
拟推荐 2026年中华医学科技奖候选项目/候选人

公示内容

推荐奖种 青年科技奖（非基础医学类）

项目名称 抗生素相关性腹泻重要病原的检测监测技术体系的建立和应用

推荐单位

/科学家
中国疾病预防控制中心

项目简介

    抗生素相关性腹泻（AAD）是临床上常见且危害严重的感染性疾病之一。在我国人口老龄化

加剧及抗生素使用广泛背景下，艰难梭菌和产气荚膜梭菌作为关键病原体，其防控需求日益凸显。

本项目历经十余年系统攻关，构建和创新应用"病原检测-监测溯源-机制解析"全链条技术体系，

为我国AAD的科学防控提供了重要支撑，主要成果如下：

    1.率先构建艰难梭菌精准识别与分型溯源技术体系并成功实现转化推广。针对“难培养、易

漏检”的技术痛点，研发多重荧光PCR快速鉴定与毒素分型技术，大幅提升检出效率和准确率，

减少疑难腹泻病例漏诊误诊，为临床精准诊治和监测提供核心技术支撑；建立cgMLST高分辨率

溯源方案，纳入国家致病菌识别网，实现院内艰难梭菌感染（CDI）聚集事件的快速识别和精准

溯源，为院感暴发调查提供关键技术手段；牵头制定国内首个CDI团体标准，填补该领域国内行

业规范空白。通过全国性技术培训，推动各级疾控机构检测能力从无到有的跨越式发展。

    2.创新产气荚膜梭菌毒素分型分子检测和精准溯源技术体系。构建优化 β2毒素编码基因

（cpb2）高特异性PCR方法，显著提升毒素分型的灵敏度与特异性；针对型别多样、传统分型

分辨率不足的局限，确立以 cgMLST与cgSNP分析为核心的优选溯源策略，为疫情调查提供有效

技术手段；创新应用 α毒素（PLC）序列分型，成功鉴定多个新亚型，为近源菌株分型提供新方

法；深入解析毒素基因多态性及典型氨基酸突变位点，为菌株精准分型和中和抗体研发奠定基础。

    3.构建国内首个多中心跨物种主动监测网络，系统揭示病原演化传播特征。自“十二五”起，

在全国数十个省份持续开展哨点监测和专项调查，系统分析两种病原体跨物种传播动态；搭建国

内唯一的艰难梭菌核糖体分型标准化数据库，实现分型数据的标准化与跨机构可比对，显著提升

室间检测一致性及国际流行高致病株的识别能力。首次系统绘制我国不同地域、来源、人群、时

间维度的产气荚膜梭菌和艰难梭菌的病原特征图谱，完善“动物-人”传播链流行调查数据体系，

为评估动物源性传播风险、解析跨物种传播规律提供关键科学依据。

    4.首次发现艰难梭菌和产气荚膜梭菌毒力、耐药和进化新特征。率先报道两株高毒力新亚

型艰难梭菌（CD10010、CD12038），系统评估其致病力；首次报道 Tn4453a/b转座子中

catD基因被aac(6’)-aph(2")耐药基因取代的新现象，获国际同行认可，大幅提升我国CDI

突发疫情的风险识别与预警能力。首次揭示我国不同来源产气荚膜梭菌的高度遗传异质性，以及

人源和动物源分离株耐药谱存在显著差异，且多重耐药（MDR）株的比例显著低于国际报道水平，

为精准诊治提供有效科学依据。

    本项目累计发表代表性论文60余篇，牵头制定团体标准1项，获批软件著作权 1项，实现

技术转化 260万元，培养博士、硕士研究生 20余名。成果已在全国各级疾控和医疗机构规模化

推广，大幅提升我国抗生素相关性腹泻病原体的精准识别与科学防控能力，为临床精准诊治和防

控策略制定提供了关键支撑，具有重大的科学价值、临床意义和社会效益。
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著作权 统[简称：CDIP]1.0
彭贤慧、张婷婷、

