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２０２１２０２３年广东省食物中毒来源金黄色葡萄球菌

耐药特征与全基因组分析
李亭１，２，３，何冬梅１，３，柯碧霞１，３，欧阳方竹１，３，徐静１，３，李柏生１，３，颜瑾１，３

（１．广东省疾病预防控制中心病原微生物所，广东广州５１０３１０；２．广东药科大学公共卫生学院流行病与卫生统计学系；

３．广东省新发传染病应急检测技术研究与应用重点实验室）

【摘要】　目的　分析２０２１２０２３年广东省疾病预防控制中心收到的食物中毒来源金黄色葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊

犪狌狉犲狌狊，ＳＡ）耐药特点、分子特征与同源性。　方法　使用ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ全自动微生物生化鉴定仪进行菌株鉴定。

使用微量肉汤稀释法进行药敏试验。利用全基因组测序技术揭示菌株的分子流行特征。使用多位点序列分型

（Ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙｐｉｎｇ，ＭＬＳＴ）与系统发育分析菌株间同源性。　结果　８起ＳＡ食物中毒事件主要发生在春季

（６２．５％，５／８）；导致中毒的食物类型主要为肉蛋制品（８７．５％，７／８）。耐药分析结果表明７５株ＳＡ均对青霉素耐药，对其

他１０种药物大部分敏感（７６．０％～１００．０％）；使用耐药基因犈狉犿犅、犅犾犪犣、犕犲犮犃、犜犲狋犕、犃狀狋６预测ＳＡ对红霉素、青霉

素、苯唑西林、四环素与庆大霉素耐药性，其总体符合率较高（９４．７％）。ＭＬＳＴ分析结果显示８起食物中毒来源ＳＡ的

主要ＳＴ型为ＳＴ７、ＳＴ６与ＳＴ４５；同一起食物中毒事件来源株同源率为８０．５％～１００．０％，系统发育进一步提示不同地

级市食物中毒来源ＳＡ存在传播现象。　结论　ＳＡ所致食物中毒事件春季高发，肉蛋制品为主要致病食物；食物中毒

来源ＳＡ均对青霉素耐药，且携带多种毒素基因；同一起食物中毒来源ＳＡ同源性较高，不同地区食物中毒来源菌株存在

传播现象。

【关键词】　金黄色葡萄球菌；食物中毒；药物耐受性；全基因组测序；毒力因子；系统发育分析
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　　根据全球疾病负担报告显示，２０１９年全球因细菌

