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我国病原真菌相关的公共卫生风险浅析
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【摘要】　目前在我国由病原真菌引起的公共卫生风险较大，已引起疾控部门的高度关注。由于

真菌感染诊断相对困难，目前病原真菌的公共卫生风险往往隐藏于不明原因肺炎、脑炎、发热症候群

等中，并未得到有效重视。基于公共卫生视角，重点关注的病原真菌主要涉及高致病性真菌（包括双

相真菌和暗色真菌）、造成区域性聚集感染的病原真菌和耐药病原真菌。由于缺乏系统的监测数据，

对病原真菌相关的疾病负担无法进行准确量化评估。为有效降低病原真菌感染对我国人群的危害，

应做好国家层面的病原真菌系统性监测工作。
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【Abstract】 At present, the public health risks caused by pathogenic fungi are greater in 
China and have attracted great attention from disease control departments. Due to the difficulty in 
diagnosing fungal infections, the public health risk of pathogenic fungi is currently hidden in the 
unexplained pneumonia/encephalitis/fever syndrome and is not effectively appreciated. From the 
public health perspective, the mainly focused fungal pathogens include highly pathogenic fungi 
(including dimorphic fungi and dematiaceous fungi), pathogenic fungi that cause regional 
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aggregation infections, and drug-resistant pathogenic fungi. However, due to the lack of systematic 
monitoring data, the disease burden related to pathogenic fungi cannot be accurately quantified and 
evaluated. Therefore, to effectively reduce the serious harm of fungal infections to the public, 
systematic monitoring of pathogenic fungi should be carried out nationally. 

【Key words】 Pathogenic fungi; Public health risks; Dimorphic fungi; Melanized 
fungi; Infection; Drug-resistance
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相比于病毒和细菌，多数真菌的致病力总体偏

