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摘要：为确定沙门氏菌在宰前、屠宰过程中的污染情况，明确沙门氏菌在厂内发生污染的主要环节，为工厂中沙门氏菌的控制

提供数据支持，本研究采用荧光扩增长度多态性（FAFLP）的方法对屠宰过程中 7 个工序分离出的 7 种不同血清型共计 83 株沙门氏

菌进行分子分型。结果显示 83 株沙门氏菌在 0.83 的相似度下划分为 6 个大群，与血清型呈现一定的联系。以 0.86 的相似度进行溯源，

发现 FAFLP 较血清分型具备更高的灵敏度，与前期的流行率的调查数据吻合。溯源结果表明沙门氏菌在肉牛皮毛、粪便中存在较为

严重的交叉污染现象，同时部分粪便、皮毛分离出的沙门氏菌穿过了屠宰企业的防控屏障，对工厂内部的胴体造成了污染。肉牛屠宰

加工企业应注重宰前动物的规范化管理，减少宰前交叉污染对工厂内部干预措施的压力，同时应增加必要的危害控制点，以降低沙门

氏菌检出的风险。 
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Abstract: Fluorescence amplified fragment length polymorphism (FAFLP) analysis was used for molecular typing of 83 Salmonella 

strains in seven different serotypes isolated from seven different processing points, in order to investigate the contamination of Salmonella before 

and during slaughtering, to specify the main steps involving the contamination of Salmonella within the processing plant, and to provide data for 

the control of Salmonella infection within the plant.. The results showed that the 83 strains were divided into three groups at the similarity of 

0.83, and a certain correlation was observed between the FAFLP gene types and the serotypes. When source tracing was conducted at the 

similarity of 0.86, FAFLP exhibited a higher sensitivity than traditional serotyping, and the result was consistent with the previous data on the 

prevalence rate obtained from a previous epidemiological investigation. The source tracing analysis showed a serious cross-contamination of 

Salmonella among animals, which occurred through the feces and fur. Furthermore, some Salmonella strains isolated from the feces and fur 

crossed the protective barrier of the processing plants and infected the downstream carcasses. Hence, processing plants should pay more 

attention to standardized pre-slaughter management strategies to avoid the cross-contamination problems during in-plant interventions. 

Additionally, in-plant interventions should include extra critical control points to reduce the risk of Salmonella infection. 
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沙门氏菌在世界范围内被报道为严重危害公共

卫生的首要或次要致病菌，据美国食源性疾病主动监

测网络（FoodNet）统计，在 1996 至 2010 的 15 年间，

由沙门氏菌引发的感染位列 10 种常见致病菌的首位，

每年约有 120 万人感染沙门氏菌，造成的直接经济损

失达到 33 亿美元[1~2]。 

摄入被污染食物如畜禽肉、蛋奶是引发人类感染
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的主要因素。去皮后肉牛的肌肉组织是无菌的，沙门

