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摘要：为系统性研究我国大陆范围内食品中沙门氏菌污染状况，基于贝叶斯估计方法，利用文献挖掘（Literature mining）所得

的数据，建立层次贝叶斯模型（Hierarchical Bayesian model），对我国市售食品中沙门氏菌污染率进行可靠统计。结果表明，我国大

陆地区市售食品的沙门氏菌平均污染率，2004~2018 年为 5.91%（95%置信区间为 4.69%~7.27%），在 2.02%~8.29%范围内波动；市

售食品中污染率最高的是肉与肉制品，污染率为 8.45%；黑龙江省、上海市和四川省是食品沙门氏菌污染严重地区，食品污染率分别

为 12.05%、11.53%和 10.68%；肠道沙门氏菌亚群Ⅰ，以及既可感染人又可感染动物的沙门氏菌种群是主要的病原菌类型；肠炎沙门

氏菌（Salmonella enteritidis）、德尔卑沙门氏菌（Salmonella derby）和鼠伤寒沙门氏菌（Salmonella typhimurium）是主要的食品污染

菌种类型，食品污染率分别为 22.10%、15.23%和 12.54%。因此，卫生和市场监管部门应加强肉与肉制品的监管，注重因地制宜，针

对主要病原菌类型和优势菌种制定防范策略，以保障食品卫生安全。 

关键词：层次贝叶斯；沙门氏菌；文献挖掘；污染率；WinBUGS 

文章篇号：1673-9078(2021)09-325-332                                       DOI: 10.13982/j.mfst.1673-9078.2021.9.1204 

Salmonella Contamination Rate in Food based on A Hierarchical Bayesian 

Model 
WU Xian1, YANG Yong-heng2, BAO Yong-ming1,2* 

(1.School of Bioengineering, Dalian University of Technology, Dalian 116024, China) 
(2.School of Ocean Science and Technology, Dalian University of Technology, Panjin 124221, China) 

Abstract: To systematically investigate the prevalence of Salmonella in food in mainland China, a hierarchical Bayesian model based on 

data obtained from literature mining was established to reliably estimate the Salmonella contamination rate of commercially available food. The 

average Salmonella contamination rate of the examined food was 5.91% in 2004~2018 (95% confidence interval, 4.69%~7.27%). The 

contamination rate fluctuated from 2.02% to 8.29%. The highest contamination rate of 8.45% was found in raw meat and meat products. In 

Sichuan province, Shanghai city, and Heilongjiang province, food contamination by Salmonella was high (12.05%, 11.53%, and 10.68%, 

respectively). The main pathogenic types were S. enterica serotype 1 and Salmonella infecting animals and humans. The main species of 

contaminating Salmonella were S. enteritidis, S. derby, and S. typhimurium, with contamination rates of 22.10%, 15.23%, and 12.54%, 

respectively. Health and market regulators should strengthen the monitoring of meat and meat products according to local conditions and 

formulate preventive strategies for the main pathogenic types and dominant species of Salmonella to ensure food hygiene and safety. 
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病细菌，由它引起的食物中毒人数已居我国食源性致

