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摘  要 : 沙门菌是全球范围内重要的食源性病原菌，该菌跨宿主传播与耐药演化特征复杂，

对公共卫生安全与食品安全构成严重威胁。本文系统梳理了沙门菌在动物、食品与人群中的

流行分布特征及其公共卫生意义，重点阐释了多重耐药菌株及高风险克隆在全球范围的传播

扩散与流行特征。基于 One Health 理念，本文聚焦近年来沙门菌全链条溯源技术的研究进

展，内容覆盖全基因组测序（WGS）、宏基因组学及新兴检测方法的应用进展，明确了多源数据

融合与基因组分析在传播路径追溯中的核心作用。同时，本文综述了沙门菌预测预警体系的

发展策略，总结了基因组信息与流行病学、环境、贸易数据深度融合的研究进展，以及依托人

工智能与数学模型构建动态风险评估与早期预警平台的主要路径与技术框架。我国已在沙

门菌流行监测、全链条溯源及主动预警领域储备了良好的工作基础，但仍面临数据标准不统

一、信息共享不足、传播链解析不完整以及预警机制缺失等现实挑战。未来应进一步在 One 
Health 框架下构建统一的多源融合监测预警体系，推动防控工作从单一溯源向主动预警实现

战略转型，为沙门菌精准防控提供创新解决方案，全面提升公共卫生安全水平。
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Advances in One Health-Based integrated source tracking and predictive 
early warning of Salmonella across the Animal-Food-Human chain

ZHANG Anyun， LEI Changwei， TANG Yizhi， YANG Xin， WU Ke， CHEN Xuan， WANG Hongning
（Animal Disease Prevention and Green Development Key Laboratory of Sichuan Province， Key Laboratory of Bio-Resource 

and Eco-Environment of Ministry of Education， College of Life Sciences， Sichuan University， Chengdu 610065， China）

Abstract: Salmonella is an important foodborne pathogen worldwide.  Its cross-host transmission and antimi⁃
crobial resistance evolution are complex and pose risks to public health and food safety.  In this review， the 
epidemiological distribution of Salmonella in animals， food， and humans and its public health relevance are 
summarized， with emphasis on the global spread and epidemiology of multidrug-resistant strains and high-risk 
clones.  Under the One Health framework， recent advances in full-chain Salmonella source tracking are re⁃
viewed， including applications of whole-genome sequencing （WGS）， metagenomics， and emerging detec⁃
tion methods.  The central role of multisource data integration and genomic analysis in tracing transmission 
routes is described.  Strategies for developing predictive early warning systems are also reviewed.  Progress in 
integrating genomic， epidemiological， environmental， and trade data is summarized， together with the main 
approaches and technical frameworks used to build dynamic risk assessment and early warning platforms 
based on artificial intelligence and mathematical models.  A foundation has been established in China for Sal⁃
monella surveillance， full-chain source tracking， and active early warning.  However， inconsistent data stan⁃
dards， limited information sharing， incomplete analysis of transmission chains， and the lack of early warning 
mechanisms remain challenges.  A unified multisource surveillance and early warning system should be devel⁃
oped under the One Health framework.  This would support a shift from source tracking alone to active early 
warning and provide a basis for more targeted Salmonella prevention and control and improved public health 
protection.
Keywords: Salmonella； One Health； whole-genome sequencing； genomic source tracing； integrated source 
tracing； predictive early warning