氏菌对冷鲜牛肉的污染主要来源于肉牛的宰前管理以

及屠宰厂内部的各个工序中，如宰前动物的大面积交

叉污染，屠宰过程中机械去皮、动物胃肠道的破裂、

喷淋用水、屠宰设备与人员的交叉污染、工厂内动物

粪便的污染等[3]。由于肉牛屠宰厂中引发沙门氏菌传

播的潜在环节很多，对肉品中沙门氏菌进行溯源分析，

确定工厂中沙门氏菌污染的主要环节，并对这些环节

制定相关的干预措施，是肉品生产企业控制沙门氏菌

污染的重要手段，同时也是危害分析与关键控制

（HACCP）的重要组成部分。 

与分子生物学相结合的基因分型与溯源技术在

流行病学研究中已经广泛使用，这些技术相比传统分

型方法提供了更强的分辨能力，是对传统方法的进一

步补充。其中扩增片段长度多态性（AFLP）以简单的

酶切、连接反应以及 PCR 反应为基础，对变异的检测

范围覆盖了沙门氏菌的全基因组，与脉冲场凝胶电泳

相比具有方便、快速的特点。而荧光 AFLP（FAFLP）

在 PCR 的扩增过程中加入荧光标记的引物，便于对产

物进行自动分析和识别，极大地降低了分析的劳动强

度，降低了主观因素的干扰，已经广泛地应用在沙门

氏菌、单增李斯特菌以及大肠杆菌 O157 的分型研究

中[4-6]。 

为追踪最终产品中致病菌的来源，国外学者通过

分子分型对牧场、运输工具、宰前环境以及工厂屠宰

线上分离的沙门氏菌进行溯源分析，根据溯源结果制

定相关干预措施，用以预防沙门氏菌对最终产品的污

染。然而我国肉牛产业起步较晚，除了一些市售牛肉

样品被沙门氏菌污染的调查数据外[7]，鲜见沙门氏菌

在工厂内部不同工序中的溯源分析报道，而工厂内部

干预措施及关键控制点是防范沙门氏菌进入流通领域

的重要防线。本研究对屠宰线上七个工序中分离出的

沙门氏菌进行 FAFLP 溯源分析，旨在找到沙门氏菌在

屠宰过程中的传播情况，为工厂制定关键控制点、预

防沙门氏菌在工厂中的传播提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验菌株 

83 株沙门氏菌分离于 2010 年 6 月至 9 月，来源

于我国山东省 3 个肉牛屠宰工厂的 7 个生产工序中，

共有 7 种血清型，有 3 株未能分型，其在各工厂、各

工序的具体分布如表 1 所示。 

1.2  主要试剂和仪器 

AFLP试剂盒 (PstI/MseI型，包含DNA提取系统、

限制性内切酶、连接酶、连接套件、FAFLP 引物、PCR

反应试剂）、B002-1Marker、DGL2000 Marker 购于北

京鼎国生物技术有限责任公司；ROX500 分子量内标

购于 ABI 公司；甲酰胺购于 Sigma 公司；PCR 仪

PTC-200，Bio-RAD 公司；DG-III 电泳仪、DG-3D 电

泳槽，北京鼎国生物技术有限责任公司；PRISM 377 

sequencer 测序仪，ABI 公司。 

表 1 用于分型的 83株沙门氏菌的血清型、来源工厂及来源工

序 

Table 1 Serotypes, source plants, and source procedures of 83 

Salmonella strains isolated for typing 

取样点 工厂 A (n=60) 工厂 B (n=4) 工厂 D (n=19) 

粪便 

S. Meleagridis (1) 

S. Derby (1) 

S. Agona (9) 

S. Senftenberg (4) 

S. Calabar (1) 

S. Kingston (1) 

O10/HMC (1) 

 
S. Meleagridis (4) 

S. Derby (1) 

皮毛 

S. Agona (27) 

S. Senftenberg (10) 

S. Calabar (1) 

O19 H:g,t (±) (1) 

O19 H (-) (1) 

S. Kottbus (2) 

S. Meleagridis (1) 

S. Derby (5) 

S. Agona (5) 

去皮后   S. Agona (1) 

去脏后  S. Derby (1)  

喷淋后 S. Agona (1)  S. Meleagridis (2) 

排酸后 S. Agona (1)   

分割肉  S. Meleagridis (1)  

