
现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2014, Vol.30, No.6 

294 
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摘要：通过调查全国17个城市中，七大类食品的小肠结肠炎耶尔森氏菌（Yesinia enterocolitica）污染情况，了解其分布规律与遗

传多样性，从而为我国食品中Y. enterocolitica污染的溯源和控制供相应的数据支持。本研究采用了稍作修改的《食品微生物学检验-

小肠结肠炎耶尔森氏菌检验（GB/T 4789.8-2008）》和GB/T4789.8-2003两种方法对食品中Y. enterocolitica进行检测，同时运用ERIC-PCR

技术对分离菌株进行分型研究。研究显示在946份食品样品中检出共50份Y. enterocolitica阳性样品，总污染率为5.29%。在检出的阳性

样品中包括肉与肉制品24份、速冻食品25份和食用菌1份，污染率分别为12.06%、16.89%和0.74%，速冻食品和肉与肉制品是目前我

国Y. enterocolitica污染的主要食品类型。采用GB/T4789.8-2008检出阳性样品25份，检出率为2.64%；采用GB/T4789.8-2003检出34份，

检出率为3.59%明显高于GB/T4789.8-2008法。ERIC-PCR指纹图谱进行聚类分析，结果显示72个分离株可分为四簇，主要污染基因型

在C簇，初步建立了Y. enterocolitica的ERIC-PCR指纹图谱数据库。 
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Abstract: The contamination of Yesinia enterocolitica in seven kinds of food from 17 cities across the country was investigated for Y. 

enterocolitica distribution and genotypic diversity analysis. The microbiological examination of food hygiene--examination of Y. enterocolitica 

(GB/T4789.8-2008) and GB/T4789.8-2003 were slightly modified and used as the Y. enterocolitica detection methods. The ERIC−PCR 

fingerprinting of Y. enterocolitica was carried to typing. Fifty positive samples of Y. enterocolitica were detected from 946 food samples, and the 

total Y. enterocolitica contamination rate was 5.29%. Among the 50 positive samples, the raw meat, frozen food and edible fungi were 24 

(12.06%), 25 (16.89%) and 1 (0.74%) respectively. The positive samples detected by GB/T4789.8-2003 method were 34 (3.59%) while were 25 

(2.64%) by GB/T4789.8-2008. Cluster analysis showed that 72 Y. enterocolitica strains from 50 samples were divided into four groups and the 

type C was the main genotype, which initially established the Y. enterocolitica ERIC-PCR fingerprinting database . 
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小肠结肠炎耶尔森氏菌（Yersinia enterocolitica）

