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建设部门协同机制和监测网络应对沙门菌
感染疫情
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【摘要】 沙门菌病为常见的食源性疾病，经常发生局部和跨地区的暴发流行，随着全球经贸往来

的日益频繁，沙门菌跨境传播的风险也在不断增加。近期多国出现巧克力相关单相鼠伤寒沙门菌感

染暴发疫情，对我国食源性疾病特别是沙门菌病的监测和预警提出了更高的要求。加强临床机构与

疾控和食品安全监测机构的合作、提升沙门菌基因组测序分析以及应用于流行病学监测和暴发溯源

的能力、加强食品安全相关各部门间信息沟通及协作，是及时发现暴发及传播、预防和控制传播的主

要手段，也是食源性疾病监测亟待加强的地方。
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【Abstract】 Salmonellosis is one of the common food-borne diseases, local and cross-region
outbreaks are not rare. The risk of cross-border transmission of Salmonella is increasing with the
high frequency of global economic trades. The recently occurred multi-country outbreaks of
Salmonella Typhimurium infection associated with chocolate products have highlighted the
importance of improving capability of surveillance and warning of foodborne-disease, especially
salmonellosis, in China. It is essential to strengthen the collaboration among clinical medicine,
disease control and food safety institutions, improve the capability of whole-genome sequencing of
Salmonella for the disease surveillance and tracing, and facilitate the information sharing and
collaboration among the food safety related sectors for the timely detection, prevention and control
of outbreaks of Salmonella infection in China.
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非伤寒沙门菌导致的沙门菌病，是广受关注的

食品安全问题。目前已发现的沙门菌属有 2 500余
种血清型，引起人类感染的主要为沙门菌肠炎亚

种，其中鼠伤寒沙门菌和肠炎沙门菌引发的感染最

为常见。全球每年大约有 1.5亿沙门菌病病例，其

中 5.9万人死亡［1］。沙门菌可从动物、动物饲料、食

品加工生产到餐桌的整个食物链中检出，因此，沙

门菌（Salmonella）也是食品安全重要指示菌。另
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外，沙门菌易携带耐药基因，耐药沙门菌感染及其

导致的耐药扩散也是当前重点关注的健康问题。

2022年 3月 27日，英国卫生部门向WHO报告

了感染单相鼠伤寒沙门菌序列型（ST）34型的聚集

性病例，调查发现此次聚集性疫情与比利时生产的

巧克力有关，产品已销往包括中国在内的至少

113个国家和地区。截至 4月 25日，陆续有 11个国

家报告了 151例疑似与食用相关巧克力产品有关

的鼠伤寒沙门菌病例，引起国际媒体广泛关注［2-5］。

由污染食品导致的沙门菌感染暴发在多国及世界

范围内并不少见，但此次疫情中涉及的食品在全世

界范围内销售，是造成在短时间内多个国家出现感

染病例的主要原因。另外，本次疫情中的病原—单

相鼠伤寒沙门菌为近年来各国沙门菌感染血清型

中占比逐渐升高的主要型别之一，此次疫情也是该

血清型首次引起跨国病例暴发，再次提出对沙门菌

感染监测的需求。

一、此次巧克力产品相关鼠伤寒沙门菌疫情概

况及风险分析

2022年 3月 27日，英国卫生部门向WHO通报

发现多例鼠伤寒沙门菌（S. Typhimurium）聚集性病

例，后续血清分型及多位点序列分型确定为单相鼠

伤寒沙门菌 ST34型。感染源追溯到 2021年 12月
和 2022 年 1 月 意 大 利 费 列 罗 集 团（Ferrero
Corporate）在比利时阿尔隆（Arlon）的工厂生产的

Kinder（国内译为健达）巧克力系列产品（包括

Kinder Surprise、Kinder Mini Eggs、Kinder Surprise
Maxi 100 g和 Kinder Schoko-Bons）。在阿尔隆工厂

