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［摘　要］　目的　探究新型冠状病毒感染大流行前后上海市部分医疗机构重症监护病房（ＩＣＵ）环境中病原菌的

分布及鲍曼不动杆菌同源性变化情况。方法　采用基质辅助激光解析电离飞行时间质谱（ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ）法分

离鉴定病原菌，通过ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ测序平台对鲍曼不动杆菌进行全基因组测序，基于多位点序列分型（ＭＬＳＴ）和

核心基因组 ＭＬＳＴ（ｃｇＭＬＳＴ）探讨其亲缘关系。结果　大流行后ＩＣＵ环境中病原菌总检出率（６．１０％，１０１／１６５６）

低于大流行前（１０．７７％，１８１／１６８０；犘＜０．０５）。大流行前后，ＩＣＵ环境中检出的鲍曼不动杆菌在被褥表面占比均

维持在最高水平，但大流行后ＳＴ型呈多样性分布。ＭＬＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ结果显示，１６２株鲍曼不动杆菌分为２０种ＳＴ

型，以ＳＴ２（８０．２５％，１３０株）为主；ＭＬＳＴ＿Ｏｘｆｏｒｄ结果显示，１６２株菌株共有１９种ＳＴ型，以ＳＴ２０８（３７．０４％，６０

株）为主；基于ｃｇＭＬＳＴ的聚类分析结果显示，大流行后ＳＴ２０８＿Ｏｘｆｏｒｄ与ＳＴ５４０＿Ｏｘｆｏｒｄ和ＳＴ３６９＿Ｏｘｆｏｒｄ的亲缘

关系更接近，ＳＴ１６４＿Ｐａｓｔｅｕｒ克隆由大流行前的ＳＴ２３４＿Ｏｘｆｏｒｄ转变为大流行后的ＳＴ１４１８＿Ｏｘｆｏｒｄ，新发现２种新

型ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ和１１种新型ＳＴ＿Ｏｘｆｏｒｄ。结论　大流行后ＩＣＵ环境中病原菌检出率低于大流行前，大流行前后相

同分离位点ＳＴ型分布略有不同，大流行前后的流行克隆仍以ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ／ＳＴ２０８＿Ｏｘｆｏｒｄ为主，但部分等位基因

发生了改变，ｃｇＭＬＳＴ在同源性分析、进化与传播、暴发分析方面的精确度优于 ＭＬＳＴ＿Ｏｘｆｏｒｄ和 ＭＬＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ。

［关　键　词］　新型冠状病毒感染；鲍曼不动杆菌；ＳＴ型；同源性分析；重症监护病房环境
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　　新型冠状病毒感染（ＣＯＶＩＤ１９，简称新冠感染）

