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医院感染管理中病原生物学监测体系的构建与应用*

罗超**
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524000)

【摘要】 当前医院感染防控面临病原微生物多样性凸显、耐药性持续增强等现实挑战,而病原生物学监测体系正是突

破这些困境的核心技术支撑。实践表明,构建该体系需从三个维度协同推进:基础层面应搭建跨学科协作团队,构建覆

盖患者诊疗全周期的监测网络,实现数据标准化管理,形成“监测-分析-干预-反馈”的完整闭环;技术层面需在优化传统

培养鉴定方法的基础上,积极引入PCR、全基因组测序等分子检测技术,通过多技术整合提升监测效能;实践层面则需聚

焦感染暴发处置、多重耐药菌防控等关键场景,同时推进区域化监测网络的协同建设。经多年实践验证,该体系可显著

提升医院感染精准防控能力,为医疗安全提供坚实保障。
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【Abstract】 Current
 

hospital
 

infection
 

prevention
 

and
 

control
 

face
 

practical
 

challenges
 

such
 

as
 

the
 

prominent
 

diversity
 

of
 

pathogenic
 

microorganisms
 

and
 

the
 

continuous
 

enhancement
 

of
 

drug
 

resistance.
 

The
 

pathogen
 

biology
 

monitoring
 

system
 

is
 

the
 

core
 

technical
 

support
 

to
 

overcome
 

these
 

difficulties.
 

Practice
 

has
 

shown
 

that
 

the
 

construction
 

of
 

this
 

system
 

needs
 

to
 

be
 

promoted
 

collaboratively
 

from
 

three
 

dimensions:At
 

the
 

basic
 

level,an
 

interdisciplinary
 

collaboration
 

team
 

should
 

be
 

established,a
 

monitoring
 

network
 

covering
 

the
 

entire
 

cycle
 

of
 

patient
 

diagnosis
 

and
 

treatment
 

should
 

be
 

built,data
 

standardization
 

management
 

should
 

be
 

realized,and
 

a
 

complete
 

closed
 

loop
 

of
 

"monitoring-analysis-intervention-feedback"
 

should
 

be
 

formed;At
 

the
 

technical
 

level,on
 

the
 

basis
 

of
 

optimizing
 

traditional
 

culture
 

and
 

identification
 

methods,molecular
 

detection
 

technologies
 

such
 

as
 

PCR
 

and
 

whole-genome
 

sequencing
 

should
 

be
 

actively
 

introduced,and
 

the
 

monitoring
 

efficiency
 

should
 

be
 

improved
 

through
 

multi-technology
 

integration;At
 

the
 

practical
 

level,it
 

is
 

necessary
 

to
 

focus
 

on
 

key
 

scenarios
 

such
 

as
 

infection
 

outbreak
 

disposal
 

and
 

multi-drug
 

resistant
 

bacteria
 

prevention
 

and
 

control,while
 

promoting
 

the
 

collaborative
 

construction
 

of
 

regional
 

monitoring
 

networks.
 

Verified
 

by
 

years
 

of
 

practice,this
 

system
 

can
 

significantly
 

improve
 

the
 

precision
 

prevention
 

and
 

control
 

capabilities
 

of
 

hospital
 

infections
 

and
 

provide
 

a
 

solid
 

guarantee
 

for
 

medical
 

safety.
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***当前,医院感染(Nosocomial
 

