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摘要:【目的】系统调查我国南方代表性地区食品中沙门氏菌污染情况，并对分离株进行血清分型和肠杆菌
基因间重复共有序列聚合酶链式反应 ( Enterobacterial Repetitive Intergenic Consensus Polymerase Chain
Reaction，ERIC-PCR)分型研究，为溯源和控制食品中沙门氏菌的污染提供数据。【方法】采用定性法和最
大可能数(Most Probable Number，MPN)法对七大类食品(肉与肉制品、水产品、速冻食品、熟食、蔬菜、乳制
品和食用菌)中的沙门氏菌进行检测。利用血清分型和分子分型确定南方沙门氏菌血清型的分布和优势血
清型，研究分离株的遗传多样性。【结果】从 400 份食品样品共检出 75 份沙门氏菌阳性样品，污染率为
18. 8% (75 /400)。其中，97. 3% (73 /75)的阳性样品污染水平均低于 10 MPN /g。对 93 株分离株进行血清
分型，分属 9 个群、29 种血清型。优势血清型为德尔卑沙门氏菌 ( Salmonella Derby)和鼠伤寒沙门氏菌
(Salmonella Typhimurium)。利用 ERIC-PCR 对 96 株沙门氏菌(包括 93 株分离株和 3 株标准株)进行分型研
究发现，在相似系数为 0. 75 时可分为 15 个聚类簇，56 种型别，分离株的基因型别呈现多样性。【结论】南
方食品中沙门氏菌的污染率较高，但污染水平低。S． Derby 和 S． Typhimurium 为优势血清型。初步建立了
沙门氏菌 ERIC-PCR 指纹图谱数据库，南方食品中沙门氏菌的血清型和基因型呈现多样性。
关键词:沙门氏菌，污染调查，血清分型，肠杆菌基因间重复共有序列聚合酶链式反应
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沙门氏菌作为引起食物中毒的常见食源性致病
菌之一，对人和动物危害极大。在我国，每年发生的
细菌性食物中毒事件中，由沙门氏菌引起的食物中
毒屡居首位，约占 40%［1］。目前，国内对沙门氏菌
的监控往往是在暴发相关的食品安全事故后进行跟
进，对其污染状况的了解在很大程度上缺乏数据，因

此，进行沙门氏菌的食品污染系统性调查相当必要。
沙门氏菌的菌属型别繁多，但能引起人类或动物沙
门氏菌病的主要是肠道沙门氏菌种，它可产生肠毒
素，导致宿主产生腹泻等食源性疾病以及其他症
状［2］。所以对沙门氏菌分离株进行分型具有重要
意义，同时可以追溯沙门氏菌病暴发的源头。沙门
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氏菌的分型可分为表型分型方法和分子分型方
法［3］。沙门氏菌表型分型主要有血清分型、生化分
型和噬菌体分型。近年来，分子分型技术发展迅速，
它将分子生物学技术与流行病学理论相结合，发展
出了肠杆菌基因间重复共有序列聚合酶链式反应
( Enterobacterial Repetitive Intergenic Consensus
Polymerase Chain Reaction，ERIC-PCR)、脉冲场凝胶
电泳(Plused Field Gel Electrophoresis，PFGE)、多位
点序列分析 (Multi-locus Sequence Typing，MLST)、
多位点可变重复序列分析 ( Multi-locus Variable
Numbers Tandem Repeat Analysis，MLVA)等［4］。其
中，PFGE 技术因其易标准化、可重复性强、分辨率
高，现作为“金标准”;但它步骤比较繁琐、耗时耗
费，存在着一定的局限性［5］。而 ERIC-PCR 技术具
有操作简便、重复性强，灵敏度高、鉴别能力强、所需
仪器设备简单、成本低等优点，成为细菌基因分型、
流行病学调查研究领域里强有力的工具［6］。

本研究通过系统调查南方代表性地区不同类型
食品中沙门氏菌的分布情况和污染水平，揭示其分
布规律;利用传统血清分型和 ERIC-PCR 分子分型
研究沙门氏菌的多样性，对预防和控制食品中沙门
氏菌的污染研究提供借鉴和参考。

