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·论著·

２０１４年北京市西城区４０例麻疹患者分离的麻疹病毒基因型及同源性
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２

（１北京市西城区疾病预防控制中心，北京　１００１２０；２北京市疾病预防控制中心，北京　１０００１３）

［摘　要］　目的　了解北京市某城区２０１４年分离的麻疹病毒基因型，及时发现输入性麻疹病例。方法　采用荧

光聚合酶链反应（ＰＣＲ）方法，对北京市西城区２０１４年采集的标本进行病毒核酸鉴定、ＲＴＰＣＲ扩增，扩增产物进

行测序及序列比对分析。结果　２０１４年北京市西城区共采集８１例麻疹疑似患者的８２份标本，其中咽拭子６３份，

尿１９份。麻疹病毒核酸检测阳性７０例，ＲＴＰＣＲ扩增、测序获得基因序列４０份，麻疹病毒培养阳性毒株３７例。

种系进化树分析显示，获得的４０份麻疹病毒基因序列与 Ｈ基因簇代表株Ｃｈｉｎ９３２２／Ｈ１ａ，以及世界卫生组织推荐

的代表株 ＭＶｉ／Ｈｕｎａｎ．ＣＨＮ／０．９３／７／Ｈ１在同一分支上，核苷酸水平上同源性分别为９８％～９８．９％、９６．９％～

９７．８％；氨基酸水平上同源性分别为９７．３％～９９．３％、９５．３％～９８％。结论　２０１４年北京市西城区麻疹病例以本

土基因型（Ｈ１）病例为主，进一步加强麻疹病例病原学监测对麻疹输入性病例的控制和预防具有重要意义。
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　　麻疹是由麻疹病毒感染引起的一种急性传染

病，以发热、出疹和呼吸道卡他症状为主要临床表

现。麻疹病毒属于副黏病毒科麻疹病毒属，只有一

个血清型。病毒基因组由６个结构基因和２个非结
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构基因组成，分别编码６个结构蛋白和２个非结构