病菌致病人数首位[1]。食用沙门氏菌污染的食品是人

畜感染的主要原因，因此对食品中沙门氏菌污染状况

的研究有重要的公共卫生意义。我国大陆范围内，有

关食品中沙门氏菌污染状况尚未进行系统性研究，食

品污染数据的采集和利用成为难题。导致这种现象的

原因，一方面是监测能力的客观限制，我国食源性疾



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2021, Vol.37, No.9 

326 

病监管机构也仅能报告所有食源性疾病的一小部分，

故无法从整体上真正了解到我国国内关于沙门氏菌的

污染情况。另一方面，沙门氏菌食品污染的相关报告

主要来自特定地区和特定市场的研究报告，因为不同

研究的抽样规模、抽样时间和抽样地点的不同，这些

研究结果有一定的局限性。如甘肃省的一项研究，报

告了酒泉市 2018 年市售冷冻羊肉中沙门氏菌污染状

况，273 份样本中分离出 85 株沙门氏菌菌株[2]；而在

河南省报告了508份市售食品样品中检出沙门氏菌39
株[3]。可见，经典频率学派的统计方法，受样本量和

抽样误差的影响，不能很好的反映全国的食品污染率

及影响因素。因而全面了解食品中沙门氏菌污染状况

和提出更为精准的污染情况估计方法，成为亟待解决

的问题。 
近年来，贝叶斯统计被广泛应用在临床、食品、

经济等各领域。与频率统计方法不同，贝叶斯统计方

法不仅综合了总体信息和样本信息，还可利用从前人

的研究中获得的先验信息进行统计推断。贝叶斯方法

不依赖传统的大样本理论，在小样本情况下仍能兼顾

估计精度[4]。贝叶斯方法中的层次贝叶斯模型的提出，

更能有效解决不同实验室下测量的数据结果而导致的

系统误差问题[5]。在计算没有显性表达式的贝叶斯后

验分布时，MCMC（Markov Chain Monte Carlo）发挥

了重要作用[6]。MCMC 是指蒙特卡罗方法通过马尔科

夫链的条件概率做 Gibbs 抽样，当抽样次数 n→∞时，

马尔科夫链趋于收敛。本文拟采用文献综述法提取不

同地区报告的监测数据，提出使用层次贝叶斯模型，

用以 Gibbs 抽样为基础的 MCMC 算法计算后验分布，

从而得出污染率的估计值。 

1  材料与方法 

1.1  文献检索和选择标准 

本研究在三个中文数据库中国知网、万方、维普

中全面获得中国大陆沙门氏菌污染市售食品的研究数

据。检索关键词为“沙门氏菌”、“食品”、“监测”、“污
染”。检索年份限为 2004 年 1 月至 2020 年 4 月，共检

索文献 10084 篇。 
本文全文筛选后得到的有效文献需要满足以下几

点要求： 
（1）文献中必须包含年份、省份、菌种类型或食

品种类中任一类别数据； 
（2）文献作者从中国市场直接或间接采样检测，

并告知样品总数及样品中沙门氏菌污染数量。若任何

样品中都未检测到污染，则污染数记录为 0； 
（3）文献作者的研究是原始研究，而非对相同实

验数据做二次统计研究； 
（4）考虑到文献题录数据更新延迟，只选取文献

在 2004 年至 2018 年的检测结果纳入数据。 
从每一篇有效文献中，提取了以下信息加入数据

集： 
（1）抽样年份、地点和食品种类； 
（2）沙门氏菌的分类学信息； 
（3）食品总数和检测到食品中沙门氏菌阳性结果

数。 
其中，当一篇文献资料中可提取两个或两个以上

省份或年份采集样本时，则每个省份或年份的数据被

独立提取[7]。在下文中，我们将沙门氏菌污染市售食

品的污染率称为沙门氏菌食品污染率。 

1.2  模型描述 

1.2.1  模型结构 

 
图1 二维三层模型构建示意图 

Fig.1 Schematic diagram showing the construction of the two-dimensional and three-layer 

本文所有模型均采用图 1 所示的二维三层结构构

建。由于每一篇文献来自不同的实验室，所以假设诸

pij相互独立，且服从共同的分布这样的多层先验假设

更为合理[8]。 

1.2.2  模型建立 
对于不同省份，本文建立层次贝叶斯模型，在这

个模型中，pij表示沙门氏菌在第 i 个省第 j 篇文献中的

食品污染率，nij是第 j 篇文献的样本量，模型建立如下： 
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其中 τ=σ-2，R 代表全国总体的沙门氏菌食品污染率，Ri

代表第 i 个省份的沙门氏菌食品污染率。假设 σ~U(0,10)，并为

总体平均污染率指定一个标准的非信息先验值 μ~N(0,1.00E-6)。 

本文的研究模型均采用与上述省份模型相似的模

型来估计沙门氏菌食品污染率。对于年份，用时间总

体代替国家总体，不同年份代替不同省份。对于食品

类型，沙门氏菌可污染各类食品，本研究主要选取肉

制品、水产品、豆制品、蛋类、蔬菜和米面制品为主

要研究对象，其余类别合并成一组。这是因为在现有

的沙门氏菌污染报道、发病报道和本文采集的数据集

中，这六类食品出现的频率 高，造成影响 为严重
[9]。在 新的分类体系中，根据 DNA 同源性分类，沙

门氏菌由六个亚群组成[10]。此外，根据病原学，可将

沙门氏菌分为仅感染人、感染人和动物和仅感染动物

三大类别[11]。本文采取 新的分类方式，并且对于亚

群Ⅰ给出病原学分类的统计结果。 

2  结果与讨论 

2.1  文献检索及筛选结果 

 
图2 文献挖掘流程及结果 

Fig.2 Overview of literature mining process and results 

依据文献标题、文献收录期刊名和文献作者是否

相同，对10084篇文献去重处理。本文使用EndNote X9
导入文献题录，剔除 9052 篇重复的文献后，剩余 1032
篇文献。根据摘要和关键词判定剩余文献中与本文毫