1 材料和方法

1. 1 材料
1. 1. 1 样品:根据 GB 4789. 1-2010［7］中样品的采
集规则进行采样。于 2012 年 2 － 8 月采集南方四省
8 个城市(深圳、汕头、海口、三亚、北海、南宁、福州
和厦门)7 大类食品 (肉与肉制品、水产品、速冻食
品、熟食、蔬菜、乳制品和食用菌)共 400 份样品，每
个城市 50 份，在每个城市根据经济发展水平和地域
分布情况选取超市、集贸市场的采样点均为 6 个。
1. 1. 2 沙 门 氏 菌 标 准 菌 株: 肠 炎 沙 门 氏 菌
( Salmonella Enteritidis CMCC 50335)、伤寒沙门氏菌
(Salmonella Typhi CMCC 50098)、鼠伤寒沙门氏菌
(Salmonella Typhimurium ATCC 14028)由广东省微
生物研究所菌种保藏中心提供。
1. 1. 3 培养基和试剂:四硫磺酸钠煌绿(TTB)增菌
液、亚硒酸盐胱氨酸(SC)增菌液、HKM 沙门氏菌属
显色培养基平板、MID 64 和 MID 65 鉴定系统及其
配套试剂 (广东环凯微生物科技有限公司);XLT4

培养基及其添加剂(美国 BD-Difco 公司);沙门氏菌
全套诊断血清(宁波天润生物药业有限公司)，泰国
沙门氏菌诊断血清(泰国 S＆A 公司);API 20E 生化
鉴定试剂条及其配套试剂(法国生物梅里埃公司);
Ezup 柱式细菌基因组 DNA 抽提试剂盒(上海生工
生物工程有限公司);HSTM Mix(广州东盛生物科技
有限 公 司 ); 引 物 ERIC2 ( 5'-AAGTAAGTGACTG
GGGTGAGCG-3')［8］由华大基因科技有限公司合成。
1. 2 沙门氏菌的分离和鉴定

定性法参照 GB 4789. 4-2010［9］。
定量法参照 GB 4789. 3-2010［10］所述最大可能

数(Most Probable Number，MPN)法制定沙门氏菌的
定量检测方案，步骤如下:取 25 g(mL)样品加入已
装有 225 mL TTB 增菌液的无菌均质袋中拍打混匀，
制成 1 ∶ 10 的样品匀液，取 1 ∶ 10 样品匀液 1 mL 至
9 mL的 TTB 增菌液中，制成 1 ∶ 100 的样品匀液，按
照上述方法制成 1∶ 1000 的样品匀液;将 3 种浓度(1
∶ 10，1 ∶ 100，1 ∶ 1000 ) 的 样 品 匀 液 各 3 管
(10 mL /管)，放于 42℃培养 24 h;划线显色培养基
和选择性培养基、纯化、鉴定和保种。
1. 3 血清分型

按照沙门氏菌属诊断血清的说明书进行分离株
血清分型，查阅 GB 4789. 4-2010 和伯杰氏细菌鉴定
手册中 Kauffmann-White 抗原表［11］，根据测定得到
的抗原结果确定分离株的血清型。
1. 4 ERIC-PCR 分型

运用细菌基因组 DNA 抽提试剂盒提取菌株的
DNA，具体步骤参照说明书。按照相关文献的组分
和用量配置 PCR 反应体系［12］，总 PCR 反应体系为
25 μL:2 × HSTM Mix 12. 5 μL，ERIC2 0. 8 μmol /L，
模板 40 ng，加超纯水补齐。PCR 条件:94 ℃ 预变
性，5 min;94℃变性，1 min;52℃退火，1 min;72℃延
伸，3 min; 共进行 35 循环; 最后 72℃ 终延伸，
10 min。进行 ERIC-PCR 扩增后，取 5 μL PCR 产物
上样于 1 × TAE 配制的 2% 琼脂糖凝胶 (含 Gold
View 染料)，电压 100V 电泳 35 min，然后用凝胶成
像系统进行分析处理图像。最后，运用 Gel-pro
Analyzer 4. 0 和 NTSYS-pc 2. 10e 软件对沙门氏菌
ERIC-PCR 指纹图谱进行聚类分析。

