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我国食品来源金黄色葡萄球菌种群结构分析
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【摘要】　目的　了解我国食源性金黄色葡萄球菌（金葡菌）的种群结构。方法　通过全基因组测

序方法对 2006-2020 年我国 16 个省份收集的 763 株食源性金葡菌进行多位点序列分型、葡萄球菌蛋

白 A 编码基因（spa）和葡萄球菌染色体 mec 基因盒（SCCmec）分型，使用 BioNumerics 7.5 软件创建基于

ST 类型的最小生成树。国外进口食品分离到的金葡菌 31 株被纳入基因组系统发育树的构建。

结果　763 株金葡菌共鉴定出 90 个 ST 型和 160 个 spa 型别，其中 20 种为新 ST 型别。72 个（72/90，

80.0%）ST 型属于 22 个克隆群，其中主要型别为 CC7、CC1、CC5、CC398、CC188、CC59、CC6、CC88、

CC15 和 CC25，占 82.44%（629/763）。其中优势克隆群中 ST 型和 spa 型别随着时间的变化呈多态性变

化。耐甲氧西林金葡菌（MRSA）的阳性率为 7.60%，共鉴定出 7 种 SCCmec 型别，以 ST59-t437-Ⅳa
（17.24%，10/58）、ST239-t030-Ⅲ（12.07%，7/58）、ST59-t437-Ⅴb（8.62%，5/58）、ST338-t437-Ⅴb（6.90%，

4/58）和 ST338-t441-Ⅴb（6.90%，4/58）为主。本研究分离株在系统发育树上被分为 2 个种群分支，命名

为 Clade1 和 Clade2，相同克隆群、ST 型和 spa 型别的菌株呈聚集分布。Clade1 全部为 CC7 甲氧西林敏

感菌株，Clade2 中包括 21 种克隆群和所有 MRSA 菌株，MRSA 菌株按照 SCCmec 和 ST 型呈聚集分布。

CC398、CC7、CC30、CC12 和 CC188 中的国外分离株与我国分离株进化关系较远。结论　本研究中食

源性菌株主要优势克隆群型别为 CC7、CC1、CC5、CC398、CC188、CC59、CC6、CC88、CC15 和 CC25，与

既往报道的我国医院、社区感染和食物中毒的克隆群存在重叠现象，这提示食品作为病原体社区传播

和食物中毒的载体，需高度关注。
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【Abstract】 Objective　 To understand the population structure of food-borne 
Staphylococcus (S.) aureus in China. Methods　 Whole genome sequencing was used to analyze 
763 food-borne S. aureus strains from 16 provinces in China from 2006 to 2020. Multilocus sequence 
typing (MLST), staphylococcal protein A gene (spa) typing, and staphylococcal chromosome 
cassettemec (SCCmec) typing were conducted, and minimum spanning tree based on ST types (STs) 
was constructed by BioNumerics 7.5 software. Thirty-one S. aureus strains isolated from imported 
food products were also included in constructing the genome phylogenetic tree.Results　A total of 
90 STs (20 novel types) and 160 spa types were detected in the 763 S. aureus isolates. The 72 STs 
(72/90, 80.0%) were related to 22 clone complexes. The predominant clone complexes were CC7, 
CC1, CC5, CC398, CC188, CC59, CC6, CC88, CC15, and CC25, accounting for 82.44% (629/763) of the 
total. The STs and spa types in the predominant clone complexes changed over the years. The 
methicillin-resistant S. aureus (MRSA) detection rate was 7.60%, and 7 SCCmec types were 
identified. The ST59-t437- Ⅳ a (17.24%, 10/58), ST239-t030- Ⅲ (12.07%, 7/58), ST59-t437- Ⅴ b 
(8.62%, 5/58), ST338-t437-Ⅴ b (6.90%, 4/58) and ST338-t441-Ⅴ b (6.90%, 4/58) were the main 
types in MRSA strains. The genome phylogenetic tree had two clades, and the strains with the same 
CC, ST, and spa types clustered together. All CC7 methicillin sensitive S. aureus strains were included 
in Clade1, while 21 clone complexes and all MRSA strains were in Clade2. The MRSA strains 
clustered according to the SCCmec and STs. The strains from imported food products in CC398, CC7, 
CC30, CC12, and CC188 had far distances from Chinese strains in the tree. Conclusions　 In this 
study, the predominant clone complexes of food-borne strains were CC7, CC1, CC5, CC398, CC188, 
CC59, CC6, CC88, CC15, and CC25, which overlapped with the previously reported clone complexes of 
hospital and community-associated strains in China, suggesting that close attention needs to be paid 
to food, a vehicle of pathogen transmission in community and food poisoning.

