
第 17 卷 第 12 期 食 品 安 全 质 量 检 测 学 报 Vol. 17 No. 12 

2026 年 6 月 Journal of Food Safety & Quality Jun., 2026 

 

                            

收稿日期:  2026-03-04  
基金项目: 江苏省预防医学科研课题面上项目(Ym2023040)  

#徐娅雯和陆荣荣为共同第一作者 

第一作者: 徐娅雯(1984—), 女, 硕士, 副主任技师, 主要研究方向为微生物检验与细菌耐药机制。E-mail: jsyawen@163.com 

         陆荣荣(1991—), 女, 助理工程师, 主要研究方向为食品微生物检验。E-mail: 1170871505@qq.com 

*通信作者: 王艳(1978—), 女, 主任技师, 主要研究方向为食品微生物检测与质量管理。E-mail: 971474182@qq.com 

李贵玲(1981—), 女, 博士, 主任医师, 主要研究方向为细菌耐药。E-mail: liguiling728@163.com 
 

DOI: 10.19812/j.cnki.jfsq11-5956/ts.20260304007 
引用格式: 徐娅雯, 陆荣荣, 王芳, 等. “同一健康”视角下扬州地区肯塔基沙门氏菌 ST198 的耐药特征与传播溯源[J]. 食
品安全质量检测学报, 2026, 17(12): 60–66.  
XU YW, LU RR, WANG F, et al. Antimicrobial resistance characteristics and transmission sourcing of Salmonella Kentucky 
ST198 in Yangzhou under the “One Health” perspective [J]. Journal of Food Safety & Quality, 2026, 17(12): 60–66. (in Chinese 
with English abstract). 

 “同一健康”视角下扬州地区肯塔基沙门氏菌

ST198 的耐药特征与传播溯源 

徐娅雯 1#, 陆荣荣 1#, 王  芳 2, 许蓉蓉 1, 英航宁 1, 王  艳 1*, 李贵玲 2* 

(1. 扬州市疾病预防控制中心, 扬州  225009; 2. 江苏省苏北人民医院, 扬州  225002) 

摘  要: 目的  基于“同一健康”理念, 分析 2019—2025 年扬州地区肯塔基沙门氏菌(Salmonella Kentucky) 

