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Salmonella enterica ST8333 Was Isolated as Early as July 2015

Yanan Wang1,2,#;  Yue Liu3;  Baoli Zhu4;  George F. Gao4,5;  Xuebin Xu3,#

 

We read the study conducted by Cui et al. published
in China  CDC  Weekly with  great  interest,  and  would
like  to  make  comment  on this  matter  (1).  The  report
identified 31 Salmonella enterica serovar I 1,4,[5],12:i:-
(S.  I  1,4,[5],12:i:-)  sequence  type  8333  (ST8333)
genomes by the end of 2023 in the National Molecular
Tracing  Network  for  Foodborne  Disease  Surveillance
database.  The  overall  percentage  of  isolates  of  S.  I
1,4,[5],12:i:-  ST8333  remained  low  in  their  active
monitoring  between  2017  and  2023,  and  observed
ST8333 in 2017.

In fact, ST8333 was first assigned in the EnteroBase
database  (https://enterobase.warwick.ac.uk/)  based  on
7 housekeeping genes  (including aroC:  10,  dnaN: 19,
hemD: 1050,  hisD:  9,  sucA:  9,  purE:  5,  and thrA:  2)
on  January  15,  2021  (Figure  1A)  (2).  The  first  S.  I
1,4,[5],12:i:- ST8333 strain was isolated from a case of
sporadic  diarrhea  (a  1-year-old  girl)  in  the  Xinjiang
Uygur  Autonomous  Region,  China,  on  August  24,
2017  (2).  In  our  previous  study,  we  built  an  open-
access  Chinese  Local  Salmonella  Genome  Database
version  2  (CLSGDB  v2,  https://nmdc.cn/clsgdbv2),
which  consisted  of  7,997  high-quality  genomes  with
164  serovars  and  295  STs,  including  two  S.  I
1,4,[5],12:i:- ST8333 genomes (3). In addition to our
previous report (2), another S.  I 1,4,[5],12:i:- ST8333
strain  was  isolated  from  frozen  raw  ground  pork  in
Hanzhong  City,  Shaanxi  Province,  China  in  August
2019 (3). Cui et al. reported 31 ST8333 genomes from
4  provincial-level  administrative  divisions  (PLADs)  in
China,  thereby  increasing  the  knowledge  of  the
prevalence  and  distribution  of  ST8333  (1).  Based  on
our  recent  sequencing  data  and  mining  of  publicly
available  databases  as  of  June  12,  2025  (including
NCBI,  Enterobase,  and  CLSGDBv2)  (3),  we  found
that S.  I  1,4,[5],12:i:- ST8333  was  isolated  from a  1-
year-old  boy  in  Xinjiang  as  early  as  July  25,  2015.
Therefore,  we depicted the timeline of ST8333 for its
existence  and  discovery  to  help  us  better  understand
the spread of this important ST (Figure 1A). According
to  the  date  of  isolation,  at  least  six  S.  I  1,4,[5],12:i:-
ST8333  isolates  had  existed  in  Xinjiang  before  2017.
Three  of  these  were  isolated  from  children  under  5

years of age.
Based  on  the  phylogenetic  analysis  of  31  S.  I

1,4,[5],12:i:-  ST8333  genomes,  Cui  et al.  concluded
that the ST8333 strain originated in Qinghai Province
in  2017  and  then  spread  to  Xinjiang,  Sichuan,  and
Jiangsu  PLADs,  China  (1).  However,  because  of  the
limited genomic data used, their conclusions may exist
certain  limitations  in  terms  of  accuracy.  Our  analysis
indicated that endemic transmission (the presence of a
like-outbreak)  occurred  in  Xinjiang  in  July  2015,  and
then  spread  to  other  PLADs,  such  as  Sichuan  and
Shaanxi  (Figure  1B).  These  findings  suggest  that  the
location  where  the  ST8333  strain  was  first  isolated
does  not  necessarily  represent  the  location  where  the
ST  first  appeared.  In  addition,  due  to  the  limited
release  of  the  genomic  data  (1),  we  were  unable  to
conduct  comparative  genomic  analyses  to  obtain  a
better evolutionary analysis. Therefore, we recommend
further data sharing as soon as possible.