1　国内外沙门菌流行特征及公共卫

生意义

沙门菌（Salmonella）是一类重要的革兰氏阴

性兼性厌氧菌，是全球范围内最常见的食源性病

原菌之一。主要包含肠道沙门菌（S. enterica）和邦

戈沙门菌（S. bongori）两个种，其中肠道沙门菌含

多个亚种。根据宿主适应性和致病特征，沙门菌

可分为伤寒沙门菌、副伤寒沙门菌和非伤寒沙门

菌（non-typhoidal Salmonella， NTS），涵盖超 2600
种血清型。根据沙门菌基因组中 7 对管家基因可

以将其分为不同的序列型，如肠炎沙门菌 ST11 和

鼠伤寒沙门菌 ST34、ST8333 等，广泛分布于“动

物 -食品 -人”全链条。每年，非伤寒沙门菌病导致

全球数千万人感染和数万例死亡，其中绝大多数

病例与消费受污染的动物源性食品（如禽肉、鸡

蛋、猪肉和牛肉）有关。近年来，中国 NTS 感染呈

现不断上升的公共卫生压力。2013—2022 年我国

食源性疾病监测系统共报告非伤寒沙门菌感染

55，266 例，其中城市病例占 70. 06%，0~4 岁儿童

占 53. 59%，是重点易感人群；鼠伤寒沙门菌和肠

炎沙门菌为我国人群感染的主要血清型［1］。沙门

菌感染不仅造成沉重的医疗负担，还严重威胁畜

禽健康和食品安全，对食品生产和畜禽养殖造成

显著经济损失［2-3］。

1. 1　国内外沙门菌的流行特征

近年来，全球化贸易、集约化养殖模式的普及

以及抗菌药物的广泛使用，深刻地改变了沙门菌

的生态、传播和进化轨迹。“一体化健康”（One 
Health）理念的提出，更加强调了人类、动物与环境

健康之间的紧密联系，我们须从一个更宏观、更系

统的视角来审视动物源沙门菌问题（图 1）。不同

国家和地区由于其畜牧业发展水平、生物安全措

施执行力度、兽用抗生素监管政策以及公共卫生
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监测体系的完善程度不同，其沙门菌的流行状况

