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食源性金黄色葡萄球菌肠毒素基因分布、
耐药性及分型研究

吴健灏， 李欣， 徐馨雨， 俞佳莉， 乔雪飞，盛峰松

上海市松江区疾病预防控制中心，上海　 ２０１６２０

摘要：　 目的　 对 ２０１７—２０２１ 年上海市松江区不同食品来源的金黄色葡萄球菌进行肠毒素基因检测、药敏试验和脉冲场

凝胶电泳分子分型，以了解金黄色葡萄球菌病原特征。 　 方法　 利用 ＰＣＲ 方法检测金黄色葡萄球菌肠毒素基因，微量肉

汤稀释法进行药物敏感试验，脉冲场凝胶电泳进行基因分型。 　 结果　 １０８ 株食源性金黄色葡萄球菌中有 ３９ 株检出肠毒

素基因，检出率为 ３６􀆰 １％，其中 ｓｅａ（２８􀆰 ０２％，１１ ／ ３９）、ｓｅｂ（４１􀆰 ０％，１６ ／ ３９）、ｓｅｃ（３３􀆰 ３％，１３ ／ ３９）、ｓｅｄ（１２􀆰 ８％，５ ／ ３９）；药敏试验

结果显示氨苄西林（８３􀆰 ３％）、青霉素（８０􀆰 ６％）和红霉素（４２􀆰 ６％）耐药率最高；最低为万古霉素（１００􀆰 ０％）、达托霉素

（９８􀆰 １％）和庆大霉素（９４􀆰 ４％），且有 １５ 株耐甲氧西林金黄色葡萄球菌，２０ 株表现出多重耐药，其中 １ 株最高耐受 ６ 类抗

生素。 脉冲场凝胶电泳分子分型结果显示 １０８ 株金黄色葡萄球菌中有 １１ 株不能分型，其他 ９７ 株共分为 １９ 簇，包括 ７７ 种

型别，呈现多样性。 　 结论　 ２０１７—２０２１ 年上海市松江区食源性金黄色葡萄球菌肠毒素基因携带率较高、多重耐药性情

况需引起重视，并加强食品中金黄色葡萄球菌的监测，为食品安全风险评估和食源性疾病的预防提供科学依据。
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　 　 金黄色葡萄球菌属微球菌科，葡萄球菌属，是一种

常见的人兽共患病原菌，该菌可引起人类化脓性炎症

及牛羊乳腺炎等疾病，也是引起世界各国食物中毒的

主要病原菌。 在欧洲，５０％以上细菌毒素相关的食源

性疫情暴发由葡萄球菌肠毒素引起［１］，在我国，由金

黄色葡萄球菌及其毒素引起的细菌性食物中毒事件位

居第三［２］。
随着抗生素在养殖场所、食品保存及临床等的广

泛使用，食源性及医源性致病菌的耐药性对食品安全

和临床治疗的危害日益引起人们的关注。 自从耐甲氧

西 林 金 黄 色 葡 萄 球 菌 （ ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎ － ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ， ＭＲＳＡ）在抗生素选择压力下出

现，其表现的多重耐药性特征，迅速成为全球性的公共

卫生问题。 有研究表明，细菌间的抗生素耐药性可通

过食物链及环境传递［３］。 因此，通过了解食源性金黄

色葡萄球菌的耐药性，为评估食品安全风险和预防临

床感染有重要意义。
本研究通过对 １０８ 株食源性金黄色葡萄球菌进行

药敏试验、 肠毒素基因检测和脉冲场凝胶电泳

（ｐｕｌｓｅｄ－ｆｉｅｌｄ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＰＦＧＥ）分子分型，为
了解该地区金黄色葡萄球菌肠毒素基因携带和耐药情

况，探讨近年来金黄色葡萄球菌的流行特征，为防控食

物中毒事件及其溯源分析提供实验室依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 菌株来源　 收集 ２０１７—２０２１ 年上海市松江区肉