ST198 谱系的基因组流行病学特征、耐药机制及跨界传播风险。方法  收集扬州地区临床患者、市售食品、

健康从业人员及污水环境来源的样本, 分离鉴定肯塔基沙门氏菌并测定其药物敏感性。利用基因组测序技术, 

结合生物信息学手段进行 ST 分型、耐药基因分析, 并基于核心基因组单核苷酸多态性构建系统发育树, 分析

不同来源菌株的亲缘关系。结果  共获得 23 株 ST198 型菌株, ST198.2-2 为优势亚型, 且呈多重耐药特征, 主

要携带 blaCTX-M-55、tet(A)等耐药基因。在 ST198.2-1 亚型中首次鉴定出一株携带 IncFIB(K)质粒的菌株, 该质

粒共编码包括 qnrS2 在内的 8 种耐药基因。系统发育分析显示, 食品分离株与临床病例株在核心基因组水平

高度聚类, 提示存在食源性传播可能; 健康从业人员来源菌株检出 rmtB 基因, 提示该群体可能构成隐匿的耐

药库。结论  扬州地区流行的肯塔基沙门氏菌 ST198 谱系以 ST198.2-2 亚型为主, 耐药形势严峻。动物源性

食品是导致临床感染的核心路径, 而健康从业人员与污水环境共同构成了耐药基因持续扩散的重要媒介。建

议构建覆盖“从农场到餐桌”全链条的主动监测体系, 重点关注从业人员的带菌与耐药监测。 

关键词: 肯塔基沙门氏菌; ST198; 耐药特征; “同一健康” 
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ABSTRACT: Objective  To analyze the genomic epidemiological characteristics, antimicrobial resistance 
mechanisms and cross-sector transmission risks of the Salmonella Kentucky ST198 lineage in Yangzhou from 2019 to 
2025 based on the “One Health” framework. Methods  Salmonella Kentucky isolates were recovered from clinical 
patients, retail foods, healthy food handlers and sewage in Yangzhou. Antimicrobial susceptibility testing was 
performed. Whole-genome sequencing and bioinformatics tools were utilized to identify ST, resistance genes and 
plasmid structures. A phylogenetic tree based on core genome single nucleotide polymorphisms was constructed to 
evaluate the genetic relationships among isolates from different sources. Results  Among 23 ST198 isolates, 
ST198.2-2 was identified as the predominant subtype. ST198.2-2 isolates typically harbored blaCTX-M-55, tet(A), 
genes. Notably, a novel IncFIB(K) plasmid carrying 8 kinds of resistance genes, including qnrS2, was first identified 
in an ST198.2-1 isolate. Phylogenetic analysis that food isolates and clinical case strains were highly clustered at the 
core genomic level, suggesting the possibility of foodborne transmission. The rmtB gene was detected in strains 
derived from health practitioners, suggesting that this group mought constitute a hidden drug resistance pool. 
Conclusion  The ST198.2-2 subtype has become the dominant lineage in Yangzhou, presenting severe drug fast 
challenges. Animal-derived food serves as the primary infection route, while occupational carriers and sewage 
facilitate the environmental dissemination of resistance determinants. An integrated surveillance system covering the 
“farm-to-fork” chain, with specific focus on healthy food handlers, is urgently recommended. 
KEY WORDS: Salmonella Kentucky; ST198; antimicrobial resistance; “One Health” 
 
 

0  引  言 

沙门氏菌(Salmonella)是一种全球广泛传播的人兽共

患病原菌, 对公共卫生构成了重大威胁。据世界卫生组织

(World Health Organization, WHO)统计 , 全球每年约有

1.15亿例沙门氏菌感染病例, 导致 37万人死亡[1]。其中, 肯
塔基沙门氏菌(Salmonella Kentucky) ST198 谱型且因其多

重耐药特性而受到广泛关注[2]。在欧洲, 肯塔基沙门氏菌

是第七大常见的人类致病血清型, 多数 ST198 感染病例可

追溯至非洲旅行史[3–4]; 美国报告的 ST198 病例也多与国

际旅行相关 [5]。该谱系可进一步划分为两个主要分支 : 
ST198.2-1 和 ST198.2-2[6]。2019 年以前, 我国浙江、广西、

湖南等多省人群及鸡群中流行的优势亚型为 ST198.2-1。自

2019 年起, ST198.2-2 通过获得一个新的多耐药区, 显著增强

了对多种抗菌药物的耐药能力, 并在我国逐步取代ST198.2-1
成为主导进化群, 这预示着更为严峻的本地化耐药趋势[7–9]。 

目前多数相关研究通常基于单一来源的分离株, 难
以全面解释肯塔基沙门氏菌在人类、食品及环境间的动态

传播机制。在“同一健康”框架下, 该菌的传播并非简单的

单一传播途径, 而是一个多维网络[10]。人类、食品及环境

间的传播动态与风险。了解人类分离株的耐药特征及其

与其他来源菌株的相关性, 对制定跨领域控制策略具有

重要意义[11]。食品链作为其核心传播途径, 不仅是沙门氏

菌最主要的传播途径之一, 更是耐药基因在不同环节传

播的载体[12–13]。从业人员作为连接生产与消费的关键节

点, 他们携带的耐药菌株不仅通过直接接触污染食品, 还可

能通过生活废水的排放将耐药引子带入环境, 形成人—食

—人循环[14–15]。对从业人员的定期健康监测和职业防护措

施的缺失, 已被证实是耐药沙门氏菌在社区持续传播的重

要因素[16]。 
因此, 为系统揭示本地区 ST198谱系的传播动态与风

险, 本研究聚焦扬州地区, 收集了 2019 至 2025 年间来源

于临床患者、市售食品、健康从业人员及污水环境的肯塔

基沙门氏菌分离株。旨在通过基因组测序技术, 分析其分

布、基因型及耐药谱, 以期为食品链全链条的抗微生物耐

药性(antimicrobial resistance, AMR)监测与精准防控提供本

地化的科学依据。 

1  材料与方法  

1.1  菌株采集与鉴定 

在 2019 至 2025 年期间, 扬州市疾病预防控制中心通

过食品安全风险监测、食源性疾病主动监测、健康人群肠

道病原和耐药组监测等监测网络, 采集多种来源多种形式

的样本。所有样本的检测均严格按照《食源性疾病监测工作

手册》及《食品微生物及其致病因子监测手册》进行操作。 

1.2  药物敏感试验 

用微量肉汤稀释法测定 24 株肯塔基沙门氏菌对 10 类

14 种 抗 菌 药 物 的 最 小 抑 菌 浓 度 (minimal inhibitory 
concentration, MIC), 包括氯霉素(chloramphenicol, CHL)、
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复方新诺明(trimethoprim-sulfamethoxazole, SXT)、多粘菌