存在差异。在欧洲，挪威通过长期严格的国家控

制计划，已显著降低本土食品动物中沙门菌的流

行，其 2022 年和 2023 年的监测数据显示，猪和牛

的沙门菌感染率极低，尸检阳性率仅为 0. 03% 至

0. 09%［4-5］。随着欧盟家禽业对肠炎沙门菌和鼠伤

寒沙门菌等重要血清型的控制，非常见血清型的

报告数量出现一定程度上升；2025 年的一项研究

明确指出，山夫顿堡沙门菌在过去三年呈上升趋

势，并已成为欧盟最常见的 20 种感染血清型之一。

它在动物饲料、家禽养殖场和食品中被频繁检出，

表明其已在家禽生产链中建立了稳固的生态位［6］。

同时，携带 ESBL 基因的肯塔基沙门菌 ST198 和携

带 pESI样质粒的多重耐药婴儿沙门菌也在欧洲多

国畜禽中检出［7-8］。索菲亚沙门菌在澳大利亚家禽

及环境中常见；此外，肠炎沙门菌在澳大利亚鸡蛋

相关暴发也多有报道，WGS 证实大量病例关联同

一菌株，提示肠炎沙门菌或已在局部蛋鸡产业链

形成持续传播/扩散［9-12］。研究发现，非洲动物源

样本的沙门菌总流行率高达 16. 3%，家禽是污染

最严重的动物类别［13］。日、韩等东亚国家畜禽肠

炎沙门菌和鼠伤寒沙门菌仍呈流行态势，同时也

监测到携带 pESI样质粒的多重耐药婴儿沙门菌克

隆在禽产业链传播，基因组特征与欧美流行克隆

相似，提示耐药克隆或通过食品链、贸易或种源流

通跨区域扩散［14-17］。本团队对国内畜禽沙门菌流

行病学调查显示包括肠炎沙门菌、鼠伤寒沙门菌、

姆班达卡沙门菌、肯塔基沙门菌在内的多种血清

型仍在我国畜禽中流行，这些血清型可通过质粒

和 插 入 序 列 携 带 blaOXA-10、blaNDM 等 重 要 耐 药

基因［18-21］。

食品沙门菌污染是人类感染的关键风险点。

欧洲多国曾多次报道与鸡蛋及蛋制品相关的沙门

菌污染和食源性暴发事件，其中以肠炎沙门菌最

为突出［22-24］；美洲地区食品沙门菌污染以鸡肉、猪

肉、牛肉及蛋类产品为重要载体，其中禽类产品仍

是 NTS 向人传播的主要来源［25］。美国 NARMS 零

售肉监测数据显示，2002—2017 年间在鸡肉、猪排

和牛肉等零售肉类样本中分离到大量沙门菌，提

示零售肉类仍是沙门菌持续监测的重点对象［26］。

尤其值得关注的是婴儿沙门菌已从一个次要血清

型，成为全球范围内，特别是在家禽产业链中占主

导地位的人兽共患病原体。2023—2024 年欧盟的

报告确认，婴儿沙门菌是肉鸡中最常见的血清型

之一［27］；同时，携带 pESI样质粒的耐药克隆禽肉生

产和产品检测中广泛出现，提示食品端沙门菌污

染还伴随耐药克隆扩散风险［28-29］。澳大利亚禽蛋

相关沙门菌病长期以鼠伤寒沙门菌为主，澳大利

亚多起蛋相关食源性暴发均与鼠伤寒沙门菌密切

相关，提示蛋及蛋制品仍是该国沙门菌暴发的重

要载体［11］。亚洲地区食品沙门菌污染总体呈现污

染率较高、血清型多样和耐药性突出的特点。我

国 2014—2022 年动物源性食品监测 95 771 份，总

阳 性 率 9. 25%；主 要 血 清 型 依 次 为 肠 炎

（14. 23%）、鼠伤寒（8. 52%）、德比（6. 30%）、肯塔

基（5. 95%）与里森沙门菌（5. 24%）。禽肉与猪肉

污染突出，平均检出率分别为 17. 16% 与 20. 81%；

鸡蛋中沙门菌流行率 7. 2%，提示蛋及蛋制品仍是

重要暴露源［30-31］。本团队研究显示屠宰环节沙门

菌血清型多样，是鸡肉污染的关键风险点［32］。东

南亚国家食品沙门菌污染也较突出，越南生肉和

海鲜样本研究显示，肉类和水产品中可检出沙门

菌并伴随耐药问题［15］；泰国曼谷零售食品研究也

显示，NTS 分离株具有耐药性和毒力相关特征［33］。

人类沙门菌感染在全球仍是不容忽视公共卫

生风险。非洲是侵袭性非伤寒沙门菌病（iNTS）负
担最重地区之一。2017 年全球约 53. 5 万例 iNTS
病例及 7. 75 万例死亡，其中 78. 9% 病例和 85. 9%
死亡集中于撒哈拉以南非洲，5 岁以下儿童、HIV
感染者、疟疾及营养不良患儿为高危人群［34］。鼠

伤寒沙门菌 ST313 为该地区代表性克隆，具宿主

适应性、基因组进化与毒力调控重塑特征［35-36］，同

时肠炎沙门菌 ST11 也是该地区重要侵袭性血清

型［37］。欧洲虽然已建立较为系统的沙门菌监测与

控制体系，包括定期监测、目标血清型控制、阳性

鸡群管理及部分国家疫苗免疫等措施，但人群沙

门菌病仍存在国家间发病水平和优势血清型差

异。例如，捷克等国家报告发病率较高，德国旅行

相关病例构成重要输入来源，比利时监测资料中

鼠伤寒沙门菌占比较高［38-41］。美洲地区人群沙门

菌感染则表现为食品暴发与耐药克隆传播并存的

特点。 2004—2016 年 NTS 耐药感染持续受到关

注；同时，携带 pESI样质粒的多重耐药沙门菌克隆

近十余年来在禽类产品和人群感染中持续出现，

提示食品链污染、耐药质粒传播和人群感染之间

存在密切联系［42-43］。近年来我国食源性疾病监测
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数据显示，城市居民和婴幼儿是非伤寒沙门菌感