注：n 代表各工厂分离菌株的总数，括号中数字代表采样

点中分离出各血清型菌株的数目。 

1.3  DNA 的提取、限制性酶切、接头的连接

及预扩增 

采用 CTAB 法对细菌基因组 DNA 进行提取，限

制性酶切、接头的连接操作步骤按试剂盒的说明进行

操作，连接套件如表 2 所示。预扩增采用 25 μL 预扩

增反应体系（2 μL 模版、2.5 μL 10  PCR buffer、0.5μL 

dNTP、1 μL 预扩增引物，见表 2、0.5 μL Taq 酶、加

双蒸水 18.5 μL）。扩增程序为：94 ℃下变性 2 min，

然后进行 30 轮扩增，每轮扩增包含 94 ℃变性 30 s、

56 ℃退火 30 s、72 ℃延伸 80 s。最后以 72 ℃的温度

延伸 5 min。 
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1.4  选择性 PCR 扩增  

将预扩增产物按照 1:20 稀释后，取 2 μL 样品、

2.5 μL 10X PCR buffer、0.5 μL dNTP、1μL PstI 引物、

1 μL MseI 引物、0.5 μL Taq 酶、加双蒸水 17.5 μL 最

终形成 25μL 反应体系。PCR 扩增程序为首轮扩增

94 ℃变性 30 s，65 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 80 s；以后

采用降落 PCR，退火温度递减 0.7 ℃，扩增 12 轮；随

后退火温度保持 55 ℃再扩增 23 轮；最终 72 ℃延伸 5 

min。 

表 2 FAFLP扩增引物与连接套件序列 

Table 2 Sequences of the primers and adapters used in the FAFLP 

连接套件/引物 序列 

连接套件  

PstI Adapter 1 CTC GTA GAC TGC GTA CAT GCA 

PstI Adapter 2 TGT ACG CAG TCT AC 

MseI Adapter 1 GAC GAT GAG TCC TGA G 

MseI Adapter 2 TAC TCA GGA CTC AT 

预扩增引物  

PstI+G GAC TGC GTA CAT GCA G 

MseI+C GAT GAG TCC TGA GTA A C 

选择性扩增引物   

PstI+GAA (149) MseI+CAA 

PstI+GAA (150) MseI+CTC 

PstI+GAG (151) MseI+CAC 

PstI+GTA (151) MseI+CAA 

PstI+GTA (169) MseI+CAC 

PstI+GTG (150) MseI+CAA 

PstI+CTG (161) MseI+CTA 

PstI+GTT (139) MseI+CAC 

PstI+GTT (132) MseI+CTA 

注：括号中数字代表不同扩增引物对应的多态性片段的数

目。 

1.5  聚丙烯酰胺凝胶电泳 

取 2 μL选择性扩增产物上样于 4%的变性聚丙烯

酰胺凝胶，为防止渗样，每点一组样品预电泳 2 min

直至点完所有样品，然后关闭测序仪门，预电泳 2~3 

min 后以恒定功率 50 瓦电泳 2.5 h。 

1.6  数据统计与分析 

ABI 377 测序仪电泳检测后的片段大小通过

GENESCAN 软件进分析，软件每 2 个碱基读一次数，

Marker 片段范围为 70~500 bp，在 70~500 bp 之间一

共读取 216 读数。在原始数据的基础上，有带的地方

替换为 1，无带的地方替换为 0，这样构成了 01 数据

表，使用 NTSYSpc-2.11F 软件导入数据表，获得 SM

相似矩阵，使用非加权组平均法（UPGMA）绘制聚

类图。 

2  结果与讨论 

2.1  83 株沙门菌的 FAFLP 扩增 

根据扩增条带的清晰度、多态性，从 64 对引物

中筛选出 9 对引物（表 2）进行 83 株分离沙门氏菌的

FAFLP 扩增。每对引物均能够产生 132~169 条多态性

片段，占总扩增条带的 61.11%至 78.24%，平均每对

引物能够产生 150.22 个条带，占总条带数的 69.54%，

所有多态性片段的长度为 50~500 bp（图 1）。筛选出

的 9 对引物产生多态性片段的数目有一定的差异，引

