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青藏高原部分地区自由放牧与舍饲育肥牦牛 
食源性致病微生物污染的差异
柏  雪1，文勇立2，刘少文1，陈  宇1，钟金城2，王  永2，郭春华1,*

（1.西南民族大学生命科学与技术学院，四川 成都 610041；2.西南民族大学，青藏高原研究院，四川 成都 610041）

摘  要：肉中的致病微生物污染是危害人类健康的重要因素。本研究采集了青藏高原部分地区无腹泻症状的放牧型

牦牛样品155 份，舍饲育肥型牦牛样品122 份，对其粪便及各组织中沙门氏菌、大肠菌群、金黄色葡萄球菌和单增

李斯特菌进行分离，并对沙门氏菌进行血清学鉴定和抗生素药敏实验。结果发现，2 种饲养方式下，牦牛组织病原

微生物携带率统计学上无显著差异（P＞0.05），但放牧型牦牛的检出率绝对值都略高于舍饲育肥型牦牛；2 种不

同饲养方式的牦牛样品中分离出的沙门氏菌血清型差异较大，舍饲育肥型和放牧型牦牛肌肉中检出的血清型分别为

纽波特沙门氏杆菌和肠炎沙门氏杆菌，放牧型牦牛粪便中的沙门氏菌为鼠伤寒沙门氏杆菌、肠炎沙门氏杆菌和圣保

罗沙门氏菌，而舍饲育肥型牦牛仅有都柏林沙门氏菌；舍饲育肥型和放牧型牦牛源沙门氏菌对抗生素耐药性规律基

本一致，对林可霉素（83.33%、81.82%）、四环素（66.67%、63.64%）和麦迪霉素（66.67%、72.73%）具有较高

的耐药性。从实验结果可以得出，放牧型牦牛的微生物安全性和舍饲育肥型牦牛一致，沙门氏菌对抗生素的耐药性

都较为严重。
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Abstract: Pathogenic microorganisms in meat are one of the most important factors in human food-borne diseases. In 
the present study, the prevalence of Salmonella, coliform bacteria, Staphylococcus aureus and Listeria monocytogenes in 
various yak tissues, and the serological identification and antibiotic resistance of Salmonella were investigated. Totally, 
277 samples of muscle and visceral tissues from yaks in Northwest Sichuan plateau were collected including 155 samples 
from free grazing yaks and 122 samples from stall-fed fattening yaks both without diarrhea symptoms. The results showed 
that no significant difference in the carrier rate of pathogenic microorganisms in various yak tissues was between two 
feeding regimens (P > 0.05), but the absolute value of detection rate in free grazing yak was higher than that in stall-fed 
fattening yak. Different Salmonella serotypes were isolated from yak tissue samples from two different feeding systems. The 
Salmonella serotypes isolated from stall-fed fattening and grazing yak muscle were S. newport and S. enteritidis, respectively. 
The Salmonella serotypes isolated from fecal samples of grazing yak were S. typhimurium, S. enteritidis and S. saintpaul, 
while only S. dublin was isolated from fecal samples of stall-fed fattening yaks. The feeding regimens had no effect on the 
antibiotic resistance of Salmonella isolated from yaks, and the Salmonella isolated from stall-fed and free grazing yaks 
showed high resistance to lincomycin (83.33% and 81.82%), tetracycline (66.67% and 63.64%), and midecamycin (66.67% 
and 72.73%). Overall, the microbiological safety of yaks was identical between two feeding regimens, and the antibiotic 
resistance of Salmonella isolated from the yaks was high.
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牦牛是青藏高原山脉附近的特有牲畜，中国现有牦

