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摘  要：【背景】小肠结肠炎耶尔森菌(Yersinia enterocolitica)是一种人兽共患病原细菌，在我国分

布广泛，可引起多种肠道症状以及全身性疾病，对人类和动物的健康造成威胁。【目的】了解辽宁

省内部分地区不同畜禽生肉来源的小肠结肠炎耶尔森菌耐药表型、耐药基因、毒力基因及多位点序

列分型(multilocus sequence typing, MLST)特征。【方法】对辽宁省 2018−2021 年分离自市售生鸡肉、

生猪肉和生牛肉三类食品样品的 26 株小肠结肠炎耶尔森菌进行药物敏感性试验和血清型鉴定，并通

过全基因组测序技术进行遗传相关信息的分析。【结果】26 株小肠结肠炎耶尔森菌对头孢唑啉

(cefazolin, CFZ)的耐药程度最高，对多黏菌素 E (polymyxin E, CT)全部中介耐药，对氯霉素

(chloramphenicol, CHL)和庆大霉素(gentamicin, GEN)两种抗生素均为敏感。26 株菌的毒力基因以

ail−virF−yadA−ystA−ystB+型为主，存在一株 ail+virF−yadA−ystA+ystB−基因型，来自猪肉样品。血清型

以 O:5 为主，占比为 84.6%，O:8 和未分型的菌株占比均为 7.7%。26 株菌均携带 CRP、rosA 和 rosB
这 3 种相同的耐药基因，有 14 株携带 vat(F)和 blaA 基因，2 株携带 qnrD 基因。经 MLST 分析共获

得 21 种 ST 型，其中 ST150 型、ST726 型、ST848 型、ST143 型、ST820 型各有 2 株，其余 ST 型各

1 株，同一聚类簇的 ST 型别，其毒力基因和耐药基因较一致。【结论】辽宁省不同生肉来源的小肠

结肠炎耶尔森菌 ST 型分布较分散，携带多种耐药基因，存在一定的耐药风险。 
关键词：小肠结肠炎耶尔森菌；耐药基因；全基因组测序；多位点序列分型；耐药表型 
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Abstract: [Background] Yersinia enterocolitica is a zoonotic bacterium with wide distribution 
in China and can cause a variety of intestinal symptoms and systemic diseases, posing a threat 
to human and animal health. [Objective] To understand the drug resistance phenotypes and 
genes, virulence genes, and multilocus sequence typing of Y. enterocolitica isolated from different 
raw meat sources in Liaoning Province. [Methods] A total of 26 strains of Y. enterocolitica were 
isolated from raw chicken, raw pork, and raw beef samples in Liaoning Province from 2018 to 
2021. The drug sensitivity test and serotyping were carried out, and whole genome sequencing 
was conducted to reveal the genetic information of the strains. [Results] The 26 strains of    
Y. enterocolitica had the highest resistance to cefazolin. All the 26 strains were intermediately 
resistant to polymyxin E and sensitive to chloramphenicol and gentamicin. The virulence genes 
of the 26 strains were mainly ail−virF−yadA−ystA−ystB+, and there was a strain with the genotype 
of ail+virF−yadA−ystA+ystB−, which was from a pork sample. Most of the strains presented the 
serotype of O:5, accounting for 84.6%, and the strains with the serotype of O:8 and unserotyped 
accounted for 7.7%. All the 26 strains carried the same resistance genes of CRP, rosA, and rosB. 
Fourteen strains carried vat(F) and blaA, and 2 strains carried qnrD. A total of 21 sequence 
types (ST) were obtained by multilocus sequence typing, of which ST150, ST726, ST848, 
ST143, and ST820 each had two strains, and the remaining STs each had one strain. The STs of 
the same cluster had the same virulence genes and drug resistance genes. [Conclusion] The STs 
of Y. enterocolitica from different raw meat samples in Liaoning Province present scattered 
distribution and carry multiple drug resistance genes, posing a risk of drug resistance. 
Keywords: Yersinia enterocolitica; drug resistance gene; whole genome sequencing; multilocus 
sequence typing; drug resistance phenotype 
 