造 成 的 死 亡 数 排 名 中，金 黄 色 葡 萄 球 菌

（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊，ＳＡ）排名首位
［１］。ＳＡ 为革

兰阳性菌，为重要的食源性致病菌。在合适的环境条

件下，ＳＡ可产生肠毒素、溶血毒素、杀白细胞素、血浆

凝固酶等毒素和酶类引起食物中毒。根据我国既往监

测数据，由 ＳＡ 导致的食物中毒事件数量逐年增

加［２５］，因ＳＡ食物中毒造成的人群健康损失需要得到

更多关注。ＳＡ也是最常见的耐药细菌之一
［６］。耐甲

氧西林金黄色葡萄球菌 （Ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｔ犛．

犪狌狉犲狌狊，ＭＲＳＡ）对大多数半合成青霉素耐药。与甲氧

西林敏感金黄色葡萄球菌（Ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ犛．

犪狌狉犲狌狊，ＭＳＳＡ）相比，ＭＲＳＡ可延长住院时间、导致更

高的感染率和更高的死亡率。随着临床抗生素的使

用，ＭＲＳＡ数量逐年上升，给临床用药带来了较大困

难，对全球公共卫生产生了巨大威胁。

全基因组测序技术被广泛应用于食品安全领域，

在食源性疾病病原体的溯源、毒力因子和耐药性分析

等方面具有重要的价值。本研究对２０２１２０２３年广东

省疾病预防控制中心收到的８起食物中毒来源ＳＡ进

行耐药与全基因组分析，旨在揭示其耐药特点与分子

特征，为患者的临床用药提供重要数据，也为预防和应

对ＳＡ食物中毒事件提供科学依据。

材料与方法

１　材料

１．１　菌株来源　本研究分析菌株来源于广东省

２０２１２０２３年８起食物中毒事件来源ＳＡ，共计７５株。

ＳＡ食物中毒事件的判定标准以葡萄球菌食物中毒诊

断标准及处理原则（ＷＳ／Ｔ８０１９９６）为准：１）具有葡萄

球菌食物中毒的流行特征与临床表现；２）且符合以下

一项中即可判断为葡萄球菌食物中毒：①从中毒食物

中检出肠毒素；②从中毒食品、患者吐泻物中经培养检

出ＳＡ，菌株经肠毒素检测证实在不同样品中检出同

一型别肠毒素；③从不同患者吐泻物中检出ＳＡ，其肠

毒素为同一型别。

１．２　材料与仪器

１．２．１　实验材料　哥伦比亚血琼脂平板购于广州迪

景微生物科技有限公司；７．５％氯化钠肉汤购于北京陆

桥技术股份有限公司；革兰阳性细菌鉴定卡购于法国

生物梅里埃公司；革兰阳性需氧菌药敏检测板购于上

海星佰生物技术有限公司；磁珠法细菌基因组ＤＮＡ

提取试剂盒购于广州湾区生物科技有限公司；质控标

准菌株ＡＴＣＣ２９２１２粪肠球菌、ＡＴＣＣ２９２１３金黄色葡

萄球菌由广东省疾病预防控制中心（ＣＤＣ）菌种库提

供。

１．２．２　实验仪器　ＶＩＴＥＫ２Ｃｏｍｐａｃｔ购于法国生物

梅里埃公司；ＦＴＣ２０１５比浊仪、Ｌｉｇｈｔｎｉｎｇ１０００加样仪

购于上海星佰生物技术有限公司；ＴｈｅｒｍｏＭｉｘｅｒＦ１．５

购于德国艾本德股份公司；ＬＥＧＥＮＤＭＩＣＲＯ２１Ｒ冷

冻高速离心机购于赛默飞世尔科技（中国）有限公司；

ＫＩＮＧＦＩＳＨＥＲＦＬＥＸ全自动核酸提取仪购于赛默飞

世尔科技（上海）仪器有限公司。

２　方法

２．１　菌株的分离鉴定　将ＳＡ按照ＧＢ４７８９．１０２０１６

《食品安全国家标准食品微生物学检验 金黄色葡萄球

菌检验》进行增菌、分离与培养，使用 ＶＩＴＥＫ２

Ｃｏｍｐａｃｔ全自动微生物生化鉴定仪进行菌株鉴定。

２．２　ＳＡ的药物敏感实验　使用微量肉汤稀释法对９

类抗生素１１种药物进行药物敏感试验，包括大环内酯

类（红霉素）、β内酰胺类（青霉素，头孢西丁，苯唑西

林）、林可酰胺类（克林霉素）、四环素类（四环素）、叶酸

代谢抑制剂（复方新诺明）、氨基糖苷类（庆大霉素）、氟

喹诺酮类（左氧氟沙星）、糖肽类（万古霉素）与安沙霉

素类（利福平）。具体步骤为：将菌落培养至对数生长

期，稀释至适宜的浓度；取１００μＬ菌悬液加入到药物

敏感性测试板的孔中，并在３７℃下培养２０ｈ；依据美

国临床及实验室标准协会（ＣｌｉｎｉｃａｌａｎｄＬａｂｏｒａｔｏｒｙ

ＳｔａｎｄａｒｄＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＣＬＳＩ）２０１８年版本标准对抗生素

最小抑制浓度（ＭＩＣ）进行判定。ＭＲＳＡ 菌株的鉴定

根据 ＣＬＳＩ规则进行。药物敏感试验质控菌株为

ＡＴＣＣ２９２１２、ＡＴＣＣ２９２１３。

２．３　ＤＮＡ提取与全基因组测序　使用湾区生物细菌

ＤＮＡ提取试剂提取ＤＮＡ，使用ＮＥＢＮｅｘｔＵｌｔｒａＤＮＡ

ＬｉｂｒａｒｙＰｒｅｐ ＫｉｔｆｏｒＩｌｌｕｍｉｎａ （ＮＥＢ，ＵＳＡ）构 建

ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ文库，利用ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ平台进行全