酪乳罐中发现了与病例相匹配的单相鼠伤寒沙门

菌（S.1，4，［5］，12：i：-），并确定为本次疫情的污染

来源［5-6］。彼时，这些巧克力产品已销往包括中国

在内的至少 113个国家和地区。截至 2022年 4月
25日，报告的 151例病例分布在英国（65例）、比利

时（26例）、法国（25例）、爱尔兰（15例）、德国

（10例）、瑞典（4例）、荷兰（2例）、卢森堡、挪威、西

班牙和美国（各 1例）。报告病例以 10岁以下儿童

为主，占 89%（134例），女性占 66%（99例）。21例
病例症状相对较重，其中 12例（57%）出现血性腹

泻，9例（43%）住院。无相关的死亡病例报告［5-6］。

另外，根据英国卫生部门的报告，此次引起暴发的

菌株对青霉素类、氨基糖苷类（链霉素、壮观霉素、

卡那霉素和庆大霉素）、苯酚类、磺胺类、甲氧苄啶、

四环素类 6种抗生素具有耐药性，但对喹诺酮类药

物、头孢菌素类药物未见耐药。测序发现，引起暴

发的菌株的基因组，在EnteroBase基因组数据库中

核心基因组多位点序列分型（cgMLST）为 HC5_
296366［6］。

本起疫情症状较重病例住院率高，儿童和老年

人感染出现严重并发症的风险较大。但病例是否

感染该类菌株需要使用基因或基因组测序进行 ST
型判断，并进行 cgMLST比对，而相关技术并非所有

国家或实验室均能常规使用，因此部分病例可能未

被发现。国际食品安全官方网站已于 2022年 4月
10日发出警报，在全球范围内召回相关巧克力产

品。因此，WHO认为在污染产品被全面召回之前，

评估本起疫情在受影响区域以及全球范围内传播

的风险为中等［5］。

中国海关总署于 2022年 4月 15日发布消费提

示，提醒消费者暂停食用费列罗集团比利时阿尔隆

工厂生产的 4类巧克力产品。当前我国疾控机构

尚未接到明确因食用健达巧克力引起沙门菌感染

的病例报告，随着监测进展，不排除未来发现病例

的可能。

二、单相鼠伤寒沙门菌感染的全球分布概况

单相鼠伤寒沙门菌是鼠伤寒沙门菌的一个变

种，20世纪 90年代以前一直被归为鼠伤寒沙门菌，

所以报道很少。单相鼠伤寒沙门菌在亚洲地区于

1993年首次报道分离于泰国；在欧洲地区，1997年
首次报道分离于西班牙。近 20年来，单相鼠伤寒

沙门菌在全球多个国家的多种样本中被发现，包括

动物（鸡、牛、猪、甲鱼等）、食品（禽肉、猪肉、香肠

等）以及人类的粪便、血液中，并成为动物和人类感

染 的 主 要 血 清 型 之 一［7-9］ 。 在 欧 洲 地 区 ，

2014-2016年单相鼠伤寒沙门菌感染占年报告人

类沙门菌病病例总数的 8%，为报告沙门菌血清型

的第三位［10］，德国发现 2008年的人源鼠伤寒沙门

菌中 42.2%为单相鼠伤寒沙门菌［11］，法国研究报道

2005-2010年食品和动物产品中单相鼠伤寒沙门

菌的分离率升高了 10倍［12］。美国自 2001年来单相

鼠伤寒沙门菌已成为引起人类沙门菌病的 5种主

要血清型之一，沙门菌感染的总发病率增加了

33%，但单相鼠伤寒沙门菌菌株的感染却增加了

5倍以上［13］。

目前由该菌导致的疾病暴发仍在不断增加。

猪、牛和禽类中单相鼠伤寒沙门菌携带率较高，人

类单相鼠伤寒沙门菌感染多与猪肉及其制品有

关［14-19］。自 2010年以来，报道的较大规模单相鼠伤

寒沙门菌感染暴发案例至少 10起，主要发生在欧
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洲地区及美国，主要由污染的猪肉制品引起，如

