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摘 要：目的　了解生猪屠宰过程中非伤寒沙门菌（NTS）的污染情况和耐药特征。方法　于 2021 年 5 月和 8 月

分别从山东省两个规模化生猪屠宰场采集共 170 份胴体和环境样品。对分离的 NTS 运用全基因组测序（WGS）技

术结合生物信息学技术进行数据分析。结果　从 29 份样品中检出 NTS，检出率为 17. 1%。血清型预测显示鼠伤

寒沙门菌为优势血清型，占 58. 6%（17/29）。药敏结果显示 29 株 NTS 呈现 15 种耐药谱，四环素耐药率最高

（100. 0%，29/29），其次为氨苄西林和氯霉素（79. 3%，23/29），多重耐药率达 86. 2%（25/29）。多位点序列分型

（MLST）结 果 显 示 ST19 为 主 要 型 别 ，占 48. 3%（14/29）。 耐 药 基 因 分 析 表 明 主 要 携 带 tet（A）、tet（B）、tet（M）、

blaTEM-1B、blaCMY-97、floR、cmlA1 等。结论　山东省部分生猪屠宰场屠宰环节存在 NTS 污染现象，且 NTS 对多类抗生

素表现出多重耐药性，提示应重视生猪屠宰环节中 NTS 的污染与防控。
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Abstract： Objective　To understand the contamination and drug resistance characteristics of non-typhoidal Salmonella 
（NTS） during pig slaughter. Methods　A total of 170 carcasses and environmental samples were collected from two large-

scale pig slaughterhouses in May and August 2021 in Shandong Province， China.  Whole genome sequencing （WGS） 
combined with bioinformatics was used to analyze the data of the NTS isolates. Results　 NTS was detected in 29 of 170 
pork samples， detection rate was 17. 1%.  Salmonella typhimurium was the predominant serotype （58. 6%， 17/29） in the 
samples.  The results of the drug sensitivity analysis showed that 29 NTS strains had 15 drug resistance spectra， with the 
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highest rate of tetracycline resistance （100. 0%， 29/29）， followed by ampicillin and chloramphenicol （79. 3%， 23/29）.  
The multidrug resistance rate was 86. 2% （25/29 patients）.  Multilocus sequence typing （MLST） showed that ST19 was 
the main type， accounting for 48. 3% （14/29） of cases.  Analysis of drug resistance genes showed that they carried mainly 

tet（A）， tet（B）， tet（M）， blaTEM-1B， blaCMY-97， floR， cmlA1， etc. Conclusion　The phenomenon of NTS contamination exists 
in some pig slaughterhouses in Shandong Province.  NTS has shown resistance to multiple antibiotics， suggesting that 
attention should be paid to the prevention of NTS in pig slaughterhouses.
Key words： Nontyphoidal Salmonella； pig slaughterhouse； whole genome sequencing