物组合 PstI-GTA/MseI-CAC 产生多态性片段最多，多

态率为 78.24%，而引物组合 PstI-GTT/MseI-CTA 产生

的多态片段最少，多态率为 61.11%。挑选 7 株不同血

清型沙门氏菌进行重复试验，其指纹图谱一致，具有

较好的重复性。可见，筛选出的 9 对引物对 83 株沙门

氏菌具有较好的扩增效果，适合于进一步的聚类分析。 

 
图 1 以 9对引物对部分沙门氏菌（6株）的 FAFLP扩增图谱 

Fig.1 FAFLP profile of genomic DNA of six Salmonella strains 

using nine primer combination 

注：自左至右扩增引物组合分别为（P-GAA/M-CAA，

P-GAA/M-CTC，P-GAG/M-CAC，P-GTA/M-CAA，P-GTA/M- 

CAC，P-GTG/M-CAA，P-CTG/M-CTA，P-GTT/M-GAC，P-GTT 

/M-CTA），红色荧光为分子量内标，自上而下片段大小依次为：

70、80、90、100、120、140、160、180、190、200、220、240、

260、280、300、320、340、360、380、400、425、450、475、

490、500（bp）。 

2.2  83 株沙门菌的 FAFLP 分子分型及聚类分

析 

对每对引物扩增后的片段分别电泳检测后，将检

测后的片段大小转化为 0、1 数据并进行合并，最后导
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入 NTSYSpc 软件进行聚类分析及聚类图的制作，获

得聚类图如图 2 所示。由图可以看出，在相似系数为

0.83 的水平上，83 株沙门菌可以分为 13 个大簇，其

中Ⅰ至Ⅵ簇包含多株细菌，而其他簇由单株细菌组成。

全部山夫登堡、卡拉巴尔沙门氏菌归为Ⅳ簇，Ⅱ、Ⅲ

簇全部为阿贡纳沙门氏菌，Ⅴ簇主要为阿贡纳沙门氏

菌，还包括全部的两株科特布斯沙门氏菌及两株火鸡

沙门氏菌。其余的火鸡、得尔卑、金斯敦沙门氏菌归

为Ⅰ、Ⅵ及其他簇（图 2）。该结果表明 FAFLP 对不

同血清型沙门氏菌具有一定的区分能力，FAFLP 型与

传统血清型具有一定的对应关系。AFLP 基因型与血

清型存在一定的联系已经被很多研究者所证明[4, 8]，然

而由于O 抗原基因在细菌基因组中仅占 0.5%的比重，

加上选择性碱基的使用使得仅 6%的片段得以检测，

所以进一步找到不同血清型沙门氏菌的特征条带仍较

为困难[9]。进一步提高相似水平，相似度设置为 0.86

时，83 株沙门氏菌进一步划分为 40 个基因型，其中

17 种基因型包含 2 种以上菌株（图 2，A-Q）。在此相

似度下，FAFLP 对沙门氏菌不同血清型的区分效果更

为明显，随着相似度标准的提高，不仅更多的血清型

从每一大簇分离出来，具有同种血清型的大族也被划

分为不同的小簇（图 2）。该结果表明仅靠血清分型并

不能区分不同工序乃至不同批次、来源肉牛的沙门氏

菌菌株，亦不能提供足够的溯源信息[10]，借助于 AFLP

技术，对同种血清型沙门氏菌进行进一步区分，获得

基因亚型，辅以流行病学调查数据，才能够对沙门氏

菌在工厂中的传播进行有效的追踪。与此同时，分型

结果与前期已经获得的不同工厂沙门氏菌的流行率的

调查也逐渐吻合起来，适合进行初步的溯源分析。例

如在Ⅱ簇中的 15 株阿贡纳沙门菌中，有 11 株来源于

A 厂而另外 4 株来源于距离较远的（大于 200 km）的

D 厂，当相似水平提高至 0.86 时，这 4 株菌能够被分

离出来，此外Ⅰ、Ⅳ、Ⅴ和Ⅵ簇不同地域、不同血清

型的沙门氏菌也得以分离。 

 

图 2 83株沙门氏菌的聚类图 

Fig.2 Dendrogram of 83 Salmonella strains  

注：细菌编号包含 4 个字段表示为：菌株号-分离工厂-取样点-血清型，在分离工厂字段字母 A、B、D 代表不同的取样工厂，在

取样点字段以 A、B、C、D、E、F、G 代表皮毛、去皮后、去内脏后、喷淋后、排酸后、分割肉、及粪便 7 个取样点，血清型字段

AGO、SEN、CAL、KIN、DER、MEL、KOT 分别代表阿贡纳、山夫登堡、卡拉巴尔、金斯敦、德尔卑、火鸡、科特布斯 7 种不同

的血清型。 

2.3  屠宰过程中不同工序分离出沙门菌的溯

源 

我国对生鲜肉品中存在的沙门氏菌施行“零容忍”