素 (colistin, CT)、厄他培南(ertapenem, ETP)、美罗培南

(meropenem, MEM)、亚胺培南(imipenem, IPM)、头孢噻肟

(cefotaxime, CTX)、头孢西丁(cefoxitin, FOX)、氨苄西林/
舒巴坦 (ampicillin/sulbactam, AMS)、氨曲南 (aztreonam, 
ATM)、四环素(tetracycline, TET)、替加环素(tigecycline, 
TGE)、环丙沙星(ciprofloxacin, CIP)、阿米卡星(amikacin, 
AMK)。所用药敏检测板为美国 BD 公司定制病菌识别网

革兰阴性细菌药敏定制板(RUONMIC-801), 实验步骤及结

果判读按说明书操作。采用大肠埃希氏菌 ATCC 25922 为

质控菌株。判定依据参考美国临床和实验室标准协会

(Clinical and Laboratory Standars Institute, CLSI)发布的抗

微生物药物敏感性试验执行标准 CLSI M100-34, 替加环

素 参 考 美 国 食 品 药 品 监 督 管 理 局 (Food and Drug 
Administration, FDA)肠杆菌科的判定标准。多重耐药

(multidrug resistance, MDR)表型的判定参照沙门氏菌耐药

性标准[17]。 

1.3  基因组测序、组装、分型及质粒复制子鉴定 

使用 FastPure Bacteria DNA Isolation Mini Kit 提取菌

株基因组 DNA, 并通过 Qubit 2.0 荧光计进行定量。在

Illumina NovaSeq 平台上进行全基因组双端测序 (读长

150 bp)。对其中一株同时携带 blaCTX-M-14 与 qnrS2 基因的

菌株, 额外采用牛津纳米孔长读长测序进行完成图构建。

使用 CLC Genomics Workbench  23.0 对原始测序数据进行

质量控制, 在 De Novo Long Reads 模块中, 利用 Illumina
短读长数据对纳米孔长读长的组装结果使用默认参数进行

抛光校正。 

1.4  耐药基因与系统发育树分析 

将测序数据利用 CLC Workbench (v23.0)软件进行拼

接, 获得全基因组序列。采用 BLAST 模块, 与综合抗生素

耐药性数据库、多位点序列分型(multilocus sequence typing, 
MLST)及 PointFinder 进行比对, 参考软件默认参数鉴定耐

药 基 因 、 质 粒 复 制 子 类 型 及 染 色 体 点 突 变 。 以

NZ_CP091997 为参考序列 , 利用 CLC Workbench SNP 
TREE 模块获取 23 株肯塔基沙门氏菌的单核苷酸多态, 并
构建基于单核苷酸多态性(single nucleotide polymorphism, 
SNP)的系统发育树并进行分群[18]。在包含疑似聚集性菌株的