制品、米面制品、凉拌菜、寿司、生食鱼等各种食品检测

分离的金黄色葡萄球菌。 质控标准菌株金黄色葡萄球

菌：ＣＧＭＣＣ １􀆰 ０１２８、标准分子量沙门氏菌 Ｈ９８１２ 均为

本实验室保存。
１􀆰 ２　 仪器和试剂

１􀆰 ２􀆰 １　 仪器设备　 ＶＩＴＥＫ ２ Ｃｏｍｐａｃｔ 全自动微生物鉴

定仪（法国生物梅里埃股份有限公司）、ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ４８０
实时荧光定量 ＰＣＲ 仪（瑞士罗氏控股股份有限公司）、
ＣＨＥＦ－ＤＲⅢ脉冲场电泳仪和胶槽（美国伯乐生命医学

产品有限公司）、凝胶成像系统（英国 Ｓｙｎｇｅｎｅ 公司），
均校准合格。
１􀆰 ２􀆰 ２　 培养基试剂　 革兰氏阳性细菌鉴定卡购自法

国生物梅里埃公司；金黄色葡萄球菌显色培养基、哥伦

比亚血平板、７􀆰 ５％ＮａＣｌ 肉汤、脑心浸液培养基均购自

于上海科玛嘉微生物技术有限公司；肠毒素（Ａ－Ｅ）核
酸检测试剂盒购自北京卓诚惠生生物科技有限公司；
药敏板和营养肉汤购自珠海美华医疗科技有限公司；

溶葡萄球菌酶购自美国西格玛奥德里奇公司；ＳｍａＩ 内
切酶、ＸｂａＩ 内切酶均购自大连宝生物工程有限公司，
以上试剂均在有效期内使用。
１􀆰 ３　 方法

１􀆰 ３􀆰 １　 常规分离培养检测方法 　 按照《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》
（ＧＢ ４７８９􀆰 １０－２０１６）分离培养金黄色葡萄球菌，采用

ＶＩＴＥＫ ２ Ｃｏｍｐａｃｔ 全自动微生物鉴定仪进行菌株鉴定。
１􀆰 ３􀆰 ２　 肠毒素基因检测　 挑取哥伦比亚血平板上经

复苏的单个菌落，按照卓诚惠生细菌 ＤＮＡ 提取试剂盒

说明，加入 ２００ μｌ ｄｄＨ２Ｏ 混匀，１３ ０００ ｒｐｍ 离心３ ｍｉｎ，
吸取上清并置于 ＥＰ 管，加入 ５０ μｌ 核酸提取液，金属

浴加热 １０ ｍｉｎ 后，置于冰上冷却 ２～３ ｍｉｎ，１３ ０００ ｒｐｍ
离心 １０ ｍｉｎ，吸取上清液为 ＤＮＡ 提取液，ＰＣＲ 扩增及

结果判定严格按照说明书进行，同时设置阳性、阴性

对照。
１􀆰 ３􀆰 ３　 药物敏感性试验　 参考临床实验室标准化协

会 （ Ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｎｄ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ｓｔａｎｄａｒｄ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ， ＣＬＳＩ ）
Ｍ１００［４］微量肉汤稀释法对金黄色葡萄球菌菌株进行

１２ 种抗生素的最低抑菌浓度 （ ｍｉｎｉｍｕｍ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，ＭＩＣ）测定及进行耐药折点判读，抗生素

包括氨苄西林（ ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ，ＡＭＰ）、青霉素（ ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｎ，
ＰＥＮ ）、 苯 唑 西 林 （ ｏｘａｃｉｌｌｉｎ， ＯＸＡ ）、 红 霉 素

（ｅｒｙｔｈｒｏｍｙｃｉｎ，ＥＲＹ）、克林霉素（ ｃｌｉｎｄａｍｙｃｉｎ，ＣＬＩ）、环
丙沙星 （ ｃｉｐｒｏｆｌｏｘａｃｉｎ， ＣＩＰ ）、达托霉素 （ ｄａｐｔｏｍｙｃｉｎ，
ＤＡＰ）、 复 方 新 诺 明 （ ｓｕｌｆａｍｅｔｈｏｘａｚｏｌｅ － ｔｒｉｍｅｔｈｏｐｒｉｎ，
ＳＸＴ）、 万 古 霉 素 （ ｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ， ＶＡＮ ）、 四 环 素

（ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅ，ＴＥＴ）、氯霉素（ｃｈｌｏｒａｍｐｈｅｎｉｃｏｌ，ＣＨＬ）、庆
大霉素（ｇｅｎｔａｍｉｃｉｎ，ＧＥＮ），应用敏感度转换软件转换

药敏数据表达敏感、中介敏感和耐药。
１􀆰 ３􀆰 ４　 ＰＦＧＥ 分子分型试验 　 主要参考上海市金黄

色葡萄球菌 ＰＦＧＥ 分子分型实验室标准操作规程进行

分型，采用限制性内切酶 ＳｍａＩ 酶切金黄色葡萄球菌、
ＸｂａＩ 酶 切 标 准 分 子 量 沙 门 氏 菌 Ｈ９８１２， 使 用

ＢｉｏＮｕｍｅｒｉｃｓ ６􀆰 ６ 软件识别图形条带并进行聚类分析。

２　 结　 果

２􀆰 １　 肠毒素基因携带情况 　 １０８ 株金黄色葡萄球菌

中有 ３９ 株含有肠毒素基因，检出率 ３６􀆰 １％，其中携带

肠毒素基因 ｓｅａ 的有 １０ 株、 ｓｅｂ １４ 株、 ｓｅｃ ８ 株、 ｓｅｄ
１ 株，ｓｅｅ 未检出，同时携带两种肠毒素基因的有 ６ 株，
其中 ２ 株分别携带 ｓｅａ、ｓｅｂ 和 ｓｅｂ、ｓｅｃ，其余 ４ 株均携带

有 ｓｅｃ 和 ｓｅｄ，见表 １。
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表 １　 食源性金黄色葡萄球菌肠毒素基因 ｓｅａ～ ｓｅｅ 分布情况

携带肠毒素基因 检出数量 占比（％）

ｓｅａ １０ ２５􀆰 ６
ｓｅｂ １４ ３５􀆰 ９
ｓｅｃ ８ ２０􀆰 ５
ｓｅｄ １ ２􀆰 ６
ｓｅｅ ０ ０􀆰 ０
ｓｅａ、ｓｅｂ １ ２􀆰 ６
ｓｅｂ、ｓｅｃ １ ２􀆰 ６
ｓｅｃ、ｓｅｄ ４ １０􀆰 ３

２􀆰 ２　 药物敏感试验结果 　 １０８ 株金黄色葡萄球菌中

仅 ４ 株对 １２ 种抗生素均敏感，其余 １００ 株对氨苄西

林、青霉素、苯唑西林、红霉素、克林霉素、环丙沙星、复
方新诺明、四环素、氯霉素、庆大霉素耐药率分别为

８３􀆰 ３％、８０􀆰 ６％、１３􀆰 ９％、４２􀆰 ６％、１３􀆰 ９％、８􀆰 ３％、１３􀆰 ０％、
１４􀆰 ８％、１􀆰 ９％、４􀆰 ６％，对达托霉素和万古霉素敏感或中

介敏感，见表 ２。
表 ２　 １０８ 株食源性金黄色葡萄球菌抗生素药敏结果（ｎ，％）

药物名称 敏感菌株 中介敏感菌株 耐药菌株

氨苄西林（ＡＭＰ） １８（１６􀆰 ７） ０（０􀆰 ０） ９０（８３􀆰 ３）
青霉素（ＰＥＮ） １３（１２􀆰 ０） ８（７􀆰 ４） ８７（８０．６）
苯唑西林（ＯＸＡ） ９３（８６􀆰 １） ０（０􀆰 ０） １５（１３􀆰 ９）
红霉素（ＥＲＹ） ６２（５７􀆰 ４） ０（０􀆰 ０） ４６（４２􀆰 ６）
克林霉素（ＣＬＩ） ９２（８５􀆰 ２） １（０􀆰 ９） １５（１３􀆰 ９）
环丙沙星（ＣＩＰ） ９０（８３􀆰 ３） ９（８􀆰 ３） ９（８􀆰 ３）
达托霉素（ＤＡＰ） １０６（９８􀆰 １） ２（１􀆰 ９） ０（０􀆰 ０）
复方新诺明（ＳＸＴ） ９４（８７􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） １４（１３􀆰 ０）
万古霉素（ＶＡＮ） １０８（１００􀆰 ０） ０（０􀆰 ０） ０（０􀆰 ０）
四环素（ＴＥＴ） ８７（８０􀆰 ６） ５（４􀆰 ６） １６（１４􀆰 ８）
氯霉素（ＣＨＬ） ９８（９０􀆰 ７） ８（７􀆰 ４） ２（１􀆰 ９）
庆大霉素（ＧＥＮ） １０２（９４􀆰 ４） １（０􀆰 ９） ５（４􀆰 ６）