基因组测序。测序获得的原始基因组序列使用ＣＬＣ

ＧｅｎｏｍｉｃｓＷｏｒｋｂｅｎｃｈｖｅｒｓｉｏｎ２０．０软件进行基因组
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质控与拼接。

２．４　基因识别与系统发育分析　使用 ＭＬＳＴ软件

（ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ｔｓｅｅｍａｎｎ／ｍｌｓｔ）对拼接好的

ＳＡ 全 基 因 组 序 列 进 行 ＳＴ 分 型［７］；使 用

Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ Ｄａｔａｂａｓｅ

（ＣＡＲＤ）耐 药 基 因 数 据 库 识 别 耐 药 基 因；使 用

ＶｉｒｕｌｅｎｃｅＦａｃｔｏｒＤａｔａｂａｓｅ（ＶＦＤＢ）毒力基因数据库识

别毒素基因。系统发育树的构建：使用Ｓｎｉｐｐｙｖ４．６．０

识别菌株基因组单核苷酸多态性（Ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰｓ）位点，然后使用ＦａｓｔＴｒｅｅ建立

基于核心 ＳＮＰｓ（ｃｏｒｅＳＮＰｓ）的最大似然系统发育

树［８］。系统发育树的美化使用Ｃｈｉｐｌｏｔ完成
［９］。

２．５　统计分析　使用ＳＴＡＴＡ１７．０软件描述ＳＡ的

流行分布、药物敏感性结果以及耐药基因与毒力基因

携带情况。计数资料采用例数和百分比（％）表示。

结　果

１　基本情况

２０２１２０２３年，广东省疾病预防控制中心收到８

起ＳＡ食物中毒事件的上报信息，其中广州５起，珠

海、东莞、湛江各１起；春季高发（６２．５％，５／８）；肉制品

导致的ＳＡ食物中毒事件次数最多（５０．０％，４／８），其

次为蛋制品（３７．５％，３／８）。８起ＳＡ食物中毒事件基

本信息以及菌株分布见表１。

表１　犛犃食物中毒事件的基本信息

犜犪犫犾犲１　犅犪狊犻犮犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅狀８犮犪狊犲狊狅犳犳狅狅犱狆狅犻狊狅狀犻狀犵犮犪狌狊犲犱

