项目公示表

	项目名称
	轻纺领域中多种致病菌的危害识别及其控制关键技术的研究

	推荐单位
	陕西出入境检验检疫局

	项目简介
	沙门氏菌和金黄色葡萄球菌是常见的食源性致病菌，对人体健康危害大，可引起人类食物中毒、胃肠炎、人类的伤寒及副伤寒等肠道疾病，严重者可导致死亡，是各国公认、全球报道最多、世界最常见引发食源性疾病暴发的两种首要病原菌，也是我国食源性疾病的主要病原体。
该项目在国家自然科学基金、国家质检总局科技项目、中国博士后科学基金等5个项目的资助下，历经8年时间，由多部门联合攻关，对抗生素使用导致沙门氏菌耐药性、金黄色葡萄球菌中肠毒素和生物被膜的危害识别和控制进行了研究，取得如下创新成果： 
1、首次阐明我国食源性产肠毒素A和MRSA金葡菌菌株的流行病学特征和规律。

阐明了产肠毒素A的金葡菌，其优势分子型为 ST1、ST5 和ST6，而食物中毒的优势分子型为高表达肠毒素 A的ST6-t701菌株系。同时也阐明了中国动物源性食物中 MRSA 污染较少，但是优势分子型为 ST9 型 MRSA 菌株，与食源性动物优势菌株一致，而非欧美优势 ST398 型 MRSA 菌株，食物中污染较少的ST398 型主要为 MSSA菌株，实现了对食源性产肠毒素A和MRSA的金葡菌菌株分子型的精准识别，减少产肠毒素A和“超耐药”菌株的进入到食物链中。
2、破解了我国金葡菌引起食物中毒之谜。
通过调查主要食物中金黄色葡萄球菌污染情况及其分子特性，结合食物中毒爆发事件菌株，发现高产肠毒素 A 是食源性爆发金葡菌的关键毒力因子，肠毒素A 的表达水平与食物中毒的严重程度呈正相关，可显著增强食源性爆发金葡菌的致病作用，进一步揭示了食源性金葡菌的致病机制。另外，使用多位点序列分型(MLST)方法分型，明确了中国金葡菌食物中毒爆发的优势菌株的分子型为 ST6型，全基因组揭示 ST6 型金葡菌可能携带一种全新的肠毒素基因，与肠毒素 A、E 和 P 的基因序列存在较高的基因同源性，是ST6 型金葡菌容易引起食物中毒的另外一个潜在的重要原因。
3、揭示了沙门氏菌耐药机制的影响因素及其相互关系。
研究 MMR 系统突变/缺失沙门氏菌超级突变子耐药表型、基因型和突变频率及其关系，MMR 系统突变/缺失对沙门氏菌其它耐药机制的影响及作用，MMR 系统突变/缺失对耐药基因水平传播与转移的影响，基因突变/缺失 MMR系统中 mutS 蛋白对错配 DNA 的识别活性，揭示 MMR 系统突变/缺失介导的沙门氏菌耐药性产生机制。研究结果将为进一步丰富沙门氏菌耐药机制、预防耐药株出现和传播提供理论依据，保障食品和公共卫生安全。
4、明确了环境条件对感应信号分子AIPs和AI-2的影响及其对肠毒素A和生物
膜的影响。
通过建立四种感应信号分子AIPs的 LC-MS/MS 检测方法进行AIPs分子分型检测，明确了 AIPs 分子的分子型不随时间和培养的变化而变化，而与菌株相关，其只表达 1 种 AIPs 分子，其中 AIP-IV 分子在实际菌株中没有检出；但随着时间的增加，AIPs 分子产量逐渐减少；AIPs 分子与 SEA 和生物膜的产量变化趋势相同，即同增同减；但是在添加 AIPs 分子的试验中，发现 AIPs 分子对生物膜的形成影响较大，而对肠毒素 A 的产生影响较小。
通过哈氏弧菌 BB170 菌株法进行 AI-2 分子表达量的检测，发现 AI-2 分子产生受环境影响变化无规律，AI-2 分子对 SEA 和生物膜的影响较小，在添加 AI-2分子同样也发现 AI-2 分子对 SEA 和生物膜的影响较小，说明 AI-2 分子对 SEA和生物膜的影响较小
5、创建了新的检测技术体系。
建立了定性和定量分析 4 种 AIPs 分子的 LC-MS/MS 检测方法，并将该技术成功应用于检测不同培养环境条件对群体感应信号分子 AIPs 影响，为科学准确的检测 AIPs 分子的变化对肠毒素 A 和生物膜等的研究提供了重要技术支持，该方法已应用于实践，成为理想抗菌添加剂的剂靶标检测提供技术支持，快速筛选抑制AIPs信号分子的新型抗菌添加剂。采用热裂解气相色谱法对羽绒及其制品中沙门氏菌进行脂肪酸分析，提出了将顺式-10-十九烯酸脂肪酸作为沙门氏菌鉴定的特征性脂肪酸，该方法已应用于实践，指导轻工及纺织生产企业监控生产过程中的沙门氏菌。通过10%的兔血浆包被96孔，得到重复性较好的定量检测金葡菌形成生物膜的方法，该方法应用于食品生产环境中金葡菌生物膜形成能力的检测，指导食品企业监控生产过程过程中的金葡菌形成生物膜能力强的菌，减少金葡菌的污染。近3年在陕西省相关企业应用，取得重大经济和社会效益。