　 　 共有 ２８ 种耐药谱，最常见的耐药谱是ＡＭＰ－ＰＥＮ，
检出率为 ２９􀆰 ６％。 ６ 株对 １２ 种抗生素均敏感，占

５􀆰 ６％；４９ 株对 １ 类抗生素耐药，有 ５ 个耐药谱，占

４５􀆰 ４％；３３ 株对 ２ 类抗生素耐药，有 １２ 个耐药谱，占
３０􀆰 ６％；８ 株对 ３ 类抗生素耐药，有 ４ 个耐药谱，占

７􀆰 ４％；７ 株对 ４ 类抗生素耐药，有 ４ 个耐药谱，占

６􀆰 ５％；４ 株对 ５ 类抗生素耐药和 １ 株对 ６ 类抗生素耐

药，各有 １ 个耐药谱，分别占 ３􀆰 ７％和 ０􀆰 ９％，见表 ３。
表 ３　 １０８ 株食源性金黄色葡萄球菌耐药谱

耐药重数 耐药谱 菌株数 构成比（％）

０ － ６ ５􀆰 ６

１ ＡＭＰ ４ ３􀆰 ７

ＣＩＰ ２ １􀆰 ９

ＥＲＹ ６ ５􀆰 ６

ＡＭＰ－ＰＥＮ ３２ ２９􀆰 ６

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ ５ ４􀆰 ６

２ ＡＭＰ－ＥＲＹ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＳＸＴ １ ０􀆰 ９

ＥＲＹ－ＣＩＰ １ ０􀆰 ９

　 　 续表 ３

耐药重数 耐药谱 菌株数 构成比（％）

ＥＲＹ－ＣＨＬ １ ０􀆰 ９

ＰＥＮ－ＣＩＰ １ ０􀆰 ９

ＰＥＮ－ＳＸＴ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＣＩＰ ２ １􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ １０ ９􀆰 ３

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＳＸＴ ３ ２􀆰 ８

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＴＥＴ ８ ７􀆰 ４

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ ３ ２􀆰 ８

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＳＸＴ １ ０􀆰 ９

３ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＣＬＩ ２ １􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＴＥＴ ４ ３􀆰 ７

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＣＬＩ－ＳＸＴ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ １ ０􀆰 ９

４ ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＳＸＴ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＣＩＰ－ＴＥＴ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＳＸＴ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＣＩＰ １ ０􀆰 ９

ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＴＥＴ ３ ２􀆰 ８

５ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＳＸＴ－ＧＥＮ ４ ３􀆰 ７

６ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＣＩＰ－ＳＸＴ－ＣＨＬ １ ０􀆰 ９

２􀆰 ３　 ＰＦＧＥ 分子分型结果　 ＰＦＧＥ 结果显示，１０８ 株金

黄色葡萄球菌中，有 １１ 株金黄色葡萄球菌不能被

ＳｍａＩ 酶切分型，其他菌株酶切的 ＤＮＡ 条带为 １１ ～
１６ 条，酶切条带分子量范围为 ２０􀆰 ５ ～ １ １３５ ｋｂ（见图

１）。 条带位置容许度设置 １􀆰 ２５％，最大相似度为

１００􀆰 ００％，最小相似度为 ４５􀆰 ５０％，将相似度大于 ８５％
且菌株数大于 ２ 株及以上的分为一组聚类簇，能被

ＳｍａＩ 酶切分型的 ９７ 株可分 ７７ 个带型，共 １９ 簇 Ａ～ Ｓ，
其中 Ｄ 簇含 １０ 株 ６ 型别；Ｃ 簇 ８ 株 ６ 型别；Ｈ 簇 ６ 株

５ 型别；Ｅ、Ｆ、Ｇ 簇 ６ 株 ４ 型别；Ｎ 簇 ５ 株 ５ 型别；Ｊ 簇各

５ 株 ３ 型别；Ｂ、Ｋ、Ｑ 簇各 ３ 株 ２ 型别；Ａ、Ｌ、Ｍ、Ｏ、Ｐ、Ｒ
各 ２ 株 ２ 型别；Ｉ 簇和 Ｓ 簇 ２ 株 １ 型别。

注：Ｍ 为标准分子量沙门氏菌 Ｈ９８１２；１～１１ 分别为菌株泳道。

图 １　 金黄色葡萄球菌经 ＳｍａＩ 酶切电泳图谱

　 　 将 ７７ 带型分别命名 ＰＦＧＥ０１ ～ ０７７ 型，其中 １００％
同源的有 １７ 型别，Ｄ 簇 ＰＦＧＥ０１３ 型别有 ４ 株，来源于

三文鱼、烤肠、鸡腿和鸡里脊； Ｊ 簇 ＰＦＧＥ０４０ 型别含

３ 株来源于猪肉丝、猪肉糜、鸭梨，其余型别均含有

２ 株，其中 Ｅ 簇 ＰＦＧＥ０１９ 型别的 ２ 株来源为 ２０１９ 年蟹
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脚和 ２０２０ 年蟹柳黄瓜寿司，Ｈ 簇 ＰＦＧＥ０３５ 型别的２ 株

菌源于 ２０１７ 年凉皮和 ２０２０ 年三文鱼，见图 ２。

图 ２　 食源性金黄色葡萄球菌 ＳｍａＩ 酶切 ＰＦＧＥ 聚类分析图谱

　 　 １０８ 株金黄色葡萄球菌有 １５ 株 ＭＲＳＡ 携带肠毒

素基因以 ｓｅｂ 为主，此外有 ２ 株携带 ｓｅａ，１ 株携带 ｓｅｃ，
７ 株未检出肠毒素基因，见表 ４。

表 ４　 １５ 株 ＭＲＳＡ 肠毒素基因分布、
耐药谱及 ＰＦＧＥ 分子分型结果

菌株信息 菌株来源 肠毒素基因 耐药谱 ＰＦＧＥ 分型
分离

年份

ＳＰＳＡ０１２ 昂刺鱼 ｓｅｃ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ Ｇ簇 ＰＦＧＥ０２７ ２０１７

ＳＰＳＡ０１６ 娃娃菜 ｓｅｂ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＣＩＰ Ｎ簇 ＰＦＧＥ０５２ ２０１８

ＳＰＳＡ０３７ 冷冻牛肉 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ Ｐ 簇 ＰＦＧＥ０６７ ２０１９

ＳＰＳＡ０４０ 三文鱼块 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ 未分型 ２０１９

ＳＰＳＡ０４２ 鲜猪肉 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ 未分型 ２０１９

ＳＰＳＡ０５９ 凉皮 ｓｅｂ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＣＬＩ－ＳＸＴ Ｎ簇 ＰＦＧＥ０５５ ２０１９

ＳＰＳＡ０６３ 牛油果蟹肉棒寿司 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ Ｐ 簇 ＰＦＧＥ０６５ ２０１９

ＳＰＳＡ０７２ 香糕 ｓｅｂ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＴＥＴ Ｎ 簇 ＰＦＧＥ０５４ ２０１９

ＳＰＳＡ０７６ 黑椒牛柳 ｓｅａ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ Ａ 簇 ＰＦＧＥ００２ ２０２０

ＳＰＳＡ０８２ 鹅肝寿司 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＳＸＴ Ｍ 簇 ＰＦＧＥ０４９ ２０２０

ＳＰＳＡ０８４ 烤麸 ｓｅｂ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＴＥＴ Ｎ 簇 ＰＦＧＥ０５３ ２０２０

