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［摘　 要］ 　 为研究全基因组测序技术在猪源沙门氏菌血清型和耐药性检测方面的应用能力。 以 ６０
株猪源沙门氏菌为研究对象，应用传统玻片凝集法和微量肉汤稀释法对其进行血清分型和耐药性

检测，并提取所有菌株核酸进行全基因组测序组装，利用 ＳｅｑＳｅｒｏ２ 和 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ４ 在线预测每株菌的

血清型和耐药基因，然后与传统方法进行比较分析。 血清凝集试验共鉴定出 ８ 种沙门氏菌血清型，
而全基因组测序鉴定出 ９ 种血清型，二者分型结果的符合率为 ９０． ０％ ；对 １１ 种抗菌药物的药敏试

验显示：沙门氏菌对四环素 （７３． ３％ ） 的耐药率最高，其次为氨苄西林 （６６． ７％ ）、磺胺异噁唑

（６６􀆰 ７％ ）和复方新诺明（５３． ３％ ），基于全基因组预测的恩诺沙星、美罗培南、头孢噻呋和阿奇霉素

的耐药性与药敏试验结果完全一致，对氨苄西林、磺胺异噁唑、四环素预测的结果符合率也均大于

９０． ０％ 。 全基因组测序分析的沙门氏菌血清型和耐药性与常规检测方法的符合率较高，且具有操

作简便的优势，可以作为分析沙门氏菌血清型和耐药性的有效方法。
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ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

　 　 沙门氏菌是自然界中最常见的人畜共患病原

菌，能够引起仔猪的副伤寒、败血症等疾病，而且猪

感染后常成为隐性带菌者，不定期排毒，从而感染

其他畜禽。 更为重要的是，猪所携带的沙门氏菌也

是一种重要的食源性病原菌，在我国沙门氏菌食物

中毒事件中，９０％ 以上的是由肉类食品引起的，其
中猪肉及其产品是主要污染源之一［１］。 血清分型

是实现病原体溯源分析的主要方法，但沙门氏菌的

血清型众多，常规血清分型方法较为繁琐、耗时长，
且对于出现交叉凝集或凝集现象不明显的菌株，结
果较难判断［２］。 沙门氏菌的预防和治疗主要依赖

于抗菌药物，但抗菌药物的频繁使用，产生了大量

的耐药菌株。 目前细菌耐药性已经成为全球共同

关注的问题，尤其是在畜牧养殖行业，严重威胁着

动物的健康，造成了巨大的经济损失［３］。 随着生物

信息技术的发展，测序成本的大幅降低和多种公共

数据库的创建简便了沙门氏菌血清分型方法和耐

药性的检测［４］。 国外研究表明，通过全基因组测

序，可以简单、快速和高效的检测沙门氏菌的血清型

和耐药基因，且具有较好的敏感性和特异性［５ － ７］，但
目前国内相关文章较少。 因此，本文选取了我国

２０１１ －２０１５ 年不同地区分离的 ６０ 株猪沙门氏菌，利
用全基因组测序技术分析沙门氏菌的血清型和耐药

性，并与常规检验结果进行了比较，从而分析全基因

组 测 序 技 术 （ Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ＷＧＳ ）
在沙门氏菌血清分型和耐药性分析方面的应用

能力。
１　 材料和方法

１． １　 菌株来源 　 猪源沙门氏菌共 ６０ 株，分离时间

为 ２０１１ － ２０１５ 年，其中上海 １４ 株、四川 １０ 株、广
东 ３６ 株。 质控菌株为大肠杆菌 ＡＴＣＣ ２５９２２ 和

ＡＴＣＣ ３５２１８，均由中国兽医药品监察所安全评价

室保存。
１． ２　 主要试剂和仪器　 沙门氏菌诊断血清购自丹

麦国家血清研究院，革兰氏阴性细菌鉴定板由本实

验室设计、上海星佰生物技术有限公司生产，细菌

基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒购自天根生化科技（北京）
有限公司，沙门氏菌全基因组测序分析由奥维森基