本成果发表论文63篇（SCI 34篇，其中SCI一区收录14篇），出版著作3部，行业标准1项，获国家发明专利2项，培养研究生11人，培训技术人员累计500余人次，解决了行业发展中的重大难题，提升了我国食源性致病菌防控整体水平。

	成果推广应用情况
	本项目针对多种致病菌在轻纺领域中的危害识别及其控制的方向立项，高等院校、检测机构，相关企业等单位联合攻关，依托产学研平台，在陕西省等省份进行了推广应用。

1、明确了我国主要食物中金葡菌的污染情况及其耐药性和毒素基因的携带情况。查明我国乳及乳制品、即食食品中金葡菌的污染率为5%-60%。研究成果在陕西泾阳秦川乳业有限公司等乳品企业应用，有效控制了金葡菌的污染，保障了乳及乳制品的质量。

2、建立了沙门氏菌标准菌种热裂解气相色谱-质谱数据库，采用热裂解气相色谱法对羽绒及其制品中沙门氏菌进行脂肪酸分析建立的沙门氏菌标准菌种热裂解气相色谱-质谱数据库，将顺式-10-十九烯酸脂肪酸作为沙门氏菌鉴定的特征性脂肪酸，在陕西出入境检验检疫局检验检疫技术中心等检测机构及家纺织企业进行推广应用，对羽绒及其制品中的沙门氏菌进行检测，应用效果良好。

	曾获科技奖励情况
	无

	专利目录（已授权和已公示）
	1、发明专利，一种利用全细胞脂肪酸对沙门氏菌菌株的分类方法，ZL201310618107.8，陕西出入境检验检疫局，
张鹏飞、付骋宇、蓝海啸、刘德昊、王新

2、发明专利，金黄色葡萄球菌IV种AIPs信号分子同时进行检测的液质联用检测方法，ZL201610888331.2，西北农林科技大学，王新；邢晓楠；王玉堂；张鹏飞；郭春锋；吴倩；张强



	其他知识产权目录
	发表论文63篇，其中SCI 34篇；参与编写专著3部。

	主要完成人
	排名：1

姓名：张鹏飞
技术职称：高级工程师
工作单位： 陕西出入境检验检疫局检验检疫技术中心
对本项目贡献：项目负责人
曾获科技奖励情况：2014年陕西省科学技术奖三等奖
排名：2
姓名：王新

技术职称：副教授

工作单位： 西北农林科技大学

对本项目贡献：项目骨干

曾获科技奖励情况：无

排名：3
姓名：杨保伟

技术职称： 副教授

工作单位：西北农林科技大学

对本项目贡献：项目骨干

曾获科技奖励情况：无
排名：4
姓名：付骋宇

技术职称：高级工程师

工作单位： 陕西出入境检验检疫局检验检疫技术中心

对本项目贡献：项目骨干

曾获科技奖励情况：2015年度陕西出入境检验检疫局科技进步二等奖
排名：5
姓名：夏效东

技术职称：教授

工作单位：西北农林科技大学

对本项目贡献：项目骨干

曾获科技奖励情况：无

排名：6
姓名：蓝海啸

技术职称：高级工程师

工作单位： 陕西出入境检验检疫局检验检疫技术中心

对本项目贡献：项目骨干

曾获科技奖励情况：2014年陕西省科学技术奖三等奖

排名：7

姓名：张一心

技术职称：教授

工作单位： 西安工程大学

对本项目贡献：项目骨干

曾获科技奖励情况：2014年陕西省科学技术奖三等奖

排名：8

姓名：盛翠红

技术职称：工程师

工作单位： 西安工程大学

对本项目贡献：项目参与人

曾获科技奖励情况：无

排名：9

姓名：朱天钧

技术职称：初级职称
工作单位： 陕西出入境检验检疫局检验检疫技术中心

对本项目贡献：项目参与人

曾获科技奖励情况：无

排名：10

姓名：吴倩
技术职称：博士生
工作单位：西北农林科技大学

对本项目贡献：项目参与人

曾获科技奖励情况：无



	主要完成单位
	排名：1

单位名称：西安工程大学 
对本项目科技创新和推广应用情况的贡献：
作为项目的第1完成单位及项目研究成果推广应用的主体，在项目研究过程中将研究成果在本单位及相关企业进行小范围的推广应用。充分整合相关合作单位间资源互补优势，促进科技成果的社会化，发挥良好社会效益和潜在的经济效益。
排名：2

单位名称：西北农林科技大学

对本项目科技创新和推广应用情况的贡献：

本单位作为项目的第2完成单位，主要协助项目第一完成单位完成项目研究工作，对方法的开发利用进行了推广实施， 从另外一个方面促进科技成果的社会化，具有较好的社会效益和潜在的经济效益。
排名：3

单位名称：陕西出入境检验检疫局检验检疫技术中心 

对本项目科技创新和推广应用情况的贡献：

本单位作为项目的第3完成单位，协助项目其它完成单位完成项目研究工作，对方法的开发利用进行了推广实施。


