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基于全基因组测序的 67 株沙门氏菌毒力相关遗传

特征分析 

冯怡博, 赵翠霞, 麻懿馨, 王晓丹* 
(辽宁省疾病预防控制中心, 沈阳  110172) 

摘  要: 目的  通过分析 67 株不同来源沙门氏菌的全基因组序列, 明确其毒力基因与毒力岛携带谱、分子分

型及核心基因组系统发育关系, 并解析移动元件与毒力基因/质粒的关联网络, 从基因组层面揭示毒力相关遗

传特征。方法  从 EnteroBase 数据库下载 67 株沙门氏菌的全基因组组装序列, 利用 VFDB 数据库和 CGE 在

线工具分别进行毒力基因注释、毒力岛鉴定和可移动元件比对, 并利用桑基图可视化菌株、毒力基因/质粒与

移动元件的关联性, 通过 EnteroBase 平台完成多位点序列分型和核心基因组单核苷酸多态性系统发育分析, 

使用 Chiplot 在线工具完成数据可视化。结果  67 株菌共包含 20 种血清型, 优势血清型为单相鼠伤寒沙门氏

菌(29.85%)、肠炎沙门氏菌(14.93%)和里森沙门氏菌(11.94%)。共比对出 183 个毒力基因, 其中 56 个在所有菌

株中 100%携带, 主要涉及 III 型分泌系统、菌毛、调节因子及效应蛋白。共鉴定出 12 个毒力岛, SPI-1、SPI-2、

SPI-3、SPI-5 和 SPI-9 为 100%携带。移动元件中多种插入序列和转座子与毒力基因及质粒存在紧密关联, 其

中 nlpl 与 MITEEc1 关联率最高。核心基因组单核苷酸多态性系统发育树将菌株划分为 A、B、C、D 4 个主簇, 

A 簇最大(46 株), 以 ST34 和 ST11 为主, 存在跨省紧密遗传聚集; B 簇含肯塔基 ST198 流行株; C、D 簇为少见

或独立谱系。结论  本研究中的食源性与环境源性沙门氏菌血清型分布存在差异, III 型分泌系统等核心毒力

因子在全部菌株中高度保守, 移动元件在毒力基因和质粒的水平传播中发挥关键作用, 系统发育揭示跨地域

传播证据, 尤其是肯塔基 ST198 株存在扩散趋势, 需持续监测。 
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Analysis of virulence-associated genetic characteristics in 67 Salmonella 
strains based on whole-genome sequencing 
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ABSTRACT: Objective  To analyze the whole-genome sequences of 67 Salmonella strains from different 
sources, characterize their carriage profiles of virulence genes and pathogenicity islands, molecular typing and 
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core-genome phylogenetic relationships, and decipher the association networks between mobile genetic elements 
and virulence genes/plasmids, reveal the virulence-related genetic characteristics at the genomic level. Methods  
Whole-genome assembly sequences of 67 Salmonella strains were downloaded from the EnteroBase database. The 
VFDB database and the CGE online tool were used for virulence gene annotation, virulence island identification and 
mobile element alignment, respectively. Sankey diagrams were employed to visualize the relationships among strains, 
virulence genes and plasmids and mobile elements. Multilocus sequence typing and core genome single nucleotide 
polymorphism phylogenetic analysis were performed via the EnteroBase platform, and data visualization was conducted 
using the Chiplot online tool. Results  The 67 bacterial strains comprised a total of 20 kinds of serotypes, with the 
predominant serotypes being Salmonella typhimurium (29.85%), Salmonella enterica (14.93%) and Salmonella Reiseri 
(11.94%). A total of 183 virulence genes were identified, of which 56 were present in 100% of all strains, primarily 
involving Type III secretion systems, fimbriae, regulatory factors and effector proteins. A total of 12 virulence islands 
were identified, with SPI-1, SPI-2, SPI-3, SPI-5 and SPI-9 present in 100% of the strains. Among mobile genetic 
elements, various insertion sequences and transposons were closely associated with virulence genes and plasmids, 
notably, nlpl showed the highest association with MITEEc1. The core genome single nucleotide polymorphism 
phylogenetic tree classified the strains into 4 major clusters: A, B, C and D. Cluster A was the largest (46 strains), dominated 
by ST34 and ST11, and exhibited close genetic clustering across provinces; Cluster B contains the ST198 epidemic strain 
from Kentucky; Clusters C and D represented rare or independent lineages. Conclusion  This study reveals differences in 
the distribution of foodborne and environmental Salmonella serotypes. Core virulence factors, such as the Type III secretion 
system, are highly conserved across all strains. Mobile genetic elements play a key role in the horizontal transmission of 
virulence genes and plasmids. Phylogenetic analysis provides evidence of cross-regional transmission, particularly 
indicating a spreading trend of the Kentucky ST198 strain, which requires continuous monitoring. 
KEY WORDS: Salmonella; whole-genome sequencing; virulence genes; virulence islands; toxicology 
 
