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2024 年绍兴市两起疑似由副溶血性弧菌和沙门氏

菌混合感染引起的食物中毒病原学分析 

唐诗洁, 何琴芬, 张琴超* 
(绍兴市疾病预防控制中心, 绍兴 312071) 

摘  要: 目的  对 2024 年发生在绍兴市的两起疑似混合感染食物中毒事件的食源性致病菌进行病原学和溯

源分析。方法  经复核鉴定的分离株使用玻片凝集法进行血清分型, 实时荧光聚合酶链式反应法鉴定副溶血

性 弧 菌 毒 力 基 因 (tlh+/tdh+/trh-), 微 量 肉 汤 稀 释 法 检 测 耐 药 性 , 脉 冲 场 凝 胶 电 泳 (pulsed field gel 

electrophoresis, PFGE)进行分子分型; 对分离株进行全基因组测序, 分别依据 ResFinder 和 PubMLST 数据库进

行获得性耐药基因预测和多位点序列分型(multilocus sequence typing, MLST)分析, 并基于核心基因组多位点

序列分型(core genome multilocus sequence typing, cgMLST)进行分子溯源。结果  两起事件中事件 1 的 2 株副

溶血性弧菌血清型均为 O10:K4, 毒力基因为 tlh+/tdh+/trh-, 耐头孢唑林, PFGE 带型相同, 为同源菌株; 2 株阿

贡纳沙门氏菌对 27 种抗生素均敏感, 相同 PFGE 带型, 为同源菌株。事件 2 的 4 株副溶血性弧菌血清型均为

O3:K6, 毒力基因为 tlh+/tdh+/trh-, PFGE 带型相同, 但有两种不同耐药表型, 为头孢唑林和氨苄西林-头孢唑

林; 2 株鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌耐药表型不同, 为萘啶酸-四环素、氨苄西林-链霉素-阿奇霉素-甲氧苄啶/磺胺甲噁

唑-庆大霉素-四环素-氯霉素-氟苯尼考, PFGE 条带相似度为 51.90%。全基因组测序结果显示: 事件 1 的 2 株

副溶血性弧菌 MLST 分型为 ST3 型, 分别预测出 β-内酰胺类耐药基因 blaCARB-22; 沙门氏菌为 ST13 型, 共预

测出 4 种耐药基因; cgMLST 聚类结果显示分别具有高度相似性。事件 2 的 4 株副溶血性弧菌为 ST3 型, 分别

预测出 blaCARB-22 耐药基因; 2 株沙门氏菌为 ST516 和 ST398 型, 预测出 19 种耐药基因, cgMLST 聚类显示副

溶血性弧菌高度同源而沙门氏菌差异较大。结论  通过 PFGE 分子分型、全基因组测序结果的 MLST、cgMLST

分型结果显示, 事件 1为一起由副溶血性弧菌和沙门氏菌混合感染引起的食物中毒, 事件 2是由副溶血性弧菌

引起的食物中毒。绍兴市混合感染食物中毒事件的病原学特征为防治此类混合感染发生提供理论依据, 建议

有关部门加强食品风险监管能力, 增强公众的食品安全意识。 
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Etiological analysis of 2 suspected food poisoning cases caused by mixed 
infection of Vibrio parahaemolyticus and Salmonella in Shaoxing City in 2024 

TANG Shi-Jie, HE Qin-Fen, ZHANG Qin-Chao*   
(Shaoxing Center for Disaese Control and Prevention, Shaoxing 312071, China)  