染的主要感染人群，鼠伤寒沙门菌和肠炎沙门菌

为流行优势血清型［1］。

基于 One Health 的动物 -食品 -人源沙门菌全

链条、全球流行情况表明，沙门菌在动物、食品和

人群之间呈现明显的链条式分布和跨宿主传播特

征。不同来源中沙门菌的检出比例、优势血清型

和耐药水平存在一定差异，但其流行格局与动物

养殖、食品加工流通和人群消费暴露密切相关。

未来应进一步加强 One Health 框架下的综合监

测，整合人、动物、食品和环境来源菌株的基因组

数据，构建覆盖“种源-养殖-屠宰加工-流通消费-人

群感染”的连续监测、整合溯源和预测预警体系，

为沙门菌科学防控提供科学依据。

1. 2　沙门菌整合溯源和预测预警需要解决的科

学问题和技术难题

沙门菌整合溯源仍面临以下问题：（1）多源监

测数据分散，统一标准和整合平台不完善。目前，

沙门菌监测数据主要来源于动物养殖、食品消费、

和临床病例等环节，但不同来源数据标准和信息

记录并不统一。（2）动物 -食品 -人之间的传播链条

不清，产业链关键风险点识别不足。在实际监测

中，动物、食品和人源菌株常被分散分析，缺乏跨

环节跨宿主的连续追踪，导致难以准确判断沙门

菌感染的关键风险点。（3）风险预测模型和预警系

统不足，主动防控能力仍有待提升。目前沙门菌

防控多以事后检测和污染处置为主，尚未充分实

现基于多源数据的主动预测和早期预警。综上，

建立统一的数据标准和基因组分析流程，明确不

同环节之间的传播关系和关键风险点，并在此基

础上发展可应用的风险预测模型，才能推动沙门

菌防控由被动应对向主动预警和源头阻断转变。

要实现上述目标，需首先建立能够精准解析传播

路径的技术体系。

2　基于 One Health 的动物 -食品 -人

沙门菌整合溯源研究进展

2. 1　沙门菌整合溯源方法研究进展

沙门菌的快速、灵敏、精准检测对于保障食品

安全和公共卫生至关重要。近年来沙门菌检测技

术逐渐由传统培养鉴定向免疫学检测、分子生物

学检测、生物传感检测以及多技术融合检测方向

发展。国内外针对沙门菌检测开发了 CRISPR/
Cas、等温扩增、PfAgo 多种检测技术［44-45］。围绕沙

门菌快速检测与活菌识别，本团队建立了系列新

的检测技术方法（图 2）：针对活菌检测难题，构建

了基于适配体的三级信号放大的沙门菌活菌检测

方法，实现了活沙门菌与死沙门菌的有效区分［46］；

建 立 了 RAA-dsDNase、PCR-CRISPR/Cas13a、
PfAgo 等多种检测体系，实现了沙门菌的高特异性

识别［47-49］；构建了双重 RAA-PfAgo-LFD 可视化检

测方法，为病原菌与耐药风险的一体化筛查提供

了技术基础［50］；基于纳米抗体构建了肠炎沙门菌

夹心 ELISA 检测方法；开发了便携式、可视化、无

需复杂仪器且无需培养的纳米抗体-Cas12a肠炎沙

图 1　沙门菌的全球流行特征和耐药性风险

Fig. 1　Global epidemiological characteristics and antimicrobial resistance risks of Salmonella
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门菌现场检测方法，提升了沙门菌现场快速筛查 的可行性［51］。

数据库构建是推沙门菌整合溯源重要基础。

依托国家重点研发计划，本团队建立了我国动物 -

食品 -人源沙门菌实体整合菌种库和耐药数据库。

以沙门菌、致病性大肠埃希菌等常见食源性病原

菌为对象，整合全基因组测序、生物信息学分析、

微生物学实验及流行病学调查等多种技术手段，

系统建立数据库建设标准化、测序数据质量控制

标准化以及生物信息分析流程标准化三大技术规

范，构建覆盖“动物-食品-人”全链条、跨区域、跨环

节、跨时间维度的食源性病原菌流行病学与基因

组特征大型综合数据库，目前，该数据库已涵盖沙

门菌、致病性大肠埃希菌等 10 类主要食源性致病

菌，完成 8400 余株临床及环境分离菌株的高质量

全基因组测序，系统整合既往自有研究数据及国

际公开数据库资源共计 87 000 余株，数据内容包

括详细的菌株来源信息、宿主类型、采样时间与地

点、血清型/序列型、耐药表型与基因型、毒力因子

谱以及高质量组装的全基因组序列等。其中，动

物源菌株 11 062 株，食品源菌株 46 287 株，人源菌

株 29 824 株。为基于 One Health 的动物 -食品 -人

源沙门菌整合溯源提供了重要菌种数据基础。

全 基 因 组 测 序 推 动 了 沙 门 菌 分 子 溯 源 从

MLST 向 cgMLST、wgMLST、cgSNP 更高分辨率

方法转变。传统 MLST 基于 7 个保守基因，标准化

好、便于全球共享，适合宏观谱系划分，但难以区

分近缘菌株。 cgMLST 比较数千个核心基因，分

辨率更高且跨实验室可比，适合常规监测和跨地

区传播分析。wgMLST 纳入部分可变基因，信息

更丰富但标准化程度较低。cgSNP 通过全基因组

SNP 分析提供极高分辨率，适合暴发调查和精细

溯源，但受参考基因组和分析参数影响，流程间可

比性有限。因此，各方法互补：MLST 用于谱系划

（a） 基于 FliC 纳米抗体免疫磁珠富集、RAA 扩增和 CRISPR/Cas12a 信号识别的肠炎沙门菌现场可视化检测流程；（b） 双重 RAA-

PfAgo-LFD 平台对沙门菌及耐药基因 tet（X）的同步检测流程。

图 2　本团队开发的部分沙门菌快速检测技术平台示意图

Fig. 2　Schematic illustration of selected rapid detection platforms for Salmonella developed by our research team
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分，cgMLST 用于标准化监测，cgSNP 用于精细溯