 

0  引  言 

沙门氏菌是全球范围内导致人类食源性疾病的重要

病原体之一, 对公共卫生构成持续且严重的威胁[1–3]。作为

一种重要的人畜共患病原菌, 它不仅能引起家禽和家畜的

严重感染, 造成巨大的经济损失, 更可通过污染的食物链

传播给人类, 引发从自限性胃肠炎到危及生命的全身性系

统感染等一系列疾病[4–6]。目前针对沙门氏菌的同类研究主

要集中于血清型分布、耐药基因筛查以及少数经典毒力因

子的检测[7–9], 在全基因组水平上整合分析毒力因子、毒力

岛与系统发育关系的研究较少, 特别是从基因组层面, 系
统解析沙门氏菌的致病潜力及其与食品供应链传播关联的

研究尚不充分。此外, 移动元件在介导毒力基因和质粒的

水平转移中扮演重要角色, 但其在食品和环境源沙门氏菌

中的分布及关联模式仍缺乏系统研究。 
在毒理学视角下, 沙门氏菌的致病机制是通过菌体

崩解释放的内毒素强烈刺激肠道黏膜、神经和血管, 引起

黏膜肿胀、渗出和脱落, 导致呕吐、腹痛及腹泻, 同时内

毒素经肠壁排入肠内会加重局部炎症。此外, 沙门氏菌可

侵入远端空肠、回肠及邻近大肠的黏膜, 引发急性炎症反

应并形成溃疡, 若进入血循环则随血流播散至全身多个器

官, 导致败血症和局部感染性病灶[10]。 
近年来全基因组测序技术不断普及, 成为研究病原

菌遗传特征、致病机制的有力工具[11], 全基因组测序不仅

能高精度地比对多位点序列分型, 还可以系统性地挖掘毒

力因子的全部组成, 并通过构建核心基因组单核苷酸多态

性系统发育树解析菌株的遗传进化关系[12–13], 这有助于在

分子层面了解病原体致病相关遗传特征与毒力因子的关

系。然而, 现有基于全基因组测序的沙门氏菌毒力研究多

侧重于临床分离株, 对食品源和环境源菌株的毒力特征关

注较少。在食品领域, 沙门氏菌的污染往往涉及从农田到

餐桌的多个环节, 不同来源菌株的毒力差异直接关系到食

品安全风险评估的准确性[14–16]。因此, 系统开展食源性与

环境源性沙门氏菌的毒力相关遗传特征分析, 对于精准评

估食品污染风险、制定源头防控策略具有重要意义。 
本研究利用全基因组测序数据, 对涵盖 20 种血清型、

67 株食品与环境来源的沙门氏菌进行整合性分析, 在系统

解析其毒力基因谱、毒力岛谱及种群结构的基础上, 重点

构建移动元件与毒力基因/质粒的关联网络, 从基因组层

面揭示不同来源菌株的毒力相关遗传基础差异, 为后续沙

门氏菌的致病机制研究和基于基因组证据的风险评估提供

系统的数据支撑与候选靶点。 

1  材料与方法 

1.1  菌株全基因组序列来源 

本研究的 67 株沙门氏菌全基因组序列均下载自

EnteroBase 网站(https://enterobase.warwick.ac.uk/)的沙门氏
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菌数据库。序列筛选标准如下: (1)样品来源为食品源和环