ＳＰＳＡ０９３ 三文鱼片 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ Ｈ 簇 ＰＦＧＥ０３５ ２０２０

ＳＰＳＡ０９４ 鲷鱼片 － ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ Ｐ 簇 ＰＦＧＥ０６６ ２０２０

ＳＰＳＡ０９５ 三文鱼手握寿司 ｓｅａ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ Ｓ 簇 ＰＦＧＥ０６６ ２０２０

ＳＰＳＡ０９８ 厚百叶丝 ｓｅｂ ＡＭＰ－ＰＥＮ－ＯＸＡ－ＥＲＹ－ＣＬＩ－ＴＥＴ Ｒ 簇 ＰＦＧＥ０７２ ２０２０

３　 讨　 论

金黄色葡萄球菌作为常见的共生菌，在人群中持

续或间歇携带者占比超 ５０％［５］。 食品污染通常由于动

植物养殖场所中存在细菌及在食品生产、储存或销售

过程中卫生条件差而引起。 在食品生产制作过程中，
鼻腔和手部携带产肠毒素金黄色葡萄球菌的食品处理

人员也是食品污染的重要来源［６］，本研究从食品分离

携带肠毒素基因的金黄色葡萄球菌主要来源于三文

鱼、海鲜寿司等即食食品。
金黄色葡萄球菌肠毒素对低 ｐＨ 环境和蛋白水解

酶有很强抵抗力，在胃肠道吸收后仍能保持活力，是引

起食物中毒的重要原因。 目前已发现至少 ２２ 种肠毒

素，其中经典肠毒素（ＳＥＡ、ＳＥＢ、ＳＥＣ、ＳＥＤ、ＳＥＥ）能使

感染宿主呕吐和腹泻，９５％以上的金黄色葡萄球菌食

物中毒由其引起。 本研究中肠毒素基因检测结果显

示，肠毒素基因金黄色葡萄球菌检出率为 ３６． １％
（３９ ／ １０８）。 其中，ｓｅｂ 占比最高（４１􀆰 ０％，１６ ／ ３９），其次

为 ｓｅｃ（３３􀆰 ３％，１３ ／ ３９），ｓｅｅ 未检出，经典肠毒素基因占

比与张红芝等［７］研究相似，基因分布有差异，其研究中

经典肠毒素基因以 ｓｅｃ（９３􀆰 ８％）为主，本研究肠毒素基

因以 ｓｅｂ（４１􀆰 ０％）和 ｓｅｃ（３３􀆰 ３％）为主。 与张婧等［８］ 对

食源性金黄色葡萄球菌肠毒素基因分布相似，以 ｓｅｂ 为

主。 造成差异的原因可能是由于采集食品种类比重及

采集时间不同而引起，也可能提示上海域内地区食品

来源金黄色葡萄球菌肠道素基因分布更广泛。 值得注

意的是，根据 Ｂａｅ 等［９］对金黄色葡萄球菌 Ｂ 型肠毒素

感染作用研究中提示，携带 ｓｅｂ 肠毒素基因序列型

ＳＴ５９ 的金黄色葡萄球菌对引起全身感染的系统性疾

病有重要作用，近年来，上海地区社区获得性 ＭＲＳＡ 中

ＳＴ５９ 型的感染显著增加［１０］，而本研究中携带 ｓｅｂ 的食

源性金黄色葡萄球菌占比最高，检出ＭＲＳＡ中携带 ｓｅｂ
基因的达到 ３３􀆰 ３％，但是对于是否存在食源性ＭＲＳＡ通

过食物链传导，加剧社区获得性金黄色葡萄球菌 ＳＴ５９
型的感染仍需进一步实验支持和研究。

随着抗生素的广泛使用，近年来，多重耐药的

ＭＲＳＡ在社区分离率呈现上升趋势。 在抗生素的选择

压力下，多重耐药的“超级细菌”的出现成为严重的公

共卫生问题［１１］。 本研究药敏结果显示，１０８ 株食源性

金黄色葡萄球菌对氨苄西林、青霉素、红霉素、四环素

耐药率最高，与顾其芳等［１２］对食源性金黄色葡萄球菌

耐药性研究结果相似，且所有金黄色葡萄球菌对万古

霉素和达托霉素敏感，说明糖肽类及脂肽类抗生素仍

是治疗 ＭＲＳＡ 感染的有效方法。 本研究中，１０８ 株金

黄色葡萄球菌对万古霉素均为敏感，但万古霉素低药
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物浓度在 ０􀆰 ２５～２ ｕｇ ／ ｍｌ，部分菌株在 ＭＩＣ 试验孔内出

