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　　类鼻疽是一种由类鼻疽伯克霍尔德菌感染人体所
引起的热带感染性疾病，主要流行于澳洲北部，东南亚

和我国海南等地［１－３］。类鼻疽的临床表现多样，有“似

百样病”之称，可潜伏感染，也可急性起病，复发率高，

耐药广泛，死亡率在２０％ ～５０％［３－４］。有研究对全球

类鼻疽菌流行扩散形势和感染风险进行预测分析，报

道在全球范围内２０１５年类鼻疽感染病例为１６万人，
死亡约９万人［４］。早在２０世纪９０年代，我国学者已
经报道类鼻疽在海南的流行分布［１］，海南省疾控中心

及中国疾控中心也曾进行过类鼻疽菌的环境监测，但

可查资料仍然很少。目前我国类鼻疽的分布及流行形

势还有待深入研究，一些类鼻疽病例个案报道（重庆、

广西、广东等）也提示我国类鼻疽的扩散之势可能远

超估计。而输入性病例也是类鼻疽感染扩散和引起公

共卫生危害的重要原因。在２００８年奥运会期间，１例
澳大利亚输入性的类鼻疽病例曾引起国家卫生部门的

高度关注［５］。２０１４年底我国江苏镇江出现１例类鼻
疽病例。为明确诊断和溯源，应江苏省疾病预防控制

中心请求，我们结合基因分型等方法对该病例进行了

溯源研究，明确了此例输入性类鼻疽病例，并与院方一

道制定了科学有效的治疗方案，最终患者痊愈出院。

现报告如下。

１　临床资料

　　２０１４年１１月７日，一南太平洋岛国巴布亚新几
内亚来华洽谈业务人员（男性，５４岁）因突发右肘关节
脓肿，发热３ｄ，到江苏镇江市人民医院（江苏大学附
属医院）就诊。入院后体格检查：高热３９．８℃，白细

胞１３．５×１０９／Ｌ，中性粒细胞１１．４×１０９／Ｌ。合并Ⅱ型
糖尿病（血糖 ２３．０１ｍｍｏｌ／Ｌ），Ｃ反应蛋白（ＣＲＰ）
２５５５４ｍｇ／ｍＬ。其他检查：谷丙转氨酶１０５．００Ｕ／Ｌ，
谷草转氨酶７４．００Ｕ／Ｌ。肾功能正常。ＣＴ提示双肺
毛玻璃样浸润。血培养提示革兰阴性菌生长，关节腔

脓液培养结果仅提示假单胞菌感染，但针对假单胞菌

的抗生素药物的治疗效果不明显，且患者病情进一步

恶化，情况危殆，转入ＩＣＵ。结合患者来自类鼻疽疫区
和可疑阳性培养菌落，课题组与专家组会诊意见提示

按照类鼻疽治疗方案（静脉滴注碳氢霉烯类抗生素）

进行治疗，情况好转后再合并口服复方新诺明用药，治

疗１５ｄ后，病患发热等不适症状缓解，ＣＴ显示肺部病
灶吸收。同时，利用１６ＳｒＤＮＡ测序和多位点序列分型
（ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅｔｙｐｉｎｇ，ＭＬＳＴ）方法确证类鼻疽感
染。最终患者治愈并于２０１４年１２月２６日出院回国。

２　分子流行病学调查和病例分析

　　分别用类鼻疽菌１６ＳｒＤＮＡ引物［６］和ＭＬＳＴ的７个
保守基因引物（ａｃｅ、ｇｈｍＤ、ｇｌｔＢ、ｌｉｐＡ、ｌｅｐＡ、ｎａｒｋ、ｎｄｈ）［７］

对血培养可疑菌株ＤＮＡ样本进行ＰＣＲ扩增反应。结
果见图１。类鼻疽伯克霍尔德菌的１６ＳｒＤＮＡ基因片
段为４９２ｂｐ，ＭＬＳＴ的７个保守基因 ＰＣＲ目的片段大
小在５００～８００ｂｐ之间，初步判断为类鼻疽菌感染。
遂将扩增片段进行测序，比对测序结果、类鼻疽菌

ＭＬＳＴ数据库在线分析发现：该菌株的 ＤＮＡ样品确认
来源为类鼻疽伯克霍尔德菌，且为新的 ＳＴ型（菌株编
号：ＢＰＣ１０１，基因型别：ＳＴ１３４８，图 ２），与几内亚菌株
ＳＴ２４６具有最近亲缘关系，与中国类鼻疽伯克霍尔德
菌株（ＳＴ７０）的亲缘关系较远，据此可判断该病例为１
例输入性的类鼻疽病例。

　　近年来，类鼻疽的流行和传播日益广泛，已经不再
是传统意义上的热带病。它比地域性疾病的传播范围

更广，危害更为严重。输入性病例的报道不仅对我们

的卫生应急提出新的挑战，也给未来国内的类鼻疽研

究提出新的要求。
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Ａ：１６ＳｒＤＮＡ　Ｍ：标准；１：１６ＳｒＤＮＡ；Ｂ：ＭＬＳＴ分型基因　Ｍ：标准；１～７：依次为ａｃｅ、ｇｈｍＤ、ｇｌｔＢ、ｌｉｐＡ、ｌｅｐＡ、ｎａｒｋ、ｎｄｈ
图１　类鼻疽菌的１６ＳｒＤＮＡ和ＭＬＳＴ分型基因的ＰＣＲ扩增结果

正方形Ａ内箭头示我国类鼻疽伯克霍尔德菌株代表基因型 ＳＴ７０；正方形 Ｂ内箭头示本次分离的镇江类鼻疽菌株 ＢＰＣ１０１
（ＳＴ１３４８）和几内亚类鼻疽菌株代表基因型ＳＴ２４６

图２　类鼻疽菌株ＭＬＳＴ基因分型（ｅＢＵＲＳＴ）
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