infection,NI)是影响医疗质量

和患者安全的重要问题,也给感染控制带来病原体种类多样、

耐药种类增加和传播介质复杂化等方面的难题[1-2]。根据世界

卫生组织(WHO)的统计,全球医院感染平均发生率为5%~

10%,发展中国家这一比例更高达到15%,其中多重耐药菌

(Multidrug-resistant
 

organisms,MDROs)所致感染占比逐年攀

升,已成为制约医疗安全的重要瓶颈[3-4]。病原学监测作为感

染预防与控制的关键技术支撑点,收集分析病原体的种类、耐

药以及基因流行病学等数据,为感染预防与控制决策提供数据

支持[5]。本文基于体系构建的基础性、技术方法的创新性与工

作应用的价值性三个层次,从基础框架层面、技术革新角度与

应用探索层面分层分析病原学监测的基础性意义及探索路径,

以期为更好地应用于临床提供理论指导。

1 病原生物学监测体系的基础构建与多维度整合

1.1 跨学科协作组织架构的搭建 医院感染防控工作错综复

杂,单靠单一学科力量难以应对,因此必须组建高效的跨学科

协作团队(Multidisciplinary
 

Team,MDT),这是确保监测体系

有效落地的组织基础。在团队构成上,需要包含感染性疾病科

医师、临床微生物技师、院感专职人员、临床科室联络员。另

外,根据实际工作需要,团队还可纳入药剂科医师(负责抗菌药

物使用指导)、微生物实验室负责人(把控检测质量)和信息科

工程师(维护数据系统)等,形成全方位的协作网络。
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感染相关质量管理应建立长效的工作制度、会议制度[6]。