【Key words】 Staphylococcus aureus; Food-borne; Whole genome sequencing; 
Molecular typing
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金黄色葡萄球菌（Staphylococcus aureus，金葡

菌）是一种严重危害人类健康的条件致病菌，广泛

存在于自然界中，可引起各种类型的感染。金葡菌

产生的肠毒素可以引起食物中毒，是全球性的公共

卫生问题［1-3］。2011-2016 年我国报告了 314 起金葡

菌食物中毒，涉及 5 196 例病例，其中 1 例死亡［4］。

我 国 食 源 性 疾 病 暴 发 监 测 系 统 2020 年 报 告 了

4 662 起暴发，其中金葡菌排名第三，仅次于沙门菌

和副溶血性弧菌［5］，而实际的病例数可能远超过这

个数目。食物中毒是人类食用了产肠毒素金葡菌

污染的食物而引起的。在我国，凉拌食品、牛奶、水

产制品、米面制品和肉制品等各类食品均有金葡菌

污染的报道，检出率为 1%~56%，其中肉制品、米面

制品和凉拌类等食品中金葡菌的检出率较高［6-10］。

金葡菌有多种分子分型方法，近年来随着全基因组

测序（WGS）技术的发展，基于基因组水平的分型技

术广泛应用，利用基因组序列可以同时完成葡萄球

菌蛋白 A 编码基因（staphylococcal protein A gene，
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spa）分型，多位点序列分型（MLST）以及耐甲氧西