ABSTRACT: Objective  To analyze the etiology and traceability of foodborne pathogens in two suspected mixed 

infection food poisoning events in Shaoxing City in 2024. Methods  The re-identified isolates were serotyped by 

slide agglutination, virulence genes (tlh+/tdh+/trh-) of Vibrio parahaemolyticus were identified by real-time 

fluorescence polymerase chain reaction, drug resistance was detected by broth microdilution method, and pulsed field 

gel electrophoresis (PFGE) was used to detect the isolates, and were performed for molecular typing. Acquired drug 

resistance genes were predicted by ResFinder and multilocus sequence typing (MLST) analysis by PubMLST 

database. core genome multilocus sequence typing (cgMLST) was used for molecular tracing. Results  Of the 2 

incidents, both 2 isolates of Vibrio parahaemolyticus from incident 1 were serotype O10:K4, with virulence gene 

profile tlh+/tdh+/trh-, resistant to cefazolin, and exhibited identical PFGE banding patterns, indicating homologous 

strains. The 2 Salmonella agona isolates were susceptible to all 27 kinds of antibiotics, showed identical PFGE 

banding patterns, and were identified as homologous strains. The 4 Vibrio parahaemolyticus isolates from incident 2 

were all serotype O3:K6, with virulence gene profile tlh+/tdh+/trh- and identical PFGE banding patterns, but 

exhibited two distinct antimicrobial resistance phenotypes: Cefazolin and ampicillin-cefazolin. The 2 Salmonella ruzizi 

II isolates showed different antimicrobial resistance phenotypes: Nalidixic‑tetrecycline and ampicillin‑streptomycin‑ 

azithromycin‑trimethoprim/sulfamethoxazole‑gentamicin‑tetrecycline‑chloramphenicol‑florfenicol, with a PFGE band 

similarity of 51.90%. Whole-genome sequencing results showed that the 2 Vibrio parahaemolyticus isolates from 

incident 1 belonged to ST3 by MLST, and the β-lactam resistance gene blaCARB-22 was predicted in each isolate. The 

Salmonella isolates were identified as ST13, and 4 kinds of antimicrobial resistance genes were predicted in total. 

The cgMLST clustering results showed high similarity between the isolates, respectively. The 4 Vibrio 

parahaemolyticus isolates from incident 2 belonged to ST3, and the blaCARB-22 resistance gene was predicted in each 

isolate. The 2 Salmonella isolates were identified as ST516 and ST398, with 19 kinds of antimicrobial resistance 

genes predicted. cgMLST clustering revealed that the Vibrio parahaemolyticus isolates were highly homologous, 

whereas the Salmonella isolates were highly divergent. Conclusion  PFGE typing, whole-genome sequencing-based 

MLST, and cgMLST results demonstrated that incident 1 is a food poisoning case caused by mixed infection with 

Vibrio parahaemolyticus and Salmonella, whereas incident 2 is attributed to Vibrio parahaemolyticus alone. The 

etiological characteristics of mixed-infection food poisoning incidents in Shaoxing City provide a theoretical basis for 

the prevention and control of such mixed infections. It is recommended that relevant departments strengthen food risk 

supervision capabilities and enhance public food safety awareness. 
KEY WORDS: Vibrio parahemolyticus; Salmonella; mixed infection; food poisoning 
 
 

0  引  言 

食品安全群体事件中, 食物中毒因致病细菌污染食

品而引发, 严重威胁公众健康[1–3]。据 2022 年中国大陆食

源性疾病暴发监测资料分析显示, 我国的食源性疾病暴发

主要是由微生物污染引起, 这些由微生物污染引起的暴发

事件主要致病菌为沙门氏菌和副溶血性弧菌[4–7]。近年来, 
在我国食源性疾病暴发中, 副溶血性弧菌是微生物致病因

子的首位因素[8–9]。副溶血性弧菌是一种嗜盐性革兰氏阴性

无芽孢杆菌, 是海产品所致食源性疾病的首要致病菌[10], 
以腹痛、腹泻、恶心、呕吐、发热为主要临床表现 [11], 
2018—2021 年中国大陆由副溶血性弧菌引发的食物中毒

事件数在微生物性致病因子引起的食源性疾病暴发事件中

居第 2 位[12–15]。沙门氏菌作为肠杆菌科革兰氏阴性菌, 广
泛污染食品、水源及畜产品, 感染后常表现为腹痛、腹

泻, 重症可伴发热 [16], 其所致群体性食物中毒事件在我
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国细菌性食物中毒中位列前三 [17–18], 年均感染人数约