强裕俊、李秀文

完成人情况表

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

吴媛 1
中国疾病预防控制中心传染

病预防控制所

中国疾病预防控制中心

传染病预防控制所
研究员 科室主任

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、二、三、四项创新点有贡献。主要负责牵头制定项目的整体研究思路和技术路线，统筹

协调检测技术研发、数据库搭建、监测网络建设等各项工作，带领团队构建艰难梭菌和产气荚膜梭菌标准化

分离培养、毒力耐药检测、α毒素序列分型、核糖体分型及 cgMLST 与 cgSNP 溯源策略等，主导完成多重荧

光定量 PCR 检测技术的研发与转化，牵头起草并发布《艰难梭菌感染诊断》团体标准，推动技术在全国广

泛应用。主要贡献支撑材料：附件 1-1~1-10，2-1，7-1，7-10，7-18~7-20。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

白璐璐 2
中国疾病预防控制中心传染

病预防控制所

中国疾病预防控制中心

传染病预防控制所
助理研究员 无

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、二、三、四项创新点有贡献。主要参与艰难梭菌和产气荚膜梭菌检测溯源技术体系的构

建，负责部分实验验证与数据分析工作，并参与多中心跨物种主动监测网络的构建与运行，负责临床分离株

及样本的收集与整理工作，完成流行病学数据分析，并参与全国范围内的技术培训与推广应用工作。主要贡

献支撑材料：附件 1-3，1-4，1-5，7-10，7-19。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

张文竹 3
中国疾病预防控制中心传染

病预防控制所

中国疾病预防控制中心

传染病预防控制所
实习研究员 无

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、二、三、四项创新点有贡献。主要参与艰难梭菌和产气荚膜梭菌检测溯源技术体系的构

建，协助完成实验验证与数据分析，揭示双病原流行病学特征与规律，并参与我国艰难梭菌核糖体分型标准

库的建设，完成大规模本土菌株的分型分析，为数据库完善提供支撑。主要贡献支撑材料：附件 1-1~1-

4，1-6~1-10，7-10，7-19。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

卢金星 4
中国疾病预防控制中心传染

病预防控制所

中国疾病预防控制中心

传染病预防控制所
研究员 无

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、二、三、四项创新点有贡献。参与项目整体方案设计，在检测技术研发方向、分型平台

建设思路、监测网络布局等方面提供重要指导，指导《艰难梭菌感染诊断》团体标准（T/CPMA 008—

2020）的完善，对项目技术成果在疾控机构和医院的推广应用提供指导建议，推动技术转化与标准化成果的

落地实施。主要贡献支撑材料：附件 1-1~1-10，7-1，7-18~7-19。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

古文鹏 5
云南省疾病预防控制中心

（云南省预防医学科学院）

云南省疾病预防控制中

心（云南省预防医学科

学院）

副主任技师 无

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、四项创新点有贡献。主要参与开展云南省艰难梭菌实验与流行病学研究，进行病原分离、

鉴定和分子分型，对艰难梭菌特殊菌株开展致病性和致病机制研究，共同发表研究论文，并作为主要完成人，

参与起草制定《艰难梭菌感染诊断》团体标准。主要贡献支撑材料：附件 1-1，1-10，7-1，7-18。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务



刘玉庆 6
山东省农业科学院畜牧兽医

研究所

山东省农业科学院畜牧

兽医研究所
研究员

学术委员会主

任

对本项目的

贡献

对项目所列的第三项创新点有贡献。主要参与动物源样本的现场采样与菌株分离工作，协助完成动物源病原

体的分子分型与耐药谱分析，并共同发表研究论文，揭示了人与动物分离株耐药谱的显著差异，为跨物种传

播风险评估提供了关键实验数据。主要贡献支撑材料：附件 1-10，7-19。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

伏晓庆 7
云南省疾病预防控制中心

（云南省预防医学科学院）

云南省疾病预防控制中

心（云南省预防医学科

学院）

主任医师 所长

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、四项创新点有贡献。主要参与云南省艰难梭菌检测技术指导、菌株分子流行病学监测以

