
基金项目：国家自然科 学 基 金 青 年 科 学 基 金 项 目（编 号：３１２０１３６３）；
广东省自然科学基金（编号：１０４５１０６４１０１００５１５９）

作者简介：赵一鸣（１９８９—），女，华南理工大学在读硕士研究生。

Ｅ－ｍａｉｌ：ｚｈａｏｙｉｍｉｎｇ１１２９＠１２６．ｃｏｍ
收稿日期：２０１４－０９－２６

第３１卷第１期

２　０　１　５年１月
ＯＯＤ＆ＭＡＣＨＩＮＥＲＹ
食 品 与 机 械

Ｖｏｌ．３１，Ｎｏ．１
Ｊａｎ．２　０　１　５

ＤＯＩ：１０．１３６５２／ｊ．ｉｓｓｎ．１００３－５７８８．２０１５．０１．０１２

食源性单增李斯特菌的ＥＲＩＣ－ＰＣＲ和

Ｓａｕ－ＰＣＲ分型研究
ＥＲＩＣ－ＰＣＲ　ａｎｄ　Ｓａｕ－ＰＣＲ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｆｏｏｄ－ｂｏｒｎｅ　Ｌｉｓｔｅｒｉａ　ｍｏｎｏｃｙｔｏｇｅｎｅｓ

赵一鸣１，２

ＺＨＡＯ　Ｙｉ－ｍｉｎｇ１，２
　

石　磊１，２

ＳＨＩ　Ｌｅｉ　１，２
　

孟赫诚１，２

ＭＥＮＧ　Ｈｅ－ｃｈｅｎｇ　１，２
　

张志刚２

ＺＨＡＮＧ　Ｚｈｉ－ｇａｎｇ２
　

闫　鹤１，２

ＹＡＮ　Ｈｅ１，２

（１．华南理工大学轻工与食品学院，广东 广州　５１０６４０；２．福建省厦门银祥集团有限公司，福建 厦门　３６１１００）

（１．Ｃｏｌｌｅｇｅ　ｏｆ　Ｌｉｇｈｔ　Ｉｎｄｕｓｔｒｙ　ａｎｄ　Ｆｏｏｄ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｓｏｕｔｈ　Ｃｈｉｎａ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ，

Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ５１０６４０，Ｃｈｉｎａ；２．Ｘｉａｍｅｎ　Ｙｉｎｘｉａｎｇ　Ｇｒｏｕｐ　ＣＯ．，Ｌｔｄ，Ｘｉａｍｅｎ，Ｆｕｊｉａｎｇ３６１１００，Ｃｈｉｎａ）

摘要：对从广州市天河区超市和菜市场及厦门某食品加工厂

分离得到的单增李斯特菌进行ＥＲＩＣ－ＰＣＲ和Ｓａｕ－ＰＣＲ检测，
进行溯源研究及遗传多样性分析。ＥＲＩＣ－ＰＣＲ将２２株单增

李斯特菌共分为８个基因型，其中以ｈ型为主，共有８株菌。

Ｓａｕ－ＰＣＲ方法将这批菌分为７个基因型，主要型别为Ｅ型和

Ｇ型，二者共占５０％。两种分型方法的结果呈现出一定的差

异与关联，使用两种 不 同 分 型 方 法 进 行 综 合 分 析，有 助 于 更

好地认识单核细胞增生李斯特菌（ＬＭ）菌株间的遗传关系和

流行病学特点。
关键词：单 增 李 斯 特 菌；ＥＲＩＣ－ＰＣＲ；Ｓａｕ－ＰＣＲ；溯 源 研 究；遗

传多样性
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单核细胞 增 生 李 斯 特 菌（Ｌｉｓｔｅｒｉａ　ｍｏｎｏｃｙｔｏｇｅｎｅｓ，ＬＭ）