牛1 400多万头，约占世界牦牛总数的95%以上[1]。牦牛

是牧民赖以生存的资源[2]，也是我国畜牧业中不可缺少的

畜种之一。由于牦牛肉“天然、绿色”的特点，牦牛肉

制品如牦牛肉干、牦牛肉酱等受到了消费者的追捧。随

着现代冷链物流的发展，近几年新鲜牦牛肉的需求量也

日趋上升，但牦牛肉及其制品中的食源性致病微生物污

染却不可小觑。胡萍等[3]报道天祝白牦牛乳中金黄色葡萄

球菌的检出率为26.67%，牦牛肉干中金黄色葡萄球菌检

出率为14.70%；孔雪英等[4]在新鲜牦牛肉中检出了致病性

沙门氏菌。青藏高原海拔高、沸点低，特别是牧民又有

生吃牦牛肉的饮食传统，肉品中的食源性致病微生物给

牧民与消费者健康带来极大的风险[5]。羊云飞[6]研究发现

四川甘孜色达藏区牦牛源与牧民源的大肠杆菌进化树接

近，并存在耐药性的传递。

目前牦牛的养殖仍以传统饲养方式为主，即全天然

散养[7]。在这种完全自由的放牧状态下，牦牛没有经过规

范的防疫与饲养管理，自身的健康风险较大[7-8]。王慧玲

等[9]对甘南州放牧犊牦牛进行病原菌调查，发现沙门氏菌

感染率达13.5%。关伏龙等[10]研究表明，健康放牧牦牛肠

系膜淋巴结沙门氏菌检出率为6.7%。其次，我国青藏高

原地区牦牛屠宰尚处在较原始的阶段，部分牧民选择在

草地就地屠宰，食源性病原微生物通过食物链进入人体

的机率大大增加。近几年在克服了牦牛半野生的驯化和

饲料的适应等困难之后，也逐渐兴起了舍饲饲养方式。

本研究团队和其他研究者发现，经过舍饲育肥之后，牦

牛肉的产量和品质得到了较大的提高[11]。然而对于牦牛

来讲，这种新兴的舍饲集中饲养是否存在潜在的食品安

全威胁，目前尚无定论。

本研究通过舍饲的方式对适宜体质量牦牛进行育

肥，采集其新鲜粪便与肉样，并同时采集自由放牧的同

品种牦牛样品，采用常规沙门氏菌、大肠菌群、金色葡

萄球菌和单增李斯特菌国标分离技术对样品进行菌株分

离，并对沙门氏菌进行血清学鉴定和耐药性实验，研究

舍饲育肥与放牧饲养方式对牦牛自身沙门氏菌携带率及

牦牛肉、肝脏等产品安全的影响，为保障牦牛肉的食品

安全和公共安全提供依据。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

麦洼公牦牛 四川省阿坝藏族羌族自治州小金县和

汶川县。

浓缩料  四川新通达饲料有限公司；伊维菌素  
四川显华动物药业有限公司；缓冲蛋白胨水、亚硒酸盐

胱氨酸增菌液、亚硫酸铋琼脂、木糖赖氨酸脱氧胆盐琼

脂、沙门氏菌-志贺氏菌琼脂培养基、大肠杆菌分离培

养基、金色葡萄球菌分离培养基、单增李斯特菌分离培

养基、头孢噻肟（10 μg/片）、氨苄西林（10 μg/片）、 

头孢拉定（30 μg/片）、头孢曲松（10 μg/片）、链霉

素（10 μg /片）、庆大霉素（10 μg /片）、万古霉素 

（ 3 0   μ g /片）、卡那霉素（ 3 0   μ g /片）、四环素 

（30 μg/片）、氯霉素（30 μg/片）、林可霉素（2 μg/片）、 

左氧氟沙星（5 μg/片）、环丙沙星（5 μg/片）、吡哌

酸（30 μg/片）、麦迪霉素（30 μg/片）、乙酰螺旋霉素

（30 μg/片）和罗红霉素（15 μg/片）药敏试纸片 杭州

微生物试剂有限公司；沙门氏菌属诊断血清 宁波天润

生物药业有限公司。其他化学试剂均为国产分析纯。

1.2 仪器与设备

SYQ-DSX-280B手提式不锈钢压力蒸汽灭菌锅  