基因簇中, SNP 差异数小于 10 的菌株可判定为同源菌株[19]。 

1.5  数据处理 

采用 Excel (Microsoft Excel for Mac Version 16.104.1)
对菌株来源、药敏结果等基础数据进行整理和描述性统计

分析。利用 ChiPlot 在线工具(http://chiplot.online/)[20]对系

统发育树进行可视化分析。药敏试验设 3 次重复, 结果取

一致判读。 

2  结果与分析 

2.1  菌株来源 

2019 至 2025 年间, 本研究通过多源监测网络共分离

到非重复沙门氏菌 589 株, 其中肯塔基沙门氏菌占 24 株

(4.07%, 24/589)。经基因组测序鉴定, 1 株为 ST314, ST198
型有 23 株(95.8%, 23/24), 其样本来源及采样时间等详细

背景信息见表 1。 

 
表 1  23 株 ST198 肯塔基沙门氏菌分离株基本信息 

Table 1  Basic information of 23 Salmonella Kentucky  
ST198 isolates 

菌株编号 菌株来源 样本类型 采样年份 

Sal-1956 其他病人 脓液 2019-02-08

Sal-1996 腹泻病人 粪便 2019-08-24

Sal-2011 腹泻病人 粪便 2020-07-16

Sal-2112 从业人员(体检) 肛拭 2021-10-26

Sal-2217 腹泻病人 粪便 2022-06-30

Sal-2222 腹泻病人 粪便 2022-08-25

Sal-2248 食品 鸡腿 2022-10-20

Sal-2375 其他疾病 脓液 2023-12-20

Sal-2440 从业人员(体检) 肛拭 2024-07-22

Sal-2464 食品 三文鱼 2024-05-30

Sal-2485 从业人员(体检) 肛拭 2024-08-25

Sal-2495 食品 鸡大腿 2024-10-09

Sal-2496 食品 鸡翅 2024-10-09

Sal-2502 从业人员(体检) 肛拭 2025-03-20

Sal-2503 从业人员(体检) 肛拭 2025-05-12

Sal-2534 腹泻病人 粪便 2025-06-20

Sal-W2432 环境 - 2024-04-16

Sal-W2436 环境 - 2024-04-16

Sal-W2454 环境 - 2024-08-30

Sal-W2460 环境 - 2024-09-13

Sal-W2499 环境 - 2024-11-28

Sal-W2530 环境 - 2025-04-07

Sal-W2540 环境 - 2025-04-22

注: -表示无样本。 

 
2.2  肯塔基沙门氏菌 ST198 的耐药特征及亚型差异 

2.2.1  耐药表型  
药敏结果显示, 23 株 ST198 菌株均对多于 3 类抗生素

耐药, 多重耐药率为 100.00%。ST198.2-2 表现出更广泛的

耐药表型, 对酰胺醇类和四环素类耐药率超过 80%(表 2)。
ST198 的两个亚型耐药率存在差异(表 2)。ST198.2-1 型菌

株(n=7)对 CTX、ATM、TET 和 CIP 完全耐药(100.00%)。 
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表 2  不同 ST198 亚型对 14 种抗菌药物的耐药率比较(%) 
Table  2  Comparison of the resistance rates of different ST198 

subtypes to 14 kinds of antimicrobial agents (%) 

抗菌药物种类 
抗菌药物 

名称 
ST198.2-1 

(n=7) 
ST198.2-2  

(n=16) 

酰胺醇类 氯霉素 71.43 81.25 

磺胺类 复方新诺明 57.14 68.75 

多粘菌素类 多粘菌素 E 0.00 0.00 

碳青霉烯类 

厄他培南 0.00 0.00 

美罗培南 0.00 0.00 

亚胺培南 0.00 0.00 

头孢菌素类 
头孢噻肟 100.00 75.00 

头孢西丁 71.43 62.50 

β-内酰胺合剂 
氨苄西林-舒

巴坦 
28.57 31.25 

单环内酰胺类 氨曲南 100.00 68.75 

四环素类 
四环素 100.00 81.25 

替加环素 0.00 0.00 

喹诺酮类 环丙沙星 100.00 100.00 

氨基糖苷类 阿米卡星 71.43 68.75 

ST198.2-2 型菌株(n=16)的耐药谱更广泛, 尤其对 CHL、

TET、SXT 和 AMK 的耐药率均超过 68%。值得注意的是, 
有 3 株从业人员来源菌株对多达 8 类药物耐药。两个亚型

均对碳青霉烯类、CT 保持敏感。 
2.2.2  耐药基因分布 

本研究涉及的耐药基因相关因素包括 9 类 22 种耐药

基因和 2 类耐药相关基因突变(图 1)。耐药基因包括氯霉素

(floR)、磺胺类(sul1、sul2、dfrA1、dfrA7、dfrA14)、超广

谱 β- 内 酰 胺 酶 耐 药 基 因 (blaCTX-M-14 、 blaCTX-M-55 、

blaCTX-M-64)、其他 β-内酰胺酶(blaTEM-1); 四环素类[tet(A)]; 
喹 诺 酮 类 (qnrS1 、 qnrS2) 以 及 氨 基 糖 苷 类 耐 药 基 因

[aac(3)-IId、aph(4)-Ia、aac(3)-Iva、aadA2、aadA5、aadA7、
aadA13、rmtB]。耐药相关基因突变为喹诺酮类耐药基因: 
gyrA 和 parC。以及喹诺酮耐药决定区(quinolone resistance 
determining regions, QRDRs) gyrA 基因 2 个位点突变

(S83F、D87N)、parC 基因 3 个位点的突变(T255S、T57S、
S80I)。通过耐药表型与耐药基因比对, 结果显示两者具有

高度的一致性。所有对 CIP 耐药的菌株均检出 QRDR 位点

突变, 头孢菌素耐药株均携带 blaCTX-M 基因。 

 

 