现生长情况。 作为治疗 ＭＲＳＡ 的首选药物，对万古霉

素的使用仍需谨慎和克制，避免产生中介耐药万古霉

素或耐药万古霉素。 另外，本研究中，耐甲氧西林的金

黄色葡萄球菌共有 １５ 株，占食源性金黄色葡萄球菌的

１３􀆰 ９％（１５ ／ １０８），高于国内其他地区食源性ＭＲＳＡ的检

出情况［１３］，１５ 株食源性 ＭＲＳＡ 除对 ３ 种β－内酰胺类

抗生素耐药以外，还存在多重耐药，而且耐受 ３ 类及以

上抗生素的 ＭＲＳＡ 除 ＳＰＳＡ０４２ 外，其余均携带肠毒素

基因 ｓｅｂ。 而 ＰＦＧＥ 分子分型结果中，５ 株携带 ｓｅｂ 的

ＭＲＳＡ 中有 ４ 株来源于 Ｎ 簇克隆群，进一步提示本研

究提及的序列型 ＳＴ５９ 存在食物链传导并加剧社区获

得性 ＭＲＳＡ 感染的可能性［１４］。 同时从菌株分离年份

来看，以 ２０１９、２０２０ 年食品中检出率尤其高。
ＰＦＧＥ 分子分型分辨能力好、应用广泛，被认为是

细菌分子分型的“金标准”，广泛应用于病原菌暴发监

测与溯源分析。 本研究中，１０８ 株金黄色葡萄球菌中

有 １１ 株不能被 ＳｍａＩ 酶切分型，可能由于同系克隆菌

群的酶切位点被甲基化修饰，导致无法酶切分型［１５］。
其余分成 ７７ 个带型，共 １９ 簇，无优势带型，呈现多样

性。 菌株数量和带型数量最多的是 Ｄ 簇含 １０ 株 ６ 型

别，菌株来源在 ２０１７—２０２０ 年间均有检出， Ｄ 簇

ＰＦＧＥ０１３和 Ｊ 簇 ＰＦＧＥ０４０ 显示不同类型的食品有

１００％同源性；Ｅ 簇 ＰＦＧＥ０１９ 和 Ｈ 簇 ＰＦＧＥ０３５ 型别显

示不同年份的食品也有 １００％同源性，提示可能存在食

品中金黄色葡萄球菌持续污染。 此外还发现，在携带

肠毒素基因的金黄色葡萄球菌在分子型别或耐药性

上，部分聚类簇或相邻聚类簇存在携带某种肠毒素基

因的优势菌株，如 Ｅ 簇中携带的优势肠毒素基因为 ｓｅｃ
与 ｓｅｄ；Ｆ、Ｇ、Ｈ 三组相邻聚类簇（相似度大于 ８０％）中，
携带的优势肠毒素基因为 ｓｅｂ 和 ｓｅｃ；Ｎ 簇中均含肠毒

素基因 ｓｅｂ，且多重耐药严重，而携带 ｓｅｂ 的菌株也与食

物中毒相关，提示此簇克隆菌株存在引起食物中毒的

风险。
综上所述，本研究从食品分离的金黄色葡萄球菌

经典肠毒素基因的携带分布以 ｓｅｂ 和 ｓｅｃ 为主；ＭＲＳＡ
占比较高，耐药情况严重，应加强对食源性 ＭＲＳＡ 的监

测，防范食源性 ＭＲＳＡ 通过食物链危害人群健康，并合

理规范抗生素的使用，避免多重耐药的“超级细菌”在
食品环境中出现的风险。
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