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研究报告 

杭州地区多重耐药沙门氏菌的耐药特征 

郑之北*  郑伟  汪皓秋  俞骅  潘劲草  陈琦  刘小东 
杭州市疾病预防控制中心  浙江 杭州  310021 

摘  要：【背景】沙门氏菌是重要的食源性致病菌，其多重耐药现象不容忽视。【目的】分析杭州地

区临床来源多重耐药沙门氏菌的耐药特征和感染状况。【方法】利用微量肉汤稀释法对 339 株沙门氏

菌进行 14 类 28 种药物的最低抑菌浓度(Minimum Inhibitory Concentration，MIC)测定，对同时耐

3 类或 3 类以上药物的多种耐药株进行耐药特征、血清型分布等分析，并对其进行 Xba I 酶切及脉冲

场凝胶电泳(Pulse Field Gel Electrophoresis，PFGE)。【结果】从 339 株沙门氏菌中检出 234 株多重耐

药株，多重耐药率达 69.03%，近 3 年数据比较结果显示差异无统计学意义(χ2=0.117，P=0.943)；以

同时耐 4−8 类药物的菌株多见，合计占总菌株数的 56.93% (193/339)；大部分多重耐药沙门氏菌

(199/234， 85.04%)同时耐 5−13 种药物；菌株的耐药模式较为分散，相对优势的耐药谱为

AMP-AMS-NAl-STR-SUL (10 株，4.27%)和 AMP-STR-TET-MIN-DOX-SUL (7 株，2.99%)；鼠伤寒

单相变种和德尔卑血清型的多重耐药现象较为突出，其多重耐药率分别为 97.06% (66/68)和 100% 

(11/11)；234 株多重耐药沙门氏菌分为 162 个 PFGE 带型，相似度为 44.2%−100%，其带型呈散在多

态性；PFGE 带型相同的菌株，其耐药类别和耐药谱不一定相同，PFGE 带型不同的菌株，其耐药类

别和耐药谱也可能相同。【结论】杭州地区临床来源沙门氏菌多重耐药现象普遍，但耐药谱分散，耐

药表型呈多样性，而且 PFGE 带型呈散在多态性，与耐药表型也不存在对应关系。其基因组特征和

主要食物来源有待于进一步研究。 

关键词：沙门氏菌，多重耐药，药敏试验，脉冲场凝胶电泳 

Characteristics and molecular subtyping of multidrug resistant 
Salmonella in Hangzhou 
ZHENG Zhibei*  ZHENG Wei  WANG Haoqiu  YU Hua  PAN Jincao  CHEN Qi 
LIU Xiaodong 

Hangzhou Center for Disease Control and Prevention, Hangzhou, Zhejiang 310021, China 

Abstract: [Background] Salmonella is one of the most important food-borne pathogens. Its multidrug 
resistance has attracted more and more attention. [Objective] To analyze the antimicrobial-resistant 
characteristics and molecular subtyping of multidrug resistant (MDR) Salmonella from clinical sources in 
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Hangzhou, the present study was performed. [Methods] A total of 339 Salmonella isolates from clinical 
sources were subjected to antimicrobial susceptibility testing and the minimum inhibitory concentration 
(MIC) was determined. The MDR isolates, which show reduced susceptibility to at least 3 of the       
14 antimicrobial categories tested, were analyzed the drug-resistant characteristics, serotype distribution, and 
the molecular subtyping by pulsed field gel electrophoresis (PFGE). [Results] Among the 339 Salmonella 
isolates, 234 MDR isolates were found and the MDR rate reached 69.03%. No significant difference was 
observed in the MDR rate from 2017 to 2019 (χ2=0.117, P=0.943). Isolates resistant to 4−8 antimicrobial 
categories were most common, accounting for 56.93% (193/339) of the total number of Salmonella 
isolates. Most of the MDR isolates (199/234, 85.04%) showed resistance to 5−13 antimicrobial agents. The 
resistance patterns of the MDR isolates were quite diverse, and the relatively dominant patterns were 
AMP-AMS-NAL-STR-SUL (10, 4.27%) and AMP-STR-TET-MIN-DOX-SUL (7, 2.99%). The level of 
MDR in Salmonella Derby and monophasic Salmonella Typhimurium was prominent, which MDR rate 
was 100% (11/11) and 97.06% (66/68), respectively. The 234 MDR Salmonella isolates were subtyped into 
162 molecular types by PFGE, with the similarity of 44.2%–100%. The PFGE profiles of the MDR 
isolates showed high polymorphism and no predominant PFGE profile was found, except for serotype 
Enteritidis and Typhimurium. For the isolates with identical PFGE profiles, their MDR patterns were either 
identical or different. For those with different PFGE profiles, the MDR patterns may also be identical. 
[Conclusion] High level of MDR was observed in Salmonella from clinical sources in Hangzhou, with the 
MDR patterns being quite diverse, and the PFGE profiles showed high polymorphism. The results showed 
that the infection of MDR Salmonella in Hangzhou was mainly sporadic. However, the genomic 
characteristics and the main food origin of MDR Salmonella in Hangzhou need to be further studied. 

