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1. 改变视野

全基因组测序的出现给公共卫生微生物学领域带来了一场革命。该技术在分子分型方面分

辨率最高，在现场应用和研究中作用巨大——一些应用很容易实现，但还有更多未得到开

发。 

全球食品安全局势正在经历巨大转变，全基因组测序是系统发育，流行病学监测，传播研

究，食品检测和监测，疫情和追溯调查，来源追踪和归因以及根本原因分析方面的有力工

具。通过计算机分析获得的有关毒力和抗微生物药物耐药性标记的其他信息具有重要的监

测和研究用途。 

全基因组测序有可能将目前在典型微生物实验室中使用的许多表型和基因型方法替换为单

一工作流程。对所有细菌病原体采取相同的分离菌株制备方法，并迅速简单地进行“湿性

实验室”的操作（即脱氧核糖核酸提取，文库构建和测序反应）。随着全基因组测序成本

的下降，该方法正在迅速成为食源性病原体形态和亚型划分方面具有成本效益的技术。 

全基因组测序有可能将目前在典型微生物实验室中使用的许多表型和基因型方法替换为单

一工作流程。对所有细菌病原体采取相同的分离菌株制备方法，并迅速简单地进行“湿性

实验室”的操作（即脱氧核糖核酸提取，文库构建和测序反应）。随着全基因组测序成本

的下降，该方法正在迅速成为食源性病原体形态和亚型划分方面具有成本效益的技术。 

专家生物信息学分析对于质询和解释全基因组测序数据至关重要。全基因组测序数据的一

大优点是采取电子便携形式，易于数据共享，能够在全球实验室之间对细菌菌株进行比较

。扩大对在线分析流程的开放访问有助于快速分析和数据共享。 

互为补充的流行病学和全基因组测序数据集提供了描述疫情暴发事件（无论是地方性疫情

还是跨大陆的疫情）的最终工具。 

在 2017-2018年南非李斯特菌病疫情期间使用了全基因组测序技术，对于成功指导疫情调

查和最终确定疫情源头起了非常宝贵的作用。这对于南非以及非洲大陆来说都是一个具有

里程碑意义的事件，证明即使是资源有限的国家也可以有效地运用这项技术并获得巨大的

利益。 
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2. 需重点关注的战略领域 

 

为了在全球范围实现全基因组测序的全部潜力和应用，需要考虑主要战略需求。 
 

• 单独使用全基因组测序是不够的 

全基因组测序数据必须与食源性疾病监测以及疫情发现和调查方面的可靠流行病学数据相

配合。世卫组织用于食源性疾病监测的全基因组测序背景文件 1指出，只有在已经建立了

基本的流行病学、监测以及食品监测和检测基础设施的情况下，才可将其用于公共卫生目

的；这无疑是欠发达国家面临的最大挑战。 

 

对食源性细菌病原体的全基因组测序通常需要使用细菌分离株。因此，临床、食品和兽医

部门的诊断微生物实验室的能力、基础设施和专业知识至关重要，应予以优先考虑。虽然

不需培养的宏基因组分析（即分析给定样品中的所有微生物脱氧核糖核酸的遗传物质）很

有前途，并且正在探索其在食品安全中的潜在用途，但该方法目前无法取代常规的基于培

养的诊断测试和全基因组测序。 
 

在大多数发展中国家，基本的食源性疾病流行病学要么缺乏，要么极少，并且缺乏熟练的

流行病学家，而已有的公共卫生系统和基础设施在设计或能力上均无法支持基本监测或疫

情发现、调查和应对工作。必须在公共卫生机构和卫生部内提高食源性疾病监测和疫情应

对的重要性；面对众多相互竞争的卫生重点和严重的资源限制，食源性疾病通常被忽视。 
 

• 合作 

具有全基因组测序能力和专业知识的机构应被定为“中心”，并形成一个网络以共享知识

和数据。这些中心可以充当区域参考中心，对整个区域的临床、兽医和食品实验室的分离

菌进行全基因组测序。建立欧洲基因组分析的下一代测序能力（ENGAGE）项目表明，通

过建立包括公共卫生、食品和兽医部门的跨领域伙伴关系，可以在实验室中应用全基因组

测序并使用生物信息学工具。这种模式可以在其他区域得到调整应用，通过国家间和国际

伙伴关系与合作为培训和能力发展提供平台。 
 

• 数据质量和分析 

当前在全球实施全基因组测序的挑战包括：对生成的数据质量和随后的数据生物信息学分

析进行标准化。这对于为流行病学目的适当解释数据以及进行有意义的实验室间数据比较

至关重要。如果我们要在全球范围内使用全基因组测序来更好地了解和调查食品系统，这

些是全球食品安全领域的基本优先事项。 

 