源。多层次分型方法的联合应用正成为沙门菌监

测和暴发溯源的重要技术体系。除单菌株全基因

组测序外，宏基因组测序技术也为病原菌监测提

供了新的方向。宏基因组测序可在不依赖纯培养

的情况下直接分析食品、环境、粪便或临床样本中

的微生物群落组成及潜在病原菌、耐药基因和毒

力基因分布，为复杂样品中病原菌风险评估提供

了重要工具。本团队建立了病原菌全基因组、宏

基因组溯源，病原菌的二代+三代分析方法，降低

了测序分析成本，已可以用于大规模样品测序分

析。未来，随着实时测序、自动化样品处理、标准

化生物信息流程和人工智能辅助分析的发展，基

因组测序技术将在病原菌精准识别、传播溯源、耐

药监测和公共卫生预警中发挥更加重要的作用。

2. 2　基于 One Health的动物-食品-人源沙门菌整

合溯源案例

沙门菌的传播涉及动物养殖、食品加工、和人

群感染多个环节。因此，在 One Health 框架下对

多源菌株整合溯源，已成为解析沙门菌传播路径、

宿主适应、耐药演化及公共卫生风险的重要手段。

肠炎沙门菌是 One Health 框架下的危害最大的沙

门菌血清型之一，其流行与种禽国际贸易、集约化

生产、食品污染和人类感染密切相关。Li 等整合

1949—2020 年 30 015 株基因组及活禽贸易数据，

揭示其大流行与国际种禽贸易高度相关，强调需

从“上游种禽 -生产链 -消费”全链条理解其跨洲传

播［52］。更大尺度的研究进一步表明，肠炎沙门菌

的演化受地理分布、宿主来源、动物种类、抗菌药

物使用及养殖结构等多因素共同影响［53-54］。鼠伤

寒沙门菌具有广泛宿主范围，可感染猪、牛、禽类

及人类，其中，单相变异株 ST34 已成为全球流行

的多重耐药克隆，并在动物源食品链和人群感染

中持续检出［11，55］。 Ingle 等结合贝叶斯系统发育、

基因组流行病学和表型实验，揭示 ST34 在澳大利

亚经历多次输入，并形成具有不同耐药谱和流行

动力学特征的谱系［11］。Chung The 等基于越南及

全球 ST34 菌株基因组发现，该克隆自 2000 年以来

至少 9 次传入越南，并形成 5 个共流行克隆［56］。肯

塔基沙门菌 ST198 是耐药沙门菌跨洲传播的代表

性血清型，突出体现了耐药岛、染色体耐药突变与

国际传播之间的紧密关联。Hawkey 等对来自五

大洲的 ST198 菌株进行全球系统发育分析发现，

多重耐药株属于单一谱系，推测其约在 1989 年前

后获得 SGI1-K 耐药岛后形成，可能起源于埃及，

随后扩散至非洲其他地区、中东、亚洲和欧洲。在

传播过程中，该克隆进一步积累 gyrA 和 parC 等喹

诺酮耐药突变，导致高水平环丙沙星耐药［57］。近

年区域性研究也证实了 ST198 的持续演化与扩

散：Qu 等在北京 2016—2023 年人源和食品源菌株

中发现 ST198 已形成多个共流行分支，并普遍携

带喹诺酮耐药突变及多种耐药基因［58］；Benam⁃
rouche 等对阿尔及利亚多源 ST198 的研究则支持

北非可能是其持续流行和外溢的重要区域［59］。我

国国家食源性疾病分子溯源网络（TraNet）已覆盖

全国 32 个省级及 266 家地市级疾病预防控制中

心，累计收集近 10 万条高质量沙门菌全基因组测

序数据，在多起跨省暴发事件的精准溯源中发挥

了关键支撑作用。广西玉林市持续十年的健康人

群主动监测数据显示，食品从业人员是病原菌从

动物源和食品链向人群传播的关键中介环节［60］。

虽然我国目前已逐步建立涵盖临床、食品及动物

来源的沙门菌监测体系，并开始将 WGS 应用于菌

株分型、耐药性监测和分子溯源。不同来源监测

体系在样本采集、测序平台、数据处理及基因组分

析流程等方面仍存在一定差异。尤其是动物源、

食品源与人源菌株缺乏统一的基因组数据标准和

分析框架，一定程度上限制了跨来源菌株的直接

比较及传播链重建。因此，未来有必要在 One 
Health 框架下进一步推动跨部门监测数据互联，统

一 WGS 测序质量控制、分型及遗传聚类判定标

准，并建立可持续更新的多来源沙门菌基因组数

据库，从而实现动物-食品-人群传播链的连续监测

和快速溯源，为沙门菌暴发预警、风险评估及精准

防控提供更加系统的数据支撑。

围绕家禽产业链中的沙门菌传播风险，本团