非伤寒沙门菌（Nontyphoidal Salmonella，NTS）
是最常见的人畜共患病原菌之一。近年来，NTS 在

欧美食源性疾病风险中排名第 2，但在我国已位居

第 1。其在我国人群罹患 NTS 食源性疾病的贡献

率高（48. 0%），且 98% 都是由被 NTS 污染的食品导

致［1-4］。通过对我国 NTS 散发病例进行归因分析，

发现我国与国外以鸡肉和鸡蛋为主要病因食品不

同，我国散发沙门菌病的病因食品主要为猪肉。我

国膳食肉类消费中，猪肉占比最高达 70%［5］，零售环

节猪肉中沙门菌污染严重（66. 7%~92. 5%）［6-9］，同

时畜牧养殖业中抗生素的滥用，导致沙门菌的耐药

性不断攀升，使得畜禽细菌性疫病防治的难度不断

加大，药物残留严重且存在地区性差异，因此沙门

菌耐药性的防控更应当引起养殖和公共卫生行业

的共同重视［10］。

山东省作为中国养殖大省，拥有多个养猪百强

企业，随着这些地区养殖规模的扩大，NTS 感染风

险也随之增加。本研究以山东省 2 家大型生猪屠

宰场作为典型代表进行屠宰监测，通过各个屠宰环节

中 NTS 血清型、多位点序列分型（Multilocus sequence 
typing，MLST）分布、耐药性检测对比分析，评估其

NTS 污染率以及耐药情况，旨在预防屠宰环节中

NTS 的污染，降低 NTS 污染导致食源性疾病发生的

概率，更好地保障猪肉产品的质量安全和消费安全。

1　材料与方法

1. 1　材料

1. 1. 1　样品来源

本研究选择山东省 2 个大型生猪屠宰场（日屠

宰规模在 1 000 头以上），于 2021 年 5 月和 8 月在猪

屠宰过程中两次集中采样 170 份不同来源的样品。

1. 1. 2　主要仪器与试剂

恒温培养箱（日本 Sanyo），生物安全柜（美国

Thermo），恒温振荡器（德国 IKA），小型离心机（德国

SIGMA），arium Pro DI 超纯水机（德国 sartorius）。

沙 门 菌 显 色 培 养 基 、缓 冲 蛋 白 胨 水 增 菌 液

（BPW）、Xylose Lysine Tergitol 4（XLT4）琼 脂 、

XLT4Agar Supplement、连四硫酸盐肉汤均购自北京

陆桥技术有限公司。

1. 2　方法

1. 2. 1　沙门菌分离及鉴定

参考 USDA/FSIS（2014）［11］、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》［12］、EN ISO 6579-1-食物链微生物学-沙门菌检

测［13］，向经预处理后的样品中加入 BPW 增菌液，混

匀后放入（36±1）℃温箱培养 16~20 h，同时设置阴

性和阳性对照。分别取预增菌后混匀的培养物，接

种于 TTB 肉汤，于 42 ℃培养 18~24 h。分别用接种

环取增菌液 1 环，划线接种于 XLT4 琼脂平板和沙

门菌显色平板各一块，于（36±1）℃培养 24 h（XLT4
平板），对样品进行 NTS 的分离鉴定。

1. 2. 2　基因组 DNA 提取及全基因组测序

参考文献［14］进行 NTS 菌株 DNA 的提取。细

菌基因组 DNA 委托北京诺禾致源科技股份有限公

司使用 Illumina Hiseq 平台进行二代测序。通过全

基因组测序后选取特征基因，利用 MLST 2. 0 数据

库进行等位基因序列的比对得到对应的序列型

（ST）。

1. 2. 3　血清型预测

根 据 全 基 因 组 测 序 结 果 ，通 过 SeqSero 1. 2
（https：//cge. cbs. dtu. dk/services/SeqSero/）对 NTS
进行血清型预测。

1. 2. 4　药物敏感试验

通过 K-B 纸片扩散法［15］对菌株进行抗生素敏

感性试验 ，并根据美国临床实验室标准化协会

（CLSI M100-S23）中的标准进行耐药表型判定。

2　结果

2. 1　生猪屠宰环节沙门菌污染状况及血清型分析

170 份胴体和环境样品中共检测到 29 份 NTS
阳性样本，检出率为 17. 1%，详见表 1。其中预冷前

猪胴体 NTS 阳性率为 36. 7%（11/30），预冷后猪胴

体中 NTS 未检出阳性，分割环节猪肉产品中 NTS 阳

性率为 30. 0%（15/50）。分割环节环境样品中 NTS
阳性检出率为 6. 0%（3/50），主要为传送带（4. 0%，

2/50）和案板表面（2. 0%，1/50）。
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2. 2　药敏试验结果