为革兰氏阳性短杆 菌，是 一 种 重 要 的 食 源 性 致 病 菌，可 引 起

人和动 物 多 种 疾 病，主 要 表 现 为 流 产、脑 膜 炎、败 血 症 等，易

感人群为新生 儿、孕 妇、老 年 人 以 及 免 疫 功 能 缺 陷 者。其 在

自然界中分布广泛，如土壤、污水、饲料、动物、人和动物的粪

便中等，而且 在 食 品 加 工 生 产 过 程 和 存 贮 期 间 对 很 多 食 品

（如蛋白质含量丰富的蛋类及奶酪、生猪肉以其及肉制品、即

食食品等）都有不 同 程 度 的 污 染［１］，该 菌 对 外 界 环 境 适 应 能

力极强，在 不 利 因 素 如 低 温、高 渗 透 压、酸 性 环 境、抗 菌 物 质

中仍能生长［２］。大多 数 发 达 国 家 人 类 李 斯 特 菌 病 发 生 率 约

为每１００万人２～１５例，死亡率为２０％～３０％［３］。分型技术

是流行病学调查的有力工具，它根据细菌的生化特点或基因

组成，能够分析不同 来 源 菌 株 间 的 关 系，如 分 析 从 病 人 和 环

境中分离到的菌株是否为相关菌株，同时还能为追踪溯源提

供 证 据，如 查 找 食 物 中 毒 或 流 行 性 疾 病 爆 发 的 感 染 源。

Ｓｅｏｎｇ－Ｋｅｕｎ　Ｂｙｕｎ等［４］采 用 血 清 分 型 和 ＲＡＰＤ分 型 方 法 分

析了从韩国 国 内 和 进 口 肉 类 中 分 离 到 的５４株 单 增 李 斯 特

菌，结果表明从美国进口牛肉中以及从丹麦猪肉中分离到的

菌株分别与从韩国国 内 牛 肉 和 猪 肉 中 分 离 到 的 菌 株 有 很 大

的相关性。毕水莲等［５］运用Ｓａｕ－ＰＣＲ和 ＡＦＬＰ两种分型 方

法对广州一起由副溶 血 弧 菌 引 起 的 食 物 中 毒 事 件 进 行 分 型

分析后发现，１株人源分离 菌 与２株 食 源 性 分 离 菌 株 为 同 一

型别，表明此次食物中毒事件是由同一株副溶血弧菌所引起

的。通过分型溯源试 验，研 究 单 增 李 斯 特 菌（ＬＭ）流 行 病 学

特点和规律，对预防单增李斯特菌流行及大范围的爆发具有

及其重要的意义。

目前，针对单增李斯特菌（ＬＭ）流行病学方法的研究，传

统上多以表型分析 为 主，最 常 见 的 是 血 清 分 型，其 次 为 噬 菌

体分型等［６－８］，这些传统分型方法不仅 重 复 性 差 且 分 辨 力 不

高，因 此 通 常 存 在 较 大 的 误 差［９，１０］。近２０年 间 发 展 起 来 的

分子分型技术是新兴 起 的 流 行 病 学 调 查 方 法，它 以ＤＮＡ为

基础，在克服传统分 型 方 法 不 足 的 基 础 上，还 可 以 从 遗 传 学

角度对细菌的流行规律进行探讨。其中，肠杆菌间共有重复
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序 列（ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ　ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ　ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ，ＥＲＩＣ－