2 结果和分析

2. 1 沙门氏菌污染调查
2. 1. 1 阳性样品分布情况:从 400 份食品中共检出
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75 份沙门氏菌阳性样品，阳性率为 18. 8%。按照食
品类型分析(表 1)，肉与肉制品沙门氏菌阳性率最
高(58. 1% )，其次是速冻食品，而食用菌和奶制品
未检出沙门氏菌。

表 1． 按照食品类型分类的沙门氏菌阳性样品分布情况
Table 1． Number of Salmonella positive samples in

different foods

Category

of food

Sample

number

Positive

sample

number

Overall%

positive

samples

Isolated

strains

number

Meat product 74 43 58. 1 55
Seafood 80 13 16. 3 17

Frozen product 56 12 21. 4 14
Edible mushroom 54 0 0 0
Ready-to-eat food 80 5 6. 3 5

Vegetables 32 2 6. 3 2
Dairy 24 0 0 0
Total 400 75 18. 8 93

2. 1. 2 阳性样品 MPN 计数情况:在检出的 75 份
阳性样品中，定量法检出 33 份，其中 2 份 MPN 值介
于 10 － 110 MPN /g，该样品是深圳肉馅(15 MPN /g)
和南宁鸭肉(110 MPN /g)，其余 31 份样品 MPN 值
介于 0. 3 － 10 MPN /g。结果表明 97. 3% (73 /75)阳
性样品污染程度均低于 10 MPN /g，说明食品中沙门
氏菌的污染率虽然较高，但是整体污染水平比较低。
2. 2 沙门氏菌血清分型

75 份沙门氏菌阳性样品经生化鉴定后共分离
出 93 株沙门氏菌。血清分型结果为，分离株分属 9
个群、29 种血清型(见表 2)。其中德尔卑沙门氏菌
(Salmonella Derby)和鼠伤寒沙门氏菌 ( Salmonella
Typhimurium)检出率最高，分别检出 14 株和 13 株。
除布索沙门氏菌( Salmonella Bousso)和波莫纳沙门
氏菌( Salmonella Pomona)外，其他均在 A ～ F 群范
围内，优势血清群为 B 群。另外，检出勒斯扯峨纳
沙门氏菌( Salmonella Ness-ziona)、格罗斯出浦沙门
氏菌 ( Salmonella Glostrup )、科瓦利斯沙门氏菌
( Salmonella Corvallis )、奥 尔 巴 尼 沙 门 氏 菌
(Salmonella Albany)、利物浦沙门氏菌 ( Salmonella
Liverpool)、S． Bousso 和 S． Pomona 7 种国内鲜有报
道的沙门氏菌血清型。同时发现在同一份样品中分
离出了不同血清型的沙门氏菌，其中检出两种血清

