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沙门菌脉冲场凝胶电泳分型与血清型的
对应关系

娄静刁保卫李杰 闫梅英章丽娟 阚飙

·实验室研究·

【摘要】 目的分析沙门菌脉冲场凝胶电泳分型(PFGE)与血清分型之间的对应关系。方法

选择中国细菌性传染病分子分型实验室监测网络PulseNet china沙门菌监测数据中鼠伤寒

(1卯himurium)、肠炎(Enteritidis)、德尔卑(Derby)、阿贡纳(Agona)及山夫登堡(senftenberg)前五

位常见血清型菌株共1230株，进行PFGE聚类分析，以血清分型作为参照进行比对。确定这5种

血清型PFGE优势带型的共有条带。结果 1230株菌株中，1149株经PFGE预测的血清型与实际

血清型一致，PFGE预测血清型的准确率为93．4％。5种血清型经PFGE预测的血清型阳性预测值

多在90．0％以上、阴性预测值均在95．0％以上。结论PFGE聚类对5种常见血清型沙门菌血清分

型具有较好的提示及验证作用。
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沙门菌是导致食源性疾病的主要病原菌之

一⋯，每年在中国引起的食物中毒和食源性疾病案

例一直排名前三位乜j。沙门菌血清型鉴定对于确定
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疫情暴发、疾病溯源以及确立散发病例之间的关系

具有重要作用b'4I。沙门菌血清型较多，超过2500

种b，，其鉴定受抗血清质量、实验人员的技术和经验

影响较大，所需时间较长，且容易出现一定比例的误

判[6’“。本研究利用中国细菌性传染病分子分型实

验室监测网络PulseNet China中沙门菌监测数据，分

析我国常见血清型沙门菌的脉冲场凝胶电泳分型

(PFGE)与血清分型之间的对应关系，探讨PFGE协

助血清型鉴定的可能性。
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材料与方法

1．实验菌株：PlllseNet China中沙门菌数据库里

血清型数量居前五位的菌株共1230株，分别为鼠伤

寒(聊himllrium)665株、肠炎(Enteritidis)309株、德
尔卑(Derby)137株、阿贡纳(Agona)64株、山夫登堡

(SenRenberg)55株。菌株为200l一20lO年从我国

12个省的患者(大部分)或食品(少量)分离而得。

2．PFGE分型：参照国际实验室分子分型监测网

络PulseNet中“沙门菌PFGE标准化程序”进行操

作。PFGE图像利用BioNum嘶cs 5．1软件进行处

理，经校准后，使用非加权配对算术平均法

(UPGMA)进行聚类分析，构建聚类树，分析菌株间

的相似性。

3．PFGE预测血清型评价指标：以血清分型结果

为参照标准，评价PFGE用于预测血清型的效果，包

括灵敏度、特异度、阳性及阴性预测值，具体计算方

法参见文献[8]。

结 果

1．沙门菌PFGE带型与血清型的关系：聚类分

析显示，1230株沙门菌分为399个PFGE带型，相似

度为57．4％，在共同的聚类中，相同血清型菌株

PFGE带型具有明显的聚集性，根据血清型和PFGE

带型的成簇，划分为5个PFGE带型簇，与各血清型

的对应关系见图l。山夫登堡血清型所处的PFGE

带型簇总相似度为“．5％、鼠伤寒为68．0％、肠炎为

67．9％、德尔卑和阿贡纳分别为74．9％、76．5％(图

1)。1149株PFGE带型分群结果与实际血清型一

致，PFGE预测血清型的准确率为93．4％。81株未归

属于相应血清型的PFGE带型簇中(表1)。

表1 1230株沙门菌血清学分型与PFGE预测血清型的

对应关系

2．PFGE带型预测血清型结果的评价：1230株

沙门菌中，经PFGE带型聚类分析显示为山夫登堡

的58株菌与实际血清型进行比较显示49株为山夫

登堡(灵敏度为89．1％)，而PFGE带型簇中提示为非

山夫登堡的1172株菌经过与实际血清型进行比较

显示6株为山夫登堡，特异度为99．2％(表2)。PFGE

带型用于预测鼠伤寒和肠炎血清型的灵敏度较高，

分别为96．7％和95．1％，预测5种血清型的特异度均

在97．0％以上，预测5种血清型阳性预测值多在

90．O％以上、阴性预测值均在96．0％以上(表3)。

表2沙门菌山夫登堡血清型的PFGE分型预测结果

PFGE预测 实际血清型

血清型 山夫登堡(灵敏度)非山夫登堡(特异度)
合计

注：括号内数据为百分数(％)

3．5种血清型沙门菌PFGE共有条带分析：分别

挑选每个血清型PFGE的含菌株数最多的前五位优

势带型，利用BioN砌erics软件中电泳条带的比对计
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表3 5种血清型沙门菌PFGE预测血清型结果

注：表内数据为百分数(％)