ＰＣＲ）首先应用于大肠 杆 菌 中［１１］，之 后 逐 渐 扩 展 到 其 他 常 见

的人类病 源 菌 中，如 沙 门 氏 菌 以 及 副 溶 血 性 弧 菌 等［１２－１５］。

１９９６年，ＪｅｒＳｅｋ［１６］将该技术用 于 李 斯 特 菌 属 的 鉴 定 与 分 型，

之后该技术逐 渐 发 展 起 来。２００５年，Ｃｏｒｉｃｈ等［１７］发 明 了 一

种全新的 分 型 技 术———Ｓａｕ－ＰＣＲ。该 项 技 术 是 基 于 ＡＦＬＰ

和ＲＡＰＤ发 展 起 来 的，它 既 克 服 了 ＲＡＰＤ的 重 复 性 差 和

ＡＦＬＰ操作 繁 琐 等 特 点，同 时 又 具 备 ＡＦＬＰ稳 定 性 好 和

ＲＡＰＤ简便快捷 等 优 点。本 研 究 拟 结 合ＥＲＩＣ－ＰＣＲ和Ｓａｕ－

ＰＣＲ两种现代分型技术对从广州市天河区菜市场、超市及厦

门某食品加工厂采集到的肉制品中分离得到的２２株单增李

斯特菌进行基因分型，以了解单增李斯特菌各菌株间的遗传

相关性及流行病学特点。

１　材料与方法

１．１　试验菌株

２２株单增李斯特菌（表１）分离自广州市天河区菜市场、

超市及厦门某养殖场采 集 到 的 肉 制 品 起 止 时 间 为２０１２年８

月至１２月。

表１　菌株信息

Ｔａｂｌｅ　１　Ｔｈｅ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ　２２　ＬＭｓｔｒａｉｎｓ

菌株编号 采样地点 来源 血清型 是否含Ｔｎ９１６

ＬＭ１ 市场一 肉丸 １／２ｂ（或３ｂ） ＋

ＬＭ２ 市场一 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ３ 超市一 无公害瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ４ 市场二 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ５ 市场一 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ６ 超市一 猪肉滑 １／２ｃ（或３ｃ） ＋

ＬＭ７ 超市二 猪肉馅 １／２ｂ（或３ｂ） ＋

ＬＭ８ 超市二 瘦肉 １／２ｂ（或３ｂ） ＋

ＬＭ９ 厦门　 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ１０ 厦门　 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ１１ 厦门　 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） ＋

ＬＭ１２ 厦门　 瘦肉 １／２ｃ（或３ｃ） ＋

ＬＭ１３ 市场一 瘦肉 １／２ｂ（或３ｂ） －

ＬＭ１４ 超市一 夹心肉 １／２ｃ（或３ｃ） －

ＬＭ１５ 超市一 无公害瘦肉 １／２ｂ（或３ｂ） －

ＬＭ１６ 厦门　 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） －

ＬＭ１７ 市场一 排骨 １／２ｂ（或３ｂ） －

ＬＭ１８ 市场一 排骨 １／２ｃ（或３ｃ） －

ＬＭ１９ 市场一 排骨 １／２ｂ（或３ｂ） －

ＬＭ２０ 市场一 排骨 １／２ａ（或３ａ） －

ＬＭ２１ 超市一 排骨 １／２ｂ（或３ｂ） －

ＬＭ２２ 市场一 瘦肉 １／２ａ（或３ａ） －

　＋：阳性；－：阴性。

１．２　仪器和试剂

ＰＣＲ仪：Ｔ１００型，美国Ｔｈｅｒｍｏ公司；

紫外 分 光 光 度 计：ＳｍａｒｔＳｐｅｃ　Ｐｌｕｓ型，美 国Ｂｉｏ－Ｒａｄ公

司；

凝胶成像系统：ＧｅｌＤｏｃＥＱ型，美国Ｂｉｏ－Ｒａｄ公司；

限制性内切酶ＳＡＵ３ＡＩ：１５０Ｕ，大连宝生物工程有限公

司（Ｔａｋａｒａ）；

Ｔａｑ　ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ：２５０ Ｕ，大 连 宝 生 物 工 程 有 限 公 司

