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医疗设备嗜麦芽窄食单胞菌污染的溯源分析
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［摘　要］　目的　为探究环境菌株与临床感染嗜麦芽窄食单胞菌株的同源性，对１株医院环境来源及３株临床患

者来源的嗜麦芽窄食单胞菌进行回溯性分析。方法　２０２１年９月３日，在某医院重症监护病房（ＩＣＵ）开展环境卫

生学监测，分离出１株嗜麦芽窄食单胞菌菌株；同时收集２０２１年６—１１月该科室３例患者分离的嗜麦芽窄食单胞

菌菌株。对上述４株嗜麦芽窄食单胞菌进行药物敏感性试验、全基因组测序（ＷＧＳ）、多位点序列分型（ＭＬＳＴ）分

析、耐药基因检测、平均核苷酸一致性（ＡＮＩ）值计算、最小生成树（ＭＳＴ）计算及系统发育树构建。结果　从ＩＣＵＢ

超探头表面分离的１株ＳＴ１２４４型嗜麦芽窄食单胞菌，与该科室１例患者标本分离的嗜麦芽窄食单胞菌菌株的ＳＴ

分型及耐药基因具有一致性，两者ＡＮＩ值为１００％，ＭＳＴ结果无差异，且系统发育树分析显示两者处于同一进化

分支。结合流行病学信息，提示Ｂ超探头分离株很可能源自该患者的污染。结论　嗜麦芽窄食单胞菌感染患者在

使用医疗设备时可导致设备表面污染，共用此类设备可能造成该菌在医院内交叉传播。

［关　键　词］　嗜麦芽窄食单胞菌；医疗设备污染；溯源
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狆犺犻犾犻犪）是一种革兰阴性非发酵杆菌，广泛分布于