300 万人次 [19]。在地方层面 , 类似问题同样突出。

2012—2022 年间绍兴市共发生 89 起食物中毒事件, 细菌

性致病因子由副溶血性弧菌、沙门氏菌等病原体组成, 其
中由副溶血性弧菌引起的食物中毒事件有 33 起, 发病人

数 279 人; 由沙门氏菌引起的食物中毒事件有 7 起, 发病

人数 95 人[20]。混合感染往往导致临床症状的重叠与非特

异性容易造成漏诊或误诊; 两种菌耐药特征及致病机制存

在显著差异而导致用药冲突; 而混合感染分型复杂以及暴

露源交叉又对流行病学调查提出了极高要求。本研究对

2024 年发生在绍兴市的两起疑似混合感染食物中毒事件

进行病原学特征和溯源分析, 为今后混合感染食物中毒事

件的处置、判定和预防提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  材  料 

1.1.1  样品来源  
事件 1 是 2024 年 9 月 6 日发生在绍兴某酒店的一起

食物中毒事件, 本次事件发病人数为 7 人, 主要症状为腹

泻、腹痛、发热、恶心等。采集样品 33 份: 病例生物样品

6 份、环境样品 10 份、留样食品样品 7 份、从业人员生物

样品 10 份; 事件 2 是 2024 年 11 月 19 日发生在绍兴某学

校的一起食物中毒事件, 本次事件发病人数为 14 人, 主要

症状为腹痛、腹泻、呕吐等。采集样品 23 份: 病例生物样

品 8 份、就餐学生生物样品 4 份、环境样品 3 份、从业人

员生物样品 4 份、食品原材料样品 4 份。本研究所用菌株

为 2024 年绍兴市越城区两起食物中毒事件分离株, 共 10
株, 均分离自病例生物样本, 由绍兴市越城区疾病预防控

制中心分离; 其余所涉食品留样、从业人员生物样品等均

未检出致病菌。所有菌株均经绍兴市疾病预防控制中心复

核鉴定和血清分型。两起事件依据流调结果显示没有关联。

本研究通过绍兴市疾病防治中心伦理委员会审核批准, 实
施过程严格遵守相关的伦理学标准。 
1.1.2  试剂与仪器  

沙门菌属显色培养基、弧菌显色培养基(法国科玛嘉

公司); 沙门菌诊断血清试剂盒(丹麦血清研究所); 副溶血

性弧菌诊断血清试剂盒(日本生物科学研究所); 副溶血性

弧菌(tdh/trh/tlh)三重核酸检测试剂盒(北京卓诚惠生生物

科技股份有限公司); 革兰阴性细菌鉴定卡 (法国生物梅

里埃公司); 革兰阴性需氧菌药敏检测板(美国赛默飞世

尔科技公司); 蛋白酶 K(北京索莱宝公司); Gel red(北京

兰杰柯科技有限公司); 限制性内切酶 Xba I、限制性内

切酶 Not I(美国普洛麦格公司); Seakem Gold Agarose(美国

龙沙公司)。 
VITEK-2 Compact 全自动细菌鉴定/药敏分析系统(法

国生物梅里埃公司); ABI7500 荧光定量 PCR 仪、AIM 
Vizion 微生物药敏分析仪 (美国赛默飞世尔科技公司 ); 
Bruker 基质辅助激光解析飞行时间质谱仪(德国布鲁克公

司); CHEF Mapper 型脉冲场凝胶电泳仪、Gel XR 型凝胶成

像仪(美国伯乐公司)。 

1.2  方  法 

1.2.1  菌株复核鉴定  
依据 GB 4789.4—2024《食品安全国家标准 食品微生

物学检验 沙门氏菌检验》、GB 4789.7—2013《食品安全

国家标准  食品微生物学检验  副溶血性弧菌检验》和

《2024 年食源性疾病监测工作手册》对分离株进行复核鉴

定。纯培养后由 VITEK-2 Compact 全自动细菌鉴定/药敏分

析系统和基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱法鉴定。 
1.2.2  血清学分型及毒力基因检测  