犫狔犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊．

类别

Ｃａｔｅｇｏｒｙ

事件分布数狀（％）

Ｎｏ．ｏｆｐｏｉｓｏｎｉｎｇｅｖｅｎｔｓ

菌株分布数狀（％）

Ｎｏ．ｏｆｓｔｒａｉｎｓ

地区来源（地级市）

　广州 ５（６２．５） ３５（４６．７）

　珠海 １（１２．５） １３（１７．３）

　东莞 １（１２．５） １６（２１．３）

　湛江 １（１２．５） １１（１４．７）

发生时间（季节）

　春 ５（６２．５） ３５（４６．７）

　夏 １（１２．５） ２４（３２．０）

　秋 ２（２５．０） １６（２１．３）

食物种类

　肉制品 ４（５０．０） ３８（５０．７）

　蛋制品 ３（３７．５） ２６（３４．７）

　淀粉类食品 １（１２．５） １１（１４．６）

样本来源

　人 ３９（５２．０）

　食物 ３６（４８．０）

　　注：为方便论述，研究中８起ＳＡ食物中毒事件分别按事件发生地

点、时间顺序命名为：广州２０２１年４月①、广州２０２１年４月②、广州

２０２１年４月③、湛江２０２１年７月、珠海２０２１年９月、东莞２０２１年１０
月、广州２０２２年２月与广州２０２３年２月ＳＡ食物中毒事件。

２　药敏试验结果

药敏结果显示，７５株食物中毒来源ＳＡ全部对青

霉素耐药，但都对左氧氟沙星、复方新诺明与万古霉素

敏感；大部分菌株对红霉素（７３／７５，９７．３％）、苯唑西林

（７３／７５，９７．３％）、克林霉素（７３／７５，９７．３％）、庆大霉素

（７３／７５，９７．３％）、头孢西丁（７２／７５，９６．０％）、利福平

（６２／７５，８２．７％）与四环素 （５７／７５，７６．０％）敏感。

ＭＲＳＡ的检出率为２．７％（２／７５），均来源于广州２０２１

年４月②ＳＡ食物中毒事件（表２）。主要的耐药模式

为“青霉素”（７４．７％，５６／７５），其次为“青霉素四环素”

（１３．３％，１０／７５）、“青霉素利福平”（８．０％，６／７５）、“青

霉素四环素红霉素头孢西丁苯唑西林克林霉素庆

大霉素”（２．７％，２／７５）（图１）。

表２　７５株犛犃菌株的药敏结果

犜犪犫犾犲２　犇狉狌犵狊犲狀狊犻狋犻狏犻狋狔狉犲狊狌犾狋狊狅犳７５犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊狊狋狉犪犻狀狊

抗生素

类别

Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

Ｃａｔｅｇｏｒｙ

药物缩写

Ｄｒｕｇ

Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ

药物

名称

Ｄｒｕｇ

ｎａｍｅ

敏感菌株数

狀（％）

Ｎｏ．ｏｆ

ｓｅｎｓｉｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓ

中敏菌株数

狀（％）

Ｎｏ．ｏｆｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ

ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｓｔｒａｉｎｓ

耐药菌株数

狀（％）

Ｎｏ．ｏｆ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｔｒａｉｎｓ

大环内酯类 ＥＲＹ 红霉素 ７３（９７．３） ０（０．０） ２（２．７）

β内酰胺类 ＰＥＮ 青霉素 ０（０．０） ０（０．０） ７５（１００．０）

ＣＦＸ 头孢西丁 ７２（９６．０） ０（０．０） ３（４．０）

ＯＸＡ 苯唑西林 ７３（９７．３） ０（０．０） ２（２．７）

四环素类 ＴＥＴ 四环素 ５７（７６．０） ６（８．０） １２（１６．０）

林可酰胺类 ＣＬＩ 克林霉素 ７３（９７．３） ０（０．０） ２（２．７）

氟喹诺酮类 ＬＥＶ 左氧氟沙星 ７５（１００．０） ０（０．０） ０（０．０）

氨基糖苷类 ＧＥＮ 庆大霉素 ７３（９７．３） ０（０．０） ２（２．７）

叶酸代谢抑制剂 ＳＸＴ 复方新诺明 ７５（１００．０） ０（０．０） ０（０．０）

安沙霉素类 ＲＩＦ 利福平 ６２（８２．７） ７（９．３） ６（８．０）

糖肽类 ＶＡＮ 万古霉素 ７５（１００．０） ０（０．０） ０（０．０）

图１　食物中毒来源犛犃的耐药模式（深色表示耐药）

犉犻犵．１　犜犺犲犪狀狋犻犿犻犮狉狅犫犻犪犾狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狆犪狋狋犲狉狀狊狅犳犛．犪狌狉犲狌狊犪狊狊狅犮犻犪狋犲犱

狑犻狋犺犳狅狅犱狆狅犻狊狅狀犻狀犵（犇犪狉犽狊犺犪犱犻狀犵犻狀犱犻犮犪狋犲狊狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲）