队开展了系列基因组溯源研究，揭示了种源端、养

殖端、屠宰端及跨物种传播中的关键风险点（图

3）。对五省份种鸡场分离株进行 WGS 分析，发现

种鸡场是沙门菌污染的重要源头，其中肯塔基沙

门菌耐药性最高，提示种源端监测对全链条防控

具有重要意义。在传播路径方面，本团队通过单

核苷酸多态性（SNP）分型确证了肠炎沙门菌从祖

代鸡向子代鸡的垂直传播，并利用全基因组测序

追踪发现，肉鸡屠宰过程中脱毛和取内脏工序是

污染高峰，德比、印第安纳和肯塔基沙门菌在养殖
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场与屠宰场之间存在克隆传播［18，32］。在跨物种传

播方面，ST19 鼠伤寒沙门菌禽源克隆与临床人源

株基因组差异极小，为沙门菌在家禽和人类之间

的传播提供了分子证据［20］。本团队对家禽姆班达

卡沙门菌溯源显示其可能由英国传播至我国并经

历了耐药性增强［19］。此外，还发现蛋鸡场环境样

本，如粪便、灰尘和水，与鸡蛋来源菌株之间存在

遗传关联性克隆，并在川西高原牦牛群中首次系

统报道了德比沙门菌经水源传播的跨物种扩散事

件［61］。这些研究从种源端、养殖环境、屠宰加工和

跨物种传播多个层面，揭示了家禽及相关动物生

产体系中沙门菌传播的复杂性，为 One Health 背

景下沙门菌感染的防控提供了重要依据。

综上，基于 One Health 的动物 -食品 -人源沙门

菌整合溯源，已从单一来源监测逐步转向多源数

据整合和全链条风险解析。未来应围绕优势血清

型和高风险克隆建立统一的基因组监测体系，系

统整合动物、食品、环境和临床菌株的采样时间、

地理位置、宿主来源、贸易信息；结合时间标定系

统发育、系统发育地理学、耐药质粒追踪、泛基因

组比较及可移动遗传元件结构解析，精准识别动

物 - 食 品 - 人 传 播 链 中 的 关 键 节 点 。 充 分 融 合

WGS、流行病学调查、贸易数据和环境监测信息，

将有助于推动沙门菌溯源由事后调查向主动监

测、风险预测和早期预警转变，为 One Health 框架

下沙门菌精准防控提供科学依据。上述溯源研究

揭示了传播的关键节点，而这些发现也为构建前

瞻性的风险预警模型奠定了基础（图 4）。

3　沙门菌传播风险预测预警研究

进展

3. 1　沙门菌传播风险预测预警的技术方法

WGS 技术与多维元数据的深度融合，构成了

沙门菌预测预警的数据基础与源头支撑。WGS
已全面替代传统分子分型技术，成为沙门菌主动

监测体系的核心支撑手段。美国 PulseNet 系统聚

焦 于 人 群 感 染 病 例 的 病 原 体 溯 源［62-63］，Geno⁃
meTrakr 平台则侧重于食品及环境样本中沙门菌

的系统性筛查［64-65］；二者通过统一的数据标准、质

控流程与共享机制，实现了跨州、跨部门、跨环节

的暴发信号协同识别与快速响应［66］。然而，WGS
本质上仅能提供高分辨率的遗传同源性判定能

力，其真正发挥早期预警价值的关键，在于将基因

组序列数据与精确的时空信息、宿主临床特征、饮

食暴露史、动物养殖与食品流通链等多维元数据

深度融合，从而构建“测序 -分析 -研判 -干预”的全

链条闭环响应机制。

在数据基础之上，来源归因算法的智能化升

级与预测模型的多源集成，以及技术平台的系统

化整合，共同推动了预警方法学从单一分析向协

同研判的范式跃迁（图 5）。在来源归因研究领域，

方法学正加速由经验驱动的传统统计模型向数据

驱动的机器学习范式转型：随机森林、支持向量

机、梯度提升树等算法已成功应用于基于核心基

因组单核苷酸多态性（cgSNP）或多位点序列分型

（MLST）特征，对人源分离株进行食品源或动物源

图 3　育种产业链沙门菌对家禽养殖和人类健康危害示意图

  Fig. 3　Schematic diagram illustrating the harm of Salmonella in the poultry breeding industry chain to poultry farming 
and human health
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归属概率预测［67-72］。当前预测模型研发呈现显著