本研究选取了临床上常用的 10 类 15 种抗生

素，29 株沙门菌对 11 种抗生素均产生不同程度的

耐药。其中对四环素耐药率最高，为 100. 0%（29/
29）；氨苄西林、氯霉素、头孢唑啉、复方新诺明等耐

药率为 31. 0%~79. 3%，萘啶酸和庆大霉素的耐药率

为 17. 2%，详见表 2。29 株 NTS 共有 15 种多重耐

药谱，多重耐药率达 86. 2%（25/29）。详见表 3。

2. 3　MLST 检测结果分析

29 株 NTS 血清型结果详见表 4。分别是鼠伤

寒沙门菌（S.  typhimurium）、I 4，［5］，12：i：-沙门菌、

德尔卑沙门菌（S.  derby）、里森沙门菌（S.  rissen）、明

斯特沙门菌（S.  muenster）。其中鼠伤寒沙门菌为优

势血清型，占 58. 6%（17/29），其次为里森沙门菌，

占 17. 2%（5/29）。

2021 年 5 月从屠宰场 A 检测出 MLST 型主要

是 ST34（40. 0%，4/10），为 2 株鼠伤寒沙门菌和 2 株

I 4，［5］，12：i：-沙门菌，重点存在于预冷冻前胴体和

分割环节环境中；ST469（里森沙门菌）和 ST40（德尔

卑沙门菌）各占 30. 0%（3/10）。2021 年 8 月从屠宰

场 B 检测出 MLST 型主要是 ST19（73. 7%，14/19），

均为鼠伤寒沙门菌；2 株 ST34 血清型分别为鼠伤寒

沙门菌和 I 4，［5］，12：i：-沙门菌，以及 2 株 ST469
的里森和 1 株 ST321 的明斯特，详见表 4。
2. 4　耐药基因分布

WGS 测序对 NTS 耐药菌株携带的耐药基因型

检测结果见表 5。对四环素耐药的 29 株 NTS 中，

主要以 tet（A）（79. 3%）和 tet（M）（65. 5%）为主；对

β -内酰胺类耐药的 27 株 NTS 中，主要以 blaTEM-1B
（75. 9%）基因为主，其次为 blaTEM-214 和 blaCMY-97 基因

均为 10. 3%，仅在 1 株 ST19 的鼠伤寒沙门菌中检

出 blaCMY-128 基因；对酰胺醇类耐药的 23 株 NTS 中，

主 要 以 floR（79. 3%）基 因 为 主 ，其 次 为 cmlA1

（37. 9%）基因，仅在 1 株 ST34 型 I 4，［5］，12：i：-沙

门菌中检出 catB3 基因；对磺胺类耐药的 14 株 NTS
中，主要以 sul2（69. 0%）基因为主，其次为 sul3 和

dfrA12 基因均为 44. 8%，仅在 1 株明斯特沙门菌中

检出 dfrA14 基因；对喹诺酮类耐药的 5 株 NTS 中，

主 要 以 qnrS1（69. 0%）基 因 为 主 ，其 次 为 qnrB71

表 4　生猪屠宰过程中 NTS 血清型及 ST 型结果

Table 4　Results of NTS serotype and ST type during pig 
slaughter

血清型

鼠伤寒沙门菌

里森沙门菌

I 4,[5],12:i:-沙门菌

德尔卑沙门菌

明斯特沙门菌

ST 型

19
34

469
34
40

321

检出份数

14
3
5
3
3
1

检出率/%
48.3
10.3
17.2
10.3
10.3

3.4
表 2　生猪屠宰环节中 29 株 NTS 抗生素耐药性结果

Table 2　Antibiotic resistance of 29 strains of NTS in pig 
slaughtering

抗生素

氨苄西林（AMP）
头孢他啶（CAZ）
氨苄西林/舒巴坦（AMS）
亚胺培南（IMI）
四环素（TET）
萘啶酸（NAL）
多黏菌素 E（PE）
头孢西丁（CFX）
氯霉素（CHL）
头孢噻肟（CTX）
头孢唑啉（CFZ）
庆大霉素（GEN）
复方新诺明（SXT）
阿奇霉素（AZM）

环丙沙星（CIP）

菌株数

耐药（R）
23

1
15

0
29

5
0
1

23
1
9
5

14
0
0

中介（I）
0
0
8
0
0

15
0
1
0
0

14
0
0
0
1

敏感（S）
6

28
6

29
0
9

29
27

6
28

6
24
15
29
28

耐药率/%
79.3

3.5
51.7

0.0
100.0

17.2
0.0
3.5

79.3
3.5

31.0
17.2
48.3

0.0
0.0

表 3　生猪屠宰环节中 29 株 NTS 多重耐药谱

Table 3　Multidrug resistance profiles of 29 strains of NTS 
during pig slaughter

耐药谱

TET-CHL-SXT
AMP-TET-CHL
AMP-TET-CHL-SXT
AMP-AMS-TET-CHL
AMP-TET-CHL-CFZ
AMP-AMS-TET-SXT
AMP-AMS-TET-CFZ
AMP-AMS-TET-CHL-CFZ
AMP-TET-NAL-CHL-CFZ
AMP-TET-NAL-CHL-GEN-SXT
AMP-AMS-TET-CHL-CFZ-SXT
AMP-AMS-TET-NAL-CHL-GEN-SXT
AMP-AMS-TET-CFX-CHL-CFZ-SXT
AMP-AMS-TET-NAL-CHL-CFZ-GEN-SXT
AMP-CAZ-AMS-TET-CHL-CTS-CFZ-GEN-STX