算功能，将条带标记长度进行比较，得到每种血清型

的常见PFGE带型共有条带，见图2。这些条带的组

合形成不同血清型菌株PFGE成簇的重要依据。

讨 论

在沙门菌的监测及暴发调查工作中，观察到不
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同血清型菌株的PFGE具有血清型内成簇、血清型

间有区别的现象，因此本研究中利用多年的实验数

据，分析中国沙门菌常见血清型分离株的PFGE型

别成簇及与血清分型的对应关系。

在菌株数量居前五位的沙门菌血清型中，PFGE

带型成簇分型与血清分型吻合的准确度达93．4％。

流行病学中筛检实验的评价指标也显示PFGE成簇

与血清分型有很好的吻合度，阳性预测值与阴性预

测值均很高。其中鼠伤寒沙门菌的阳性预测值最

高，达到98．o％，提示未知血清型的菌株如果经

PFGE聚类显示与鼠伤寒沙门菌菌株聚为同一簇，那

么血清分型判定为鼠伤寒沙门菌的概率为98．0％。

而山夫登堡血清型的菌株阳性预测值最低，仅为
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图2 5种J『IL清型沙门惰优势带型的PFGE共有条带

84．5％，提示PFGE带型分析预测这种血

清型时正确的概率相对较低，应更为慎

重地进行复核。5种血清型沙门菌株的

阴性预测值最高的为山夫登堡沙门菌，

提示如果菌株PFGE聚类结果与该血清

型菌株没有聚为同一簇，基本上可以排

除是这种血清型。

本研究比较并获得各血清型菌株

PFGE的共有条带，不同血清型菌株

PFGE带型相对成簇，可用于分析PFGE

带型的保守性。鼠伤寒血清型的共有条

带与文献报道相比阳]，国外报道菌株共

同条带主要集中在288 kb以上，而我国

该血清型的沙门菌菌株共有条带主要集

中在288 kb以下。这些共有条带的确认

是基于常见PFGE带型确认的，随着菌

株样本的增加及菌株不断累积的变异，

共有条带数目会减少，且每个条带会出

现在大部分菌株，而不是所有的菌株

中。从多年菌株监测来看，PFGE条带

在一定的变异范围内，相同血清型间的

分布相似，提示不同血清型菌株基因组

具有各自的特征。基于保守基因的多位

点序列分型(MLST)常用于分析细菌长

期进化n 0|，对沙门菌的经典血清分型和

MLST分析发现¨”，两者之间有较好的

对应关系，但相互间也有较多的不一致，

其中一个原因应是血清分型识别的抗原

决定基因在遗传关系远的沙门菌菌株间

水平转移，导致血清型相同而两者基因

组进化上区别明显。本研究结果显示，
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有些菌株不属于该血清型对应的PFGE带型簇，提

示这些菌株的基因组变异较大。

虽然PFGE分型与血清分型并不是一一对应，

但根据本研究和其他实验室的初步分析旧1，PFGE带

型在常见血清型菌株中有较好的成簇特征，因此用

于两者分型实验结果的相互印证，尤其是对血清分

型的提示有较大的价值。但是，PFGE结果只能作为

血清型鉴定的辅助工具，并不能替代血清分型。两

者的最终作用不同，血清型更多用于病原学分析、流

行菌株趋势分析；PFGE主要用于流行病学监测和调

查，据此特点，在未知菌株血清型而得到PFGE图谱

时，即可进行图谱比对，尽早在数据库中比对分子分

型，为流行病学调查提供信息。
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中华医学会系列杂志已标注数字对象惟一标识符

读者·作者·编者

数字对象惟一标识符(digital object identifier，DOI)是对包括互联网信息在内的数字信息进行标识的一种工具。

为了实现中华医学会系列杂志内容资源的有效数字化传播，同时保护这些数字资源在网络链接中的知识产权和网络传播

权，为标识对象的版权状态提供基础，实现对数字对象版权状态的持续追踪，自2009年第1期开始，中华医学会系列杂志纸版

期刊和数字化期刊的论文将全部标注DOI。即中华医学会系列杂志除科普和消息类稿件外，其他文章均需标注DOI，DOI标

注于每篇文章首页脚注的第l项。由中华医学会杂志社各期刊编辑部为决定刊载的论文标注DOI。

参照IDF编码方案(美国标准ANsI／NIsoz39．84—2000)规定，中华医学会系列杂志标注规则如下：“DOI：统一前缀／学会标

识．信息资源类型．杂志IssN．}}$$一{料}．年．期．论文流水号”。即：“DOI：10．3760／cmaj．issn．{}}$一$料4．yy)ry．nn．ZZz”。

中华医学会系列杂志标注DOI各字段释义：“10．3760”为中文DOI管理机构分配给中华医学会系列杂志的统一前缀；

“cma”为中华医学会(chinese MedicalAssociation)缩写；“j”为ioumal缩写，代表信息资源类别为期刊；“issn．料$$一#术木”为国际

标准连续出版物号(IssN)；“yyyy”为4位出版年份；“IlIl”为2位期号；“zzz”为3位本期论文流水号。

中华医学会杂志社

 