因科技有限公司完成。
１． ３ 　 血清凝集试验 　 参照沙门氏菌检验标准

ＧＢＴ４７８９． ４ － ２０１６［８］，采用传统玻片凝集法对沙门

氏菌进行血清型鉴定。 Ｏ 抗原的鉴定需要先在洁

净的玻片上滴加 １ 滴诊断血清，然后用洁净的枪头

挑取营养琼脂上培养的单菌落与 Ｏ 抗原多价血清

充分混匀，晃动 ３０ ～ ６０ ｓ，出现凝聚现象为阳性反

应。 如果是由于 Ｖｉ 抗原的存在而阻止了 Ｏ 凝集反
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应时，可挑取菌落在 １ ｍＬ 生理盐水中做成浓菌液，
在酒精灯火焰上煮沸后，若凝集则具有 Ｖｉ 抗原，同
时设置无菌生理盐水为对照，在生理盐水中自凝者

为粗糙形菌株，不能分型。 Ｈ 抗原的鉴定则需挑取

ｓｗａｒｍ 半固体琼脂培养的周边菌落与 Ｈ 抗原多价

血清充分混匀，观察凝集现象。 最后根据 Ｏ 相与 Ｈ
相的凝集结果，查阅 ＷＨＯ 的 Ｗｈｉｔｅ － Ｋａｕｆｆｍａｎｎ －
Ｌｅ Ｍｉｎｏｒ 抗原表［９］确定血清型。
１． ４　 药敏试验　 采用微量肉汤稀释法对不同年代

沙门氏菌进行耐药性（磺胺异噁唑、氨苄西林、阿莫

西林 ／克拉维酸、四环素、头孢噻呋、阿奇霉素、复方

新诺明、粘菌素、恩诺沙星、氟苯尼考、美罗培南）特
征分析：挑取 ２ ～ ３ 个单菌落置 ５ ｍＬ 灭菌生理盐水

中，用 ０． ５ 麦氏比浊管进行比浊，调制菌液浓度为

１． ５ × １０８ ｃｆｕ ／ ｍＬ 左右；取菌液 ６０ μＬ 加入 １２ ｍＬ 的

药敏接种培养液中，进行混匀稀释，每孔 １００ μＬ，阴
性对照孔单独加入 １００ μＬ 药敏接种培养液，３７ ℃
恒温培养箱培养 １８ ～ ２０ ｈ。 在阴性对照孔清澈，阳
性对照孔浑浊以及质控菌株的最低抑菌浓度符合

规定范围的前提下，根据美国临床实验室标准化委

员会标准［１０］判断被检菌株是否耐药。
１． ５　 ＷＧＳ 测序分析

１． ５． １　 测序 　 根据细菌基因组 ＤＮＡ 提取剂盒说

明书提取沙门氏菌 ＤＮＡ，ＤＮＡ 浓度高于 １００ ｎｇ ／ μＬ
后，送公司经 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测 序 平 台 测 序， 然 后 用

Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ（ｖ０． ３６） ［１１］软件进行数据质量控制，使
用 ＳＰＡｄｅｓ （ ｖ３． １３． ０ ） ［１２］软 件 参 考 沙 门 氏 菌

Ｐ１２５１０９（ ＡＣＣＥＳＳＩＯＮ：ＡＭ９３３１７２、基因组大小为

４６８５８４８ ｂｐ）对测序数据进行组装。
１． ５． ２　 生物信息学分析　 根据基因组流行病学中

心网站中 ＳｅｑＳｅｒｏ２ 血清分型数据库和 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ４
抗性基因数据库中的基因 组 信 息 建 库， 采 用

ＣｅｎｔＯＳ ７． ８系统服务器创建相应的血清分型数据

库和耐药基因数据库，分析 ６０ 株沙门氏菌的 ＷＧＳ
组装数据，分别得到血清分型和耐药基因携带结

果。 将 ＷＧＳ 分型结果与常规血清分型结果进行比

较，对结果有差异的进行再次常规血清分型验证。
对 ＷＧＳ 检测的耐药基因，使用 ｉｄｅｎｔｉｔｙ ＞ ９０． ０％ ，

ｃｏｖｅｒａｇｅ ＞ ９０． ０％ 的阈值运行命令，进行基因型与

耐药表型进行对比分析［１３］。

２　 结果及分析

２． １　 全基因组测序、组装结果　 经 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平

台测序和 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件质控后，共得到约 ７７． ５９
Ｇｂ 的原始数据，组装后的 ６０ 株沙门氏菌的基因组