水、土壤、食物及医院等各类环境中，是医院获得性

感染的重要病原微生物之一［１］。医院环境中受嗜麦

芽窄食单胞菌污染的物体表面（物表）、设备及器械

可能成为医院感染的来源。一项针对重症监护病房

（ｉｎｔｅｎｓｉｖｅｃａｒｅｕｎｉｔ，ＩＣＵ）嗜麦芽窄食单胞菌感染

的调查［２］显示，该菌可从ＩＣＵ门把手、床头柜桌面、

床面及空气中分离获得；另一项关于纤维支气管镜

污染导致嗜麦芽窄食单胞菌培养阳性的研究［３］表

明，多个纤维支气管镜内壁检测出该菌，证实如消毒

不彻底可造成器械残留污染，进而导致患者培养结

果出现假阳性。Ｖａｌｄｅｚａｔｅ等
［４］发现，不同患者体内

分离的嗜麦芽窄食单胞菌属于同一克隆型，并在支

气管镜装置中检出相同菌株，经分子分型比对确认

该菌由支气管镜传播至患者。此外，有研究［５］显示

从环境与患者分离的嗜麦芽窄食单胞菌菌株具有相

似度，证实存在环境源菌株感染患者的情况。由此

可见，被嗜麦芽窄食单胞菌污染的医院物表、设备、

器械等有可能成为医院感染的源头。因此，分析环

境来源菌株与医院感染患者分离的嗜麦芽窄食单胞

菌之间的同源性，对制定精准、有效的感染防控策略

具有重要意义。

本研究基于某医疗机构２０２１年９月３日的医

院环境监测，发现ＩＣＵ环境中分离出１株嗜麦芽窄

食单胞菌，为进一步分析，收集２０２１年６—１１月患

者标本分离的嗜麦芽窄食单胞菌菌株，采用全基因

组测序（ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＷＧＳ）技术并

结合流行病学数据，明确临床与环境分离株的分子

型别、耐药基因差异及同源性关系，为制定相应的感

染防控措施提供理论依据。

１　资料与方法

１．１　临床资料　收集某医疗机构２０２１年６—１１月

ＩＣＵ３例嗜麦芽窄食单胞菌感染患者的临床资料。

１．２　主要试剂及仪器　全自动快速微生物质谱检

测系统（ＶｉｔｅｋＭＳ）为法国梅里埃公司产品。米诺

环素、左氧氟沙星、复方磺胺甲口恶唑药敏纸片和营养

琼脂培养平皿、血平板、巧克力琼脂平板、麦康凯琼

脂平板、ＭＨ 琼脂平板购自英国 Ｏｘｏｉｄ公司，细菌

基因组ＤＮＡ提取试剂盒购自天根生化科技有限公

司，ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤ、４ＳＲｅｄｐｌｕｓ核酸染色剂、琼脂

糖Ｈ、ＴＡＥ缓冲液、上样缓冲液均购自生工生物工

程（上海）股份有限公司，琼脂糖凝胶电泳仪、凝胶成

像系统购自美国ＢｉｏＲａｄ公司，超微量分光光度计

购自英国 Ｂｉｏｃｈｒｏｍ 公司。测序由生工生物工程

（上海）有限公司完成。

１．３　菌株鉴定和药物敏感性试验　嗜麦芽窄食单

胞菌对阿莫西林、氨苄西林、替卡西林、氨苄西林／舒

巴坦、哌拉西林、哌拉西林／他唑巴坦、阿莫西林／克

拉维酸、头孢曲松、头孢噻肟、氨曲南、亚胺培南、美

罗培南、厄他培南、氨基糖苷类、四环素、甲氧苄啶、

磷霉素天然耐药。采用纸片琼脂扩散法（ＫＢ法）测

定米诺环素、左氧氟沙星、复方磺胺甲口恶唑的抗菌药

物敏感性，具体方法参照２０２１年美国临床实验室标

准化协会（ＣＬＳＩ）Ｍ１００Ｓ３１文件
［６］。质控菌株为大

肠埃希菌 ＡＴＣＣ２５９２２和铜绿假单胞菌 ＡＴＣＣ

２７８５３。

１．４　环境采样　按照《医院消毒卫生标准》
［７］要求

进行采样。

１．４．１　采样面积　被采表面＜１００ｃｍ
２ 时，取全部

表面；被采表面≥１００ｃｍ
２ 时，取１００ｃｍ２。

１．４．２　采样方法　用５ｃｍ×５ｃｍ灭菌规格板放在

被检物表，用浸有磷酸缓冲盐（ＰＢＳ）溶液的无菌棉

拭子１支，在规格板内横竖往返各涂抹５次，并随之

转动棉拭子，连续采样４个区域，剪去手接触部分，

将棉拭子放入装有１０ｍＬ采样液的试管中立即送

检。小型物体则采用棉拭子直接涂抹物体采样。

１．４．３　检测方法　采样管充分振荡后，取１ｍＬ洗
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脱液接种营养琼脂平皿，（３６±１）℃恒温箱培养４８ｈ，