林金葡菌（MRSA）的葡萄球菌染色体 mec 基因盒

（SCCmec）分型。WGS 的分辨率更高，在进化研究、

暴发调查方面极有优势［11-13］。

既往研究提示，不同种类的食品中可分离到不

同优势克隆群的金葡菌［6-9，14-17］，但在分离时间、食品

基质或地域覆盖度具有一定的局限性，缺乏基因组

水平的进化分析。为进一步了解我国食源性金葡

菌的种群结构，本研究对 2006-2020 年我国 16 个省

份的 763 株金葡菌以 WGS 方法进行分子分型与系

统发育树构建，为食品污染菌株的溯源分析和食品

安全风险评估提供参考依据。

材料与方法

1. 实验材料：

（1）菌株来源：本研究选取了 2006-2020 年中

国 16 个省份的食品分离金葡菌 763 株，其中 MRSA
菌株 58 株（表 1）。菌株分离自 9 种食品基质，包括

肉及肉制品（50.20%，384/763）、米面制品（16.51%，

126/763）、水产及水产制品（12.19%，92/763）、果蔬

制品（7.86%，60/763）、乳及乳制品（5.12%，39/763）、

焙烤制品（3.67%，28/763）、豆制品（2.36%，18/763）、

冷冻饮品（1.57%，12/763）和蛋及蛋制品（0.52%，

4/763）。国外进口食品分离到的金葡菌 31 株，被纳

入基因组系统发育树的构建（表 2）。

（2）仪器、试剂与方法：血液和组织 DNA 提取

试剂盒（DNeasy blood and tissue kit，德国 Qiagen 公

司）；恒温震荡金属浴（中国杭州博日科技股份有限

公司）；Qubit 4.0（美国 Thermo 公司）；PCR 仪（德国

Sensoquest 公司）；凝胶成像仪（美国 GE 公司）；电泳

仪（美 国 伯 乐 公 司）；2×Trans Start Fast Pfu PCR 
Super Mix 及 DNA Ladder Marker（中国北京全式金

生物技术有限公司）；PCR 引物合成及产物测序（中

国北京奥科生物有限公司）；WGS（中国北京诺禾致

源科技股份有限公司）。

2. 研究方法：

（1）菌株分离鉴定：金葡菌用哥伦比亚血平板，

37 ℃培养 18 h。菌株鉴定包括乳胶凝集实验和特

异基因 nuc PCR 检测，mecA 基因 PCR 检测用于确认

MRSA 菌株［18］。

（2）WGS、组装及注释：使用 Qubit 4.0 软件对全

基因组 DNA 进行初步定量。之后采用二代高通量

测序技术进行 WGS，测序平台为 Illumina NovaSeq 
PE150，构建 350 bp 片段文库进行双端测序，单条

序列长为 150 bp。测序得到的原始数据首先去掉

表 1 763 株金黄色葡萄球菌地域分布与耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（MRSA）占比情况

地域

云南省

吉林省

甘肃省

海南省

广东省

北京市

山东省

安徽省

福建省

浙江省

黑龙江省

四川省

辽宁省

湖北省

天津市

重庆市

菌株数（株）

141
118

115
79

71

58

50

44
34
19
16
12

3
1
1
1

MRSA 占比（%）a

14.18（20/141）
1.69（2/118）

6.96（8/115）
5.06（4/79）

0（0）

24.13（14/58）

4.00（2/50）

6.82（3/44）
8.82（3/34）

0（0）
6.25（1/16）
8.33（1/12）

0（0）
0（0）
0（0）
0（0）

食品基质（菌株数）

肉及肉制品（94），米面制品（40），乳及乳制品（4），豆制品（2），果蔬制品（1）
肉及肉制品（60），米面制品（26），果蔬制品（13），豆制品（5），水产及水产制品（5），冷冻饮
品（4），焙烤制品（4），蛋及蛋制品（1）
肉及肉制品（65），乳及乳制品（24），米面制品（18），果蔬制品（4），焙烤制品（4）
肉及肉制品（45），米面制品（12），焙烤制品（12），水产及水产制品（4），果蔬制品（3），豆制
品（2），冷冻饮品（1）
肉及肉制品（24），水产及水产制品（21），果蔬制品（10），米面制品（8），焙烤制品（4），豆制
品（2），乳及乳制品（2）
肉及肉制品（31），果蔬制品（9），水产及水产制品（7），米面制品（5），乳及乳制品（4），豆制
品（2）
肉及肉制品（18），米面制品（8），水产及水产制品（7），果蔬制品（5），乳及乳制品（5），焙烤
制品（3），蛋及蛋制品（2），豆制品（1），冷冻饮品（1）
肉及肉制品（34），水产及水产制品（7），果蔬制品（2），蛋及蛋制品（1）
水产及水产制品（30），米面制品（3），肉及肉制品（1）
水产及水产制品（10），果蔬制品（4），豆制品（2），米面制品（2），肉及肉制品（1）
冷冻饮品（6），果蔬制品（6），焙烤制品（1），米面制品（1），肉及肉制品（1），豆制品（1）
果蔬制品（2），米面制品（3），肉及肉制品（6），豆制品（1）
肉及肉制品（3）
水产及水产制品（1）
肉及肉制品（1）
果蔬制品（1）

注，a括号内数据分子为各省份 MRSA 菌株数，分母为各省份总菌株数
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低质量序列，采用 READFQ 10 软件进行预处理。

经 过 预 处 理 之 后 的 有 效 数 据 使 用 SOAP denovo 
2.04、SPAdes 3.13 和 ABySS 组装软件进行组装，并

使用 CISA 软件进行整合，使用 gapclose 1.12 等软件

对初步组装结果进行优化，过滤掉 500 bp 以下片段

供后续基因组分析。使用 Prokka 1.14.5 软件进行

基因组注释。

（3）分子分型：经过质控后的全基因组序列进

行 spa（https：//cge. food.dtu.dk/services/spaTyper/）和

SCCmec（https：//cge.food.dtu.dk/services/SCCme cinder/）
分型分析，使用 mlst 2.23.0 软件和 PubMLST 网站 

