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摘   要：肯塔基沙门菌是引发人类和畜禽肠道疾病的重要人兽共患病原菌之一，普遍具备多重耐

药性。近年来，肯塔基沙门菌在全球流行趋势逐渐上升，严重威胁畜禽健康和公共卫生安全。本

文综述了国内外肯塔基沙门菌的流行状况、耐药性及防控措施研究进展，以期为肯塔基沙门菌病

的防控提供参考和思路。 
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Abstract: Salmonella Kentucky, one of the major zoonotic pathogens that cause intestinal diseases in 

humans and livestock, has been widely concerned for its multidrug resistance. The global prevalence of 

Salmonella Kentucky has been increasing in recent years, brings seriously threatens to livestock and 

public health. This paper summarizes the prevalence status, drug resistance and prevention and control 

measures of Salmonella Kentucky domestic and abroad, with a view to providing reference for the 

prevention and control of Salmonella Kentucky. 
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沙门菌是一种重要的人兽共患病原菌，不

仅危害动物健康，而且严重威胁人类公共卫生

安全。人类感染沙门菌通常是因为食用受污染

的动物制品引起。近年来，肯塔基沙门菌

(Salmonella Kentucky)已成为引起食源性疾病常

见的沙门菌血清型之一。自 1937 年首次在禽类

肠道分离获得肯塔基沙门菌以来[1]，其在畜禽

等养殖业中的流行率逐年上升。早期鲜有关于

肯塔基沙门菌引起人类疾病的报道，然而从

2002 年起至今，有关来源于人类分离株的报道

开始不断增加，同时在欧美地区出现了多例因禽

类交易或跨境旅行感染肯塔基沙门菌的病例[2]。

与沙门菌其他血清型不同，肯塔基沙门菌耐药

性强，对不同抗菌药物耐药表现为多重耐药性

(multi-drug resistant，MDR)，特别是对环丙沙

星耐药(ciprofloxacin-resistant，CIPR)[3]，这一现 

象在欧美地区被称为“超级耐药”并作为重点监

测对象，CIPR 肯塔基沙门菌 ST198 已成为全球

范围内的流行病原体。 

1  畜禽中肯塔基沙门菌的流行状况 

1937 年，人们在美国一只患有球虫病及溃

烂性肠炎的雏鸡肠道中分离得到一株新型血清

型的沙门菌，即肯塔基沙门菌。此后肯塔基沙

门菌便出现在大众视野中，并由于其 MDR逐渐

受到关注。肯塔基沙门菌的菌体抗原为 8 和 20、

第Ⅰ相鞭毛抗原为 i、第Ⅱ相鞭毛抗原为 z6，具

有典型的沙门菌生化反应特性 [1]。在家禽中，

由于 20 世纪初美国“国家家禽改良计划”的实

施，鸡群中最主要的血清型鸡白痢沙门菌和鸡

伤寒沙门菌的流行率急剧降低，导致肯塔基沙

门菌及其他血清型沙门菌开始填补相关的生态
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位，肯塔基沙门菌的流行率逐渐上升，2007 年

