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【摘要】　目的　分析不同来源德尔卑沙门菌的耐药特征、耐药机制及基因组相似性，初步揭示我

国德尔卑沙门菌的群体遗传学特征，发现可能的传播规律或潜在传播途径，为加强沙门菌病监测及防

控策略制定提供一定参考。方法　对 201 株德尔卑沙门菌进行 16 种抗生素的药物敏感性试验，并对

所有菌株进行全基因组测序。最后结合公开数据库中的 134 株德尔卑沙门菌基因组序列，对 335 株德

尔卑沙门菌进行耐药基因型别和多位点序列分型（MLST）分析，并构建基于核心基因组单核苷酸多态

性的系统发育树进行遗传进化分析。结果　201 株德尔卑沙门菌对 16 种抗生素呈现不同程度的耐

药，总耐药率为 97.51%。不同来源（人、动物、食品）的德尔卑沙门菌对不同种类抗生素耐药率差异有

统计学意义（均 P<0.05）。335 株德尔卑沙门菌携带耐药基因 38 种，磷霉素类耐药基因 fosA7 携带率为

100.00%，氨基糖苷类耐药基因 aac（6'）-Iaa 携带率为 99.70%。不同种类抗生素耐药基因和耐药表型

一致性存在差异，除氨基糖苷类和氯霉素类，其他种类抗生素一致性较好。MLST 显示，334 株德尔卑

沙门菌为 ST40 型。系统发育树显示存在动物和人、食品和人之间交叉感染的风险以及动物带菌远距

离跨省播散的可能，但还需要进一步的流行病学研究。结论　我国德尔卑沙门菌耐药形势严峻，并且

存在交叉传播的风险，提示应加强综合监测及风险评估，防止耐药菌株及耐药元件在动物、食品、人链

条中的播散。
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【Abstract】 Objective　To characterize the antimicrobial resistance, resistance machanism 
and population genetics of Salmonella (S.) Derby in China, preliminarily reveal the population 
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genetic characteristics of S. Derby in China, discover possible transmission patterns or potential 
transmission pathways, and provide certain reference for strengthening S. disease monitoring and 
developing prevention and control strategies. Methods　 A total of 201 strains of S. Derby from 
different areas in China were used for the susceptible tests to 16 antibiotics and whole-genome 
sequencing. Finally, combined with the genome sequences of 134 strains of S. Derby from public 
databases, 335 strains of S. Derby were used for resistance genotype analysis and multi-locus 
sequence typing (MLST), and a phylogenetic tree based on the core genome single nucleotide 
polymorphisms was constructed for evolutionary analysis. Results　 The results showed that 201 
strains of S. Derby showed resistance to 16 kinds of antibiotics at different levels. The overall 
resistance rate was 97.51%. The resistance rates to antibiotics varied in S. Derby from different 
sources (human, animal, and food), the differences were significant (all P<0.05). A total of 
38 resistance genes were carried by 335 strains of S. Derby, of which, fosfomycin gene fosA7 was 
found in all the strains (100.00%) and aminoglycoside genes aac(6')-Iaa accounted for 99.70%. The 
consistency of resistance genes and phenotypes varied with antibiotics. Except aminoglycosides and 
chloramphenicol, the consistencies of resistance genes and phenotypes for other antibiotics were 
high. MLST showed that 334 strains of S. Derby belonged to ST40. Phylogenetic trees indicated the 
risk for cross-infection between animal and human, food and human, and the possibility of 
long-distance interprovincial transmission of the bacteria by animal, to which further 
epidemiological studies are needed. Conclusions　 The drug resistance of S. Derby is serious in 
China and the risk for cross-transmission between human and animal or food exists. It is necessary 
to establish and strengthen the comprehensive surveillance and risk assessment to prevent the 
spread of antibiotic resistant strains or elements through animal, food and human chains.