境源; (2)采样年份为 2023—2024 年; (3)采样地区为中国; 
(4)序列类型为已完成组装的基因组序列。菌株的样品来

源、采集年份、采样地区及血清型均由 EnteroBase 平台直

接提供。下载序列为 fasta 格式的已完成组装的全基因组序

列, 可直接用于后续各项生物信息学分析。 

1.2  基因组序列质量评估 

使用QUAST v5.2.0工具对67个 fasta格式组装序列进行

评估。参数采用默认值, 统计各序列的基因组总长度、N50 值

和覆盖度。67 株菌的基因组组装总长度在 4.69 Mb 至 5.21 Mb
之间, N50 值均大于 100 kb, 序列覆盖度均达到 90×以上。 

1.3  毒力基因与毒力岛比对 
利用毒力因子数据库 (Virulence Factor Database, 

VFDB)的 BLAST 比对功能对 67 株沙门菌进行毒力基因的

注释和比对[17], 参数设置中基因覆盖度及一致性阈值均为

80%。毒力岛鉴定利用 CGE 网站(https://cge.cbs.dtu.dk)的
SPIFinder 2.0 工具[18], 数据库选择 Salmonella enterica, 参
数保持默认, 记录检出的毒力岛类型及其基因组位置。 

1.4  移动遗传元件注释与关联分析 
利用 CGE 在线工具的 MobileElementFinder 1.0 工具

对 67 株沙门氏菌的组装序列进行可移动元件注释, 参数

设定为一致性阈值大于等于 90%, 覆盖度阈值大于等于

80%。关联分析按以下步骤进行: 将移动元件注释结果与

毒力基因注释结果及质粒分型结果合并, 以菌株为单位, 记
录每个毒力基因或质粒与其所在 contig 上相邻移动元件的共

定位关系。注释结果整理为三层节点关系: 第一层为菌株名

称, 第二层为毒力基因或质粒类型, 第三层为移动元件。统计

各配对关系的共现频次, 作为描述关联强度的指标。移动元

件与毒力基因/质粒的关联强度采用关联率(association rate, 
AR)进行量化, 计算公式为: AR=(同时携带该毒力基因/质粒

与该移动元件的菌株数)/(67 株总菌株数)×100%。 

1.5  多位点序列分型与核心基因组单核苷酸多态性系

统发育分析 
利用 EnteroBase 网站平台上完成多位点序列分型

(multilocus sequence typing, MLST)和核心基因组单核苷酸多

态性(core genome single nucleotide polymorphism, cgSNP)系
统发育分析。分析时选用 EnteroBase 数据库中的菌株

SAL_KC2879AA_AS(QA05/14)作为参考菌株。该菌株血清型

为阿姆斯特丹沙门氏菌, 分离自环境样本。选择该参考菌株

的理由: 该菌株基因组为完整基因组, 而非草图, 序列质量

优良, 可提供稳定的可比骨架; 该菌株在 EnteroBase 数据库

中被广泛用作沙门氏菌 cgSNP 系统发育分析的参考骨架。 

1.6  数据处理与可视化分析 
将上述毒力基因注释结果、毒力岛鉴定结果、移动元

件关联结果、MLST 分型信息及 cgSNP 系统发育树数据整

合后, 形成统一的数据矩阵。采用 Microsoft Excel 2019 进

行数据清洗和频数统计, 分别计算各毒力基因、毒力岛的

携带率及各毒力基因/质粒与移动元件的共现频次。全部结

果数据的可视化作图均利用 Chiplot 在线分析工具(https: 
//www.chiplot.online/)完成[19]。本研究为基于公共数据库序

列的生物信息学分析, 不涉及实验重复, 所有序列在分析

前均已通过质量评估, 确保数据可用性。 

2  结果与分析 

2.1  菌株概况与血清型分布 

67 株沙门氏菌有 20 种血清型, 其中以单相鼠伤寒沙

门氏菌、肠炎沙门氏菌和里森沙门氏菌为优势血清型, 分
别占 29.85%、14.93%和 11.94%。食品来源的菌株有 17 种

血清型, 优势血清型为鼠伤寒沙门氏菌(18/48, 37.50%)和
肠炎沙门氏菌(10/48, 20.83%); 环境来源的菌株有 6 种血

清型, 优势血清型也以里森沙门氏菌(8/19, 36.84%)和伦敦

沙门氏菌(5/19, 26.32%)为主, 见表 1。 
 

表 1  67 株沙门氏菌的血清型分布情况 
Table 1  Serological distribution of 67 Salmonella strains 

血清型 来源 合计
(n=67) 