蛋白。麻疹病毒 Ｎ基因羧基末端４５０个核苷酸基

因是最大变异区，世界卫生组织（ＷＨＯ）将其序列

作为划分病毒基因型别的依据。根据 ＷＨＯ的建

议，麻疹病毒被划分为 Ａ～Ｈ 共八个基因组２３个

基因型，其中Ｂ１、Ｄ１、Ｅ、Ｆ、Ｇ１基因型已消失，目前

只有１８个基因型在世界各地人群中流行。北京市

西城区于２０１３年３月发现了首例输入性麻疹病毒

Ｄ８基因型病例，之后在其他区相继出现多起该基因

型引起的麻疹疫情。开展麻疹病毒分子生物学监

测，明确麻疹野病毒的型别与来源，及时发现输入性

病例对麻疹的控制及消除具有重要的意义［１３］。为

进一步了解北京市西城区麻疹病毒基因特征，我们

对２０１４年麻疹监测结果进行了分析。

１　材料与方法

１．１　标本　咽拭子或尿，由北京市西城区疾病预防

控制中心计划免疫科、辖区保健科及辖区医院采集

提供，２０１４年共计采集疫情及监测患者８１例８２份

标本，其中咽拭子６３份，尿１９份。

１．２　标本的分装处理　实验室收到标本４°Ｃ保存

或－７０°Ｃ以下保存，标本送至实验室后立即进行处

理，避免反复冻融。将原始标本分为三份，一份用于

核酸检测，一份用于病毒分离，一份保存待复核。

７２ｈ内完成标本定量聚合酶链反应（ＰＣＲ）核酸鉴定，

麻疹阳性标本做ＲＴＰＣＲ麻疹病毒基因片段扩增。

１．３　实验室检测

１．３．１　核酸提取　采用美国ＡＢＩ公司核酸提取试剂

盒ＭａｇＭａｘ
ＴＭ９６ＶｉｒａｌＩｓｏｌａｔｉｏｎＫｉｔ提取核酸。

１．３．２　基因分型引物　引物序列使用美国疾病控

制与预防中心（ＣＤＣ）麻疹基因定型引物扩增 Ｎ基

因ＣＯＯＨ末端的６３４个核苷酸片段，引物序列为：

上游引物 ＭｅＶ２１６（５′ＴＧＧＡＧＣＴＡＴＧＣＣＡＴＧＧ

ＧＡＧＴ３′），下 游 引 物 ＭｅＶ２１４（５′ＴＡＡＣＡＡＴ

ＧＡＴＧＧＡＧＧＧＴＡＧＧ３′）。

１．３．３　仪器　ＣＬＡＳＳⅡ生物安全柜为新加坡ＥＳ

ＣＯ 公 司 生 产，低 温 离 心 机 为 ＳＩＧＥＭＡ ３Ｋ１５

（ＳＩＧＥＭＡ公司出品），全自动核酸提取仪 Ｍａｇ

ＭａｘＴＭＥｘｐｒｅｓｓ及定量ＰＣＲ仪７５００ＦａｓｔＲｅａｌｔｉｍｅ

ＰＣＲＳｙｓｔｅｍ（ＡＢＩ公司出品），ＰＣＲ扩增仪ｉＣｙｃｌｅｒ

伯乐公司出品。

１．３．４　核酸检测试剂盒　麻疹风疹双通道ｒｅａｌ

ｔｉｍｅＰＣＲ试剂盒由江苏和创公司生产，麻疹基因片

段扩增采用Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ
ＴＭＯｎｅＳｔｅｐＲＴＰＣＲＫｉｔ（美

国Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司生产）。具体操作、反应条件和结

果判定见试剂盒说明书。

１．４　麻疹病毒基因片段扩增方法　采用一步法

ＲＴＰＣＲ，扩增麻疹 Ｎ基因片断。反应参数：逆转

录阶段：４２°Ｃ，１０ｍｉｎ；预变性阶段：９４°Ｃ，１０ｓ；预

扩增阶段：变性９４°Ｃ，５ｓ；退火５０°Ｃ，２０ｓ；延伸

７２°Ｃ，２０ｓ；共５个循环：变性９４°Ｃ，５ｓ；退火５６°Ｃ，

５０ｓ；延伸７２°Ｃ，１５ｓ；共４０个循环。ＰＣＲ完成后，

用１．７％琼脂糖凝胶电泳分析结果，扩增片段为

６３４ｂｐ。ＰＣＲ产物送至北京市疾病预防控制中心，

统一送测序公司进行序列测定，然后由北京市疾病

预防控制中心反馈结果。

１．５　序列分析　摘录ＧｅｎＢａｎｋ中收录的 ＷＨＯ推

荐的麻疹病毒代表株、中国疫苗株及 Ｈ基因簇代表

株的序列，进行核苷酸和氨基酸的相似性和差异比

对，构建系统发育树。麻疹病毒基因变化最大的区

域是Ｎ基因羧基端的４５０个核苷酸，选取４５０ｂｐ进

行序列分析，应用ＢｉｏＥｄｉｔ６．０及 Ｍｅｇａ６软件进行

系统发育树的构建。

２　结果

２．１　麻疹病毒核酸检测结果及病例相关情况　

２０１４年共采集麻疹疑似患者８１例的８２份标本，麻

疹病毒核酸检测阳性７０例，ＲＴＰＣＲ扩增、测序获

得基因序列４０份，麻疹病毒培养阳性毒株３７例。

获得麻疹病毒基因序列的４０例患者主要集中在３

～５月，以成人（１９～５５岁）居多，共２３例（５７．５％），

＜１岁患儿（４个月～１岁）共１５例（３７．５％）。仅

２例有疫苗接种史，其余均为不详或无；女性２２例，

男性１８例；均为本市病例。其中１１例患者采集了

血标本，９例为麻疹血ＩｇＭ抗体检测阳性。见表１。

２．２　麻疹病毒基因型进化树分析　对４０份麻疹病

毒基因序列进行分析，与 ＷＨＯ推荐的代表株、中

国疫苗株及Ｈ基因簇代表株核酸种系进行比对，种

系进化树显示，本研究４０份序列与 Ｈ 基因簇代表

株Ｃｈｉｎ９３２２／Ｈ１ａ和 ＷＨＯ 推荐的代表株 ＭＶｉ／

Ｈｕｎａｎ．ＣＨＮ／０．９３／７／Ｈ１ 在同一分支上。根据

ＷＨＯ对麻疹病毒基因型别划分的规定，西城区获

得的麻疹病毒基因序列均为 Ｈ１基因型，进一步分

型为 Ｈ１ａ基因型。见图１。
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表１　２０１４年北京市西城区４０例获得基因序列的麻疹患者基本情况