是少数几种能在冷藏温度下生长的的肠道致病菌之

一。感染后可引起胃肠道症状、呼吸系统、心血管系

统等疾病，甚至引起急性阑尾炎、败血症[1]。2008 年

新国标 GB/T 4789.8-2008[2]代替了 GB/T 4789.8- 

2003[3]，主要在增菌时间和温度上做了调整，将4 ℃

冰箱冷增菌改为 26 ℃±1 ℃培养 48~72 h，生化鉴定增

加了 API 20E和 VITEK GNI+。但近年来仍有很多文

献报道采用 GB/T4789.8-2003 法检测Y.enterocolitica。

2011 年，闫立群等对宁夏地区分离 Y.enterocolitica 进

行生物学特性分析，采用细菌分离培养和生化方法分

离鉴定菌株，增菌采用 4 ℃培养 14 d[4]。2011 年，袁

义平等对东台市 Y.enterocolitica 监测分析，菌株分离

用改良磷酸盐缓冲液于 4 ℃增菌培养7、14、21 d[5]，

近年来国内未见将两种国标法进行系统的比较分析研

究的文章。 

目前对Y.enterocolitica进行溯源分析的主要方法有

脉冲场凝胶电泳（Pulsed field gel electrophoresis，

PFGE）、随机扩增DNA多态性分析（Random amplified 

polymorphic DNA，RAPD）和多位点序列分型（Multi 

locus sequence typing，MLST）[6~9]，而PFGE在不同实

验室之间的重复性不高，且操作过程繁琐；RAPD虽然

操作简便，但重复性差、结果复杂；MLST通过对管家

基因序列的测定阐述同种间的进化关系，所需实验费

用较高；ERIC-PCR分型技术是基于肠道细菌基因间高

度保守的重复序列（Enterobacterial repetitive intergenic 

consensus，ERIC）而设计进行的PCR分型方法，与上

述方法相比，其具有操作简便、快捷、成本较低等优

点，国外已成功应用于Y.enterocolitica [10~11]的分子分型，

但国内还没有人将ERIC-PCR应用于Y.enterocolitica的

分型。 

本研究首次系统地抽样调查了全国部分地区七大

类食品（肉与肉制品、速冻食品、水产品、食用菌、

熟食、蔬菜和奶制品）中的 Y.enterocolitica污染情况，

采 用 两 种 国 标 法 GB/T 4789.8-2003 和 GB/T 

4789.8-2008对食品中Y. enterocolitica 进行检测，分析

比较两种国标法对 Y. enterocolitica检出率。同时，通

过ERIC-PCR分型技术对菌株进行分子分型和分析污

染菌株的主要基因型，以为今后控制食品中

Y.enterocolitica 污染提供基础数据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

从2012年9月开始采样，采样地点分为三大区域，

即长江以南（South of the Yangtze River，包括上海、

合肥、南昌、武汉、成都、昆明）、长江以北（North of 

the Yangtze River，包括兰州、哈尔滨、西安、太原、

北京、济南）和广东省（深圳、汕头、湛江、韶关、

河源）。 

为防止二次污染，全部食品均现场采集，采样方

法严格按照《食品微生物学检验》GB 4789.1-2010 进

行，无菌采样，无菌包装，每件样品至少 500 g，在 4 ℃

下 8 h 内送达实验室。本研究从 17个城市各大超市和

集贸随机采集七大类食品（肉与肉制品、速冻食品、

水产品、食用菌、熟食、蔬菜和奶制品）共 946份，

具体情况见表 1。 

表 1 各区域采样数量 

Table 1 The sampling amounts of different districts 

长江以南 样品数 长江以北 样品数 广东省 样品数 

上海 57 兰州 57 深圳 54 

合肥 63 哈尔滨 53 汕头 52 

南昌 57 西安 55 湛江 54 

武汉 59 太原 53 韶关 54 

成都 57 北京 50 河源 55 

昆明 61 济南 55 合计 269 

合计 354 合计 323   

总计 946     

1.2  主要仪器设备 

改良磷酸盐缓冲液（PSB）、CIN-1培养基平板、

改良 Y培养基平板、改良克氏双糖斜面、尿素、棉子

糖、鼠李糖生化管、MID（GN A+B）微生物鉴定条

购自广东环凯微生物科技有限公司；API 20E 生化鉴

定试剂条及其配套试剂由法国梅里埃公司生产。DNA

提取试剂盒购自生工生物工程（上海）有限公司，Taq

酶及 PCR 所需试剂购自东盛生物科技（广州）有限公

司，DNA引物由华大基因公司合成。以上试剂均在有

效期内使用。 

1.3  试验方法 

1.3.1  小肠结肠炎耶尔森氏菌的分离鉴定 

参照国标《食品微生物检验》GB/T 4789.8-2008

和 GB 4789.8-2003两种方法同时进行。将 25 g 样品用

225 mL 改良磷酸盐缓冲液（PSB）增菌，分别于

26 ℃±1 ℃培养 48 h 和 4 ℃±1 ℃培养7 d，用碱处理

（0.5% KOH-0.5% NaCl）后划线接种 CIN-1琼脂平板

和改良 Y琼脂平板上，置 26 ℃±1 ℃培养48±2 h，典

型菌落在 CIN-1 琼脂平板上为红色牛眼状菌落，在改

良 Y琼脂平板上为粉紫色、不粘稠的菌落。培养皿如
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有典型菌落，需将菌落（大于 5 个随机挑取 5 个，小