大流行是１９１８—１９２０年西班牙流感以来世界卫生组

织承认的最大的大流行［１］。新冠感染大流行期间，医

院重症监护病房（ＩＣＵ）是抢救、治疗的主要单元，但

也是引起医院感染的主要源头［２］，而鲍曼不动杆菌

（犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犫犪狌犿犪狀狀犻犻，ＡＢ）是ＩＣＵ中最常见，易

造成患者感染，甚至引起医院感染暴发的病原菌［３］，

西班牙、墨西哥和巴西等医院均报道过医院ＩＣＵ患

者ＣＯＶＩＤ１９和ＡＢ的双重感染
［４６］；以色列一所医

院也报道［７］过在ＣＯＶＩＤ１９患者中的ＡＢ感染暴发

事件。医院ＩＣＵ正逐渐成为ＡＢ滋生的主要场所，

其干燥表面已被证实是医院大流行传播的重要源

头。全球公认巴斯德（Ｐａｓｔｅｕｒ）和牛津（Ｏｘｆｏｒｄ）两

种针对ＡＢ的多位点序列分型（ＭＬＳＴ）方案，前者

包括犮狆狀６０、犳狌狊Ａ、犵犾狋Ａ、狆狔狉Ｇ、狉犲犮Ａ、狉狆犾Ｂ和狉狆狅Ｂ

基因，后者依赖于犵犾狋Ａ、犵狔狉Ｂ、犵犱犺Ｂ、狉犲犮Ａ、犮狆狀６０、

犵狆犻和狉狆狅Ｄ基因。两种方案有３个共同的管家基

因，在进化分析方面各有利弊，目前多以巴斯德方案

为主［８］。我国１７省的研究
［９］显示，ＡＢ具有较高流

行率，ＳＴ２型是我国及全球最主要的流行克隆。近

期研究［１０］发现，ＩＣＵ 中ＳＴ２型 ＡＢ逐渐向ＳＴ１６４

型克隆演化，并在ＩＣＵ患者和环境中广泛传播。另

一方面，ＩＣＵ是医院感染防控的重点场所，尤其在

新冠感染大流行后，医院的运营与管理方式发生了

显著变化，精细化感染防控制度［１１］、三级网络管理

体系［１２］等干预措施使医院感染防控、消毒等工作得

到了全面加强和提升。为了解新冠感染大流行防控

策略对ＩＣＵ环境病原菌检出及其同源性分布的具

体影响，本研究统计分析了上海市部分医疗机构新

冠感染大流行前后常见病原菌的检出情况，并以

ＡＢ为研究对象探讨其同源性变化，以期对后续医

疗机构的感染防控、消毒举措等提供数据支持。

１　材料与方法

１．１　标本来源　根据上海市及浦东新区耐药菌监

测方案，按照ＧＢ１５９８２—２０１２《医院消毒卫生标准》

采样方法分别采集２０１９、２０２３年医疗机构综合ＩＣＵ

的环境物体表面和工作人员手标本。用浸有采样

液的无菌棉签在物体表面来回涂抹５次，剪掉手

接触部位后将采样棉签放入装有１０ｍＬ采样液的

采样管中，其中物体表面＜１００ｃｍ
２ 时取涂抹全部

表面，≥１００ｃｍ
２ 时涂抹１００ｃｍ２，手涂抹面积约为

３０ｃｍ２／只。环境物体包括诊疗器械（呼吸机等）、诊

疗相关用品（治疗推车等）、工作人员直接接触用品

（工作服等）、患者直接接触物品（被褥等）、保洁用

品（抹布等）、共用用品（水龙头等）６类标本。在各

医疗机构未对ＩＣＵ环境进行彻底消毒前进行标本

采集，采样频率为每所医疗机构每月每类标本采集

２～３份，２０２３年未采集到约束带、空调进出风口和

病号服标本，其余采样点和２０１９年保持一致。

１．２　分组情况　２０１９年共纳入７所医疗机构（编

号：Ａ～Ｇ）的ＩＣＵ为标本采集点，每所医疗机构采

集８０～４４０份标本，共检测１６８０份标本，纳入大流

行前组；２０２３年除上述７所医疗机构外，还新增医

疗机构（编号：Ｈ）的ＩＣＵ为标本采集点，每所医疗

机构采集１８０～３５６份标本，共检测１６５６份标本，

纳入大流行后组。

１．３　仪器与试剂　飞行时间质谱仪（德国布鲁克公

司），测序仪（美国Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司）、大豆酪蛋白消化

卵磷脂吐温肉汤（ＳｏｙａＣａｓｅｉｎＤｉｇｅｓｔＬｅｃｉｔｈｉｎＰｏｌｙ

ｓｏｒｂａｔｅＢｒｏｔｈ，ＳＣＤＬＰ）、胰酪大豆胨液体培养基
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（ＴｒｙｐｔｉｃＳｏｙＢｒｏｔｈ，ＴＳＢ）等增菌液（英国ＯＸＯＩＤ