后肯塔基沙门菌已成为家禽中最常见的血清型

之一[4]。 

在欧美的国家和地区，肯塔基沙门菌一直

是家禽中主要流行的血清型之一 [5-6]。2020 年

Gutierrez 等的报道显示佛罗里达州 18 个肉鸡养

殖场中粪便样品沙门菌检出率为 61.1%，其中

肯塔基沙门菌占总分离率的 17.0%[7]；Caffrey

等的研究显示加拿大各地肉鸡养殖场中分离的

肯塔基沙门菌占总沙门菌的 36.0%[6]，以上结果

均表明肯塔基沙门菌是家禽养殖环节中流行的

主要血清型之一。除了养殖环节外，美国国家

肠 道 细 菌 耐 药 性 监 测 系 统 (National 

Antimicrobial Resistance Monitoring System，

NARMS)的监测数据显示，在屠宰场及超市中鸡

胴体和零售鸡肉中肯塔基沙门菌的检出率分别为

45.0%和 25.0%[4]，表明肯塔基沙门菌在整个家

禽生产链中均污染严重。 

随着非洲对禽肉需求量的增多，家禽业发

展形势向好。目前，肯塔基沙门菌也是非洲家

禽中最流行的血清型之一 [8]。Igomu 的研究表

明，养殖环节中环境污染、抗生素滥用和生物

安全措施不严格是导致肯塔基沙门菌在非洲传

播的重要原因[8]。2017 年 Fagbamila 等发现尼日

利亚 6 个地区规模化家禽养殖场中沙门菌分离

率为 14.1%，其中肯塔基沙门菌在所有样品中

分离率为 16.2%，是家禽养殖环节中主要的血

清型之一[9]。Dekker 等的报道显示，加纳当地和

进口禽肉中均存在肯塔基沙门菌的污染，而且

当地屠宰禽肉的肯塔基沙门菌分离率显著高于

进口禽肉[10]，这可能与经济和基础设施落后及

生物安全防控措施执行不严格有关。 

近年来，肯塔基沙门菌在我国家禽中也开始

流行，其中屠宰和零售是重要的污染环节[11-13]。

广东是我国畜禽生产和消费大省，研究表明，

广东零售市场中采集的禽肉中沙门菌污染率显

著高于我国其他地区，而肯塔基沙门菌是最常

见的血清型；Zhang 等从广东 6 个城市采集的

475 份零售鸡肉样本中检出 302 株沙门菌，阳

性率为 63.6%，其中肯塔基沙门菌为该地区 

优势血清型(12.6%)[11]。Chen 等对从 2017 年       

5 月−2019 年 4 月在广东省 6 个不同城市的零售

市场收集的 365 份新鲜鸭肉样本进行监测，发

现鸭肉中沙门菌污染严重，污染率达 41.4%；

其中肯塔基沙门菌(14.6%)是仅次于科瓦利斯沙

门菌(16.6%)的最常见的血清型[12]。Gu 等对华

东地区某肉鸡屠宰中沙门菌流行状况的调查发

现，在烫毛、脱毛、去内脏、预冷和分装等环

节中均可分离到沙门菌，阳性率为 57.0%，其

中肯塔基沙门菌占总分离沙门菌的 44.7%，是

家禽屠宰场中最优势的血清型，而且其阳性率

沿着屠宰环节呈现逐渐放大趋势[13]。肯塔基沙

门菌在禽肉中流行率的上升提示了该血清型沙

门菌在食物链上存在传播的潜在风险，严重威

胁我国公共卫生安全。 

除家禽以外，牛等家畜中也存在肯塔基沙

门菌的感染和污染情况。美国国家动物健康监

测系统(NAHMS)对 19个州的奶牛养殖场和屠宰

场沙门菌的监测结果显示，肯塔基沙门菌的分

离率分别为 3.3%和 13.3%，是奶牛养殖和屠宰

环节主要的血清型之一[14]。总之，在全球范围

内，肯塔基沙门菌在畜禽中的污染较为严重，

对公共卫生安全存在潜在的威胁。 

2  人群中肯塔基沙门菌的流行状况 

肯塔基沙门菌不仅可以感染畜禽，同时也

会感染人类，进而引发疾病。人们在雏鸡肠道

发现肯塔基沙门菌血清型后，由于该血清型沙

门菌短期内并未出现与人类疾病相关的病例，

早期研究者认为肯塔基沙门菌仅能引发动物疾
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病而不能危及人类。然而，从 2000 年起，肯塔