【Key words】 Salmonella Derby; Antibiotic resistance; Whole-genome sequence; 
Population genetic
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沙门菌是一类重要的食源性致病菌，也是人兽

共患病原菌之一［1］，沙门菌可通过动物性食品传播

给人［2］，从而威胁人的身体健康。根据 WHO 统计

数据显示，沙门菌造成的腹泻是引起人类疾病的第

三大死因［3］。德尔卑沙门菌是亚洲地区和北美洲

地区最常报告的血清型［4］，它作为非宿主特异性血

清型可广泛感染或定植于人、动物、食品和环境

中［5］。近年来德尔卑沙门菌在猪肉和人中的分离

率 逐 渐 上 升 ，已 经 成 为 猪 肉 中 的 优 势 血 清 型 之

一［6-8］。长期以来，抗生素在动物养殖和临床治疗

上 的 过 度 使 用 ，导 致 产 生 了 大 量 多 重 耐 药 菌

株［7，9-10］。本研究收集了我国人、动物、食品及环境

中分离的德尔卑沙门菌，通过对其耐药特征及全基

因组进行分析，了解我国德尔卑沙门菌的群体遗传

学特征及携带耐药元件情况，分析可能存在的隐匿

传播途径，为加强沙门菌病监测及防控策略制定提

供依据。

材料与方法

1. 菌株信息：收集 2011-2022 年我国 17 个省份

的德尔卑沙门菌 201 株，其中 113 株来自动物（猪

102 株、家禽 11 株），69 株来自腹泻病例，19 株来自

食品（猪肉 17 株、牛肉 1 株、虾 1 株）。菌株来源省

份包括安徽（1 株）、福建（5 株）、广东（29 株）、广西

（4 株）、河北（2 株）、河南（57 株）、黑龙江（1 株）、湖

北（5 株）、湖南（6 株）、吉林（3 株）、江西（12 株）、内

蒙古（5 株）、山东（9 株）、陕西（4 株）、上海（10 株）、

四 川（28 株）、浙 江（20 株）；时 间 分 布 为 2011 年

（16 株）、2012 年（9 株）、2014 年（87 株）、2015 年

（3 株）、2016 年（5 株）、2019 年（1 株）、2020 年

（2 株）、2021 年（26 株）、2022 年（52 株）。

2. 药敏实验：对 201 株德尔卑沙门菌进行药敏

试验，采用微量肉汤稀释法，选用 16 种抗生素：链

霉素（STR）、阿米卡星（AMI）、氨苄西林（AMP）、头

孢他啶（CAZ）、头孢噻肟（CTX）、厄他培南（ETP）、

美罗培南（MEM）、氨苄西林-舒巴坦（AMS）、阿奇霉

素（AZM）、氯霉素（CHL）、萘啶酸（NAL）、环丙沙星

（CIP）、复方新诺明（SXT）、四环素（TET）、左氧氟沙

星（LEV）和吉米沙星（GEM）。使用商品化药敏板

（上海星佰生物技术有限公司）并按照说明书进行

试验操作。以大肠埃希菌 ATCC25922 作为质控菌

株，结果判读参考 2022 年美国临床和实验室标准

化协会标准。菌株对≥3 种抗生素同时耐药定义为

多重耐药。

3. 全基因组测序：使用细菌基因组 DNA 提取
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试剂盒［天根生化科技（北京）有限公司］，将德尔卑

沙门菌接种于 1% LB 肉汤中，37 ℃振荡培养过夜，

按照试剂盒说明书提取待测菌株的基因组 DNA，

将 DNA 样品送至北京诺禾致源科技股份有限公

司，采用 Illumina NovaSeq PE150 平台进行样本的

全基因组测序。

4. 基因组序列组装、耐药基因及多位点序列分

型（MLST）分析：将原始测序数据进行质量控制，筛

除 Phred 分数<30 的低质量配对末端和读长<50 bp
的序列，将质控合格的数据使用 SPAdes 软件进行

拼接。将拼接好的全基因组序列与 SISTR 数据库

（https：//lfz. corefacility. ca/sistr-app/）比 对 获 得 血 清

型，并通过血清凝集试验进行复核验证。采用基因

组 流 行 病 学 中 心 数 据 库（https：//cge. cbs. dtu/
services/）提供的 ResFinder、PlasmidFinder 在线数据