无相关的 307 篇文献，同样将它们剔除，再对剔除后

的剩余文献做全文筛选。 
根据本文有效文献标准，剔除了 8 篇二次研究文

献、367 篇无数据可采集的文献，筛选出研究沙门氏

菌污染食品的污染率估计的 350 篇有效文献，具体情

况如图 2 所示。 

2.2  模型建立及敛散性分析 

在使用 Gibbs 抽样方法时，需要确定马氏链的收

敛性，以保证模型的准确性分析。目前，对马氏链的

收敛性，没有全能的统一方法，实际应用中，常通过

图形或数量的方法做出判断。图形方法包括样本路径

图和遍历均值图，数量方法包括 MC 误差法和

Gelman-Rubin 法[8]。 
由于 Gibbs 抽样不是从平稳分布开始，为避免对

后验参数分布产生影响[12]，本文采用前 1000 次迭代

为“退火”（burn-in），从 1001 次开始进行了 10000 次

迭代。模型建立及分析使用的软件是 WinBUGS 1.4.3。 
2.2.1  样本路径图 

样本路径如图 3 所示，参数 μ和 σ的后验样本的

样本路径图在近似平行线区域内随机波动，这就表明

马氏链是收敛的，在其他参数中也可以得到同样的结

果[13]。 

 

 

图 3 样本路径图 

Fig.3 The Sample-path 

2.2.2  参数误差 
表1 μ和σ的估计结果及参数误差 

Table 1 Estimation results and parameter errors of μ and σ value 

变量 均值 95%置信区间 SD MC error MC error<5% SD 

μ -4.25 -4.45~-4.06 9.78E-02 1.30E-03 TRUE 

σ 1.60 1.45~1.77 8.11E-02 1.30E-03 TRUE 
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表2 沙门氏菌在每个省份的食品污染率 

Table 2 Food contamination rates of Salmonella in each province 

省份 污染率/% 95%置信区间/% 文献数量 SD/% MC error MC error<5% SD 

安徽省 7.72 6.01~9.47 9 0.89 9.00E-05 TRUE 

北京 3.93 2.94~5.24 14 0.59 6.20E-05 TRUE 

福建省 3.45 2.33~4.82 7 0.65 6.04E-05 TRUE 

甘肃省 1.37 1.10~1.68 12 0.15 1.41E-05 TRUE 

广东省 5.44 4.71~6.20 22 0.38 4.30E-05 TRUE 

贵州省 7.58 5.57~9.73 8 1.06 1.13E-04 TRUE 

海南省 2.62 0.84~5.42 2 1.20 1.27E-04 TRUE 

河北省 4.26 3.35~5.32 11 0.50 4.51E-05 TRUE 

河南省 6.83 5.94~7.86 23 0.49 4.81E-05 TRUE 

黑龙江省 10.68 7.22~14.07 7 1.77 1.53E-04 TRUE 
湖北省 3.04 1.67~5.26 5 0.94 9.84E-05 TRUE 
湖南省 2.64 1.93~3.46 8 0.39 4.56E-05 TRUE 