于 5 个全选）接种改良克氏双糖斜面和尿素生化管进

行确证性试验，将改良克氏双糖斜面和底部都变黄或

者斜面变黄底部红色不产气，尿素阳性的可疑菌，挑

单菌落进行氧化酶实验，反应为阴性，用 API 20E和

MID 64+65 鉴定，鉴定为 Y.enterocolitica 的记阳性。 

1.3.2  小肠结肠炎耶尔森氏菌 ERIC-PCR 

将鉴定后的 Y.enterocolitica 分离株和标准株

ATCC52204（来自广东环凯微生物科技有限公司），

采用生工试剂盒提取基因组 DNA，方法按照该试剂盒

内的说明进行操作。同时对 ERIC-PCR 反应体系进行

优化，优化后的总反应体系为 25 µL，其中包含1 µL

模板（约50 ng）、4.0 mmol/L Mg2+、0.5 mmol/L dNTP、

1.0 U TaqDNA聚合酶（广州东盛）、0.6 μmol/L引物。

扩增程序为 95 ℃预变性 3 min，94 ℃变性30 s，46 ℃

退火 1 min，72 ℃延伸 3 min；35个循环；72 ℃再延

伸 10 min。扩增产物用2.00%的 TAE琼脂糖在90 V

电压电泳 60 min，再通过紫外凝胶系统观察照相。分

型条带采用 Gel-Pro Analyzer软件和 Ntsys 软件处理分

析。 

2  结果与讨论 

2.1  不同城市小肠结肠炎耶尔森氏菌检出结

果 

17个城市共采集七大类食品946份，其中检出

Y.enterocolitica阳性样品50份，总污染率为5.29%，具体

的检出结果如表2所示。食品样品中分离株的具体信息

如表3所示。 

17个城市的采样及检测在2012年9月到2013年6月

之间进行，Y.enterocolitica在不同城市的污染程度各不

相同，污染率从高到低为济南(18.18%)>西安(10.91%)>

兰州 (8.77%)> 昆明 (8.20%)> 哈 尔滨 (7.55%)> 北 京

(6.00%)>河源(5.45%)>合肥(4.76%)>太原(3.77%)>韶关

(3.70%)>南昌(3.51%)>武汉(3.39%)>汕头(1.92%)>上海

(1.75%)=成都(1.75%)>深圳(0.00%)=湛江(0.00%)，济南

的检出率最高为18.18%，深圳和湛江的检出率最低为

0.00%，其中高于平均检出率(5.29%)的城市有济南、西

安、昆明、兰州、哈尔滨、北京、河源，部分城市污

染程度比较严重，应该引起相关部门的特别注意。存

在差异的原因可能为：第一，地域的差异，因各地气

候条件、温度、湿度、空气污染程度不同，各地域的

物种具有各自的地域多样性；第二，受采样季节及温

度的影响，采集样品时各城市的温度不可能完全一致，

受温度和湿度的影响可能造成检出率的差异。 

表 2 不同城市小肠结肠炎耶尔森氏菌污染情况 

Table 2 The contamination rates of Yersinia enterocolitica in 

different cities 

城市 样品数 阳性数 污染率/% 

上海 57 1 1.75 

合肥 63 3 4.76 

南昌 57 2 3.51 

武汉 59 2 3.39 

成都 57 1 1.75 

昆明 61 5 8.20 

兰州 57 5 8.77 

哈尔滨 53 4 7.55 

西安 55 6 10.91 

太原 53 2 3.77 

北京 50 3 6.00 

济南 55 10 18.18 

深圳 54 0 0.00 

汕头 52 1 1.92 

湛江 54 0 0.00 

韶关 54 2 3.70 

河源 55 3 5.45 

合计 946 50 5.29 

表 3 食品中分离的小肠结肠炎耶尔森氏菌菌株 

Table 3 Yersinia enterocolitica strains isolated from foods 

菌株编号 样品种类 样品名称 来源 菌株编号 样品种类 样品名称 来源 菌株编号 样品种类 样品名称 来源 

Ye1 肉与肉制品 肉糜 上海 Ye 20-1 速冻食品 速冻水饺 哈尔滨 Ye35-2 速冻食品 冻鸡翅 济南 