基沙门菌逐渐成为引起人类肠道疾病的主要病

原菌之一，带有各种耐药基因的人源肯塔基沙

门菌检出率逐年上升。据报道，人类肯塔基沙

门菌是在 2002年 12月从埃及尼罗河一名患有肠

胃炎的法国游客身上首次分离获得，其表现出

对环丙沙星高度耐药的特性[15]。法国国家沙门

菌研究中心(French National Reference Centre for 

Salmonella，FNRC-Salm)持续统计了 2000−2011

年间法国每年人类感染 CIPR 肯塔基沙门菌的情

况，发现其分离率在十年间呈现连续增长的变

化趋势，且国际贸易和旅行可能是导致流行和

进一步传播的原因之一[16]。报道显示，前往过

越南、柬埔寨和印度尼西亚的患病旅客体内均

发现了同种类型菌株，表明该血清型已入侵亚

洲大陆[17]。 

除大部分由国际旅行导致的 CIPR 肯塔基沙

门菌病例外，人们还可能因食用污染的食品导

致食源性肯塔基沙门菌感染。美国食品和药物

管理局(Food and Drug Administration，FDA)数

据显示，2016 年人们因食用由肯塔基沙门菌和

慕尼黑沙门菌污染的苜蓿芽导致 13 个州出现  

26例感染病例[18]。我国大约 70%−80%的食源性

疾病都与沙门菌有关，人类感染肯塔基沙门菌

病例主要是食源性或零售禽肉接触传播[19]。 

近年来，我国有关肯塔基沙门菌食物中毒

事件不断增加。2009 年首次在四川食物中毒事

件中检出肯塔基沙门菌，这一事件引起人们广

泛关注[20]。几年内，类似中毒事件屡次发生。

2017 年牛惠敏等报道了关于石家庄市由肯塔基

沙门菌导致的食物中毒事件，其中发现 5 例感

染病例，罹患率为 22.7%，从患者粪便及血液

中采集的 7 份样品中有 3 份检出肯塔基沙门

菌，检出率为 42.8%[21]。王梦玉于 2013−2019

年连续 7 年调查玉林市食品及公共场所从业人

员沙门菌感染情况，发现沙门菌血清型种类共

106 种，其中肯塔基沙门菌是位居第六的主要

血清型[22]。 

国内外食源性肯塔基沙门菌感染事件的发

生表明，肯塔基沙门菌可以通过食源性污染传播

给人类，危害公共卫生安全，应加强食品安全

的管理。 

3  肯塔基沙门菌的分子流行病学 

由于肯塔基沙门菌在传播中不断进化导致

越来越多的MDR菌株肆虐全球，为准确无误地

鉴定全球范围内大规模传播的肯塔基沙门菌的

流性特征，了解该血清型菌株的分布情况及对

疾病的暴发追踪溯源，对肯塔基沙门菌分子分

型流行病学的研究显得十分重要。目前常用的

分子分型流行病学研究的方法有多位点基因序

列分析(multilocus sequence typing，MLST)、限

制性内切酶-脉冲场凝胶电泳 (pulsed field gel 

electrophoresis-XbaI，PFGE-XbaI)和全基因组测

序(whole genome sequencing，WGS)等。 

MLST法是选择适用于沙门菌属的 7对管家

基因(aroC、dnaN、hemD、hisD、purE、sucA

和 thA)，通过测序分析 7 个基因的不同核苷酸

序列，比较各个位点对应的等位基因鉴定其 ST

型，是近年常用的分型方法。经 MLST 鉴定发

现，目前肯塔基沙门菌 ST 型主要分为 ST198、

ST152 和 ST314 这 3 种：ST152 是美国家禽与奶

牛中分离出的主要 ST 型；ST314 曾在波兰的宠

物爬行动物、英国和非洲的人类和家禽及中东

的牛分离得到；ST198 在非洲、中东、欧洲和

南亚的人身上或该地区的禽类及奶牛中分离得

到，是造成全球肯塔基沙门菌感染的主要 ST

型，而且该 ST 型大多表现出高水平的 CIPR[23]。

此外，ST198 被认为是世界各地人类感染中最

常被分离到的 ST 型；Wołkowicz 等收集了
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2018−2019 年波兰人源肯塔基沙门菌共 18 株，