及研究课题设计等，并作为主要完成人，参与起草制定《艰难梭菌感染诊断》团体标准。主要贡献支撑材料：

附件 7-1，7-18。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

郭水龙 8
首都医科大学附属北京友谊

医院

首都医科大学附属北京

友谊医院
研究员 科技处处长

对本项目的

贡献

对项目所列的第一、二项创新点有贡献。主要参与艰难梭菌和产气荚膜梭菌的厌氧分离培养与菌种鉴定技术

的研究，优化样本前处理方案，指导技术人员规范实验操作，为技术体系构建提供了基础数据。主要贡献支

撑材料：附件 7-19。

完成单位情况表

单位名称 中国疾病预防控制中心传染病预防控制所 排名 1

对本项目的

贡献

本单位作为项目第一完成单位，全面负责项目总体设计、组织实施与统筹协调，为项目顺利完成提供保障。

1.依托本单位国家重点实验室及生物安全平台，为项目提供了样本检测、菌株分离培养、全基因组测序等实

验条件，BioNumerics 7.6、毛细管电泳等关键设备，保障了检测技术研发、分型数据库搭建及测序分析等工

作顺利开展。

2.组织包括流行病学、微生物学等多学科背景的科研骨干参与研究，形成一支结构合理、协作高效的研究团

队。同时，依托国家致病菌识别网，协调全国多个省份疾控机构和哨点医院，建立多中心跨物种主动监测网

络，为大规模样本收集和流行病学调查提供保障。

3.统筹项目进度，组织关键技术攻关，协调各合作单位分工协作，确保研究按期完成。牵头组织《艰难梭菌

感染诊断》团体标准的起草、论证与发布工作，推动检测技术的成果转化，并积极组织项目成果在多家疾控

机构和医院的应用推广，促进研究成果向实际防控能力转化。

单位名称 云南省疾病预防控制中心（云南省预防医学科学院） 排名 2

对本项目的

贡献

1. 本单位作为主要完成单位，参与制定了我国《艰难梭菌感染诊断》团体标准。在云南省内应用推广艰难梭

菌和产气荚膜梭菌的检测和监测技术，主要涉及哨点医院的样本采集、各级疾病预防控制中心的实验检测、

结果的分析和流行病学调查研究等。

2. 通过应用该技术体系，初步掌握了云南省艰难梭菌在不同地区、人群中的感染现状和流行特征。在艰难梭

菌流行病学研究、菌株分子分型研究和基因组学研究等领域均做出了开创性工作。同时，在应对突发、新发

艰难梭菌病原监测预警等方面发挥了重要作用。

单位名称 山东省农业科学院畜牧兽医研究所 排名 3



对本项目的

贡献

1.本单位作为项目主要完成单位，主要负责动物源样本的现场采样与菌株分离工作。累计采集乳牛犊、猪、

绵羊、鸡等经济动物粪便样本近千份，为项目提供了关键菌株资源与基础数据支撑。

2. 协助完成动物源病原体的分子分型与耐药谱分析，系统揭示了人与动物分离株耐药谱的显著差异，系统阐

明了我国经济动物中艰难梭菌和产气荚膜梭菌的流行特征、优势型别与耐药状况，为评估跨物种传播风险、

完善“动物-人”传播链数据体系提供了关键实验数据。

单位名称 首都医科大学附属北京友谊医院 排名 4

对本项目的

贡献

1.本单位作为项目主要完成单位，参与艰难梭菌和产气荚膜梭菌的厌氧分离培养与菌种鉴定技术研究。系统

优化了粪便样本前处理方案，并建立了规范化的厌氧培养标准操作程序（SOP），显著提升了两菌的检出效

率与阳性率。

2.本单位指导技术人员规范实验操作，确保不同批次、不同来源样本检测结果的稳定性与可重复性，为后续

分子分型、全基因组测序及耐药性分析提供了关键的菌株资源与基础数据支撑，有力保障了项目检测溯源技

术体系的构建与推广应用。


