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【摘要】 目的 分析北京市 2015-2019年急性呼吸道感染患者中肺炎衣原体感染者的流行特

征。方法 利用北京市呼吸道病原体监测系统，收集全市 35家哨点医院就诊的急性呼吸道感染患者

流行病学资料，采集临床标本开展肺炎衣原体检测，并对阳性标本 ompA基因的VD4区序列做进化分

析。结果 2015-2019年，北京市急性呼吸道感染就诊患者中肺炎衣原体总体阳性率为 0.34%（129/
37 460），肺炎衣原体阳性率在每年 3月升高，5月达到峰值，7月回落，持续时间约 5~8个月，不同年份

流行季可能提前或推迟 1~2个月；每年流行季肺炎衣原体月阳性率均≥0.30%。5~44岁人群高发，其

中 10~14岁组肺炎衣原体阳性率最高；<25岁患者中，随年龄增加，感染肺炎衣原体的风险增加，≥
25岁患者，随年龄增加，感染肺炎衣原体的风险降低；男、女性患者阳性率分别为 0.33%（68/20 830）和

0.37%（61/16 528），组间差异无统计学意义（χ2=0.486，P=0.486）；普通肺炎患者中的肺炎衣原体阳性

率高于上呼吸道感染患者与重症肺炎患者（χ2=36.797，P<0.01）；40.31%（52/129）肺炎衣原体感染者标

本中检出≥1种其他呼吸道病原体，排名前 4位依次是：流感嗜血杆菌（15份）、肺炎链球菌（13份）、鼻

病毒（8份）、嗜麦芽窄食单胞菌（7份）；129份肺炎衣原体阳性标本中的 101株经测序鉴定均为A型。

结论 北京市肺炎衣原体每年呈单峰流行模式，流行季一般为 3-7月，流行季节特征可用于与其他呼

吸道病原体的鉴别诊断，5~44岁人群好发，基因型以A型为主；如果连续 2个月肺炎衣原体核酸阳性

率超过 0.30%，可初步认为进入肺炎衣原体高流行期；肺炎衣原体感染发生肺炎后进展为重症肺炎的

概率较高。
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【Abstract】 Objective To analyze the epidemiological characteristics of Chlamydia
pneumoniae infection among patients with acute respiratory infection in Beijing from 2015 to 2019.
Methods The epidemiological data of acute respiratory infection patients from 35 sentinel
hospitals in Beijing were collected by the respiratory pathogen surveillance system in Beijing. The
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clinical samples were collected to detect Chlamydia pneumoniae, and the sequence of the VD4 region
of the ompA gene in positive samples was analyzed. Results From January 2015 to December
2019, the overall positive rate of Chlamydia pneumoniae among patients with acute respiratory
infection in Beijing was 0.34% (129/37 460). The positive rate of Chlamydia pneumoniae generally
increased in March, reaching the peak in May, and started to drop in July, with a duration of about
5-8 months. The epidemic season in different years fluctuated by 1-2 months. The positive monthly
rate of Chlamydia pneumoniae was no less than 0.30% in every epidemic season. The positive rate of
Chlamydia pneumoniae was the highest in the 5-44 years old group and the highest in 10-14
year-olds. The risk of Chlamydia pneumoniae infection increased with age in patients younger than
25 years old and decreased in those older one aged than 25 years of age. The positive rates in male
and female patients were 0.33% (68/20 830) and 0.37% (61/16 528), respectively, and there was no
significant difference between the two groups (χ2=0.486, P=0.486). The positive rate of Chlamydia
pneumoniae in patients with common pneumonia was higher than that in patients with upper
pneumonia and severe pneumonia (χ2=36.797, P<0.01). Other respiratory pathogens were also
detected in the Chlamydia pneumoniae samples, and the top four pathogens appeared as
Haemophilus influenzae (15 cases), Streptococcus pneumoniae (13 cases), Rhinovirus (8 cases), and
Stenotrophomonas maltophilia (7 cases). 101 strains of 129 Chlamydia pneumoniae positive samples
were identified as type A by sequencing. Conclusions The annual epidemic pattern of Chlamydia
pneumoniae in Beijing, is unimodal, and the epidemic season generally appears from March to July.
The seasonal characteristics of Chlamydia pneumoniae in Beijing can be used for the differential
diagnosis of Chlamydia pneumoniae from other respiratory pathogens. Chlamydia pneumoniae is
most common in people aged 5-44 years, and the primary genotype is type A. People aged 10-44
years old suffer the highest incidence. If the nucleic acid positive rate of Chlamydia pneumoniae
exceeds 0.30% for two consecutive months, the high prevalence period of Chlamydia pneumoniae
can be preliminarily expected. Chlamydia pneumoniae infection has a higher probability of
progressing to severe pneumonia from general pneumonia.