定期召开月度感染专项工作会议,院感部汇报检测数据情况、

感染情况、病原体耐药趋势;以季度形式进行多学科疑难、特殊

感染病例讨论会,对于院内感染暴发、反复爆发的病例进行再

次追踪检查讨论和制定相应的院感防控管理措施;建立即时通

讯联络群,保证任何突发感染的信息迅速分享,以减少决策等

待时间。落实每位成员的具体责任文件、项目清单与标准步骤

的程序,如接到通知后,医务人员应及时采集标本2
 

h内送达

检验科,48
 

h内完成初步细菌鉴定结果报告[7-8]。

1.2 全链条监测网络的覆盖与重点区域聚焦 科学设计监测

网络是保障监测数据代表性的重要环节,“全链条”“重点化”是
监测网络设计的原则,既要完成对医院感染发生、发展、传播全

链条的监测,也要完成高危场所与重点人群的监测,形成点面

结合的监测格局。

监测范围应覆盖患者诊疗的全过程。门诊环节重点监测

具有感染症状的初诊患者(如发热、腹泻),以快速检测(如流感

病毒抗体抗原检测、大便常规+潜血)方式发现社区感染源并

阻断其进入医疗机构内造成交叉感染;住院期间监测覆盖整个

病房所有患者,尤其手术室、ICU及介入/创伤/口腔科手术、中
心静脉置管、机械通气、导尿等侵入性操作后患者为重点,针对

高风险人群和环节进行针对性监测,如监测患者穿刺置管的中

心静脉导管尖端、尿路导管、气管插管等标本并进行细菌培养。

出院后对感染患者进行追踪随访以评价抗感染治疗疗效以及

患者病原体清除等,不断累积后续监测的基础信息。监测对象

还包括医院环境与医务人员,如空气采样和物表监测标本(如
床栏、监护仪按钮、医疗设备按钮等)以及医务人员手微生物采

样监测等,排查医院感染暴发的高危环节。

目标性监测依据医院感染率的风险度设计不同的计划。

例如ICU为医院感染的重灾区,针对该类群体进行重点监测,

每日进行患者感染状态调查(测体温、白细胞计数),每周采集

患者呼吸道、泌尿道标本进行送检培养,每月进行一次环境物

表的系统样本采集[9]。对于多重耐药菌携带者或感染者采取

“定点采样+接触防护”措施,直至两次采样结果均为阴性。手

术室要针对手术部位感染进行样本采集监测,术前对手术室手

术器械、环境空气等进行无菌调查,术后对手术切口渗液进行

送检培养,并监测患者术后7
 

d的临床症状[10]。而新生儿科由

于先天身体素质差,抵抗力低,容易发生医院感染,需对暖箱、

蓝光箱等新生儿设施设备每日进行表面清洁消毒和样品采集

检测,并对医务人员进入病房前的手部清洁及穿戴状况严格管

理,同时对新生儿皮肤、脐部等体表进行定期抽样检测以控制

预防新生儿表皮葡萄球菌等条件致病菌的感染。

根据病原特点与临床需求,设计监测指标层次体系,从基

本指标到进阶指标再到预警指标。其中,基本指标包括病原构

成比(如革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、真菌构成比)、科室感染

构成比、耐药菌检出构成比(如 MRSA占金黄色葡萄球菌的构

成比);进阶指标包括携带耐药基因(如肠杆菌科细菌携带bla
 

KPC基因构成比)、菌株分子分型一致性(如PFGE图谱相似

性)、抗菌药物用量强度(DDD/100床日);预警指标包括某科室

短期内同种病原感染病例聚集(如3
 

d内出现3例或3例以上

鲍曼不动杆菌感染病例)、携带耐药基因类型变异(如发现新型

耐药基因)以及环境标本中病原持续阳性等。以上指标的实时

监控为评估感染趋向和进行感染防控决策提供了数据量化依

据。

1.3 数据标准化管理与质量控制体系 监测数据是监测体系

的主要资源,数据标准化管理对分析结果的可靠性和可比性至

关重要。建立规范的病原生物学监测数据库是数据标准化的

先决条件,包含病原监测系统患者信息、标本信息、病原信息和

临床结局信息4项内容。患者信息包括年龄、性别、基础疾病

(如糖尿病、恶性肿瘤)、免疫状态(如应用激素、化疗)、侵入性

操作史等,以分析感染的危险因素;标本信息包括标本采集时

间和部位、采集方法、标本质量等,以保证检测结果与标本质量

相关;病原信息包括病原名称(采用CLSI或 WHO统一命名的

病名)、鉴定方法(如培养法、PCR法)、药敏试验结果(按照

CLSIM100标准判读)、耐药基因检测结果、分子分型数据等,

以提供病原的基本特征;临床结局信息包括抗感染治疗方案、

治疗结果(如痊愈、好转、死亡)、感染控制措施等,以评价防控

措施的有效性。

数据库的建设需依托信息化技术进行自动、智能化建设,

利用医院信息系统、实验室信息系统的数据接口自动抓取患者

的基础信息和检测结果,以减少人工录入错误。建立专项的数

据录入窗口,对强制性输入项(如标本采集时间、病原名称)进
行强制纠错,对异常值(如药敏试验结果与耐药基因检测矛盾)