占比
/% 食品 环境

单相鼠伤寒 18 2 20 29.85 
肠炎 10 0 10 14.93 
里森 1 7 8 11.94 
伦敦 0 5 5 7.46 

鼠伤寒 1 3 4 5.97 
肯塔基 3 0 3 4.48 
婴儿 3 0 3 4.48 

印第安纳 2 0 2 2.99 
曼哈顿 1 0 1 1.49 

施瓦曾格隆 1 0 1 1.49 
明斯特 1 0 1 1.49 
阿戈纳 1 0 1 1.49 
德比 1 0 1 1.49 

姆班达卡 1 0 1 1.49 
单相拉各斯 1 0 1 1.49 
森夫滕贝格 1 0 1 1.49 

普顿 1 0 1 1.49 
斯坦利 0 1 1 1.49 

黄金海岸 0 1 1 1.49 
布伦登卢普 1 0 1 1.49 

 
2.2  毒力基因携带情况统计 

本研究共比对出 183 个毒力基因, 其在 67 株沙门氏

菌中的携带率分布如下: 有 56 个基因 100%携带, 主要包

括 : III 型 分 泌 系 统  (T3SS): sipA/sspA 、 sipB/sspB 、

sipC/sspC、sipD、prgH、prgI、invA、ssaE 等, 菌毛基因如

fimA、fimC、fimD、fimH 等, 调节基因如 ssrA、ssrB 等, 效
应蛋白如 sseA、sseC、sseD、sseE、sseJ、sseL、sopD、sopE2
等。37 个基因 80%以上携带率, 主要涉及生物被膜形成的



第 17 期 冯怡博, 等: 基于全基因组测序的 67 株沙门氏菌毒力相关遗传特征分析 87 
 
 
 
 
 

csg 系列基因、部分侵袭蛋白如 invF、invB, 及部分效应分

子 sopA、sopB 等。45 个基因有 50%以上的携带率, 包括

部分基因岛、部分分泌系统装置蛋白及铁摄取相关基因。

其余 45 个毒力基因的携带率低于 50%, 属于缺失较为频繁的

基因。携带率最低的基因主要涉及 pap 基因簇, 如 papB、papI, 

以及部分毒力因子如 tssG、tssK、hcp2/tssD2、irp2、fyuA/psn、
ybt 等。根据毒力基因热图可以将 67 株菌株划分为 4 个主要

聚类簇, 第一簇主要缺失 Ipf 系列基因, 第二簇的毒力基因缺

失情况较多样化, 第三簇主要缺失 STM 系列基因, 而第四簇

的毒力基因携带率较高。见图 1。 
 

 
 

图 1  67 株沙门氏菌毒力基因分布热图 
Fig.1  Heatmap of virulence gene distribution in 67 Salmonella strains 
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2.3  毒力岛统计分析 

67 株沙门菌共检出 12 个毒力岛。SPI-1、SPI-2、SPI-3、
SPI-5 和 SPI-9 在所有菌株中均 100%携带。SPI-4 携带率为

97.01% (65/67), 缺失的 2 株均为鼠伤寒沙门菌单相血清

型。SPI-13 和 SPI-14 的携带率分别为 71.64% (48/67)和
70.15% (47/67), 两者携带模式高度一致, 47 株菌同时携带

这 两 个 毒 力 岛 。 C63PI 携 带 率 为 82.09% (55/67) 。
CS54_island 携带率为 44.78% (30/67), 主要存在于鼠伤寒

沙门菌单相血清型中。SPI-10 携带率为 14.93% (10/67), 主
要存在于肠炎沙门菌中。SPI-8 携带率也为 14.93% (10/67), 
见于部分里森沙门菌和姆班达卡沙门菌。毒力岛谱型聚类

可将 67 株菌分为 3 个类群。第一类群携带 SPI-1、SPI-2、
SPI-3、SPI-4、SPI-5、SPI-9、SPI-13、SPI-14、C63PI 等 7
个以上毒力岛, 全部缺失 SPI-8。第二类群携带 SPI-1、
SPI-2、SPI-3、SPI-4、SPI-5、SPI-9、C63PI, 但缺失 SPI-10
和 CS54_island。第三类群仅携带 5~7 个毒力岛 , 缺失