弱。除少数高致病性真菌以外，严重的真菌感染主

要以机会性感染的形式发生于免疫受损人群［1］。

因此，病原真菌长期以来并未得到公共卫生体系的

重视。但近年来“超级真菌”耳念珠菌的全球扩散、

印度的群体性毛霉感染，均提示我国病原真菌相关

的公共卫生风险需要得到全面而系统的关注。

目前一般认为真菌界的物种总数约 200 万~
500 万，约 12 万个物种已被准确描述［2-3］。其中约

200 余个物种可明确导致人类感染［4］。能感染人类

的病原真菌通常需要满足 4 个标准［5-6］：①能耐高

温，即能在≥37 ℃的环境中生长；②能侵入人体，即

能穿透或绕过人体屏障，到达寄生的组织部位；

③能溶解并吸收人体的组织，以摄取营养；④能有

效抵御人体免疫系统。

目前为止，并未发现病原真菌的致病力和系统

发育之间存在清晰的对应关系。例如，烟曲霉是常

见 致 病 菌 ，但 与 之 亲 缘 关 系 最 近 的 Aspergillus 

oerlinghausenensis 和 Aspergillus fischeri，却不属于致

病菌［7］；白念珠菌是常见致病菌，但与之亲缘关系

最近的都柏林念珠菌感染在临床却相对罕见［8-9］。

因此，评估某一种病原真菌相关的公共卫生风险，

仍需要以临床感染的真实病例为主，很难仅凭物种

分类或基因组特征等信息进行预测。换言之，目前

无法基于某一个病原真菌的系统分类地位或基因

组特征预测其致病特性。

国内病原真菌相关的公共卫生风险主要体现

在国家安全风险、特定人群感染风险和特定事件关

联风险方面，同一种病原真菌可能会在不同场合引

起不同类型的风险。见表 1。

1. 高致病性真菌：现行《人间传染的病原微生

物名录》（2006 版）中，属于生物安全 3 级（BSL-3 级）

的病原真菌共 4 个：粗球孢子菌、荚膜组织胞浆菌、

马皮疽组织胞浆菌、巴西副球孢子菌［10］。此外，麦

肯齐喙枝孢霉、斑替氏枝孢瓶霉和皮炎芽生菌虽然

国内被归于生物安全 2 级（或未明确规定），但在国

表 1 我国病原真菌相关公共卫生风险

风险类型

国家安全
风险

特定人群
感染风险

特定事件
关联风险

涉及人群

出入境相关人群

重点人群

免疫受损人群

农林从业人员

HIV 感染者

城 市 饲 养 宠 物 者
及欠发达地区人群

自然灾害波及人群

岩 穴 、溶 洞 等 探
险、科考相关

药 品 或 医 疗 器 械
污染

疾病或临床表现

多种感染症状均有可能

不 明 原 因 的 脑 炎 、肺
炎、发热等

侵袭性感染

皮 肤 破 损 处 感 染 ，可
引发深部感染

真菌性角膜炎

肺炎为主

群体性头癣

皮肤感染、肺部感染为
主，可引发深部感染

肺炎为主

眼部感染、黏膜感染、
深部感染

主要病原真菌

高致病性真菌、特殊
耐药真菌

高致病性真菌

病原真菌均有可能

孢子丝菌，以球形孢
子丝菌为主

多种真菌都可能，以
镰刀菌为最常见

隐球菌、马尔尼菲篮
状菌

皮肤癣菌，以犬小孢
子菌和毛癣菌为主

毛霉、孢子丝菌及其
他病原真菌

组织胞浆菌

暗色真菌或常见病
原真菌均有可能

高风险区域

输入性风险涉及地域

生物反恐涉及地域

院内感染

东北地区，以吉林省最常见

全国均有

全国性，后者南方地区省份较
多，广东、广西地区较常见

分别位于城市和欠发达地区。
后者以西部地区农村较常见

自然灾害发生地域

南方地区省份，云南省、贵州
省及长江流域较常见

医疗事故涉及地域

备注

特殊耐药真菌可能并不引发急
性事件，但却可能带来长远危害

可能发生定向、定点的生物安全
事件

经常伴有耐药性问题

属于区域性真菌感染。可能伴
随自然灾害出现群体性感染

属于特定人群感染，常伴有角膜
损伤

属于区域性真菌感染

属于区域性真菌感染

其他病原真菌，可能包括曲霉、
镰刀菌、组织胞浆菌、暗色真菌等

主要感染特定人群

真菌消毒较困难，故用于黏膜或
眼部的药品、侵入式的医疗器
械，可能发生真菌污染

·· 1978



中华流行病学杂志 2023 年 12 月第 44 卷第 12 期　Chin J Epidemiol, December 2023, Vol. 44, No. 12

际上一般认为是 BSL-3 级。

由于分类学的进步，部分物种在种水平可能会

出现一些调整。如基于基因组学研究早期被认为

荚膜组织胞浆菌的部分进化分枝，近年又被定义新

物 种 Histoplasma mississippiense、 Histoplasma 
ohiense、Histoplasma suramericanum［11］。同时，考虑