制度，其中 2014 年新实施的《食品安全国家标准-食

品中致病菌限量》中明确规定：按照二级采样方案，

在被检的 5 份样品中，不允许任一样品检出沙门氏菌。

然而沙门氏菌可以被肉牛等反刍动物无症状地携带，

因此无法通过宰前检疫进行鉴别。动物的肠道内容物

在屠宰去脏的过程中极容易扩散，进而污染刀具、屠

宰线，造成其它胴体的交叉污染；除肠道内容物的威



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2015, Vol.31, No.9 

35 

胁外，皮毛中的沙门氏菌主要来源于动物与粪便、环

境以及其他动物之间相互接触，在动物去皮的过程中，

由于强大的机械力的作用，皮毛中的沙门氏菌可能从

皮毛中逃逸，附着在胴体上，对下游产品造成威胁；

在喷淋过程中，由于生产用水的不洁净或喷淋设备的

不规范都会造成沙门氏菌在牛胴体的重分配与交叉污

染；在胴体的排酸过程中，胴体的摆放间隔、与其他

胴体、排酸间环境的接触都会造成致病菌的感染；在

屠宰线的末端分割车间，由于胴体与工作面的接触机

会增大，不洁净的工作面会引发沙门氏菌的污染，由

于沙门氏菌具有形成菌膜的特性，加上分割车间具备

较为丰富的有机物质，一旦清洁不彻底，很容易在车

间形成菌膜，导致洁净牛肉的二次污染。总之，屠宰

线是宰后胴体、分割肉与宰前动物连接的媒介，非常

容易被致病微生物所污染，并且在缺乏适当的干预措

施下，很可能成为致病菌污染的中间媒介甚至成为致

病菌污染的源头，危害下游生鲜肉制品安全。 

为防止沙门氏菌在生鲜肉制品中的流行，应该在

肉品生产企业各个工序对沙门氏菌进行溯源，确定易

感环节，并针对易感环节制定良好的消毒、减菌措施。

然而由于致病菌较小的发生率和潜在的生物危害，在

肉品生产环境中对其追踪并评估消减措施一直缺乏快

速、简便的方法。本研究对肉牛屠宰过程中七个取样

点（粪便、皮毛、去皮后、去脏后、喷淋后、排酸后、

分隔肉）分离出沙门氏菌进行 FAFLP 分子分型，试图

找到沙门氏菌在工厂内部传播特点。以 0.86 的相似水

平为参照，对划分为同一基因型的沙门氏菌进行溯源，

结果发现沙门氏菌在待宰动物的粪便、皮毛中存在较

为严重的交叉污染，部分菌株穿越了工厂的干预措施，

对胴体产生了污染。 

本研究对分离于胴体、分割生产线的 7 株沙门氏

菌进行了溯源分析，其中有 3 株追溯到了粪便和皮毛

（基因型 G、N、Q）。在基因型 G 中，065、066、067、

071、137 号菌株具有 86.7%的相似性，说明沙门氏菌

在 9 号牛的粪便、10 号牛的皮毛以及 14 号牛的皮毛

间存在交叉污染的现象，同时 134-A-D10-AGO 和

136-A-G06-AGO（相似度 89.1%）与上述 5 株菌有

86.35%的相似性，因此可以推断 A 厂喷淋后 10 号牛

分离出的沙门氏菌有可能来源于 6 号肉牛的粪便，或

者由于去皮工序中存在交叉污染的缘故，来源于该牛

自身的皮毛（137-A-A10-AGO），而由于宰前交叉污

染的存在，该牛皮毛中的沙门氏菌可进一步追溯至 14

号牛的皮毛或 9 号牛的粪便。虽然在屠宰线设置喷淋

设备能够有效地降低胴体微生物污染，然而，本次取

样的 3 个工厂中喷淋设备较为简陋，存在水压、水温

不足的问题，个别厂家仅以普通高压水枪代替，这样

不符合规范的喷淋不仅不会产生减菌的效果，反而会

导致细菌在胴体的再分配，甚至产生胴体的二次交叉