多元化趋势，不仅涵盖传统时间序列建模，更广泛

拓展至时空贝叶斯统计、多源异构数据融合建模、

图神经网络及社交媒体、气象、物流等非传统数据

驱动分析等前沿方向；未来发展方向明确指向多

模型协同集成架构——即以 WGS 聚类精准界定

传播簇，依托归因模型推断主要污染源头，结合时

空风险模型圈定高危区域与时段，再联动动物健

康监测与食品供应链追溯数据提供前置性风险信

号，最终形成逻辑严密、动态迭代、可操作性强的

系统化风险研判与决策支持体系［73-76］。在技术平

台层面，EnteroBase、NCBI Pathogen Detection 等

开放基因组分析平台，与 PulseNet、GenomeTrakr、
TraNet 等国家级监测网络形成功能互补与数据互

通；然而，上述平台的有效运转仍受限于动物与环

境端常规监测覆盖不足、跨部门数据共享机制缺

失，以及预警阈值与响应路径尚未明确化等瓶颈。

英国 PATH-SAFE 项目则代表了“One Health”理
念下的整合型平台演进路径，致力于打通从现场

采样、实验室测序、数据分析到公共卫生干预及政

策反馈的全生命周期管理链条［66，77-79］。

依托国家重点研发计划项目支持，本团队自

主研发了多维度仿真驱动的沙门菌传播风险评估

与智能预警系统，原创性提出抗生素耐药性流行

指数（Antibiotic Resistance Epidemic Index， AEI），
该指数综合整合时空传播动态、宿主溯源特征、跨

生态位迁移路径及耐药质粒定位信息等多源异构

要素，实现对耐药沙门菌传播风险的精细化量化

评估；所构建的预测模型在多个独立验证队列中

AUC 值达 0. 87~0. 94，具备良好的区分效能与稳

健性，成功支撑耐药沙门菌传播风险的三级分级

预警（本团队未发表数据）。

3. 2　基于 One Health的动物-食品-人沙门菌预测

预警案例

英国 PATH-SAFE 项目是“One Health”理念

下整合性监测的典范实践：该项目投入 2400 万英

图 4　One Health 框架下沙门菌多源数据整合溯源示意图

Fig. 4　Schematic illustration of multi-source data integra⁃
tion for Salmonella source attribution under the One 
Health framework

图 5　沙门菌整合溯源和预测预警的技术

Fig. 5　Technologies for integrated source tracing， predic⁃
tion， and early warning of Salmonella

图 6　病原菌及耐药基因传播预测模型

Fig. 6　Predictive models for the transmission of pathogens 
and antimicrobial resistance genes
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镑，联合 65 家机构协同攻关，以非伤寒沙门菌为示