Further  in  silico  analysis  showed  a  total  of  124
acquired  antibiotic  resistance  genes  (ARGs);  6  strains
carried third-generation cephalosporin resistance genes,
including blaCTX-M-65 and blaCTX-M-55, and 5 strains
carried  the  fluoroquinolone  resistance  gene  qnrS1.
Very few ARGs, plasmid replicons, and mobile genetic
elements  (MGEs)  were  identified  in  earlier  isolates
(i.e.,  2015)  compared  to  genomes  isolated  in  recent
years  (Figure  1B).  The  co-existence  of  several  ARGs
(qnrS1,  blaOXA-10,  blaCTX-M-65,  cmlA1,  lun(F),
dfrA14,  and  ARR-2),  IncHI2  replicon,  and  MGEs
(IS102,  IS5075,  IS1006,  ISRor7,  ISKpn8,  and
ISKpn19)  in  strains  isolated  in  2021  and  2022  was
observed (Figure 1B).

Recently,  S.  I  1,4,[5],12:i:-  has  become  the  most
prevalent  cause  of  human  infections  in  China,  and
ST34 is  the  predominant  ST among human infection
cases in China (1,3). Comparative genomics confirmed
that ST8333 evolved from S.  I  1,4,[5],12:i:-ST34 (2),
which is  prone to multidrug resistance (MDR).  Based
on limited  data,  the  number  of  infection  cases  caused
by  ST8333  is  increasing,  and  the  ST8333  strain  has
become increasingly severe owing to the acquisition of
ARGs.  It  remains  uncertain  whether  ST8333  will
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replace  ST34 as  the  primary  sequence  type  clone  that
causes  human  infections  worldwide.  These  findings
highlight  the  need  for  global  public  health  attention
and urgent genomic monitoring.

The  emergence  and  increasing  trends  of
antimicrobial  resistance  (AMR)  worldwide  are  among
the top 10 public health threats (4). S. enterica is listed

on  the  2024  World  Health  Organization  Bacterial
Priority Pathogens List (5–6), and the increasing trends
of  AMR  in  S.  enterica  are  of  great  public  health
concern  (2–3,7).  With  recent  advances  in  large  data-
empowered  artificial  intelligence  (AI)  and  machine
learning,  WGS  has  become  critical  for  tracking  the
rapid  spatiotemporal  evolution  of  AMR in S.  enterica
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FIGURE 1. Discovery  timeline  and  phylogenetic  analysis  of  S.  I  1,4,[5],12:i:-  ST8333.  (A)  Timeline  of  ST8333  for  its
existence and discovery; (B) Phylogenetic analysis of S. I 1,4,[5],12:i:- ST8333 genomes.
Note:  Four  strains,  including  DS23IMWYN_873,  SH17G1670,  SH15G2065,  and  SH15G2086,  were  isolated  from children
under  5  years  old;  SH15G2111  and  SH17G1664  were  isolated  from  17  and  35  years  old,  respectively;  the  others  were
unknown.  The  core  genome  phylogeny  and  multi-alignments  were  performed  using  the  Parsnp  v2.1.0
(https://github.com/marbl/parsnp)  and  visualized  using  the  Interactive  Tree  of  Life  (iTOL  version  7.0,  https://itol.embl.de/).
2015393:  SAMN35670174;  2015392:  SAMN35670173;  SH15G2065:  SAMN35670843;  SH15G2086:  SAMN35670847;
SH15G2111:  SAMN35670848;  2016310:  SAMN35670191;  SH16G2614:  SAMN35680157;  SH17G1664:  SAMN35680386;
SH17G1670:  SAL_FB7519AA  (SAMN21890000);  36:  SAL_PB8236AA;  48:  SAL_PB8237AA;  63:  SAL_OB7431AA;
SC2021MYS115:  SAL_NB5716AA;  SC2021MYS122:  SAL_NB5708AA:  SC2021MYS282:  SAL_NB5698AA.
DS23IMWYN237_870: SAMN48529803. For (A), the timeline in the diagram briefly describes the significant stories at each
time point. For (B), location, collection date, isolation source, ARGs, plasmid replicons, MGEs, and SPIs are indicated with
different colors and shapes, respectively.
Abbreviation: ARGs=antibiotic resistance genes; MGEs=mobile genetic elements; SPIs=Salmonella Pathogenic Islands.
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(2–3,7–11). These findings underscore the importance
of high-quality,  open-access regional and international
genomic  databases  for  fighting  against  AMR,  ARGs,
and  informing  outbreak  response  (11–12).  Therefore,
more  publicly  available  data  on S.  I  1,4,[5],12:i:-  and
S. Typhimurium will help to better evaluate the spread
situation  in  real-time  and  enable  the  scientific
community  to  formulate  and  adjust  prevention  and
control  policies  in  a  prompt  manner.  Failure  to  fill
these  gaps  may  lead  to  underestimation  of  the  risk  of
transmission  of  the  MDR  ST8333  clone  and  the
emergence  of  new  variants  in  S.  I  1,4,[5],12:i:-.
Considering the positive correlation between the gross
output  of  meat,  population  density,  annual  mean
temperature,  and  AMR in Salmonella  (3,7),  as  well  as
the  emergence  of  MDR  ST8333  in  meat  (pork),  we
call  for  more  S.  I  1,4,[5],12:i:-  and  S.  Typhimurium
strains  from  meat  and  animal  sources  for  WGS  and
data  sharing  in  the  open-access  Salmonella  genome
database. 