2015年美国猪肉污染单相鼠伤寒沙门菌引起了一

起 192例病例的暴发［20］；2010-2011年在西班牙和

法国由猪肉香肠引起了 3起单相鼠伤寒沙门菌感

染暴发（病例超过 500例）［21-23］。2007-2021年美国

跨州的单相鼠伤寒沙门菌感染暴发共 5起，累计

659例病例（117例住院、1例死亡），主要由污染肉

制品（猪肉涉及 3起、鸡肉 1起、苜蓿芽 1起）引起

（表 1）。另外，在美国、法国、意大利还发现由宠

物、牛肉及水污染引起的单相鼠伤寒沙门菌感染暴

发［24-26］。由污染巧克力引起的沙门菌感染暴发案

例亦见报道，但主要涉及几种少见血清型，如

S. Oranienburg、S. Nima、S. Napoli、S. Eastbourne
等［27-31］，未见由巧克力引起的单相鼠伤寒沙门菌感

染暴发。

单相鼠伤寒沙门菌在流行过程中获得了多重

耐 药（multidrug resistance），主 要 为 ST19 型 和

ST34型两个流行克隆群［35］，其中 ST34型为优势克

隆群，分布于欧洲地区及美国，主要表现为染色体

携带的氨苄西林 -链霉素 -复方新诺明 -四环素

（ASSuT）的耐药［15-17，36-38］，另外发现单相鼠伤寒沙门

菌对粘菌素也存在耐药［39］。

三、我国沙门菌监测及单相鼠伤寒沙门菌感染

概况

我国沙门菌病未列入单病种报告，在法定报告

传染病中，沙门菌感染引起的沙门菌病属于丙类传

染病中“其他感染性腹泻”报告病例范畴，“其他感

染性腹泻”中大多无病原检测结果，因此我国传染

病疫情报告系统中缺乏规范和完整的沙门菌感染

的病原学报告。食源性疾病监测系统中虽然将沙

门菌纳入其监测的主要食源性致病菌之一，但尚未

建立与疾控机构、临床机构之间的信息交流共享平

台，食品中有关巧克力的常规检测仅涉及有害化学

物质的检测，不进行微生物检测。沙门菌病实验室

监测多来自零散开展的专项监测，覆盖面不足，缺

乏系统性。但开展的一些监测分析已显示了单相

鼠伤寒沙门菌的感染问题。广东省报道发现自

2009年以来，单相鼠伤寒沙门菌为广东省引起人

类沙门菌病的第四位血清型［40］，多分离自 6岁以下

儿童及婴幼儿，与鼠伤寒沙门菌类似，但不同于肠

炎沙门菌（多分离自成年人和 1~6岁幼童）。单相

鼠伤寒沙门菌也是 2011-2016年中国零售肉类和

肉类生产中第五大流行血清型［41］。综合 2011年以

来主要来自广东、江苏、上海等地的 4 514株单相鼠

伤寒沙门菌（92%为人源）的耐药情况［42］，发现单相

鼠伤寒沙门菌对四环素、氨苄青霉素、磺胺异恶唑