库进行比对获得 335 株［其中 201 株为本研究测序

菌 株 ，38 株 来 自 国 家 致 病 菌 识 别 网 ，95 株 来 自

EnetroBase（http：//enterobase. warwick. ac. uk）数 据

库］德尔卑沙门菌耐药基因、质粒型别。对比耐药

基因和质粒复制子序列，若二者位于同一片段上，

则 视 为 该 质 粒 携 带 了 相 应 的 耐 药 基 因 。 采 用

PubMLST（https：//pubmlst. org/）进 行 335 株 菌 株

MLST 分析获得菌株的序列（ST）型。

5. 构建系统发育树：共纳入 335 株德尔卑沙门

菌全基因组序列进行进化分析，利用 Gubbins 软件

预测并去除基因组序列上潜在的重组区域［11］，然后

将去重组后的序列使用 Parsnp 软件［12］，构建基于核

心基因组单核苷酸多态性（SNPs）的进化树。软件

运 行 参 数 为 parsnp-r-d-c-p24-o-vcf-x。 最 后 通 过

iTOL（http：//itol.embl.de/#）在线网站进行系统发育

树的展示。

6. 统计学分析：运用 SPSS 24.0 软件进行统计

学分析，使用独立四格表的 χ2 检验或 Fisher 确切检

验（当任一单元格的理论频数<5 时，采用 Fisher 确

切检验），比较菌株不同来源耐药率的分布差异。

双侧检验，检验水准 α=0.05。一致率=（携带耐药基

因的耐药菌株+未携带耐药基因的敏感菌株）/菌株

总数×100%。使用 Kappa 值作为评价一致性程度

的 指 标 ，当 Kappa≥0.75 时 ，一 致 性 较 好 ；Kappa<
0.40 时，一致性较差［13］。

结 果

1. 菌株耐药水平及耐药谱分布情况：药敏结果

显示，201 株德尔卑沙门菌除对 AMI、ETP、MEM 敏

感外，对其他 13 种抗生素均存在不同程度的耐药，

总体耐药率为 97.51%。其中 STR、CIP、CHL、TET
耐药率较高（均>50.00%）；对 AZM、CAZ、CTX 耐药

率较低。对 16 种抗生素耐药率的来源分布差异进

行分析，结果显示，不同来源德尔卑沙门菌对 STR、

AMP、CAZ、CTX、AMS、CHL、NAL、CIP、LEV、GEM、

SXT 的耐药率差异有统计学意义（均 P<0.05）。其

中 动 物 来 源 的 德 尔 卑 沙 门 菌 对 STR、NAL、LEV、

GEM、CHL 耐药率高于人源和食品来源菌株，人源

菌株对 CAZ、CTX、CIP、SXT 的耐药率高于动物来

源菌株和食品来源菌株。见表 1。菌株多重耐药

率达 69.15%（139/201）。201 株德尔卑沙门菌最多

可同时对 10 种抗生素（STR-AMP-AMS-CHL-NAL- 
CIP-LEV-GEM-SXT-TET）产生耐药，优势耐药谱为

STR-CHL。动物来源与人源菌株优势多重耐药谱

不同。见表 2。

2. 菌 株 携 带 耐 药 基 因 种 类 及 分 布 情 况 ：对

335 株菌株耐药基因进行分析，主要携带 38 种耐药

基因（图 1）。磷霉素类耐药基因 fosA7 携带率最高

（100.00%），其次是氨基糖苷类耐药基因 aac（6'）- 

Iaa（99.70%）。6 类 18 种耐药基因在人、动物、食品

来源德尔卑沙门菌中的携带率差异有统计学意义

（均 P<0.05）（表 3）。

3. 耐药基因与耐药表型的关联：通过对 201 株

德尔卑沙门菌的耐药表型和基因关联分析，结果显

示，氨基糖苷类和氯霉素类抗生素耐药表型和耐药

基因一致性较差，β-内酰胺类、喹诺酮类、四环素类

和叶酸通路拮抗剂类抗生素耐药表型和耐药基因

一致性较好。见表 4。

4. 耐药质粒携带情况：335 株德尔卑沙门菌共

分析出 15 种类型的质粒，92 株（27.46%）德尔卑沙

门菌携带质粒，其中 IncI1_1（Alpha）质粒携带率最

高（8.36%）。 单 个 菌 株 最 多 同 时 携 带 4 种 质 粒

（IncHI2、IncHI2A、IncN、IncQ1）。分析质粒携带耐

药 基 因 情 况 发 现 ，IncI1-I（Alpha）质 粒 主 要 携 带

β-内酰胺类耐药基因（如 blaCTX-M）。其中有 3 株携带

IncQ1 质粒［含 aph（3″）-Ib、aph（6）-Id、sul2 耐药基

因］的德尔卑沙门菌分离于河南省的虾、猪和生猪

肉中，提示质粒可能携带耐药基因在菌株间进行了

传 播 。 此 外 还 发 现 1 株 携 带 IncX4 质 粒（含

mcr-1.1 基因）的德尔卑沙门菌来源于猪（分离于

2016 年湖北省）。

5. MLST 结果：335 株德尔卑沙门菌共分析到