菌株数

3
2
1
6
2
1
1
1
1
1
1
2
1
1
1

占比/%
10.3

6.9
3.4

20.7
6.9
3.4
3.4
3.4
3.4
3.4
3.4
6.9
3.4
3.4
3.4

表 1　生猪屠宰环节中 NTS 的检出结果

Table 1　Detection of NTS detection in pig slaughtering
时间/地区

2021-05
(屠宰场 A)

2021-08
(屠宰场 B)

采样环节

预冷前胴体

预冷后胴体

分割环节-前腿肉

分割环节-后腿肉

分割环节-腹肋部

分割环节-脊背部

分割环节-绞碎肉

分割环节-环境

预冷前胴体

预冷后胴体

分割环节-前腿肉

分割环节-后腿肉

分割环节-腹肋部

分割环节-脊背部

分割环节-绞碎肉

分割环节-环境

样品份数

15
20

5
5
5
5
5

25
15
20

5
5
5
5
5

25

检出份数

9
0
0
0
0
0
0
1
2
0
2
3
4
1
5
2

检出率/%
60.0

0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
4.0

13.3
0.0

40.0
60.0
80.0
20.0

100.0
8.0

——1759



中国食品卫生杂志

CHINESE JOURNAL OF FOOD HYGIENE 2023 年第  35 卷第  12 期

（10. 3%）基因，仅在 1 株 I 4，［5］，12：i：-沙门菌同时

检出 oqxA、oqxB、qnrS2 基因。

3　讨论

从屠宰环节开始，猪肉就完全暴露于周边环境

中，极易受到生猪消化道携带或外周环境污染的微

生物交叉污染；且微生物自身在适当环境下具有可

繁殖特性，而猪肉又是天然培养基，更加大了猪肉

中微生物卫生防控的难度。本研究显示在山东省

两个大型生猪屠宰场内 NTS 总污染率为 17. 1%，高

于 美 国 农 业 部 食 品 安 全 检 验 局（Food Safety and 
Inspection Service，FSIS）公布的 2020 年美国生猪屠