和链霉素的耐药率较高（>75%）；对萘啶酸、阿莫西

林-克拉维酸和氯霉素的耐药率高，在 50%~75%；

对甲氧苄啶-磺胺甲恶唑、卡那霉素、甲氧苄啶和庆

大霉素耐药率在 25%~50%；虽然对环丙沙星、头孢

噻肟、头孢曲松、头孢吡肟、头孢他啶和粘菌素的耐

药率较低（<25%），但当其在临床应用时需要谨慎

选择，要依据药敏结果选择敏感药物，防止用药不

当引起治疗失败及耐药克隆扩散的风险。此外，单

相鼠伤寒沙门菌多重耐药率高达 86%，并以ASSuT
耐药谱为主（另 2种主要耐药谱为氨苄西林-氯霉

素-链霉素-复方新诺明-四环素耐药和氨苄西林-氯

霉素-复方新诺明-庆大霉素-链霉素-四环素耐药）。

有限资料显示我国单相鼠伤寒沙门菌主要为

ST34型，且猪是其主要储存宿主［43］。单相鼠伤寒

沙门菌感染暴发在我国少见，多为点源性暴发［44］，

暴发判定及分子分型主要依赖 PFGE分子分型技

术［45-46］，尚未采用基因组聚类分析，至今未见巧克

力相关的单相鼠伤寒沙门菌感染暴发。

2017年，我国启动了国家致病菌识别网，在全

国疾控系统开展病原菌实验室监测。目前国家致

病菌识别网中共收集自 2011-2022年沙门菌菌株

信息超过 5.5万株，其中单相鼠伤寒沙门菌有四千

余株，在所收集沙门菌菌株中血清型排序第三位

（前两位分别是肠炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌，占

32%），绝大多数分离自人类，尚未发现类似本起跨

国疫情的巧克力相关来源菌株。其中 702株单相

鼠伤寒沙门菌完成全基因组测序，有 691株鉴定为

ST34型（占 98.4%），提示 ST34型也是我国单相鼠

表1 食品相关单相鼠伤寒沙门菌感染暴发

年份

2007
2009-2010
2010
2010
2010
2010
2011
2011
2015
2016
2018
2021

国家

美国

意大利

美国

意大利

法国

法国

法国

西班牙

美国

西班牙

美国

美国

病例数

272
153
140

不详

90
554
337
83
192
112
25
34

关联食品

猪肉馅饼

猪肉制品

苜蓿芽

猪肉香肠

风干猪肉香肠

进口牛肉

风干猪肉香肠

风干猪肉香肠

猪肉

烤猪肉

鸡肉

猪肉棒

参考文献

32
24
32
33
21
25
22
23
20
34
32
32
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伤寒沙门菌的优势序列型，未发现与这次巧克力暴

