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P２１２　２０１５－２０１８,美国急性迟缓性脊髓炎患者的特

征//NilayMcLaren,AdrianaLopez,SarahKidd,等

　　自２０１４年,美国每两年可观察到一次急性迟缓

性脊髓炎(AFM)病例的发病高峰.考虑到 AFM
临床特性因病毒病原而异,本研究旨在确定 AFM
病因在高峰期与非高峰期是否存在差异.我们将高

峰期(２０１６年和２０１８年,n＝３６６)与非高峰期(２０１５
年和２０１７年,n＝５０)发生的 AFM 病例的临床及实

验室特征进行比较.发现高峰期 AFM 患者的平均

年龄(５．２岁)低于非高峰期患者的平均年龄(８．３
岁);相对于非高峰期,高峰期患者的脑脊液细胞增

多(８６％vs６０％)、上肢受累(３３％vs１６％)、肢体

无力前患有疾病(９０％vs６２％)以及肠道或轮状病

毒 RNA 阳性比例更高(３８％vs１６％);肠道病毒

D６８感染仅在高峰期与 AFM 有相关性.研究表明

AFM 病因在高峰期与非高峰期有所不同.

P２２０　２０１０－２０１７年,西班牙基于病毒型别及其亚

型 分 类 的 住 院 流 感 患 者 的 疾 病 严 重 程 度//

ConcepciónDelgadoＧSanz,ClaraMazagatosＧAteca,

JesúsOliva,等

　　研究通过一项回顾性队列研究,来评估流感病

毒型别和亚型对西班牙住院流感患者疾病严重程度

的影响.收集２０１０－２０１７年国家监测系统的数据,

分析８９８５例实验室确诊的重症流感住院病例.同

甲型流感(H３N２)或 B型流感患者相比,住院的甲

型(H１N１)pdm０９流感病毒患者更为年轻,更常见

Ⅲ级肥胖且患肺炎或急性呼吸窘迫综合征的风险更

高(P＜０．０５).独立于其他因素,甲型流感(H１N１)

pdm０９住院患者进入重症监护室、死亡或两者都发

生的风险均高于甲型流感(H３N２)或乙型流感患

者.确定流感相关疾病严重程度模式及该模式在不

同流感病毒型别及亚型间的差异,有助于指导流感

流行期间预防和控制措施的规划和实施(图１).

图１　２０１０－２０１１年至２０１６－２０１７年西班牙流感季,根

据流感病毒型别或亚型及入院周分布的实验室确诊重症

流感住院病例数.季节性流行期以该期主要流行病毒

标记

P２２９　加蓬农村地区埃博拉病毒暴露与疟原虫感

染之间的风险//JessicaL．Abbate,PierreBecＧ

quart,EricLeroy,等

　　埃博拉病毒感染患者中疟疾与死亡风险的相关

性,表明恶性疟原虫与埃博拉病毒存在宿主内相互

作用.为了确定该种作用是否影响感染其中任一种

病毒的可能性,我们对加蓬农村地区运用大型快照

监测研究,以验证既往接触埃博拉病毒是否与当前

疟原虫感染存在关联.在人群及个体水平,均发现

埃博拉病毒血清抗体阳性率与血中存在疟原虫之间

有强正相关性.基于纳入其他关键变量的多元回归

模型,个体层面上,埃博拉病毒抗体阳性可视为疟原

虫感染的最强危险因素.研究结果表明疟原虫与埃

博拉病毒在宿主体内的相互作用可能是其流行病学

关联的基础.

P２５５　美国猪德尔塔冠状病毒在家禽中的感染和

传 播// PatriciaA．Boley,MoyasarA．Alhamo,

GeoffreyLossie,等

　　冠状病毒可引起多种宿主的呼吸道和胃肠道疾

病.在中国的各类鸣禽和豹猫中都鉴定出了德尔塔

冠状病毒(DCoVs).２００９年,在亚洲猪粪便标本中



检测出了猪德尔塔冠状病毒 (PDCoV),但直至

２０１４年,在美国暴发大规模的猪腹泻才确定了其病

原学作用.研究表明,PDCoV 利用氨肽酶 N 蛋白

的保守区感染源自多物种的细胞系,包括人类、猪和

鸡.由于 PDCoV 是一种潜在的人兽共患病病原

体,因此仍需继续调查其在人群中的流行及对人类

的影响.我们报告了PDCoV 实验性感染及其在家

禽间的继发传播.在接种PDCoV 的雏鸡和小火鸡

中,我们观察到腹泻、泄殖腔和气管样本中持续存在

的病毒RNA滴度、PDCoV特异性血清IgY抗体以

及肠道中的抗原阳性细胞.