SPI-10、SPI-13、SPI-14 和 CS54_island。见图 2。 

2.4  毒力基因及质粒相关移动元件的分布特征 

基于桑基图对 67 株沙门氏菌的“菌株-毒力基因/质粒-
移动元件”3 层关系进行了可视化分析。结果显示, 共鉴定

出 19 种不同的插入序列和转座子, 主要包括 MITEEc1、
ISSen7、ISEcI10、Tn2、ISKpn8、ISSty2 等。对可移动元

件与毒力基因 /质粒的共现关系进行量化统计 , nlpl 与

MITEEc1 (40.30%)和 ISEcI10 (20.90%)的共现频次最高。

质粒方面, IncHI2 和 IncHI2A 及与其连锁的 terC 基因常与

多个插入序列呈现模块化关联 , 与 ISEc78、 IS100、

ISKpn18、ISKpn26 和 IS102 的关联率分别为 4.48%、2.99%、

2.99%、2.99%、2.99%。另一种质粒类型 IncFIB (S)和 IncFII 
(S)则与 ISSen7 密切相关, 关联率为 16.42%。此外, 一些毒

力基因如 fyuA 和 irp2 与 ISEch12 的关联率均为 4.48%, astA
与 ISKpn24, clpK2 与 ISEsa2 的关联率均为 1.49%, 
papA_F19、tia、shiA 与 IS3 的关联率均为 1.49%。见图 3。 

2.5  分子分型与系统发育 

对 67 株沙门氏菌进行核心 SNP 聚类分析, 依据分支

遗传距离将菌株划分为 A、B、C、D 4 个主簇及少量散在

菌株。D 簇仅包含 1 株分离自环境的单相鼠伤寒沙门氏菌, 
ST 型为 ST2145, 分离自云南省, 呈独立分支, 与其他菌株

遗传距离较远。C 簇包含 2 株分离自食品的施瓦曾格隆德

和明斯特沙门氏菌, 均是 2024 年的广东省分离株, 其 ST
型分别为 ST241 和 ST321。B 簇除 1 株是河南分离株, 其
余菌株均来自广东省, 包含所有里森和肯塔基沙门氏菌, 
其他血清型散在分布, 食品源和环境源菌株数量相近, ST
型以 ST469 为主, 在聚类方面, 唯一的一株河南分离株与

来自广东的分离株聚为同一子分支, 均为肯塔基血清型, 
ST 型均为 ST198。A 簇为最大核心聚类, 包含 46 株沙门

氏菌, 主要血清型为单相鼠伤寒和肠炎沙门氏菌, ST34 和 
 

 
 

图 2  67 株沙门氏菌毒力岛分布热图 
Fig.2  Heatmap of virulence island distribution in 67 Salmonella strains 
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图 3  67 株沙门氏菌毒力基因及质粒相关移动元件的分布情况 
Fig.3  Distribution of virulence genes and plasmid-associated mobile elements in 67 Salmonella strains 

 

ST11 为绝对主导型, 辅以 ST19、ST155、ST36 等 ST 型, 地
域包括广东、河南和所有浙江菌株, 分离年份覆盖 2023、
2024 年, 菌株来源以食品为主, 分支紧密, 相互间分支长

度较短, 其中 4 株广东分离株与该簇中所有河南株聚集于

同一子分支, 1 株广东 2024 年的食品分离株与 3 株广东

2023 年的环境分离株聚为一簇, 分支内长度较短, 5 株广

东分离株与 5 株浙江分离株聚为一簇, 均分离自食品样

品。见图 4。 
 

 
 

图 4  67 株沙门氏菌 SNP 系统发育进化树 
Fig.4  Phylogenetic tree of 67 Salmonella strains based on SNPs 
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3  讨  论 