型的有 18 份，表明同一份食品样品可被多种沙门氏
菌污染。
2. 2. 1 按照食品类型分类沙门氏菌血清型:7 大类
食品中(表 2)，从肉与肉制品分离的沙门氏菌菌株
数最多，为 55 株，检出 19 种血清型，其中，阿贡纳沙
门氏 菌 ( Salmonella Agona )、波 茨 坦 沙 门 氏 菌
(Salmonella Potsdam)、林登堡沙门氏菌 ( Salmonella
Lindenburg )、S． Glostrup、肯 塔 基 沙 门 氏 菌
(Salmonella Kentucky)、S． Albany、吉韦沙门氏菌
(Salmonella Give)、韦太夫雷登沙门氏菌(Salmonella
Weltevreden) 和 山 夫 登 堡 沙 门 氏 菌 ( Salmonella
Senftenberg)9 种血清型仅在肉与肉制品中检出，而
主要血清型是 S． Derby 和 S． Typhimurium;其次是
从水产品中检出 14 种血清型，其中圣保罗沙门氏菌
( Salmonella Saintpaul )、布 伦 登 卢 普 沙 门 氏 菌
(Salmonella Braenderup)、S． Ness-ziona、纽波特沙门
氏菌 ( Salmonella Newport)、利奇菲尔德沙门氏菌
(Salmonella Litchfield)和 S． Pomona 6 种血清型仅
在水产品中检出;从速冻食品中检出 8 种血清型，其
中乌干达沙门氏菌(Salmonella Uganda)仅在速冻食
品中检出;从熟食和蔬菜中分别检出 4 种和 2 种血
清型。
2. 2. 2 按照检测城市分类沙门氏菌血清型:检测的
8 个城市中(表 2)，北海检出 13 种血清型，其中 5 种
血清 型 仅 北 海 检 出，分 别 为 S． Saintpaul、S．
Potsdam、S． Kentucky、S． Liverpool 和 S． Bousso;厦
门检出 8 种血清型，其中 3 种血清型仅厦门检出，分
别为 S． Agona、S． Ness-ziona 和巴累利沙门氏菌
(Salmonella Bareilly);三亚检出 7 种血清型，其中 3
种血清型仅三亚检出，分别为 S． Lindenburg、S．
Give 和 S． Pomona;福州检出 8 种血清型，其中 2 种
血清型仅福州检出，为 S． Glostrup 和 S． Litchfield;
海口检出 5 种血清型，其中 2 种血清型仅海口检
出，为 S． Newport 和 S． Uganda;南宁、深圳、汕头
分别检出 13，6 和 1 种血清型。不同城市沙门氏菌
的血清型存在一定差异，其各个城市优势血清型
不明显，可能与每个城市的样品量小有关，但可以
说明南方流行的沙门氏菌血清型较为复杂，呈现
多样性分布。
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表 2． 食品中沙门氏菌血清分型结果
Table 2． Serotype of Salmonella Isolates in food

