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P２５２１　美国田纳西州新型冠状病毒肺炎死亡的特

征、合并症和数据差异//JohnJamesParker,Rany
Octaria,MirandaD．Smith,etal
　　截至２０２１年３月,新型冠状病毒 (COVIDＧ１９)
已导致美国超过５０００００人死亡,其中田纳西州的

人均病例数排名高居第五位.我们回顾了田纳西州

卫生部在 ２０２０年３月１５日至８月１５日期间的

COVIDＧ１９监测数据及从其补充图表中提取的数

据.与幸存的病例相比,死于 COVIDＧ１９的患者更

多是老年人、男性和黑人以及有潜在疾病(合并症)
的人.我们查阅医疗记录发现３０．４％的存活病例和

２０．３％的死亡患者没有合并症信息.至少有一种合

并症的患者比例图表提取 (９６．３％)高于标准监测

死亡(７９．０％).标准监测和图表提取得到的合并糖

尿病患者的比例相近;其余每种合并症比例图表提

取均高于标准监测.投资公共卫生数据收集基础设

施将在 COVIDＧ１９大流行和未来的疾病暴发中获

益.

P２５３５　新型冠状病毒感染时胎龄与妊娠结局//

DominiqueA．Badr,OlivierPicone,ElisaBevilacqua,

et．al
　　为探索感染新型冠状病毒(SARSＧCoVＧ２)时的

胎龄对产科和新生儿结局的影响,我们开展了一项

名为“PregOuTCOV”的国际多中心回顾性队列研

究.我们纳入了所有妊娠结局已知的孕１０周活胎

的单胎妊娠的孕妇.感染 SARSＧCoVＧ２的孕妇纳

入暴露组,同期的其余所有孕妇纳入非暴露组.主

要结局定义为复合不良产科结局和复合不良新生儿

结局.在１０９２５名孕妇中,有３９３人(３．６０％)感染

了SARSＧCoVＧ２(暴露组).在匹配可能的混杂因素

后,我们发现暴露组妊娠大于２０周时复合不良产科

结局和妊娠大于２６周时复合不良新生儿结局显著

增加(P＜０．００１).如果可能,应针对孕早期或孕前

的女性制定疫苗接种计划.

P２５４４　１９５０－２０１９年中国４个旱獭鼠疫疫源地人

类鼠疫病例和鼠疫耶尔森菌的分布和特征//ZhaoＧ
kaiHe,BaiqingWei,YujiangZhang,etal
　　我们分析了１９５０－２０１９年从中国４个旱獭鼠

疫疫源地的人类、宿主动物和昆虫媒介中收集的

１０６７例人类鼠疫病例和５９５８株鼠疫耶尔森菌的

流行病学特征和分布.人类鼠疫病死率为６８．８８％;
随着时间的推移总体缓慢下降趋势,但波动很大.
大多数已鉴定出的人类病例(９８．３１％)和分离株

(８２􀆰０６％)来自喜马拉雅旱獭鼠疫重点地区.人类

病例的趋势可以分为 ３ 个时期:１９５０－１９６９ 年、

１９７０－２００３年和２００４－２０１９年.西伯利亚旱獭鼠

疫疫源地自１９２６年以来尚未发现人类病例或分离

株.然而,在其他３个疫源地,鼠疫耶尔森菌继续在

动物宿主之间传播;生态因素可能会影响当地鼠疫

耶尔森菌的活性.中国的旱獭鼠疫疫源地仍较为活

跃,流行边界不断扩大,对国内外公共卫生造成潜在

威胁(图１).

监测的重点区域包括青海省、甘肃省、西藏自治区、四川省和新疆维吾尔自治区.

A)喜马拉雅旱獭是本研究重点关注的主要旱獭种.摄影:XinWang

B)从重点地区的人类、动物宿主和昆虫媒介(主要为多裂卡萝虱和西兰蒂伊蚤)收集到的鼠疫杆菌分离株数量.

图１　１９５０－２０１９年中国青藏高原喜马拉雅旱獭鼠疫重点地区的鼠疫生态学和鼠疫耶尔森菌监测情况



P２５５４　美国疾病暴发相关的新型食物载体//HilaＧ
ryK．Whitham,PreethiSundararaman,DanielDeweyＧ
Mattia,etal
　　由于病原体的进化和消费趋势的改变,可能会

出现与疾病暴发相关的新型食物载体(即与过去疾

病暴发无关的食物).为了查出这些食物,我们查看

了疾病预防与控制中心食源性疾病暴发监测系统的

数据,从中找到１４２１６起与食物有关的暴发案例.
我们将２００７－２０１６年和１９７３－２００６年的食物相关

暴发案例进行了对比,确定了２８种新型食物载体,
其中最常见的种类是鱼、坚果、水果和蔬菜,并且三

分之一是进口食品.与其他疾病暴发相比,新型食

物载体相关的疾病暴发更易波及多个州和食物召

回,并且病例数、住院和死亡的人数上更多.２/３新

型食物购买后不需要烹饪即可食用.针对新型食物

的预防工作不能仅靠教育消费者,还需要企业采取

预防措施.