【Key words】 Acute respiratory infection; Chlamydia pneumoniae; Epidemiological
characteristics; Genotype

Fund program: The Study on the Characteristics of the Pathogen Spectrum, Epidemic Rule
and Variation of Acute Respiratory Infectious Diseases (2017ZX10103004)

肺炎衣原体（Chlamydia pneumoniae），属于衣

原体科（Chlamydiaceae）衣原体属（Chlamydia）［1］，是

一种严格的专性真核细胞内寄生的原核生物，通过

飞沫或呼吸道分泌物形成人际传播，扩散较为缓

慢，潜伏期约 30 d。肺炎衣原体是引起间质性肺炎

的常见和重要病原体之一［2-3］，感染具有散发和流

行交替出现的特点，感染后免疫力不强，为时短暂，

易造成持续感染、反复感染或隐性感染［4-5］。除感

染呼吸道外，还可通过血液循环途径感染心脑血管

系统，与冠状动脉粥样硬化、阿尔茨海默病、心肌炎

等心脑疾病密切相关［6-15］。

根据肺炎衣原体外膜蛋白 A基因（ompA）的

VD4可变区可将肺炎衣原体分为A、B、C、D 4种基

因型［16］。其细胞壁缺乏肽聚糖，革兰染色阴性，常

规抑制细胞壁合成的抗生素（如青霉素类或头孢类

抗生素）对治疗肺炎衣原体感染无效，临床常使用

大环内酯类、四环素类和氟喹诺酮类等药物［17］。肺

炎衣原体在人群中感染较普遍，全球 60%~80%成

年人一生中至少有 1次被感染［18］，血清学结果显示

成年人感染率超过 50%，年长者血清阳转率甚至可

超过 75%［19］。目前，关于肺炎衣原体长期、较大规

模的监测较少，对其流行的季节性、流行强度、好发

人群、优势基因型等重要的流行病学特征还缺乏系

统的研究。本研究依托北京市呼吸道病原监测系

统 （Respiratory Pathogen Surveillance System，

RPSS），选择北京市有代表性的 35家哨点医院，自

2015年 1月开始，对急性呼吸道感染人群中肺炎衣

原体的感染情况进行持续监测，系统分析北京市肺

炎衣原体的流行特征。

对象与方法

1. 研究对象：依托北京市 RPSS，从北京市

35家不同类型和等级的哨点医院收集 2015年 1月
至 2019年 12月间具有代表性的急性呼吸道感染就

诊患者的标本。肺炎和重症肺炎的诊断标准依据

文献［20-22］。所有患者入组后由主管医师进行个

案调查，主要包括人口学资料、流行病学资料、临床
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资料、影像检查资料、实验室检查等资料。并尽早

