the serotypes and sequence types （STs） was analyzed. Methods　 Three 
hundred and thirteen isolates from patients with foodborne diseases from 2014 to 2018 in Jiangxi Province were used as the 
research subjects.  Multi-locus sequence typing was used to genotype the strains.  The relation between the spatial and 
temporal distribution characteristics of the STs and serotypes was analyzed. Results　The 313 isolates were divided into 39 
STs.  The dominant STs were ST34 （32. 59%）， ST11 （15. 97%）， and ST19 （11. 50%）.  The most common ST types 
annually were ST34， ST11， and ST19.  There were regional differences in the distribution of STs.  Shangrao had the most 
STs （20）， followed by Fuzhou （15） and Jingdezhen （14）.  The dominant STs in Nanchang， Xinyu， and Yingtan were 
ST11， ST19， and ST19， respectively， whereas the dominant ST type in the other cities was ST34.  The 313 Salmonella 

isolates were classified into 30 serotypes.  The dominant serotypes were S.  serovars 4［5］，12：i：- （30. 35%）， S.  enteritidis 
（15. 97%）， and S.  typhimurium （14. 06%）. Conclusion　Many STs of Salmonella strains， but mainly ST34， ST11， and 
ST19， were isolated from patients with foodborne diseases in Jiangxi Province.  The three dominant STs were distributed in 
different regions of Jiangxi Province， but there were also individual differences in the temporal and spatial distribution of the STs.
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沙门菌是全球重要的食源性致病菌，每年因沙

门菌感染而引起的食源性疾病事件占食源性疾病

的 70%~80%［1］。因此，沙门菌的准确和快速分型对

事件调查和准确溯源非常重要。沙门菌按表型分

型方法有血清学分型和噬菌体分型，分子分型方法

有 多 位 点 序 列 分 型（Multi-locus sequence typing，
MLST）、多位点可变重复序列（Multiple locus variable-

number tandem repeat analysis，MLVA）、规律间隔成

簇短回文重复序列（Clustered regularly interspaced 
short palindromic repeats，CRISPR）、脉冲场凝胶电泳

（Pulsed field gel electrophoresis，PFGE）和全基因组

测序（Whole genome sequencing，WGS）等。目前血

清学分型是沙门菌最常用的方法，全世界已发现

2 600 多种血清型，但该法操作烦琐、鉴定时间长、

主观性较强。MLST 是基于沙门菌 7 个管家基因

aroC、dnaN、hemD、hisD、purE、sucA、thrA 的序列特征

与差异进行分型。PETHPLERDPRAO 等［2］对 180 株

沙门菌分型出 127 种 ST 型和 52 种血清型。MLST
具有更高的分辨率和可重复性，在补充、替代血清

分型方面有优势［3］。而且全球 MLST 的数据库已建

立，如牛津大学（pubmlst. org）和爱尔兰库克大学

（mlst. ucc. ie）数据库，不同实验室的结果具有可比

性。除了分型外，MLST 还能准确反映细菌基因水平

上的差异，体现菌株间的遗传同源性［4］。该法与

PFGE 技术相比，更适合于菌株间进化关系及微生物

群体遗传学的分析，常用于广义的流行病学研究［5］。

目前，对江西省食源性疾病患者沙门菌分离株

的 MSLT 分型研究未见报道。本研究对 2014—
2018 年江西省食源性疾病患者沙门菌分离株进行

MLST 分型，旨在较为全面掌握江西省食源性疾病

患者沙门菌分离株 ST 型的时空分布特征，了解沙

门菌 ST 型在江西省内的流行趋势，有助于食源性

疾病的快速溯源，也为进一步研究江西省食源性疾

病 患 者 沙 门 菌 分 离 株 ST 型 演 变 机 制 提 供 数 据

基础。

1　材料与方法

1. 1　主要仪器与试剂

Nanodrop（北 京 凯 奥 科 技 发 展 有 限 公 司），

Illumina X-ten 平台（北京诺禾致源科技股份有限公

司），MALDI-TOF MS（德国 Bruker 公司），BioNumeric7. 6
（比 利 时 Applied-Maths 公 司），DNA 提 取 试 剂 盒