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2 个 ST 型 别 ，334 株 为 ST40 型 ，仅 有 1 株 为

ST8016 型（从鸡中检出）。分析两者之间的基因序

列发现，ST8016 型除 dnaN 位点发生点突变外，其

余位点均与 ST40 型相同。

6. 菌株进化分析：为了确定菌株之间的遗传关

系，基于全基因组数据构建 335 株德尔卑沙门菌的

表 1 201 株中国德尔卑沙门菌耐药率来源分布

抗生素

氨基糖苷类

STR
AMI

β-内酰胺类

AMP
AMS
CAZ
CTX
ETP
MEM

喹诺酮类

NAL
CIP
LEV
GEM

大环内酯类

AZM
氯霉素类

CHL
四环素类

TET
叶酸通路拮抗剂类

SXT

耐药率（%）

合计（n=201）

186（92.54）
0（0.00）

80（39.80）
74（36.82）

8（3.98）
13（6.47）

0（0.00）
0（0.00）

74（36.82）
108（53.73）

51（42.15）
29（23.97）

1（0.50）

166（82.59）

131（65.17）

68（33.83）

人（n=69）

60（86.96）
0（0.00）

43（62.32）
40（57.97）

7（10.14）
12（17.39）

0（0.00）
0（0.00）

10（14.49）
50（72.46）

1（1.45）
1（1.45）

1（1.45）

48（69.57）

45（65.22）

34（49.28）

动物（n=113）

113（100.00）
0（0.00）

24（21.24）
22（19.47）

0（0.00）
0（0.00）
0（0.00）
0（0.00）

58（51.33）
46（40.71）
46（40.71）
24（21.24）

0（0.00）

105（92.92）

75（66.37）

26（23.01）

食品（n=19）

13（68.42）
0（0.00）

13（68.42）
12（63.16）

1（5.26）
1（5.26）
0（0.00）
0（0.00）

6（31.58）
12（63.16）

4（21.05）
4（21.05）

0（0.00）

13（68.42）

11（57.89）

8（42.11）

χ2值

-
-

37.35
33.56

-
-
-
-

25.24
18.13

-
-

-

-

-

13.85

P 值

<0.001a

-

<0.001b

<0.001b

0.001a

<0.001a

-
-

<0.001b

<0.001b

<0.001a

<0.001a

0.438a

<0.001a

0.773a

0.001b

注：-：无数据；STR：链霉素；AMI：阿米卡星；AMP：氨苄西林；AMS：氨苄西林-舒巴坦；CAZ：头孢他啶；CTX：头孢噻肟；ETP：厄他培南；

MEM：美罗培南；NAL：萘啶酸；CIP：环丙沙星；LEV：左氧氟沙星；GEM：吉米沙星；AZM：阿奇霉素；CHL：氯霉素；TET：四环素；SXT：复方新诺

明；a Fisher 确切概率法；b 独立四格表的 χ2检验

表 2 201 株中国德尔卑沙门菌的多重耐药情况

耐药谱

STR-CHL-NAL-CIP-LEV-TET
STR-AMP-AMS-CHL-NAL-CIP-LEV-GEM-SXT-TET
STR-CHL-TET
STR-AMP-AMS-CHL-CIP-SXT-TET
STR-CHL-NAL-TET
STR-CHL-CIP-TET
STR-AMP-AMS-CHL-CIP-SXT
STR-CHL-NAL-CIP-LEV-GEM-TET
STR-AMP-AMS-CHL-NAL-CIP-SXT-TET
STR-CHL-CIP-SXT-TET
STR-AMP-AMS-CHL-NAL-CIP-LEV-GEM-TET
其他

合    计

合计

19
19
17
16

9
4
4
4
4
3
3

40
142

人（株）

0
0
1

13
0
3
4
0
3
3
1

26
54

动物（株）

19
17
16

0
9
0
0
4
0
0
2

11
78

食品（株）

0
2
0
3
0
1
0
0
1
0
0
3

10
注：STR：链霉素；CHL：氯霉素；NAL：萘啶酸；CIP：环丙沙星；LEV：左氧氟沙星；TET：四环素；AMP：氨苄西林；AMS：氨苄西林-舒巴坦；

GEM：吉米沙星；SXT：复方新诺明
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系统发育树（图 2）。A 群包含基因组非常相近的