发株基因组一致的菌株。完成耐药性检测的单相

鼠伤寒沙门菌结果显示，ST34型单相鼠伤寒沙门

菌耐药严重，一些菌株耐药水平高于鼠伤寒和肠炎

2种血清型，主要是对临床常用药物包括氨苄西

林、头孢曲松、头孢吡肟、环丙沙星以及一些基础药

物如复方新诺明、四环素、链霉素、庆大霉素、卡那

霉素的耐药，可能会造成病例治疗困难或治愈延

迟。因此，近期临床对于该单相鼠伤寒沙门菌感染

或分离到疑似鼠伤寒沙门菌感染的病例，应尽快进

行菌株药敏实验，根据药敏结果及时调整用药选

择，防止耐药克隆株增殖。

四、我国沙门菌等食源性疾病监测与应对能力

提升的需求

沙门菌感染属于常见病、多发病，但社会经济

发展并不能导致该病以及其他食源性疾病流行的

快速减弱，在一些条件下反而可能引发暴发和快速

传播。社会组织管理系统不断完善，信息化程度不

断提高，传染病及其病原监测分析技术不断创新，

也为提升这些常见疾病的监测、预警和控制能力提

供了基础。

1.构建和运行多部门多系统协同的监测与应

对网络：人群中沙门菌感染主要来自于养殖动物、

食品供应链，也包括生活环境污染甚至宠物等，因

此，需要农业兽医、食品供应、环境监测、海关检疫、

医疗机构、食品安全监测监督机构与疾控机构的密

切联合监测。多系统、多环节的网络监测和信息沟

通是预防与控制沙门菌扩散、流行的必要条件和策

略，以应对包括沙门菌在内的、具有引起跨地域传

播或全球流行能力或潜力的病原，特别是人畜共患

病病原、食品安全相关病原等。需要实时关注国际

上沙门菌及其他食源性病原体感染所致疾病暴发

的疫情信息，尤其在出现跨国传播时，需要及时搜

索疫情进展、发布预警，并且需要多部门联合，开展

对输入相关食品以及可能导致国内病例的监测与

发现，并及时采取相应防控行动。其中，需要强化

从食品供应到人群全链条相关因素和环节中的风

险因子监测，建立多点触发疫情预警机制，搭建监

测实体网络和信息网络。

2.加强公共卫生与临床医疗机构的协作，及时

发现病例和疫情：提高临床医生特别是肠道门诊医

生的腹泻病诊疗意识，及时采样开展病原学检测和

报告。需要建立腹泻病监测的流行病学基线，通过

流行病学监测分析、舆情监测等多种方法发现相关

病例的异常出现或增多，及时开展流行病学调查。

建立临床医疗与公共卫生工作的有效连通，不仅仅

在新发突发传染病的监测与应对层面上、也需要在

常见病多发病的诊断和公共卫生防控上联合开展

工作，形成“病例就诊-病原诊断-疫情分析-防控应

用”的工作模式，以便及时发现感染、传播并采取应

对措施。

3.升级病原学监测技术，加强以基因组测序为

基础的实验室监测网络的运行，建立网络信息共享

分析和监测预警系统：围绕沙门菌来源、传播和感

染各相关环节，建立运行跨部门的沙门菌监测实验

室网络，加强沙门菌污染和感染的分子检测、菌株

分离与分析工作，实时开展血清型鉴定、基因组测

序比对分析，使实验室沙门菌检测技术从传统的

“血清型+分子指纹图谱分型”，升级为“血清型+全
基因组测序”，建立以基因组测序为基础的实验室

监测网络，以早期发现序列一致及高度相似的菌株

聚集簇，发现新的变异型和多耐药菌株及其引起的

扩散，及时发布监测协查信息，并开展流行病学调

查，实现暴发或聚集性病例的精准溯源、精准识别。

本次 ST34型单相鼠伤寒沙门菌感染暴发的全球追

溯，即以基因组测序为基础、以菌株特异基因型为

依据进行菌株和感染病例的识别、溯源，基因组学

监测正成为沙门菌病乃至其他食源性疾病监测的

主要手段。另外，需要建立病原菌生物特征及其基

因组监测信息的跨部门沟通平台，实现病原菌基本

信息、基因组信息、流行病学信息在农业兽医、食品

安全监测、医疗和疾病控制机构间的共享分析；在

国际上，也有必要建立全球网络实验室共享交流机

制，推进全球化监测和联合防控。

沙门菌所致疾病是常见病之一，但是不断出现

新的遗传型别，以及多耐药甚至广泛耐药菌株引起

疾病暴发和流行，甚至导致全球扩散。单相鼠伤寒

沙门菌变异型、尤其近期出现的 ST34型感染的暴

发，是病原新亚型所致的食源性疾病、人兽共患病

发生和传播的又一个实例。就本起疫情而言，需要

实时跟进WHO和各国公布相关信息进展和全球疫

情情况，加强各部门间信息沟通，掌握我国相关产

品进口及销售情况，动态开展风险评估、疫情研判，

并加强食品安全监管、食品微生物监测及公众宣

教。鉴于沙门菌在动物、食品中广泛存在，持续引

发健康威胁，因此，尽管是常见病、多发病，从健康

保障、食品安全等目的出发，仍需加强对沙门菌病

尤其高致病、高耐药菌群的防控，建立多部门联合、
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技术能力升级的监测预警网络，实施覆盖病原出现

和传播的全链条、多系统的联合监测和信息共享机

制与体系，及时监测、应对常见沙门菌感染暴发，及

时发现新流行亚型、新耐药克隆株扩散。并密切结

合当前的信息化发展及大数据技术，全面提升包括

沙门菌病在内的食源性疾病监测、预警和处置能力。
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