进行自动预警。设置数据的访问权限,保障患者隐私及数据安

全(符合《医学伦理学指南》要求)。数据库还应具备数据的导

出和统计分析功能,建立不同监测报表(如月度耐药菌分布报

告、季度感染率趋势图等)以便于指导管理的决策。

数据质量控制应从检测前、检测中和检测后进行全流程的

质量控制。检测前质量控制主要针对标本采集运输:制定标本

采集手册,对临床医护人员进行培训、考试,明确采集要求;采
用合格的标本收集管,收集管上标注采集日期、采集部位及患

者信息;建立标本接收制度,对不合格标本退回并注明原因,需
重新采集。检测中质量控制主要针对实验室规程:微生物鉴定

与药敏试验需使用经国家药品监督管理局认证的试剂与仪器,

定期校正;开展室内质量控制,每日应用质控菌进行药敏试验

结果检查,确保结果在可接受范围内;开展国家或省级间室间

质评,每年不少于2次,对于不符合结果进行原因分析并改

进[11]。检测后质量控制主要针对数据逻辑性和完整性:每月

院感专职人员抽查检测报告,分析病原的名称与药敏结果的一

致性;对缺少的数据进行溯源补录,确保监测数据完整性;每季

度数据进行备份、安全检查等,避免数据丢失与泄露等。

2 技术创新驱动下的监测能力升级与方法学突破

技术的革新与运用对提高病原生物学监测能力非常重要。

近年来伴随医学微生物学与分子生物学技术的进展,监测技术

的发展也经历了从单病原的传统微生物培养鉴定到病原多组

学整合性分析、由针对单一病原的检测到全微生物图谱的识别

分析,大大提高了监测病原菌的敏感性和特异性,监测的范围

和深度大大拓展,也使医院感染精准化防控有了技术支持和科

技保障[12-13]。

2.1 传统培养鉴定技术的优化与标准化 尽管分子技术得到

了迅速的发展,但病原传统培养和表型鉴定作为监测体系的基

础,其优势在于可获得纯培养菌株,为后续的药敏试验、表型鉴

定和流行病学研究提供条件是无可替代的,同时存在检查时间

·072·
中 国 病 原 生 物 学 杂 志

Journal
 

of
 

Pathogen
 

Biology 
2026年2月 第21卷第2期

Feb.
 

2026, Vol.21,No.2



长、检出率较低等问题,如何通过技术上的改善和标准化操作

的规范性应用从而提高其作用,仍然是目前临床需要解决的问

题。

细菌培养方法的改进主要是针对培养基的选择和培养条

件的改进,对不同的病原体选择相应的培养基以提升检出率:

如采用血琼脂平板培养金黄色葡萄球菌、巧克力琼脂平板培养

流感嗜血杆菌、SS琼脂平板选择性培养肠道致病菌。对于某

些苛养菌如肺炎链球菌、淋病奈瑟菌在培养基中加入一定的营

养因子(如维生素、生长因子)并控制培养环境的气体成分和温

度。

自动化鉴定系统的应用是缩短检测周期的关键。基质辅

助激光解吸电离飞行时间质谱(MALDI-TOF
 

MS)技术根据微

生物蛋白指纹图谱进行快速鉴定,原理是将微生物胞体直接涂

布在靶板上,用激光解吸后产生带电的胞体蛋白离子,根据离

子的质量-荷比(m/z)形成特定的指纹图谱与数据库中的标准

图谱比对,进而确定病原菌种类,对菌株进行鉴定,其对细菌的

鉴定准确率达95%以上,鉴定时间仅需10~15
 

min,显著短于

生化鉴定的时间[14]。临床研究发现,MALDI-TOFMS在血流

感染早期鉴别致病菌方面有很好的应用价值,菌血症患者调整

抗菌药物的时间平均提前12~24
 

h[15]。应用自动化药敏试验

系统也可显著缩短药敏试验时间,采用微量肉汤稀释法检测对

不同抗菌药物的最低抑菌浓度(MIC),检测时间缩短至6~8
 

h,测定16~32个抗菌药物的药敏试验符合率在98%以上,有

助于临床快速给予治疗[16]。

真菌检测技术的优化同样不可或缺。念珠菌属是医院真

菌感染的优势病原体,传统方法依靠形态学和生化试验进行鉴

定,耗时较长,准确率也低。而采用科玛嘉显色培养基,根据不

同种类念珠菌属菌落颜色呈绿色(白色念珠菌)、蓝灰色(热带

念珠菌)、紫色(光滑念珠菌)等,可在2
 

d内快速、准确鉴别。对

于丝状真菌,如曲霉,除了传统的镜检鉴定法外,实时荧光定量

PCR(qPCR),通过对特异性的 DNA片段(如曲霉18S
 

rRNA
基因)测定,可快速鉴别,其对曲霉等的诊断灵敏度在1~10个

孢子/反应,较培养法提早3~5
 

d检出[17]。G试验(1,3-β-D-葡

聚糖检测)以及GM试验(半乳甘露聚糖检测)是真菌感染的血

清学标志物,可作为侵袭性真菌病的诊断指标之一,尤其针对

血液系统恶性肿瘤患者,G试验与GM试验联合检测灵敏度为

91.4%、特异性为93.7%[18]。

传统技术仍必须遵循标准化操作,制定手册规范接种、培

养观察、结果判读的全过程,定期对实验室人员培训考核,开展

实验室内部质量比对试验(如不同技师对同一份标本的平行检

测),确保操作的一致性。只有在标准化的基础上,传统技术和

分子技术才能真正实现互为补充,支撑监测系统的运转。

2.2 分子生物学技术的突破性应用 利用DNA分子生物学

技术进行病原生物检验的出现为病原生物检验带来了技术上

的飞跃,能够直接从病原微生物的DNA分子层面开展耐药基

因检测、菌株分型、溯源分析的快速、准确定性,弥补了传统培

养法的不足,更在感染暴发处置、耐药菌防控等场景中展现出

不可替代的价值。

聚合酶链反应(PCR)及其衍生技术是耐药基因检测的核

心工具。常规PCR通过特异性引物扩增目标耐药基因,可在2

~3
 

h内明确耐药基因型,较传统药敏试验提前1~2
 

d[19]。实

时荧光定量PCR(qPCR)在PCR基础上加入荧光探针,通过监

测荧光信号强度实现基因定量分析,可用于评估耐药基因的表

达水平,预测病原的耐药程度。

分子分型是追踪感染传播链的重要手段。脉冲场凝胶电

泳(PFGE)作为菌群分型的“金标准”,通过限制性内切酶切割

细菌染色体DNA,形成大分子片段,经过脉冲电场进行电泳分

离,形成图谱,依据菌株图谱相似程度来判断菌株间亲缘关

系[20]。多位点序列分型(MLST)是通过测量细菌管家基因的

核苷酸序列,将序列的变异结果转换为等位基因编号,获得序

列型(ST型),具有结果可重复性高,利于跨实验室比较等优

势[21]。MLST的鉴定可发现不同地区、不同时期的分离菌株

的进化学关系,如 MRSA的ST239在全球范围内广泛分布,提
示该类型病原菌具备较强的扩散能力。

全基因组测序(Whole-genome
 

sequencing,WGS)技术的应

用标志着分子分型进入高精度时代。WGS技术的应用开启了

病原分子分型的高精度分型时代,其通过对病原微生物基因组

序列的测定,能够识别病原微生物单核苷酸多态性(SNP)、插
入缺失(Indel)等细微变异,完成菌株高分辨的分型(单碱基差

异的分辨率)。除了完成分型,WGS还能进行基因组注释、预
测病原菌毒力因子、耐药基因,实现“一次测序,多重分析”。

宏 基 因 组 下 一 代 测 序 (Metagenomic
 

next-generation
 

sequencing,mNGS)技术突破了培养依赖的限制,实现了直接

从临床标本中鉴定病原微生物[22]。mNGS对标本中所有微生

物的核酸进行高通量测序,通过与已知微生物基因组数据库比

对,可同时检测细菌、真菌、病毒、寄生虫等各类病原,尤其适用

于疑难感染与新发突发感染的诊断。在免疫功能低下患者的

发热原因待查中,mNGS的诊断阳性率可达50%~60%,显著

高于传统培养法。

数字PCR(Digital
 

PCR,dPCR)技术为低丰度病原与耐药

基因的检测提供了新方法。dPCR将反应体系分割为数万至数

百万个微滴,每个微滴作为独立的反应单元,通过计数阳性微

滴数实现绝对定量,其灵敏度可达单个核酸分子,且不依赖标

准曲线。在监测环境中低浓度耐药菌污染时,dPCR可检测到

1
 

CFU/100
 

cm2 的水平,较传统培养法灵敏100~1000倍[23]。

在临床标本检测中,dPCR可用于监测抗感染治疗后病原的残

留量,评估治疗效果与复发风险。

由于一系列技术创新,病原生物学监测领域从“看得见的

病原”(可培养)逐步向“看不见的病原”(不可培养或低丰度)扩
展,从表型描述向基因型解析推进,从单一技术向多组学整合

延伸。这种技术升级不但进一步提高了监测灵敏度和特异性,

而且重塑了医院感染防控模式,提供了精准、快速、高效的感染

管理技术储备。

3 监测体系的实践效能与持续优化路径

3.1 感染暴发的精准处置与传播链阻断 医院感染暴发是威

胁医疗安全的重要事件,暴发处置的关键在于迅速发现传染源

和传播链,及时采取控制措施。病原生物学监测体系为暴发处

置各个程序提供病原学证据和分子流行病学资料,提高了处置

效率和处置成功率。

暴发识别阶段,监测数据可实现早期预警。设定阈值预

警,监测系统可自动进入预警。传播链追踪阶段,分子分型是
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开展传播链追踪的主要方法。通过对暴发菌株进行PFGE、