上海申安医疗器械厂；THZ-98C恒温振荡培养箱 上海

科学仪器有限公司；SW-CJ-2FD洁净工作台 苏净集团

苏州安泰空气技术有限公司。

1.3 方法

1.3.1 动物饲养

2015年8月—2015年12月，分别在四川省阿坝藏族

羌族自治州小金县和汶川县（海拔2 000～3 000 m）进

行牦牛舍饲育肥实验。选取体质量在160～180 kg的麦洼

公牦牛（小金县35 头、汶川县40 头），采用分栏栓系饲

养，每头牦牛占圈舍面积约为2.5 m2。牦牛进场前对圈舍

进行彻底消毒，进场后立即注射伊维菌素驱虫。自由饮

水，每日定时饲喂2 次（8：00和16：00），粗料自由采

食（玉米秸秆和青干草），精料占牦牛体质量的1.3%。

精料日粮组成为60%玉米，40%浓缩料，参照NY /T  
815—2004《肉牛饲养标准》[12]添加维生素、矿物质元

素、磷酸氢钙和碳酸氢钠等添加剂。舍饲饲喂期间禁止
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使用任何抗生素。舍饲育肥100 d后出栏，出栏体质量为

240～260 kg。

放牧牦牛在天然草原（海拔3 000～4 000 m）自由采

食新鲜青草并饮水，不补饲，每日晚间归牧。

1.3.2 样品选择

在舍饲育肥实验结束时，随机屠宰牦牛33 头（小

金县15 头、汶川县18 头）。于屠宰前采集牦牛新鲜无污

染的粪便样品33 份，屠宰后立即采集肌肉33 份、肝脏

28 份、肠系膜淋巴结30 份和心肌31 份样品，放入无菌封

样袋内，－4 ℃保存，立即送回实验室检测样品病原微生

物污染情况。同时在当地牦牛屠宰点按上述方法采集放牧

牦牛的粪便和各组织样品，其中粪便32 份、肌肉28 份、

肝脏22 份、肠系膜淋巴结20 份和心肌20 份样品。

1.3.3 病原微生物检测 

参照食品安全国家标准GB 4789.4—2010《食品微

生物学检验 沙门氏菌检验》[13]、GB 4789.3—2010《食

品微生物学检验 大肠菌群计数》[14]、GB 4789.10—2010

《食品微生物学检验 金黄色葡萄球菌检验》 [15]和GB 

4789.30—2010《食品微生物学检验 单核细胞增生李斯特

氏菌检验》[16]分别对样品进行沙门氏菌、大肠菌群、金

黄色葡萄球菌和单增李斯特菌进行检测。

1.3.4 药敏实验

采用临床和实验室标准化研究所推荐的琼脂纸片

扩散法对样品中的沙门氏菌进行药敏实验[17]。通过测定

抑菌圈直径（d）判断耐药情况，即d≤1 cm为耐药；

1 cm<d≤1.5 cm为中度敏感；d＞1.5 cm为高度敏感。

1.4 数据统计

病原微生物检出率采用两样本百分数差异显著性μ检

验进行统计，μ＞1.96（即P＜0.05）为差异显著。

2 结果与分析

2.1 牦牛粪便和肉样中沙门氏菌检测结果

表 1 不同饲养方式下牦牛源沙门氏菌检出率

Table 1 Detection rates of Salmonella in yaks with different  

feeding regimens

样品名称
样品头数 沙门氏菌阳性样品头数 沙门氏菌检出率/%

μ值
舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型

粪便 33 32 2 5 6.06 15.63 1.24
肌肉 33 28 1 2 3.03 7.14 0.73
肝脏 28 22 3 4 10.71 18.18 0.75