到可能还会发现存在新的亚种、变种或隐秘种。例

如 ，发 现 芽 生 菌 属 也 许 还 存 在 一 个 隐 秘 种

Blastomyces gilchristii［12］，而副球孢子菌属可能早期

被定义为巴西副球孢子菌复合体的一个进化分枝

的“Pb01-like”，近 年 来 被 定 义 为 另 一 个 新 种

Paracoccidioides lutzii［13］。由于高致病性真菌工作

需要在 BSL-3 级实验室里开展，很多病原真菌实验

室无条件开展相关工作。目前相关的物种分类研

究有限，很多细节有待进一步确认。因此，部分高

致病性真菌可能需要以属水平进行管理。见表 2。

依据生理特征，高致病性真菌主要涉及双相真

菌和暗色真菌。其中，双相真菌指真菌在不同的生

长环境可以呈现为不同的菌相——酵母或菌丝。

常见的影响因素为温度，在自然环境（约 20~25 ℃）

中，菌株形态为菌丝；而在宿主体内（37 ℃），菌株

形态为酵母［16］。这种菌相变化的能力，使双相真菌

常具有更强的致病力［17-18］。暗色真菌，也被称为黑

酵母，但暗色真菌也包括一部分丝状真菌［19-20］。暗

色真菌能产生黑色素，可能在一定程度上影响其致

病特性。部分暗色真菌能感染神经系统（如斑替枝

孢瓶霉和麦肯齐喙枝孢霉），因此也被认为具有较

高的风险。

高致病性真菌的地域分布总体比较清晰。我

国组织胞浆菌和斑替枝孢瓶霉有本土病例报道（表

2）［14-15］，其他病例为输入性病例。需要特别指出的

是，我国某些球孢子菌病的病例中，>40% 感染原因

并不确定［21］。球孢子菌属物种的准确分布，仍需要

进一步的研究。

由于缺乏系统性监测，国内高致病性真菌的公

共卫生风险只能基于一些侧面的证据进行推测。

例如，早期基于组织胞浆菌素皮试实验的抽样调查

认为，我国湖南、江苏、四川等省份人群中均有较高

的阳性比例（8.9%~21.7%）［22-24］。但我国报道的组

织胞浆菌病例总体并不多，这可能与诊断能力不足

有关。因此，包括组织胞浆菌在内的高致病性真

菌，在我国的真实分布和感染情况急需加强监测。

此外，有国外旅行（居）史的人群感染高致病性真菌

的风险也需要得到关注。

2. 特殊耐药真菌：目前临床抗真菌药物的种类

相对有限，主要包括唑类、多烯类、棘白菌素类和嘧

啶类［25］，均已经发现耐药现象［26］，而且，在耳念珠菌

中 ，发 现 了 能 对 所 有 抗 真 菌 药 物 耐 药 的 泛 耐 药

菌株［27］。

真菌耐药的形势非常严峻，已成为全球性的问

题。依据全国真菌病监测网的相关数据，目前造成

侵袭性感染的酵母及酵母样真菌主要包括念珠属、

隐球菌属、毛孢子菌属等［28-29］。不同物种的耐药率

存在较大差异。例如，我国侵袭性念珠菌感染中，

白念珠菌占 32.9%，但其整体耐药水平并不高（约<
5% 的菌株对氟康唑表现为不敏感）；而热带念珠菌

表 2 主要感染人类的高致病性真菌种类及特征

名称

粗球孢子菌属

组织胞浆菌属

副球孢子菌属

芽生菌属

喙枝孢霉属

枝孢瓶霉属

类别

双相真菌

双相真菌

双相真菌

双相真菌

暗色真菌

暗色真菌

主要代表物种

粗球孢子菌

Coccidioides posadasii

Histoplasma capsulatum 
var. capsulatum

Histoplasma capsulatum 
var. duboisii

巴西副球孢子菌复合体

皮炎芽生菌

麦肯齐喙枝孢霉

斑替枝孢瓶霉

分布情况

主要分布于美国西南地区的圣华金
河谷一带，地域特征为降雨少、气温
高、低海拔、土质偏碱性

主要分布于美国西南和中南地区以
及巴西东北地区

主要分布于美洲地区，东亚、非洲地
区、澳洲也有发现。可能存在不同
亚种或隐秘种

主要分布于非洲中部

主要分布于南美地区，以巴西为主

主要分布于北美，非洲、亚洲也有发
现。可能存在不同亚种或隐秘种

以中东地区干燥地带为主，在印度
发现有散发病例

全球性分布，目前在印度、美国、巴
西等国家报道较多

感染特点

主要感染肺部，可形
成播散性感染

主要感染肺部，可形
成播散性感染

主要感染皮肤、皮下
组织和骨骼

主要通过呼吸道感染，
可经淋巴系统扩散

通过呼吸道感染，常
扩散至其他器官

主要感染神经系统

主要感染神经系统

国内情况

本土情况未明，但已有输入
病例报道

我国南方地区有本土病例［14］

暂未发现本土病例

暂未发现本土病例

本土情况未明

暂未发现本土病例

国内有病例报道［15］

·· 1979
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引起的侵袭性念珠菌感染占 18.7%，但 36.5% 的菌