对比现有 MLST 数据库发现，18 株分离株中有

16 株为 ST198 (88.9%)，均表现出对环丙沙星的

高度耐药性 [24]。近年来，MDR 肯塔基沙门菌

ST198 在我国也被广泛报道。Chen 等调查了

2018−2019 年我国华南地区肉制品中沙门菌的

流行情况，结果显示市售鸡肉中沙门菌的检出

率为 46.2%，其中共鉴定出 29 株肯塔基沙门

菌，MLST 分析结果显示，CIPR 肯塔基沙门菌

分离株共有 23 株，其中有 21 株属于 ST198[25]。

MDR 肯塔基沙门菌 ST198 在禽类养殖业的流行

增加了向人类传播的可能性。2013−2017 年

Chen 等从福建、广西、湖南、四川和浙江的急

性腹泻患者体内检出 12 株肯塔基沙门菌，其中

主要 ST 型为 ST198，共检出 8 株，其余为

ST314[26]，表明 MDR 肯塔基沙门菌 ST198 已在

5 个省传播，呈现跨区域和跨宿主传播的态

势。总之，加强对更易传播的 ST198 在家禽及

人群中的监测显得十分重要。 

PFGE-XbaI 是通过限制性核酸内切酶对菌

株进行染色体酶切得到大分子酶切片段，不同

分子量的酶切片段在交替变化的脉冲电场中得

以分离，比较凝胶图谱分布的聚类簇可以判断

菌株的亲缘关系。根据 PFGE 分型，肯塔基沙

门菌可分为 X1、X2 和 X3 型等，首次从禽类肠

道分离到的该血清型耐药菌株及在非洲发现后

被传播至欧美地区的 CIPR 肯塔基沙门菌分布在

同一个聚类簇 X1 上，而之后在亚洲发现的该血

清型菌株则汇聚在 X2 这一聚类簇中[27]。Raufu

等通过对 2007、2010 和 2011 年 14 家家禽养殖

场的粪便样品进行 PFGE 实验，分析发现这些

分离株均被归在 X1 簇中，证实了尼日利亚家禽

源的肯塔基沙门菌分离株与国际范围内流行的

CIPR 肯塔基沙门菌 ST198 高度同源[28]。杨元斌

等通过 PFGE-XbaI 实验研究了浙江省宁波市售

鸡肉及腹泻患者粪便中分离到的 2 株肯塔基沙

门菌的分子分型，结果显示其指纹图谱完全相

同[29]。这说明在我国肯塔基沙门菌感染已有散

发病例出现，需加强对禽类养殖业的管控从而

保障人类健康安全。由此可见，PFGE法在分析

菌株间的亲缘关系及溯源、监测传染病暴发流

行等方面发挥了重要作用。 

WGS 是一种覆盖全基因组并能灵敏发现变

异基因的新型测序技术，这种高覆盖率使其几

乎能检测到基因组上各个类型的基因突变。近

年来，通过WGS技术发现与国际上流行的CIPR

肯塔基沙门菌 ST198 高度同源的菌株在亚洲不

断出现。Park 等利用 WGS 对 2008−2017 年韩国

腹泻患者体内获得的 10 株 ST198 分离株进行分

析，发现上述分离株均与在非洲发现且广泛流

行的 CIPR 肯塔基沙门菌 ST198 相似，同时这些

分离株互相存在密切相关性[30]。Mahindroo 等

于 2014−2017 年对印度北部多个地点人源、家

禽源和山羊源沙门菌的流行率进行调查，发现

肯 塔 基 沙 门 菌 为 优 势 血 清 型 ， 流 行 率 为

19.7%，该血清型均表现为高水平的 CIPR。根

据核心基因组序列分析印度北部与全球流行的

肯塔基沙门菌分离株的亲缘关系发现，印度北

部的肯塔基沙门菌属于单一序列 ST198 型，与

全球范围内 CIPR 肯塔基沙门菌 ST198 具有较高

相似性；同时鸡源和人源 ST198 分离株汇聚一

簇暗示了食用污染禽类或其他牲畜可能促进了

肯塔基沙门菌传播，印度与英国分离株分布于

同一支，表明不同地区之间可能因跨境旅游使

ST198 菌株蔓延全球[31]。Chen 等从我国 5 个省

分离的 33 株肯塔基沙门菌中鉴定出 27 株 ST198

菌株，其表现出了 MDR及对环丙沙星的高度耐

药性；此外，系统发育分析的结果表明 ST198

中的 2 个分支(198.1 和 198.2)，198.2 中一个亚

支与埃及菌株汇聚而另一亚支与东南亚分离株
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汇聚，198.1 分支则与北美分布在同一聚类簇，