宰中 NTS 检出率（11. 7%）［16］，也高于我国重庆、河

南、湖南和湖北等省市屠宰环节猪肉的 NTS 污染率

（5. 4%~16. 3%）［17-20］，但略低于欧洲和加拿大屠宰

场检出的猪源 NTS 污染率（20. 5%~25. 1%）［21-23］，表

明山东省生猪屠宰环节仍存在一定程度的 NTS 污

染情况，屠宰场中 NTS 的流行率可能因地理区域等

因素有所差异。上半年屠宰场 A 在预冷前猪胴体

检出 NTS 污染率为 60. 0%（9/15），预冷后和分割环

节猪肉产品中未检出，可见经过预冷处理可良好地

抑制 NTS 的生长与繁殖。下半年屠宰场 B 经预冷处

理后又在分割环节检出 NTS 污染（24. 3%，17/70），

整个分割环节均有 NTS 的检出，其中绞碎肉部分检

出率高达 100%。两家屠宰场 A 和 B 检出情况差异

显著，分析可能由于引入了不同来源地的猪群，其

中因饲养场环境和饲料的不同，导致生猪进入屠宰

场前就携带了致病菌，也可能由于屠宰场之间采取

不同的分割环节的处理措施。提示相关部门要加

强生猪宰前检疫，完善屠宰环节中的器械消毒等。

分割环节是屠宰过程 NTS 风险引入关键控制点，预

冷可有效降低 NTS 污染，如强化屠宰场冷链建设，

加强预冷处理的普及以及屠宰加工全过程微生物

监控措施的实施。这为分割猪肉中 NTS 的污染风

险来源于环境提供了数据支持［24］。

由于抗生素的广泛使用和滥用导致 NTS 的耐

药状况变得日益严重，已成为世界范围内重要的公

共卫生问题之一。本研究中 29 株 NTS 对四环素类

药物耐药率到达 100. 0%，美国也存在四环素耐药

的严重情况（78. 0%）［25］。分析可能由于四环素便宜

且易获得，是人和动物沙门菌病治疗中常用的抗生

素，这也是现在四环素耐药现象严重的原因之一。

因此应严格控制四环素类抗生素在畜牧养殖业中

的使用，做好养殖场清洁工作，减轻药物依赖性。β-

内酰胺类抗生素也广泛用于治疗人类和动物的严

重 感 染［26-27］，其 中 耐 药 率 最 高 的 为 氨 苄 西 林

（79. 3%，23/29），其次为氨苄西林/舒巴坦（51. 7%，

15/29）和头孢唑啉（31. 0%，9/29）。四川省以及华

东地区均发现了对 β-内酰胺类抗生素较严重的耐

药情况［28-30］。本研究从 29 株 NTS 的 40 种耐药基

因分析发现，该地区猪生产链中 NTS 主要携带

qnrS1、blaTEM-1B、tet（A）、floR，这可能是导致本研究

NTS 对四环素类、β-内酰胺类、磺胺类药物耐药的主

要原因。本研究中分离株的耐药性状与江苏省、河

南省、湖南省、贵州省生猪屠宰场检测到的 NTS 耐

药基因基本一致［31-34］，表明耐药菌可能存在不同地

区屠宰场之间传播风险。

本研究血清型鉴定最优血清为鼠伤寒沙门菌。

鼠伤寒沙门菌也是欧盟国家猪肉检测中的常见血

清型，并且欧洲食品安全局认为鼠伤寒沙门菌在已

知的人类病例中所检测到的猪源沙门菌血清型中

占比较大（24%~64. 7%）［22，35-39］。我国各省生猪屠宰

场分离的 NTS 菌型多样，广东省、浙江省以鼠伤寒

沙门菌为主（27. 9%~71. 4%）［40-45］，四川省、江苏省

和 北 京 市 主 要 以 德 尔 卑 沙 门 菌 为 主（24. 8%~
43. 8%）［46-52］。我国部分省区生猪屠宰场的 NTS 最

优血清型有所差异，推测病原体不仅由猪引入屠宰

线，还可能由于屠宰场环境中持续存在，或生猪跨

区域运输和保存过程以及地理环境、屠宰场规模、

区域养殖模式和屠宰人员等因素不同导致血清型

分布存在差异［53］。不同的 NTS 血清型一旦通过猪

引入屠宰场，将会存在持续性定植于屠宰场的情

表 5　生猪屠宰过程中 NTS 耐药基因分布

Table 5　Distribution of NTS resistance genes during pig slaughter
抗生素种类

氨基糖苷类

喹诺酮类

β-内酰胺类

大环内酯类

四环素类

磺胺类

磷霉素类

利福平

酰胺醇类/氯霉素类

耐药基因

aac(3)-Iid、aac(3)-IV、aac(6')-Iaa、aadA1、aadA2、aadA22、aph(3')-Ia、aph(4)-Ia、strA、strB
aac(6')-Ib-cr、oqxA、oqxB、qnrB71、qnrS1、qnrS2

blaCMY-128、blaCMY-97、blaCTX-M-55、blaOXA-1、blaTEM-1B、blaTEM-214、qacl、bleO
lnu(F)、mef(B)

tet(A)、tet(B)、tet(M)
dfrA12、dfrA14、sul1、sul2、sul3

fosA7
arr-2、arr-3

catB3、cmlA1、floR

耐药基因数量/种

10
6
8
2
3
5
1
2
3
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况［54］。本研究在传送带区域检出与分割环节猪肉

中相同血清型的 NTS，分析可能由于屠宰工具不能

及时消毒处理，导致生猪污染的 NTS 通过胴体 -环

境 -猪肉之间出现交叉污染［55］，进而提高 NTS 传播

扩大的风险，因此屠宰干预可在控制 NTS 传播方面

发挥决定性作用［56］。了解生猪屠宰环节 NTS 污染

状况，可及时掌握区域内 NTS 分布和血清型流行差

异，对猪源 NTS 在屠宰环节中的流行病学调查也具

有十分重要的意义。本研究的初步调查研究结果

也为今后生猪屠宰环节 NTS 污染的调查及风险评

估提供基础数据。
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