大小在 ４６４８２８０ ～ １３４４３５２３ ｂｐ 之间，ＧＣ 含量为

４５． ３２％ ～５２． ２４％ ，具体结果见表 １。

表 １　 ６０ 株猪源沙门氏菌全基因组序列基本特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ６０ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｒｏｍ ｐｉｇｓ
质量参数

Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｇｅｎｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ／ ｂｐ ＧＣ ／ ％ Ｎ５０ Ｎ９０

平均数 ５１５４６２３ ５１． ８３％ ４００３８４ １１３１７９

２． ２　 血清凝集分型与全基因组分型结果比较　 ６０
株沙门氏菌通过血清凝集试验共鉴定出 ８ 种血清

型，主要血清型为鼠伤寒和德尔卑；ＷＧＳ 分型共鉴

定出 ９ 种血清型，优势血清型与常规血清分型结果

一致；两种方法共有 ５４ 株分型结果一致，符合率为

９０． ０％ ，具体分型结果见表 ２。

表 ２　 常规血清分型与全基因组分型结果

Ｔａｂ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｏｕｔｉｎｅ ｓｅｒｏｔｙｐｉｎｇ ａｎｄ

ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｔｙｐｉｎｇ
常规血清分型 菌株 ／ 株 ＷＧＳ 分型 菌株 ／ 株

鼠伤寒 ２４

鼠伤寒 ２１

汤卜逊 １

Ｉ ４，［５］，１２∶ ｉ∶ － （鼠伤寒变种） ２

德尔卑 ２１
德尔卑 ２０

斯坦利 １

里森 ７ 里森 ７

斯坦利 ４ 斯坦利 ４

肠炎 １ 肠炎 １

韦太夫雷登 １ 韦太夫雷登 １

奥兰 １ 德尔卑 １

奥兹马斯 １ 波茨坦 １

２． ３　 药敏试验结果　 沙门氏菌对 １１ 种抗菌药物

·７２·
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的耐药性情况详见表 ３。 结果表明，猪源沙门氏菌

对不同抗菌药物的耐药情况差异较大，其中对美罗

培南、头孢噻呋、阿奇霉素和粘菌素均为敏感，而对

四环素、氨苄西林等 ７ 种抗菌药物均产生了不同程

度的耐药性，尤其是对四环素（７３． ３％ ）的耐药水平

明显高于其他抗菌药物。
表 ３　 ６０ 株沙门氏菌对 １１ 种抗菌药物的耐药情况

Ｔａｂ ３　 Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ６０ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ

ｓｔｒａｉｎｓ ｔｏ １１ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ
药物名称 耐药菌株数 耐药率

四环素 ４４ ７３． ３％

氨苄西林 ４０ ６６． ７％
磺胺异噁唑 ４０ ６６． ７％
复方新诺明 ３２ ５３． ３％
氟苯尼考 ２３ ３８． ３％
恩诺沙星 ８ １３． ３％

阿莫西林 ／ 克拉维酸 ８ １３． ３％
美罗培南 ０ ０％
头孢噻呋 ０ ０％
阿奇霉素 ０ ０％

粘菌素 ０ ０％

２． ４　 全基因组测序预测沙门氏菌的耐药基因型　
基于 ６０ 株沙门氏菌的 ＷＧＳ 测序结果，使用抗性基

因数据库 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ４ 分析获得的耐药基因包括β －
内酰胺类 （ ｂｌａＴＥＭ － １、 ｂｌａＯＸＡ － １ ）、四环素类 （ ｔｅｔＡ 和