Keywords: Salmonella, multidrug resistance (MDR), antimicrobial susceptibility testing, pulse field gel 
electrophoresis (PFGE) 

沙门氏菌是重要的食源性致病菌，随着抗菌药

物在临床治疗和畜牧业生产中的广泛应用，沙门氏

菌的耐药现象日益严重[1-2]。2017 年，国家卫计委

建立了国家致病菌识别网，要求对肠道分离的沙门

氏菌开展耐药监测。通过监测发现，杭州地区同时

对 3 类或 3 类以上抗菌药物耐药的多重耐药

(Multidrug Resistance，MDR)现象较为普遍，为明

确杭州地区 MDR 沙门氏菌的耐药特征和感染状

况，本研究对杭州地区 2017−2019 年临床分离的

MDR 沙门氏菌进行耐药类别、耐药谱构成、血清

型分布，以及 PFGE 分型等分析。   

1  材料与方法 

1.1  菌株 

以杭州市辖区内 13 个区、县(市)的 16 家哨点

医院作为监测点，其中包括 2 家儿童医院，1 家传

染病医院，其余均为综合性医院。沙门氏菌菌株分

离自 2017−2019 年有可疑食物暴露史的以腹泻症状

为主诉的就诊病人的粪便或肛拭样本，其中 2017

年 77 株、2018 年 116 株、2019 年 146 株。 

1.2  主要试剂和仪器 

革兰阴性细菌鉴定卡、VITEK® 2 Compact 全自

动微生物鉴定系统，BioMérieux 公司；肠杆菌科药

敏试剂盒 I、II，山东鑫科生物科技股份有限公司；

沙门氏菌血清型鉴定用诊断血清，SSI 公司；蛋白

酶 K、限制性内切酶 Xba I，大连 TaKaRa 公司；PFGE

专用琼脂糖 Seakem Gold Agarose，Lonza 公司。浊

度分析仪、自动接种仪、药敏分析仪，山东鑫科生

物科技股份有限公司；脉冲场凝胶电泳仪、凝胶成

像系统，Bio-Rad 公司。 

1.3  菌株鉴定和血清分型 

沙门氏菌菌株的分离培养与鉴定按照《感染性

腹泻诊断标准》(WS 271-2007)[3]和《食品安全国家

标 准  食 品 微 生 物 学 检 验 沙 门 氏 菌 检 验 》 (GB 

4789.4-2016)[4] 进 行 ， 生 化 鉴 定 使 用 VITEK® 2 
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Compact 全自动微生物鉴定系统，血清分型采用丹

麦 SSI®沙门氏菌血清型鉴定用诊断血清。 

1.4  药敏试验 

使用国家致病菌识别网定制肠杆菌科药敏试

剂盒，利用微量肉汤稀释法测定 14 类 28 种抗菌药

物对沙门氏菌的最低抑菌浓度(Minimun Inhibitory 

Concentration，MIC)，药物种类及浓度详见表 1，

药物类别参照 Magiorakos 等报道[5]，耐药折点参照 

 
表 1  药敏试验所用药物 
Table 1  Drugs used in the antimicrobial susceptibility testing 

类别序号 

Category No. 