吉林省 1.08 0.71~1.61 8 0.23 2.34E-05 TRUE 

江苏省 5.19 4.70~5.70 28 0.26 2.42E-05 TRUE 

江西省 2.25 1.97~2.59 5 0.16 1.60E-05 TRUE 

辽宁省 2.76 1.99~3.63 11 0.41 4.01E-05 TRUE 

青海省 0.85 0.25~1.86 2 0.43 4.16E-05 TRUE 

山东省 5.04 3.94~6.45 12 0.64 6.44E-05 TRUE 

山西省 5.67 4.00~7.56 4 0.91 8.93E-05 TRUE 

陕西省 8.60 7.72~9.56 10 0.47 4.74E-05 TRUE 

上海 11.53 10.32~12.76 5 0.62 6.28E-05 TRUE 

四川省 12.05 10.37~13.69 11 0.86 8.54E-05 TRUE 

云南省 3.51 2.91~4.18 12 0.32 3.26E-05 TRUE 

浙江省 6.11 4.99~7.32 8 0.59 6.18E-05 TRUE 

广西壮族自治区 3.95 3.61~4.34 20 0.19 1.87E-05 TRUE 

内蒙古自治区 4.65 4.04~5.28 14 0.32 3.18E-05 TRUE 

宁夏回族自治区 1.70 1.18~2.34 3 0.29 3.21E-05 TRUE 

新疆维吾尔自治区 4.33 3.57~5.18 9 0.41 3.90E-05 TRUE 

表 1 显示贝叶斯估计值和估计偏差，可以看到 μ
和 σ的 MC 误差小于 5% SD，这说明模型拟合效果较

好，参数的估计值是正确的，在其他参数中也可以得

到同样的结果[14]。 
2.2.3  后验核密度 

通常核密度估计可用于参数后验分布形状的可视

化，本文得到的参数的后验核密度如图 4 所示，可以

看出 μ和 σ的核密度曲线为单峰值、平滑且都相对峰

值对称，这同样说明参数的估计结果较为精准[15]，在

其他参数中也可以得到同样的结果。 
综上，判断本文所建立的模型可行，参数估计结

果也较为精准。 

2.3  统计结果 

2.3.1  食品沙门氏菌污染率地理分布分析 
现有研究中，我国大陆沙门氏菌食品污染率范围

是 1.82%~74.60%，数值不一[16]。本文建立模型对我

国沙门氏菌食品污染率做出统计，为 5.91%±0.66%
（95%的置信区间为 4.69%~7.27%）。中国大陆 31 个

省级行政区域中，排除重庆、西藏自治区以及天津样

本量为 1 的省市，沙门氏菌的食品污染率在 1.18%~ 
14.07%之间。四川省、上海和黑龙江省食品污染率排

在前三位，食品污染率分别为 12.05%、11.53%和

10.68%，见表 2。 
若把食品污染率划分为 0~2%、2%~4%、4%~6%、

6%~8%和 8%以上这五个级别，我国大陆污染情况为：

黑龙江省、上海、广东省、贵州省、四川省和陕西省

等地区以及我国华东华北地区，食品污染率普遍可达
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到三等级及以上，食品污染程度普遍较重。其他区域

食品污染程度普遍较轻，均未达到三等级。 

 