公司），ＡＢ显色平板、哥伦比亚血平板等（上海科玛

嘉公司），ＤＮＡ提取试剂盒（西安天隆科技公司），建

库试剂盒（美国Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司）等。

１．４　方法

１．４．１　菌株分离与鉴定　标本接种到ＳＣＤＬＰ（用

于金黄色葡萄球菌和铜绿假单胞菌的增菌、培养）和

ＴＳＢ（用于 ＡＢ和肺炎克雷伯菌的增菌、培养）培养

基中，（３６±１）℃培养４８ｈ后，分别划线接种于相应

的显色平板和血平板上，（３６±１）℃培养２４～４８ｈ，

挑取可疑菌落进行革兰染色、氧化酶等生化试验，并

通过基质辅助激光解析电离飞行时间质谱（ＭＡＬ

ＤＩＴＯＦＭＳ）鉴定进行二次确证，评分值＞２．１即为

目标菌株，将纯菌落保存在３％甘油脑心浸液肉汤

中，－８０℃保存。

１．４．２　ＤＮＡ提取　将保存于－８０℃冰箱中的ＡＢ

划线接种于血平板上，３７℃培养２４ｈ后，挑取圆形、

灰白色、光滑的纯菌落进行质谱鉴定，评分值＞２．１

即为目标菌株。用无菌接种环刮取３～５个纯菌落

转移到盛有５００μＬ生理盐水的ＥＰ管中并制成菌

悬液，按照西安天隆科技有限公司的磁珠法核酸提

取试剂盒说明书提取基因组ＤＮＡ后，使用 Ｑｕｂｉｔ

ＤＮＡ定量试剂盒检测ＤＮＡ浓度，浓度≥１０ｎｇ／μＬ

即可进行全基因组测序。

１．４．３　全基因组测序　按照ＩｌｌｕｍｉｎａＤＮＡｐｒｅｐ

试剂盒说明书依次进行ＤＮＡ片段化、扩增、纯化、

均一化等步骤，将文库稀释至４ｎｍｏｌ／Ｌ起始浓度，

最终上机浓度为１２ｐｍｏｌ／Ｌ。通过 Ｍｉｓｅｑ测序仪进

行测序，应用ＣＬＣ数据分析工具对下机数据进行质

控、组装，并在ＢＬＡＳＴ网站（ＢａｓｉｃＬｏｃａｌＡｌｉｇｎｍｅｎｔ

ＳｅａｒｃｈＴｏｏｌ，ｈｔｔｐｓ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／

Ｂｌａｓｔ．ｃｇ）对组装结果进行菌种确证。

１．４．４　ＭＬＳＴ与核心基因组 ＭＬＳＴ（ｃｇＭＬＳＴ）分

析　基于ＰｕｂＭＬＳＴ（ｐｕｂｌｉｃｄａｔａｂａｓｅｓｆｏｒｍｏｌｅｃｕ

ｌａｒｔｙｐｉｎｇａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｅｎｏｍｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｈｔ

ｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｌｓｔ．ｏｒｇ／）公共数据库获取 ＡＢ的 ＳＴ

型，采用Ｐｈｙｌｏｖｉｚ软件的ｇｏｅＢＵＲＳＴＦｕｌｌＭＳＴ算

法绘制最小生成树；应用基因组流行病学中心在线

网站（ＣｅｎｔｅｒｆｏｒＧｅｎｏｍｉｃＥｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ，ｈｔｔｐｓ：／／

ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｉｃｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ．ｏｒｇ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／）分 析