 

小肠结肠炎耶尔森菌(Yersinia enterocolitica)
已成为最重要的食源性致病菌之一，可引起多

种肠道症状，如腹泻、肠炎、肠膜淋巴结炎及

末端回肠炎等，并且能穿过肠道上皮细胞，在

淋巴小结中繁殖，引发如结节性红斑、反应性

关节炎和心内膜炎等症状，严重可发展为败血

症，造成死亡[1]，由其引起的食源性疾病在欧

洲地区已成为继沙门氏菌病和弯曲病之后第三

常见肠道疾病[2]。小肠结肠炎耶尔森菌广泛分

布于自然界，是能在冷藏温度下生长的少数肠
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道致病菌之一。该菌常常污染食品和水源，经

过粪-口途径传播，传播的范围较广、感染的频

率较高；该菌的宿主较广泛，除人类之外，还

可对禽畜类及昆虫等造成感染，对人类和动物

的健康造成威胁[3-4]。许多国家已将该菌列为进

出口食品的常规检测病原菌。在中国，人群感

染小肠结肠炎耶尔森菌主要呈散发流行，但在

某些地区也出现过大规模暴发流行。 
近年来全基因组测序技术 (whole genome 

sequencing, WGS)开始广泛应用，测序数据结果

在经处理和分析后可用来快速识别细菌群落的

基因型特征。因此，本研究基于经全基因组测

序技术(WGS)测定的辽宁省小肠结肠炎耶尔森

菌的全基因组序列，利用多位点序列分型

(multilocus sequence typing, MLST)、毒力基因、

耐药基因对菌株进行分析比对，再通过药物敏

感试验获得其耐药表型，对其药物敏感性展开

研究，并对各结果的关联性进行探讨，进而了

解辽宁地区小肠结肠炎耶尔森菌的流行特点以

及致病特征，并对其耐药监测与防治策略提供

更具特征性的科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

26 株小肠结肠炎耶尔森菌来自辽宁省

2018−2021 年市售生鸡肉、生猪肉和生牛肉三类

食品样品，以鸡肉源占比最高，为 57.7% (15/26)，
牛肉源为 26.9% (7/26)，猪肉源最少，为 15.4% 
(4/26)。26 株菌中大部分分离自沈阳市的样品，

占比为 73.1% (19/26)，其余菌株分别来自本溪

市 11.5% (3/26)、辽阳市 7.7% (2/26)和铁岭市

7.7% (2/26)。药敏质控菌株为大肠埃希氏菌

(Escherichia coli) ATCC 25922，标准菌株为小

肠结肠炎耶尔森菌 CMCC 52203，均为本实验

室保藏。 

1.2  培养基 
脑心浸出液 (brain heart infusion, BHI)肉

汤，北京陆桥技术有限公司。 
1.3  主要试剂和仪器 

革兰氏阴性需氧菌药敏检测板，上海星佰

生物技术有限公司；细菌 DNA 提取试剂盒，江

苏硕世生物科技股份有限公司；血清分型试剂，

日本生物科学研究所有限公司。全自动核酸提

取仪，江苏硕世生物科技股份有限公司；恒温

培养箱，赛默飞世尔科技(中国)有限公司。 

1.4  药敏试验 
使用革兰氏阴性需氧菌药敏检测板对 26 株

小肠结肠炎耶尔森菌进行药敏试验，共 14 种抗

生素，包括氨苄西林(ampicillin, AMP)、氨苄西

林-舒巴坦(ampicillin-sulbactam, AMS)、头孢唑

啉 (cefazolin, CFZ) 、 头 孢 噻 肟 (cefotaxime, 
CTX)、头孢西丁 (cefoxitin, CFX)、头孢他啶

(ceftazidime, CAZ)、亚胺培南(imipenem, IPM)、
庆 大 霉 素 (gentamicin, GEN) 、 多 黏 菌 素 E 
(polymyxin E,CT)、四环素(tetracycline, TET)、
萘 啶 酸 (nalidixic acid, NAL) 、 环 丙 沙 星

