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P１７９５　中国甲型流感病毒(H７N９)的分子进化、多
样性和适应性//JingLu,JaynaRaghwani,Rhys
Pryce,等

　　２０１６－２０１７年,抗原性差异或高致病性甲型流

感(H７N９)病毒的出现和流行的大幅上升,引起了

人们对这些病毒可能引起人兽共患病的关注.通过

分析现有资料和广东省２０１５－２０１７年分离到的新

发 H７N９病毒序列,我们研究了 H７N９病毒的进化

和适应性.系统发育分析表明,流行的 H７N９病毒

隶属空间分布不同的多个谱系.通过血凝抑制试验

从感染这些病毒的患者血清标本中检测出３类１６
种病毒株.采用遗传序列重建来识别多个不同谱系

的平行氨基酸变化.推测血凝素的突变主要发生在

与受体识别或抗原性有关的部位.研究结果表明,
高致病性病毒株可能源自２０１６年３月间广东省东

部流行病毒株,并且与高适应分子进化率有关.

P１８０６　美国加利福尼亚州５个医疗区通过视频直

观监测结核病治疗//RichardS．Garfein,LinLiu,

JazmineCuevasＧMota,等

　　通过对美国加利福尼亚州５个医疗区的视频直

接观察治疗(VDOT)监测结核病治疗效果进行评

价,我们比较了１７４例视频直接观察治疗患者与

１５９例直接观察治疗(DOT)患者的依从性.多变量

线性回归分析发现了参与者的依从性与其社会人口

统计记录、危险行为及治疗经验相关.参与者的中

位年龄为４４岁(范围１８－８７岁),其中６１％为男

性.观察到的视频直接观察治疗患者预期中位剂量

(FEDO)[９３．０％(四分间距IQR)８３．４％~９７．１％]
高于直接观察治疗患者 [６６．４％ (IQR５５．１％ ~
８９􀆰３％)].大多数参与者(９６％)会向其他人推荐视

频直接观察治疗;９０％的人更喜欢视频直接观察治

疗而不是直接观察治疗.低预期中位剂量的独立相

关因素包括美国或墨西哥出生、视频直接观察治疗

持续时间较短、不会使用视频直接观察治疗、经常不

在家服药以及录像故障有关(P＜０．０５).视频直接

观察治疗的成本比直接观察治疗低３２％(范围６％

~４６％).视频直接观察治疗可行、可接受,依从性

高,而且费用低于直接观察治疗.

P１８２５　１９９６－２０１２年中国香港流感疫苗株与季节

性流行株之间基因错配频繁//MartinC．W．Chan,

MaggieH．Wang,ZiguiChen,等

　　世界卫生组织每半年调整一次流感疫苗组分来

应对温带地区的流感发病高峰.在热带和亚热带地

区,流感病毒呈季节性变化,流感流行全年均可发

生,因此疫苗组分难以抉择.１７年的分子流行病学

调查显示,大多数甲型流感(H３N２)(９/１１)和乙型

(６/７)疫苗株被纳入疫苗前已经在东亚流行了一年

多.在３４个季节中,北半球疫苗株和东亚流行株有

７个(２０．６％)甲型流感(H３N２)和５个(１４．７％)乙
型流感(B)匹配.南半球疫苗的匹配概率也很低

(H３N２,１４．７％;B,１１．１％).季节间病毒变异普遍

(H３N２,４１．２％;B,３５．３％),半年接种策略(１１月北

半球疫苗,５月南半球疫苗)没有改善匹配性.东亚

对流感监测贡献很大,但同时期的流感疫苗和流行

株经常匹配性欠佳.

P１８４０　２０１４－２０１５年期间北美A型高致病性禽流

感病毒(H５Nx)进化枝２．３．４．４的传播动力学//DongＧ
HunLee,１MiaKimTorchetti,JosephHicks,等

　　２０１４年底北美发现欧亚高致病性禽流感病毒

(HPAIV)H５进化枝２．３．４．４,在美国的暴发流行直

到２０１５年６月才结束,影响的家禽超过５０００万

只.我们通过对２６８个全基因组序列和疫情调查数

据进行基因组比对,研究了与该病毒传播相关的潜

在生态和流行病学过程.波及家禽养殖场的多起流

感暴发之前,重组高致病性禽流感病毒 H５N２已经

在太平洋迁徙路线的野生鸟类中传播.分析表明,
在２０１５年３月至６月期间,在中西部各州发生了超

过３次的重组高致病性禽流感病毒 H５N２输入;太
平洋野生鸟类向中西部家禽养殖场的传播发生后

１􀆰７－２．４个月才检出.该病毒一旦感染家禽,就会

在邻近州的火鸡和肉鸡养殖场之间迅速传播.应加



强生物安保,以防止重组高致病性禽流感病毒在整

个家禽行业的输入和传播.