ｔｅｔＢ）、磺胺类（ ｓｕｌ１、ｓｕｌ２ 和 ｓｕｌ３）、喹诺酮类（ ｏｑｘＡ、
ｏｑｘＢ 和 ｑｎｒＳ２）和酰胺醇类（ ｆｌｏＲ）。

通过比较，ＷＧＳ 预测的沙门氏菌耐药性与药

敏试验结果的符合率较高，其中对恩诺沙星、美罗

培南、头孢噻呋和阿奇霉素预测的结果完全一致；
对氨苄西林、磺胺异噁唑、四环素预测的结果符合

率均高于 ９０． ０％ ，对复方新诺明、氟苯尼考、阿莫西

林 ／克拉维酸预测符合率也大于 ７５％ ，具体结果详

见表 ４。
３　 讨论与结论

随着全基因组测序技术和生物信息分析方法

的不断进步，测序时间与成本的不断降低，使得公

共数据库中存储了大量的病原菌基因组序列，极大

提升了细菌基因组测序数据的准确性与可用性。
与此同时，简便易用的在线数据分析与可视化工具

也在不断问世，如血清分型数据库 ＳｅｑＳｅｒｏ２ 和耐药

基因数据库 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ４，二者均可通过 ＣＧＥ 网站直

接上传 ＷＧＳ 组装序列，即可预测相应的血清型和

耐药基因，简便了操作流程［１４ － １５］。

表 ４　 沙门氏菌药敏试验结果与全基因组测序结果的比较

Ｔａｂ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ
抗菌药物 表型耐药 ／ 株 ＷＧＳ 预测基因型 基因型耐药 ／ 株 符合率 ／ ％

恩诺沙星 ８ ｏｑｘＡ、ｏｑｘＢ、ｑｎｒＳ２ ８ １００

美罗培南 ０ ０ ０ １００

头孢噻呋 ０ ０ ０ １００

阿奇霉素 ０ ０ ０ １００

氨苄西林 ４４ ｂｌａＴＥＭ － １、ｂｌａＯＸＡ － １ ４１ ９７． ５

磺胺异噁唑 ４０ ｓｕｌ１、ｓｕｌ２、ｓｕｌ３ ３９ ９５． ０

四环素 ４０ ｔｅｔＡ、ｔｅｔＢ ３８ ９３． ２

复方新诺明 ３２ ｄｆｒＡ１２、ｓｕｌ１、ｓｕｌ２、ｓｕｌ３ ２８ ８７． ５

氟苯尼考 ２３ ｆｌｏＲ ２０ ８７． ０

阿莫西林 ／ 克拉维酸 ８ ｂｌａＴＥＭ － １、ｂｌａＯＸＡ － １ ６ ７５． ０

　 　 本研究利用 ＳｅｑＳｅｒｏ２ 分析获得的血清型结果

与常规分型结果的符合率为 ９０． ０％ ，这与他人的研

究结果基本一致。 如 ＢＡＮＥＲＪＩ 等［１６］ 的研究中，
ＷＧＳ 预测 ５２０ 株沙门氏菌血清型结果与原始分型

·８２·
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结果的符合率为 ９８． ０％ 。 ＤＩＥＰ 等［１７］ 研究的 ９８ 株

沙门氏菌的血清型与常规分型结果的符合率为

９８． ０％ 。 在两种分型结果不一致的血清型中，大部

分是需要特殊培养基培养和多种血清鉴定的罕见

血清型，如奥兰、奥兹马斯等。 这可能是因为常规

血清分型结果的判读会因个人判读标准不同而产

生差异，亦或者是由于 Ｈ 相抗原基因中的等位基因

在相变机制中发生突变而不表达而产生不一致的

结果［１８］。
为评估 ＷＧＳ 在沙门氏菌抗菌药物耐药性中的

鉴定能力，应用 ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ４ 抗性基因数据库分析沙

门氏菌所携带的耐药基因，从耐药基因的携带推断

抗菌药物的耐药性来看，应用 ＷＧＳ 预测的恩诺沙

星、美罗培南、头孢噻呋和阿奇霉素的耐药性与药

敏试验结果完全一致，对氨苄西林、磺胺异噁唑、四
环素 预 测 的 结 果 符 合 率 也 均 大 于 ９０． ０％ 。
ＺＡＮＫＡＲＩ等［１９］通过 ＷＧＳ 预测的 ４９ 株鼠伤寒沙门

