
暴发调查报告

WPSAR Vol 3, No 4, 2012 | doi: 10.5365/wpsar.2012.3.4.008www.wpro.who.int/wpsar 1

a 新加坡卫生部传染病处。
b 新加坡卫生部新加坡现场流行病学培训项目。
c 新加坡竹脚妇幼医院。

投稿日期：2012年10月10日；刊发日期：2012年10月30日
doi: 10.5365/wpsar.2012.3.4.008

引言：麻疹是一种急性、高传染性的病毒性疾病，通常在有未接种人群的场所发生暴发。2011年8月，新加坡某公立
医院报告5例聚集性麻疹病例，新加坡卫生部组织开展了暴发调查。

方法：开展病例主动搜索，对所有报告病例在医院内的迁移情况进行了调查，以确定共同暴露的时间和地点。如果病
例在发病前7～21天与医院内其他麻疹病例有接触史则归类为医院感染病例。实验室检测方法包括血清学和分子诊断
方法。

结果：14例病例中，7例为医院感染病例。通过调查发现了病例间存在流行病学关联的两个病区。病区A的两例病例都
是D8基因型，且100%同源，因此可以确定为感染来源相同。病区B的6例病例(包括从病区A转诊来的1例)的入院时间
部分重叠，其中3例病例是D8基因型，仅有1个核苷酸的差异。

讨论：病例之间的流行病学联系和实验室结果表明病区A和病区B发生了医院内麻疹传播。根据本调查结果，医院实施
了一项新的政策，即对麻疹疑似病例立即进行隔离，而不是之前的要等到实验室确诊之后。此次调查突显了在医疗机
构早期发现和隔离麻疹疑似病例的重要性，并进一步强化了对医务人员麻疹疫苗高接种率的要求。

麻
疹是一种急性、高传染性的病毒感染性疾

病，可以通过飞沫或直接接触感染人群

的鼻咽分泌物而传播。麻疹的潜伏期为

7～21天，平均14天[1]。麻疹暴发通常发生在有未免

疫的易感人群聚集的场所，如寄宿学校、学院、大

学、工厂、办公室和机构。

根据新加坡传染病法，麻疹是一种法定报告的传

染病。要求所有医务人员/实验室发现任何疑似或确诊

麻疹病例都必须向卫生部报告。新加坡麻疹呈地方性

传播，大部分病例为散发，发生在未接种人群中。自

2010年起，新加坡检测出D9基因型，并呈地方性。新

加坡发现的其他基因型包括2010年的G3和H1，以及

2011年的D4、D8和G3[2,3]。

新加坡自1985年就强制进行麻疹疫苗接种。按照

国家儿童免疫规划，2岁时接种首剂麻疹-腮腺炎-风

疹(MMR)三联疫苗，6～7岁时接种第二剂。然而，

鉴于大部分报告麻疹病例为未接种的婴幼儿和学龄

前儿童，对MMR免疫程序进行了修订并已于2011年
12月1日实施，即12月龄接种首剂，15～18月龄接种

第二剂。过去6年中，全国MMR疫苗接种率持续保持

在首剂95%、第二剂90%以上的水平[4]。
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2011年8月23日，卫生部接到某公立医院报告的

5例麻疹聚集性病例，其中3例在过去2周内有入住该

医院史。本文报告了此次暴发的流行病学调查结果。

方法

麻疹临床病例定义为出疹、发热，并有以下一种或多

种症状的住院儿童：咳嗽、鼻炎或结膜炎。实验室确

诊病例定义为具有以下一种或多种实验室结果的临床

病例：麻疹IgM抗体阳性，或通过免疫荧光试验或麻疹

聚合酶链反应(PCR)检测出麻疹病毒。医院(医院内)

感染病例定义为出现症状前7～21天与医院内任何确

诊病例有接触史且未发现其它感染来源的确诊病例。

社区感染病例定义为出现症状前21天内没有医院就诊

史，或已知与其他确诊病例有接触史(非医院内)。

为调查医院内传播的可能性，我们调查了所有

14例病例在医院内的迁移情况，以寻找共同的暴露地

点和时间。

采集病例的咽拭子进行基因分型。将标本送至

竹脚妇幼医院实验室进行实时PCR检测，阳性标本

随后送至国家公共卫生实验室进行基因分型。基因
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病区A

病例2于2011年8月4～7日在病区A住院，于8月7日
诊断为麻疹。病例10于2011年8月7～9日因毛细支气

管炎入院。他们的病床在同一个房间。他们共同暴露

的时间约为16小时(见图2)。病例10于2011年8月21
日因麻疹再次入院，即在上述共同暴露后10天发病。

两例病例分离到的麻疹病毒都是D8基因型，且基因型

100%相同。

病区B

病例2(从病区A转来)、4、5、9、11和12在病区

B住院。

病例2、4和12的病床在不同的房间，但他们在

病区B的住院时间存在重叠。病例2诊断为麻疹之后

于8月7日转至病区B隔离病房的26床，8月7～14日
一直住在该房间。病例4因毛细支气管炎于2011年8月
5～8日住院。病例2和4在病区B的重叠时间约为21小
时(见图2)。病例12因上呼吸道感染和毛细支气管炎