药物类别 

Antimicrobial category 

药物名称 

Antimicrobial agent 

浓度范围 

Concentration range (μg/mL) 

MIC 折点 

MIC breakpoint (μg/mL) 
1.1* 青霉素类 

Penicillin 

氨苄西林 Ampicillin, AMP 2−64 ≥32 

1.2 青霉素类和酶抑制剂 

Penicillin+β-lactamase 
inhibitor 

氨苄西林-舒巴坦 

Ampicillin-sulbactam, AMS 

2/1−64/32 ≥32/16 

阿莫西林/克拉维酸 

Amoxicillin-clavulanate, AMC 

2/1−64/32 ≥32/16 

1.3 一、二代头孢菌素类 

1st and 2nd generation  
cephalosporin 

头孢唑林 Cefazolin, CFZ 0. 5−16 ≥8 

1.4 三、四代头孢菌素类 

3rd and 4th generation  
cephalosporin 

头孢噻肟 Cefotaxime, CTX 0.25−8 ≥4 

头孢他啶 Ceftazidime, CAZ 0.5−16 ≥16 

头孢吡肟 Cefepime, FEP 0.25−16 ≥16 

1.5 头霉素类 

Cephamycin 

头孢西丁 Cefoxitin, CFX 2−64 ≥32 

1.6 碳青霉烯类 

Carbapenem 

亚胺培南 Imipenem, IMI 0. 25−8 ≥4 

美罗培南 Meropenem, MEM 0.06−4 ≥4 

1.7 单环 β-内酰胺类 

Monobactam 

氨曲南 Aztreonam, AZM 1−32 ≥16 

2. 喹诺酮和氟喹诺酮类 

Quinolone and  
fluoroquinolone 

萘啶酸 Nalidixic acid, NAL 2−64 ≥32 

环丙沙星 Ciprofloxacin, CIP 0. 03−32 ≥1 

左氧氟沙星 Levofloxacin, LEV 0.12−8 ≥2 

吉米沙星 Gemifloxacin, GEM 0.015−16 ≥1 

3. 大环内酯类 

Macrolide 

阿奇霉素 Azithromycin, AZI 2−64 ≥32 

4. 氨基糖苷类 

Aminoglycoside 

链霉素 Streptomycin, STR 4−32 ≥32 

庆大霉素 Gentamicin, GEN 1−32 ≥16 

卡那霉素 Kanamycin, KAN 8−64 ≥64 

阿米卡星 Amikacin, AMI 4−128 ≥64 

5. 四环素类 

Tetracycline 

四环素 Tetracycline, TET 1−32 ≥16 

多西环素 Doxycycline, DOX 0.5−16 ≥16 

米诺环素 Minocycline, MIN 1−32 ≥16 

6. 苯丙醇类 Phenicol 氯霉素 Chloramphenicol, CHL 2−64 ≥32 

7. 叶酸途径拮抗剂 

Folate pathway 
antagonist 

复方新诺明 

Trimethoprim-sulfamethoxazole, 
SXT 

0.25/4.75−8/152 ≥4/76 

磺胺甲基异噁唑 Sulfisoxazole, 

SUL 

32−512 ≥512 

8. 脂肽类 

Lipopeptide 

多粘菌素 B Polymyxin B, POL 0.5−16 ≥8 

多粘菌素 E Colistin, COL 0.5−16 ≥4 

注：*1.1−1.7 类药物可归为 β-内酰胺类 
Note: Drugs of category 1.1−1.7 can be classified as β-lactams 
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2020 版美国临床与实验室标准化研究所(CLSI)药