（Ｔａｋａｒａ）；

ＤＮＡ试剂盒：中国美基公司（Ｍａｇｅｎ）。

１．３　试验方法

１．３．１　ＬＭ 全基因组ＤＮＡ的提取　从－８０℃冰箱取８０％

甘油保存的ＬＭ 冻存管，接种于ＢＨＩ平板上，在３７℃下培养

２４ｈ后，挑取单菌落 接 种 于３ｍＬ　ＢＨＩ液 体 培 养 基 中，在３７

℃下摇床培养至对数期（ＯＤ６００＝０．８）。然后参照ＤＮＡ试盒

说明书，提取单增李斯特菌基因组ＤＮＡ。

１．３．２　ＥＲＩＣ－ＰＣＲ　ＥＲＩＣ－ＰＣＲ引 物 设 计 参 照 文 献［１８］。

Ｅｒｉｃ－Ｆ：５’－ＡＴＧＴＡＡＧＣＴＣＣＴＧＧＧＧＡＴＴＣＡＣ－３’，Ｅｒｉｃ－Ｒ：

５’－ＡＡＧＴＡＡＧＴＧＡＣＴＧＧＧＧＴＧＡＧＣＧ－３’，由 上 海 英 潍 捷

基贸易有限公司合成，采用ＰＡＧＥ方式进行纯化。

ＰＣＲ扩增体 系 为：１０×ＰＣＲ　ｂｕｆｆｅｒ　２．５μＬ（ｐＨ＝８．３）；

ｄＮＴＰ　Ｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍＭ）２．０μＬ、上 下 引 物（１０μＭ）各２

．０μＬ、ｒＴａｑ　ＤＮＡ 聚 合 酶（５Ｕ／μＬ）０．２μＬ、ＤＮＡ模 板３５

ｎｇ，然后加超纯水至体积为２５μＬ。

ＰＣＲ扩增程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５０

℃３０ｓ，５２℃１ｍｉｎ，７２℃ 延伸１ｍｉｎ，共循环３５次；最后７２

℃８ｍｉｎ，４℃无穷大。

１．３．３　Ｓａｕ－ＰＣＲ分型方法

（１）Ｓａｕ３ＡＩ酶切消化基因组ＤＮＡ：按照说明书，在每支

ｐｃｒ管中依次加入 约２００ｎｇ　ＤＮＡ，２μＬ　１０×Ｈ　ｂｕｆｆｅｒ缓 冲

液，１μＬ限制性内切酶Ｓａｕ３ＡＩ，最后加无菌双蒸水至终体积

２０μＬ，以上成分混合均匀后，３７℃恒温水浴５ｈ，进行基因组

ＤＮＡ酶切消化，并于－２０℃保存备用。

（２）引物设计与筛 选：参 考 文 献［１３］，引 物 序 列 见 表２，

纯化方式为ＰＡＧＥ，由上海英潍捷基贸易有限公司合成。

表２　引物序列及高严谨扩增时退火温度

Ｔａｂｌｅ　２　Ｐｒｉｍｅｒｓ　ｕｓｅｄ　ｉｎ　ｔｈｉｓ　ｓｔｕｄｙ　ａｎｄ　ａｎｎｅａｌｉｎｇ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ　ｆｏｒ　ｔｈｅ　ｈｉｇｈ－ｓｔｒｉｎｇｅｎｃｙ　ｓｔｅｐ　ｏｆ

Ｓａｕ－ＰＣＲ　ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物名称 序列（５－３） 长度／ｂｐ 退火温度／℃

ＳＡＵＴ　 ＣＣＧＣＣＧＣＧ－ＧＡＴＣ－Ｔ　 １３　 ４４

ＳＴＧ　 ＣＣＧＣＣＧＣＧ－ＧＡＴＣ－ＴＧ　 １４　 ４８

ＳＡＧ　 ＣＣＧＣＣＧＣＧ－ＧＡＴＣ－ＡＧ　 １４　 ４８

ＳＧＡＧ　 ＣＣＧＣＣＧＣＧ－ＧＡＴＣ－ＧＡＧ　 １５　 ５２

５５

安全与检测 　 ２０１５年第１期



　　（３）ＰＣＲ反应体 系：在 每 支０．２ｍＬ　ＥＰ管 中 加 入１０×

ＰＣＲ　ｂｕｆｆｅｒ（含有 Ｍｇ２＋）２．５μＬ，ｄＮＴＰ　Ｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍＭ）２