揭示了 CIPR 肯塔基沙门菌 ST198 的全球流行趋

势[26]。通过WGS分析不仅可以进行分子分型及

比较基因组之间的差异，更是挖掘MDR肯塔基

沙门菌的进化、建立系统发育树或预测未来耐

药情况等的有力手段。 

4  肯塔基沙门菌 MDR 流行状况 

与其他血清型相比，肯塔基沙门菌对多种

抗生素具有高度耐药性。NARMS 数据显示，

2014 年，从美国鸡群中分离的肯塔基沙门菌

中，有 57.0%的分离株表现出 2−3类抗生素耐药

性；此外，11.0%的分离株对 4−5 类抗生素耐  

药 [32] 。 2017−2018 年 ， 欧 洲 食 品 安 全 局

(European Food Safety Authority，EFSA)和欧洲

疾病预防控制中心(European Centre for Disease 

Prevention and Control，ECDC)联合分析了沙门

菌耐药性数据，结果显示肯塔基沙门菌在 MDR

分离株中排名第二，占总沙门菌的 77.4%，该

血清型沙门菌还对环丙沙星表现出极高的耐药

性(85.7%)；此外，相比其他血清型，肯塔基沙

门菌对氨苄西林(72.7%)、庆大霉素(51.1%)和四

环素(76.6%)等抗生素均表现出较高的抗性[33]。 

在我国，肯塔基沙门菌的 MDR情况也较为

严重。近年来，我国各省报告了多例食品和临

床样品中检出肯塔基沙门菌事件[26]。翁蕊等从

陕西省 6家超市采集到的 158份冷冻整鸡中发现

了 14 株肯塔基沙门菌 ST198，这 14 株 ST198

菌株均表现为 MDR，而且对环丙沙星、链霉素

等 6 种抗生素的耐药率为 100%[34]。2020 年的一

项研究发现，我国上海、广东、广西、河南、

新疆等地肉鸡供应链及临床病例分离得到的

180 株肯塔基沙门菌中，ST198 型有 63 株，占

该血清型的 35.0%，药敏结果显示对氟喹诺酮

类抗生素(fluoroquinolones，FQs)耐药率最高，

如环丙沙星(60.3%)和氧氟沙星(60.3%)；此外，

研究发现我国 MDR 肯塔基沙门菌检出率从

2014 年到 2015 年不断增加，于 2016 年持续加

速上升，而且大多菌株表现出 MDR[35]。在我国

不同地区 MDR肯塔基沙门菌的流行趋势，提示

我国需重视对肯塔基沙门菌 ST198 的监测防控

工作，保障我国公共卫生安全。 

ST198 型肯塔基沙门菌分离株所具备的对

环丙沙星高度耐药的特性引起人们广泛关注。

研究表明，MDR 肯塔基沙门菌 ST198 型分离株

的出现是由于 1989 年在埃及获得了沙门菌基因

组岛 1 (Samlonella gene island 1，SGI) SGI-K 变

异体，从而获得氨苄西林、链霉素、庆大霉

素、磺胺甲恶唑和四环素的耐药性[15]。21 世纪

初，ST198 型肯塔基沙门菌中 DNA 解旋酶和拓

扑异构酶Ⅳ喹诺酮耐药决定区域 (quinolone 

resistance-determining region，QRDR)发生点突

变后产生对环丙沙星的抗性，其中大多的突变

集中在 QRDR 的 gyrA 和 parC，而且多数为双

突变[36]。从此 CIPR 肯塔基沙门菌 ST198 在国际

上 广 泛 传播 。 世 界卫 生 组 织 (World Health 

Organization，WHO)在 2017 年已将耐 FQs 的沙

门菌列为对人类健康威胁最大的“高度优先病原

体”[37]。在抗生素的压力下，肯塔基沙门菌在传

播过程中通过水平或垂直转移不断获得新的耐

药基因，MDR 肯塔基沙门菌的出现严重威胁到

了畜禽及人类的生命健康安全，而 FQs 作为一

类治疗沙门菌感染的首选药物，耐 FQs 肯塔基

沙门菌 ST198 使临床抗感染治疗面临困境。探

究肯塔基沙门菌的耐药机制，可以对日益严重

的耐药性问题提供帮助及参考。 

5  肯塔基沙门菌的防控 

随着食品供应链向全球化趋势发展，肯塔

基沙门菌作为一种重要的沙门菌血清型，其传



 
訾凯元等: 肯塔基沙门菌的流行状况及其耐药性的研究进展 1101 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