使用沙门氏菌诊断血清和副溶血性弧菌诊断血清进

行玻片凝集试验, 确定分离株的血清型别, 灭菌生理盐水

做自凝对照。使用副溶血性弧菌 tlh+/tdh+/trh-三重实时荧

光定量 PCR 检测试剂盒进行毒力基因检测。 
1.2.3  药敏试验  

根据《2024 年食源性疾病监测工作手册》对分离株

使用微量肉汤稀释法进行药敏试验, 选取阿莫西林/克拉

维酸(amoxicillin/clavulanate, AMC)、阿米卡星(amikacin, 
AMK)、氨苄西林 (ampicillin, AMP)、氨苄西林 /舒巴坦

(ampicillin-sulbactam, AMS)、阿奇霉素(azithromycin, AZI)、
头孢他啶(ceftazidime, CAZ)、头孢噻呋(ceftiofur, CFT)、头

孢西丁(cefoxitin, CFX)、头孢唑林(cefazolin, CFZ)、氯霉素

(chloramphenicol, CHL)、环丙沙星(ciprofloxacin, CIP)、头

孢吡肟(cefepime, CPM)、多粘菌素 E (colistin, CT)、头孢噻

肟(cefotaxime, CTX)、头孢呋辛(cefuroxime, CXM)、头孢

他啶 /阿维巴坦 (ceftazidime/avibactam, CZA)、厄他培南

(ertapenem, ETP)、氟苯尼考(florfenicol, FFC)、庆大霉素

(gentamicin, GEN)、亚胺培南(imipenem, IMP)、美罗培南

(meropenem, MEM)、萘啶酸(nalidixic, NAL)、多粘菌素 B 
(polymyxin B, PB)、链霉素(streptomycin, STR)、甲氧苄啶/
磺胺甲噁唑(trimethoprim/sulfamethoxazole, STX)、四环素

(tetrecycline, TET)、替加环素(tigecycline, TIG)27 种抗生

素。根据《2024 年食源性疾病监测工作手册》判定菌株对

抗生素的敏感(S)、中度敏感(I)或者耐药(R)。 
1.2.4  脉冲场凝胶电泳分型试验  

参照《2024 年食源性疾病监测工作手册》中食源性

致病菌脉冲场凝胶电泳 (pulsed field gel electrophoresis, 
PFGE)标准操作程序对分离株进行 PFGE 分型, 副溶血性

弧菌、沙门氏菌分别选用内切酶 Not I、Xba I 为限制性内

切酶, 沙门菌标准菌 H9812 为分子质量标准, 37 ℃酶切 4 h, 
设置副溶血性弧菌电泳条件: 电压 6 V/cm, 温度 14 ℃, 脉冲
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参数 10~35 s, 时间 19.5 h; 沙门氏菌电泳条件: 电压 6 V/cm, 
温度 14 ℃, 脉冲参数 2.16~63.8 s, 时间 19.5 h。电泳结束

后, 使用 Gel red 染色, 脱色成像后, 使用 Gel XR 型凝胶成

像仪观察并拍摄图像。 
1.2.5  全基因组测序  

将纯培养后的所有分离株 , 送上海伯杰公司进行

Illumina NovaSeq PE150 测序, 测序数据要求: 高质量测序

数据(Q20)≥1 Gb, Q30>85%, 覆盖度≥95%等。对原始数

据进行质量评估后, 使用 ASM 3.15.5 软件对原始数据组装

拼接。基于 PubMLST 数据库, 使用 mlst v2.23.0 进行多位

点序列分型(multilocus sequence typing, MLST)分型[21–22]; 
依据 ResFinder 4.7.2 抗性基因数据库对沙门氏菌和副溶血

性弧菌的获得性耐药基因进行预测[23]; 利用国家食源性疾

病分子溯源网络进行核心基因组多位点序列分型(core genome 
multilocus sequence typing, cgMLST)分析及最大可能树构建。 