MLST或 WGS分型,可对菌株同源性进行判定,进而判断是否

为同源传播。在干预措施方案的制定及评价阶段,通过对监测

数据的分析,可以开展精准的防控。根据传播链分析结果,针
对性采取控制措施。对传播源来源于污染的医疗器械,则应加

强器械的消毒工作;传播途径为接触传播的,则对洗手的重要

性加强宣教并加强监督;若传播源为定植患者,则需要加强对

定植患者的接触隔离。对于干预措施的评估而言,可以通过加

强对某一项措施的效果监测。例如每日对新发案例进行监测,

每周对环境进行监测,环境监测,每月对菌株进行分型监测。

若新发案例减少,环境标本病原检出率下降,菌株同源性下降,

则表示该项干预措施是有效的。

感染暴发处置的效能评估可通过量化指标体现,包括:暴
发识别时间(从首发病例出现到确认暴发的时间,理想状态<
72

 

h)、传播链确认时间(从启动调查到明确传播路径的时间,

理想状态<48
 

h)、干预措施生效时间(从措施实施到新发病例

减少的时间,理想状态<1周)及暴发持续时间(从首发病例到

最后一例新发病例的时间,越短越好)。

3.2 多重耐药菌的精准防控与抗菌药物合理使用 MDROs
的泛滥已经成为全球范围内威胁医院感染控制和医疗安全的

严重问题,防控核心是采取基于监测数据的高危人群和高危环

节进行针对性防控,以降低传播和产生[24]。病原学监测提供

的 MDROs分布、耐药性及流行病学信息为 MDROs的精准防

控及抗菌药物管理决策提供了重要依据。

MDROs的目标性监测是防控的基础。通过对重点科室

(ICU、烧伤科、神经外科)、重点人群(长期住院患者、接受广谱

抗菌药物治疗者、有 MDROs定植史者)进行主动筛查,可早期

发现定植或感染者。筛查标本根据 MDROs类型选择:MRSA
筛查采用鼻拭子,VRE与CRE筛查采用直肠拭子或肛拭子,

泛耐药鲍曼不动杆菌(XDR-AB)筛查可采用咽拭子或创面分泌

物。筛查频率根据风险等级确定:高风险科室每周筛查1次,

新入院患者48
 

h内完成筛查,转入患者24
 

h内完成筛查。

抗菌药物管理(Antimicrobial
 

Stewardship,AMS)是减少

MDROs产生的关键,而监测数据是 AMS的决策基础。通过

分析监测体系提供的病原耐药谱,可制定抗菌药物处方集限

制;根据某类抗菌药物使用强度与 MDROs检出率的相关性,

可设定使用强度上限;结合药敏试验结果,制定各科室的经验

性用药指南。

3.3 区域化监测网络的构建与联防联控 单一医院的监测数

据难以反映区域内医院感染的流行趋势与传播规律,故构建区

域性监测网络是提高医院区域感染整体防范水平的有效方法。

通过充分利用不同医院区域的医院感染监测资料,推动区域性

的医院感染监测成果,做到资源共享、信息共享和多方面、多医

院的联合控制,可有效应对跨院感染传播与区域性耐药菌流行

等挑战。

建立区域化监测网络组织架构,遵循“统一协调、分级负

责”的原则。省级层面由省卫健委牵头,建立区域监测中心,负
责监测方案制定、统一检测方法、统一数据分析、发布区域报

表;地市级层面建立分中心,负责辖区内医疗机构的数据采集、

质量控制和技术指导;各医疗机构作为成员单位,负责按照统

一的方法开展监测、上报数据、落实干预措施。

数据共享平台是区域网络的数据共享基础,应具备统一规

范的电子病历录入、病原菌标本数据远程传输和整合分析以及

区域信息发布等功能。由各网络成员通过标准化接口上传病

原菌鉴定、药敏试验结果、分子分型结果等至区域监测平台,平
台统一数据清洗、规范转化,形成区域数据库,并开发数据信息