Conflicts  of  interest:  The  views  and  claims  in
published articles  are  those  of  the  authors  and do not
represent any viewpoint from the China CDC Weekly. 

Acknowledgements:  The  Veterinary  Big  Data  and
Bioinformatics Center, Henan Agricultural University,
for their support and help. 

Funding:  Supported  in  part  by  grants  from  the
Project  for  the  National  Key  Research  and
Development  Program of  China  (2023YFC2307101),
Young  Scientist  of  the  Joint  Funds  of  Science  and
Technology Research and Development Plan of Henan
Province,  China  (235200810058),  and  Young
TopNotch  Talents  Foundation  of  Henan  Agricultural
University (30501278).
doi: 10.46234/ccdcw2025.226 
#  Corresponding  authors:  Yanan  Wang,  wangyanan1001@henau.
edu.cn; Xuebin Xu, xuxuebin@scdc.sh.cn.
 
1 International Joint Research Center of National Animal Immunology,
College  of  Veterinary  Medicine,  Henan  Agricultural  University,
Zhengzhou  City,  Henan  Province,  China;  2  Longhu  Laboratory  of
Advanced  Immunology,  Zhengzhou  City,  Henan  Province,  China;
3  Division  of  Pathogen  Testing  and  Analysis,  Shanghai  Municipal
Center  for  Disease  Control  and  Prevention,  Shanghai,  China;  4  CAS
Key Laboratory of Pathogen Microbiology and Immunology, Institute
of  Microbiology,  Chinese  Academy  of  Sciences,  Beijing,  China;
5 Chinese Center for Disease Control and Prevention, Beijing, China.

Copyright  ©  2025  by  Chinese  Center  for  Disease  Control  and
Prevention.  All  content  is  distributed  under  a  Creative  Commons
Attribution Non Commercial License 4.0 (CC BY-NC).

Submitted: June 13, 2025
Accepted: September 29, 2025
Issued: October 24, 2025

REFERENCES 

 Cui  QP,  Yang  XR,  Yang  TT,  Wang  X,  Ma  X,  Liu  YX,  et al.
Characterization  and  implications  of  the  regionally  prevalent  ST8333
strains of Salmonella enterica serotype 4,[5],12:i: — China, 2017–2023.
China  CDC  Wkly  2024;6(47):1232  −  5.  https://doi.org/10.46234/
ccdcw2024.247.

1.