于2011年8月6～8日住院。病例2和12在病区B的重叠

时间约为1.5天。

病例4随后于2011年8月21日因麻疹再次入院，

其发病是在与病例2有重叠住院时间的8天后。病例

12于2011年8月26日因麻疹再次入院，其发病是在

与病例2有重叠住院时间的16天后。病例2、4和12感

分型方法遵从WHO西太平洋区域办事处2009年在中

国香港举办的培训班所提供的方案。对核蛋白(N)基

因的450bp核苷酸片段进行扩增和测序。将N基因

的基因序列提交到麻疹核苷酸监测网 [5]，确定基

因型。

结果

病例主动搜索发现，2011年8月2～20日期间共

有14例实验室确诊麻疹病例在同一所医院住院。女性

7例，男性7例，年龄为4个月～3岁。所有病例均未接

种过麻疹疫苗，其中4例为漏种，其余10例尚未到接种

年龄。发现2起家庭聚集性病例：一对兄妹和一对表兄

妹。由于他们与医院没有关联，因此，不属于医院感

染病例。

14例病例的流行曲线见图1。7例病例在麻疹住院

前的2～3周曾因其它疾病入院，因此考虑为医院感染

病例；其他7例病例为社区感染病例。

对医院的调查发现了两个普通病区即病区A和病

区B，通过这两个病区，7例医院感染病例在时间和

地点上存在流行病学关联。除了隔离病房的病人被要

求不要离开自己的房间外，这些病区中所有其他患者

都可以自由接触。每个病区的最大容量是38人，包

括30张成人床和8张婴儿床。对病例2、4、5、10、
12和13进行了麻疹病毒的基因分型，其余病例的标本

不适合进行基因分型或者是没有标本。
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图1.  2011年7月24日～8月25日某公立医院报告的14例麻疹实验室确诊病例发病时间
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1名社区感染病例(病例13)也为D8基因型；然

而，没有任何证据显示其与医院感染病例有接触史。

讨论

报告病例的流行病学联系和实验室结果表明，病区

A和病区B发生了医院内麻疹传播。病例2可能传播给

染了相同基因型的D8麻疹，仅病例2有一个核苷酸的

差异。

病例5、9和11在病区B时未暴露于病例2，但他们

相互之间及与病例4和12之间存在共同暴露(见图2)。
病例5的基因型与病例4和12完全相同。病例9和11未
能进行基因分型。

图2.  新加坡竹脚妇幼医院2011年医院感染病例的共同暴露情况

A．病区A病例2和病例10的共同暴露时间

B．病区B病例2、4和12的共同暴露时间

C. 病区B病例4、5、9、11和12的共同暴露时间

URTI –上呼吸道感染
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疗机构内发生麻疹传播的风险，进一步显示了早期发

现和隔离疑似麻疹病例的重要性，也进一步说明需要

保证医护人员麻疹疫苗的高接种率。其他预防或减少

医院内传播的措施包括根据免疫程序维持较高的儿童

疫苗接种率和及时率。
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了病例10，因为他们都曾在病区A，且他们的麻疹病

毒基因型100%相同。从空间距离来说，他们在病区

中有相对密切的接触史，且病例10发病时间是在他们

住院重叠时间的10天后，刚好在麻疹已知的潜伏期内

(7～21天)。

对于病区B内的传播有两种可能的假设：

(1) 病例2为指示病例，并感染了病例4和12，该假

设是基于病例2在病区中可能没有完全遵循隔

离的要求。病例5、9和11在病区B时没有暴露

于病例2，他们可能为社区感染病例。病例2、
4和12基因型相似，仅有一个核苷酸差异，病

例4和12分别在与病例2住院重叠时间的8天和

15天后出现麻疹症状，该时间都在已知的麻疹

潜伏期内。

(2) 指示病例是一个未知的麻疹患者或探视者(出疹

之前)，于2011年8月5～7日出现在了病区B。
这个人可能感染了病例4、5、9、11和12，因

为这些病例在相同的时间段(2011年8月5～7
日)都住在病区相邻的两个病房(见图2)。按照

2011年8月5～7日作为暴露日期，这5例病例

出现麻疹症状的时间是在其后9～16天，也都

在麻疹的潜伏期内。

不是所有14例病例都可以进行基因分型，部分病

例没有标本，部分病例的标本不适合分型，包括医院

感染和社区感染病例的标本。社区感染病例13其标本

基因型与医院感染病例为相同的D8基因型。由于该病

例与任何医院感染病例都没有流行病学联系，我们认

为这纯属偶然。

调查发现有些病例在入院时没有被立即隔离，即

使其已经怀疑为麻疹病例。仅在实验室确诊麻疹后才

进行隔离，这就潜在地使其他易感儿童暴露于病毒环

境中。因此，医院执行了一项新的政策，即所有疑似

麻疹病例入院时就隔离，然后如果实验室结果确认为

阴性，立即解除隔离。

2011年7～8月，病区A和B一线医护人员没有发

生麻疹的报告。因此，医护人员不太可能是这些病例

的传染源。该医院所有一线医护人员都需要提供对麻

疹和风疹具有免疫力的书面证明，可以是接种证，也

可以是血清学检测结果。

结论

本报告描述了某医疗机构发生的可能为医院内传播的

麻疹暴发。韩国[6]、澳大利亚[7]以及美国的宾夕法尼

亚州[8]和印地安那州[9]之前也报告过类似的事件。医
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