 
图4 参数后验分布的核密度估计 

Fig.4 The kernel density estimator of the parameter posterior 

distribution 

2.3.2  食品沙门氏菌污染率趋势分析 

 
图5 沙门氏菌食品污染率的时间趋势图 

Fig.5 Time trends in food contamination rates of Salmonella 

2004~2018 年，我国每年沙门氏菌对市售食品的

污染率在 2.02%~8.29%范围内波动，且没有明显的上

升下降趋势，见图 5。虽然在过去的 15 年间社会经济

和食品科技得到了长足的发展，公众和国家对于沙门

氏菌与食品安全的相关事件愈发关注，但是 15 年来中

国大陆的沙门氏菌污染率依然维持在一个较高的水

平，并未出现下滑趋势，一些年份甚至接近了 9%，

这说明对沙门氏菌的相关预防并没有产生较大作用。 
2.3.3  不同食品种类的沙门氏菌污染率 

如表 3 所示，不同种类的食品中沙门氏菌食品污

染率不同，在 0.58%~8.45%之间。其中，肉与肉制品

的污染率为 8.45%，其次是水产品的污染率为 3.23%
和蔬菜与食用菌的污染率为 2.51%。肉与肉制品的污

染率显著高于其他各类产品，这与国内其他学者的相

关研究相一致[17]，但肉制品的污染率与现有文献粗略

估计的 20%结果有较大偏差[18]，这是因为现有文献是

在特定一次或几次实验观察到的污染率的均值。肉制

品污染率较高的主要原因有以下三点：首先肉制品中

含较多脂肪和蛋白质，且水分含量较高，为微生物生

长提供有利条件[19]。其次我国畜禽屠宰法规、标准体

系的不完善[20]。第三，肉类在加工过程中极易造成微

生物污染等，如操作不当、作业不规范、加工环境中

生熟不分，导致本被杀灭的沙门氏菌重新污染肉制品
[21]。有研究表明，沙门氏菌引起的食物中毒事件中，

肉制品和果蔬爆发 多[22]。这提示市售沙门氏菌食品

污染率与沙门氏菌引起的食源性感染可能有必然联

系。此外，蛋与蛋制品的污染率仅为 1.66%，这与人

们对生禽蛋易受沙门氏菌污染的认知不尽相同[23]，通

过相关研究推测有关部门对蛋制品关注度较高[24]、市

售监管到位，所以市售蛋与蛋制品相对污染较小。 
2.3.4  不同种群的食品沙门氏菌污染率分析 

由表 4 可知，在沙门氏菌的不同种群中，肠道沙门

氏菌亚群Ⅰ为主要食品污染类型，污染率估计为 85.6%，

而其他的沙门氏菌亚群造成的污染程度相对较小。 
如表 5 可知，既可感染人又可感染动物的沙门氏

菌种群是主要的病原污染型，从这类沙门氏菌种群与

仅感染人的沙门氏菌种群中选取常见的 12 个菌种，污

染率结果如表 6 所示，其中肠炎沙门氏菌（S. 
enteritidis）、德尔卑沙门氏菌（S. derby）和鼠伤寒沙

门氏菌（S. typhimurium）是主要优势菌种，食品污染

率分别为 22.10%、15.23%和 12.54%。从近年来沙门

氏菌食物中毒报道看，沙门氏菌发病的优势菌种主要

为肠炎沙门氏菌（S. enteritidis）和鼠伤寒沙门氏菌（S. 
typhimurium）[25]，这说明市售食品的优势菌种与食物

中毒的优势菌种相同。有理由推测，人们购买的食品

未经加工或因处理方法不当产生交叉污染，从而导致

食物中毒事件发生，这与牛惠敏报道一致[26]。 

2.4  模型可靠性验证 

以食物类型为例，将所有数据随机分为两部分，

两个子数据集A和B分别用模型得到结果如表7和表

8 所示。由 95%的置信区间重叠可以看出，两个子数

据集得出的结果无显著差异，判断该模型可靠。年份、

省份和种群采用相同方法验证了模型的可靠性。 
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表3 沙门氏菌在不同食品中的污染率 

Table 3 Food contamination rates of Salmonella in foods 

食品种类 污染率/% 95 置信区间/% 文献数量 SD MC error MC error<5% SD 

肉与肉制品 8.45 8.06~8.86 202 2.04E-03 2.07E-05 TRUE 

水产品 3.23 2.83~3.64 111 2.11E-03 2.30E-05 TRUE 

豆与豆制品 1.38 0.99~1.88 81 2.25E-03 2.31E-05 TRUE 

蛋与蛋制品 2.00 1.45~2.77 45 3.33E-03 3.90E-05 TRUE 

蔬菜与食用菌 2.51 2.04~3.03 60 2.48E-03 2.29E-05 TRUE 

米面及其制品 0.74 0.52~1.03 114 1.31E-03 1.50E-05 TRUE 

其他 0.58 0.41~0.78 247 9.58E-04 1.27E-05 TRUE 

表4 不同沙门氏菌种群的食品污染率 

Table 4 Contamination rates inSalmonella groups 

种群类别 污染率/% 95%置信区间/% 文献数量 SD MC error MC error<5% SD

肠道沙门氏菌亚群Ⅰ 85.60 83.93~86.99 53 7.71E-03 8.69E-05 TRUE 

肠道沙门菌萨拉姆亚群Ⅱ 3.89 2.19~6.12 7 1.01E-02 1.09E-04 TRUE 

邦戈尔沙门氏菌、其他亚群 10.51 - - - - - 

表5 肠道沙门氏菌亚群Ⅰ中不同感染类别的食品污染率 

Table 5 Contamination rates in etiological classification of Salmonella subgroupⅠ 

感染类别 污染率/% 95%置信区间/% 文献数量 SD MC error MC error<5% SD

仅感染人 8.19 6.24~10.40 31 1.07E-02 1.12E-04 TRUE 

仅感染动物 12.46 11.17~13.85 39 6.81E-03 7.07E-05 TRUE 

感染人和动物 69.79 67.55~71.92 56 1.12E-02 1.00E-04 TRUE 

其他未确定感染类型 9.56 - - - - - 

表6 不同沙门氏菌的食品污染率 

Table 6 Food contamination rates in different species of Salmonella 

菌种 污染率/% 95%置信区间/% 文献数量 SD/% MC error MC error<5% SD 
S. derby 15.23 13.66~16.96 38 0.84 8.66E-05 TRUE 