采集呼吸道标本（门诊病例在就诊时采集，住院病

例在入院 3 d内采集），呼吸道标本类型包括咽拭

子、鼻咽拭子、鼻咽抽吸物、痰液、胸腔积液、气管抽

吸物或肺泡灌洗液等。本研究方案经北京市CDC
伦理委员会审批，所有入组患者或其监护人签署知

情同意书，研究对象均完成知情同意。

2.实验室检测：哨点医院采集的标本送至北京

市 CDC进行检测。除检测肺炎衣原体外，还对上

呼吸道标本（咽拭子、鼻咽拭子、鼻咽抽吸物）进行

肺炎支原体（江苏和创生物科技有限公司，肺炎支

原体和肺炎衣原体核酸双重检测试剂盒，货号

CN09-4-100）和 15种病毒（甲型H1N1流感病毒、甲

型H3N2流感病毒、乙型流感病毒、呼吸道合胞病

毒、腺病毒、鼻病毒、副流感病毒 1、2、3和 4型、冠状

病毒OC43/NL63、冠状病毒 229E/HKU1、博卡病毒、

人偏肺病毒、肠道病毒）［江苏和创生物科技有限公

司 ，呼 吸 道 病 毒 核 酸 多 重 联 检 试 剂 盒 ，货 号

CN12-33-100；肠道病毒（通用型和D68型）核酸双

重检测试剂盒，货号CN08-4G-100］的检测；对下呼

吸道标本（痰液、胸腔积液、气管抽吸物、肺泡灌洗

液等）在上述 16种病原体基础上增加 13种呼吸道

细菌（嗜麦芽窄食单胞菌、化脓性链球菌、金黄色葡

萄球菌、肺炎克雷伯菌、流感嗜血杆菌、嗜肺军团

菌、结核分枝杆菌、鲍曼不动杆菌、卡他莫拉菌、大

肠埃希菌、肺炎链球菌、铜绿假单胞菌、肺囊虫）（江

苏和创生物科技有限公司，呼吸道细菌核酸多重联

检试剂盒，货号CN13-3-100）的检测。并对肺炎衣

原体阳性标本的主要外膜蛋白基因（ompA）片段的

VD4区进行基因扩增和序列测定［16，23］（表1）。

采用 Invitrogen公司的 Invitrogen™ Platinum™
Hot Start PCR 2×Master Mix试剂（货号 00962672）对

上述标本进行 ompA基因的VD4区扩增，反应总体

积 25 μl，2×Master Mix 12.5 μl，外 部 引 物 P1、

P2（10 μmol/L）分 别 0.5 μl，DEPC 水 1.5 μl，GC
Enhancer 5 μl，模板 5 μl。反应条件：94 ℃ 2 min预
变性；94 ℃ 30 s变性；55 ℃ 30 s退火；72 ℃ 1 min延
伸，35个循环。取扩增产物 1 μl做模板，用内部引

物 P3、P4（10 μmol/L）进行第 2次扩增，扩增体系及

条件同上。扩增产物进行双向测序。

3. 基因进化分析：通过 NCBI的 GenBank下载

肺炎衣原体 4个基因型的参考株，将测序完成的

ompA基因的 VD4区序列，与肺炎衣原体的 4个基

因型参考序列做进化分析：肺炎衣原体A选择肺炎

衣原体 J138（GenBank：BA000008.3）、肺炎衣原体

TW-183（GenBank：AE009440.1）作为参考株基因

型 ；肺 炎 衣 原 体 B 的 GenBank 序 列 号 为

AY426606.1；肺炎衣原体 C的 GenBank序列号为

AY426607.1；肺 炎 衣 原 体 D 选 择 Koala type
1（Genbank：X72023.1）基因型。为使进化树的构建

更加稳健，同时补充了 5条与参考株同源性较高的

序 列 ，其 中 2 条 与 A 型 同 源（LN847246.1、
LN847254.1），3 条 与 D 型 同 源（GQ918220.1、
GQ918221.1、DQ358972.1），选用最大似然法，全部