No． Strains Source Serotype No． Strains Source Serotype
1 SZ253 Meat product S． Derby 48 BH002-1 Meat product S． Tshiongwe
2 SZ255 Seafood S． Stanley 49 BH002-2 Meat product S． Potsdam
3 SZ261 Ready-to-eat food S． Heiderlberg 50 BH003 Meat product S． Typhimurium
4 SZ272 Meat product S． Typhimurium 51 BH004-1 Meat product S． Corvallis
5 SZ286 Meat product S． Enteritidis 52 BH004-2 Meat product S． Kentucky
6 SZ288 Seafood S． Braenderup 53 NN002 Meat product S． Meleagridis
7 SZ297 Frozen product S． Heiderlberg 54 NN003-1 Meat product S． Corvallis
8 ST401 Meat product S． Derby 55 NN003-2 Meat product S． Albany
9 HK501 Meat product S． London 56 NN004-1 Meat product S． Meleagridis
10 HK502 Meat product S． London 57 NN004-2 Meat product S． Senftenberg
11 HK506 Seafood S． Newport 58 NN005 Meat product S． Derby
12 HK509 Ready-to-eat food S． Derby 59 NN652-1 Meat product S． Typhimurium
13 HK521 Meat product S． Derby 60 NN652-2 Meat product S． Derby
14 HK522 Meat product S． Typhimurium 61 NN657 Seafood S． Braenderup
15 HK532-1 Frozen product S． Derby 62 NN667 Frozen product S． London
16 HK532-2 Frozen product S． Uganda 63 NN671-1 Meat product S． Albany
17 SY551 Meat product S． London 64 NN671-2 Meat product S． Weltevreden
18 SY552-1 Meat product S． London 65 NN672-1 Meat product S． Typhimurium
19 SY552-2 Meat product S． Derby 66 NN672-2 Meat product S． Meleagridis
20 SY556 Seafood S． Derby 67 NN678 Ready-to-eat food S． Meleagridis
21 SY560 Ready-to-eat food S． London 68 NN679 Ready-to-eat food S． Meleagridis
22 SY571-1 Meat product S． Give 69 NN681 Frozen product S． Typhimurium
23 SY571-2 Meat product S． Lindenburg 70 NN696 Frozen product S． Enteritidis
24 SY572 Meat product S． Weltevreden 71 FZ001-1 Meat product S． Glostrup
25 SY587 Meat product S． London 72 FZ001-2 Meat product S． Tshiongwe
26 SY590-1 Seafood S． Tshiongwe 73 FZ002 Meat product S． Tshiongwe
27 SY590-2 Seafood S． Pomona 74 FZ003 Meat product S． Enteritidis
28 SY595 Vegetables S． Tshiongwe 75 FZ701 Meat product S． Derby
29 BH601-1 Meat product S． Stanley 76 FZ702 Meat product S． Okefoko
30 BH601-2 Meat product S． Bousso 77 FZ722 Meat product S． Tshiongwe
31 BH602 Meat product S． Derby 78 FZ736-1 Meat product S． Albany
32 BH603 Meat product S． Typhimurium 79 FZ736-2 Meat product S． Senftenberg
33 BH605 Seafood S． Braenderup 80 FZ738 Seafood S． Litchfield
34 BH606 Seafood S． Saintpaul 81 FZ747 Frozen product S． Enteritidis
35 BH622-1 Meat product S． Tshiongwe 82 XM001 Meat product S． Agona
36 BH622-2 Meat product S． Typhimurium 83 XM002 Meat product S． Weltevreden
37 BH623-1 Seafood S． Typhimurium 84 XM003 Meat product S． Albany
38 BH623-2 Seafood S． Liverpool 85 XM004 Meat product S． Derby
39 BH624 Seafood S． Derby 86 XM752 Meat product S． Derby
40 BH631 Frozen product S． Typhimurium 87 XM755-1 Seafood S． Ness-ziona
41 BH632-1 Frozen product S． Bousso 88 XM755-2 Seafood S． Bareilly
42 BH632-2 Frozen product S． Corvallis 89 XM766 Frozen product S． Typhimurium
43 BH636 Meat product S． Corvallis 90 XM780 Vegetables S． Bareilly
44 BH638 Seafood S． Enteritidis 91 XM782 Frozen product S． Enteritidis
45 BH640 Seafood S． Okefoko 92 XM786 Meat product S． Typhimurium
46 BH647 Frozen product S． Corvallis 93 XM797 Frozen product S． Enteritidis
47 BH001 Meat product S． Typhimurium

2. 3 沙门氏菌 ERIC-PCR 分型
运用 ERIC-PCR 方法对分属 9 个群、29 种血清

型的 93 株沙门氏菌分离株以及 3 株沙门氏菌标准
菌株进行扩增，根据电泳谱带绘制 ERIC 图谱 (图
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1)。结果发现 96 株沙门氏菌 ERIC-PCR 产物进行
凝胶电泳产生的带型稳定，条带数目为 6 － 18 条，片
段大小约为 230 － 4000 bp。分离株的基因型呈现多
态性分布，按照 75%的基因同源性，可分为 15 个大
簇(E1-E15)，其中 E8 簇包含 10 株沙门氏菌，7 种血
清型，为血清型种类较多的簇;E4 簇包含 13 株沙门
氏菌，6 种血清型;E6 簇包含 6 株沙门氏菌，4 种血
清型;E9 簇包含 21 株沙门氏菌，4 种血清型。其他
簇的菌株组成相对较少，血清型也比较单一。

比较基因型别和血清型之间的关系，发现相同
血清型可能分在同一个簇，例如 14 株 S． Derby 可分
为 5 种基因型别，均被分在 E9 簇之中，可见其基因
型别差异性很小，具有很高的相似度。与之类似的