本研究沙门氏菌血清型在食品来源和环境来源的分

布有所差异, 其提示了食源性和环境源性沙门氏菌的不同

特征。食源性菌株的优势血清型为单相鼠伤寒沙门菌变种

和肠炎沙门菌, 这两类血清型均属于具有较强的流行传播

能力。环境来源菌株的优势血清型则为里森沙门菌和伦敦

沙门菌, 这两类血清型在食品源菌株中较少检出, 提示其

在环境和食品间的传播可能存在一定的生态屏障。 
本研究对 67 株沙门菌的毒力因子进行了系统分析, 

结果显示, 所有菌株均 100%携带 III 型分泌系统 T3SS1 和

T3SS2 的核心效应蛋白基因及调控基因 , 这一结果与

Carneiro 等[20]在对肠炎沙门氏菌 PT4 578 全基因组测序中

观察到的 SPI-1 和 SPI-2 T3SS 基因具有较高的保守性, 以
及 Adesiji 等[21]对 30 株肠炎沙门氏菌 PCR 检测发现多数

T3SS 相关基因在菌株中普遍存在结论相符, 上述证据共

同表明 T3SS 是沙门菌发挥致病效应的主要毒力因子[22]。

毒力基因热图的聚类分析将 67 株菌划分为 4 个主要簇, 这
种分组与其致病表型和毒理学风险密切相关。第四簇菌株

的毒力基因携带率最高 , 它们共同携带质粒毒力基因簇

sop 系列、sse 系列, 据文献, sop 系列基因有泛素化宿主细

胞底物, 促进细菌侵袭, 抗凋亡活性、损害宿主的肠上皮

屏障功能等作用[23–24], 而 sse 系列基因有调控沙门菌囊泡

的转运过程的作用[25]。需要强调的是, 上述基于基因谱的

聚类所提示的潜在毒力差异, 仅为基因组水平的间接证据, 
不同簇菌株之间是否在感染能力、宿主致病性等方面存在真

实差异, 还需要通过细胞感染和动物实验模型加以验证。 
在毒力岛的分布上, SPI-1、SPI-2、SPI-3、SPI-5和 SPI-9

的 100%携带率, 体现了这些毒力岛在沙门菌致病中的核

心地位。SPI-1、SPI-2、SPI-3、SPI-5 功能主要涉及宿主细胞

侵袭、胞内存活、免疫逃逸及肠道定植等关键致病环节[26–29]。

值得关注的是, SPI-4 也有较高的携带率, 仅在 2 株单相鼠

伤寒沙门菌中发生缺失, SPI-4 编码巨型非菌毛黏附素, 参
与对上皮细胞的初始黏附[30], 这一缺失现象提示, 在特定

环境选择压力下, 某些黏附功能可能被其他毒力因子所补

偿。毒力岛的聚类热图进一步揭示了毒力的差异。第一类

群携带最多的毒力岛, 其中 SPI-13、SPI-14 全部携带, 其
分 别 于 宿 主 内 营 养 代 谢 、 侵 袭 必 需 性 相 关 [31–32] 。

CS54_island 仅在第一类群有检出, 其主要参与生物被膜

的形成和肠道持留[33]。需要指出的是, 不同类群间毒力岛

携带数目的差异是否足以导致可检测的毒力表型分化, 鲜
见直接实验证据支持, 还需后续细胞感染模型加以评估。 

本研究通过桑基图构建的可移动元件关联网络和量

化分析显示, 毒力基因 nlpl 与微型反向重复序列 MITEEc1
的关联率为 40.30%, 为全部毒力基因和移动元件配对中最

高; nlpl 与 ISEcl10 的关联率为 20.90%, 提示 nlpl 可能位于

一个由 MITEEc1 或 ISEcl10 介导的可移动单元上, 从而在

菌株间扩散, 类似机制如猪链球菌 89K 致病岛可发生水平

转移并增强菌株致病性[34]。此外, IncHI2、IncHI2A 与 terC
基因呈现模块化关联模式, 其与多个插入序列如 ISEc78、
IS100、ISKpn8 等的关联率均维持在 2.99%~5.97%的相近

水平, 提示这些元件可能整合在一起, 共同参与水平传播, 
这与 Branchu 等[35]在单相鼠伤寒沙门菌 ST34 中发现的

SGI-4 基因组岛可增强铜耐受性的结论类似, 进一步支持

了移动元件在沙门氏菌环境适应性中发挥关键作用的观

点。携带多种移动元件及高关联强度质粒的菌株可能具有

更强的基因组可塑性, 这在食品链传播及宿主定植过程中

更容易通过水平转移获得或丢失适应性基因, 因此应作为

重点监测对象。本研究从基因组层面丰富了沙门氏菌移动

元件与毒力相关基因的关联数据, 为后续开展移动元件传

播机制的研究及风险评估提供了依据。但需要指出, 本研

究的关联分析基于共现频次的描述性统计, 未采样统计学

方法评估其显著性水平, 关联率所反映的共现趋势是否具

有统计学意义仍需进一步验证。 
通过 SNP 系统发育树的分析, 可以将本研究的沙门

氏菌划分为 4 簇, 其中 A 簇作为最大的核心聚类, 包含 46
株菌, 主血清型为单相鼠伤寒和肠炎沙门菌, ST34 和 ST11
为主导型, 这些优势血清型和 ST 型与我国其他地区乃至