污染[11]；同样的现象在 D 工厂也有发生，例如在基因

型 Q 中，沙门氏菌 152-D-A7-MEL 和 002-D-G1-MEL

具有 91%的相似度，同时，102-D-G06-MEL 与上述两

菌株有 90.45%的相似度，可以判断 D 厂中皮毛和粪

便的交叉污染；喷淋后胴体分离出的火鸡沙门氏菌

（010-D-D5-MEL）可能来源于 7 号牛的皮毛，同样，

由于宰前交叉污染的存在，该火鸡沙门氏菌可能来源

于 1 号、6 号牛的粪便。在基因型 N 中，菌株

T20-D-B08-AGO 与 017-D-A07-AGO 具有 87.2%的相

似性，表明 D 工厂去皮后分离出的这株阿贡纳沙门氏

菌很可能来源于该工厂 7 号牛的皮毛，很多学者通过

流行调查指出去皮工序是沙门氏菌感染胴体的重要途

径，本次试验的结果证实了上述结论。总之，对胴体

沙门氏菌的溯源结果表明粪便、皮毛中沙门氏菌已经

穿过了肉牛屠宰企业的屏障，对屠宰生产线中的“洁净

区”造成了污染。由于沙门氏菌在粪便、皮毛中的天然

携带，肉牛在屠宰过程中应该以“去皮”操作为分界点，

设置由“脏区”到“洁净区”的物理分隔屏障，并在去皮

后辅以必要的干预措施，减少沙门氏菌由粪便、皮毛

向胴体的污染。本次分离取样的三家肉牛屠宰厂均未

设置物理分隔屏障及后续减菌措施，而在肉牛屠宰比

较发达的澳大利亚、美国，不仅“脏区”与“洁净区”具

有严格的物理屏障，每一步屠宰工序均有对应的消毒

减菌措施，如宰前淋浴、化学去毛、真空去污、乳酸

喷淋、热水喷淋等，我国肉牛加工企业干预措施的欠

缺一定程度上导致了沙门氏菌由“脏区”向“洁净区”的

扩散。 

除上述 3 株可以溯源的沙门氏菌外，另外 4 株沙

门氏菌在同一取样时间内并未找到对应的污染源头，

其可能的原因是这 4 株沙门氏菌来源于工厂内部环境

中，如工人及其使用的工具、喷淋用水、排酸库的墙

面等，工厂内源性污染也是造成胴体沙门氏菌检出的

一个重要原因，沙门氏菌具有形成生物膜的能力，由

于屠宰厂营养较为丰富，工厂内部环境一旦被污染，

沙门氏菌能快速生长并诱发产生群体效应，形成的菌

膜的沙门氏菌很难被常规清洗消毒程序所去除，成为

工厂内部污染的一个重要源头。 

通过溯源分析发现宰前皮毛、粪便是胴体沙门氏

菌的一个重要来源，减少宰前动物沙门氏菌的携带也

是抑制沙门氏菌向胴体传播的重要方法。本次对分离

菌株的溯源结果表明沙门氏菌在待宰动物的粪便、皮

毛中存在较为严重的交叉污染，肉牛屠宰企业具备较



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2015, Vol.31, No.9 

36 

大的改进空间。例如，基因型 D 中 36、37、40、41、

45、46 六株阿贡纳沙门氏菌具有 86.6%的相似性，这

些菌株分离于 A 工厂的 3 头不同的牛的皮毛（A02、

A03、A04），这表明沙门菌在这 3 头牛的皮毛间存在

交叉污染的现象。类似的，基因型 K 包含 51、52、58、

60、62、63 六株相似度为 86.3%的山夫登堡沙门氏菌，

而这 6株菌同样分离于A工厂的 3头不同牛的皮毛上

（A09、A11、A12），这表明沙门菌在这 3 头牛的皮

毛间也存在交叉污染的现象。在 D 工厂，基因型 A、

E 中也发现类似的现象（图 2），表明沙门氏菌在动物

的皮毛间相互传播也存在于 D 工厂。沙门氏菌在不同

动物间不仅通过皮毛间的接触进行传播，还可能通过