敏试验操作标准[6]和中国疾病预防控制中心 2017 版

国家致病菌识别网技术手册(药物敏感实验篇)。 

1.5  PFGE 分型 

按照美国 PulseNet 推荐的沙门氏菌 PFGE 分型

方法，对 MDR 沙门氏菌进行 XbaＩ酶切和 PFGE

分型，采用 Bionumerics V6.6 软件对电泳图谱进行

聚类分析，相似度系数采用 Dice，聚类方法为

UPGMA，条带位置的差异容许度(Tolerance)和优化

值(Optimization)均设置为 1.5%，相似度为 100%时

认定为同一 PFGE 带型[7]。 

1.6  统计分析 

利用 Excel 2013 进行数据统计和图表制作，利

用 SPSS 21.0 进行卡方检验，P<0.05 为差异有统计

学意义。 

2  结果与分析 

2.1  沙门氏菌耐药概况 

339 株沙门氏菌对 14 类 28 种抗菌药物的耐药

情况详见图 1。由图 1 可知，沙门氏菌对 AMP、SUL、

DOX、TET、STR、AMS 等 6 种药物的耐药率大于

50%，对 NAL、CHL、SXT、MIN、CFZ 等 5 种药

物的耐药率在 50%−25%之间，对其余 17 种药物的

耐药率均低于 20%；未发现对美罗培南(MEM)耐药

的菌株。2017、2018 年均未发现对阿米卡星(AMI)

耐药的菌株，2019 年发现 2 株耐阿米卡星(AMI)的

菌株。 

2.2  MDR 沙门氏菌的耐药模式与耐药谱分析 

在检测的 339 株沙门氏菌中，对 14 类 28 种抗菌

药物均不耐药的菌株有 62 株(18.29%)，耐 1 类或     

2 类药物的分别有 21 株(6.19%)和 22 株(6.49%)，耐      

3 类或 3 类以上的 MDR 菌共 234 株(69.03%)。在   

234 株 MDR 沙门氏菌中，以耐 4−8 类药物的菌株多

见，其中，耐 4 类的 33 株，耐 5 类的 45 株，耐 6 类

的 37 株，耐 7 类的 54 株，耐 8 类的 24 株，合计占总

菌株数的 56.93% (193/339)，占 MDR 菌的 82.48% 

(193/234) (其余的均≤11 株)。2017−2019 年的 MDR 
 

 
 

图 1  沙门氏菌对各种药物的耐药率 
Figure 1  Resistance rate of Salmonella to different antimicrobiol agents 
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率分别为 67.53% (52/77)、69.83% (81/116)和 69.18% 

(101/146)，差异无统计学意义(χ2=0.117，P=0.943)。 

234 株 MDR 沙门氏菌按耐药类别共分为 41 种

耐药模式，其中以 1-2-4-5-6-7 (28 株)、1-4-5-7 (27 株)、

1-2-4-7-8 (23 株)及 1-4-5-6-7、1-5-6-7、1-2-3-4-5-6-7 

(各 16 株)模式较为多见，合计占 53.85% (126/234) 