ｃｇＭＬＳＴ，并通过ｉＴＯＬ网站（ＩｎｔｅｒａｃｔｉｖｅＴｒｅｅＯｆ

Ｌｉｆｅｈｔｔｐｓ：／／ｉｔｏｌ．ｅｍｂｌ．ｄｅ／）绘制进化树。

１．５　统计分析　应用ＳＰＳＳ２７．０统计软件对数据

进行统计比较，率的组间分析采用卡方检验，以犘

≤０．０５为差异有统计学意义。

２　结果

２．１　新冠感染大流行前后ＩＣＵ环境中常见病原菌

检出情况　根据上海市及浦东新区耐药菌监测方

案，大流行前后共采集３３３６份ＩＣＵ环境标本，监测

ＡＢ、肺炎克雷伯菌、金黄色葡萄球菌和铜绿假单胞

菌这４种常见病原菌，总检出率为８．４５％（２８２株），

大流行前病原菌检出率为１０．７７％（１８１／１６８０），大

流行后病原菌检出率为６．１０％（１０１／１６５６），大流行

前后病原菌检出率比较，差异具有统计学意义（χ
２＝

２３．５５０，犘＜０．０５）。

４种病原菌中，ＡＢ检出率最高，为５．０７％（１６９

株），肺炎克雷伯菌、金黄色葡萄球菌、铜绿假单胞菌

检出率依次为１．６８％（５６株）、１．３８％（４６株）、

０．３３％（１１株），大流行前后ＡＢ和金黄色葡萄球菌的

检出率比较，差异均具有统计学意义（均犘＜０．０１），

见表１。

表１　新冠大流行前后上海市部分医疗机构ＩＣＵ环境中常

见病原菌检出情况

犜犪犫犾犲１　ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｃｏｍｍｏｎｐａｔｈｏｇｅｎｓｆｒｏｍｔｈｅＩＣＵｅｎｖｉ

ｒｏｎｍｅｎｔｏｆｐａｒｔｉａｌｍｅｄｉｃａｌｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｉｎＳｈａｎｇｈａｉ

ｂｅｆｏｒｅａｎｄａｆｔｅｒＣＯＶＩＤ１９ｐａｎｄｅｍｉｃ

菌株

大流行前

（狀＝１６８０）

检出

株数

检出率

（％）

大流行后

（狀＝１６５６）

检出

株数

检出率

（％）

χ
２ 犘

ＡＢ １１４ ６．７９ ５５ ３．３２ ２０．８１３ ＜０．０１

金黄色葡萄球菌 ３８ ２．２６ ８ ０．４８ １９．４０５ ＜０．０１

肺炎克雷伯菌 ２３ １．３７ ３３ １．９９ １．９６６ ０．１６

铜绿假单胞菌 ６ ０．３６ ５ ０．３０ ０．０７７ ０．７８

　　注：狀表示采集标本数。

２．２　新冠感染大流行前后ＩＣＵ环境中检出ＡＢ同

源性分析

２．２．１　ＡＢＭＬＳＴ分析　对１６９株 ＡＢ进行核酸

提取、文库构建及测序，并对下机数据进行质控、组

装，其中７株菌株因菌株复苏后活力下降，无法提取

足量的核酸导致测序失败，共获得１６２株菌株的全

基因组序列，测序成功率为９５．８６％。

大流行前后，被褥表面 ＡＢ检出率均为最高。

基于巴斯德方案对１６２株 ＡＢ全基因组序列进行

ＭＬＳＴ分析显示，大流行前被褥表面菌株均为ＳＴ２
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型，大流行后被褥表面菌株ＳＴ型分布呈多样化，且

不同来源ＡＢ的ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型分布略有不同，２株

新型ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型分别自大流行前工作人员手和洗

手液（消毒剂）瓶表面检出，ＳＴ１６４分布于大流行前约

束带表面、大流行后护士台面和大流行后便器表面，

见表２。

表２　不同来源ＡＢＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型分布

犜犪犫犾犲２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＡＢＳＴＰａｓｔｅｕｒｔｙｐｅｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｏｕｒｃｅｓ

菌株来源
大流行前

检出株数 医疗机构 ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型

大流行后

检出株数 医疗机构 ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型

被褥 １４ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ ＳＴ２ １４ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ ＳＴ２、ＳＴ２３、ＳＴ３６、ＳＴ５７

床（扶手、床栏等） １０ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｅ ＳＴ２、ＳＴ４０ ７ Ａ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ ＳＴ２、ＳＴ３３

约束带 １３ Ａ、Ｃ、Ｅ ＳＴ２、ＳＴ４０、ＳＴ１６４ ／ ／ ／

工作人员手 ８ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｇ ＳＴ２、ＳＴ１３１、ＳＴ２２１、ＳＴｎｅｗ２ ３ Ｈ ＳＴ４０、ＳＴ２４７４

垃圾桶 ９ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ ＳＴ２、ＳＴ２１６、ＳＴ２２１ ０ ０ ０

空调进／出风口 ７ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ２０３、ＳＴ２２１、ＳＴ２８４ ／ ／ ／