P２７３　含有H１N１pdm０９和H１N２基因的重配猪甲

型流病感毒的种间传播//HelenE．Everett,BethaＧ
nyNash,BrandonZ．Londt,等

　　H１N１pdm０９(pH１N１)已经在英国猪群中定

植,目 前 和 之 前 地 方 性 流 行 的 猪 甲 型 流 感 病 毒

(IAV)病毒株形成共循环,包栝有类禽的 H１N１和

类人的 H１N２病毒.２０１０年,分离到一种能引起英

国猪群轻度临床症状的甲型流感重配病毒,H１N２r.
这种 重 配 病 毒 具 有 新 的 基 因 排 列,整 合 了 来 自

pH１N１病毒的内部基因盒以及来自猪IAV H１N２
的血凝素和神经氨酸酶基因.我们研究了 H１N２r
分离株在猪(自然宿主)和雪貂(人感染模型)中的发

病机制和感染动力学.在两个物种中,临床和病毒

学参数均较轻,且不论最初感染的是猪或是雪貂,都
可观察到种内与种间传播.同pH１N１病毒相比,
该新型重配病毒具有人兽共患和逆向人兽共患的潜

力,但毒力或传播力没有明显增强.

P２９８　手足口病患者中和抗体的抗肠道病毒作

用//LamAnhNguyet,TranTanThanh,LeNguyen
ThanhNhan,等

　　手足口病(HFMD)是一种可引起大流行的新

发传染病.了解其病原体之间的抗体中和反应对疫

苗开发和流行病学研究至关重要.我们利用１２０个

感染肠病毒 A７１(EVＧA７１)、柯萨奇病毒 A (CVA)

６、CVA１０和CVA１６的手足口病患者入组时及＞７
天的配对血浆样本进行交叉中和作用的研究.对于

同型病毒,血清阳性率从入组时不足６０％上升到随

访时的９７％~１００％,对应的血清转化率为５７％~
９３％.而只有３％~２３％的病人有对非同型病毒的

血清转化.所有感染 EVＧA７１B５亚型的患者血浆

均可中和新发的 EVＧA７１C４亚型.我们的研究结

果支持 EVＧA７１疫苗潜在效益的研究,同时也强调

了多价疫苗对控制手足口病的必要性.

P３３６　利用ProMEDＧMail中未诊断的疾病报告及

时发现国际关注的突发公共卫生事件//Camille
Rolland,ClémentLazarus,CoralieGiese,等

　　我们对２００７－２０１８年ProMEDＧmail中所有最

初归类为未诊断疾病的报告进行了回顾性分析.在

ProMEDＧmail报告中鉴定了３７１起未诊断疾病,其
中的３４％后来被确诊.ProMEDＧmail可作为全球

其他未诊断疾病监测系统的补充.

P３４５　２０１７－２０１９年,暴发监测应对管理和分析系

统在尼日利亚人猴痘暴发时的应用//BernardC．
Silenou,DanielTomＧAba,OlawunmiAdeoye,等

　　２０１７年１１月,为应对猴痘暴发,尼日利亚在３０
个地区部署了移动数字暴发监测应对管理和分析系

统.系统的适应和激活耗时１４d,应用该系统提高

了应对的及时性、完整性和整体能力.

P３５０　泰国犬中的人诺如病毒感染//Kamonpan
Charoenkul,ChanakarnNasamran,TaveesakJanetＧ
anakit,等

　　２０１８年７月,在泰国患有腹泻的犬只中以及同

一场所的儿童身上检测到重组的诺如病毒 GII．PeＧ
GII．４悉尼株.全基因组测序及４株泰国诺如病毒

株的进化树分析表明犬诺如病毒与人诺如病毒 GII．
PeＧGII．４悉尼株密切相关,提示人与犬之间存在

传播.

P３５８　应用于炭疽应急准备的快速纳米微孔全基

因组测序技术//HeatherP．McLaughlin,JuliaV．
Bugrysheva,AndrewB．Conley,等

　　人炭疽病例需要快速应对.我们在收到一株人

炭疽分离株数小时后即在高级别隔离实验室完成了

炭疽芽孢杆菌的纳米孔全基因组测序.该重组基因

组未含有已知的抗菌素耐药基因或导入质粒.即日

的基因组特性分析可增强公共卫生应急响应.

(福建省疾病预防控制中心　何文祥译)