范病原体，成功构建覆盖全链条的基因组数据平

台，并已进入英国政府试运行阶段，初步形成标准

化、可推广的监测技术路径［80］。美国疾病控制与

预防中心（CDC）则基于随机森林算法开发了食品

来源归因模型，依托全基因组多位点序列分型

（wgMLST）数据，显著提升了对散发性沙门菌感

染病例食品源头的精准推断能力［67］。此外，深度

学习模型 DeepSANet 在涵盖全球多种血清型沙门

菌的异质化数据集上实现了逾 90% 的地理溯源准

确率，有力证实了人工智能方法在沙门菌分子溯

源领域的应用前景与技术可行性［77］。

TraNet 监测网络已在多起重大食源性疾病暴

发事件中成功实现病原溯源。2023 年底，该网络

首次鉴定出鼠伤寒沙门菌单相变种的新序列型

ST8333；通过系统发育分析进一步揭示：该克隆株

起源于青海省，在传入四川省后获得携带多重耐

药基因的猪源质粒，继而扩散至全国多个省份［81］。

该菌株对氨基糖苷类、氟喹诺酮类及 β-内酰胺类等

多种抗生素呈现高比例耐药表型，提示其存在跨

宿主（动物 -环境 -人）传播风险，凸显了 WGS 联合

系统发育分析在识别与预警新兴耐药克隆方面的

关键作用。此外，本团队建立的多维仿真传播风

险评估预警系统成功预测腹泻病人中沙门菌携带

tet（X4）基因的质粒出现与传播，为监测和防控“动

物-食品-人”相关食源性耐药菌及耐药基因的传播

流行、降低公众健康风险等方面提供了科学依据

和技术支撑，首次提出食源性病原菌“预测预警、

源头阻断”的中国方案。该系统已在 30 个省（区、

市）和新疆生产建设兵团疾病预防控制中心的食

品安全风险监测工作中应用（图 6）。
沙门菌预测预警正从单一技术突破向系统化

平台整合转型。国际经验表明 WGS 与多源数据

融合是核心路径，我国 TraNet 已初步建成但动物

与环境端数据仍薄弱，本团队在 AEI 构建和健康

人群监测方面形成特色优势。未来需着力统一数

据标准、填补常规监测盲区、明确预警阈值与响应

路径，构建覆盖全链条的 One Health 整合预警体

系，实现从被动溯源到主动预警的跨越。然而，要

实现这一跨越，仍需正视当前体系中的关键短板。

4　总结与展望

沙门菌是全球重要食源性病原菌，可经动物 -

食品-人跨生态位传播，不仅造成畜禽养殖业、食品

加工业巨额经济损失，其引发的食源性感染严重

威胁公众健康和公共卫生健康。传统分散式的单

环节监测与溯源模式难以完整还原沙门菌跨领域

传播链条，无法满足主动防控的需求，基于 One 
Health 理念开展多源整合的沙门菌溯源与预测预

警 ，是 从 源 头 阻 断 传 播、实 现 精 准 防 控 的 核 心

前提。

从当前国内外研究与应用实践来看，全基因

组测序技术已经全面替代传统分型方法，成为沙

门菌监测溯源的核心技术支撑，多源数据融合与

人工智能建模也大幅提升了沙门菌传播风险预测

的精度，One Health 整合防控的理念已经得到领域

内的广泛共识，我国也已经初步建成国家级沙门

菌全基因组溯源网络，在多起暴发事件处置中发

挥了关键作用。但整体而言，我国沙门菌整合防

控体系仍存在明显短板：一是动物养殖、食品流

通、公共卫生等不同领域间的数据共享壁垒尚未

完全打破，数据标准不统一，难以实现全链条数据

整合分析；二是前端监测覆盖不足，种源端、环境

端的常态化监测体系尚未建立，源头风险发现能

力不足；三是预警结果的落地转化机制不完善，预

警触发后的分级响应、干预路径仍不清晰，难以真

正实现从被动溯源到主动预警的转型。

针对该领域仍存在数据壁垒突出、监测体系

不完善、预警机制不健全等问题。后续需构建国

家级 One Health 框架下的沙门菌数据平台，统一

WGS 监测标准；开展一体化传播动力学建模，将

气候变化纳入模型变量；基于基因组开展风险分

层，实施差异化防控；探索可持续资金投入模式。

未来研究需进一步深入贯彻 One Health 的整体性

思维，推动研究范式从孤立的病原体研究向复杂

生态系统研究转型。

一体化传播动力学建模：未来的研究模型不

应仅止步于明确病原体的来源，更需阐明其传播

路径与未来流行走向。需构建可耦合动物种群、

人类社会、食品供应链与环境因素的复杂系统动

力学模型，模拟疫苗接种、净化、抗生素管控政策

等不同干预措施在整个生态系统中的长远影响与

成本效益，为宏观决策提供量化支撑，尤其需将气

候变化作为关键变量，量化其对未来沙门菌区域

风险格局的影响。

基于基因组的风险分层与精准靶向：不同沙
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门菌菌株的风险程度存在明显差异。未来研究需

依托基因组学与表型组学数据，区分毒力更强、耐

药性更高、更易传播的高风险克隆与低风险克隆，

推动防控资源精准投向高风险克隆，实施基于风

险分层的差异化管理策略，替代覆盖所有沙门菌

的“一刀切”防控模式。

未来沙门菌溯源与预测预警不再是公共卫

生、农业或食品安全领域单一部门的独立行动，而

是一项需要跨部门、跨学科、跨国界协同推进的系

统性工程。该项工作的核心在于破除数据壁垒，

构建覆盖从基因组到气候、从农场到餐桌全链条

的一体化监测预警平台。对中国而言，当前已具

备条件率先建成世界领先的沙门菌一体化智能溯

源与预测预警体系。这一“中国方案”不仅可有效

保障本国国民健康与食品安全，更能够为全球应

对沙门菌及其他重大食源性疾病挑战提供宝贵经

验与参考范例。
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