呼吸机 ６ Ａ、Ｃ ＳＴ２ ２ Ｂ、Ｇ ＳＴ２

病号服 ６ Ｂ、Ｃ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ１４８４ ／ ／ ／

护士台面 ５ Ａ、Ｂ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ２３９ １ Ａ ＳＴ１６４

病历夹 ４ Ａ、Ｂ、Ｅ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ２３９ １ Ｂ ＳＴ２

工作服 ３ Ａ、Ｅ ＳＴ２ １ Ｅ ＳＴ２

输液泵 ４ Ｃ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ２３９ ２ Ｃ、Ｅ ＳＴ２、ＳＴ２０３

洗手液（消毒剂）瓶 ３ Ａ、Ｂ、Ｃ ＳＴ２、ＳＴｎｅｗ１ ３ Ａ、Ｅ、Ｆ ＳＴ２

枕头 ３ Ａ、Ｃ、Ｄ ＳＴ２ ０ ０ ０

门把手 ３ Ｂ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ２３９ ０ ０ ０

清洗消毒车 ２ Ａ、Ｇ ＳＴ２、ＳＴ２３９ １ Ａ ＳＴ２

水龙头 ３ Ｃ、Ｆ ＳＴ２、ＳＴ２４０ １ Ａ ＳＴ３３

治疗推车 ３ Ａ、Ｅ、Ｇ ＳＴ２ ２ Ａ、Ｅ ＳＴ２

心电监护仪 ２ Ｃ ＳＴ２ １ Ａ ＳＴ２

键盘 ２ Ａ、Ｄ ＳＴ２ １ Ａ ＳＴ２

血压计 ２ Ａ ＳＴ２ ０ ０ ０

鼻饲管 １ Ａ ＳＴ２ ０ ０ ０

电话机 １ Ｃ ＳＴ２ ０ ０ ０

便器 ０ ０ ０ ４ Ｅ、Ｇ、Ｈ ＳＴ２、ＳＴ１６４

清洁水桶 ０ ０ ０ １ Ａ ＳＴ１６４１

拖把 ０ ０ ０ ３ Ａ、Ｅ ＳＴ２、ＳＴ２１０９

　　注：表示有７株菌测序失败；／表示未采样。

　　１６２株ＡＢ共检出２０种ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型，前三位

依次为 ＳＴ２、ＳＴ２３９、ＳＴ４０，占比分别为８０．２５％

（１３０株）、３．０９％（５株）、２．４７％（４株）；２株菌株由

于新的管家基因组合无法分型；大流行前后存在４

种相同的 ＳＴ 型，分别是 ＳＴ２、ＳＴ４０、ＳＴ１６４ 和

ＳＴ２０３，其余ＳＴ型均单独出现在大流行前或大流

行后。见图１。

基于牛津方案对１６２株 ＡＢ基因组序列进行

ＭＬＳＴ分析，共获得１９种ＳＴ 型，前三位依次为

ＳＴ２０８、ＳＴ３６９、ＳＴ１９５，占比分别为 ３７．０４％（６０

株）、１５．４３％（２５株）、１３．５８％（２２株）；１１株菌株由

于新的管家基因组合无法分型；大流行前后存在５

种相同的 ＳＴ 型，分别是 ＳＴ１９５、ＳＴ２０８、ＳＴ３６９、

ＳＴ５４０和ＳＴ１９６８，其余ＳＴ型均单独出现在大流行

前或大流行后。见图２。
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图１　基于巴斯德方案的１６２株ＡＢ的ＳＴ型聚类分析图
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图２　基于牛津方案的１６２株ＡＢ的ＳＴ型聚类分析图

犉犻犵狌狉犲２　ＣｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｏｆＳＴｔｙｐｅｓｏｆ１６２ＡＢｓｔｒａｉｎｓ