1.3  数据处理  

采用 BioNumerics V7.6 软件分别分析副溶血性弧菌

和沙门氏菌的 PFGE 指纹图谱, 以条带位置差异容许度 1%, 
优 化 值 1% 为 前 提 , 使 用 非 加 权 配 对 算 术 平 均 法

(unweighted pair group method with arithmetic mean, 
UPGMA)进行聚类分析; 利用国家食源性疾病分子溯源网

络构建的 cgMLST 系统进化树, 树状图节点显示各条目之

间位点的差异数目 (实际差异数=节点显示数×1)。采用

Office Excel 2024 和 Power Point 2024 软件对数据进行统

计、制表、绘图处理。 

2  结果与分析 

2.1  分离鉴定结果  

事件 1 共分离得到 2 株副溶血性弧菌(SXFR20240901
和 SXFR20240902)和 2 株沙门氏菌(SXSM20240901 和

SXSM20240902), 其中 SXFR20240901 和 SXSM20240901
分离自同一患者肛拭子, SXFR20240902和 SXSM20240902
分离自同一患者肛拭子。事件 2 分离得到 4 株副溶血性弧

菌 (SXFR20241201 、 SXFR20241202 、 SXFR20241203 、

SXFR20241204) 和 2 株 沙 门 氏 菌 (SXSM20241201 和

SXSM20241202), 其中 SXFR20241203 和 SXSM20241201
分离自同一患者肛拭子, SXFR20241204和 SXSM20241202
分离自同一患者肛拭子。其余所涉样品如食品留样等由于

未检出致病菌故未纳入本次研究。所有分离株经 VITEK-2 
Compact 全自动细菌鉴定/药敏分析系统和基质辅助激光

解吸电离飞行时间质谱法复核鉴定, 两者结果一致。 

2.2  血清学和毒力基因分析结果  

事件 1 的 2 株副溶血性弧菌血清型为 O10:K4, 2 株沙

门氏菌为阿贡纳沙门氏菌; 事件 2 的 4 株副溶血性弧菌血

清型为 O3:K6, 2 株沙门氏菌为鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌。事件 1
和事件 2 分离的 6 株副溶血性弧菌毒力基因结果均为

tlh+tdh+trh-(表 1)。 

2.3  药敏结果  

事件 1 的 2 株副溶血性弧菌均对 CFZ 耐药, 2 株沙门

氏菌对 27 种抗生素均不耐药; 事件 2 的 4 株副溶血性弧菌

中 SXFR20241204 和 SXFR20241201 对 AMP 和 CFZ 耐药, 
SXFR20241202 和 SXFR20241203 对 CFZ 耐药, 2 株沙门氏

菌均对四环素耐药, 其中一株为多重耐药菌(耐药表型为

AMP-STR-AZI-SXT-GEN-TET-CHL-FFC)(表 1)。 

2.4  PFGE 分子分型结果  

事件 1 的 2 株副溶血性弧菌和 2 株沙门氏菌 PFGE 聚

类分析, 带型相似度分别为 100.00%(图 1A 和图 1B), 事件

2 的 4株副溶血性弧菌 PFGE带型相似度为 100.00%(图 1A), 
2 株沙门氏菌 PFGE 带型相似度为 51.90%(图 1B)。 

 

表 1  6 株副溶血性弧菌和 4 株沙门氏菌分离株的血清型、毒力基因、耐药表型 
Table 1  Serotypes, virulence genes and antimicrobial resistance phenotypes of 6 Vibrio parahaemolyticus and 4 Salmonella isolates 