挑取优势菌落分区划线接种在营养琼脂平皿培养过

夜，应用全自动快速微生物质谱检测系统进行细菌

鉴定。

１．５　ＤＮＡ提取　挑取营养琼脂平皿中单克隆菌落

至５ｍＬＬＢ液体培养基并置于（３６±１）℃ 恒温摇床

中培养过夜，采用天根生化科技有限公司细菌基因

组ＤＮＡ 提取试剂盒（ＤＰ３０２）提取细菌基因组

ＤＮＡ。

１．６　ＷＧＳ　采用 ＮＥＢＮｅｘｔ○
Ｒ
ＵｌｔｒａＴＭＤＮＡＬｉ

ｂｒａｒｙＰｒｅｐＫｉｔｆｏｒＩｌｌｕｍｉｎａ○
Ｒ 试剂盒（ＮＥＢ）进行建

库，然后用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ２５００型测序平台对菌株

进行 ＷＧＳ。通过ｆａｓｔｐ对测序数据进行质量控制、

ｆａｓｔｑ预处理、切除接头和ｐｏｌｙＧ／ｐｏｌｙＸ尾并筛除

低质量（ｐｈｒｅｄ值＜Ｑ１５）、低复杂度（＜３０％）的

ｒｅａｄｓ
［８］。

１．７　生物信息学分析　使用 ＳＰＡｄｅｓ（ｖｅｒｓｉｏｎ

３．１３．１）
［９］对原始测序结果进行组装，将组装好的数

据用Ｐｒｏｋｋａ（ｖｅｒｓｉｏｎ１．１３．３）
［１０］进行注释，同时进

行多位点序列分型（ｍｕｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙｐｉｎｇ，

ＭＬＳＴ）分析
［１１］。对未获得 ＳＴ 型的数据提交

ｐｕｂｍｌｓｔ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｌｓｔ．ｏｒｇ／）获得新的ＳＴ

型编 号。应 用 ＡＢＲｉｃａｔｅ（ｖｅｒｓｉｏｎ１．０．１）基 于

ＣＡＲＤ数据库
［１２］进行耐药基因分析，应用ＯＡＴ软

件（ｖｅｒｓｉｏｎ０．９３．１）基于建议的９５．０％～９６．０％

ｃｕｔｏｆｆ值计算平均核苷酸一致性（ａｖｅｒａｇｅｎｕｃｌｅｏ

ｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙ，ＡＮＩ）值
［１３］，采用ＲｉｄｏｍＳｅｑＳｐｈｅｒｅ＋

（ｖｅｒｓｉｏｎ１０．０）
［１４］自定义生成的核心基因组多位点

序列分型（ｃｏｒｅｇｅｎｏｍｅｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙ

ｐｉｎｇ，ｃｇＭＬＳＴ）方案计算最小生成树（ｍｉｎｉｍｕｍ

ｓｐａｎｎｉｎｇｔｒｅｅ，ＭＳＴ）
［１５］。

１．８　构建系统发育树及流行病学分析图　在获得

ＷＧＳ数据的基础上，应用ＧＴＤＢＴｋ工具
［１６２４］构建

系统发育树，根据患者出入院时间、标本采样时间、

患者使用床旁Ｂ超日期等绘制流行病学分析图。

２　结果

２．１　环境监测　２０２１年９月３日１５：００对ＩＣＵ进

行环境监测，从Ｂ超探头表面、水池、取血箱表面鉴

定出４株可疑致病菌，其中，Ｂ超探头分别检出嗜麦

芽窄食单胞菌和鲍曼不动杆菌（犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犫犪狌

犿犪狀狀犻犻）各１株，水池中检出１株铜绿假单胞菌

（犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犪犲狉狌犵犻狀狅狊犪），取血箱表面检出１株

金黄色葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊）。见表１。

表１　ＩＣＵ环境监测４株可疑致病菌检出情况

犜犪犫犾犲１　Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆ４ｓｕｓｐｅｃｔｅｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｉｎＩＣＵ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ

物表编号 采样部位 检出菌株

１ Ｂ超探头 嗜麦芽窄食单胞菌

２ Ｂ超探头 鲍曼不动杆菌

３ 水池 铜绿假单胞菌

４ 取血箱 金黄色葡萄球菌

２．２　临床资料　ＩＣＵＢ超分析仪常规用于该病房

住院患者的心脏、胸腔、腹腔及静脉血管的床旁Ｂ

超检查，直接接触患者皮肤表面，日常在使用前后使

用含７５％ 乙醇的消毒湿巾进行擦拭消毒。以该Ｂ

超分析仪探头中分离的１株嗜麦芽窄食单胞菌（物

表菌株）作为此次调查对象，收集与其相关的３例

ＩＣＵ住院患者的临床资料。病例１为８２岁男性，

２０２１年６月２８日因急性腹膜炎和急性胆囊炎入

院，２０２１年８月１２日纤维支气管镜取痰标本检出

嗜麦芽窄食单胞菌（临床菌株１），于２０２１年８月２５

日死亡；病例２为６２岁男性，２０２１年８月１４日因

急性冠脉综合征、心跳骤停和心肺复苏后入院，２０２１

年８月２８日的支气管肺泡灌洗液标本检出嗜麦芽

窄食单胞菌（临床菌株２），于２０２１年９月２８日死

亡；病例３为７８岁女性，２０２１年９月１０日因左侧

股骨颈骨折术后呼吸衰竭和肺部感染入院，２０２１年

９月１１日痰标本检出嗜麦芽窄食单胞菌（临床菌株

３），经治疗后病情得到控制且趋于稳定，于２０２１年

１１月２０日出院。此３例患者住院期间均进行了多

次侵袭性操作及床旁Ｂ超检查。见表２。

２．３　药物敏感性试验　４株嗜麦芽窄食单胞菌（临

床菌株１～３和物表菌株）药物敏感性试验结果显

示，对米诺环素、左氧氟沙星、复方磺胺甲口恶唑均为

敏感。

２．４　流行病学调查　３例嗜麦芽窄食单胞菌感染

患者的流行病学调查结果显示，病例１与病例２、病

例２与病例３均存在住院时间交互，见图１。３例患

者住院期间均使用同一移动式Ｂ超分析仪进行了

多次床旁Ｂ超，床位位置见图２。病例２与Ｂ超探

头的采样时间存在先后关系，Ｂ超探头采样当天病

例２进行了床旁Ｂ超检查。因此，推断病例２床旁

Ｂ超检查后未对Ｂ超探头进行合格消毒，导致Ｂ超

探头受到嗜麦芽窄食单胞菌污染，见图１。
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表２　３例嗜麦芽窄食单胞菌感染ＩＣＵ患者的临床资料

犜犪犫犾犲２　Ｃｌｉｎｉｃａｌｄａｔａｏｆ３ＩＣＵｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈ犛．犿犪犾狋狅狆犺犻犾犻犪ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

病例

编号
性别

年龄

（岁）

标本

来源
入院原因

入院日期

（年／月／日）

采样日期

（年／月／日）

检出日期

（年／月／日）

出院／死亡日期

（年／月／日）

基础

疾病
侵袭性操作

临床

结局

床旁Ｂ超时间

（年／月／日 时：分）

１ 男 ８２ 纤维支气

管镜取痰

急性腹膜炎，急

性胆囊炎

２０２１／０６／２８ ２０２１／０８／１２ ２０２１／０８／１４ ２０２１／０８／２５ 糖尿病、

高血压

机械通气、

气管插管、

深静脉置管、

气管切开术、

腹腔穿刺置管

死亡 ２０２１／０６／２８２２：３６

２０２１／０６／３０１５：４８

２０２１／０７／１２１４：４８

２０２１／０７／３１０９：４２

２０２１／０８／１３１２：５０

２ 男 ６２ 支气管肺

泡灌洗液

急 性 冠 脉 综 合

征，心跳骤停，心

肺复苏后

２０２１／０８／１４ ２０２１／０８／２８ ２０２１／０８／３０ ２０２１／０９／２８ 高血压、

痛风、

高血脂

气管插管、

ＥＣＭＯ、

机械通气、

深静脉置管

死亡 ２０２１／０８／１４０７：００

２０２１／０８／１５１８：２０

２０２１／０８／２４１１：００

２０２１／０８／２９１０：３８

２０２１／０９／０３２３：５１

２０２１／０９／０４１０：５４

２０２１／０９／０９１５：１７

２０２１／０９／２２１６：２１

３ 女 ７８ 痰 左侧股骨颈骨折

术后呼吸衰竭，

肺部感染

２０２１／０９／１０ ２０２１／０９／１１ ２０２１／０９／１４ ２０２１／１１／２０ 肺癌、

高血压

气管插管、

经皮气管旋切术、

机械通气

出院 ２０２１／０９／１０１５：１５

２０２１／０９／１３２１：００

２０２１／１０／０４１４：３８

　　注：ＥＣＭＯ为体外膜肺氧合。

!"#

$%&

$'()*%+

,(+

病例
-

病例
.
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床旁
4

超日期

患者采样日期

4

超探头采样日期

检出日期

月份

8 9 : ; 10 11 1.

　　注：使用的抗菌药物中，ＣＡＺ为头孢他啶，ＭＯＸ为莫西沙星，ＭＥＭ为美罗培南，ＶＡ为万古霉素，ＰＲＬ／ＴＺＢ为哌拉西林／

他唑巴坦，ＡＫ为阿米卡星，ＩＰＭ为亚胺培南，ＬＥＶ为左氧氟沙星，ＣＦＰ／ＳＡＭ为头孢哌酮／舒巴坦。时间线上的彩色矩形表示

患者住院时间。

图１　３例嗜麦芽窄食单胞菌感染患者的流行病学调查汇总图

犉犻犵狌狉犲１　Ｓｕｍｍａｒｙｃｈａｒｔｏｆｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆ３ｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈ犛．犿犪犾狋狅狆犺犻犾犻犪ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

病例
!病例

"