犜犪犫犾犲１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ４０ｍｅａｓｌｅｓｃａｓｅｓｗｈｏｏｂｔａｉｎｅｄｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ＢｅｉｊｉｎｇＸｉｃｈｅｎｇＤｉｓｔｒｉｃｔ，２０１４

年龄（岁） 标本数
性别

男 女

疫苗接种

有 无／不详

血清学

阳性 阴性 未采集

ＲＴＰＣＲ

阳性 阴性

病毒培养

阳性 阴性

＜１ １５ ９ ６ ０ １５ １ ０ １４ １５ ０ １３ ２

１～ １ １ ０ ０ １ ０ ０ １ １ ０ １ ０

６～ １ ０ １ １ ０ ０ ０ １ １ ０ １ ０

≥１９ ２３ ８ １５ １ ２２ ８ ２ １３ ２３ ０ １９ ４

合计 ４０ １８ ２２ ２ ３８ ９ ２ ２９ ４０ ０ ３４ ６

!"#$#%& '()*+(),-. */

!"#$#%& +(0'1230,-. /+

!"#$#%& +(03450,-. 5*

!"#$#%& +603470,-. 5+

!"#$#%& +(03480,-. *

!"#$#%& +(08580,-. 84

!"#$#%& +(08540,-. 8+

!"#$#%& +(0*340,-. 44

!"#$#%& +(0*3+0,-. 4/

!"#$#%& +(0*4+0,-. *3

!"#$#%& +(0+(/0,-. *+

!"#$#%& +(0+470,-. +7

!"#$#%& +(0+480,-. +8

!"#$#%& +(034/0,-. 54

!"#$#%& +(09980,-. 6

!"#$#%& +60+9650,-. 55

!"#$#%& +60*4*0,-. 49

!"#$#%& +6089/0,-. 6/

!"#$#%& +6085*0,-. 89

!"#$#%& +608560,-. 8*

!"#$#%& +6085/0,-. 87

!"#$#%& +607490,-. 69

!"#$#%& +60+9660,-. 58

!"#$#%& +60+*460,-. 5/

!"#$#%& +60*360,-. 48

!"#$#%& +60*/30,-. **

!"#$#%& +609*+0,-. 7

!"#$#%& +60+450,-. +5

!"#$#%& +60+4/0,-. +/

!"#$#%& +60+630,-. *4

!"#$#%& +60*+40,-. *5

!"#$#%& +60*3*0,-. 4*

!"#$#%& +60/*80,-. 74

!"#$#%& +6099*0,-. 4

!"#$#%& +60+890,-. *6

!"#$#%& +60+8+0,-. *8

!"#$#%& +60*440,-. 4+

!"#$#%& +608950,-. 67

!"#$#%& +608570,-. 86

!"#$#%& +608550,-. 88

-:#%34;;<=+>

.?#<=@%>%A-=B<9C32<5<=+

-:#%3658<=+D

.?#<!"#$#%&C-=B<9C36<+<=;

.?#<.>%E:"FG"HCI!J<49C3(<K/

.?#<.>HLM>%NCOPQ<9C86<Q

.?#<P:>%&:>#R'3'<-:#%>0S>EE#%"

T=U

!"#$%

=

&'(#$% )*+,%

'/

29

82

'167

27

3'

/8

33

33

57

3

86

76

39

33

33

9C9'

V

E J

图１　２０１４年北京市西城区４０份麻疹病毒基因序列进化树分析

犉犻犵狌狉犲１　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ４０ｍｅａｓｌｅｓｖｉｒｕｓｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ＢｅｉｊｉｎｇｉｎＸｉｃｈｅｎｇＤｉｓｔｒｉｃｔ，２０１４

２．３　核苷酸和氨基酸变异情况　将４０份麻疹病毒

基因序列与 Ｃｈｉｎ９３２２／Ｈ１ａ，以及 ＷＨＯ推荐的代

表株 ＭＶｉ／Ｈｕｎａｎ．ＣＨＮ／０．９３／７／Ｈ１的核苷酸和氨

基酸同源性进行对比分析，核苷酸水平上同源性分
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别为９８％～９８．９％和９６．９％～９７．８％；氨基酸水平

上同源性分别为９７．３％～９９．３％和９５．３％～９８％。

见表２。

表２　２０１４年北京市西城区４０例麻疹病毒基因序列与参考

株序列的核苷酸和氨基酸同源性比对

犜犪犫犾犲２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｎｄａｍｉｎｏａｃｉｄｈｏｍｏｌｏｇｙ

ｂｅｔｗｅｅｎ４０ｃａｓｅｓｏｆｍｅａｓｌｅｓｖｉｒｕｓｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ａｎｄｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｔｒａｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ＢｅｉｊｉｎｇｉｎＸｉｃｈｅｎｇ