 Wang YN, Liu Y, Lyu N, Li ZY, Ma SF, Cao DM, et al. The temporal
dynamics  of  antimicrobial-resistant  Salmonella  enterica  and
predominant  serovars  in  China.  Natl  Sci  Rev  2023;10(3):nwac269.
https://doi.org/10.1093/nsr/nwac269.

2.

 Wang  YN,  Xu  XB,  Zhu  BL,  Lyu  N,  Liu  Y,  Ma  SF,  et al.  Genomic
analysis  of  almost  8,000  Salmonella  genomes  reveals  drivers  and
landscape  of  antimicrobial  resistance  in  China.  Microbiol  Spectr
2023;11(6):e02080 − 23. https://doi.org/10.1128/spectrum.02080-23.

3.

 Xiao  YH,  Nishijima  T.  Status  and  challenges  of  global  antimicrobial
resistance  control:  a  dialogue  between  Professors  Yonghong  Xiao  and
Takeshi  Nishijima.  hLife  2024;2(2):47  −  9.  https://doi.org/10.1016/j.
hlife.2023.11.004.

4.

 WHO.  WHO  bacterial  priority  pathogens  list,  2024:  bacterial
pathogens  of  public  health  importance  to  guide  research,  development
and strategies  to  prevent  and  control  antimicrobial  resistance.  Geneva:
World Health Organization; 2024.

5.

 Ma  YY,  Chen  P,  Mo  Y,  Xiao  YH.  WHO  revised  bacterial  priority
pathogens  list  to  encourage  global  actions  to  combat  AMR.  hLife
2024;2(12):607 − 10. https://doi.org/10.1016/j.hlife.2024.10.003.

6.

 Wang  YN,  Xu  XB,  Jia  SL,  Qu  MQ,  Pei  YH,  Qiu  SF,  et al. A  global
atlas and drivers of antimicrobial resistance in Salmonella during 1900-
2023.  Nat  Commun  2025;16(1):4611.  https://doi.org/10.1038/
s41467-025-59758-3.

7.

 Baker  S,  Thomson N,  Weill  FX,  Holt  KE.  Genomic  insights  into  the
emergence  and  spread  of  antimicrobial-resistant  bacterial  pathogens.
Science  2018;360(6390):733  −  8.  https://doi.org/10.1126/science.
aar3777.

8.

 Mather AE, Gilmour MW, Reid SWJ, French NP. Foodborne bacterial
pathogens: genome-based approaches for enduring and emerging threats
in a complex and changing world. Nat Rev Microbiol 2024;22(9):543 −
55. https://doi.org/10.1038/s41579-024-01051-z.

9.

 Xiang  Y,  Zhu  KP,  Min  KY,  Zhang  YW,  Liu  JF,  Liu  KK,  et al.
Characterization of  a Salmonella  enterica  serovar  Typhimurium lineage
with rough colony morphology and multidrug resistance. Nat Commun
2024;15(1):6123. https://doi.org/10.1038/s41467-024-50331-y.

10.

 Wang YN, Xu XB, Zhu BL, Gao GF. Enhanced genomic surveillance is
essential  for  effective Salmonella outbreak response. China CDC Wkly
2025;7(26):880 − 881. https://doi.org/10.46234/ccdcw2025.151.

11.

 Zheng  BW,  Liu  Y,  Xiao  YH,  Harnessing  a  high-quality  Salmonella
genome catalog to combat antimicrobial resistance and inform outbreak
responses.  Biosaf  Health  2025.  https://doi.org/10.1016/j.bsheal.2025.
09.009.

12.

China CDC Weekly

Chinese Center for Disease Control and Prevention CCDC Weekly / Vol. 7 / No. 43 1349

mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:xuxuebin@scdc.sh.cn
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:xuxuebin@scdc.sh.cn
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:xuxuebin@scdc.sh.cn
https://doi.org/10.46234/ccdcw2025.226
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:wangyanan1001@henau.edu.cn
mailto:xuxuebin@scdc.sh.cn

	Conflicts of interest
	Acknowledgements
	References