氏菌基因型与表型药敏试验的结果完全一致。
ＺＨＵ 等［２０］ 对 １８９ 株沙门氏菌的耐药性检测中，
ＷＧＳ 预测的磺胺异噁唑、氨苄西林和四环素的耐

药性与其耐药表型的符合率分别为 ９７． ８％ 、９４． ６％
和 ８５． ７％ 。 ＮＥＵＥＲＴ 等［２０］ 研究的 ３４１５ 株沙门氏

菌对 １５ 种抗菌药物的表型耐药性与基因型耐药性

结果的符合率为 ９７． ８％ 。 目前 ＷＧＳ 只能检测到质

粒介导的耐药基因，而对于染色体突变产生的耐药

基因无法检出。 在对阿莫西林 ／克拉维酸耐药基因

型检测中，可能由于基因组测序过程中部分区域的

覆盖率较低，阻止了突变位点的检测，亦或者出现

了新的耐药基因突变，从而出现了表型与基因型的

符合率相对较低的结果［２１］。
基于全基因组数据分析的沙门氏菌血清分型

和耐药性方法具有操作简便、效率高的优势，可以

在常规血清凝集试验难以开展或沙门氏菌鞭毛基

因不表达的情况下，替代血清凝集试验，也可快速

识别菌株携带的所有耐药基因。 为解决沙门氏菌

耐药性问题提供重要参考，在沙门氏菌流行病学的

研究中具有较高的应用价值。

参考文献：
［１］ 　 方忠意，李金磊，董 鹏，等． 河南省猪源沙门氏菌分离鉴定、

血清分型及药物敏感性分析 ［ Ｊ］ ． 中国动物检疫，２０１９， ３６

（４）： ７４ － ７８．

Ｆａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｌｉ Ｊ Ｌ， Ｄｏｎｇ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ， Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

Ｓｅｒｏｔｙｐｉｎｇ ｏｆ Ｓｗｉｎｅ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａｉｎ Ｈｅｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ

Ｉｔｓ Ｄｒｕｇ Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］ ． Ｃｈｉｎａ Ａｎｉｍａｌ Ｈｅａｌｔｈ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ， ２０１９，

３６（４）： ７４ － ７８．

［２］ 　 Ｂａｔｉｓｔａ Ｄ， Ｆｒｅｉｔａｓ Ｎ Ｏ， Ｂａｒｒｏｗ Ｐ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ

Ｇａｌｌｉｎａｒｕｍ ｂｉｏｖａｒ Ｇａｌｌｉｎａｒｕｍ ａｎｄ ｔｈｅ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ Ｇａｌｌｉｎａｒｕｍ

ｂｉｏｖａｒ Ｐｕｌｌｏｒｕｍ ｇｅｎｏｍｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｉｎｆｅｃｔ Ｇｅｎｅｔ Ｅｖｏｌ． ２０１５， ３０：

７４ － ８１．

［３］ 　 李 秀，强 斌，徐正中，等． 全基因组测序在细菌耐药性分析中

的应用［Ｊ］ ． 中国人兽共患病学报． ２０１６， ３２（８）： ６９６ － ６９９．

Ｌｉ Ｘ， Ｑｉａｎｇ Ｂ， Ｘｕ Ｚ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅ⁃

ｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｚｏｏｎｏｓｅｓ， ２０１６， ３２（８）： ６９６ – ６９９．

［４］ 　 陈丹妮，韩营营，李 杰，等． 基于基因组序列的 ３ 种沙门菌分

子血清分型方法比较研究［ Ｊ］ ． 疾病监测． ２０２１， ３６ （５）：

４６８ － ４７４．

Ｃｈｅｎ Ｄ Ｎ， Ｈａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｌｉ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ

ｔｈｒｅｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｅｒｏｔｙｐｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｏｍ⁃

ｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ［ Ｊ ］ ． Ｄｉｓｅａｓｅ Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ， ２０２１， ３６ （ ５ ）：

４６８ － ４７４．

［５］ 　 贾慧琼，阮 陟． 全基因组测序在病原菌分型与溯源中的应用

研究进展［Ｊ］ ． 微生物学报． ２０２１： １ － ２３．

Ｊｉａｏ Ｈ Ｑ， Ｒｕａｎ Ｚ， Ａｄｖａｎｃｅｓ ｏｎ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ －

ｐｏｗｅｒｅｄ ｔｙｐｉｎｇ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅ ｔｒａｃｋｉｎｇ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ［ Ｊ］ ．

Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ， ２０２１： １ － ２３．

［６］ 　 Ｓｕ Ｍ， Ｓａｔｏｌａ Ｓ Ｗ， Ｒｅａｄ Ｔ Ｄ． Ｇｅｎｏｍｅ － Ｂａｓｅｄ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｃｌｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ． ２０１９， ５７

（３）．

［７］ 　 杨德智，侯冠彧，施力光，等． 全基因组测序在畜禽中应用的

研究进展［Ｊ］ ． 中国畜牧兽医． ２０２１， ４８（９）： ３４０３ － ３４１４．

Ｙａｎｇ Ｄ Ｚ， Ｈｏｕ Ｇ Ｙ， Ｓｈｉ Ｌ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ

Ｗｈｏｌｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎ Ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ａｎｄ Ｐｏｕｌｔｒｙ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎａ

Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０２１， ４８ （ ９ ）：

３４０３ － ３４１４．

［８］ 　 Ｓｔｏｅｓｓｅｒ Ｎ， Ｂａｔｔｙ Ｅ Ｍ， Ｅｙｒｅ Ｄ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｉｅｓ ｆｏｒ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ａｎｄ Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ

ｉｓｏｌａｔｅｓ ｕｓｉｎｇ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂ

Ｃｈｅｍｏｔｈｅｒ． ２０１３， ６８（１０）： ２２３４ － ２２４４．

·９２·



中国兽药杂志 ２０２２ 年 １０ 月第 ５６ 卷第 １０ 期　 　 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｄｒｕｇ

［９］ 　 ＧＢＴ４７８９． ４ 食品安全国家标准 食品微生物学检验：沙门氏菌

检验． 中华人民共和国卫生部［Ｓ］ ．

ＧＢＴ４７８９． ４ Ｎａｔｉｏｎａｌ ｆｏｏｄ ｓａｆｅｔｙ ｓｔａｎｄａｒｄ ｆｏｏｄ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｘ⁃

ａｍｉｎａｔｉｏｎ： Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ． Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｈｅａｌｔｈ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｅｏｐｌｅ＇ｓ Ｒｅｐｕｂ⁃

ｌｉｃ ｏｆ Ｃｈｉｎａ［Ｓ］ ．

［１０］ Ｇｒｉｍｏｎｔ Ｐ， Ｗｅｉｌｌ Ｆ． ＷＨＯ Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｎｇ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ａｎｄ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ． Ａｎｔｉｇｅｎｉｃ Ｆｏｒｍｕｌａｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓａｌｍｏｎｅｌ⁃

ｌａ ｓｅｒｏｖａｒｓ， （９ｔｈ ｅｄ． ） ［Ｊ］ ． ２００７： １ － １６６．

［１１］ Ｂｏｌｇｅｒ Ａ Ｍ， Ｌｏｈｓｅ Ｍ， Ｕｓａｄｅｌ Ｂ． Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ： ａ ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｔｒｉｍ⁃

ｍｅｒ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． ２０１４， ３０

（１５）： ２１１４ － ２１２０．

［１２］ Ｂａｎｋｅｖｉｃｈ Ａ， Ｎｕｒｋ Ｓ， Ａｎｔｉｐｏｖ Ｄ， ｅｔ ａｌ． ＳＰＡｄｅｓ： ａ ｎｅｗ ｇｅｎｏｍｅ

ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｔｏ ｓｉｎｇｌｅ － ｃｅｌｌ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

［Ｊ］ ． Ｊ Ｃｏｍｐｕｔ Ｂｉｏｌ． ２０１２， １９（５）： ４５５ － ４７７．

［１３］ Ｇｕｐｔａ Ｓ Ｋ， Ｓｈａｒｍａ Ｐ， Ｍｃｍｉｌｌａｎ Ｅ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｏｍｐａｒｉ⁃

ｓｏｎ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｅ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｓｅｒｏｖａｒｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｓｗｉｎｅ［ Ｊ］ ． ＰＬｏＳ