P１８５０　２０１３－２０１６年法属波利尼西亚妊娠期寨卡

病毒感染及其对幼儿发育的影响//LorenzoSubisＧ
si,TimothéeDub,MarianneBesnard,等

　　先天性寨卡病毒综合征包括婴儿宫内感染寨卡

病毒后出现的一系列神经异常.但有些儿童宫内感

染寨卡病毒后未出现出生缺陷,我们对他们神经认

知发育所受影响知之甚少.我们对一系列先天性缺

陷与寨卡病毒感染的时间关联进行了病例对照研

究.原研究中对照组的儿童出生时未发现出生缺

陷,我们在嵌套研究中对这些儿童的早期发育情况

也进行了评估.发现先天性缺陷与孕妇寨卡病毒血

清阳性率(感染时间未知)和孕期症状性寨卡病毒感

染有关.尽管儿童早期发育评估未发现因母亲的寨

卡病毒感染引起的发育延迟,但还需要进行更多、更
长期的研究.

P１８５９　基于社区的干预措施对布基纳法索瓦加杜

古市登革热病毒媒介的控制效果评估//Samiratou
Ouédraogo,TarikBenmarhnia,EmmanuelBonnet,等

　　我们评估了布基纳法索首都瓦加杜古市基于社

区的干预措施对登革热病毒媒介的控制效果.我们

随机抽取了干预区２８７户和对照区２８９户家庭,收
集了干预前(２０１５年１０月)和干预后(２０１６年１０
月)的调查结果.干预措施减少了居民被登革热病

媒叮咬的几率(媒介唾液中生物标志物差异－０．０８,
[９５％CI０．１１－０．０４]).干预区蛹指数(pupaeinＧ
dex)从 １６２．１４ 下 降 到 ９９．０３,而 对 照 区 蛹 指 数

Ouédraogo,从２１８．７２上升到２５５．６７.干预社区居

民不太可能混淆登革热与疟疾(风险比０．７０[９５％
CI０．５８－０．８４])(风险比 ０．７０[９５％CI０．５８－
０􀆰８４]),已经提高了对登革热症状的认识(风险比

１􀆰４４[９５％CI１．２２－１．６９]).我们的研究表明,在
资源有限的非洲城市,控制登革热媒介暴露的有计

划、有证据的/基于社区的干预措施是可行和有效的.

P１８９８　２００２－２０１６年日本肺炎支原体多位点序列

分型//MarikoAndo,MiyukiMorozumi,YokoAdaＧ
chi,等

　　在日本,肺炎支原体对大环内酯的耐药性很高.
为了比较敏感和耐药菌株的序列类型,我们对２００２

－２０１６年日本的４１７个分离株进行了多位点序列

分型(ST).最普遍的序列类型是ST３,ST１９对大

环内酯耐药,ST１４和ST７对大环内酯敏感.

图１　２００２－２０１６年日本２３２个大环内酯敏感株和１８５
个大环内酯耐药肺炎支原体的多位点序列分型结

果发现:１０种大环内酯易感的序列类型和１２种为

大环内酯耐药肺炎分枝杆菌序列类型.

P１９１０　灭活低致病性甲型流感(H７N９)疫苗对抗原

变异的高致病性H７N９病毒的防控效果//Masato
Hatta,GongxunZhong,ShihoChiba,等

　　近期发现的高致病性甲型流感(H７N９)病毒变

异给人类带来了巨大的风险.我们发现接种了低致

病性 H７N９病毒疫苗的雪貂在感染抗原变异的高

致病性 H７N９病毒后未出现严重的症状.这些结

果证明了 H７N９疫苗的保护作用.

P１９２６　２０１６－２０１８年美国从患呼吸道疾病的家牛

中检出丙型流感病毒//HeweiZhang,Elizabeth
Porter,MollyLohman,等
　　我们通过实时PCR检测和测序,对美国家牛呼

吸道疾病样本中的丙型流感病毒(ICV)进行了鉴

定.牛丙型流感病毒分离株具有较高的核苷酸同源

性(≈９８％),与人丙型流感病毒株(≈９５％)密切相

关.需要进一步的研究,以确定牛丙型流感病毒导

致人兽共患病的可能性.

P１９３０　２０１１－２０１５年美国潜伏性结核感染局部流

行的简单评估//MaryamB．Haddad,KalaM．Raz,
TimothyL．Lash,等
　　根据结核病基因分型的结果,我们评估了美国

潜伏性结核病感染的流行情况.估计美国１９８１个

县的患病率低于１％,７８５个县的患病率为１％~
３％,３７７个县的患病率不低于３％.这种流行率的

估计方法可适用于任何有结核病监测系统的管辖区.
(福建省疾病预防控制中心　林春芳 译,黄丰 校)