ｂａｓｅｄｏｎＯｘｆｏｒｄｓｃｈｅｍｅ

２．２．２　基于ｃｇＭＬＳＴ的ＡＢ同源性分析　结果显

示，１６２株ＡＢ归属于２大分支及多个小分支，各医

疗机构的ＡＢ存在相同克隆，来自同一所医院的近

亲分离株倾向于聚集在同一进化支中。ｃｇＭＬＳＴ

聚类将携带ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ的菌株细分超过１０个小

分支，基于ｃｇＭＬＳＴ和 ＭＬＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ绘制系统发

育树，结果显示ＳＴ２在遗传上不同于其他序列类

型。ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ对应牛津方案的ＳＴ２０８、ＳＴ３６９、

ＳＴ５４０、ＳＴ３２１４、ＳＴ１９６８、ＳＴ１９５、ＳＴ３６９和ＳＴ１９１。

牛津方案中检出的１１种新ＳＴ型有１０种已在巴斯

德方案中被赋予ＳＴ型，如大流行前检出的５株ＳＴ

新１＿Ｏｘｆｏｒｄ菌株与ＳＴ２３９＿Ｐａｓｔｅｕｒ同源，大流行前

后的流行克隆仍以ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ／ＳＴ２０８＿Ｏｘｆｏｒｄ为

主，但部分等位基因发生了改变，大流行后ＳＴ２０８＿

Ｏｘｆｏｒｄ与ＳＴ５４０＿Ｏｘｆｏｒｄ和ＳＴ３６９＿Ｏｘｆｏｒｄ的亲缘

关系更接近，ＳＴ１６４＿Ｐａｓｔｅｕｒ克隆由大流行前的

ＳＴ２３４＿Ｏｘｆｏｒｄ转变为大流行后的ＳＴ１４１８＿Ｏｘｆｏｒｄ。

３　讨论

本研究结果显示，大流行前后上海市部分医疗

机构ＩＣＵ环境中病原菌总检出率明显下降，可能与

大流行期间消毒措施的优化与加强（加强环境消毒

监测与仪器消毒管理等）、工作人员及患者感染防控

意识的提高（严格执行手卫生、注重个人卫生与隔离

等）、诊疗方式的改变（对患者有序的分流和分区诊

疗等）等因素有关，这些干预措施可降低临床环境中

病原菌的检出率及耐药细菌的传播［１３１６］，提示今后

仍可继续通过精细化医院感染管理、强化环境消毒

和人员隔离等措施减少病原菌的产生及传播。ＡＢ

是全世界医院感染暴发及ＩＣＵ细菌感染的首要病

原体［１６］。本研究中ＡＢ的检出率居于首位，患者高

频接触的被褥表面和床（扶手、床栏等）表面占比最

高，且多所医院的被褥和床（扶手、床栏等）表面均有

检出，与文献［１６１７］一致，提示应强化对患者高频接触

物体表面环境的消毒与监测；大流行后拖把、便器表

面的ＡＢ检出率高于大流行前，考虑与大流行后加强

消毒措施导致拖把等保洁用品使用频率增加有关。

ＡＢ主要通过脉冲场凝胶电泳（ｐｕｌｓｅｄｆｉｅｌｄｇｅｌ

ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＰＦＧＥ）、ＭＡＬＤＩＴＯＦ ＭＳ 和

ＭＬＳＴ 方 法 进 行 同 源 性 分 析。文 献
［１８２０］表 明

ＭＬＳＴ的分辨特异性明显高于 ＭＡＬＤＩＴＯＦＭＳ，

正逐渐取代ＰＦＧＥ成为同源性分析的金标准。本

研究结果显示，大流行前后 ＡＢ的流行克隆均以

ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ／ＳＴ２０８＿Ｏｘｆｏｒｄ为主，与我国及全球

最主要的流行克隆ＳＴ２一致，通常与多药耐药和

高毒力有关［９，２１］，且ＳＴ２在不同医疗机构间的密切

遗传亲缘性和广泛分布提示可能存在跨医院交叉传

播现象。对菌株分离来源、医疗机构和ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ

联合分析结果显示，大流行前后部分来源菌株的ＳＴ

型分布发生了明显变化，例如，大流行前被褥表面菌

株均为ＳＴ２型，大流行后被褥表面菌株的ＳＴ型为

ＳＴ２、ＳＴ２３、ＳＴ３６和ＳＴ５７，可能因大流行期间ＩＣＵ

住院患者流动性增加，消毒和清洁措施对不同ＳＴ

型菌株消毒效果不同等因素导致患者高频接触被褥

物体表面ＳＴ型多样化。值得注意的是，ＳＴ１６４菌

株可通过产生黑脓素增强对紫外线的抵抗力，具有
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强大的基因组可塑性和环境适应性［１０］，本研究中，