Ｏｎｅ． ２０１９， １４（１１）： ｅ２２４５１８．

［１４］ Ｈｙｅｏｎ Ｊ， Ｌｉ Ｓ， Ｍａｎｎ Ｄ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｗｈｏｌｅ － Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ Ｅｎｔｅｒｉｃａ Ｓｅｒｏｔｙｐｅ Ｅｎｔｅｒｉｔｉｄｉｓ Ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ

Ｐｏｕｌｔｒｙ Ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ｋｏｒｅａ， ２０１０ – ２０１７ ［ Ｊ］ ． Ｐａｔｈｏｇｅｎｓ．

２０２１， １０（１）： ４５．

［１５］ Ｂｏｒｔｏｌａｉａ Ｖ， Ｋａａｓ Ｒ Ｓ， Ｒｕｐｐｅ Ｅ， ｅｔ ａｌ． ＲｅｓＦｉｎｄｅｒ ４． ０ ｆｏｒ ｐｒｅ⁃

ｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｆｒｏｍ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂ Ｃｈｅ⁃

ｍｏｔｈｅｒ． ２０２０， ７５（１２）： ３４９１ － ３５００．

［１６］ Ｂａｎｅｒｊｉ Ｓ， Ｓｉｍｏｎ Ｓ， Ｔｉｌｌｅ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ － ｂａｓｅｄ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ

ｓｅｒｏｔｙｐｉｎｇ ａｓ ｔｈｅ ｎｅｗ ｇｏｌｄ ｓｔａｎｄａｒｄ［Ｊ］ ． Ｓｃｉ Ｒｅｐ． ２０２０， １０（１）：

４３３３．

［１７］ Ｄｉｅｐ Ｂ， Ｂａｒｒｅｔｔｏ Ｃ， Ｐｏｒｔｍａｎｎ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ Ｓｅｒｏｔｙｐｉｎｇ；

Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｍｅｔｈｏｄ ｔｏ ａ Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ － Ｂａｓｅｄ

Ｍｅｔｈｏｄ ａｎｄ ａｎ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ Ｐｌａｔｆｏｒｍ Ｕｓｉｎｇ Ｗｈｏｌｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎ⁃

ｃｉｎｇ Ｄａｔａ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ． ２０１９， １０．

［１８］ Ｚａｎｋａｒｉ Ｅ， Ｈａｓｍａｎ Ｈ， Ｋａａｓ Ｒ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｕｓｉｎｇ

ｗｈｏｌｅ － ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｓ ａ ｒｅａｌｉｓｔｉｃ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｔｏ ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ

ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｔｅｓｔｉｎｇ ［ Ｊ］ ． Ｊ

Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂ Ｃｈｅｍｏｔｈｅｒ． ２０１３， ６８（４）： ７７１ － ７７７．

［１９］ Ｚｈｕ Ｙ， Ｌａｉ Ｈ， Ｚｏｕ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔ⁃

ａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｂｒｏｉｌｅｒ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ａ⁃

ｌｏｎｇ ｔｈｅ ｓｌａｕｇｈｔｅｒｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ． ２０１７， ２５９： ４３ － ５１．

［２０］ Ｎｅｕｅｒｔ Ｓ， Ｎａｉｒ Ｓ， Ｄａｙ Ｍ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ Ａｎｔｉ⁃

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ Ｐｒｏｆｉｌｅｓ Ｆｒｏｍ Ｗｈｏｌｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ

Ｎｏｎ － ｔｙｐｈｏｉｄａｌ Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｅｎｔｅｒｉｃａ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏ⁃

ｇｙ． ２０１８， ９．

［２１］ Ｗａｌｋｅｒ Ｔ Ｍ Ｄ， Ｋｏｈｌ Ｔ Ａ Ｐ， Ｏｍａｒ Ｓ Ｖ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｗｈｏｌｅ －

ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ

ｄｒｕｇ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ： ａ ｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ ｃｏｈｏｒｔ ｓｔｕｄｙ

［ Ｊ ］ ． Ｔｈｅ Ｌａｎｃｅｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅｓ． ２０１５， １５ （ １０ ）：

１１９３ － １２０２．

（编 辑：侯向辉）

·０３·