 
图 1  23 株扬州肯塔基沙门氏菌 ST198 分离株的核心基因组最大似然树 

Fig.1  Maximum likelihood tree of the core genome of 23 Salmonella Kentucky ST198 isolated in Yangzhou  
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ST198.2-1 中 blaCTX-M-14 (7/7)、tet(A) (7/7)、sul1 (6/7)、
和 aadA7 (5/7)的携带率较高, 但未检出 dfrA14、blaTEM-1、

aadA2、aadA13 和 rmtB。菌株 Sal-2375 携带有一个质粒

pSal-2375-72k, 经 PlasmidFinder 数据库鉴定, 该质粒属于

IncFIB(K)型, 全长 72073 bp。耐药基因分析表明, 该质粒

携带 sul2、dfrA7、floR、tet(A)、qnrS2、aph(4)-Ia、aac(3)-Iva、
aadA7 8 个 耐 药 基 因 。 进 一 步 的 比 对 分 析 显 示 , 
pSal-2375-72k 与 NCBI 数据库中的多个质粒具有高度同源

性。具体而言, 它与分离自大肠杆菌的质粒 CP034107.1 的

序列覆盖度为 78%, 同一性为 99.99%; 与另一大肠埃希氏

菌质粒的覆盖度为 58%, 同一性为 99.95%; 与沙门氏菌质

粒 MW025958.1 的覆盖度为 53%, 同一性为 99.91%。序列

已提交至国家微生物科学数据中心 , 基因组数据编号 : 
NMDC60215163。 

相比之下, ST198.2-2 表现出更为广泛和复杂的耐药

基因谱。其中, blaCTX-M-55 (12/16)、tet(A) (14/16)、dfrA14 
(13/16)、floR (14/16)、blaTEM-1 (13/16)、aadA2 (12/16)和
aadA13 (12/16)的携带率均较高。健康从业人员来源菌株