Ｄｉｓｔｒｉｃｔ，２０１４

序号 样本标号

核苷酸

Ｃｈｉｎ９３２２

／Ｈ１ａ

Ｈｕｎａｎ．ＣＨＮ

／０．９３／７／Ｈ１

氨基酸

Ｃｈｉｎ９３２２

／Ｈ１ａ

Ｈｕｎａｎ．ＣＨＮ

／０．９３／７／Ｈ１

１ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４００２ＸＣＭ３ ９８．４ ９７．３ ９７．３ ９６

２ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４００５ＸＣＭ４ ９８ ９６．９ ９８ ９６．７

３ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４０２１ＸＣＭ６ ９８．４ ９７．３ ９６．７ ９５．３

４ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１３５ＸＣＭ１５ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

５ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１３６ＸＣＭ１６ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

６ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１３７ＸＣＭ１７ ９８．７ ９７．６ ９７．３ ９６

７ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１３８ＸＣＭ１８ ９８．７ ９７．６ ９７．３ ９６

８ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１４８ＸＣＭ２１ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

９ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１４９ＸＣＭ２３ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

１０ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１５０ＸＣＭ２４ ９８．４ ９７．３ ９７．３ ９６

１１ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１５１ＸＣＭ２５ ９８．４ ９７．３ ９７．３ ９６

１２ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２１３ＸＣＭ２７ ９８．７ ９７．６ ９７．３ ９６

１３ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２１４ＸＣＭ２８ ９８．４ ９７．３ ９８．７ ９７．３

１４ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２３１ＸＣＭ２９ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

１５ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２３２ＸＣＭ３０ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

１６ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２３３ＸＣＭ３１ ９８．７ ９７．６ ９７．３ ９６

１７ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２８９ＸＣＭ２２ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

１８ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２９１ＸＣＭ３８ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

１９ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２９２ＸＣＭ３２ ９８．７ ９７．６ ９７．３ ９６

２０ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２９３ＸＣＭ３３ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

２１ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４２９４ＸＣＭ３５ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

２２ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５０７ＸＣＭ４６ ９８．４ ９７．３ ９７．３ ９６

２３ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５０８ＸＣＭ４８ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

２４ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７２ＸＣＭ５０ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

２５ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７３ＸＣＭ５１ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

２６ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７４ＸＣＭ５２ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

２７ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７５ＸＣＭ５３ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

２８ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７６ＸＣＭ５４ ９８．４ ９７．３ ９７．３ ９６

２９ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７７ＸＣＭ５５ ９８．４ ９７．３ ９７．３ ９６

３０ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４５７８ＸＣＭ５６ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

３１ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４６３０ＸＣＭ４０ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

３２ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４８２５ＸＣＭ６３ ９８．２ ９７．１ ９６．７ ９５．３

３３ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４９３５ＸＣＭ２ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

３４ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４９３６ＸＣＭ７１ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

３５ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４９３７ＸＣＭ７２ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

３６ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４９３８ＸＣＭ７３ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

３７ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１０４４ＸＣＭ７５ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

３８ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１０４７ＸＣＭ７７ ９８．４ ９７．３ ９９．３ ９８

３９ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１２３４ＸＣＭ７８ ９８．９ ９７．８ ９９．３ ９８