播也往往出现在畜禽生产链的每一环节，包括

养殖、运输、加工等“从农场到餐桌”的每一步

骤。因此，为了降低沙门菌感染，人们需不断

加强畜禽生产加工过程中的防控措施，例如执

行生物安全措施、优化养殖场的养殖环境或改变

饲养方式、对养殖场多次消毒灭菌、进出口设置

消毒设施及定期检查监控等。此外大规模使用

抗生素导致耐药菌株泛滥已经给全球敲响警钟，

人们需要积极寻求除抗生素以外的预防手段。 

疫苗接种是预防肯塔基沙门菌的重要手

段，Berghaus 等监测了接种含有肯塔基沙门

菌、鼠伤寒沙门菌和肠炎沙门菌灭活疫苗的   

6 个种鸡场，结果发现接种疫苗的鸡群样品中

沙门菌的检出率比未接种疫苗的鸡群低 62%；

而后对接种和未接种疫苗的鸡场进行血清学鉴

定，结果显示只有肯塔基沙门菌在已接种疫苗

组中的数量显著低于未接种疫苗组，肠炎沙门

菌在已接种疫苗组中的数量相比未接种组虽略

有降低但并无显著差异，鼠伤寒沙门菌在已接

种和未接种疫苗组均未分离得到该血清型菌  

株[38]。Dórea 等也同样证明了这种针对血清型

的疫苗接种是有效的，他评估了 2 个家禽公司

沙门菌流行情况，其中一家公司接种了鼠伤寒

沙门菌减毒活疫苗的同时还注射了由肯塔基沙

门菌组成的灭活疫苗，而另一家没有接种疫

苗，结果表明已接种疫苗的肉鸡盲肠和生殖道

中 (38.3%， 14.2%)均比未接种疫苗 (64.2%，

51.7%)肉鸡中的沙门菌阳性率低；与此同时，

已接种疫苗的肉鸡场粉尘样品中的沙门菌阳性

率 (14.4%) 也 远 小 于 未 接 种 疫 苗 的 肉 鸡 场

(30.1%)[39]。以上结果均表明疫苗接种是降低肯

塔基沙门菌污染的有效方法。 

除疫苗接种外，一些沙门菌新型防控制剂

(益生菌和噬菌体等)也开始受到重视。益生菌

可以提高免疫力、改善疫苗接种反应及调节肠道

菌群紊乱等，某些益生菌还被认为是潜在的疫

苗佐剂[40]。Redweik 等研究发现减毒肯塔基沙

门菌疫苗、益生菌或两者联合使用均对肯塔基

沙门菌攻毒有保护作用，而且联合使用的保护

能力更强[41]。Sorour 等分别在肯塔基沙门菌感

染肉鸡前后 2 个不同时间点饲喂噬菌体，评价

噬菌体对肯塔基沙门菌病的治疗和预防作用，

结果表明噬菌体对肯塔基沙门菌感染治疗和预

防均有效，可显著降低肉鸡脏器中肯塔基沙门

菌的载菌量[42]。虽然新型防控制剂的研制处于

起步阶段，也存在一些不足，例如，在 MDR肯

塔基沙门菌中，噬菌体可能会介导卡那霉素抗

性质粒或其他抗性基因在沙门菌属中的水平转

移[43]；但是越来越多的研究显示这些新型制剂

具有良好的防控效果，具有作为抗生素替代品

的潜力。 

6  展望与小结 

肯塔基沙门菌自 1937 年被报道以来，逐步成

为畜禽中主要的沙门菌血清型，在全球范围内广

泛存在。由于人们对抗生素的滥用导致肯塔基沙

门菌 ST198 表现出了 MDR 及对环丙沙星的高度

耐药性。肯塔基沙门菌耐药菌株的出现及其耐药

性的增加严重威胁全球公共卫生安全。肯塔基沙

门菌的多重耐药特性是其防控难点。因此，肯塔

基沙门菌耐药及其传播机制的解析将有助于肯塔

基沙门菌的防控。此外，做好畜禽养殖、屠宰等

源头阶段沙门菌的防控将有助于减少肯塔基沙门

菌对人类的感染。在严格的生物安全防控前提下，

积极开展疫苗、噬菌体和益生菌等新型减抗替抗

制剂的研制工作将有助于肯塔基沙门菌的防控。 
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