μＬ，引物（１０μＭ）２．５μＬ，酶切产２μＬ，ｒＴａｑ　ＤＮＡ聚合酶（５

Ｕ／μＬ）０．１２５μＬ，加无菌双蒸水至终体积２５μＬ。

（４）ＰＣＲ扩 增 程 序：根 据 文 献［１３］共 分 为 填 补 粘 性 末

端、低严谨性扩增、高严谨性扩增３个阶段，其中高严谨性扩

增阶段各不同引物的退火温度见表２。

（５）产 物 分 析：分 别 将ＥＲＩＣ－ＰＣＲ和ＳＡＵ－ＰＣＲ产 物 加

入到１．５％的 琼 脂 糖 凝 胶 中 电 泳，电 泳 条 件 为１００Ｖ，约３０

ｍｉｎ，然后 经ＥＢ染 色１０ｍｉｎ，清 水 漂 洗５ｍｉｎ后，使 用Ｂｉｏ－

Ｒａｄ凝胶成像系统进行照胶，使用Ｑｕａｌｉｔｙ　ｏｎｅ软件采用非加

权配对法（ＵＰＧＭＡ）做遗传分析的树状图。

２　结果与讨论

２．１　ＥＲＩＣ－ＰＣＲ分型结果

２２株ＬＭ 菌株用 ＥＲＩＣ－ＰＣＲ方法 均 显 示 出 良 好 的 分 型

能力，每株产生４～８条泳带，结果见图１。将所有ＬＭ 菌株

的ＥＲＩＣ－ＰＣＲ图谱结果用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ　Ｏｎｅ软 件 采 用 非 加 权 配

对法（ＵＰＧＭＡ）做遗传分析的树状图。
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ERIC鄄PCR 分型采样地点菌株编号

1/2b 或 3b
1/2a 或 3a
1/2b 或 3b
1/2a 或 3a
1/2b 或 3b
1/2a 或 3a
1/2c 或 3c
1/2a 或 3a
1/2b 或 3b
1/2a 或 3a
1/2a 或 3a
1/2a 或 3a
1/2c 或 3c
1/2b 或 3b
1/2c 或 3c
1/2b 或 3b
1/2a 或 3a
1/2b 或 3b
1/2c 或 3c
1/2a 或 3a
1/2a 或 3a
1/2b 或 3b

血清型
0 0.3 0.4 0.5 0.6 0.7 0.8 0.9 1.0

图１　单增李斯特菌的ＥＲＩＣ－ＰＣＲ图谱以及聚类分析图

Ｆｉｇｕｒｅ　１　Ｔｈｅ　ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ　ｏｆ　ＥＲＩＣ－ＰＣＲ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ａｎｄ　ｓｅｒｏｔｙｐｅ　ｆｏｒ　ＬＭ