粪便与皮毛间的相互接触进行传播。例如基因型O中，

38、39、42、44、53 五株沙门氏菌具有 86.85%的相

似性，而这五株菌分别来自 A02、A02、A03、A03、

A09 牛的皮毛，可以判断沙门氏菌在 A02、A03、A09

三头牛间存在着交叉污染的现象，同时，72 号菌与上

述菌株存在 86.42%的相似性，说明这三头牛皮毛中的

沙门氏菌很可能来源于 9 号牛的粪便，沙门氏菌同时

在 9 号牛的粪便和皮毛中检出说明 9 号牛在此次沙门

氏菌的传播中充当了散播媒介。同样，基因型 C、G、

I、J、L、M 中均同时包含来源于不同动物的粪便、皮

毛的沙门氏菌（图 2），这说明沙门氏菌能在不同动物

间可能通过粪便与皮毛进行交叉污染。同样，粪便-

皮毛的交叉污染模式也在 D 厂发现（基因型 Q）。 

沙门氏菌粪便、皮毛交叉污染现象的出现与肉牛

宰前管理影响密切，由于沙门氏菌在肉牛的肠道中可

以无症状携带[12]，在宰前运输、待宰的过程中，粪便

中的沙门氏菌很有可能通过动物的动物卧地休息、相

互接触的过程中通过粪便-皮毛/粪便-皮毛-皮毛的模

式进行交叉污染，从单头带菌牛扩散到整个牛群。我

国肉牛屠宰企业对动物宰前管理重视不够，未能对待

宰密度进行有效控制，导致动物在待宰圈中过度拥挤，

加剧了沙门氏菌在个体间的交叉污染。肉牛宰前的禁

食处理能够减少屠宰时牲畜胃中残留的食物量，降低

动物运输、待宰过程中粪便的残留量，进而减少沙门

氏菌在牛个体间、胴体间交叉污染的可能性[13]，由于

屠宰场对动物宰前管理控制不够严格，加之农户为了

增加屠宰动物的活体重，提高利润，往往在屠宰前给

肉牛饲喂大量饲料，导致肉牛在运输、待宰过程中大

量粪便的产生，加剧了沙门氏菌在宰前动物的皮毛、

粪便间的交叉污染。良好的宰前管理如宰前淋浴、合

理禁食、饲料结构的调整和避免应激能够减少沙门氏

菌在肠道中的流行率，减少交叉污染的可能，降低待

宰动物初始带菌量，降低工厂内部干预措施的压力，

进而使胴体感染率得到控制[12, 13]。本次研究发现同种

基因型沙门菌在宰前动物间的广泛流行，揭示了在肉

牛屠宰企业中宰前管理这一环节函待加强，如何做到

品质控制与企业、农户生产效益的均衡仍需进一步探

索。 

3  结论 

随着生鲜牛肉制品消费需求的增加及人们对牛

肉制品生物安全的重视，特别是 2014 年食品中致病菌

限量国家标准的实施，如何有效消除沙门氏菌对肉类

生产企业的威胁已经成为越来越多的工厂、企业所关

注的焦点。本研究对肉牛屠宰线上 7 个工序分离出 83

株沙门氏菌进行 FAFLP 分子分型，发现分型结果不仅

与前期血清分型、流行病学数据有较好的吻合，并能

提供出更为详尽的溯源数据。溯源分析表明沙门氏菌

在宰前动物间存在较为严重的交叉污染，这种宰前的

沙门氏菌的传播加重了工厂内部干预措施的压力。同

时，部分皮毛、粪便分离出的菌株已经穿过工厂内部

的干预屏障，对最终产品的生物安全造成严重威胁。

由于缺乏规范的宰前管理与动物追溯体系，调查 3 家

工厂均无详细的屠宰动物的来源数据，导致本次致病

菌的追溯在牧场与屠宰厂之间无法完成。建议肉牛屠

宰工厂严格宰前管理制度，在去皮、去脏后添加规范

的喷淋减菌措施，在“脏区”与“洁净区”设立严格的物

理隔离措施与人员消毒措施，以避免沙门氏菌在工厂

内部的散播。 
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