(数字所代表的药物类别详见表 1，因耐药模式分

散，将 1.1−1.7 类归为 β-内酰胺类进行统计)；菌株

的耐药谱也较分散，相对优势的耐药谱有 7 种，分

别为 AMP-AMS-NAL-STR-SUL (10 株，属 1-2-4-7

耐药模式)、AMP-STR-TET-MIN-DOX-SUL (7 株，

属 1-4-5-7 模式)、AMP-CFZ-AMS-AMC-NAL-STR- 

SUL-COL 和 AMP-AMS-NAL-STR-SUL-COL (各 6

株，均属 1-2-4-7-8 模式)，以及 AMP-CFZ-AMS- 

NAL-STR-SUL-COL-POL (5 株，属 1-2-4-7-8 模式)、

AMP-TET-MIN-DOX-CHL-SXT-SUL (5 株 ， 属

1-5-6-7 模式 )和 AMP-AMS-STR-TET-MIN-DOX- 

SUL (5 株，属 1-4-5-7 模式)，合计仅占 18.80% 

(44/234)，其他耐药谱的菌株数均≤3 株。 

234 株 MDR 沙门氏菌按耐药种数共分为 20 种

模式，耐药种数分别为 3−23 种(未见同时耐 19 种药

物的菌株)，其中以同时耐 5−13 种药物的菌株居

多，占 85.04% (199/234)；部分菌株同时耐 20 多

种药物(7 株，占 2.99%)，其敏感药物主要为多粘

菌素 B、多粘菌素 E、美罗培南、亚胺培南和阿米

卡星。 

2.3  MDR 沙门氏菌的血清型分布 

234 株 MDR 沙门氏菌共分为 25 种血清型，其

中菌株数大于 10 株的血清型有 6 种，合计占 85.47% 

(200/234)。各血清型的 MDR 情况详见表 2，尤为

突 出 的 是 德 尔 卑 血 清 型 和 鼠 伤 寒 单 相 变 种

(1,4,[5],12:i:-)，其 MDR 率分别为 100% (11/11)和

97.06% (66/68)。 

2.4  MDR 沙门氏菌的 PFGE 分型结果 

234 株 MDR 沙门氏菌经 PFGE 分型，其中 11 株

DNA 降解，获得清晰电泳条带的 223 株菌，共分为

162 种 PFGE 带型，相似度为 44.2%−100%，其中

21 种带型有 1 株以上菌株，涉及 6 种血清型 82 株

菌，分别为：(1) 鼠伤寒血清型的 3 种带型，分别

有 8、3 和 2 株菌；(2) 鼠伤寒单相变种的 7 种带型

和伦敦血清型的 3 种带型，各有 2 株菌；(3) 罗森

和鸭血清型各有 1 种带型有 2 株菌；(4) 肠炎血清

型的 4 种带型，分别有 13、11、9 和 8 株菌，另有

2 种带型各有 2 株菌。PFGE 分型结果显示，相同

血清型的菌株，其 PFGE 带型聚集成簇，各血清型

的簇内相似度为 70.6%−100%；菌株的 PFGE 带型 

 
 

表 2  MDR 沙门氏菌的血清型分布 
Table 2  Serotype distribution of MDR Salmonella 
血清型 

Serotype 

菌株数 

Number of strains 

MDR 菌(株) 

Number of MDR strains 

MDR 率 

MDR rate (%) 

德尔卑 Derby 11 11 100 

鼠伤寒单相变种 

Monophasic variant of Typhimurium 

68 66 97.06 

伦敦 London 23 19 82.61 

罗森 Rissen 15 12 80.00 

鼠伤寒 Typhimurium 37 29 78.38 

肠炎 Enteritidis 82 63 76.83 

其他 Other 103 34 33.01 

合计 Total 339 234 69.03 
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呈散在多态性，除肠炎和鼠伤寒血清型外，其他血

清型仅少数菌株间具有相同的 PFGE 带型，各带型

最多只有 2 株菌，未发现绝对优势带型。 

以鼠伤寒血清型的 PFGE 分型和药敏结果为

例(图 2)，29 株 MDR 鼠伤寒沙门氏菌共分为 19 种

PFGE 带型，相似度为 72.2%−100%。结果显示，

PFGE 带型相同的菌株，其耐药类别和耐药谱不一

定相同(图 2 中 D 带型的 2 株菌相同，E 带型的 3 株

菌各不相同，Q 带型的 8 株菌间有相同也有不同)；

PFGE 带型不同的菌株，其耐药类别和耐药谱也可

能相同(图 2 中 F、G 带型的菌株，其耐药谱相同)；

在时间和地区分布上，均无明显聚集性，E 带型和

Q 带型菌株的分离时间跨越了 2017−2019 这 3 个

年份。 

 

 
 

图 2  MDR 鼠伤寒沙门氏菌的 PFGE 分型和药敏结果  
Figure 2  PFGE typing and antimicrobiol resistance of MDR Salmonella Typhimurium 
注：菌株编号的前两位数字为菌株分离年份；耐药类别中绿色表示耐药，数字所代表的药物类别详见表 1 
Note: The first two digits of the strain number indicate the year of strain isolation; The resistant antimicrobial categories are shown in green, 
and the categories represented by the numbers are shown in table 1 
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3  讨论与结论 