（https：//pubmlst.org/）进行MLST分型，使用goeBURST 
1.2.1 软件获得克隆群；使用 BioNumerics7.5 软件创

建基于 ST 型的最小生成树（MST）。

（4）系统发育树构建：使用 Roary 3.13.0 软件提

取核心基因组，基于 1 996 个核心基因使用 Fasttree
软件构建系统发育树，使用 ITOL 软件（https：//itol.
embl.de）进行可视化。

结 果

1. MRSA 分布及 SCCmec 分型：763 株金葡菌中

共 有 58 株（阳 性 率 为 7.60%）为 MRSA 分 离 株 。

MRSA 菌 株 地 域 分 布 包 括 10 个 省 份 ，以 云 南 省

（34.48%，20/58）和北京市（24.14%，14/58）菌株为

主，占总 MRSA 的 58.62%。MRSA 菌株分离的食品

基 质 以 肉 及 肉 制 品 为 主（60.34%，35/58）。 58 株

MRSA 共分为 7 种 SCCmec 型别，其中 9 株菌为未知

型别。主要型别分别是Ⅳa（31.03%，18/58）、Ⅴb
（22.41%，13/58）和Ⅲ（18.97%，11/58），占总型别的

72.41%（表 3）。Ⅳa 型分布在 6 个省份和 5 种食品

基质中；Ⅴb 型分布在云南省和四川省，其中有 8 株

菌来自 2018 年云南省的鲜禽肉；Ⅲ型分布在北京

市 、福 建 省 和 安 徽 省 ，其 中 7 株 菌 均 来 自 2009- 

2010 年北京市的熟肉制品。

2. spa 分型：763 株金葡菌分为 160 种型别，其

中优势型别为 t091（11.40%，87/763）、t189（7.21%，

55/763）、t127（6.82%，52/763）、t002（6.55%，50/
763）、t701（5.64%，43/763）、t437（4.98%，38/763）、

t034（3.67%，28/763）、t796（3.15%，24/763）和

t078（2.62%，20/763），这 9 种 型 别 占 所 有 菌 株 的

52.03%。有 17 株菌型别未知。58 株 MRSA 菌株有

18 种 spa 型 别 ，主 要 以 t437（36.21%，21/58）、

t002（12.07%，7/58）和 t030（12.07%，7/58）为主。

3. MLST 及克隆群：763 株金葡菌共分为 90 种

ST 型 ，其 中 20 种 为 新 ST 型（ST7042~ST7058 和

ST7086~ST7088），72 个 ST 型（80.0%，72/90）属 于

22 个 克 隆 群 。 主 要 克 隆 群 为 CC7、CC1、CC5、

CC398、CC188、CC59、CC6、CC88、CC15 和 CC25，占

82.44%（629/763）。根据菌株来源的食品基质种类

进行分析，肉及肉制品来源菌株的优势克隆群为

CC7、CC5、CC1、CC398、CC6、CC15、CC59 和 CC88，

占该类菌株的 76.56%（294/384）。米面制品来源菌

株的优势克隆群为 CC7、CC6、CC5、CC88、CC25 和

表 3 58 株耐甲氧西林金黄色葡萄球菌 SCCmec 型别

SCCmec 型别

Ⅱ
Ⅲ

Ⅳa

Ⅳc
Ⅴa

Ⅴb

Ⅻ

未分型

菌株数（株）
（构成比，%）

2（3.45）
11（18.97）

18（31.03）

1（1.72）
1（1.72）

13（22.41）

3（5.17）

9（15.52）

省份
（菌株数）

北京（2）
北京（7）
安徽（3）
福建（1）
北京（5）
甘肃（4）
海南（4）
云南（3）
山东（1）
黑龙江（1）
吉林（1）
云南（1）
云南（12）
四川（1）

福建（1）
云南（1）
吉林（1）
甘肃（4）
云南（3）
福建（1）
山东（1）

食品基质
（菌株数）

肉及肉制品（2）
肉及肉制品（8）
水产及水产制品（2）
蛋及蛋制品（1）
肉及肉制品（7）
米面制品（7）
果蔬制品（2）
焙烤制品（1）
冷冻饮品（1）

米面制品（1）
肉及肉制品（1）
肉及肉制品（9）
米面制品（3）
乳及乳制品（1）
肉及肉制品（1）
水产及水产制品（1）
米面制品（1）
肉及肉制品（7）
水产及水产制品（1）
米面制品（1）