（QiAamp DNA Mini Kit，德国 QIAGEN 公司），沙门

显色培养基（法国 Chromagar 公司），SBG 增菌液（青

岛海博生物技术有限公司）。

313 株沙门菌分离自 2014—2018 年江西省食

源性疾病患者的粪便或肛拭子。

1. 2　试验方法

1. 2. 1　菌株的分离与鉴定

按照国家食源性疾病监测工作手册对粪便或

肛拭子进行沙门菌的分离和鉴定。

1. 2. 2　全基因组的提取与测序

刮取新鲜菌落，按照 DNA 提取试剂盒使用说

明提取菌株基因组 DNA，利用 Nanodrop 完成 DNA
含量测定和初步质控。

菌株基因组 DNA 的浓度、完整性及纯度经检

测合格后，通过 Illumina X-ten 平台完成全基因组测

序。平均测序读长 200~300 bp，采用 PE150，测序

深度 100×。
1. 2. 3　MLST 分析

通过 BioNumeric7. 6 软件拼接、分析全基因组

测 序 数 据 ，参 照 pubmlst. org 数 据 库 ，检 索 aroC、

dnaN、hemD、hisD、purE、suc A、thrA 7 个等位基因的

基因号，组合获得一个 ST 型。通过 BioNumeric7. 6
对分离株溯源分析。

1. 2. 4　血清分型

将双末端测序原始数据按照 Reads（paired-end 
& interleaved）格式上传至 seqsero1. 0 数据库（http：//
www. denglab. info/SeqSero），进行比对后得出沙门菌

的抗原式和血清型。

2　结果

2. 1　2014—2018 年江西省各地区食源性疾病患者

样品中沙门菌分离情况

从 2014—2018 年江西省食源性疾病患者的粪

便或者肛拭子中分离得到共 313 株沙门菌，2014—
2018 年每年分别从 11 个地市分离得到 33 株、72 株、

49 株、86 株和 73 株沙门菌，各地市每年具体的分

离情况详见表 1。
2. 2　血清结果

将测序序列与 Seqsero 数据库比对，发现 313 株

沙门菌共有 30 种血清型，优势血清型为 4，［5］，12：
i：-（30. 35%）、肠炎（15. 97%）和鼠伤寒（14. 06%），

而奥里翁、病牛、哈达尔、利物浦、印第安纳、爪哇

安纳等血清型（均占 0. 32%）较为少见。在地区分

布上，4，［5］，12：i：-、肠炎和鼠伤寒沙门菌分布较
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广，基本覆盖江西省各地市。布伦登卢普沙门菌、

科特布斯沙门菌、阿贡纳沙门菌、吉韦沙门菌和科

瓦利斯沙门菌分别集中分布在某一特定地市。在

时间分布上，4，［5］，12：i：-、肠炎、鼠伤寒、利齐菲尔

德、斯坦利、汤卜逊等血清型每年都有检出，而 4，
［5］，12：i：-每年检出率最高，且鼠伤寒沙门菌检出

率呈增长趋势。血清型地区分布及时间分布具体

见表 2。
2. 3　江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 ST 型的

时间分布特征

313 株沙门菌分离株共分为 39 种 ST 型，其中

ST34（32. 59%）、ST11（15. 97%）、ST19（11. 50%）为

优势 ST 型，三种 ST 型共占 60. 06%。

ST34 分离株连续 5 年的占比一直远高于其他

ST 型，表明江西省食源性疾病患者沙门菌分离株每

年的流行 ST 型为 ST34，ST34 型菌株对应的血清型

为 4，［5］，12：i：-（93. 14%）和 鼠 伤 寒 沙 门 菌

（6. 86%），见图 1。

表 1　2014—2018 年江西省各地区食源性疾病患者样品中

沙门菌分离情况

Table 1　Isolation of Salmonella from foodborne disease 
patients in different regions of Jiangxi province from 2014 to 

2018
地区

上饶市

景德镇市

抚州市

南昌市

宜春市

赣州市

吉安市

九江市

萍乡市

新余市

鹰潭市

合计

2014/株
8
4
7
3
0
2
4
5
0
0
0

33

2015/株
19
11

7
4

12
6
5
3
4
1
0

72

2016/株
11

7
12

5
4
1
1
4
0
1
3

49

2017/株
24
11

9
7
9
9
5
6
4
2
0

86

2018/株
32

8
2

15
0
4
5
1
5
1
0

73

表 2　2014—2018 江西省食源性疾病患者沙门菌分离株血清型分布情况

Table 2　Distribution of food-borne disease patients Salmonella serotypes in Jiangxi Province from 2014 to 2018
血清型