约束带表面、护士台面和便器表面均检出ＳＴ１６４菌

株，需引起医院相关部门的高度重视。

随着全基因组测序的不断进步和公开可用的

ＡＢ基因组数量的迅速增加，２０１７年由２３９０个基因

组成的ｃｇＭＬＳＴ分型方案首次公开，被认为是流行病

学研究中最适合和最全面的ＡＢ基因分型方法
［２２２３］。

本研究基于ｃｇＭＬＳＴ和２种不同的 ＭＬＳＴ分型方

案的聚类分析结果标明，流行克隆ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ在

牛津 方 案 中 被 进 一 步 区 分 为 ＳＴ２０８、ＳＴ３６９、

ＳＴ５４０、ＳＴ３２１４、ＳＴ１９６８、ＳＴ１９５、ＳＴ３６９和ＳＴ１９１，

提示牛津方案对近亲分离株的区分能力优于巴斯德

方案；另一方面，牛津方案中新发现的１１种ＳＴ新

型有１０种属于巴斯德方案中已存在的ＳＴ型，提示

巴斯德方案更适合在克隆群内进行精确分类，而

ｃｇＭＬＳＴ具有更高的辨别力。３者联合分析发现，大

流行后的流行克隆虽然仍以ＳＴ２＿Ｐａｓｔｅｕｒ／ＳＴ２０８＿

Ｏｘｆｏｒｄ为主，但大流行后ＳＴ２０８＿Ｏｘｆｏｒｄ与ＳＴ５４０＿

Ｏｘｆｏｒｄ和ＳＴ３６９＿Ｏｘｆｏｒｄ的亲缘关系更接近，且

ＩＣＵ内适应性更强的ＳＴ１６４＿Ｐａｓｔｅｕｒ克隆由大流

行前的ＳＴ２３４＿Ｏｘｆｏｒｄ转变为大流行后的ＳＴ１４１８＿

Ｏｘｆｏｒｄ，管家基因ｇｐｉ＿Ｏｘｆｏｒｄ产生了变化。文献
［２４］

表明ＳＴ１６４＿Ｐａｓｔｅｕｒ／ＳＴ１４１８＿Ｏｘｆｏｒｄ可同时携带

Ｂ类碳青霉烯酶ＮＤＭ和Ｄ类碳青霉烯酶ＯＸＡ，耐

药性更强，需引起高度重视，后续也会结合药敏试验

等进一步分析，而这些变化是否与大流行期间消毒

剂、抗菌药物使用有关仍需进一步研究。

综上所述，本研究通过分析新冠感染大流行前

后ＩＣＵ环境中常见病原菌的检出率变化来探讨大

流行期间精细化感染管理措施的影响，为今后制定

消毒等感染控制策略提供数据参考；以 ＡＢ为研究

对象分析大流行前后不同来源菌株同源性变化，发

现大流行前后菌株ＳＴ型分布存在较大不同，而ＳＴ

型的变化对消毒效果、患者感染风险等是否存在影

响仍需持续监测并进一步探究；对比ｃｇＭＬＳＴ、

ＭＬＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ和 ＭＬＳＴ＿Ｏｘｆｏｒｄ三种同源性分析

方法提示ｃｇＭＬＳＴ在同源性分析、进化与传播、暴

发分析方面更具优势，为今后ＡＢ的溯源分析提供

思路；新发现２种新ＳＴ＿Ｐａｓｔｅｕｒ型和１１种新ＳＴ＿

Ｏｘｆｏｒｄ型，丰富了ＰｕｂＭＬＳＴ数据库，后续也将结

合药敏试验等进行深入研究。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。
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