P２５７０　法国２０１７年人类胎儿中致命牛痘病毒感

染//AudreyFerrier,GaelleFrenoisＧVeyrat,EveＧ
lyneSchvoerer,etal
　　牛痘病毒(CPXV)具有动物宿主,通常经由接

触受感染动物传播给人类.２０１７年,一名法国孕妇

由于感染了 CPXV 导致腹中胎儿死亡.曾有母体

接种正痘病毒(天花)疫苗后胎儿死亡的报道,但这

名孕妇并未接种该疫苗.调查显示,CPXV 并未在

患者的家养动物中感染流行.通过对所有胎儿和母

体的活检样本中检测 CPXVDNA 确诊患者,且在

活检中检出了感染性 CPVX,而血浆样本中并未检

出.这起胎儿死亡病例凸显了孕期正痘病毒感染并

发症的风险.正痘病毒中,天花病毒和痘苗病毒曾

被报道引起胎儿死亡;我们的研究结果表明,CPXV
的感染并发症有着与痘苗病毒相同的威胁.

P２５８８　冠状病毒病大流行期间住院患者的血流感

染风险、发病率和死亡//BhavarthS．Shukla,Prem
R．Warde,EricKnott,etal
　　医院获得性感染是新型冠状病毒肺炎(COVＧ
IDＧ１９)大流行期间重要的并发状 况.我 们 针 对

２０２０年３月至１０月期间经逆转录 PCR测出的新

型冠状病毒肺炎成年患者住院情况进行了回顾性研

究.我们通过调整相关协变量的Logistic回归和竞

争风险回归,评估 COVIDＧ１９诊断和实验室确诊血

流感染风险(LCBI,主要结果)、LCBI时间和死亡风

险间的关联.共有１０８４８名患者被纳入分析:９１８
人(８．５％)被诊断为COVIDＧ１９,２３２人(２．１％)住院

期间患有LCBI.这些病人中有５８人(２５％)被归类

为与中心静脉导管相关的血流感染.调整协变量

后,COVIDＧ１９阳性状态与更高的 LCBI和死亡风

险相关.应加强 COVIDＧ１９病房的感染控制,并可

能需要根据国家医疗安全网络标准重新审核优劣排

序法.

P２６１９　高致病性禽流感 A(H５N６/H５N８)病毒分支

２．３．４．４的风险评估//ChristineH．T．Bui,１DeniseI．
T．Kuok,HinWoYeung,etal
　　鸟类中高致病性禽流感 (HPAI)A(H５N６/
H５N８)病毒分支２．３．４．４的全球性暴发和持续重组

严重威胁公众健康.我们研究了人类呼吸道类器官

和原代人类肺泡上皮细胞中最新的５个 HPAIA
(H５N６/H５N８)禽类分离株分支２．３．４．４b、e、和h的

趋向 性 和 先 天 性 宿 主 反 应.HPAI A(H５N６/
H５N８)禽类分离株在两种模型或任一模型中均能

高效复制,但能力低于 A 型流感(H１N１)pdm０９、
HPAIA(H５N１)和 HPAIA(H５N６)人类分离株.
它们在人类呼吸道类器官中表现出不同的细胞趋向

性;有些可感染所有４种主要的上皮细胞类型:纤毛

细胞、棒状细胞、杯状细胞和基底细胞.我们的研究

结果表明,禽类 HPAIA(H５N６/H５N８)分离株具

有人畜共患病潜力,但传播力低.这些病毒可诱导

低水平的促炎细胞因子/趋化因子,但不太可能促成

严重疾病的发病.

P２６３８　淋巴细胞性脉络丛脑膜炎病毒在欧洲中部

的地理分布与进化的新视角//AlenaForn̊usková,
ZuzanaHiadlovská,MilošMacholán,etal
　　淋巴细胞性脉络丛脑膜炎病毒(LCMV)是一种

旧大世界的乳腺病毒,因其与家鼠有关而在世界范

围内被发现.当 LCMV 波及具有免疫能力的人类

时,该病毒可导致无菌性脑膜炎;在免疫功能低下的

人中,可能发生全身感染和死亡.欧洲中部是研究

LCMV进化历史和宿主特异性的重要地点,因为家

鼠的两个亚种 Musmusculusmusculus和M．musＧ
culusdomesticus之间存在一个杂交区(遗传屏障).
我们报告了来自捷克－德国自然鼠群的 LCMV 流

行情况,并对来自捷克共和国的２个新的LCMV变

种进行了基因组特征分析.我们的研究证明了LCＧ
MV系统发育树的主要分支对应于小鼠宿主亚种,
当病毒在人类宿主中发现时,小鼠亚种位于溢出位

置.因此,可以通过家鼠的遗传结构预测感染人类

的LCMV毒株.
(福建省疾病预防控制中心　陈　堃 译)