３　耐药基因与毒素基因携带情况

本研究分别使用 犈狉犿犅、犅犾犪犣、犕犲犮犃、犜犲狋犕、

犃狀狋６预测菌株对红霉素、青霉素、苯唑西林、四环素、

庆大霉素的耐药性。５种基因的预测符合率分别为

９７．３％（７３／７５）、９０．７％（６８／７５）、９６．０％（７２／７５）、

８９．３％（６７／７５）、１００．０％ （７５／７５），总体符合率为

９４．７％（３５５／３７５）。共检出４种肠毒素基因：犛犲犪、

犛犲犫、犛犲犮、犛犲犱，其携带率分别为 ７３．３％ （５５／７５）、

１２．０％（９／７５）、１４．７％（１１／７５）与１．３％（１／７５）；７５株

ＳＡ均携带溶血毒素基因 犎犾犵犃、犎犾犵犅 与犎犾犵犆；杀

白细胞毒素基因犔狌犽犉犘犞 携带率为８５．３％（６４／７５）。

４　多位点序列分型与同源性分析

７５株食物中毒来源ＳＡ共确定６个ＳＴ型，分别

为ＳＴ７（３１／７５，４１．３％）、ＳＴ６（１６／７５，２１．３％）、ＳＴ４５
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（１１／７５，１４．７％）、ＳＴ１８８（９／７５，１２．０％）、ＳＴ９５０（７／

７５，９．３％）与ＳＴ５（１／７５，１．３％）。其中，广州地区３５

株ＳＡ 的ＳＴ型主要为ＳＴ７（１８／３５，５１．４％）、ＳＴ１８８

（９／３５，２５．７％）、ＳＴ９５０（７／３５，２０．０％）；东莞地区１６

株ＳＡ的ＳＴ型主要为ＳＴ６（１５／１６，９３．８％）；珠海地区

１３株ＳＡ的ＳＴ型均为ＳＴ７（１００％，１３／１３）；湛江地区

１１株ＳＡ的ＳＴ型均为ＳＴ４５（１１／１１，１００％）（图２）。８

起食物中毒来源株ＳＴ 型同源性结果表明，除广州

２０２１年４月①与东莞２０２１年１０月ＳＡ食物中毒事件

来源株同源性分别为８０．５％与９８．２％以外，其余ＳＡ

食物中毒事件来源株同源性均为１００．０％。

图２　８起食物中毒来源犛犃的犛犜型分布

犉犻犵．２　犜犺犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犛犜狊犻狀犛．犪狌狉犲狌狊犻犿狆犾犻犮犪狋犲犱