多重耐药是指同时耐 3 类或 3 类以上抗菌药

物，但对抗菌药物类别的划分并不统一[5,8]。李凡等

将多重耐药定义为：同时对多种作用机制不同或结

构完全各异的抗菌药物具有耐药性，对 3 类(如氨基

糖苷类、红霉素、β-内酰胺类)或 3 类以上抗菌药物

同时耐药的病原菌为多重耐药菌[8]；Magiorakos 等

将 β-内酰胺类细分为青霉素类、青霉素类和酶抑制

剂、一二代头孢菌素、三四代头孢菌素、头霉素类、

单环 β-内酰胺类、碳青霉烯类等 7 类，分别作为一

类独立的药物进行判定[5]。根据上述文献分别进行

分析，本研究仅有 3 株菌存在差异，其耐药谱分别

为 AMP-AMS-AMC-CFZ-NAL、AMP-CFZ-CTX-CAZ- 

FEP-AZM-NAL 和 AMP-CFZ-CTX-CAZ-AZM-TET- 

MIN-DOX，均同时耐多类 β-内酰胺类药物和 1 类

其他药物。为呈现更为具体细致的分析结果，本文

参照 Magiorakos 等[5]报道的药物分类进行 MDR 株

的判定。结果表明，绝大部分 MDR 沙门氏菌，同

时耐 β-内酰胺类及其他多类抗菌药物，仅少数 MDR

菌(3/234，1.28%)耐多类 β-内酰胺类药物，却较少

耐其他类别药物。 

本研究结果显示，沙门氏菌对氨苄西林、磺胺

噁甲基异 唑、链霉素、四环素等传统抗菌药物耐药

率高，均大于 50% (图 1)；对脂肽类、大环内脂类

及新型 β-内酰胺类药物较为敏感，对目前临床常用

的阿奇霉素、环丙沙星及三、四代头孢菌素，其耐

药率分别为 7.67%、12.09%及 10.91% (头孢噻肟)、

4.72% (头孢他啶)和 8.26% (头孢吡肟)，与国内其他

报道[9-10]相当，但远高于欧美地区[11-12]。对临床常

规报告的氨苄西林和磺胺甲基异噁唑[6]，其 MIC 中

位值分别为>64 μg/mL 和>512 μg/mL，提示该 2 种

药物均已不适用于沙门氏菌的临床治疗。1 株同时耐

23 种药物的鼠伤寒单相变种沙门氏菌(1,4,[5],12:i:-)，

仅对多粘菌素 B、多粘菌素 E、美罗培南、亚胺培

南和阿米卡星等 5 种药物敏感。本研究发现 15 株

对多粘菌素 B 耐药、56 株对多粘菌素 E 耐药的菌

株，接下来将进一步分析其 mcr-1 基因携带情况，

以明确杭州地区携带 mcr-1 基因的耐多粘菌素沙

门氏菌流行情况，并与周边地区进行比较[13-14]。 

本研究结果表明，杭州地区临床来源沙门氏菌

MDR 现象普遍，达 69.03%，与国内其他地区如广

东 省 、 上 海 市 报 道 的 数 据 ( 分 别 为 41.90% 和

21.1%)[9-10]相比相差较大，除存在地区差异外，还

可能与药敏试验所用的药物种类和数量有关，上述

2 个地区报道的分别是对 14 种和 16 种抗菌药物

的耐药情况，本研究则是对 28 种药物进行了 MIC

测定。234 株 MDR 菌，按耐药类别分，以同时耐

4−8 类药物的菌株较为多见，合计占 82.48% (193/234)；

按耐药种数分，以同时耐 5−13 种药物的菌株居多，

占 85.04% (199/234)；菌株耐药谱分散，最多见的

耐 药 谱 为 AMP-AMS-NAL-STR-SUL (10 株 ) 和

AMP-STR-TET-MIN-DOX-SUL (7 株)，分别仅占

4.27%和 2.99%。上述结果表明，杭州地区临床来源

MDR 沙门氏菌耐药表型呈多样性。 

沙门氏菌的耐药性常被认为与其血清型别密

切相关[9-12]。鼠伤寒单相变种(1,4,[5],12:i:-)虽由鼠伤

寒血清型(1,4,[5],12:i:2)进化而来，但两者在流行病

学特征、耐药性等方面存在差异[15]。本研究中，鼠

伤寒及其单相变种的 MDR 率分别为 78.38%和