分析用Mega 7.0软件完成。

4.统计学分析：数据录入采用EpiData 3.1软件

双录入（北京京路通信息技术有限公司），采用

SPSS 21.0软件进行统计学分析。符合正态分布的

计量资料采用 x±s描述，非正态连续变量偏态分布

资料则用M（P25，P75）描述，定性资料用频数和百分

数描述；不同组之间率或构成比的比较采用 χ2检
验，肺炎衣原体阳性率与年龄的关系用限制性立

方样条（restricted cubic spline，RCS）方法分析，采用

R 4.0.5与 rms软件包分析。双侧检验，检验水准

α=0.05。

结 果

1. 一般情况：35家哨点监测医院覆盖北京市

16个城区，包括综合性医院 34家、专科医院 1家、

三级医院 25家、二级医院 10家。从 2015年 1月
1日至 2019年 12月 31日，共对 37 460例急性呼吸

道感染就诊患者进行调查和采样，其中上呼吸道感

染患者 10 465人、普通肺炎患者 20 509人、重症肺

炎患者 5 164人。每月监测患者平均 624（95%CI：
605~644）例；男性患者占 52.7%，基本符合我国男

性略多于女性的人口结构；冬-春季呼吸道高流行

期的标本采集数略多于春-夏季。年龄M（P25，P75）

表1 OmpA基因VD4区引物相关信息

引物名称

外部引物

正向P1
反向P2

内部引物

正向P3
反向P4

序列［23］（5'~3'）

CCA ATA TGC ACA GTC CAA ACC TAA AA
CTA GAT TTA AAC TTG TTG ATC TGA CAG

CTC TGT AAA CAA ACC GGG C
GAT CTG ACA GGA AAC AAT TTG CAT

片段长度
（bp）

470

366
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为 37（8，68）岁。37 460例患者中，肺炎衣原体总体

阳性率为0.34%（129/37 460）。

2. 季节分布：2015-2019年，肺炎衣原体在北

京市急性呼吸道感染就诊患者中每年呈单峰模式

流行。一般每年 3月份阳性率明显增加，5月份达

到峰值，7月份开始回落。肺炎衣原体高阳性率持

续时间约 5~8个月，不同年份可能提前或推迟 1~
2个月。2015、2016和 2018年，高阳性率从每年

3月持续到同年 7月，而 2017年阳性率高峰为

1-7月、2019年阳性率高峰为 2-8月（表 2、图 1）。

高流行期每月阳性率最小值不低于0.30%（表2）。

各年的合计阳性率分别为 0.18%、0.23%、

0.55%、0.36%和 0.38%。2017年阳性率最高，其中

5月份为历年最高（1.65%）。肺炎衣原体高流行期

（3-7月）检出的肺炎衣原体月阳性率均值依次为

0.78%、0.67%、1.05%、0.58%和0.28%（图2）。

3. 不同人群肺炎衣原体的检出情况：5~44岁
人群肺炎衣原体阳性率较高，45岁以后的阳性率

下降至较低水平。各年龄组之间的差异有统计学

意义（χ2=117.709，P<0.01），其中 10~14岁组的阳性

率最高，为 1.39%（图 3）。129例肺炎衣原体感染者

的年龄M（P25，P75）为26（10，37）岁。

为进一步了解肺炎衣原体阳性率与年龄的关

系，RCS分析结果显示，<25岁患者中，随着年龄增

加，肺炎衣原体的感染风险增加；>25岁患者中，随

着年龄增加，肺炎衣原体的感染风险降低（图 4），

与阳性患者年龄中位数分布基本一致。

男、女性患者阳性率分别为 0.33%（68/20 830）
和 0.37%（61/16 528），组间差异无统计学意义（χ2=
0.486，P=0.486）（图 3）。各类型的呼吸道患者中，