犻狀犲犻犵犺狋犻狀狊狋犪狀犮犲狊狅犳犳狅狅犱狆狅犻狊狅狀犻狀犵

５　系统发育分析

基于基因组ｃｏｒｅＳＮＰｓ系统发育结果表明：７５株

ＳＡ在系统发育树上分布于５个分支，同一起食物中

毒来源菌株大多聚集在一个分支上。以同一地区的食

物中毒事件来看，广州地区２０２１年４月①食物中毒事

件来源株（７／１１）主要聚集在Ｃｌａｄｅ２；２０２２年２月食物

中毒事件来源株均聚集在 Ｃｌａｄｅ３；２０２１年４月②、

２０２１年４月③与２０２３年２月食物中毒事件来源株均

聚集在Ｃｌａｄｅ５。湛江食物中毒株（１３／１３）、东莞食物

中毒株（１５／１６）、珠海食物中毒株（１１／１１）分别聚集于

Ｃｌａｄｅ１、Ｃｌａｄｅ４、Ｃｌａｄｅ５。此外，一株东莞菌株 ＧＤ２１＿

ＳＡ＿７７３与广州２０２１年４月①食物中毒事件来源株聚

集在Ｃｌａｄｅ２；一株广州２０２１年４月①食物中毒事件来

源株 ＧＤ２１＿ＳＡ＿２０４与东莞食物中毒株株聚集在

Ｃｌａｄｅ４上（图３）。

讨　论

在我国，ＳＡ为引发食物中毒的主要微生物原因

之一。我国石家庄市、北京市、上海市以及国外均有产

肠毒素ＳＡ 所致食物中毒事件的报道
［３，１０１２］。２０２１

２０２３年广东省ＣＤＣ共收到８起ＳＡ食物中毒事件的

上报。事 件 发 生 时 间 为 春 夏 秋 季 节，春 季 高 发

（６２．５％，５／８），这与我国上述地区的情况较为一致。

导致中毒的食物类型主要是肉制品（５０．０％，４／８）与蛋

制品（３７．５％，３／８），这与 ＳＡ 感染的常见途径一

致［１１，１３１４］。这提示应该加强对公众肉蛋制品食物中毒

相关知识的宣传与健康教育，提高人们对预防食物中

毒的认识；同时，有关部门应在食物中毒高发季节加强

对有关场所的检查、监督和指导。

　　注：①为系统发育树的５个分支（Ｃｌａｄｅ）；②为四个地级市（广州、珠

海、东莞与湛江）菌株的分布情况；③为８起食物中毒事件来源菌株的

时间与地区分布情况。

图３　７５株犛犃基于犮狅狉犲犛犖犘狊的最大似然系统发育树

Ｎｏｔｅｓ：①ＩｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｆｉｖｅＣｌａｄｅｓｏｆｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅ；②

Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓｔｒａｉｎｓａｃｒｏｓｓｆｏｕｒｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅｌｅｖｅｌｃｉｔｉｅｓ

（Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ，Ｚｈａｎｊｉａｎｇ，Ｄｏｎｇｇｕａｎ，ａｎｄ Ｚｈｕｈａｉ）；③ Ｄｅｎｏｔｅｓｔｈｅ

ｔｅｍｐｏｒａｌａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔｆｏｏｄ

ｐｏｉｓｏｎｉｎｇｉｎｃｉｄｅｎｔｓ．

犉犻犵．３　犕犪狓犻犿狌犿犾犻犽犲犾犻犺狅狅犱狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳７５犛．犪狌狉犲狌狊

狊狋狉犪犻狀狊犫犪狊犲犱狅狀犮狅狉犲犛犖犘狊

临床上治疗ＳＡ感染常常选用青霉素、复方新诺

明、四环素、克林霉素等抗生素。本次研究中７５株菌

株均对青霉素耐药，这与国内石家庄市ＳＡ食物中毒

株相似，表明目前ＳＡ已对青霉素普遍耐药，风险不容

忽视。值得注意的是，本研究中菌株对克林霉素与红

霉素的敏感率较高，这与以往石家庄、深圳地区的食物

中毒株不同［１５１６］，提示食物中毒来源ＳＡ的耐药情况

具有地区差异。因此在临床治疗过程中，应结合药敏

试验结果合理使用抗生素。ＭＲＳＡ的出现与传播已

经成为全球关注的重要公共卫生问题。本研究共鉴定

出２株 ＭＲＳＡ（检出率为２．７％），这与以往石家庄市

ＳＡ食物中毒株 ＭＲＳＡ检出率相似。值得警惕的是，

本研究中检出的两株 ＭＲＳＡ均来自广州２０２１年４月

②ＳＡ食物中毒事件，提示此次食物中毒事件菌株具

·７３５·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志
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有较高风险。由于 ＭＲＳＡ耐药谱广、感染治疗困难，