(ciprofloxacin, CIP)、氯霉素 (chloramphenicol, 
CHL)、磺胺甲噁唑-甲氧苄啶(sulfamethoxazole 
trimethoprim, SXT)。大肠埃希氏菌 ATCC 25922
耐药结果在质控范围内。 

1.5  DNA 的提取和全基因组测序 
将保存的菌株接种至 BHI 肉汤 26 ℃恒温

培养 24 h 后利用全自动核酸提取仪提取细菌基

因组 DNA，送北京诺禾致源科技股份有限公司

使用 Illumina HiSeq 平台进行二代测序，使用

SOAP de novo (v2.04)[5-6]、SPAdes[7]和 ABySS[8]

组装软件进行组装。 

1.6  全基因组组分分析 
使用 GeneMarkS (v4.17)[9]软件对测序的基

因组进行编码基因预测。通过 tRNAscan-SE 软
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件[10] (v1.3.1)对 tRNA进行预测。基于序列组成，

采用 IslandPath-DIOMB 软件[11] (v0.2)预测基因

岛，其通过检测序列中二核苷酸偏向性和移动

性基因以判定基因岛及潜在的水平基因转移。

通过 phiSpy 软件[12] (v 2.3)预测样品基因组上的

前噬菌体。 

1.7  多位点序列分型 
将测序结果经拼接组装后，上传至基因组

流行病学中心 MLST 分析平台(https://cge.food. 
dtu.dk/services/MLST/)，得到菌株的 MLST 型别。

确定 7 个等位基因序号构成的基因型(sequence 
type, ST)，并将 7 个字符型数据导入 BioNumerics 
8.0 软件，利用非加权分组平均法(unweighted pair 
group method with arithmetic mean, UPGMA)，依