普通肺炎患者的阳性率（0.52%，107/20 509）明显

高于上呼吸道感染患者（0.11%，12/10 465）和重症

肺炎患者（0.19%，10/5 164）（χ2=36.797，P<0.01）（图

4）。但若考虑到重症肺炎均应由普通肺炎发展而

来，间接推算由普通肺炎进展为重症肺炎的概率为

26.8%［0.19%/（0.19%+0.52%）］。

4.肺炎衣原体感染者中其他呼吸道病原体共

检出情况：共 40.3%（52/129）的肺炎衣原体感染者

标本中同时检测到其他呼吸道病原体的核酸，其中

47例为下呼吸道标本，其余 5例为咽拭子标本。

52份标本中，33份标本同时检出 1种其他呼吸道病

原体，13份同时检出 2种，6份同时检出≥3种，阳性

率位居前 4位的分别为流感嗜血杆菌（15份）、肺炎

链球菌（13份）、鼻病毒（8份）、嗜麦芽窄食单胞菌

（7份）（表3）。

5.基因进化分析：129份肺炎衣原体阳性患者

标本中，101例患者标本完成 ompA基因的 VD4区

图1 2015-2019年北京市急性呼吸道感染患者中肺炎衣原体感染者时间分布

表2 2015-2019年北京市肺炎衣原体流行起止时间

分布及阳性率

年份

2015
2016
2017
2018
2019

起始月

3
3
1
3
2

峰值月

5
5
5
4
5

结束月

7
7
7
7
8

持续时间
（月）

5
5
7
5
8

起点阳性
率（%）
0.60
0.48
0.74
0.48
0.52
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测序，与A、B、C、D型参考株进行同源性比对和系

统进化分析［16］。结果显示，101株 ompA基因序列间

同源性达 100%，系统进化分析结果显示，均为 A
型（图5）。

序列比对结果显示，与肺炎衣原体A型相比，

肺炎衣原体B型的 ompA基因VD4区仅发生 1个点

突变：T244C；肺炎衣原体 C型的 ompA基因VD4区
也仅发生 1个点突变：A264G；但肺炎衣原 D型的

ompA 基 因 VD4 区 却 发 生 6 个 点 突 变 ：C117T、
G259A、C261G、G265A、G271T、C278G。见图6。

讨 论

本研究发现，北京市肺炎衣原体每年呈典型的

单峰流行模式，存在明显的流行高峰，一般 3月份

肺炎衣原体阳性率明显增高，5月份达到峰值，7月
份开始回落。这与既往肺炎衣原体无季节性特征

的研究报道不一致［24］，不排除与研究目标人群存在

差异或者与肺炎衣原体发病率较低、监测入组病例

数过少、监测时间短导致阳性率的值不稳定有关。

本研究纳入的哨点医院覆盖了北京市的全部 16个
城区，含 35家二级和三级医院，研究时间长达 5年，

研究对象累积数达 3.7万余人，其中肺炎衣原体感

染者共 129例，从流行病学、实验室检查两方面收

集资料并进行系统分析，大数据的研究结果对急性

呼吸道感染就诊患者中肺炎衣原体的感染具有较

好的代表性。研究还发现，不同年份流行期可能提

前或推迟 1~2个月，本研究 5年的监测数据表明，

2017年阳性率明显高于前后 2年，提示肺炎衣原体

可能具有一定的流行周期性，每隔几年出现一个高

流行年，随着监测工作的持续进行，这一点将逐渐

明朗。

肺炎衣原体和肺炎支原体均可引起间质性肺

炎，且好发人群也相似，临床上常对两者进行鉴别

诊断。本研究发现，北京市肺炎衣原体流行季主要

图2 2015-2019年北京市急性呼吸道感染就诊患者中

肺炎衣原体检测月阳性率均值

图3 2015-2019年北京市各年龄组急性呼吸道感染

患者中肺炎衣原体阳性率

图4 2015-2019年北京市肺炎衣原体阳性率与

年龄关系的限制性立方样条分析

表3 2015-2019年北京市肺炎衣原体感染者其他呼吸道病原体检出情况

标本类型

上呼吸道标本

咽拭子

下呼吸道标本

肺泡灌洗液

气管抽吸物

痰液

合计

共检出其他呼吸道病原体数量

1
4
4
29
2
1
26
33

2
-
-
13
-
-
13
13

3
1a
1a
3
-
-
3
4

4
-
-
1
-
-
1
1

5
-
-
1
-
-
1
1

合计

5
5
47
2
1
44
52

标本总数

33
33
96
9
1
86
129

检出率（%）
15.2
15.2
49.0
22.2
100.0
51.2
40.3

注：a重症患者只采集到咽拭子，共检测肺炎衣原体等30种病原体

·· 1470



中华流行病学杂志 2021年8月第 42卷第 8期 Chin J Epidemiol, August 2021, Vol. 42, No. 8

图5 2015-2019年北京市肺炎衣原体阳性株 ompA基因VD4区基因扩增进化树
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在上半年（3-7月）。而据Gong等［25］报道北京市肺