病例
#

床位

患者床位

$

超分析仪

　　注：彩色矩形表示ＩＣＵ病房床位，其中检出嗜麦芽窄食单胞菌的患者所在床位用黄色背景标注，绿色圆圈表示该单元的

移动式Ｂ超分析仪日常未使用时的存放位置。

图２　３例嗜麦芽窄食单胞菌感染患者床位及Ｂ超分析仪分布图

犉犻犵狌狉犲２　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｂｅｄｓａｎｄＢｕｌｔｒａｓｏｕｎｄａｎａｌｙｚｅｒｕｓｅｄｂｙ３ｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈ犛．犿犪犾狋狅狆犺犻犾犻犪ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ
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２．５　菌株ＳＴ型和耐药基因型　４株嗜麦芽窄食单

胞菌ＳＴ分型显示，临床菌株１～３的ＳＴ型分别为

ＳＴ１２４３、ＳＴ１２４４和 ＳＴ１１３９，物表菌株为 ＳＴ１２４４

型，与临床菌株２同型，见图３。４株嗜麦芽窄食单

胞菌 耐药基因检测显示，临床菌株２、３均与物表菌

株的耐药基因分布相同，见图４。
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　　注：临床菌株１～３来源于患者，物表菌株来源于Ｂ超探头，其余２５株为ＮＣＢＩ网站下载的嗜麦芽窄食单胞菌序列。

图３　嗜麦芽窄食单胞菌的系统发育树及ＳＴ分型
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　　注：红色方块表示检出，白色方块代表未检出。

图４　４株嗜麦芽窄食单胞菌耐药基因情况
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２．６　同源性分析　４株嗜麦芽窄食单胞菌基因组

的两两ＡＮＩ值为９１．５７％～１００％，其中临床菌株２

与物表菌株的ＡＮＩ值为１００％，见图５。４株嗜麦芽

窄食单胞菌核心基因组方案中的３３８个靶点的

ＭＳＴ结果显示，临床菌株２与物表菌株无差异，与

临床菌株１存在２２９８个差异，与临床菌株３存在

４５１４个差异，见图６。从ＮＣＢＩ基因组数据库中下

载２５株嗜麦芽窄食单胞菌基因组序列，与现有４株

嗜麦芽窄食单胞菌共同构建系统发育树，结果显示

临床菌株２与物表菌株位于同一分支，见图３。
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图５　４株嗜麦芽窄食单胞菌的ＡＮＩ值
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图６　４株嗜麦芽窄食单胞菌的 ＭＳＴ结果
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３　讨论

嗜麦芽窄食单胞菌是一种常见的医院致病菌，

能够在人体多个部位定植。尽管该菌的毒力和致病

能力较弱，但当患者免疫力低下或受损时，可以引

起严重感染，如呼吸系统感染、泌尿系统感染及血

流感染［２５］。本研究从可移动医疗设备上分离１株

嗜麦芽窄食单胞菌，经调查发现该设备被患者污染。

目前，嗜麦芽窄食单胞菌医院感染溯源研究方

法主要包括：①脉冲场凝胶电泳技术（ｐｕｌｓｅｄｆｉｅｌｄ

ｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＰＦＧＥ）。相关研究
［５，２６］采用

ＰＦＧＥ确定临床与环境中嗜麦芽窄食单胞菌分离株

的克隆相关性，证明环境菌存在医院交叉传播。②

基于聚合酶链式反应的基因分型技术。该技术包括

限制 性 片 段 长 度 多 态 性 （ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ

ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＲＦＬＰ）分析技术和随机扩增

的ＤＮＡ多态性分析（ｒａｎｄｏｍｌｙａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｃＤＮＡａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＡＰＤ）
［２７］。Ｖｅｒｗｅｉｊ等