(Sal-2485、Sal-2503)检出了 rmtB 基因, 该基因可介导对包

括阿米卡星在内的多种氨基糖苷类药物产生高水平耐药。

其中, Sal-2485 携带 11 种不同的耐药基因, 覆盖 β-内酰胺

类、四环素类、磺胺类、喹诺酮类(qnrS1)和氨基糖苷类(rmtB
等)多种耐药基因。 

值得注意的是, 本研究检出的 1 株 ST314 表现出截然

不同的特征。与 ST198 的多重耐药表型相比, 该 ST314 菌

株对喹诺酮类药物。基因组分析显示, 其仅携带 blaCTX-M-55

耐药基因。这进一步说明扬州地区肯塔基沙门氏菌的高水

平耐药压力高度集中在 ST198 这一特定进化分枝上。 

2.3  基于核心基因组的传播路径识别 

系统发育分析显示 , 市售食品分离株 (Sal-2464、

Sal-2495)与临床腹泻病例株(Sal-2217、Sal-2222、Sal-2534)
在核心基因组水平高度聚类。污水样本 (Sal-W2454、

Sal-W2460)与上述食品及病例株位于同一进化分支。 

3  讨论与结论 

尽管肯塔基沙门氏菌 ST198 谱系作为全球传播的

多重耐药克隆已被广泛认知, 但大多数研究通常基于单

一来源 (如动物)的分离株 , 或缺乏明确的地理与时间关

联性 [21–23]。本研究基于 “同一健康 ”理念 , 对扬州地区

2019—2025 年间多来源样本进行系统监测, 从分子流行病

学、耐药演变及跨界传播等多维度揭示了 ST198 谱系的流

行特征, 为精准防控提供了科学依据。 
本地区 ST198 谱系的亚型流行趋势与国内整体演变

方向一致[5]。研究发现 ST198.2-2 已取代 ST198.2-1 成为扬

州地区的绝对优势亚型, 这一趋势与我国禽肉源及临床病

例的调查结果高度吻合[22], 进一步证实了 2019 年后该亚

型在我国东部地区的广泛扩张, 这一区域性优势克隆的崛

起, 可能与集约化养殖中抗生素的选择性压力以及特定质

粒的流行有关[16]。受限于样本规模, 本研究在量级上虽有

局限, 但其呈现的遗传演化方向与全国大背景表现出强烈

的同步性, 证明了本研究在局部监测中的代表性。 
扬州地区 ST198谱系耐药形势严峻, 且呈现明显的亚

型差异。药敏结果显示, 所有 ST198 菌株对 ATM、TET 和

CIP 的耐药率及多重耐药率均达 100%。其中, ST198.2-2
亚型对酰胺醇类及磺胺类药物的耐药水平显著高于

ST198.2-1, 且部分从业人员来源株表现出多达 8 类药物的

广泛耐药性。基因型分析进一步揭示, 本地 ST198.2-2 菌

株普遍携带 blaCTX-M-55、tet(A)、dfrA14 等关键耐药基因。

这种广泛且高携带率的耐药基因组合, 可能构成了其强大

的多重耐药基础, 显著增强了其在抗菌药物选择压力下的

适应性与传播能力[24]。值得注意的是, 即便 ST198.2-1 亚

型在数量上不占优势, 但其表现出的高度耐药适应性不容

忽视。该亚型对 ATM 和 CTX 的耐药率高达 100%, 与其携

带的 blaCTX-M-14 基因密切相关。特别是 Sal-2375 携带的

IncFIB(K)质粒, 展现了 ST198.2-1 亚型在进化过程中获取

外源耐药遗传物质的能力。这种质粒介导的喹诺酮耐药基

因与染色体 gyrA 或 parC 的 QRDR 突变的协同作用, 是导

致该亚型对 CIP 产生高水平耐药的分子机制[25]。该质粒通

过包括 IS15、Tn3 和 IS26 的复杂移动遗传元件嵌套结构共

同介导 qnrS2 的高效捕获和传播。这种机制极大提高了质

粒的转移能力和稳定性, 可能加速喹诺酮耐药在菌群中的

扩散。这一发现提示, ST198.2-1 虽非当前本地主流流行株, 
但作为该谱系中一个高耐药性的进化分支, 其通过水平基

因转移实现耐药性进一步升级的风险仍需严密监测。 
系统发育树明确了 ST198 菌株通过动物源性食品进

入人类消费环节并导致感染的路径, 而非随机暴露或人际

传播。这与国内其他地区关于食源性传播的文献[26]的研

究结论高度一致, 强调了动物源性食品作为 ST198 菌株入

侵人体的关键入口, 是未来实施“同一健康”的重点。虽然

本研究的样本未直接涵盖养殖场中的动物, 但有研究整理

了 2013—2019 年全国 5 省的 ST198 监测数据, 证实多重耐

药 ST198 已呈现跨区域、跨宿主传播的态势, 建议加强对

该谱系在家禽及人群中的持续监测。这种跨区域传播特征

与本研究扬州地区的发现相互印证, 说明 ST198 的流行已

不是单一地区的孤立现象[27]。北京地区的基因组监测数据

进一步表明, ST198.2-2 分支菌株在动物源性食品与临床样

本间存在明确的遗传同源性, 证实了“农场-餐桌-人类”的
跨来源传播链在中国广泛存在[28]。此外, 污水样本中检出

高度同源菌株, 进一步印证了环境在耐药菌扩散中的作

用。而健康从业人员来源株中检出耐药基因 rmtB, 揭示了

该群体作为隐匿耐药库的风险。近期的研究表明, 在江苏
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地区流行的 ST198 谱系中 rmtB 常与 blaCTX-M-55 共存于高转

移性的 IncHI2 或 IncFII 质粒上, 赋予菌株对阿米卡星等氨

基糖苷类药物的高水平耐药性[22]。更重要的是, 此类携带

rmtB 的高水平耐药质粒对宿主菌不产生显著的适应度代

价, 能够在动物源与人类之间进行跨界传播。该特性使其

即使在缺乏明显药物选择压力的环境中, 也能在宿主群体

中持续存在并扩散[29]。这进一步证实了加强从业人员监测

在“同一健康”防控中的必要性。 
本研究也存在一定的局限性。首先, 尽管研究时间跨

度涵盖 7 年, 但最终纳入分析的 ST198 型菌株样本量相对

较小, 且采样时间多集中在 2024—2025 年间, 这可能限制

了研究结果对不同年份流行规律变化的代表性, 未来应通

过与 NCBI 等公共数据库的深度比对, 并结合多中心、跨

区域的联合研究, 进一步评估 ST198 谱系在我国的传播动

力学与耐药进化轨迹。此外, 当前 ST198 的基因组监测体系

仍需加强, 部分地区的监测数据仍存在较大空白, 亟需建立

更加完善的“同一健康”监测体系以填补这些知识缺口[30]。综

上所述, 扬州地区肯塔基沙门氏菌的传播呈现出食源性传

播链与健康人群作为高风险耐药库的双重风险。为有效遏

制 ST198 的蔓延及其耐药性的进化, 需构建覆盖动物、食

品、环境和人群的整合分子监测体系, 并重点加强对从业

人员等关键人群的筛查。 
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