肠系膜淋巴结 30 20 － － － －

心肌 31 20 － － － －

合计 155 122 6 11 3.87 9.02 1.77

注：－.未检出。下同。

由表1可知，虽然不同饲养方式下牦牛源沙门氏菌检

出率在统计学上无显著差异（P＞0.05），但检出率的绝

对值，放牧型饲养方式牦牛高于舍饲育肥型牦牛，特别

是总检出率（放牧型9.02%、舍饲育肥型3.87%），其μ值
已接近1.96。不同组织部位，肝脏中沙门氏菌检出率最

高，舍饲育肥型和放牧型牦牛分别为10.71%和18.18%；

心肌和肠系膜淋巴结中均未检出沙门氏菌；放牧型牦牛

的粪便和肌肉中沙门氏菌检出率分别为15.63%和7.14%，

约为舍饲育肥型牦牛的2.50 倍。

表 2 不同饲养方式下牦牛源大肠菌群检出率

Table 2 Detection rates of coliform bacteria in yak with different 

feeding regimens 

样品名称
样品头数 大肠菌群阳性样品头数 大肠菌群检出率/%

μ值
舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型

粪便 33 32 6 7 18.18 21.88 0.37
肌肉 33 28 2 2 6.06 7.14 0.16
肝脏 28 22 5 4 17.86 18.18 0.03

肠系膜淋巴结 30 20 2 3 6.67 15.00 0.96
心肌 31 20 2 2 6.45 10.00 0.46
合计 155 122 17 18 10.96 14.75 0.94

由表2可知，在各组织的样品中，放牧型牦牛大肠

菌群的检出率和舍饲育肥型无显著差异（P＞0.05），

但放牧型牦牛检出率绝对值均高于舍饲育肥型。其中，

粪便、肝脏及肠系膜淋巴结是大肠菌群检出率最高的组

织部位。粪便是大肠菌群检出率最高的部位，其次是肝

脏，并且，放牧型和舍饲育肥型的耗牛在这两个组织部

位中的检出率绝对值相差不大，而放牧型耗牛在肠系膜

淋巴结的检出率约为舍饲育肥型耗牛的2.5 倍。

表 3 不同饲养方式下牦牛源金黄色葡萄球菌检出率

Table 3 Detection rates of Staphylococcus aureus in yak with different 

feeding regimens

样品名称
样品头数 金黄色葡萄球菌阳性样品头数 金黄色葡萄球菌检出率/%

μ值
舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型

粪便 33 32 2 3 6.06 9.38 0.50
肌肉 33 28 3 2 9.09 7.14 －0.28
肝脏 28 22 2 3 7.14 13.64 0.76

肠系膜淋巴结 30 20 2 3 6.67 15.00 0.96
心肌 31 20 1 1 3.23 5.00 0.31
合计 155 122 10 12 6.45 9.84 1.03

由表3可知，在统计学上2 种饲喂方式下，牦牛各部

位金黄色葡萄球菌检出率无显著差异（P＞0.05）。肌

肉是舍饲育肥型牦牛金黄色葡萄球菌检出率最高的部位

（9.09%），比放牧型高出1.95%；肠系膜淋巴结是放牧

型牦牛检出率最高的部位（15.00%），是舍饲育肥型牦

牛的2.5倍（6.67%）。

由表4可知，牦牛源单增李斯特菌仅在粪便和肝脏中

检出，其中粪便检出率最高，2 种饲喂方式下牦牛各部位

的单增李斯特菌检出率无显著差异（P＞0.05）。
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表 4 不同饲养方式下牦牛源单增李斯菌特检出率

Table 4 Detection rates of Listeria monocytogenes in yak with different 

feeding regimens

样品名称
样品头数 单增李斯特菌阳性样品头数 单增李斯特菌检出率/%

μ值
舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型 舍饲育肥型 放牧型

粪便 33 32 4 4 12.12 12.50 0.04
肌肉 33 28 － － － －

肝脏 28 22 1 1 3.57 4.55 0.17
肠系膜淋巴结 30 20 － － － －

心肌 31 20 － － － －

合计 155 122 5 5 3.23 4.10 0.38

2.2 沙门氏菌血清型

表 5 沙门氏菌血清型鉴定结果

Table 5 Serotype identification of Salmonella 

饲养方式 样品 阳性菌株数 沙门菌属 群别 血清型

舍饲育肥型

粪便 2 都柏林沙门氏菌（S. dublin） D群 9，12，Vi：g，p：－

肝脏
2 肠炎沙门氏杆菌（S. enteritidis） D群 9，12：g，m：[1，7]
1 圣保罗沙门氏菌（S. saintpaul） B群 1，4，[5]，12：e，h：1，2