［２８］通

过ＲＡＰＤ技术对分别来自多个早产儿及其病房环

境的嗜麦芽窄食单胞菌分离株进行比较分析，发现

环境与临床分离株存在相同条带模式，由此推断出

感染 暴 发 来 源。③ ＷＧＳ。Ｇｉｄｅｓｋｏｇ 等
［２９］利 用

ＷＧＳ技术对瑞典某医院ＩＣＵ 嗜麦芽窄食单胞菌感

染暴发事件展开调查，在患者和水槽来源的菌株中

鉴定出了两个暴发克隆型别，其 ＭＬＳＴ 分别为

ＳＴ３６１和ＳＴ１３８；系统发育树结果显示患者与环境

来源菌株存在亲缘关系，故推断水槽为此次感染暴

发的传播源。由此可见，嗜麦芽窄食单胞菌可通过

污染医院环境引起患者感染，ＰＦＧＥ、基于聚合酶链

式反应的基因分型技术及 ＷＧＳ等技术可以明确菌

株间的同源关系并追溯传播路径，研究医院环境中

的嗜麦芽窄食单胞菌与患者感染菌株的同源性对医

院感染防控具有重要意义。

ＷＧＳ技术的进步和生物信息学分析方法的发

展，使利用流行病学方法结合 ＷＧＳ数据推断感染

传播路径成为可能［３０３６］。本研究通过 ＷＧＳ和生物

信息学分析，确定了环境分离株与患者感染的嗜麦

芽窄食单胞菌菌株间的同源关系，并结合流行病学

分析绘制了传播路径图。生物信息学分析结果显

示，病例２和Ｂ超探头表面分离的嗜麦芽窄食单胞

菌菌株位于系统发育树的同一分支，两者ＳＴ型、耐

药基因分布一致，ＡＮＩ值达１００％，ＭＳＴ结果显示

亦无差异。因此，本文推断Ｂ超探头表面的嗜麦芽

窄食单胞菌菌株很可能来自于病例２的污染。推测

污染的可能原因包括：①乙醇对嗜麦芽窄食单胞菌的

消毒效果存在局限性。已有研究表明，乙醇浓度［３７］、

作用时间［３８］及有机物干扰［３９］等因素显著影响乙醇

消毒效果。该医院使用含有７５％乙醇的消毒湿巾

在操作前后对Ｂ超探头进行了擦拭消毒，可能存在

作用时间不足［３８３９］的问题。②该菌在潮湿表面（如

医疗设备）更易存活，乙醇挥发后残留的水分可能助

其再生［４０］。③病例２使用了包括体外膜肺氧合

（ＥＣＭＯ）在内的复杂有创操作，增加了嗜麦芽窄食

单胞菌传播的风险。因此，优化该类患者使用过的

医疗器械的消毒方案至关重要。除本研究外，多项

研究报道Ｂ超探头引起的医院感染事件。一项针

对新生儿ＩＣＵ近平滑念珠菌所致真菌血症暴发事

件的调查［４１］发现，Ｂ超探头检出的念珠菌可能与此

次暴发相关。另一项关于超声设备污染率的研究［４２］

显示，Ｂ超探头可检出凝固酶阴性葡萄球菌、金黄色

葡萄球菌，以及革兰阴性菌等病原菌，这些病原体可

能导致患者，尤其是免疫力低下患者发生感染。此

外，有研究［４３］评估了低水平消毒程序对微生物的抗

菌功效，结果表明，即使经过低水平消毒，超声探头

仍可能存在微生物污染。以上研究结果均提示，受

污染的Ｂ超探头有可能导致医院内病原体的传播。

本研究发现，在Ｂ超探头采集到嗜麦芽窄食单

胞菌后的第７天，病例３首次使用了该设备，且次日
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在其痰液中检出了嗜麦芽窄食单胞菌，提示感染可

能来源于该设备。另外，药物敏感性试验结果的一

致性也支持上述传播的可能性。然而，嗜麦芽窄食

单胞菌系统发育树分析显示，临床菌株３与临床菌

株２、物表菌株不完全属于同一分支，其ＳＴ型也不

相同，故判断该医疗设备未引起嗜麦芽窄食单胞菌

在患者之间的传播。因此，仅依靠常规流行病学分

析或药物敏感性试验结果判断菌株同源性时可能存

在误差，采用流行病学与生物信息学分析技术相结

合的措施，能够更精准地判断菌株同源性，对医疗设

备污染的溯源具有重要意义。

本研究为回顾性调查，难以完整重现患者经历

的所有医疗操作，存在一定的局限性。鉴于病房内

患者感染因素众多，环境复杂，环境卫生学监测范围

可能存在疏漏。本次调查虽发现了污染线索，但未

能证实患者间的实际传播，也未完全还原传播链条。

综上所述，本研究证实１株来源于患者的嗜麦

芽窄食单胞菌污染了ＩＣＵ 中的可移动医疗设备。

因此，建议定期对该类设备进行规范消毒，并安排专

人管理，以降低医院交叉感染风险。
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