还有 S． Senftenberg、斯坦利沙门氏菌 ( Salmonella
Stanley)、海德堡沙门氏菌 ( Salmonella Heidelberg)、
S． Liverpool 和伦敦沙门氏菌 ( Salmonella London);
但相同血清型也可能分在不同的簇，例如 13 株鼠伤
寒沙门氏菌可分为 5 种基因型别，却分布在 E1、E3、
E4、E8 不同的 4 个簇之中，造成这一结果可能由于
这些菌株分离自不同地区不同食品种类的沙门氏菌
在进化上产生了变异。与之类似的还有奥凯福科沙
门氏 菌 ( Salmonella Okefoko )、茨 昂 威 沙 门 氏 菌
( Salmonella Tshiongwe )、 S． Enteritidis、 S．
Braenderup、火鸡沙门氏菌( Salmonella Meleagridis)、
S． Bousso 和 S． Corvallis。

图 1． 96 株沙门氏菌 ERIC-PCR 指纹图谱的聚类分析
Figure 1． Dendrogram of ERIC-PCR patterns of 96 Salmonella strains． The numbers behind the ERIC-PCR profiles are the numbers of

Salmonella isolates that have the same ERIC-PCR pattern of each serotype．
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3 讨论

沙门氏菌是常见的食源性致病菌，开展食品中
沙门氏菌的污染调查工作，是保障公共卫生的重要
措施之一。肉类(尤其是禽肉)、海产品、蛋类等许
多食品都与沙门氏菌病有关，其原因是这几类食品
中含有丰富的营养成分，使沙门氏菌生长繁殖速度
快，当人类摄入含大量沙门氏菌的食品，就会引起细
菌性感染，进而引发食物中毒［13］。本研究采用定性
法和定量法对南方四省 8 个城市 7 类食品样品进行
沙门氏菌分离鉴定，并对分离株进行血清分型和
ERIC-PCR 分型。结果显示，从 400 份食品样品中
检出 75 份阳性样品，总阳性率为 18. 8%。在检测
的 7 类食品中，肉与肉制品、速冻食品和水产品的沙
门氏菌阳性检出率较高，熟食和蔬菜较低，食用菌和
蔬菜未检出，由此可见生肉类为沙门氏菌污染主要
食品，国内其他省份也有相关报道［14 － 15］。在检测的
8 个城市中，广西的北海、南宁，福建的福州、厦门沙
门氏菌检出率高于文献报道的检出率［16 － 17］。由于
国内缺乏沙门氏菌在各大类食品中的污染水平数
据，这对于从源头上进行风险评估和控制沙门氏菌
危害造成一定困难。于是本研究结合定性法和定量
法检测沙门氏菌，更为真实地反映食品样品沙门氏
菌污染情况。MPN 计数结果发现，97. 3% (73 /75)
阳性样品污染程度均低于 10 MPN /g，未达到导致沙
门氏菌病的数量［18］，但由于食品中丰富的营养物质
支持沙门氏菌的生长繁殖，可能会导致污染程度加
重的风险，因此值得引起重视。

在全 球 范 围 内，最 常 见 的 血 清 型 是 S．
Enteritidis，其次为 S． Typhimurium，特别在发达国家
中，非 伤 寒 沙 门 氏 菌 ( nontyphoidal Salmonellae，
NTS)感染主要由 S． Typhimurium 和 S． Enteritidis
两种血清型引起的［19］。在我国部分地区近几年来
的沙门氏菌感染以 S． Enteritidis、S． Derby 和 S．
Typhimurium 为主［20 － 22］。本研究将 93 株沙门氏菌
分离株进行血清分型，分属 9 个群、29 种血清型，其
中优势血清群为 B 群，优势血清型为 S． Derby 和 S．
Typhimurium。除此以外，主要的血清型还有 S．
Tshiongwe、S． Enteritidis 和 S． London，同时分离出
了 S． Ness-ziona，S． Glostrup，S． Corvallis，S．
Albany，S． Liverpool，S． Bousso 和 S． Pomona 7 种国

内相对少见的沙门氏菌血清型。这可能与经济全球
化、旅游业、畜牧业发展迅速，而引起菌株的散播和
自然环境变化引起的菌株变异相关。

传统的分型方法难以区分相同血清型沙门氏菌
的差异，Lim 等［23］对 57 株不同血清型的沙门氏菌
进行 ERIC-PCR 方法分型，结果显示 ERIC-PCR 能
有效区分沙门氏菌血清型。Rasschaert 等［24］对 80