肌肉 1 纽波特沙门氏杆菌（S. newport） C2群 6，8，20：c，h：1，2

放牧型

粪便

2 鼠伤寒沙门氏杆菌（S. typhimurium） B群 4，[5]，12：i：1，2
2 肠炎沙门氏杆菌（S. enteritidis） D群 9，12：g，m：[1，7]
1 圣保罗沙门氏菌（S. saintpaul) B群 1，4，[5]，12：e，h：1，2

肝脏
2 都柏林沙门氏菌（S. dublin） D群 9，12，Vi：g，p：－

2 肠炎沙门氏杆菌（S. enteritidis） D群 9，12：g，m：[1，7]
肌肉 2 肠炎沙门氏杆菌（S. enteritidis） D群 9，12：g，m：[1，7]

表5为牦牛粪便与组织分离得到的沙门氏菌血清

型鉴定结果。牦牛样品中总共分离得到17 株沙门氏菌

和5 种血清型，分别是都柏林沙门氏菌（S. dublin）、

纽波特沙门氏杆菌（S. newport）、肠炎沙门氏杆菌 

（S. enteritidis）、圣保罗沙门氏菌（S. saintpaul）、鼠伤

寒沙门氏杆菌（S. typhimurium）。这5 种血清型中肠炎

沙门氏菌检出数量最高，占总菌株数的47.06%；其次为

都柏林沙门氏菌，占总菌株数23.53%；纽波特沙门氏杆

菌检出数最少，仅有1 株（5.88%）。舍饲育肥型和放牧

型牦牛样品中也都是肠炎沙门氏菌检出数量最高，分别

占总菌株数的33.33%和54.55%。

舍饲育肥型和放牧型牦牛不同种类样品中分离到的

沙门氏菌血清型差异较大，其中放牧型粪便中检出的沙

门氏菌为鼠伤寒沙门氏杆菌、肠炎沙门氏杆菌和圣保罗

沙门氏菌这3 种血清型，而舍饲育肥型牦牛粪便中仅检

出都柏林沙门氏菌；舍饲育肥型和放牧型牦牛肌肉中分

别检测到的血清型为纽波特沙门氏杆菌和肠炎沙门氏杆

菌；舍饲育肥型和放牧型牦牛肝脏共同检测出肠炎沙门

氏杆菌。

2.3 沙门氏菌药敏实验结果

从表6可以看出，2 种饲养方式的牦牛源沙门氏菌对

抗生素的耐药规律基本一致。无论是舍饲育肥型牦牛源

还是放牧型牦牛源的沙门氏菌，对4 种β-内酰胺类抗生素

耐药率较低；在氨基糖苷类抗生素中，对卡那霉素和链

霉素耐药率为0.00%，对庆大霉素和万古霉素耐药性较

强，且舍饲育肥型比放牧型略高；对喹诺酮类抗生素耐

药性较弱，舍饲育肥略低于自由放牧；在大环内酯类抗

生素中，对麦迪霉素耐药性较高（66.67%和72.73%），

对乙酰螺旋霉素耐药性中等；对四环素和林可霉素均表

现出高度耐药性，舍饲育肥型和放牧型对沙门氏菌的耐

药率分别为：对四环素66.67%和63.64%、对林可霉素

83.33%和81.82%；对氯霉素的耐药性中等。

表 6 沙门氏菌药敏实验结果

Table 6 Drug sensitivity of Salmonella isolates

抗生素
类型

抗生素

舍饲育肥型 放牧型

耐药率/% 中等
敏感率/%

高度
敏感率/% 耐药率/% 中等

敏感率/%
高度

敏感率/%

β-内酰胺类

头孢噻肟 16.67 16.67 66.67 18.18 18.18 63.64 
氨苄西林 16.67 16.67 66.67 0.00 27.27 72.73 
头孢拉定 16.67 16.67 66.67 18.18 27.27 54.55 
头孢曲松 0.00 33.33 66.67 0.00 18.18 81.82 

