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P１１０１　美国俄勒冈州某社区,病例检测前通过废

水监测检测SARSＧCoVＧ２B．１．３５１(β)变体//Melissa
Sutton,TylerS．Radniecki,DevrimKaya,等
　　基因组监测已成为SARSＧCoVＧ２大流行期间

的关键监测方法.废水监测有可能识别和跟踪社区

中的SARSCoVＧ２变体,包括新出现的变体.我们

利用多位点序列分型来识别废水中 SARSＧCoVＧ２
变体的新方法,在个别临床标本发现该变体之前

１２d观察到在美国俄勒冈州林恩县的废水中出现B．
１．３５１(β)变体.研究期间,我们鉴定了４２个 B．１．
３５１临床标本,分为３个系统发育分支.林恩县１９
个临床标本中的１８个和所有废水 B．１．３５１标本均

聚集在第１类.研究结果进一步提供了废水监测报

告当地SARSＧCoVＧ２序列信息可靠性的证据.

P１１１０　２０１７－２０２０年美国加利福尼亚州圣地亚哥

耐抗生素志贺菌//ThaidraGaufn,JillBlumenthal,
ClaudiaRamirezＧSanchez,等
　　每年,志贺氏菌引起全球约１．８８亿腹泻病例,
其中５０万例发生在美国,抗菌药物耐药率逐年上

升.为了确定美国加利福尼亚州圣地亚哥的抗菌药

物耐药性及风险因素,我们回顾性分析了２０１７—
２０２０年间由福氏志贺菌和宋内氏志贺菌引起的腹

泻病例.１２８例病例中,福氏志贺菌比福氏志贺菌

略为常见;大多数病例发生在同性恋或双性恋男性、
艾滋病毒携带者、无住所或使用甲基苯丙胺者.阿

奇霉素、氟喹诺酮、氨苄西林和甲氧苄啶/磺胺甲恶

唑(TMP/SMX)的耐药率与疾病预防控制中心报告

的最新国家数据一致;５５％的分离株对阿奇霉素耐

药,２３％对氟喹诺酮耐药,７０％对氨苄西林耐药,
８３％对二氯甲烷/三氯甲烷耐药.我们发现 TMP/
SMX的比值略高于国家公布数据.

P１１１７　２００９－２０１８年美国国家监测报告的食源性

疾病疫情//AliceE．White,AlexandraR．Tillman,
CraigHedberg,等
　　国家监测系统报告的食源性疫情仅为美国所有

疫情的一部分;并非所有疫情都有检测、调查和报

告.我们描述了２００９－２０１８年报告的疫情的形成

因素和疫情特征.根据每１０００万人口报告的疫情

数量,我们将各州(加上 DC)分为高(最高１/５)、中
(中间３/５)或低(最低１/５)报告者.分析表明,各州

报告的食源性疫情数量和类型存在很大差异.高报

告州的疫情是低报告州的４倍.低报告者比高报告

者更有可能报告更严重的疫情,较少涉及到环境或

食物载体;报告的食物载体类型存在统计学差异.
人均收入与报告的多少密切相关.公共卫生规划的

投入对疫情报告有着重要的影响.

P１１２８　２０１５－２０１９年加拿大成年人感染医疗相关

和社区相关艰难梭菌的特征//Tim Du,KellyB．
Choi,AnadaSilva,等
　　我们调查了２０１５—２０１９年间加拿大医院感染

监测的成年患者,分析医疗保健相关(HA)和社区

相关(CA)艰难梭菌感染(CDI)的流行病学和分子

特征.共 分 析 １８４５５ 例 CDI 病 例,１３７３５ 例
(７４􀆰４％)HA和４７２０例(２５．６％)CA.２０１５—２０１９
年期间,HA的CDI率下降了２３．８％,而CA下降了

１８．８％.与 CAＧCDI相比,HAＧCDI与３０d全因死

亡率增加显著相关(P＜０．０１).分析的２５０６个分

离株中,最常见的核糖型(RTs)为 RT０２７、RT１０６、
RT０１４和RT０２０.无论采集类型如何,与非RT０２７
相比,RT０２７与 CDI归因死亡密切相关.除莫西

沙星外,所有受试药物的总耐药率一致.成人 HA
和CA的 CDI发病率下降,与 RT０２７和 RT１０６的

患病率变化一致.预防和控制感染及持续的国家监

测是CDI流行病学、调查和控制的有力保障.