株对氟康唑表现为不敏感。同时，不同地区的同一

菌株可能也会存在较大差异。例如，在我国台湾地

区引发侵袭性感染热带念珠菌则有 16.9% 对氟康

唑表现为不敏感［30］。

从公共卫生的角度来说，需要关注的是一些较

特殊的耐药真菌。可能是新出现的病原真菌（如

2009 年发现的耳念珠菌），也可能是常见病原真菌

的某一个特定耐药谱系。例如，研究发现我国白念

珠菌出现一个对唑类药物全耐药的谱系（命名为

Clade 1-α），而且已经在我国有一定规模传播［31］。

类似的情况在热带念珠菌、希木龙念珠菌、烟曲霉

等其他病原真菌中也有发现［32-36］。其中，烟曲霉的

唑类耐药性已经引起全球性关注［37］。

和大多数病原真菌一样，这些特殊耐药的病原

真菌致病力并不强，主要影响免疫力受损的人群，

有时也可作为正常人的共生菌而存在。而且由于

病原真菌在自然环境的存活能力较强，为菌株传播

（尤其是远距离传播）提供了便利。以白念珠菌的

Clade 1-α 为例，虽然这个谱系是近期分化出来的，

但在广州、哈尔滨等相距较远的城市均有发现，也

从侧面反映出病原真菌的传播能力［31］。

目前，国内对病原真菌的公共卫生监测并未系

统开展，缺少疾病负担资料，特殊耐药真菌的流行

情 况 并 不 清 晰 。 以 耳 念 珠 菌 为 例 ，截 至 2022 年

12 月文献共报告 60 例，其中沈阳市 39 例、北京市

4 例、厦门市 1 例、香港地区 15 例、台湾地区 1 例［38］，

但真实情况可能更严重。由于欠缺以基因组数据

为基础的分析，目前无法判断有多少常见的病原真

菌中已经出现了特殊的耐药谱系。此外，对于已经

发生体外耐药或不敏感的菌株，其与临床结局的相

关性也缺乏准确了解。

特殊耐药真菌的出现和扩散，主要由于抗真菌

药物的选择压力。这些选择压力不仅来自临床上

抗真菌药物，也来自农业杀菌剂［39-40］。目前已有证

据表明，由于农用唑类杀真菌剂和抗真菌唑类药物

之间的分子结构相似，一定程度导致烟曲霉的唑类

耐药［41］。由于短期内很难改变杀菌剂和抗真菌药

物使用方式，对于特殊耐药真菌（包括感染后的临

床结局）的监测非常重要。

3. 区域性真菌感染：一般指在特定地理区域高

发的真菌感染，其病原真菌通常为双相真菌［42］。涉

及区域性真菌感染通常具备较强的致病力，有时也

对免疫正常的个体造成侵袭性感染。现已开始呈

现向非传统高发区域扩散的趋势。目前，在我国境

内引起区域性真菌感染，主要包括马尔尼菲篮状菌

病和孢子丝菌病。

传统上认为，马尔尼菲篮状菌感染的病例主要

集中于中国南方地区（尤其是广东省和广西壮族自

治区），主要感染 HIV 患者。广东省 HIV 患者中约

有 9.5%~18.8% 感染马尔尼菲篮状菌，死亡率约为

14.0%~25.1%。广西壮族自治区HIV患者中有16.1%
感染马尔尼菲篮状菌，死亡率约为 25.0%［43-47］。但

近年来，马尔尼菲篮状菌的发病区域有快速扩大趋

势。发病区域由中国南部、东南亚地区国家和印度

东北部扩展到全球 34 个国家和地区，包括中国北

部、印度东部、朝鲜半岛、日本、澳大利亚东部、美国

中部和非洲西部的部分地区［48］。另一方面，非 HIV
患者感染同样需要引起足够的重视。由于马尔尼

菲篮状菌感染无特异性的典型症状，很容易被诊断

为结核病、细菌性肺炎、肺癌或其他疾病［49］。现有

研究认为马尔尼菲篮状菌病例中，约 10% 为非 HIV
患者［50］。血液恶性肿瘤、结肠癌、重症肌无力、混合

结缔组织疾病、移植排斥反应、系统性红斑狼疮、糖

尿病、糖皮质激素、免疫抑制剂使用或抗干扰素-γ
自身抗体升高者等非 HIV 患者有更高的马尔尼菲

篮状菌感染风险［51-52］。因此，有必要对我国马尔尼