4,[5],12:i:-

肠炎沙门菌

鼠伤寒沙门菌

德尔卑沙门菌

里森沙门菌

利齐菲尔德沙门菌

斯坦利沙门菌

伦敦沙门菌

汤卜逊沙门菌

黄金海岸沙门菌

纽波特沙门菌

圣保罗沙门菌

鸭沙门菌

婴儿沙门菌

布伦登卢普沙门菌

查理沙门菌

科特布斯沙门菌

新加坡沙门菌

阿贡纳沙门菌

火鸡沙门菌

吉韦沙门菌

科瓦利斯沙门菌

奥里翁沙门菌

病牛沙门菌

哈达尔沙门菌

甲型副伤寒

利物浦沙门菌

乙型副伤寒变种

印第安纳沙门菌

爪哇安纳沙门菌

菌株数

95

50

44

15
15
13

11
9
8
7
5
5
4
4
3
3
3
3
2
2
2
2
1
1
1
1
1
1
1
1

地市分离菌株数

上饶市（38）、景德镇市（12）、抚州市（9）、九江市（8）、宜春市（7）、

萍乡市（6）、赣州市（6）、南昌市（5）、吉安市（4）
南昌市（14）、上饶市（11）、宜春市（7）、九江市（4）、萍乡市（4）、

赣州市（3）、景德镇市（3）、吉安市（2）、抚州市（1）、新余市（1）
上饶市（12）、景德镇市（10）、南昌市（5）、抚州市（3）、鹰潭市（3）、

九江市（3）、赣州市（2）、吉安市（2）、萍乡市（2）、新余市（2）
吉安市（4）、抚州市（3）、赣州市（2）、景德镇市（2）、上饶市（2）、

九江市（1）、新余市（1）
上饶市（7）、赣州市（4）、南昌市（4）
抚州市（6）、赣州市（3）、吉安市（1）、景德镇市（1）、萍乡市（1）、

上饶市（1）
上饶市（4）、吉安市（3）、景德镇市（1）、南昌市（1）、宜春市（1）、

赣州市（1）
上饶市（3）、吉安市（2）、景德镇市（2）、南昌市（2）
景德镇市（3）、上饶市（3）、抚州市（1）、宜春市（1）
上饶市（3）、景德镇市（1）、南昌市（1）、新余市（1）、宜春市（1）
抚州市（2）、上饶市（2）、宜春市（1）
抚州市（2）、吉安市（2）、景德镇市（1）
抚州市（3）、上饶市（1）
九江市（2）、宜春市（2）
抚州市（3）
抚州市（1）、上饶市（1）、宜春市（1）
宜春市（3）
上饶市（2）、景德镇市（1）
景德镇市（2）
南昌市（1）、上饶市（1）
上饶市（2）
抚州市（2）
上饶市（1）
景德镇市（1）
九江市（1）
宜春市（1）
南昌市（1）
景德镇市（1）
赣州市（1）
抚州市（1）

2014 年

菌株数

12

6

2

5

1

2

1
2
1

1

2015 年

菌株数

24

8

8

4
2
3

4
2
3
2
1
2
2
3
1
2

1

2016 年

菌株数

12

6

9

1
4

1

1

1
3
2

2

2
1
1
1
1
1

2017 年

菌株数

24

23

10

2
6
3

2
3
2
3
2
1

1
1
1
1

1

2018 年

菌株数

23

7

15

4
6
2

2
4
1
1
1
1

2
1
2
1

——1540



2014—2018 年江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 MLST 分型及流行特征研究——张强，等

2014—2018 年分别检出了 11、19、18、19 和 18 种

ST 型，从图 1 中可以看出年度优势 ST 型基本为

ST34、ST11、ST19，随着时间的迁移，每年出现了特

有的 ST 型，如 ST31（2014 年），ST311、ST85（2015 年），

ST2441、ST1541、ST1499、ST1547、ST1959、ST33、
ST423（2016 年），ST166、ST17、ST45（2017 年），ST13、
ST1557、ST516、ST524、ST64、ST684（2018 年）。