据 26 株菌的 MLST 型别进行聚类分析，生成相

似度矩阵和最小生成树。 

1.8  毒力基因的鉴定 
将测序所获得的基因组在病原菌毒力因子

数据库(virulence factor data base, VFDB)[13]中进

行以下 5 种毒力基因的比对：黏附侵袭位点基因

(ail)、小肠结肠炎耶尔森菌耐药性肠毒素 A 基因

(ystA)、小肠结肠炎耶尔森菌耐药性肠毒素 B 基

因(ystB)、黏附素(yadA)、yop 调节子的转录活化

因子(virF)，查找样本菌株所携带的毒力基因。 

1.9  耐药基因的鉴定 
使 用 ABRicate v0.5 (https://github.com/ 

tseemann/abricate) 软 件 ， 将 基 因 组 序 列 与

ResFinder v4.0[14]数据库中的耐药基因进行比

对，查找菌株所携带的耐药基因，参数设置中

基因覆盖度及一致性阈值均为 80%。 

1.10  血清分型的鉴定 
采用玻片凝集法对 26 株小肠结肠炎耶尔

森菌进行血清分型，在洁净的载玻片上加一滴

O 因子血清，将待测培养物混入成为均一性混

浊悬液，将玻片轻轻摇动，在黑色背景下观察

反应。如在 2 min 内出现比较明显的小颗粒状

凝集者即为阳性反应，反之则为阴性，另外，

用生理盐水作对照实验，以检查有无自凝现象。 

2  结果与分析 
2.1  全基因组组分分析结果 

26 株小肠结肠炎耶尔森菌的基因组序列长

度均值为 4 895.25 kb，G+C 含量均值为 47.3%，

编码基因平均 4 570 个，编码区总长度占全基

因组的比例平均为 85.9%。对非编码区的 tRNA
进行预测，结果显示各菌株包含 70−77 个

tRNA，其平均长度均为 78 bp。基因岛是一些

细菌、噬菌体或质粒中通过基因水平转移整合

到微生物基因组中的一个基因组区段，该 26 株

菌中所包含基因岛数量的差异较大，最多的有

20 个，最少的为 6 个。前噬菌体是整合在宿主

基因组上的温和噬菌体的核酸，能随宿主细菌

DNA 进行同步复制或分裂传代，26 株菌均包

含前噬菌体片段，每个菌的前噬菌体个数为

1−8 个。 

2.2  药敏试验结果 
经革兰氏阴性需氧菌药敏检测板鉴定，在

26 株小肠结肠炎耶尔森菌株样本中，对头孢唑

啉(CFZ)的耐药程度最高，耐药率为 100.0%，其

次是氨苄西林(AMP)和头孢噻肟(CTX)，耐药率

分别为 73.1%和 34.6%，对多黏菌素 E (CT)全
部中介耐药，对氯霉素(CHL)和庆大霉素(GEN)
两种抗生素均为敏感(图 1)。 

耐受 4 种抗生素的菌株有 4 株，其中

AMP-CAZ-CTX-CFZ 占比较高，耐受 3 种抗生

素的菌株有 6 株，耐药谱 AMP-CTX-CFZ 占比

最高。分离自鸡肉的菌株，以耐药谱 AMP-CFZ
为 主 ， 分 离 自 猪 肉 的 菌 株 ， 耐 药 谱 也 以

AMP-CFZ 较多，而分离自牛肉的菌株，耐药谱

较分散(表 1)。 
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图 1  26 株小肠结肠炎耶尔森菌对 14 种抗生素的耐药情况 
Figure 1  Resistance analysis of 26 strains of Yersinia enterocolitica to 14 antibiotics.  
 
表 1  26 株小肠结肠炎耶尔森菌的耐药谱 
Table 1  Drug resistance spectrum of 26 strains of Yersinia enterocolitica 
耐药谱 
Drug resistance 

菌株数 
Number 
of strains 

来源 
Source 

总占比 
Total proportion (%) 
(n=26)  鸡肉 Chicken meat (n=15) 猪肉 Pork (n=4) 牛肉 Beef (n=7) 

AMP-CAZ-CTX-CFZ 2 1 0 1  7.7 
AMP-CTX-CFZ-SXT 1 1  0 0 3.9 
AMP-NAL-CTX-CFZ 1 0 0 1 3.9 
AMP-CFX-CFZ 1 0 0 1  3.9 
AMP-CFZ-SXT 2 0 1 1 7.7 
AMP-CTX-CFZ 3 3  0 0 11.5 
NAL-CFZ 2 1  0 1  7.7 
AMP-CFZ 9 6  2 1  34.6 
CTX-CFZ 2 1  1 0 7.7 
CFZ 3 2  0 1 11.5 
 
2.3  多位点序列分型结果 

将所测得的基因序列中的目的管家基因序

列在 MLST 数据库中针对 7 种目的管家基因进行

比对，得到相应等位基因编码和 ST 型，每个等

位基因的匹配度均为 100%。在 26 株小肠结肠炎

耶尔森菌中经比对后共获得 21 种 ST 型，其中

ST150 型、ST726 型、ST848 型、ST143 型、ST820
型各有 2 株，其余 ST 型各 1 株。在 21 种 ST 型

中，有 13 种型别来自鸡肉样品，7 种型别来自牛

肉样品，4 种型别来自猪肉样品。ST726 型和

ST820 型别为鸡肉和牛肉样品混合存在，而

ST150 型为鸡肉和猪肉样品混合存在(表 2)。从
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最小生成树的进化距离可以看出，ST730 型和

ST747 型间差异最小为 2.00，其次是 ST747 型

和 ST442 型，距离为 3.00，ST747 型与 ST194
型、ST135 型、ST680 型、ST189 型、ST499
型间的差异均较大为 7.00 (图 2)。 