Ye2 肉与肉制品 牛肉 合肥 Ye 20-2 速冻食品 速冻水饺 哈尔滨 Ye36 速冻食品 冻鸡翅 济南 

Ye3 速冻食品 冻鸡翅 合肥 Ye 20-3 速冻食品 速冻水饺 哈尔滨 Ye36-1 速冻食品 冻鸡翅 济南 

Ye4 肉与肉制品 鸡肠 合肥 Ye 21 速冻食品 速冻水饺 哈尔滨 Ye37 肉与肉制品 肉糜 济南 

Ye5 速冻食品 小笼包 南昌 Ye 21-1 速冻食品 速冻水饺 哈尔滨 Ye38 肉与肉制品 羊肉片 济南 

Ye5-1 速冻食品 小笼包 南昌 Ye 22 速冻食品 冻羊肉卷 哈尔滨 Ye38-1 肉与肉制品 羊肉片 济南 

Ye5-2 速冻食品 小笼包 南昌 Ye 23 肉与肉制品 鸡肉 哈尔滨 Ye39 速冻食品 冻羊肉卷 济南 

转下页 
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Ye6 速冻食品 冻牛肉卷 南昌 Ye24 肉与肉制品 肉糜 西安 Ye39-1 速冻食品 冻羊肉卷 济南 

Ye7 速冻食品 冻鸡腿 武汉 Ye24-1 肉与肉制品 肉糜 西安 Ye40 肉与肉制品 鸡肉 济南 

Ye8 肉与肉制品 猪肉 武汉 Ye25 肉与肉制品 肉糜 西安 Ye41 肉与肉制品 猪肉 济南 

Ye9 速冻食品 冻半片鸭 成都 Ye26 速冻食品 冻鸡腿 西安 Ye42 速冻食品 冻鸡腿 济南 

Ye10 肉与肉制品 肉糜 昆明 Ye27 肉与肉制品 鸡肉 西安 Ye43 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye10-1 肉与肉制品 肉糜 昆明 Ye28 肉与肉制品 猪肉 西安 Ye43-1 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye11 肉与肉制品 鸡肉 昆明 Ye29 速冻食品 冻鸭腿 西安 Ye43-2 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye12 速冻食品 冻牛肉片 昆明 Ye29-1 速冻食品 冻鸭腿 西安 Ye43-3 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye12-1 速冻食品 冻牛肉片 昆明 Ye30 速冻食品 速冻水饺 太原 Ye43-4 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye13 肉与肉制品 鸭腿 昆明 Ye31 速冻食品 冻鸡翅 太原 Ye44 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye14 肉与肉制品 猪肉 昆明 Ye31-1 速冻食品 冻鸡翅 太原 Ye44-1 速冻食品 速冻水饺 济南 

Ye15 肉与肉制品 猪肉 兰州 Ye32 肉与肉制品 肉糜 北京 Ye 45 肉与肉制品 牛肉 汕头 

Ye16 食用菌 金针菇 兰州 Ye32-1 肉与肉制品 肉糜 北京 Ye 46 速冻食品 速冻水饺 韶关 

Ye17 速冻食品 冻半边鸭 兰州 Ye33 肉与肉制品 鸭肉 北京 Ye47 速冻食品 速冻水饺 韶关 

Ye18 速冻食品 冻鸡腿 兰州 Ye34 肉与肉制品 鸡肉 北京 Ye48 肉与肉制品 牛肉 河源 

Ye19 速冻食品 冻鸡肉 兰州 Ye35 速冻食品 冻鸡翅 济南 Ye49 速冻食品 速冻水饺 河源 

Ye20 速冻食品 速冻水饺 哈尔滨 Ye35-1 速冻食品 冻鸡翅 济南 Ye50 速冻食品 冻鸡翅 河源 

注：同一编号如 5-1 和 5-2 表示分离株来源同一样品。 

2.2  食品中小肠结肠炎耶尔森氏菌污染情况

分析 

在七大类食品中，肉与肉制品检出Y.enterocolitica

阳性样品24份，污染率为12.06% (24/199)，速冻食品中

检出阳性样品25份，污染率为16.89% (25/148)，食用菌

检出阳性样品1份，污染率为0.74% (1/136)，而其他四

类样品中均未检出阳性样品，具体检出结果见表4。 

 