2. 4　江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 ST 型的

地区分布特征

地市间存在着多种不同的 ST 型沙门菌，上饶

市 ST 型种类最多（20 种），其次是抚州市（15 种）和

景德镇市（14 种）。同一地区分离的沙门菌 ST 型种

类数略高于或等于血清型种类数，见图 2。
除南昌、新余和鹰潭市外，其他地市的流行 ST 型

均为 ST34；南昌市的流行 ST 型为 ST11，对应的血

清型为肠炎沙门菌；新余和鹰潭市的流行 ST 型均

为 ST19，对应的血清型为鼠伤寒沙门菌。宜春市

ST34 与 ST11 占比相同。地市的优势 ST 型多为

ST34、ST11（九江、上饶、萍乡、宜春），其他地市优势

ST 型分别为：抚州市 ST34、ST1885，赣州市 ST34、
ST469，吉安市 ST34、ST29，景德镇市 ST34、ST19，南
昌市 ST11、ST19，表明地市间的优势 ST 型存在差

异，见图 2。
ST 型没有明显的地域聚集性，同时 ST 型在地

区间存在个体性差异，如抚州市 ST2441、ST311、
ST1541、ST50、ST1547、ST166、ST31，上饶市 ST45、
ST1557、ST516、ST524、ST64、ST684，景 德 镇 市

ST1499、ST423、ST13，宜春市 ST32、ST808、ST85 等，

均是该地市独有的 ST 型（图 3）。

2. 5　MLST 与血清分型对比分析

MLST 与血清分型对应情况见表 3。一种 ST 型

基本对应一种血清型，而 ST34 分别对应 4，［5］，12：
i：-和鼠伤寒沙门菌，这两种血清型之间的遗传关系

紧密，前者为后者的二项单项变种。23 种（23/30，
76. 67%）血清型分别对应一种 ST 型，如 4，［5］，12：
i：-对应 ST34，肠炎沙门菌对应 ST11。

从聚类分析中可得，一种血清型对应多种 ST
型的情况下，这些 ST 型的亲缘关系较近（图 4）。同

一血清型对应的多种 ST 型之间只相差一个等位基

因的有：ST34 与 ST19、ST1557（对应鼠伤寒沙门

菌），ST1885 与 ST214（对应利齐菲尔德沙门菌），

ST27 与 ST50（对应圣保罗沙门菌），ST2441 与 ST64
（对应鸭沙门菌）；ST516 与 ST524（对应吉韦沙门

菌）有 2 个等位基因的差异。纽波特沙门菌对应

ST45、ST46、ST31 与 ST166，其中 ST45、ST46、ST31
聚在一簇。

3　讨论

研究基于 WGS 数据进行 MLST 分型无需对 7 个

管家基因进行单独 PCR 及测序，可直接利用全基因

组数据对菌株进行 MLST 分型，不仅操作简便，而且

获取的 WGS 数据可用于后续的深入分析。

本研究显示江西省食源性疾病患者沙门菌分

离 株 以 ST34 最 为 流 行 。 浙 江 省 5 个 地 区［6］以

ST11、ST19 为主，石家庄［7］引起腹泻的沙门菌主要

是 ST11 型，南京［8］腹泻儿童中沙门菌优势型别是

ST34 和 ST11，广东地区［9］引起儿童腹泻的沙门菌主

要是 ST34 和 ST19，ST34 在南方更为流行。

江西省食源性疾病患者沙门菌分离株优势 ST 型

在时间分布上较为稳定，2014—2018 年优势 ST 型

基本为 ST34、ST11、ST19，体现了江西省食源性疾病

患者沙门菌分离株 ST 型的流行趋势。HU 等［10］研

究发现在 2011—2018 年中国大陆分离的 3 500 株

食源性沙门菌中有一半以上是鼠伤寒沙门菌或鼠

伤寒单项变种（4，［5］，12：i：-），都是 ST34；在中国，

ST34 是临床、动物性食品以及农场动物是最常检测

图 1　2014—2018 年江西省不同 ST 型沙门菌流行情况

Figure 1　Prevalence of ST types of Salmonella isolates in Jiangxi province from 2014 to 2018
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到的 MLST 型别，也是欧洲［11］各地的食品暴发事件