13 株菌，形成一个独立的簇（cluster）。其中 1 株广

西壮族自治区人源菌株基因组与 3 株上海市鸡源

菌株基因组非常相近，SNPs 差异数为 4~13 个。B

群包含不同年代不同省份动物（猪、牛、鸡）、人及食

品 来 源 菌 株 ，该 群 进 一 步 分 为 6 个 cluster，其 中

cluster b1 由 2014 年湖南省猪源菌株构成，cluster 
b2 由河南省猪源菌株构成。同时发现 2010 年北京

表 3 中国德尔卑沙门菌耐药基因来源分布差异的比较

耐药基因

氯霉素类

floR

cml

cmlA1

叶酸通路拮抗剂类

dfrA1

dfrA12

sul2

sul3

tet（M）

喹诺酮类

OqxA

OqxB

qnrS1

季铵盐类

qacL

β-内酰胺类

blaTEM-1B
氨基糖苷类

aph（3″）-Ib

aph（6）-Id

aadA1

aadA2

bleO

携带率（%）

合计（n=335）

107（31.94）
5（1.49）

86（25.67）

15（4.48）
91（27.16）

113（33.73）
95（28.36）
53（15.82）

103（30.75）
103（30.75）

70（20.90）

91（27.16）

78（23.28）

3（0.90）
3（0.90）

105（31.34）
56（16.72）
98（29.25）

动物（n=174）

25（14.37）
0（0.00）

23（13.22）

15（8.62）
26（14.94）
28（16.09）
26（14.94）

3（1.72）

82（47.13）
82（47.13）

3（1.72）

23（13.22）

16（9.20）

1（0.57）
1（0.57）

38（21.84）
9（5.17）

74（42.53）

人（n=108）

56（51.85）
3（2.78）

39（36.11）

0（0.00）
43（39.81）
57（52.78）
47（43.52）
36（33.33）

11（10.19）
11（10.19）
50（46.30）

43（39.81）

47（43.52）

0（0.00）
0（0.00）

43（39.81）
32（29.63）
16（14.81）

食品（n=42）

22（52.38）
1（2.38）

22（52.38）

0（0.00）
20（47.62）
25（59.52）
19（45.24）
13（30.95）

9（21.43）
9（21.43）

16（38.10）

22（52.38）

14（33.33）

2（4.76）
2（4.76）

21（50.00）
14（33.33）

8（19.05）

χ2值

52.62
-

35.77

-
30.53
54.07
33.50
57.37

44.42
44.42
87.11

39.34

45.77

-
-

17.65
37.44
27.13

P 值

<0.001a

0.049b

<0.001a

<0.001b

<0.001a

<0.001a

<0.001a

<0.001a

<0.001a

<0.001a

<0.001a

<0.001a

<0.001a

0.045b

0.045b

<0.001a

<0.001a

<0.001a

注：-：无数据；a 独立四格表的 χ2检验；b Fisher 确切概率法

注：仅展示耐药基因数≥2 的结果，其他单一基因（共 14 个）未展示

图 1　中国德尔卑沙门菌耐药基因携带率情况
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市 鸡 源 菌 株 与 2012 年 山 西 省 鸡 源 菌 株 聚 集 成