　　从本次所研究菌株的ＥＲＩＣ－ＰＣＲ聚类分析图谱来看：

（１）２２株ＬＭ 共分为ａ～ｈ　８个型别。主要型别为ｈ型，

共有８株，除 其 中 一 株 分 离 自 厦 门 外 其 他 菌 株 都 分 离 自 广

州，说明其为广 州 地 区 肉 类 污 染 的 主 要 基 因 型。ｃ、ｅ、ｆ型 别

各有３株，其余几个 型 别 菌 株 的 数 量 则 比 较 分 散，说 明 这 些

菌株的基因型不紧密相关，表现出高度的遗传多样性。

（２）菌株ＬＭ１３和ＬＭ１８都属ｇ型，分 离 自 同 一 地 区 不

同食物来源，且采集 时 间 不 同，说 明 此 菌 在 一 段 时 间 内 在 该

地区长 期 存 在。分 离 自 市 场 一 的９株ＬＭ 共 有６中 不 同 的

基因型，这揭示在同一地点有可能存在不同基因型的单增李

斯特菌；分离自厦门 某 食 品 加 工 厂 的５株 菌 有４种 基 因 型，

这可能是由于这 些 生 猪 肉 来 自 于 不 同 养 殖 场 的 原 因。ｈ型

在５个不同的地点都有分离得到，这说明该型别菌株分布比

较广泛，污染食品较多。

（３）此外，不同采样点分离 得 到 的ＬＭ 表 现 出 不 同 的 聚

类特点。例如，分 离 自 市 场 一 的ＬＭ 主 要 是ｃ型、ｇ型 和ｈ

型，分离自超市二的则都是ｈ型。

以上分析表明，ＥＲＩＣ－ＰＣＲ分子分型技术可以把不同来

源的ＬＭ 菌株进行分型，从而实现溯源的目的。

２．２　Ｓａｕ－ＰＣＲ引物筛选结果

为筛选出对本次试验菌株分型效果最佳的引物，共选取

了４条引物（见表２）。图２显 示 了 不 同 引 物 对 菌 株ＬＭ４分

型的结果。由图２可知，４条 引 物 扩 增 出 来 的 条 带 大 小 都 在

１００～２　０００ｂｐ，然而只有１泳道即ＳＧＡＧ扩增出来的条带较

为清晰，没 有 重 叠 现 象，且 数 目 为７条，比 较 适 宜 结 果 分 析，

因此最有利于分型。

２．３　Ｓａｕ－ＰＣＲ分型结果

２２株ＬＭ 菌株用Ｓａｕ－ＰＣＲ方法均显示出良好的分型能
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力，每株产生４～８条泳带，结果见图３。将所有ＬＭ 菌株的

Ｓａｕ－ＰＣＲ图 谱 结 果 用ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ软 件 采 用 非 加 权 配 对 法

（ＵＰＧＭＡ）做遗传分析的树状图。

从本次所研究菌株的Ｓａｕ－ＰＣＲ聚类分析图谱来看：

 

5 000 bp
2 000 bp

500 bp

250 bp

100 bp

1 2 3 4 M

1. SGAG 2. SAUT 3. STG 4. SAG M. BM 5000 maker

图２　不同引物对ＬＭ４的Ｓａｕ－ＰＣＲ分型结果

Ｆｉｇｕｒｅ　２　Ｔｈｅ　Ｓａｕ－ＰＣＲ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ＬＭ４ｇｅｎｅｒａｔｅｄ

ｂｙ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｐｒｉｍｅｒｓ

　　（１）２２株ＬＭ 共分为Ａ～Ｅ　７个型别，其中Ｅ型和Ｇ型

为主要型别，二者占５０％，其余的基因型之间条带差异则相

对较大，表明这些菌株之间的基因型相关性不大。如分离自

市场一的９株ＬＭ 菌株来自５种不同的基因型，证明分离自

不同食物样品中的ＬＭ 具有多个克隆株，其污染源是很广泛

的。

（２）分析菌株来源与条带 图 谱 发 现，分 离 自 不 同 来 源 的

ＬＭ 菌株之间有相同的谱型，从 市 场 一 不 同 时 期 和 不 同 样 品

中分 离 到 了４株 Ｇ型，从 超 市 二 不 同 食 品 中 分 离 到 的 两 株

ＬＭ 都是Ｂ型，这说明同一污染源可以交 叉 污 染 同 一 地 区 不

同食品。

（３）从广州市 市 场 一、市 场 二、超 市 一 及 厦 门 某 食 品 加

工厂都分离到了Ｅ型，这说明此种基因型的单增李斯特菌广

泛存在于食品中。这 些 现 象 都 应 该 引 起 食 品 卫 生 相 关 部 门

的重视。
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1/2c 或 3c
1/2a 或 3a
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图３　ＬＭ 的Ｓａｕ－ＰＣＲ图谱及聚类分析图