中最常检测到的 MLST 型别。此外，每年都出现了

往年未出现过的 ST 型，可能是由于临床用药偏向

性或环境选择压力导致。

ST34、ST11、ST19 三种优势 ST 型在江西省不

同地区间均有分布，表明不同地区间沙门菌可能存

在交叉传播。大部分地区的优势 ST 型是 ST34，但
有三个地区出现了不同的优势 ST 型，如南昌市的

优势 ST 型为 ST11，ST11 多在中国北方地区流行，

而南昌市作为江西省的省会城市，跨省、跨市人员

流动比其他地区更大，可能是导致这一现象的原

因。新余和鹰潭市收集到的菌株数量太少，其优势

型 ST19 不足以客观反应这两个地市沙门菌的流行

特征。此外，一些地市存在独有的 ST 型，由于这些

ST 型对应的菌株数量较少，其中大部分 ST 型对应

的也是江西省食源性疾病患者沙门菌分离株中较

少见的血清型，该 ST 型及对应的血清型是否有强

烈的地域偏向性，及偏向性的形成原因还有待样本

量的积累和进一步的数据挖掘。

RANJBAR 等［12］研究发现较于血清分型，MLST
的分辨力更高，可体现相同或不同血清型菌株在基

因水平上的关系。本研究发现除了 ST34 对应两种

血清型（4，［5］，12：i：-和鼠伤寒沙门菌）外，一种 ST
型只对应一种血清型，说明血清型与 ST 型间具有很

强的相关性，能够为血清分型提供指导和帮助，该结

果与相关研究一致［4，13］。 4，［5］，12：i：-在 2014—
2018 年江西省食源性疾病患者沙门菌分离株中占

比最大（30. 35%）。4，［5］，12：i：-沙门菌在全球多个

国家检出率大幅度增加，并呈上升趋势，可引起危害

较严重的沙门菌疫情的暴发［14］。黄静敏［15］研究发现

广东地区 4，［5］，12：i：-流行菌群具有明确的系统发

育进化分支，很可能由鼠伤寒沙门菌的 ST34 克隆谱

系发育进化而来。因此，本课题下一步计划研究江

西省 4，［5］，12：i：-流行株的耐药机制及进化趋势。

图 2　2014—2018 年江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 ST 型地域分布

Figure 2　Regional distribution of ST type of Salmonella isolated from food-borne disease patients in Jiangxi province 
from 2014 to 2018
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图 3　2014—2018 江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 ST 型-地市聚类分析

Figure 3　Cluster analysis of ST type-region of Salmonella isolated from food-borne disease patients in Jiangxi province from 
2014 to 2018

图 4　2014—2018 江西省食源性疾病患者沙门菌分离株 ST 型-血清型聚类分析

Figure 4　Cluster analysis of ST type-serotypes of Salmonella isolated from food-borne disease patients in Jiangxi province from 
2014 to 2018
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表 3　2014—2018 江西省食源性疾病患者沙门菌分离株血

清型及其对应的 ST 型

Table 3　The serotypes and corresponding ST types of food-

borne disease patients Salmonella isolates in Jiangxi province 
from 2014 to 2018

血清型

4,[5],12:i:-
肠炎沙门菌

鼠伤寒沙门菌

德尔卑沙门菌

里森沙门菌

利齐菲尔德沙门菌

斯坦利沙门菌

伦敦沙门菌

汤卜逊沙门菌

黄金海岸沙门菌

纽波特沙门菌

圣保罗沙门菌

婴儿沙门菌

鸭沙门菌

新加坡沙门菌

布伦登卢普沙门菌

查理沙门菌

科特布斯沙门菌

火鸡沙门菌

阿贡纳沙门菌

科瓦利斯沙门菌

吉韦沙门菌

奥里翁沙门菌

病牛沙门菌

哈达尔沙门菌

甲型副伤寒沙门菌

利物浦沙门菌

乙型副伤寒变种沙门菌

印第安纳沙门菌

爪哇安纳沙门菌

ST 型（菌株数）

ST34(95)
ST11(50)
ST19(36)
ST40(13)

ST469(15)
ST1885(5)
ST29(11)
ST155(9)
ST26(8)

ST358(7)
ST46(2)
ST27(3)
ST32(4)

ST2441(3)
ST501(3)
ST311(3)
ST582(3)
ST808(3)
ST463(2)
ST13(2)

ST1541(2)
ST516(1)
ST684(1)

ST1499(1)
ST33(1)
ST85(1)

ST1959(1)
ST423(1)
ST17(1)

ST1547(1)

ST34(7)
ST71(2)

ST214(8)

ST45(1)
ST50(2)
ST64(1)

ST524(1)

ST1557(1)

ST31(1) ST166(1)
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