炎支原体流行季主要在下半年（8-12月）。这种流

行季时间差可为临床肺炎衣原体和肺炎支原体鉴

别诊断提供帮助。

2015-2019年监测数据表明，高流行季时，北

京市RPSS的肺炎衣原体阳性率均≥0.30%，由此初

步提出：北京市肺炎衣原体流行季的阳性率阈值为

0.30%，即连续 2个月肺炎衣原体阳性率≥0.30%，可

认为北京市进入了肺炎衣原体的流行季。该阈值

的准确性还有待后续监测工作的进一步验证，如果

得到证实，可辅助识别肺炎衣原体的流行高峰，对

于肺炎衣原体的监测具有较重要的价值，可为肺炎

衣原体可能的大规模流行甚至暴发提供预警。事

实上，美国 CDC在呼吸道合胞病毒的监测中也采

用类似的办法，他们认为只要呼吸道合胞病毒阳性

率连续 2周超过 10%，就可判定为进入呼吸道合胞

病毒的流行季［26］。

研究还发现，肺炎衣原体感染风险与年龄呈非

线型关系，RCS分析发现：<25岁人群，随着年龄增

加，肺炎衣原体感染风险增加；≥25岁人群，随着年

龄增加，肺炎衣原体感染风险降低。分年龄组分析

发现：5~44岁人群高发；其中 10~14岁组阳性率最

高，可能与该年龄组样本采集量相对偏低有关；年

龄中位数为 26岁。这与肺炎支原体患者的年龄分

布相似［25］，即免疫系统发育成熟、身体条件较好的

人群反而发病率高，原因还有待进一步研究。而大

多数感染性疾病，如呼吸道合胞病毒，通常是患者

年龄分布呈现出两头高的特点，即儿童和老年人发

病率较高，青壮年较低［25］。RCS与分年龄组分析结

果有一定的联系也不完全相同，一方面RCS本质上

是采用分段函数进行局部 logit光滑曲线拟合，对局

部变化敏感，定位更准确［27］，后者为传统方法，为大

多数传染病在研究年龄与发病时采用，便于与同类

研究进行比较，但是对年龄与发病真实联系反映较

为粗糙，受限于主观分组的差异。近年来在

Lancet、BMJ等杂志经常见到利用RCS来拟合非线

性关系。

本研究发现，40.3%肺炎衣原体感染者的标本

中检出 1种及以上其他呼吸道病原体，其中下呼吸

道标本多种病原体共存的情况更为普遍，这些共存

的病原体，可能只是局部定植，也可能与肺炎衣原

体共同参与了致病过程，形成混合感染，提示临床

治疗肺炎衣原体导致的感染，特别是下呼吸道感染

时，要警惕混合感染的可能。如何证明患者是由肺

炎衣原体感染导致的就诊，还需要通过后续的血清

学研究予以证实。

研究结果显示肺炎衣原体的总体阳性率较低，

可能与监测范围的偏性有关。本研究是基于医院，

而不是基于社区开展，且仅纳入了二、三级医院，因

此不排除低估了前往一级及社区医院就诊的轻症

患者的肺炎衣原体感染率。在后续研究中，还可补

充轻症、甚至无症状人群的相关监测，探索北京市

肺炎衣原体的流行情况，让研究结论更具代表性。

同时，基于普通肺炎和重症肺炎的肺炎衣原体阳性

率推算肺炎衣原体感染发生肺炎后进展为重症肺

炎的概率达 26.8%，虽非较为可靠的前瞻性研究，

但仍旧提示较高进展率的可能。与既往文献报道

较吻合：Balis等［28］、File和Tan［29］报道老年人或有基

础疾病的患者罹患肺炎衣原体肺炎后病情较危重，

常需住院治疗甚至入住 ICU；黄海辉等［30］报道与肺

注：圆点表示相同的碱基；肺炎衣原体A基因型参考株序列：J138、BA000008.3；肺炎衣原体B基因型参考株序列：AY426606.1；肺