注：a未分出亚型

表 2 31 株国外进口食品分离菌株背景信息

进口国别

丹麦

美国

泰国

印度尼西亚

澳大利亚

乌拉圭

埃及

菌株数（株）

20
4

2
2
1
1
1

采集年份

2015、2007
2012

2012
2012、2009
2014
2012
2010

食品基质

肉及肉制品

肉及肉制品、水产及
水产制品

水产及水产制品

水产及水产制品

乳及乳制品

肉及肉制品

果蔬制品
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CC59，占该类菌株的 65.87%（83/126）。水产及水

产制品来源菌株的优势克隆群为 CC6、CC1、CC15、

CC25 和 CC188，占该类菌株的 54.35%（50/92）。果

蔬 制 品 来 源 菌 株 的 优 势 克 隆 群 为 CC1、CC7、

CC188、CC20、CC5 和 CC59，占该类菌株的 63.34%
（42/60）。乳及乳制品来源菌株的优势克隆群为

CC1、CC188、CC398 和 CC97，占该类菌株的 76.92%
（30/39），其 中 ST81 是 乳 及 乳 制 品 的 独 有 型 别

（图 1A）。优势克隆群中 ST 型和 spa 型别随着时间

的变化呈多态性变化（图 1B）。CC7 中 ST7-t091 逐

年增多，而 ST7-t796 和 ST943-t091 减少。在 CC1 中

ST81-t5100 和 ST1-t114 有 逐 年 增 加 的 趋 势 。 在

CC5 中 ST5-t002 始终为优势的 ST 型，ST965-t062 和

ST5-t179 分 别 在 2011 年 和 2016 年 后 出 现 。 在

CC188 中 整 体 ST-spa 的 流 行 逐 渐 多 样 化 ；ST188- 
t189 处于下降趋势。在 CC398 中 ST398-t011 减少，

逐渐被 ST398-t034 取代，ST398-t571 是在 2011 年后

出 现 且 占 比 较 大 。 CC59 中 ST59-t437 和 ST59- 
t163 总 体 趋 势 在 减 少 ，而 ST338-t437 和 ST338- 
t441 在 2016 年之后出现。CC6 的主要流行克隆群

始终为 ST6-t701。58 株 MRSA 菌株共包括 13 种 ST
型，属于 9 种克隆群。结合 ST、spa 和 SCCmec 型别

分 析 ，以 ST59-t437- Ⅳ a（17.24%，10/58）、ST239- 
t030-Ⅲ（12.07%，7/58）、ST59-t437-Ⅴb（8.62%，5/58）、