2.4  毒力基因的鉴定结果 
经数据库比对，在 26 株小肠结肠炎耶尔森菌

中，有 13 株分离株基因型为 ail–virF–yadA–ystA–ystB+

型，占比为 50%，其中猪肉源与牛肉源的分离

株占比均为 23.1% (3/13)，而鸡肉源的分离株占 

 
表 2  26 株小肠结肠炎耶尔森菌的 ST 型别 
Table 2  ST types of 26 strains of Yersinia enterocolitica  
样品 
Sample 

ST 型 
ST type 

鸡肉 Chicken ST143 (2), ST150 (1), ST189 (1), ST336 (1), ST394 (1), ST525 (1), ST719 (1), ST726 (1), ST730 (1), 
ST745 (1), ST747 (1), ST820 (1), ST848 (2) 

牛肉 Beef ST134 (1), ST194 (1), ST442 (1), ST662 (1), ST680 (1), ST726 (1), ST820 (1) 
猪肉 Pork ST637 (1), ST499 (1), ST150 (1), ST135 (1) 

 

 
 
图 2  26 株小肠结肠炎耶尔森菌样品来源与 ST 型别的最小生成树分析 
Figure 2  Minimum spanning tree analysis of the source of 26 Yersinia enterocolitica samples and ST type. 
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比为 53.8% (7/13)；ail+virF–yadA–ystA+ystB–基因

型有一株，占比为 3.9%，其 ST 型为 ST135，来

自猪肉样品。其余基因型未检出。 
2.5  血清分型的鉴定结果 

对 26 株小肠结肠炎耶尔森菌进行了血清学

分型。其中有 22 株为 O:5 血清型，占比为 84.6%，

有 2 株为 O:8 血清型，占比为 7.7%，还有 2 株

未分型的菌株，占比 7.7%。 

2.6  耐药基因的鉴定结果 
26 株小肠结肠炎耶尔森菌株均携带 3 种相

同的耐药基因，分别是大环内酯类抗生素、培

南、氟喹诺酮类抗生素的多重耐药外排泵基因

CRP，肽类抗生素耐药基因 rosA 和 rosB。26 株

菌株中有 14 株携带链霉素耐药基因 vat(F)和头

孢类抗生素耐药基因 blaA，8 号和 20 号菌株除

携带以上耐药基因以外，还携带氟喹诺酮类抗

生素耐药基因 qnrD，其食品来源分别为牛肉和

猪肉，其中 8 号菌株对两类抗生素耐药，耐药

谱为 AMP-CFZ-SXT，且对 CFX、CTX、CIP

中介耐药。 

2.7  26 株小肠结肠炎耶尔森菌 MLST 型别、

毒力特征、耐药特征比较分析 
26 株小肠结肠炎耶尔森菌中有 6 株为双重

耐药菌株。其中 5、16、22 号耐受 β-内酰胺类

和喹诺酮类抗生素，其 ST 型分别为 ST134、

ST747 和 ST719；8、23、26 号菌株耐受 β-内酰

胺类和磺胺类抗生素，其 ST 型分别为 ST662、

ST726、ST135。以上 6 株双重耐药菌株中有 5 株

同时携带 CRP、rosA、rosB、vat(F)和 blaA 五种

耐药基因。 

26 株小肠结肠炎耶尔森菌中有 14 株携带毒

力基因，且出现明显的聚类现象，共包含 11 种

ST 型，分别为 ST150、ST134、ST726、ST848、

ST394、ST719、ST637、ST336、ST662、ST499、

ST135，以上菌株均携带链霉素耐药基因 vat(F)