菌株编号 菌株类型 样本类型 暴发事件 血清型 耐药表型 毒力基因 

SXFR20241201 副溶血性弧菌 肛拭子 事件 2 O3:K6 AMP-CFZ tlh+/tdh+/trh+ 

SXFR20241204 副溶血性弧菌 肛拭子 事件 2 O3:K6 AMP-CFZ tlh+/tdh+/trh+ 

SXFR20241202 副溶血性弧菌 肛拭子 事件 2 O3:K6 CFZ tlh+/tdh+/trh+ 

SXFR20241203 副溶血性弧菌 肛拭子 事件 2 O3:K6 CFZ tlh+/tdh+/trh+ 

SXFR20240901 副溶血性弧菌 肛拭子 事件 1 O10:K4 CFZ-CT tlh+/tdh+/trh+ 

SXFR20240902 副溶血性弧菌 肛拭子 事件 1 O10:K4 CFZ tlh+/tdh+/trh+ 

SXSM20241202 沙门氏菌 肛拭子 事件 2 鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌 AMP-STR-AZI-SXT-GE
N-TET-CHL-FFC / 

SXSM20241201 沙门氏菌 肛拭子 事件 2 鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌 NAL-TET / 

SXSM20240901 沙门氏菌 肛拭子 事件 1 阿贡纳沙门氏菌 / / 

SXSM20240902 沙门氏菌 肛拭子 事件 1 阿贡纳沙门氏菌 / / 

注: /表示无对应耐药基因和毒力基因。 
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注: A. 6 株副溶血性弧菌分离株的 PFGE 聚类分析; B. 4 株沙门氏菌分离株的 PFGE 聚类分析。 
图 1  6 株副溶血性弧菌和 4 株沙门氏菌分离株的 PFGE 聚类分析 

Fig.1  PFGE cluster analysis of 6 Vibrio parahaemolyticus and 4 Salmonella isolates 
 

2.5  全基因组测序结果  
事件 1 中 2 株副溶血性弧菌均为 ST3 型(图 2A), 全球

范围内 ST3 副溶血性弧菌是优势型别[24–25]。分别预测出 1
种耐药基因, 为 β-内酰胺类耐药基因 blaCARB-22, 耐药基因

预测结果与耐药表型结果一致; 2 株沙门氏菌均为 ST13 型, 
共预测出 4 个耐药基因 , 均携带氨基糖苷类耐药基因

aac(6')-Iaa、磷霉素类耐药基因 fosA7 和喹诺酮类耐药基因

qnrB19(图 2B), 耐药基因预测结果与耐药表型不一致。事件

2 中 4 株副溶血性弧菌均为 ST3 型(图 2A), 分别预测出耐药

基因 blaCARB-22, 耐药基因预测结果与耐药表型结果一致, 2

株沙门氏菌 ST 型分别为 ST398 型、ST516 型, 共预测出 19
个耐药基因, 均携带 aac(6')-Iaa(图 2B), 耐药基因预测结果

与耐药表型结果部分一致。 
事件 1 中 2 株副溶血性弧菌 cgMLST 位点差异个数为

0, 属于同一进化枝(图 2A); 2 株沙门氏菌 cgMLST 位点差

异个数为 0, 属于同一进化枝(图 2B)。事件 2 中 4 株副溶血

性弧菌 cgMLST 位点差异个数为 0, 属于同一进化枝(图 2A); 
2 株沙门氏菌 cgMLST 位点差异个数较多(位点差异个数大

于 30)(图 2B)。两起事件同种菌株之间 cgMLST 位点差异

个数较多(位点差异个数大于 30)(图 2A 和 B)。 
 

 

 
 

注: 黑色表示携带该耐药基因, 白色表示不携带该耐药基因。A. 6 株副溶血性弧菌分离株的的全基因组测序结果; B. 4 株沙门氏菌分离

株的全基因组测序结果。 
图 2  6 株副溶血性弧菌和 4 株沙门氏菌分离株的全基因组测序结果 

Fig. 2  Whole genome sequencing results of 6 Vibrio parahaemolyticus and 4 Salmonella isolates 
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3  讨论与结论 