97.06%，经检验差异有统计学意义(Fisher 确切概率

法，P=0.007)。本研究结果显示，鼠伤寒单相变种

(1,4,[5],12:i:-)和德尔卑血清型 MDR 现象严重，

97.06% (66/68)的鼠伤寒单相变种为 MDR 菌，11 株

德尔卑沙门氏菌均为 MDR 菌。此 2 种血清型均被

认为是 MDR 现象较为突出的血清型[11,16]。但近年

有研究认为，因不同动物饲养过程中所用抗菌药物

种类和剂量的不同，影响沙门氏菌 MDR 表型获得

和传播的决定性因素是宿主来源及动物饲养环境，

并非血清型别[17]。然而沙门氏菌的血清型分布与其

宿主范围密切相关[18-20]。在猪及猪肉中，最常见的

血清型是鼠伤寒、1,4,[5],12:i:-、德尔卑、罗森及伦

敦[18,20]。Su 等报道鼠伤寒单相变种(1,4,[5],12:i:-)和
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德尔卑血清型分别占我国猪源沙门氏菌的 53.9% 

(56/104)和 7.69% (8/104)，其 MDR 率均为 100%[20]，

与本研究结果高度吻合。沙门氏菌为食源性致病

菌，其感染常与肉、蛋类等食品的食用有关，杭州

地区临床来源鼠伤寒单相变种(1,4,[5],12:i:-)和德尔

卑沙门氏菌的高 MDR 率可能与猪肉及其制品的消

费密切相关，其确切证据有待于进一步研究。 

PFGE 分型结果显示，相同血清型的菌株，其

PFGE 带型聚集成簇；234 株多重耐药沙门氏菌共

分为 162 个 PFGE 带型，相似度为 44.2%−100%，

其带型呈散在多态性；除肠炎和鼠伤寒血清型存在

较优势带型外，其他血清型仅少数菌株间具有相同

的 PFGE 带型。因各肠炎沙门氏菌间基因的高度相

似性，PFGE 方法对其分辨力有限，即无流行相关

性的菌株，其指纹图谱也常完全相同[21]，因此本研

究中肠炎血清型虽存在较优势带型，但很可能并不

存在流行相关性。鼠伤寒血清型 E 带型的 3 株菌、

Q 带型的 8 株菌，各分离自不同年份，推测可能存

在由某种食品引起的持续传播。结合 PFGE 分型和

药敏试验结果，发现 PFGE 带型相同的菌株，其耐

药类别和耐药谱不一定相同；PFGE 带型不同的菌

株，其耐药类别和耐药谱也可能相同。由此说明，

沙门氏菌的 PFGE 型别与其耐药谱并不存在严格的

对应关系，与以往报道[20,22]相符。这可能也是因为

PFGE 的分辨力有限所致，即耐药基因和质粒的突

变不在 PFGE 的酶切位点上，也可能是食品中的

MDR 沙门氏菌进入人体后发生了耐药基因或质粒

的变化，而且不同个体内的变化可能不同，但尚缺

乏确切证据，有待于进一步研究。另外，在时间和

地区分布上 234 株 MDR 菌无明显聚集性。上述结

果表明，杭州地区 MDR 沙门氏菌的感染可能存在

少数的聚集性暴发，但以散发为主；PFGE 型别与

其耐药谱并不存在严格的对应关系。 

本研究着重对杭州地区的多重耐药沙门氏菌

进行耐药类别、耐药谱构成、血清型分布以及 PFGE

分型等分析，以探究沙门氏菌多重耐药株的特性，

有别于其他主要探讨沙门氏菌总体耐药水平的报

道；而且本研究药敏试验采用微量肉汤稀释法，较

传统采用的 K-B 纸片法更为准确可靠。研究结果表

明，杭州地区临床来源沙门氏菌 MDR 现象普遍，

耐药谱分散，耐药表型呈多样性，其感染以散发为

主。今后将通过基因组分析和比较，进一步探讨杭

州地区临床来源 MDR 沙门氏菌的基因组特征及其

与食品分离株的遗传关系，进行耐药溯源分析，为

沙门氏菌这一主要食源性致病菌的科学防控提供

依据。 
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