Ｆｉｇｕｒｅ　３　Ｔｈｅ　ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆ　Ｓａｕ－ＰＣＲ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ａｎｄ　ｓｅｒｏｔｙｐｅ　ｆｏｒ　ＬＭ

３　结论

本研究采用 了 两 种 现 代 分 型 技 术 对２２株ＬＭ 进 行 分

型，其分型结果有差异又有关联。ＥＲＩＣ－ＰＣＲ和Ｓａｕ－ＰＣＲ分

别将２２株ＬＭ 分 为 了８个 和７个 不 同 的 基 因 型，分 离 自 市

场一的９株ＬＭ 都 分 为 了５种 型 别，显 示 了 良 好 的 多 态 性。

ＥＲＩＣ－ＰＣＲ在５个 不 同 的 采 集 地 点 都 分 离 到 了ｈ型，Ｓａｕ－

ＰＣＲ在４个不同的 采 集 点 都 分 离 到 了Ｅ型，说 明 存 在 着 潜

在的菌株大范围传播的可能性，同时这两种方法也都能将血

清型区分开来，表现 出 较 好 的 分 型 能 力，说 明 两 者 可 以 用 于

单增李 斯 特 菌 的 分 型 研 究。但 ＥＲＩＣ－ＰＣＲ的 稳 定 性 不 如

Ｓａｕ－ＰＣＲ，而Ｓａｕ－ＰＣＲ由于要用到限制性内切酶酶切因此 花

费和耗时都比ＥＲＩＣ－ＰＣＲ多。在实际应用中，应根据不同的

分型目的和条件需求，选择不同的分型方法。本试验将两种

不同分型方法结合起来进行比较，可以更深入的了解单增李

斯特菌的遗传关联性及其流行爆发的特点，有助于更好地对

７５
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ＬＭ 进行监控及其污染源进 行 追 踪，进 而 避 免 李 斯 特 菌 的 爆

发。
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ｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　ｏｆ　ａ　ｎｅｗ　ｃｏｓｔ－ｅｄｄｅｃｔｉｖｅ　ａｐｐｒｏａｃｈ　ｔｏ　ａｎｔｉｓｅｒａ

ｆｏｒ　ｓｅｒｏｔｙｐｉｎｇ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，４（１）：１

６０２～１　６０９．

１０　Ｂａｎｇ－Ｙｕａｎ　Ｃｈｅｎ，Ｒａｊｋｕｍａｒ　Ｐｙｌａ，Ｒａｊｋｕｍａｒ　Ｐｙｌａ，ｅｔ　ａｌ．Ｐｒｅｖａ－

ｌｅｎｃｅ　ａｎｄ　ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ　ｌｉｓｔｅｒｉａ　ｍｏｎｏｃｙｔｏｇｅｎｅｓ　ｉｎ

ｃａｔｆｉｓｈ　ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ　ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　ａｎｄ　ｆｒｅｓｈ　ｆｉｌｌｅｔｓ［Ｊ］．Ｆｏｏｄ　Ｍｉｃｒｏ－

ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１０，２７（２）：６４５～６５２．

１１　Ｖｅｒｓａｌｏｖｉｃ　Ｊ，Ｋｏｅｕｔｈ　Ｔ，Ｌｕｐｓｋｉ　Ｊ　Ｒ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ

ＤＮＡ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｉｎ　ｅｕｂａｃｔｅｒｉａ　ａｎｄ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　ｔｏ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ　ｏｆ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃ　Ａｃｉｄｓ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ，１９９１，１９（２４）：６

８２３～６　８３１．

１２　Ｂｕｒｒ　Ｍ　Ｄ，Ｊｏｓｅｐｈｓｏｎ　Ｋ　Ｌ，Ｐｅｐｐｅｒ　Ｉ　Ｌ．Ａｎ　ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　ｏｆ　ＥＲＩＣ