分析子模块自动生成区域监测的病原菌分布、耐药趋势以及分

子分型聚类图,定期对外发布区域监测报告,为单位提供本地

区病原菌流行状况以及防控重点。数据共享应遵循隐私保护

原则,对患者信息进行脱敏,提供必要的临床信息。

基于区域性监测数据对耐药菌流行趋势进行研判,供政策

制定参考。如对于需要重点管控的耐药菌,制定针对性政策

(如将碳青霉烯类药物列为特殊使用级,需要会诊后使用)。基

于区域耐药谱制定统一的抗菌药物处方集(如建议在某地区选

用头孢哌酮舒巴坦治疗鲍曼不动杆菌感染),组织进行区域性

的耐药机制研究,为研发新的抗感染药物或诊断试剂提供方

向。

3.4 监测体系的智能化升级与未来发展方向 人工智能、大
数据和物联网等的发展让病原生物学监测模式正朝着智能化、

精准化以及前瞻化方向发展,通过将新的技术和传统的监测手

段融合,在提高监测效率的同时扩大监测的范畴以及加深防控

的前瞻性,为医院感染管理带来新的变革。

人工智能(Artificial
 

intelligence,AI)技术能够对监测数据

进行分析与解读。基于历史大数据的机器学习算法能够训练

形成各种预测模型,从而通过患者年龄、基础疾病、侵入性操

作、抗菌药物等输入变量预测患者的 MDROs感染风险,风险

预测准确率达到70%~80%[25]。该预测模型可以集成到医院

信息系统,自动标记可能发生的感染患者,提示临床及时加强

监测、预防干预。自然语言处理(natural
 

language
 

processing,

NLP)技术将非结构化临床文本自动提取其中的感染信息,并
自动添加到感染监测数据库中,有效减少病人的手工录入量,

提高数据的完整性。AI算法结合病原识别与耐药预测,通过

分析 MALDI-TOFMS的蛋白质图谱或 WGS的基因序列,AI
模型可以快速对病原进行识别及预测其耐药表型,相较于传统

的识别方式可以节省50%以上的时间[26]。

WGS的高通量、标准化是未来的发展趋势,随着成本下

降,WGS将替代PFGE、MLST等作为分子分型的标准方法,建
立区域性甚至全国的 WGS数据库后可实现对菌株的高通量溯

源及进化分析。WGS联合临床数据可实现耐药机制和临床结

局的分析,指导对感染患者采取个体化的治疗。同时,mNGS
的标准化及结果判读的标准化也将持续推进,建立规范的数据

库分析流程及判读标准,提高检测结果的一致性和可靠性。

4 结语

多年来医院感染病原生物学监测体系在临床实践中发挥

了积极作用,是临床暴发处置得当、耐药菌控制到位、区域联防

联合的重要工具。在智能化技术和信息化标准的统一推动下,

该监测体系必将成为从“被动监测”转变的“主动预警”、从“单
医院”转变为“区域防控”、从“经验化防控”变为“精准防控”的
利器,有力地支持医疗安全和“抗药战”。

综上,病原生物学监测体系的建设是一个系统工程,其本

质是多源融合、技术创新与实施优化的创新医院感染防控工作

体系。该体系从基本建设框架到技术方法,再到具体临床应用
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形成一个系列递进关系的系统。在不断的技术更新、管理优化

迭代背景下,其在提高医疗质量、保障患者安全的作用会越来

越显著,为日益复杂的病原微生物问题的解决提供更多更好的

技术力量支撑。今后,还要继续注重多学科合作、创新、标准化

构建及协同推进,使之成为带动医院感染管理的强力引擎,为
建成更安全、优质医疗服务做出贡献。
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