ST338-t437- Ⅴ b（6.90%，4/58）和 ST338-t441- Ⅴ b
（6.90%，4/58）为主。

4. 菌株基因组进化关系：基因组系统发育树可

明显看出，所有菌株分为 2 个种群分支，命名为

Clade1 和 Clade2，相同克隆群、ST 和 spa 型别的菌株

呈聚集分布（图 2）。Clade1 全部为 CC7 甲氧西林

敏感菌株，68.55%（85/124）的菌株为 spa t091 型。

Clade1 中有 3 个分支，包括 2006 年 1 月和 8 月广东

省 不 同 食 品 基 质 菌 株 、2008-2009 年 安 徽 省 及

2015 年海南省肉及肉制品分离株。Clade2 包括

21 种克隆群，涵盖了所有 MRSA 菌株。MRSA 菌株

按照 SCCmec 和 ST 型别呈聚集分布。CC1 有 4 个分

支，包括 2017-2018 年甘肃省的乳及乳制品菌株交

叉聚集为进化关系较近的 2 个分支；2017 年吉林省

一起食物中毒事件的可疑食物聚集为 1 个分支；

2015 年海南省的肉及肉制品聚集为 1 个分支。在

CC5 中，2015 年甘肃省、山东省菌株与 2018 年云南

省的鸡肉来源菌株进化关系较近，spa 型以 t002 为

主；CC25 中，2011 年山东省和 2012 年福建省水产

来 源 的 菌 株 聚 集 为 1 个 分 支 。 CC88 中 ，山 东 省

2010、2011 和 2012 年的多种食品基质来源菌株聚

集为 1 个分支。在 CC59 和 CC398 中，分别均存在

2017-2018 和 2017-2019 年我国云南省禽肉来源菌

株 聚 集 。 系 统 发 育 树 显 示 ，CC398、CC7、CC30、

注：A：763 株食源性金葡菌的 MLST 数据构建的最小生成树，圆形的大小代表分离株的数量，圆形的区域分别用省份和食品基质着色，

并用 ST 型标记，相同背景色的 ST 型为 1 个克隆群；B：不同 ST-spa 型别在不同年代中的构成比（%）

图 1　763株食源性金黄色葡萄球菌的多位点序列分型（MLST）数据构建的最小生成树

和不同年代优势克隆群中ST-spa型别的构成比

·· 986



中华流行病学杂志 2023 年 6 月第 44 卷第 6 期　Chin J Epidemiol, June 2023, Vol. 44, No. 6

CC12 和 CC188 中的国外分离株与我国分离株进化

关系较远。CC5、CC15、CC20 和 CC45 中进口食品

分 离 株 与 国 内 分 离 株 聚 集 为 同 一 分 支 。 其 中

CC398 可分为 3 个主要分支，分别为丹麦进口菌株

分支、多种食品基质来源菌株分支和肉类来源菌株

分支。见图 2。

讨 论

本 研 究 对 2006-2020 年 中 国 16 个 省 份 的

763 株食品来源金葡菌进行分子分型及基因组进

化分析，结果提示，本研究菌株中的主要流行克隆

群与既往研究结果基本相符，只是在排序上略有不

同［10，15，17］。造成这种差别的原因可能由于菌株收集

的省份、时间和食品基质构成略有不同。本研究的

CC7 菌株占比最多，这与 2013-2015 年云南省的食

源性分离株中 ST7 为优势型别的报道相似［10］。本

研究的 CC7 菌株广泛分布于 2006-2019 年 13 个省

份各类食品基质中，以肉类中的畜肉（生猪肉）和禽

肉（鸡肉）为主，占该类菌株的 50% 以上。既往研究

显示，我国多地区健康猪、猪的生活环境（圈门、土

壤和地面）、患有乳腺炎的牛以及人群中 CC7 均为

优势克隆群，国外同样在健康牛中发现 ST7-t091 为

优势克隆群［19-22］。由此推测污染的食品 CC7 菌株

来源既包括动物，也包括人类。本研究通过基因组

系统发育树发现，2006 年广东省分离自不同月份

和不同食品基质的 CC7 菌株聚集为一支，提示该克

隆群的菌株可能在当地广泛流行。

目前国内报道的引起食物中毒暴发的金葡菌

优 势 型 别 包 括 ST6-t701、ST943-t091、ST5-t002 和

ST59-t172［14，23-28］，这些菌株大部分为甲氧西林敏感

菌 株 。 本 研 究 发 现 2006-2020 年 ST6-t701 和

ST5-t002 始 终 为 优 势 型 别 ，提 示 ST6-t701 和

ST5-t002 的菌株可能依然是我国引起食物中毒的

主要流行型别。国内研究发现临床院内感染的

MRSA 菌株存在优势克隆群 ST239-t030-MRSA 被

注：红色为菌株按照地区、时间和食品基质发生聚集

图 2　794 株食源性金黄色葡萄球菌系统发育树
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ST59-t437-MRSA 替代的现象，产生这种变化的原