有几项国际举措旨在促进和支持为数据质量、分析和存储建立全球平台。其目的是促进对

全基因组测序数据进行快速、可靠的分析，同时能够与大型国际数据集进行比较，以开展

监测和疫情调查。 
 

o 脉冲网国际（PulseNet International）2是一个致力于基于实验室的食源性疾病监测和

调查的全球网络。该网络包括非洲、亚太地区、加拿大、欧洲、拉丁美洲和加勒比

地区、中东以及美国的国家和区域实验室网络。该网络推广对食源性细菌病原体的

分子流行病学调查使用标准化方法，由此产生的分子数据可在实验室之间进行比较

，并可以进行全球比较。脉冲网国际的愿景是全球公共卫生实验室都向全基因组测

序过渡，全基因组测序将取代所有现有的表型和分子方法，并支持食源性疾病的防

范和应对。全基因组测序数据分析和共享将使用标准化的脉冲网国际在线分析流程



 

进行，这些流程将公开提供并可开放访问。这些流程将以与现有全基因组测序流程

（如 Enterobase和 BIGSdb）类似的方式运行，可大大简化全基因组测序的数据分析

；用户几乎不需要生物信息学专业知识，因为分析流程是自动化的，不需要用户进

行任何干预（设置命令行编码）。 

 

o 全球微生物标识（GMI）3联盟正在开发一个可互操作的全球分析平台，该平台具有

标准化的病原体基因组数据库，分型系统和生物信息学分析工具，可供拥有基本实

验室基础设施的所有国家使用。该平台旨在根据最低限度数据匹配（MDM）标准来

利用标准化的流行病学、临床和实验室元数据，以促进数据交换，使多国疫情调查

能够实时进行，同时最大限度降低公共数据共享的法律风险。使用自动化流程的标

准化分析系统正在研究当中，并且正在开发能力验证框架。 

 

• 数据共享和元数据 

成功使用全基因组测序数据进行监测、疫情发现和调查的关键是要能够在国家内部和国家

之间与遵行“一体化卫生”方法的各部门所提供的数据进行比较，即所谓的“开放数据”

模型。显然，这种数据访问和共享非常敏感，需要解决国家和全球层面一系列问题，包括

知识产权；法律、司法和监管框架；以及食品业的参与。这需要与所有利益攸关方进行深

思熟虑的包容性磋商并且还需要获得政治支持。 
 

• 践行“一体化卫生”方法 

低收入和中等收入国家目前的食品安全状况和食源性疾病负担也反映了“一体化卫生”方

法的缺失或不足。虽然为新规划提供资金是一项持续的挑战，但各国应积极推动小规模举

措，以克服实际、监管和机构间障碍，促进知识、数据、流行病学和实验室技能和能力的

分享。政治承诺和支持对于在公共卫生、兽医和食品部门实现有效的跨领域合作至关重要

。食品业需要积极参与，并在集体努力中负责履行自己的职责，以改善地方和全球的食品

安全和食源性疾病监测。 
 

3. 展望未来 

 

数据是科学领域的交换媒介，有影响政策、法律、贸易和舆论的力量。全基因组测序为食

源性疾病监测和疫情应对提供最终的“一体化卫生”数据平台。如果我们要改变食品安全

状况，促进更安全的食品供应和预防食源性疾病，这项技术应该被全球所采纳，不让任何

国家掉队。集体方法是关键，将公共卫生、兽医和食品部门都包括在内。全基因组测序的

成本正日益降低，世界上越来越多的国家和实验室将应用该技术。时不我待，我们应立即

利用现有的全基因组测序能力，创建数据共享和专业知识中心和网络，以支持培训和全基

因组测序技术的应用，响应“一体化卫生”方法和食品安全在全球日益高涨的势头。 
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