ＰＣＲ　ａｎｄ　ＡＰ　ＰＣＲ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ　ｆｏｒ　ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｎｇ　Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ

ｓｅｒｏｔｙｐｅｓ［Ｊ］．Ｌｅｔｔｅｒｓ　ｉｎ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９８，２７（１）：２４

～３０．

１３　狄慧玲，石磊．食源性沙门氏菌Ｓａｕ－ＰＣＲ基因分型研究［Ｊ］．食

品与机械，２００８，２４（３）：８７～８９．

１４　金莉莉，董雪，王秋雨，等．沈阳市副溶 血 弧 菌 重 复 序 列ＰＣＲ分

型［Ｊ］．中国公共卫生，２００８（３）：３５１～３５３．

１５　丁久法，潘迎捷，陈 洪 友，等．副 溶 血 性 弧 菌ＥＲＩＣ－ＰＣＲ分 型 及

毒力基因检测研究［Ｊ］．食品工业科技，２０１０（８）：１３７～１４１．

１６　Ｂ　Ｊｅｒｓｅｋ，Ｐ　Ｇｉｌｏｔ，Ｍ　Ｇｕｂｉｎａ．Ｔｙｐｉｎｇ　ｏｆ　ｌｉｓｔｅｒｉａ　ｍｏｎｏｃｙｔｏｇｅｎｅｓ

Ｓｔｒａｉｎｓ　ｂｙ　ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ　ｅｌｅｍｅｎｔ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｂａｓｅｄ　ＰＣＲ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ

Ｃｌｉｎｉｃａｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９９，３７（１）：１０３～１０９．

１７　Ｃｏｒｉｃｈ　Ｖ，Ｍａｔｔｉａｚｚｉ　Ａ，Ｓｏｌｄａｔｉ　Ｅ，ｅｔ　ａｌ．Ｓａｕ－ＰＣＲ，ａ　ｎｏｖｅｌ　ａｍｐｌｉ－

ｆｉｃａｔｉｏｎ　ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ　ｆｏｒ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

［Ｊ］．Ａｐｐｌ　Ｅｎｖｉｒｏｎ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００５，７１（１０）：６　４０１～６　４０６．

１８　刘海泉，朱颖，姜文洁，等．ＥＲＩＣ－ＰＣＲ技术对单增李斯特菌的溯

源分析［Ｊ］．食品工业科技，２０１３，３４（８）：４９～５１．

中国食品科学技术学会 1 月 13 日召开“2014 年食品

安全热点科学解读媒体沟通会”。 会上公布了 2014 年度

12 个国内最具有代表性的食品安全热点问题， 并邀请中

国工程院院士陈君石、庞国芳等专家对热点食品安全事件

进行解读。

据 了 解，12 个 食 品 安 全 事 件 由 中 国 经 济 网 食 品 安 全

舆情研究所选送， 综合分析各大门户网站新闻点击量、微

博传播量、网帖评论量等数据筛选而出。 这 12 个食品安全

热点事件为：福喜事件、转基因、微生物污染、台湾馊水油

（地沟油）、食品添加剂、国产婴幼儿 配方奶粉、毒豆芽、现

代牧业、食品掺假、铝超标、大连海参含抗生素、食品监管

体制改革。

中 国 食 品 科 学 技 术 学 会 理 事 长 孟 素 荷 教 授 表 示 ，对

2014 年 12 个食品安全热点词的解读，不再是对一个事件

简单的“是”或“不是”，而是在媒体关注的热点中，提炼出

热点关键词，并找出 一些带共性的问题，由学术界给予科

学、准确、专业的解读。 力图以中国食品安全的新视角，直

面食品安全的持久战。

（来源：www.foodmate.net）

转基因、毒豆芽等入选 2014 年度食品安全热点事

信 息 窗
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