株不同血清型和 5 株未定血清型的沙门氏菌分型，
发现应用 ERIC-PCR 对少数菌株的分型时具有很高
的分辨率，但是当其用于大量菌株的分型时，基因型
与血清型分型结果比对不完全。本研究利用 ERIC-
PCR 对 96 株沙门氏菌(其中 93 株分离株和 3 株标
准株)进行分型发现，相似系数为 0. 75 时可分为 15
个聚类簇，56 种基因型别，表明 ERIC-PCR 分型的
分辨率更高，可进一步区分同一血清型的沙门氏菌，
并且基因型别与血清型具有一定的相关性。基因型
别相同则血清型相同，血清型相同基因型别可能不
同。分离株的基因型呈现多样性，其原因可能与沙
门氏菌的变异及来源不同有关。

本研究对我国南方地区食品中沙门氏菌的污染
情况进行了较为系统地调查，并对沙门氏菌分离株
进行了分型研究，初步了解沙门氏菌污染水平及分
布规律，建立了沙门氏菌 ERIC-PCR 指纹图谱。而
不同血清型沙门氏菌的耐药机理和毒力因子研究将
是下一步工作的重点。
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Prevalence and characterization of Salmonella spp． from
foods in South China

Ling Chen1，2，Jumei Zhang1* ，Xiaojuan Yang1，Qingping Wu1，Mingfang Xu2

1Guangdong Institute of Microbiology，State Key Laboratory of Applied Microbiology，South China (The Ministry Province
Joint Development)，Guangdong Provincial Key Laboratory of Microbial Culture Collection and Application，Guangdong
Open Laboratory of Applied Microbiology，Guangzhou 510070，China
2 School of Life Science and Technology，Jinan University，Guangzhou 510632，China

Abstract:［Objective］ In this study，we studied systematically the prevalence of Salmonella in foods from various parts of
South China． Isolated strains were characterized by serotyping and enterobacterial repetitive intergenic consensus
polymerase chain reaction ( ERIC-PCR)，to provide data support for effectively tracing the source of Salmonella and
controlling food contamination． ［Methods］ In total 400 unique food samples were collected from retail markets in South
China，including meat product (74)，frozen product (56)，seafood (80)，mushroom (54)，ready-to-eat food (80)，
vegetables (32)，dairy ( 24 ) ． Food samples were examined by qualitative method according to national food safety
standard (GB4789. 4-2010) and most probable number (MPN) method． The predominant serotype of Salmonella was
figured out when all isolated strains were characterized by serotyping using slide agglutination method． We also applied
ERIC-PCR for genetic diversity analysis of Salmonella isolates． ［Results］ Of the total 400 food samples，75 (18. 8% )
tested positive for Salmonella． The results showed that MPN value of 97. 3% (73 /75) positive samples below 10 MPN / g．
Ninety-three Salmonella isolates were belonged to 9 groups and 29 different serovars． Salmonella Derby and Salmonella
Typhimurium were the two predominant serovars． The isolated strains were further discriminated by ERIC-PCR． The
results revealed 96 strains including 93 isolates，Salmonella Enteritidis CMCC 50335，Salmonella Typhi CMCC 50098 and
S． Typhimurium ATCC 14028 were divided into 15 clustering groups and generated 56 genotypes according to the
similarity coefficient of 0. 75，which suggested various genotypes of Salmonella． ［Conclusion］ The overall prevalence of
Salmonella was high，however lower contamination level in foods from cities of South China． S． derby and S． typhimurium
were found to be predominant serovars． ERIC-PCR fingerprints database of Salmonella from food samples in South China
were preliminarily established． Salmonella present in foods were phenotypically and genotypically diverse．
Keywords: Salmonella spp．，prevalence，serotype，enterobacterial repetitive intergenic consensus polymerase chain
reaction (ERIC-PCR)
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