其他国家的流行情况一致[12,36]。A 簇内菌株间分支长度均

较短, 且呈 4 株广东分离株与河南株聚集于同一子分支, 5
株广东分离株与 5 株浙江株形成紧密聚集, 提示跨省份菌

株间可能存在较近的遗传距离, 推测存在近期传播关联, 
鉴于跨省份聚集菌株均为食品来源, 这种跨省份的遗传近

缘性提示, 食品贸易和物流可能推动了致病菌在我国不同

地区间的扩散, 同时也提示若某一地区的食品供应链被污

染, 可能引发跨区域的疾病暴发。C 簇由 2024 年广东省的

施瓦曾格隆德和明斯特沙门菌组成, 这两种血清型在我国

临床感染中报道较少, 可能代表了正在进化中的新分支, 
其潜在致病风险需要持续监测。D 簇仅含 1 株 ST2145 型

单相鼠伤寒沙门菌, 分离自云南省的环境样本, 在系统发

育树上呈独立分支, 与其他菌株遗传距离较远, 这种独特

性暗示它可能是一个本土特有或近期引入但尚未广泛传播

的谱系, 因此应加强对新兴变异菌株的监测。特别值得关

注的是 B 簇中唯一一株河南分离株与广东分离株均为肯塔

基血清型(ST198), 且同源性较高。ST198 肯塔基沙门菌是

20 世纪 90 年代中期在埃及首先被发现, 是肯塔基沙门菌

多耐药流行株的共同祖先, 已在全球多国引起暴发[37]。其

在 B 簇中与广东分离株的聚类, 暗示该流行株可能已在建

立本地化传播链, 并呈现向内陆扩散的趋势。 
毒力是一种复杂的表型, 是病原体与宿主相互作用

的结果, 必须依赖动物模型才能对菌株毒力作出明确量化

和最终证实[38], 如通过测定半数致死量可对不同菌株的毒
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力进行精确比较[39]。本研究从基因组层面系统解析了不同

菌株的毒力潜力, 但基因的存在不等同于功能性表达, 毒
力基因的实际表达水平受多种调控因子和复杂环境信号的

精密调控。同时, 本研究存在以下局限性: 菌株源自公共

数据库, 地域覆盖和样品来源类型分布不均, 可能引入选

择偏倚; 移动元件的关联分析基于共现频次的描述性统计, 
未采用精确检验评估配对关系的显著性; 毒力岛检测采用

默认参数, 可能漏检序列变异较大的片段; 研究未纳入耐

药基因分析, 可能限制风险评估的全面性; 未区分染色体

与质粒携带的毒力基因, 两者在遗传和水平转移中存在差

异, 对传播风险的评估需区别对待。未来研究应将基因组

预测与体内外毒力实验验证有机结合, 建立更精确的致病

风险评估模型, 对于评估沙门氏菌的致病相关风险、精准

防控沙门氏菌病的传播具有重要战略意义。 

4  结  论 

本研究通过全基因组测序系统分析了 67 株沙门氏菌

的分子毒理学特征。结果表明, III 型分泌系统的核心调控

基因在所有菌株中均被检出, 在基因组水平高度保守。血

清型分布呈现来源差异: 食品源以单相鼠伤寒和肠炎沙门

菌为主, 环境源以里森和伦敦沙门菌为主。移动元件与多

种毒力基因及质粒存在紧密且多样化的关联, 提示水平转

移可能在毒力基因播散中起到重要作用。系统发育分析揭

示了跨省份的紧密遗传聚集关系, 提示食品贸易可能推动

了菌株扩散; 肯塔基 ST198 流行株存在向内陆传播趋势。

此外, C、D 簇中少见或独立谱系需加强监测。需要指出的

是, 本研究为基于全基因组序列的生物信息学预测分析, 
菌株实际的致病能力需通过基因表达实验和动物感染模型

等体内外实验进一步验证。 
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