P１１３７　美国新墨西哥州２只灰狐中携带的蝙蝠相

关变异狂犬病病毒//ReneE．Condori,AdamAraＧ
gon,MikeBreckenridge,等
　　西半球,蝙蝠相关狂犬病病毒(RABV)在多个

哺乳动物宿主中建立了传播路径,形成了遗传上不

同的谱系.美国新墨西哥州,臭鼬、蝙蝠和灰狐是狂

犬病宿主,因与人类接触而造成公共健康风险.
２０１５—２０１９ 年,新 墨 西 哥 州 林 肯 县 的 ２ 只 灰 狐
(Urocyoncinereoargenteus)中检测到两种以前未

识别的RABV.核蛋白基因的系统发育分析表明,
分离株是一种新的 RABV 变体.这可能表明了从

未知蝙蝠宿主到灰狐的重复溢出.新墨西哥州狂犬

病病例的分子流行病学分析表明,其他跨物种传播

事件是已知对新墨西哥州有致病菌作用的病毒变异

的结果.尽管美国有健全的狂犬病公共卫生监测系

统,但随着检测和监测技术的进步,仍会发现以前未

识别的人兽共患病病原体.



P１１４６　急性登革热感染对男性精子和体液病毒清

除的影响//JoffreyMons,DominiqueMahéＧPoiron,
JeanＧMichelMansuy,等
　　我们收集了 Réunion岛的１０名感染者在症状

出现后７、１５、３０、６０和９０d的样本,研究了登革热

病毒(DENV)对精液的影响.我们评估了精液和生

殖激素的特征,并从精液中分离出活动精子.研究

采用逆转录PCR检测精液中的DENV,并通过病毒

分离在 VeroE６细胞培养中寻找 DENV RNA.４

名感染者的DENVRNA阳性精液样本＞１份;２名

志愿者在第 １５d 和第 ３０d 的精液中有 DENV
RNA阳性.没有活动精子呈 DENV 阳性.暴露于

阳性精液后,少数 VeroE６细胞对DENV抗原呈阳

性染色,表明复制病毒水平较低.我们发现 DENV
在精液中的持续时间比在血液中的持续时间短.这

些结果提示了登革热病毒在急性登革热疾病后短期

内,可能通过性传播导致精子可逆性改变(图１).

A)精浆(患者６);B)全精细胞(患者３);C)精液制备后获得的４０％组分的细胞(患者６);D)DENVＧ１感染的 VeroE６细胞(阳性

对照)(感染倍数为０．０１,持续３d);E)未感染的 VeroE６细胞;F)用未感染的精液接种 VeroE６细胞(阴性对照).用登革病毒感

染(A、B、C)或未感染患者(E)的精液部分接种 VeroE６细胞,并培养７d(第一代).在第一次传代后收集的培养上清液的 VeroE６
上检测到第二次传代的 DENV包膜蛋白(DENVＧE)后拍摄图像.红色表示 DENVＧE蓝色表示 DAPI染色.比例尺指示２０μm.
图１　研究病毒清除和对生殖功能的影响,来自Réunion岛的登革热病毒感染志愿者在症状出现后第７d获得的暴

露于精液样本的VeroE６细胞的免疫荧光图像

P１１５４　猫和狗中SARSＧCoVＧ２感染和疾病的危险

因素//DorotheeBienzle,JoyceRousseau,David
Marom,等
　　我们通过定量PCR检测了加拿大安大略省家

庭宠物的拭子样本中的SARSＧCoVＧ２,并调查了宠

物主人与感染和血清阳性相关的风险因素.我们测

试了家养宠物以及庇护所和低成本阉割诊所动物的

血清样本中的棘突蛋白IgG 和IgM.在家养宠物

中,２％(１/４９)的狗拭子样本和７．７％(５/６５)的猫拭

子样本为PCR阳性,但４１％的狗血清样本和５２％
的猫血清样本为 SARSＧCoVＧ２IgG 或IgM 阳性.
宠物样本中SARSＧCoVＧ２血清阳性的可能性较高

的是猫,而不是睡在主人床上的狗,以及感染新疾病

的狗和猫.绝育诊所样本的血清阳性率为 １６％
(３５/２２１);在避难所样本中,９．３％(７/７５).检测结

果表明,COVIDＧ１９感染者家庭中的宠物血清转化

和患病的可能性很高.

P１１９８　西非布基纳法索２０１７年登革热病毒暴发

的回顾性基因特征分析//AndrewG．Letizia,CathＧ
erineB．Pratt,MichaelR．Wiley,等
　　为了进一步了解非洲登革热病毒(DENV)的当
代基因组成,本研究通过对西非布基纳法索２０１７年
登革热疫情样本的下一代测序,分离出２９个登革热
基因组(５个血清型１,１６个血清型２[DENVＧ２]和８
个血清型３).系统发育分析证明了登革病毒Ｇ２在
布基纳法索的流行性特征.研究发现,不一致的诊
断结果可能与这些基因组和三重PCR之间的遗传
差异有关.正向和反向１引物在映射到 DENVＧ２
基因组时存在单个错配,这可能解释了分子测试的

不敏感性.虽然与这些基因组相比,登瓦夏和四联
疫苗株以及B细胞表位之间具有相当大的同质性,
但应注意到了独特的差异.因此,需要对非洲的登
革热病毒进行持续监测,理清新型循环病毒种群进
化动态,为制定有效的诊断、治疗和预防对策提供

依据.
(福建省疾病预防控制中心　王晓欢 译)