因此应持续加强对ＳＡ耐药情况的动态监测，警惕此

类细菌的出现。

全基因组测序技术为揭示细菌分子遗传特征提供

了重要的技术支持。本研究在以往耐药分子特征研究

的基础上［１７］，选取了 犈狉犿犅、犅犾犪犣、犕犲犮犃、犜犲狋犕、

犃狀狋６基因来预测ＳＡ对红霉素、青霉素、苯唑西林、四

环素、庆大霉素五种药物的耐药性，结果总体符合率可

达９４．７％，提示这５种基因对于揭示细菌的耐药风险

具有重要作用。值得重视的是，本研究中菌株肠毒素

基因Ｓｅａ的携带率较高（７３．４％），且所有菌株均携带

溶血毒素基因犎犾犵犃、犎犾犵犅 与犎犾犵犆，这也与既往研

究结果相似［２］。肠毒素的产生是ＳＡ引起食物中毒的

主要原因，本研究中食物中毒菌株携带的肠毒素基因

主要为犛犲犪，提示犛犲犪为本研究中ＳＡ所致食物中毒

最主要的毒力因子。

近年来，全基因组测序技术也为传染性致病菌溯

源提供了崭新的思路与方法，为流行病学调查提供了

可靠准确的实验室监测数据。多位点序列分型可以有

效分析菌株分子流行特征以及菌株间同源关系。本研

究结果显示，７５株ＳＡ的优势ＳＴ型为ＳＴ７、ＳＴ６与

ＳＴ４５，这与以往我国上海、深圳、石家庄的研究结果相

似［２，１４１５］。但不同地级市食物中毒来源ＳＡ的优势ＳＴ

型不完全相同，提示不同ＳＴ型ＳＡ均能引起食物中

毒［１０，１５，１８］，且食物中毒来源ＳＡ的遗传特征具有地区

特异性。８起食物中毒事件中，同一起食物中毒来源

株的ＳＴ 型同源率为８０．５％～１００．０％；基于ｃｏｒｅ

ＳＮＰｓ的系统发育显示：东莞地区食物中毒来源ＳＡ与

广州２０２１年４月①食物中毒事件来源ＳＡ存在交叉

传播现象，进一步提示食物中毒来源ＳＡ存在跨地区

传播。因此，应加强对食品安全方面的跨地区监督与

合作，特别是在病原体追踪、源头控制方面，以有效防

控食源性疾病的传播，保障公众健康安全。

综上所述，广东地区食物中毒来源ＳＡ均对青霉

素耐药，而对其他类药物大多数敏感；食物中毒来源

ＳＡ的ＳＴ型具有多样性；同一起食物中毒来源ＳＡ同

源性较高，且不同地级市存在菌株传播现象。同时，本

研究也存在一定局限性。首先，本研究虽然结合了菌

株耐药表型与耐药基因型以分析基因对耐药结局预测

的符合率，但毒力基因分析部分未结合毒力蛋白表达

数据进行分析；其次，由于样本来源以及数量的限制，

本研究中发现的两株 ＭＲＳＡ菌株未被成功揭示来源。

因此，未来研究可以结合全基因组序列与毒力蛋白表

达数据进行分析，进一步探究ＳＡ的潜在致病风险；并

通过多地区、大样本量数据分析，对高耐药株的进行深

入追踪与溯源。
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ＦｏｏｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０２３，４０６：１１０３４８．

［１３］　刘小红，毛亚，李丹，等．一起由金黄色葡萄球菌肠毒素引起超市

食物中毒的病原学分析［Ｊ］．实用预防医学，２０２１，２８（９）：１１４６

１１４９．

［１４］　崔琪奇，丁锦，许统圣，等．一起金黄色葡萄球菌食物中毒事件的

病原检测和溯源分析［Ｊ］．中国食品卫生杂志，２０２３，３５（３）：

４５２４５７．

［１５］　吕国平，李亚子，郭玉梅，等．金黄色葡萄球菌食物中毒株遗传特

征分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０１８，１３（２）：１８５１８８．

［１６］　付明霞，许艳华，刘敏．２０１６２０２０年某院金黄色葡萄球菌的临

床分布及耐药变迁分析［Ｊ］．中国实验诊断学，２０２２，２６（４）：

５１９５２３．

［１７］　ＬｏＳＷ，ＭｅｌｌｏｒＫ，ＣｏｈｅｎＲ，ｅｔａｌ．Ｅｍｅｒｇｅｎｃｅｏｆａｍｕｌｔｉｄｒｕｇ
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ｍｅｄｉａｔｅｓｓｅｒｏｔｙｐｅｒｅｐｌａｃｅｍｅｎｔａｆｔｅｒＰＣＶ１３：ａｎｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＴｈｅＬａｎｃｅｔ Ｍｉｃｒｏｂｅ，

２０２２，３（１０）：ｅ７３５ｅ７４３．

［１８］　王琦，郝民，王恒伟，等．２００９２０２０年北京市朝阳区１１３株食源

性金黄色葡萄球菌耐甲氧西林和肠毒素／类肠毒素基因携带与

分子分型分析［Ｊ］．食品安全质量检测学报，２０２２，１３（５）：１６７０

１６７７．
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