和头孢类抗生素耐药基因 blaA，血清型均为 O:5

型(图 3)。 

3  讨论与结论 
在我国耶尔森菌病虽以散发为主，但小肠

结肠炎耶尔森菌在食品动物养殖场和屠宰场却

有较高污染率[15]，关注禽畜类食品中小肠结肠

炎耶尔森菌的分布情况、遗传特征和抗生素敏

感情况，对食源性耶尔森菌病的防治策略可以

提供指导性意见。 
有研究表明，小肠结肠炎耶尔森菌可产生

β-内酰胺酶，因此对 AMP、AMC 和一代头孢

类抗生素天然耐药[16]，本研究结果中 26 株小肠

结肠炎耶尔森菌均对 CFZ 耐药，对 AMP 耐药

率为 73.1%，与傅祎欣[17]等的福建省生肉中小

肠结肠炎耶尔森菌的耐药结果相近，对 NAL 耐

药率较低，为 11.5%，低于广州地区的研究结

果 (29.3%)[ 1 8 ]和上海市浦东新区的研究结果

(27.0%)[19]。在三代头孢中，小肠结肠炎耶尔森

菌对 CTX 的耐药率为 34.6%，且 42.3%的菌株

对 CTX 不敏感，此外，对肽类抗生素 CT 全部

中介耐药，因此应关注该菌对三代头孢、肽类

抗生素的耐药性监测。本研究中分离自鸡肉的

菌株，以耐药谱 AMP-CFZ 为主，对 AMP、CFZ
的耐药率分别为 73.3%和 100%，两者均低于中

国四省份禽肉中耶尔森菌的耐药率[20]。分离自

猪肉的菌株对 CFZ 的耐药率与鸡肉相同，为

100%耐药，对 AMP 的耐药率略高于鸡肉，为

75%，略低于我国猪肉生产链中小肠结肠炎耶

尔森菌的耐药率 77.5%[21]。而分离自牛肉的菌

株，耐药谱较分散，但同样以耐 AMP 和 CFZ
为主。本研究中菌株对氨基糖苷类抗生素 GEN
和苯丙醇类抗生素 CHL 均 100%敏感，提示

GEN 和 CHL 能有效抑制小肠结肠炎耶尔森菌。 
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图 3  26 株小肠结肠炎耶尔森菌耐药表型、耐药基因及毒力基因遗传特征 
Figure 3  Genetic characteristics of drug resistance phenotype, drug resistance gene and virulence gene of 
26 strains of Yersinia enterocolitica. 
 
本研究显示，当前辽宁省内地区食源性小肠结

肠炎耶尔森菌的整体耐药水平较低，耐药性未

出现大幅广泛增长，但依然需持续关注三代头

孢、肽类抗生素的耐药性，并继续保持畜牧业、

养殖业抗生素的管控措施。 
本研究中，26 株小肠结肠炎耶尔森菌经毒

力基因库比对主要基因型为 ystB+型，占 50%，

其血清型以 O:5 为主，结果与国内研究相近[22]，

ail+ystA+基因型有一株，其余菌株不含有毒力基

因。据相关研究，小肠结肠炎耶尔森菌的致病性

与其毒力基因有密切关系[23]，其中 ail 基因介导

小肠结肠炎耶尔森菌的侵袭性，ystA 基因编码

小肠结肠炎耶尔森菌的耐热性肠毒素，是该菌

引起肠道症状的主要因素，ystB 编码类似 ystA

的耐热性肠毒素，目前证实 ystB 仅存在于非致

病性的 1A 生物型中。通过本研究可以得知，

在辽宁省内地区收集到的食源性小肠结肠炎耶

尔森菌以携带 ystB 基因和无毒力基因的菌株为

主，提示辽宁地区食源性小肠结肠炎耶尔森菌

绝大多数为非致病性的。此外有一株来自猪肉

样品的小肠结肠炎耶尔森菌为 ail+ystA+基因型，

其 ST 型为 ST135，据研究携带 ail+ystA+基因的

小肠结肠炎耶尔森菌具有致病性[24]，因此该菌

株可能存在一定的致病能力。虽然辽宁省内地

区流行的食源性小肠结肠炎耶尔森菌基本为非

致病性的菌株，但也有少数的致病性菌株存在，

因此仍不能疏忽对其进行监测与防范。 
26 株小肠结肠炎耶尔森菌株均携带 3 种相
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同的耐药基因，分别是大环内酯类抗生素、培