氨基糖苷类

链霉素 0.00 33.33 66.67 9.09 27.27 63.64 
庆大霉素 33.33 16.67 50.00 27.27 45.45 27.27 
万古霉素 33.33 16.67 50.00 18.18 9.09 72.73 
卡那霉素 0.00 33.33 66.67 0.00 27.27 72.73 

四环素类 四环素 66.67 16.67 16.67 63.64 9.09 27.27 

氯霉素类 氯霉素 33.33 50.00 16.67 36.36 27.27 36.36 

林可霉素类 林可霉素 83.33 16.67 0.00 81.82 18.18 0.00 

喹诺酮类

左氧氟沙星 16.67 33.33 50.00 18.18 27.27 54.55 
环丙沙星 16.67 50.00 33.33 18.18 36.36 45.45 
吡哌酸 0.00 16.67 83.33 9.09 36.36 54.55 

大环内酯类

麦迪霉素 66.67 33.33 0.00 72.73 27.27 0.00 
乙酰螺旋霉素 33.33 33.33 33.33 36.36 27.27 36.36 
罗红霉素 16.67 33.33 50.00 18.18 45.45 36.36 

3 讨论与结论

3.1 饲养方式对牦牛源病原微生物的影响

牦牛肉是青藏高原人民主要的肉类消费品，也是

我国牛肉产品中重要的组成，牦牛肉的微生物安全对牧

民的身体健康和牦牛肉产业的发展十分重要。本研究中

放牧型牦牛粪便的沙门氏菌检出率与储倩等[18]的报道接

近，比陈朝喜等[19]的报道低，这可能和牦牛自身健康状

况、采样地点、采样季节不同有关；大肠杆菌的检出率

与羊云飞[6]的研究结果保持一致；放牧型牦牛肌肉中未检

测出单增李斯特菌，与高媛等[20]研究结果一致；放牧牦

牛肌肉中金黄色葡萄球菌检出率低于胡萍等[3]对甘肃白牦

牛的研究，高于高媛等[20]研究，这可能和采样地区与样

品新鲜度的差异有关。

目前，国内有关饲养方式与青藏高原牦牛携带各

种病原微生物间的关系罕见报道。本研究中放牧型牦牛

粪便中所有食源性病原微生物的携带率都高于舍饲育肥
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型牦牛，说明放牧型牦牛自身更易感染病原微生物，这

可能与牦牛自身的健康状态有关。由于青藏高原冷暖季

极为分明，冷季气候寒冷、牧草缺乏，在不补饲的情况

下，放牧型的牦牛在冷季只能依靠分解自身脂肪和蛋白

勉强过冬，长期以来处于“夏壮、秋肥、冬瘦、春死”