cluster b3，提示鸡源菌株之间存在跨省播散，可能

与这 2 个省份之间动物贸易往来有关。同一动物

来源同一省份菌株亲缘关系较近，如 2011、2012、

2014 年河南省猪源菌株各自聚集成簇（cluster b4、

b5、b6）。C 群主要为近 3 年多个省份人源和食品来

源菌株。菌株间亲缘关系较远，交叉散在分布，无

明显聚集现象。D 群中不同省份、同一动物来源、

同一年份菌株也聚集成簇（cluster d1~d4）。cluster 
d2 中 除 了 2019 年 四 川 省 牦 牛 源 菌 株 外 ，还 有

2019 年四川省食品来源菌株及河南省牦牛农场水

源 菌 株 ，菌 株 间 SNPs 差 异 0~13 个 ，提 示 存 在 动

物-食品、动物-环境、环境-食品之间的传播链，这种

传播可能随着带菌牦牛的贸易活动从四川省传播

至河南省。总之，基于群体遗传学初步分析，提示

我国德尔卑沙门菌存在动物和人、食品和人之间交

叉感染的风险，以及动物带菌远距离跨省播散的可

能性，但还需要进一步的流行病学调查、研究。

讨  论

德尔卑沙门菌作为人及动物感染常见血清型

之一，监测其耐药情况、耐药变迁及研究动物和人

之间可能的传播关系，对于有效控制耐药播散、预

防疾病发生发展至关重要。本研究发现，德尔卑沙

门菌除对 AMI、MEM、ETP 敏感外，对其他抗生素均

有 不 同 程 度 的 耐 药 ，与 其 他 研 究 结 果 基 本 一

致［14-15］。德尔卑沙门菌对喹诺酮类、氨基糖苷类药

物表现出较高的耐药性，可能是由于质粒介导的

oqxAB、aac（6'） -Ib-cr 和染色体 parC 突变的双重作

用，导致菌株对药物敏感性降低，进而促进细菌的

高耐药特性［16-17］。此外，人源菌株中 β-内酰胺类耐

注：从内层到外层依次为时间分布、地区分布、来源分布

图 2　中国德尔卑沙门菌系统发育树

表 4 中国德尔卑沙门菌耐药表型和基因型关联性分析

抗生素

β-内酰胺类

喹诺酮类

氨基糖苷类

四环素类

叶酸通路拮抗剂类

氯霉素类

耐药基因阳性

耐药
菌株

71
114
186
115

61
69

敏感
菌株

2
7

14
2

20
1

耐药基因阴性

耐药
菌株

11
7
0

16
7

97

敏感
菌株

117
73

1
68

113
34

一致率
（%）

93.53
93.03
56.22
91.04
93.03
51.24

Kappa
指数

0.864
0.855
0.082
0.812
0.839
0.186

注：由于氨基糖苷类耐药基因 aac（6'）-Iaa 目前认为无功能，故

未将其纳入一致性分析，叶酸通路拮抗剂类主要指复方新诺明
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药率高于动物来源，这与临床上该类药物使用频率

