审稿意见与作者修改说明（稿号：2020-0287）
	初审专家意见与作者修改说明

	专家1意见：
1.这属于结果，不是结论
回复：非常感谢您的宝贵建议，本意是为了描述分子分型部分的结论，已重新进行描述。 
2.给出分离率的图，菌株数量不能作为衡量标准。
回复：非常感谢您的宝贵建议，但是由于本研究的时间跨度比较长，涉及病人和健康人等信息，样本量比较大，有些样本信息记录不完整无法提供分离率，已将本部分结果删除，以后我们会注意信息的完整性，做好相关分析研究。
3.去掉该图，因为前面方法中已经有描述
回复：已按照要求删除。 
4.腹泻患者来源菌株与健康人来源菌株的耐药情况有无差异，增加该部分分析。
回复：已按照要求进行补充，详见表1和讨论部分，本研究表明两组之间的耐药性差异无统计学意义，可能由于收集的菌株数目比较少，我们会继续关注两组间耐药性的研究。
5.去掉该表
回复：已按照要求删除。 
6.将图片中的菌株名称去掉，加入每株菌的耐药谱，这样能清楚反应PFGE带型与耐药谱之间的关系
回复：已按照相关要求修改，详见图3。
专家2意见：
1.文章分析了无锡2012年-2018年肠炎沙门氏菌的耐药性以及分子分型研究，有重要的报道意义。若能将不同年份菌株做进一步耐药和分子分型的是否有差异的分析，将更能清晰总结耐药性和分子分型的变化。 
回复：非常感谢您的宝贵建议，由于2012-2014年肠炎沙门菌菌株数量较少，因此进一步分析了2015-2018年肠炎沙门菌耐药和分子分型，详见图2、PFGE分子分型结果和讨论部分。
专家3意见：
1.此类文章是日常工作的积累，学术价值待加强； 
回复：非常感谢您的宝贵建议，本文是我们日常工作的积累，研究的全面性和深度均有待进一步加强，但是通过一段时间的监测研究也可以初步说明无锡市肠炎沙门菌的耐药性和分子分型的现状，对以后的日常监测工作及临床抗生素治疗均有一定的指导意义，接下来我们也会做出合理的规划，把日常监测和科学研究相结合，更加全面的关注本地肠炎沙门菌的耐药性和分子分型情况。
2.引自文献2的“全球每年因非伤寒沙门菌……导致15.5万人死亡”中的“每年”非常不准确，也极易引起误解，专业人员不应有的常识性错误；
回复：非常感谢您的宝贵建议，“The Global Burden of Nontyphoidal Salmonella Gastroenteritis”通过专门的研究和实验室监测的现有数据，估计全球每年有9380万例沙门氏菌引起的肠胃炎病例，有15.5万例死亡。由于描述不清引起的误解希望得到您的谅解，已在原文处进行修改。
3. 文献5、文献6分别是对肠炎沙门菌食物中毒的溯源与（分子）流行病学调查，如何得出“已经成为引起胃肠炎和食物中毒的主要病原菌”的结论？ 
回复：非常感谢您的宝贵建议，由于理解和描述不恰当引起的疑惑希望得到您的谅解，已在原文处进行修改更正。
4.本文中的菌株来源是不能得出季节特征的，作者把“比ratio”与“率rate”的意义和应用范围混淆不清，缺乏对流行病学的病因推断的基本常识； 
回复：非常感谢您的宝贵建议，我会加强对流行病学知识的学习。本文中的菌株来源是不能得出季节特征的，文中在结果部分描述菌株来源不太恰当，已在原文中删除。
5.图2中的Y轴有“截断”，既不必要、更不应该；
回复：非常感谢您的宝贵建议，图2由于图柱数字标签不太合理造成Y轴截断的错觉感到非常抱歉，已经重新修改。
6.作者需要认真思考：PFGE分子分型与耐药谱之间是否具有生物学机制上的联系。
回复：非常感谢您的宝贵建议，本研究中肠炎沙门菌PFGE带型与耐药谱之间的关系较为复杂，未发现明显关联。 

	复审专家意见与作者修改说明

	专家1意见：
作者将无锡肠炎沙门氏菌2012-2018年耐药与分子分型情况进行了汇总和分析，有利于其他学者了解当地肠炎沙门氏菌情况，对全国耐药数据和分子分型的数据积累具有一定的公共卫生学意义。

	定稿会意见与作者修改说明

	本文经这次修改后，基本达到要求，可以发表，谢谢！
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