４０ Ｂｅｉｊｉｎｇ１４１２３９ＸＣＭ８１ ９８．７ ９７．６ ９９．３ ９８

３　讨论

麻疹是一种全球广泛传播的病毒性传染病，是

导致儿童死亡最多而疫苗可以预防的疾病，也是

ＷＨＯ拟消除的疾病之一。２００６年我国卫生部发

布了《２００６—２０１２年全国消除麻疹行动计划》，我国

麻疹发病率大幅下降，２０１０年又进行了全国强化免

疫，从 ２０１０ 年的 ２．８６／１０ 万下降至 ２０１２ 年的

０．４６／１０万，达到有记录以来的最低水平。但是

２０１３年又出现了反弹，分离的麻疹病毒达到历史最

高水平，输入性麻疹病毒基因型有所增加。目前，世

界上有１８个麻疹病毒基因型流行，中国流行的麻疹

病毒本土基因型为 Ｈ１基因型，２００９年开始陆续出

现输入性病例，先后监测到 Ｄ９、Ｄ４、Ｄ１１等基因

型［２，４８］。１９９３—２０１３年中国麻疹实验室网络病毒

学监测结果显示，５１６３株麻疹病毒，５０１３株为

Ｈ１ａ型，其他基因型按照数量依次为 Ｄ９、Ｄ８、Ａ、

Ｄ１１、Ｂ３、Ｈ２和 Ｄ４，说明我国麻疹病毒基因型以

Ｈ１ａ型为本土优势基因型，其他基因型散在存

在［８］。北京市１９９９—２００８年麻疹监测结果显示，除

１例Ｄ９基因型外，其余麻疹病毒均为 Ｈ１基因型，

说明北京市流行的麻疹病毒基因型与全国一致。

２０１３年北京市加强了麻疹病例病原学监测，发现了

输入性Ｄ８、Ｄ９基因型麻疹病毒病例，除５例为Ｄ８

基因型外，西城区其他麻疹病例均为 Ｈ１ 基因

型［３，９１２］。

为进一步监测西城区麻疹病例的病毒基因型，

我们对２０１４年北京市西城区获得的４０份麻疹病毒

基因片段进行序列分析，结果显示均为 Ｈ１基因型

Ｈ１ａ基因亚型，与北京市、江苏省、辽宁及全国的优

势本土毒株基因型一致［８，１０，１３１４］。４０份麻疹病毒基

因序列与Ｃｈｉｎ９３２２／Ｈ１ａ，以及 ＷＨＯ推荐的代表

株 ＭＶｉ／Ｈｕｎａｎ．ＣＨＮ／０．９３／７／Ｈ１的核苷酸和氨基

酸同源性进行对比分析，发现在核苷酸水平上其同

源性分别为９８％～９８．９％、９６．９％～９７．８％，在氨

基酸水平上其同源性分别为９７．３％～９９．３％和

９５．３％～９８％，说明西城区流行的麻疹病毒相对保

守，变异不大。４０例获得基因序列的麻疹患者均为

本市病例，以成人居多，一岁以下儿童次之，与北京

市麻疹流行病学特征一致［１５］。儿童是麻疹的易感

人 群，但疫苗接种初次为８个月，因此，小月龄儿童
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发病率高与未接种疫苗和疫苗接种时间有关；成人

发病率高也与疫苗接种有关，免疫空白使得成人成

为麻疹的易感人群。

由于北京市西城区监测范围小，病例少，数据有

限，不具有北京市的代表性，但本辖区监测数据及时

有效，２０１３年西城区发现了北京市首例输入性麻疹

病毒Ｄ８基因型病例，对北京市的监测系统具有预

警作用［３］。我国已进入加速消除麻疹阶段，对麻疹

的实验室监测提出了新要求，加强麻疹病例病毒基

因型监测，不仅可以发现输入性病例，也可提高该病

病毒本土基因型的检出率。通过分子流行病学溯

源，严密监测麻疹发病和病毒基因型特征变化，及时

发现麻疹病毒的流行趋势，发现输入性病例，可以有

效控制麻疹疫情蔓延，为消除麻疹提供病毒基因水

平的证据。疫苗接种是消除麻疹的关键，成人的免

疫空白导致成人发病率高，此部分人群逐年累积，很

容易引起麻疹暴发，提示有效地控制成年人麻疹病

例的发生，在人口较集中的区域进行针对性麻疹疫

苗的免疫接种，对麻疹防控具有重要的指导意义。
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［２］　ＷｏｒｌｄＨｅａｌｔｈＯｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ．Ｍｅａｓｌｅｓｖｉｒｕｓｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅｕｐ

ｔａｔｅ：２０１２［Ｊ］．ＷｋｌｙＥｐｉｄｅｍｉｏｌＲｅｃ，２０１２，８７（９）：７３－８０．

［３］　张晶波，吉彦莉，崔京辉，等．北京市西城区２０１３年输入性麻疹

病毒Ｄ８基因型流行分析［Ｊ］．中国病毒病杂志，２０１４，４（４）：

２７２－２７６．

［４］　许文波，朱贞，张珍英，等．麻疹野病毒 Ｈ１基因型在中国流行

的分析［Ｊ］．中国计划免疫，２００３，９（２）：１－８．

［５］　张燕，何吉兰，孙莉，等．我国首例输入性Ｄ９基因型麻疹病毒

的分离与鉴定［Ｊ］．中国疫苗和免疫，２００９，１５（４）：３０４－３０９．

［６］　王慧玲，郑蕾，王骥涛，等．中国境内首次发现输入性Ｄ４基因

型麻疹病例［Ｊ］．病毒学报，２０１０，２６（２）：１０３－１０８．

［７］　庞颜坤，李立群，丁峥嵘，等．一起缅甸输入新型麻疹病毒（Ｄ１１

基因型）引发暴发疫情的调查分析［Ｊ］．中华流行病学杂志，

２０１１，３２（１）：１７－１９．

［８］　毛乃颖，蒋小泓，王慧玲，等．中国２０１３年麻疹／风疹实验室网

络的运转与监测［Ｊ］．中国疫苗和免疫，２０１４，２０（５）：４０３－４０８．

［９］　李娟，卢莉，马蕊，等．北京市２０１３年新发现Ｄ８基因型麻疹病

例的流行病学调查［Ｊ］．中华流行病学杂志，２０１３，３４（１１）：

１１１１－１１１４．

［１０］杨洁，张铁钢，陈萌，等．北京市１９９９年—２００８年麻疹／风疹网

络实验室运转情况分析［Ｊ］．中国卫生检验杂志，２０１０，２０（８）：

２０６３－２０６５．

［１１］高艳，赵剑虹，王恒伟，等．２０１３年北京市首例输入性Ｄ９基因

型麻疹毒株的分离与鉴定［Ｊ］．疾病监测，２０１４，２９（１）：２５－２７．

［１２］张晶波，崔京辉，王永全，等．北京市西城区２０１３年麻疹病毒

Ｈ１基因型的流行情况分析［Ｊ］．中国卫生检验杂志，２０１４，２４

（２３）：３４７５－３４７８．

［１３］胡莹，陆培善，邓秀英，等．江苏省２０１２年麻疹病毒的基因特征

分析［Ｊ］．中国卫生检验杂志，２０１５，２５（２）：２２６－２２８．

［１４］王艳，马艳，徐晓婷，等．辽宁省１９９７～２０１４年 Ｈ１ａ基因亚型

麻疹野病毒流行株血凝素（Ｈ）基因特征分析［Ｊ］．病毒学报，

２０１５，３１（４）：４１０－４１９．

［１５］李娟，卢莉，刘东磊，等．２００５—２０１０年北京市麻疹流行病学特

征与消除麻疹措施分析［Ｊ］．疾病监测，２０１２，２７（５）：３５３－３５７．

（本文编辑：左双燕）
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［２］　柯雅娟，许晨耘，俞诗娃，等．三磷酸腺苷生物荧光法快速监测

医务人员手清洁消毒效果［Ｊ］．中国消毒学杂志，２０１０，２７（２）：

１６１－１６２．

［３］　王绍鑫，周艳琴，张帆，等．医疗机构 ＡＴＰ荧光检测和实验室

细菌计数法检测结果比较［Ｊ］．江苏预防医学，２０１３，２４（２）：２１

－２３．

［４］　李金娜，庄玉梅，王红梅，等．ＡＴＰ生物荧光检测法用于医院感

染管理现场干预的研究［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１３，２３

（１５）：３８１５－３８１７．

［５］　宁培勇，贾珉，丁津华，等．ＡＴＰ生物荧光技术在医务人员手卫

生质量监测中的应用研究［Ｊ］．中国消毒学杂志，２０１４，３１（１２）：

１２９５－１２９７．

［６］　唐艳琴，曾娟，杨芳琴．医务人员手卫生依从性调查与干预［Ｊ］．

现代医院，２０１２，１２（５）：１５４－１５６．

［７］　ＢｏｙｃｅＪＭ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｍａｋｅｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔ

ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｔｏｈｏｓｐｉｔａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪＨｏｓｐＩｎｆｅｃｔ，２００７，６５

（Ｓｕｐｐｌ２）：５０－５４．

［８］　陈春燕，陈翠芳，邹义春．重症监护病房鲍氏不动杆菌感染流行

病学调查及控制［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１１，２１（１２）：

２４３０－２４３１．

［９］　谷继荣．环境及物体表面消毒在预防和控制医院感染中的作用

［Ｊ］．中国感染控制杂志，２０１２，１１（３）：２３１－２３５．

［１０］唐毅，麋琛蓉，何景雄，等．ＡＴＰ检测系统在临床清洁消毒效果

评价中的应用［Ｊ］．中华医院感染学杂志，２０１１，２１（１２）：２５２３－

２５２５．

（本文编辑：周鹏程）
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