较高有关。研究发现菌株对 CAZ 和 CTX 的耐药率

较低，但仍高于发达国家沙门菌 3%~5% 的耐药水

平［18］，可能与菌株携带了丰富的产超广谱 β-内酰胺

酶耐药基因有关。本研究的多重耐药率高于段瑶

等［19］的 研 究 结 果 ，应 进 一 步 加 强 抗 生 素 的 应 用

监管。

ST39、ST40、ST71、ST682 是德尔卑沙门菌最常

见的 ST 型［20］，部分报道显示在我国 ST40 是主要的

型别［21-22］。Sévellec 等［23］收集了 2014-2015 年来源

于猪肉和家禽中的德尔卑沙门菌，发现 ST40 型主

要与猪肉相关。以上研究报道与本研究结果相一

致。ST40 型耐药率高于其他型别（如欧洲地区常

见的 ST30 型）［6］，这与本研究菌株的高耐药率及高

耐药基因携带率相符。

既往报道我国的德尔卑沙门菌主要来自屠宰

场和零售市场，污染可能是发生在屠宰、运输、加

工、零售等环节［23］。美国的研究结果显示，9%~
15% 的人感染沙门菌主要是因为食用猪肉或猪肉

加工食品造成［24-25］。我国德尔卑沙门菌感染暴发

事件报道显示暴发原因多为猪肉制品或水源污染

导致［10， 26］。本研究系统进化树显示来源于人、鸡、

猪、牦牛中的德尔卑沙门菌均具有遗传多样性，未

发现明显的由猪或猪肉制品引起人感染的现象。

除少部分人源菌株与鸡源菌株亲缘关系较近，可能

存在由鸡到人的传播外（A 群），在基因组上大部分

动物来源与人源菌株亲缘关系较远。但牦牛来源

菌株与食品关系密切，存在食品污染牦牛携带的德

尔卑沙门菌的遗传学证据（cluster d2）。鉴于四川

省和河南省为养猪及猪肉生产大省，生猪的分布相

对密集，本研究着重收集了这 2 个省份生猪携带的

德尔卑沙门菌。基因组分析发现不同时间段内不

同养殖场菌株单独聚集成簇，说明不同养殖场生猪

携带不同遗传特征的德尔卑沙门菌，并在养殖场内

部持续流行存在，且随时间变化发生基因组变异。

虽然未发现明显的由猪或猪肉制品引起人感染的

遗传学证据，但多个省份人感染菌株与四川省食品

（猪肉）污染株亲缘关系较近，这也提示了由食品到

人的潜在感染风险，因此检测食品安全尤为重要。

由于本研究中猪肉来源菌株较少，尚需扩大菌株来

源范围进一步研究。另外，本研究也显示动物带菌

远距离传播的风险，提示应加强动物来源特别是食

品动物来源致病菌的防控，规范日常动物的饲养管

理方式，降低感染和传播的风险。

综上所述，该研究对 2000-2022 年我国德尔卑

沙门菌的耐药特征和遗传分布特征进行分析，发现

耐药形势严峻，菌株普遍携带多种耐药基因，并存

在由动物或食品到人的传播风险。研究结果提示

应进一步加强综合监测及风险评估，防止耐药菌株

及耐药元件在动物-食品-环境-人链条中的播散。
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