表 4 不同类型食品小肠结肠炎耶尔森氏菌污染情况 

Table 4 The detection results of Yersinia enterocolitica in different foods 

食品类型 肉与肉制品 水产品 速冻食品 食用菌 熟食 蔬菜 奶制品 合计 

样品数量 199 169 148 136 170 85 39 946 

阳性样品数 24 0 25 1 0 0 0 50 

污染率 12.06% 0.00% 16.89% 0.74% 0.00% 0.00% 0.00% 5.29% 

肉与肉制品和速冻食品是Y.enterocolitica污染的高

风险的食品，需要引起相关行业和消费者的注意。在

肉与肉制品中检出最多的是肉糜33.33% (8/24)，其次是

猪肉26.32% (5/19)、鸡肉25.00% (6/24)、鸭肉23.53% 

(4/17)，肉糜即经加工后的猪肉污染Y.enterocolitica风险

比未加工猪肉高，而猪污染风险比其他畜类和禽类都

高，需要特别警惕。在速冻食品中检出最多的是速冻

水饺29.17% (7/24)，其次是冻鸡翅22.22% (4/18)、冻鸡

腿19.35% (6/31)，速冻水饺污染率高可能是由于原料肉

糜污染引起的，由于该菌是嗜冷菌，冻鸡翅和冻鸡腿

在冷藏条件下Y.enterocolitica仍可生长繁殖，所以冷冻

食品中的风险更高。 

2.3  不同检测方法小肠结肠炎耶尔森氏菌检 

 

出情况 

本 次 调 查 采 用 GB/T 4789.8-2008 和 GB/T 

4789.8-2003两种国标法进行检测，GB/T 4789.8-2008用

改良PSB 26 ℃±1 ℃培养48 h，GB/T 4789.8-2003用改良

PSB 4 ℃±1 ℃培养7 d，在这两类食品中用两种不同的

国标法进行检测，具体检出的阳性样品情况如表5。 

在采集的946份食品样品中，GB/T 4789.8-2003检

出率为3.59% (34/946)，GB/T 4789.8-2008检出率为

2.64% (25/946)，其中有六个城市GB/T 4789.8-2008没有

检出，而GB/T 4789.8-2003有检出阳性样品，但两种国

标法共检出阳性样品只有9份，说明不同的增菌温度和

培养时间对Y.enterocolitica的检测影响很大，采用4 ℃

冷增菌，有利于Y.enterocolitica存活和缓慢繁殖，而对 
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大多数其他细菌不利或保持不变，特别适用于含菌量

少的被检材料，也有部分Y.enterocolitica在26 ℃中温增

菌能抵抗其他杂菌，具有生长优势，在某种程度上两

种国标法存在互补，所以采用两种方法同时检测可以

最大程度上解决样品处理过程中造成漏检的人为因素

影响。 

表 5 两种方法小肠结肠炎耶尔森氏菌检出情况 

Table 5 Detection results of Yersinia enterocolitica by different 

methods 

城市 
GB/T4789.8- 

2008 
GB/T4789.8- 

2003 
共检出 合计 

上海 0 1 0 1 

合肥 1 3 1 3 

南昌 1 2 1 2 

武汉 0 2 0 2 

成都 1 0 0 1 

昆明 4 3 2 5 

兰州 2 3 0 5 

哈尔滨 0 4 0 4 

西安 4 3 1 6 

太原 0 2 0 2 

北京 3 1 1 3 

济南 8 5 3 10 

深圳 0 0 0 0 

汕头 1 0 0 1 

湛江 0 0 0 0 

韶关 0 2 0 2 

河源 0 3 0 3 

合计 25 34 9 50 

2.4  小肠结肠炎耶尔森氏菌分离株 ERIC-PCR

分型结果 

将 从 50 份食 品中分离 的 72 个分 离株进 行

ERIC-PCR分型，ERIC-PCR电泳结果如图1所示，每个

菌株ERIC-PCR产物进行凝胶电泳产生的带型稳定，条

带数目为4~11条，片段大小约为200~3000 bp，采用

Gel-Pro Analyzer软件和Ntsys软件处理分析，共有56种

分型，分型结果如图2，所示相似系数处于0.42~1.00，

反应出较高的遗传差异性。按照60%的基因同源性可以

分为A、B、C、D四簇，其中A簇包含9株菌，相似系

数约0.68~1.00；B簇包含14株菌中，相似系数约

0.63~1.00；C簇包含41株菌，相似系数约0.71~1.00；D

簇包含7株菌，相似系数约0.62~1.00，ATCC52204包含

在D簇中，食品分离株主要基因型在C簇。其中43和44 ，

43-2、43-3和43-4，12和13 ，20-3、21-1和32-1，10和

21，20-1和20-2，17和18，19、45、46和47，35、36和

42，29-1和31-1菌株两两之间相似系数分别达到1.00，

可认为是同一型别。 

 

 