菲篮状菌感染进行系统性监测，包括非 HIV 患者和

非传统高风险地区。

孢子丝菌病系由孢子丝菌属的物种引起，主要

病原菌包括巴西孢子丝菌、申克孢子丝菌和球形孢

子丝菌［53］。我国以球形孢子丝菌的感染为主，感染

人群主要集于东北地区，其中以吉林省最常见［54］。

一般认为，环境中的孢子丝菌经由皮肤破损处感染

人体，因此，感染人群以农林从事人员为主。临床

上，孢子丝菌病可呈现为固定型（病灶局限于皮肤

破损处）、淋巴管型（病灶沿淋巴管向心性发展）和

播散型（全身性多处出现病灶）。目前尚未发现不

同临床特征和病原菌之间的联系［55］。由于缺乏面

向普通人群的系统性流行病学调查，如发病率等流

行病学特征暂不明确。

此外，我国某些地区的头癣也需要引起关注。

头癣是由皮肤癣菌引起的头皮和头发感染。从生

态学特征来说，皮肤癣菌可分为亲人型、亲动物型

和亲土型 3 个生态型。1985 年前我国的头癣以亲

人型皮肤癣菌感染为主，此后则以亲动物型皮肤癣

菌感染为主［56］。这可能与生活状态的改变有关，特

别是个人卫生情况的改善和宠物饲养的增加。目

·· 1980
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前，我国大多数地区的头癣以犬小孢子菌感染为主

（65.2%）［57］。犬小孢子菌以猫、狗等为天然宿主，但

也非常容易感染人类［58］。因此，犬小孢子菌引发的

头癣普遍传播很可能与宠物饲养直接相关，是一种

重要的人兽共患疾病。但新疆地区头癣致病性病

原真菌仍然以亲人型皮肤癣菌感染为主［56-57］，是否

由特殊的病原真菌造成仍有待于进一步分析。

4. 病原真菌的院内感染：除少数高致病性真菌

以外，病原真菌可能引发的公共卫生事件为院内感

染。这主要由于很多住院患者本身免疫力相对低

下，而且人员相对集中。同时，相比于细菌和病毒，

真菌对于自然环境的生存能力更高。例如，耳念珠

菌在自然环境中存活能力较强，能在非生物表面

（如塑料、钢铁表面）存活数月［59］。也对消杀方案提

出了更高的要求。

由病原真菌导致的院内感染，很早就引起了关

注［60-61］，常见病原真菌种类包括念珠菌属、曲霉属、

毛霉目和镰刀菌属［62］。由于住院患者的免疫力受

损，非常见的病原真菌也可能会导致院内感染的发

生甚至暴发［63-64］。因此，院内感染控制也需要关注

这些非常见的病原真菌。

由于环境中接触到病原真菌的可能性非常大，

自 20 世纪 90 年代起就开始尝试针对病原真菌感染

的高风险人群进行抗真菌的预防性用药［65-66］。但

考虑到抗真菌药物的副作用、经济负担，以及可能

的耐药性风险，预防性用药的合理性和具体落实方

案仍需进一步分析。故院内感染的高风险区域，对

于病原真菌的环境监测（包括对耐药真菌监测）、有

效消毒和手卫生显得尤为重要。

5. 总结：我国地理环境复杂多样，微生物资源

丰富。未知病原真菌的种类可能远超过目前的认

知。当人类活动开始涉及到这些区域时，这些隐藏

的公共卫生风险会逐步暴露出来。另一方面，现代

交通便利也在一定程度上加速了病原真菌的传播。

多数病原真菌的侵袭性感染症状并无特异性，

因此经常被诊断为不明原因肺炎、脑炎、发热。甚

至有时患者并没有明确症状，只是呈现为低烧。由

于诊断困难，且长期缺乏系统性的监测，目前国内

病原真菌相关公共卫生风险的真实情况，可能远比

表面看起来严峻。

因此，病原真菌相关的公共卫生风险需要引起

我国疾控部门的高度重视，尤其要从公共卫生角度

建立系统性的全国性和区域性病原真菌监测体系，

以进一步明确我国病原真菌相关公共卫生风险，为

针对性强化病原真菌防控措施提供支撑。
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