南、氟喹诺酮类抗生素的多重耐药外排泵基因

CRP，肽类抗生素耐药基因 rosA 和 rosB 基因。

其中肽类抗生素耐药基因 rosA 和 rosB 基因的

耐药表型关联较好，26 株菌对多黏菌素 E 表现

为 100%中介耐药，说明携带 rosA 和 rosB 基因

的菌株可能对肽类抗生素的耐药性有一定的影

响。据文献[25]报道，携带 β-内酰胺酶 blaA 基

因是耶尔森菌对 AMP、AMC 和一代头孢类抗

生素天然耐药的主要原因，本研究中对 AMP
的耐药率为 73.1%，而 26 株菌只有 14 株携带

头孢类抗生素耐药基因 blaA 基因，携带率为

53.9%，耐药基因和耐药表型的关联性不高，推

测可能多个耐药基因相互作用或存在其他影响

因素造成了本研究中菌株对 AMP 的耐药。8 号

和 20 号菌株除携带 CRP、rosA、rosB、vat(F)、
blaA 耐药基因以外，还携带氟喹诺酮类抗生素

耐药基因 qnrD 基因，其中 8 号菌株对 CIP 中介

耐药，其耐药表型与耐药基因有一定的关联性。

本研究中其他的耐药基因与耐药表型的关联性

较低，如亚胺培南无耐药菌株，只有 11.5%的

中介耐药，这说明小肠结肠炎耶尔森菌的耐药

基因比较复杂，耐药基因的表达方式、表达量、

多个耐药基因之间的相互作用、细菌生物膜的

形成等原因都可能影响菌株的耐药特征[26]。 
MLST 通过测定细菌生存和繁殖所必需的

管家基因来阐述属水平的进化关系[27]，本研究

采用全基因组测序技术，将所测得的基因序列

中的目的管家基因序列在 MLST 数据库中针对

7 种目的管家基因进行比对。而 ST726 和 ST820
型别为鸡肉和牛肉样品混合存在，ST150 型为

鸡肉和猪肉样品混合存在，少部分的 ST 型别同

时存在于不同种类的生肉中，因此应继续对生

肉食品的过程进行监测，以探究各类生肉在加

工、运输、售卖等过程中是否存在小肠结肠炎

耶尔森菌的交叉污染。 
本研究依据 MLST 聚类的相似度矩阵中，

第一聚类簇的菌株携带的毒力基因完全一致，

均只携带 ystB 基因，而该聚类簇中耐药基因除

8 号菌株外，其余菌株均只携带 CRP、rosA、rosB、

vat(F)、blaA 基因。本研究中，有 14 株菌株携

带毒力基因，该 14 株菌均携带链霉素耐药基因

vat(F)和头孢类抗生素耐药基因 blaA 基因，血

清型均为 O:5 型，整体的聚类现象较明显。因

此提示亲缘关系较近的 ST 型别其毒力基因和

耐药基因较一致。 
本研究通过对近年采集的辽宁省沈阳市等

地不同生肉来源的小肠结肠炎耶尔森菌样本进

行了全基因组测序以及遗传特征分析，并在遗

传层面上分析了其耐药性及致病性的相关因素。

结果显示这些地区生肉样品中，小肠结肠炎耶尔

森菌的毒力基因存在情况较单一，以 ystB+型为

主；同一聚类簇的 ST 型别，其毒力基因和耐药

基因存在一定的关联性，但 ST 型分布较分散，

需要进一步研究；其整体的耐药水平较低，但出

现了三代头孢耐药和肽类抗生素的中介耐药，应

对其耐药特征继续进行监测。 
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