 
图 1 小肠结肠炎耶尔森氏菌 ERIC-PCR电泳图 

Fig.1 ERIC-PCR electropherograms of Yersinia 

enterocolitica 

注：M 为 maker，从上到下条带大小分别为 5000、3000、

2000、1500、1000、750、500、250、100 bp；+，Yersinia enterocolitica 

ATCC52204；-，空白对照；1-50，Yersinia enterocolitica 分离株。 

3  结论 

3.1  本研究采用两种国标法对全国 17 个城市七大类

食品样品进行 Y.enterocolitica 分离鉴定，并对分离株

进行 ERIC-PCR 分型研究，结果显示946 份样品中，

共 50 份检出 Y.enterocolitica 阳性样品，总检出率为

5.29%。在阳性样品中，肉与肉制品检出 24 份，污染

率为 12.06% (24/199)；速冻食品中检出25 份，污染率

为 16.89% (25/148)；食用菌检出 1份，污染率为 0.74% 

(1/136)，而其他四类样品中均未检出阳性样品，说明

Y.enterocolitica 污染主要集中在肉与肉制品和速冻食

品中，国内其他省份也有相关报道 [12]。猪肉污染

Y.enterocolitica风险高于其他畜类和禽类，而经加工后

的猪肉污染风险变高，由于原料带菌造成速冻水饺、

冻鸡翅和冻鸡腿污染风险增加，建议不宜用冰箱长久

贮藏生制肉类制品，食用时应彻底加热，以杜绝食物

中毒隐患，生产厂家应严格控制原料污染带菌，建立

加工过程的 GMP 是保证速冻食品安全卫生的关键所

在。通过本次研究发现，GB/T 4789.8-2003 国标法

采用低温增菌更有利于 Y.enterocolitica 的检出。采用
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4 ℃冷增菌，有利于Y.enterocolitica 存活和缓慢繁殖，

而对大多数其他细菌不利或保持不变，特别适用于

Y.enterocolitica 污染程度低的被检材料，也有部分

Y.enterocolitica 在26 ℃中温增菌能抵抗其他杂菌，具

有生长优势，在某种程度上两种国标法可以互补，单

独使用其中一种国标容易造成漏检，同时使用两种国

标法能最大程度少减少漏检的发生。 

 

 
图2 小肠结肠炎耶尔森氏菌ERIC-PCR指纹图谱 

Fig.2 The ERIC-PCR fingerprints of Yersinia enterocolitica 

注：S代表速冻食品，R代表肉制品，J代表食用菌。 

 

3.2  与 PFGE、MLST、RAPD 等方法相比，ERIC- 

PCR 操作简单、成本低、多态性高，因此运用该方

法进行 Y.enterocolitica 的遗传多样性研究分析较理

想。近年来本实验室先后建立了阪崎肠杆菌[13]、铜

绿假单胞菌[14]、蜡样芽孢杆菌[15]、空肠弯曲菌[16]等

的 ERIC-PCR 分型方法，本研究在这些基础上进行

ERIC-PCR 反 应 体 系 的 优 化 ， 成 功 建 立 了

Y.enterocolitica的 ERIC-PCR 反应体系。从聚类分析

结果来看，72 株菌可分为 56 个型，相似系数在

0.42~1.00 之间，反映出具有较高的遗传多样性。污

染菌株的优势菌株主要为 C 簇，不同来源地域的菌

株在不同的簇中均有分布。同一份样品中收集到的

菌株具有较高的相似性，如 43-2、43-3 和 43-4，从

同一城市更能分出型别相近或相同菌株，如 12 和

13，17 和 18，28 和 29 等等，而不同城市分离株则

表现出遗传多样性。今后需要不断加强食品中的

Y.enterocolitica 检测，获取更多的菌株，以建立

Y.enterocolitica 分型数据库，进而对食品安全进行风

险评估。 

3.3  本研究首次对我国 17 个城市七大类食品中小肠

结肠炎耶尔森氏菌的污染情况进行了较为系统地调

查，并对 Y.enterocolitica 分离株进行了分型研究，初

步了解 Y.enterocolitica 污染情况及分布规律，建立起

Y.enterocolitica 的 ERIC-PCR 指纹图谱。以这些主要基

因型菌株为研究对象，进行耐药机理和毒力基因分布

研究将是下一步工作研究重点。 
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