的恶性循环之中[7-8]，王亚明[21]报道在冷季牦牛体质量平

均下降可达44 kg，平均体质量减少24.4%；而舍饲饲养的

牦牛经过科学饲养管理和日粮搭配，体质增强，研究报道

经舍饲育肥的牦牛其血液中免疫球蛋白含量、总蛋白含量

等显著上升，机体对病原菌的抵抗能力加强[22-23]。另一方

面，放牧型牦牛暴露在草场上，粪便和变质腐烂的牧草都

可能构成牦牛暴露病原菌下的潜在因素，这也是牦牛乳房

炎和腹泻发病重要原因之一[24]；而舍饲饲养方式之下，粪

便进行了无害化处理，牦牛携带病原微生物的机率大大降

低。本实验在采样过程中发现放牧型牦牛半数以上瘤胃内

壁发现有大量的吸虫附着，这和蔡进忠等[25]对牦牛寄生虫

病的流行病学调查结果吻合；而舍饲育肥型牦牛在进场初

期进行了驱虫处理，屠宰后眼观未发现寄生虫。

自身携带病原微生物越高的牦牛，其畜产品安全性

可能越差。本研究发现，除金色葡萄球菌以外，放牧型

牦牛的肝脏、肌肉中病原微生物检出率均比舍饲育肥型

牦牛高，这和其粪便中的检出率结果相一致。饲养方式

影响畜产品安全的另一个重要原因是屠宰模式。虽然国

家也在逐步规范动物的屠宰，但由于青藏高原条件有限

和各种原因，大部分的牦牛并未进行宰前宰后检疫，胴

体清洗粗糙。周玉春等[26]研究报道牦牛屠宰前环境污染

最严重，胴体随着剥皮、劈半和分割的进行，菌落总数

和大肠杆菌显著增加。本研究采集的舍饲育肥型牦牛样

品都是在固定屠宰点自行屠宰采样，严格遵从了宰前清

洗等必要消毒流程。虽然这样，但屠宰条件仍然简陋，

这也是其病原微生物检出率高于内地肉牛的重要原因。

3.2 青藏高原牦牛的放牧方式与其携带沙门氏菌血清型

间的关系

沙门氏菌在自然界分布极广，且种类繁多。目前全世

界已分离得到的沙门氏菌血清型多达2 500多种[27]。其中，

在我国青藏高原放牧家畜中就已经分离到数百种沙门氏

菌，对牦牛肉的食品安全已构成不可小觑的威胁[28]。本研

究发现肠炎沙门氏菌和都柏林沙门氏菌是牦牛主要携带

的沙门氏菌血清型，这和詹发茂[29]在甘肃省天祝县对副

伤寒牦牛和董映辉等[30]在甘孜藏族自治州对腹泻牦牛的

结果一致，也和张斌等[31]在青藏高原部分地区对健康牦

牛粪便沙门氏菌血清型的调查结果一致。从饲养方式来

看，本研究发现放牧型粪便中分离到的沙门氏菌血清型

种类多于舍饲育肥型，可能是牦牛在自由放牧时接触环

境复杂，携带微生物多样性的可能变大，而舍饲育肥饲

养时环境相对固定，外源微生物丰度降低。

3.3 青藏高原牦牛的放牧方式与其携带沙门氏菌耐药性

间的关系

本研究中的牦牛源沙门氏菌对抗生素的耐药性与其

他学者的报道有一定差异。陈朝喜等[19]报道腹泻牦牛粪

便中分离出的沙门氏菌对抗生素耐药性大体上高于本研

究结果，这可能与采样牦牛的健康状态有关。而储倩等[18] 

2011年报道川西北高原健康牦牛粪便中的沙门氏菌对氯

霉素、四环素、氨苄青霉素和阿莫西林等14 种抗生素均

无耐药性。而本研究发现沙门氏菌对四环素、林可霉素

和麦迪霉素等抗生素的耐药性较前者高。这可能因为随

着近几年青藏高原畜牧业的快速扩张和发展，抗生素的

滥用情况也变得广泛和频繁，沙门氏菌株的耐药性可能

变得更为严重。

本研究发现饲养方式对沙门氏菌的耐药性并无显著的

影响，主要原因可能是本研究中的舍饲牦牛是只在育肥期

集中饲喂，虽然期间未使用任何抗生素，但舍饲时间相对

放牧时间仍然较短，对病原的耐药性影响无法显现。

通过对青藏高原放牧型牦牛和舍饲育肥型牦牛的粪

便及各组织部位样品进行食源性病原微生物的研究，发

现由于屠宰、检疫等各方面条件有限，2 种饲养方式的牦

牛畜产品都存在一定的微生物安全风险，但牦牛在放牧

状态下自身的病原携带情况比舍饲牦牛稍严重，其肉类

畜产品的质量安全也更具风险。因此，为保障牦牛肉的

质量安全，在引进舍饲技术的同时，还需加强屠宰等方

面的规范建设。
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