据统计, 近年来我国平均每年发生食物中毒的人数

接近 5 万人[26], 其发生场所主要集中于集体食堂、餐饮服

务单位和家庭[27]。通常在加工食品过程中, 生熟交叉污染

或熟制后污染。此类污染若未通过充分加热杀菌予以消除, 
食用后即可引发食物中毒[28]。沙门氏菌和副溶血性弧菌是

常见的食源性致病菌。两者混合感染的情况虽不常见, 但
一旦发生, 两者的致病机制和症状可能叠加或交互, 增加

治疗难度。本研究选用的 PFGE 细菌分子分型方法分辨率

高、重复性好、结果准确可靠, 能够识别潜在的食物中毒

事件并追踪暴发来源[29–30]。近年来, 全基因组序列分析技

术作为新的监测与预警手段, 在疾控领域迅速普及和推广

应用, 本研究所采用的 cgMLST 分子溯源技术基于高通量

测序和生物信息学分析, 使食源性疾病的监测和微生物分

型研究更精准, 具有更好的稳定性[31–32]; 结合这两种方法

使溯源结果更完整更可靠。 
本次研究中事件 1 中分离到的 2 株阿贡纳沙门氏菌和

2 株副溶血性弧菌 PFGE 带型分别完全一致, 血清型分别

相同, ST 型结果一致, 且其在基因水平上分别高度同源, 
提示事件 1 系由沙门氏菌和副溶血性弧菌混合感染引起。

事件 2 中 4 株副溶血性弧菌 PFGE 结果一致, 其 ST 型相同; 
而 2株鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌 PFGE结果显示不同带型, ST型不

相同, 且基因水平与分子水平分型结果相符合, 提示其可

能为偶然携带, 即并非事件 2 食物中毒主要致病因素。提

示事件 2 可能由副溶血性弧菌感染引起, 也可能与检测过

程中没有对多个菌落进行后续检测分析有关, 导致未能溯

源到同种鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌, 提示在今后处理食物中毒时

每一个样本尽可能挑取多个可疑菌落留待后续的检测。 
本次药敏结果显示事件 1 的 2 株阿贡纳沙门氏菌对

27 种抗生素均敏感, 而事件 2 的 2 株鲁齐齐Ⅱ沙门氏菌均

对四环素耐药, 其中一株对 8 种抗生素耐药, 为多重耐药

菌, 提示临床治疗沙门氏菌感染时尽量减少使用四环素; 
本研究中 8 株副溶血性弧菌未出现多重耐药情况, 均对头

孢唑啉耐药, 提示临床治疗副溶血性弧菌感染时应避免使

用头孢唑啉。细菌耐药性的产生与抗生素的使用存在直接

的因果关联, 减少抗生素的使用对细菌耐药性的产生具有

重要意义[33], 在防治工作中应加强对菌株耐药性的长期监

测, 及时发现菌株耐药谱的变化, 从而更好地指导临床用

药。本次研究还出现了部分菌株耐药基因预测结果与表型耐

药结果不一致, 可能由基因沉默机制、未被模型识别的耐药

机制导致, 提示应扩展耐药基因数据库加强联合检测。 
两起事件发生时间正值绍兴市食源性疾病暴发的夏

秋季高峰, 且均发生在餐饮服务单位, 此外事件 1和事件 2
虽沙门氏菌型别不同, 但事件 1 和事件 2 的 4 株副溶血性

弧菌均为 ST3 型, 且均携带 blaCARB-22 耐药基因, 具有高度

特异性, 在绍兴地区为优势流行型[34], 因此两起事件合并

分析有助于了解本地副溶血性弧菌和沙门氏菌引起食物中

毒分离株的分子特征, 为减少此类暴发事件提供科学依据。 
两起事件由于餐饮服务单位留样不全, 未能对食物

中毒事件相关的全部食品进行致病因子分离, 导致未溯源

到食品污染源。检测方法敏感度不足以及采样局限性都有

可能导致食品留样或环境样品未检出致病菌, 监管机构应

加强对餐饮部门的卫生监督, 尤其要健全餐饮的留样制度; 
应广泛开展食品安全与健康知识宣传活动, 提高食品从业

人员和居民的的食品安全、卫生意识。 
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