因可能与后者具有更好的适应性和独特的毒力基

因谱有关，优势型别的变化也会导致抗生素耐药谱

发生改变［23，29］。本研究发现类似现象，随着时间的

推移，食品中菌株的优势克隆群内部的种群结构呈

多态性变化，部分优势 ST-spa 型发生改变。本研究

在优势克隆群种群内部发现变化的原因，以及这些

变化对致病性、耐药的影响还需进一步研究。

CC59、CC398、CC7、CC188 和 CC5 是我国医院

及社区相关感染的优势型别［14，30］，同时 CC398 和

CC7 也是动物携带的主要克隆群［12，25-26］。目前临床

病例的 CC7 主要以甲氧西林敏感菌株为主，可以引

起儿童（11~13 岁）的皮肤和软组织感染，甚至引起

菌血症［23，31-32］。CC398、CC5 和 CC188 是中国侵袭性

血流感染的优势克隆群［29］。CC1 是我国医院、水产

品、原料乳及牛乳腺炎中的优势克隆群［33-35］。本研

究选取菌株 CC7、CC5、CC398、CC188 克隆群全部

为优势型别，提示这些分离株的污染与动物和人类

活动密切相关，食品作为载体还可能会导致金葡菌

的社区传播。系统发育树显示，CC398 的 17 株丹麦

进口冻猪肉分离株单独聚集，与我国肉类分离株进

化关系较远；在 CC7、CC30、CC12 和 CC188 中也同

样出现国外食品分离株与国内分离株进化关系较

远的情况，提示这些菌株可能是在国外污染的。而

在 CC5、CC15、CC20 和 CC45 中都存在国外分离株

与国内分离株聚集为一支的情况，可能食物被进口

到国内后受到污染。本研究 2017-2018 年分离自

我国云南省禽肉的 CC398 菌株在系统发育树上关

系较近，推测 CC398 菌株可能在当地禽类存在小范

围流行。CC1 中 2017-2018 年我国甘肃省原料乳分

离株在系统发育树交叉聚集，提示该地区引起奶牛

乳腺炎的流行克隆群在奶牛场可能存在广泛传播。

本研究中 MRSA 的检出率为 7.60%，与既往报

道的 2011-2014 年我国即食食品中的 MRSA 占比

（8.70%）和我国 24 个省份 203 个城市的食物分离株

中 MRSA（7.90%）的占比相近［9，36-37］。我国食品来源

菌株的 MRSA 检出率为 0.5%~29.5%［10，37-38］，这种差

异可能是由于菌株选取的地域和食品基质的种类

不同造成。在本研究中，大多数 MRSA 菌株来自肉

及 肉 制 品 且 属 于 CC59。 CC59 是 我 国 社 区 相 关

MRSA 的主要流行克隆群，通常携带 SCCmec Ⅳ/Ⅴ，

spa 型别多为 t437 和 t441［39-40］。目前，已有 MRSA 菌

株引起食物中毒的报道，ST 型包括 ST15、ST59 和

ST338［17，36，41-42］。本研究发现 3 株主要分离自猪肉的

ST9 型 MRSA 携带Ⅻ型 SCCmec。ST9 是亚洲猪和养

殖人员主要携带的 MRSA 型别［43］。Ⅻ是一种新型

的 SCCmec 型别，ST9-MRSA-Ⅻ菌株在中国西北部

和东南部患乳腺炎奶牛的牛奶样本和哈尔滨市猪

的鼻拭子中均有报道［19，44］。基因组进化研究发现，

我国猪携带的 ST9-MRSA-Ⅻ与牛和人相关的菌株

聚集在一起，提示 ST9-MRSA-Ⅻ在猪、牛和人之间

传播，它的成功定植可能是由于获得了各种可移动

遗传元件［45］。本研究在食品中发现的该型菌株，提

示食品也是 ST9-MRSA-Ⅻ的潜在传播途径。耐药

菌通过食品作为载体在社区中的传播，将会成为食

品安全防控的重要挑战。

本研究发现我国食品污染菌株存在优势克隆

群，这与我国医院、社区感染和食物中毒的克隆群

存在重叠现象，提示食品作为病原体社区传播和食

物中毒的载体，需高度关注。优势克隆群内部的群

体 构 成 随 着 时 间 的 变 化 ，呈 多 态 性 变 化 ，但

2006-2020 年 ST6-t701 和 ST5-t002 始终为食品污染

菌株的优势型别，提示 ST6-t701 和 ST5-t002 的菌株

依然是我国引起食物中毒的主要流行型别。基因

组系统发育树分析为国际进口食品及国内食品污

染菌株的溯源分析提供了参考数据。
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