炎衣原体C基因型参考株序列：AY426607.1；肺炎衣原体D基因型参考株序列：Koala type 1、X72023.1

图6 2015-2019年北京市肺炎衣原体不同基因型的 ompA基因VD4区基因变异情况
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炎支原体感染者多在门诊接受治疗相比，肺炎衣原

体感染者住院或入住 ICU者更为多见。而对于既

往认知为不易发展为重症肺炎的肺炎衣原体，可能

与临床中存在较多误诊、早期使用常规抗生素而贻

误治疗有关。

肺炎衣原体除了引起呼吸道感染外，还可能引

起心脑血管疾病［6-15］，应该引起足够的重视。疫苗

是预防传染病的最有效武器，目前尚无一种人用肺

炎衣原体疫苗获得上市许可，部分人用肺炎衣原体

疫苗正处于临床试验阶段［31］。不同的肺炎衣原体

基因型感染宿主范围存在一定的差异，而且有着明

显的地理分布特点［32］。本研究发现，2015-2019年
北京市肺炎衣原体流行基因型为A型，不同于郑江

花等［33］报道的南方部分地区以 C基因型为优势流

行株，这可能与气候（亚热带-温带）、地域等因素不

同有关，这一点也可为疫苗研制提供参考。

综上所述，北京市肺炎衣原体每年呈单峰流行

模式，流行季一般为 3-7月，流行季节特征可用于

与其他呼吸道病原体的鉴别诊断，5~44岁人群好

发，基因型以A型为主；如果连续 2个月肺炎衣原

体核酸阳性率超过 0.30%，可初步认为进入肺炎衣

原体高流行期；肺炎衣原体感染发生肺炎后进展为

重症肺炎的概率较高。
利益冲突 所有作者均声明不存在利益冲突
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徐爱强

余宏杰

赵根明

顾东风

汪 华

冯子健

吴尊友

白亚娜

陈维清

方利文

胡永华

李敬云

刘 玮

马 军

潘凯枫

沈洪兵

陶芳标

王全意

吴 静

许汴利

俞 敏

赵文华

贺 雄

徐建国

何 纳

杨维中

毕振强

代 敏

方向华

胡志斌

李立明

刘殿武

马 伟

潘晓红

施小明

汪 宁

王素萍

吴 涛

许国章

詹思延

赵亚双

姜庆五

何 耀

詹思延

曹广文

戴江红

冯子健

贾崇奇

李秀央

卢金星

马家奇

彭晓霞

时景璞

王 蓓

王伟炳

吴先萍

闫永平

张建中

周脉耕

陆 林

卢金星

曹卫华

党少农

龚向东

江 宇

李亚斐

栾荣生

马文军

邱洪斌

宋志忠

王 岚

王增武

吴尊友

杨维中

张顺祥

朱凤才

乔友林

沈洪兵

曹务春

邓 瑛

何 纳

阚 飙

李中杰

罗会明

毛 琛

任 涛

苏 虹

王 丽

王长军

武 鸣

么鸿雁

张卫东

庄贵华

陈 坤

丁淑军

何 耀

阚海东

林 鹏

吕 繁

孟 蕾

单广良

孙业桓

王 璐

王子军

项永兵

叶冬青

张作风

陈可欣

段广才

何剑峰

李 琦

刘 静

吕 筠

米 杰

邵中军

谭红专

王金桃

魏文强

徐 飚

于普林

赵方辉
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