S. enteritidis 22.10 20.41~23.87 44 0.89 8.68E-05 TRUE 

S. thompson 5.88 4.59~7.34 24 0.70 7.67E-05 TRUE 

S. agona 8.62 7.36~10.08 31 0.70 8.17E-05 TRUE 

S. new port 6.22 5.05~7.58 13 0.65 5.46E-05 TRUE 

S. rissen 6.46 4.72~8.56 15 0.98 9.19E-05 TRUE 

S. senftenberg 7.82 5.84~10.41 22 1.16 1.01E-05 TRUE 

S. infantis 2.28 1.50~3.30 11 0.46 4.94E-05 TRUE 

S. london 6.90 5.69~8.27 25 0.66 7.17E-05 TRUE 

S. typhimurium 12.54 11.07~14.11 42 0.77 8.16E-05 TRUE 

S. braenderup 3.50 2.17~5.19 9 0.77 8.08E-05 TRUE 

S. kentucky 3.68 2.51~5.17 10 0.68 6.54E-05 TRUE 

表7 数据集A所得模型结果 

Table 7 Results from the model of dataset A 

食品种类 污染率/% 95%置信区间/% 文献数量 SD MC error MC error<5% SD 

肉与肉制品 8.49 7.94~9.11 85 2.99E-03 3.05E-05 TRUE 

水产品 2.97 2.41~3.64 60 3.11E-03 3.18E-05 TRUE 

豆与豆制品 1.73 1.13~2.55 40 3.65E-03 3.85E-05 TRUE 

转下页 
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蛋与蛋制品 2.57 1.83~3.63 25 4.62E-03 4.51E-05 TRUE 

蔬菜与食用菌 1.64 0.93~2.64 22 4.41E-03 4.77E-05 TRUE 

米面及其制品 0.84 0.52~1.31 50 2.00E-03 2.27E-05 TRUE 

其他 0.62 0.39~0.92 102 1.35E-03 1.99E-05 TRUE 

表8 数据集B所得模型结果 

Table 8 Results from the model of dataset B 

食品种类 污染率/% 95%置信区间/% 文献数量 SD MC error MC error<5% SD 

肉与肉制品 8.11 7.62~8.63 98 2.56E-03 2.81E-05 TRUE 

水产品 3.04 2.49~3.69 38 3.08E-03 3.33E-05 TRUE 

豆与豆制品 1.17 0.73~1.76 42 2.62E-03 3.12E-05 TRUE 

蛋与蛋制品 1.51 0.74~2.59 22 4.78E-03 4.92E-05 TRUE 

蔬菜与食用菌 0.73 0.37~1.29 30 2.38E-03 2.42E-05 TRUE 

米面及其制品 0.65 0.39~1.04 64 1.66E-03 2.48E-05 TRUE 

其他 0.56 0.34~0.86 100 1.32E-03 2.05E-05 TRUE 

3  结论 

3.1  本研究系统分析沙门氏菌在中国大陆的食品污染

情况，解决了在报告数据局限的情况下，沙门氏菌食

品污染率的统计问题。在技术层面，与经典统计学模

型比较，层次贝叶斯模型能够更好地避免样本量和抽

样误差的局限；在应用层面，层次贝叶斯方法可应用

于统计其他食源性致病菌的污染率。此外，基于本文

所得结果，可做进一步探究，例如研究食品污染率与

发病率的关系、优势菌种的致病特性和优势菌种的耐

药性监测等，以更好的保障公众食品安全。 
3.2  依据本文研究结果，对卫生和市场监管部门提出针

对性建议：对污染率较高地区加强监管，如四川省、黑

龙江省和上海等；在抽检过程中，要加大市售肉制品的

污染检查监督；对污染优势菌种，如肠炎沙门氏菌（S. 
enteritidis）、德尔卑沙门氏菌（S.derby）和鼠伤寒沙门

氏菌（S.typhimurium）重点关注，以进一步降低市售食

品中沙门氏菌的污染率。由于食品污染菌种可引起食物

中毒，卫生和市场监管部门应通过媒体、科普引导消费

者注意厨房卫生和生熟分离等以预防食源性疾病。 
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