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1. 推荐奖种：
中华医学科学技术奖
2. 项目名称：
我国重要新发肠道原虫病原和分子检测关键技术研究及应用
3. 推荐单位：
中国疾病预防控制中心
4.推荐意见
新发肠道传染病重要原虫病原隐孢子虫、贾第虫、微孢子虫和环孢子虫等感染可导致严重腹泻，主要介水和食物传播，屡有暴发，造成严重的突发公共卫生事件与重大的社会影响和经济损失，而我国对上述原虫感染所致疾病的流行情况尚不清楚，传统检测技术难以满足其监测和突发疫情的应急处置需求。
本项目针对上述新发肠道传染病防控重大需求，建立和优化了隐孢子虫、贾第虫、微孢子虫和环孢子虫等病原的PCR和LAMP等标准化核酸检测和基因分型技术，率先建立了具有自主知识产权的基于多重PCR和基因芯片等多病原和高通量检测技术。应用这些技术从人源、动物源和水源三个方面开展我国不同地区不同来源的这些新发肠道原虫病病原研究：明确了我国不同地区这些原虫的虫种和基因型/亚型分布、分子遗传特性以及种群结构特征；国际上首次报道发现两种人群流行的新的优势虫种及基因型，发现鉴定18种新的基因型或/亚型；国内首次发现1种人体感染新虫种。上述研究成果为进一步研究人新发肠道原虫病的传播规律和病原溯源提供了理论依据，并提出这些原虫跨种传播的科学问题；牵头制定国家卫生行业标准《隐孢子虫病的诊断》，指导全国各级医疗机构和疾病预防控制机构对隐孢子虫病的诊断；相关技术应用于重大活动、国家重大项目、疾控现场、临床和口岸等开展肠道新发原虫筛查及研究，为了解我国这些新发肠道原虫病的流行特征、病原变异规律、溯源、风险评估、疾病监测及突发公共卫生事件的应急处置提供关键技术支撑。20篇代表作均为SCI论文；获得授权国家发明专利2件，获得软件著作权登记2件，制定国家卫生行业标准1项。
该项目是我国首次系统研究国际上具有重要公共卫生意义的由隐孢子虫、贾第虫、微孢子虫和环孢子虫等引起的新发肠道传染病，具有重要的科学价值和实际应用价值。
同意推荐。

5.项目简介
隐孢子虫、贾第虫、微孢子虫和环孢子虫等重要新发肠道原虫感染人体，引起严重腹泻，主要介水和食物传播，全球屡有暴发，造成严重的突发公共卫生事件和重大的社会影响与经济损失。
1.建立标准化新发肠道原虫分子检测关键技术，高效鉴定新发肠道原虫虫种、基因型/亚型
建立了我国隐孢子虫等重要新发肠道原虫标准化的PCR和LAMP等核酸检测和基因分型技术；率先建立了具有自主知识产权的基于多重PCR和基因芯片的重要新发肠道原虫多病原高通量检测技术，适用于疾控、临床、科研院校及口岸等机构开展肠道原虫筛查与研究。
2.分子检测关键技术应用与病原研究获新发现
首次从人源、动物源和水源三个方面阐明我国不同地区的重要新发肠道原虫虫种和基因型/亚型分布、优势虫种、分子遗传特性以及种群结构，并新发现一批新优势虫种和新基因型/亚型或新宿主。
国际首次发现：安氏隐孢子虫在人群的流行，为新的感染人的优势虫种，且在A370位点发生突变；犊牛和狐狸感染重要人兽共患优势虫种火鸡隐孢子虫及新亚型IIIeA22G2R1；马感染安氏隐孢子虫；家兔感染重要人兽共患虫种兔隐孢子虫VbA21亚型，解析该虫分离株群体遗传结构；贾第虫集聚体C在人群的流行；羊感染贾第虫集聚体新亚型AIV亚型；HIV/AIDS患者感染微孢子虫新基因型GX25、GX456和GX458；癌症患者感染微孢子虫新基因型HLJ-CP1；兔感染微孢子虫3种新基因型CHN-RR1-3。
国内首次：明确我国猪感染隐孢子虫年龄分布特征；山羊、绵羊和家兔感染贾第虫集聚体A、B和E；动物源性贾第虫集聚体A、B和E中发现新基因亚型；癌症病人发现微孢子虫基因型D；在特大型城市（上海）临床腹泻患者中发现环孢子虫感染。
3.分子检测关键技术应用于国家相关重大科技项目与重大活动，获重大社会效益
建立的分子检测关键技术被列入2010上海世博会突发公共卫生事件应急处置技术及样本检测；应用于国家科技支撑计划“2010年世博期间快速筛检输入性传染病及危害因子的研究和国境口岸突发公共卫生事件应急处置体系的建立”、过境口岸食物和腹泻病例的检测、国家科技重大专项传染病监测技术平台各网络实验室相关病原检测，突发公共卫生事件中水源和临床腹泻样本的新发肠道原虫检测，取得重大的社会效益。
4.指导全国各级医疗、疾控等机构，提升重要新发肠道原虫检测能力
牵头制定国家卫生行业标准《隐孢子虫病的诊断》，指导全国各级医疗和疾控机构对隐孢子虫病的诊断；培养一批青年人才，建立一支新发肠道原虫检测团队；首次建立“中国隐孢子虫基因信息库”及“肠道新发原虫病监测系统”，为疾病监测预警和风险评估提供支撑。
上述成果获得国家发明专利2件，软件著作权2件，相关论文被该领域国内外知名专家广泛引用，相当于国内外同类研究工作的水平，为这些新发肠道原虫病的病原鉴定和综合防控策略的制定提供了重要的技术支持，具有重要的科学价值和实际应用价值。
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8.完成人情况，包括姓名、排名、职称、行政职务、工作单位、对本项目的贡献
曹建平：第一完成人，研究员、副所长，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：项目负责人，负责项目及现场研究与应用，研发核酸检测技术，发现优势虫种和多个新基因型/亚型，牵头制订卫生行业标准，构建我国 “肠道原虫病监测系统”。
沈玉娟：第二完成人，研究员、室副主任，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：负责不同地区人源、动物源、水源新发肠道原虫分子流行病学研究，研发多病原高通量核酸检测技术，开展现场研究与应用，发现优势虫种和多个新基因型/亚型，构建“中国隐孢子虫基因库系统”。
刘爱芹：第三完成人，教授，哈尔滨医科大学。对本项目的贡献：负责黑
龙江省肠道原虫分子流行病学调查项目的设计、实施，发现优势虫种和多个新基因型/亚型，解析兔隐孢子虫种群遗传结构。
尹建海：第四完成人，助理研究员，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：参与不同地区人源、动物源、水源新发肠道原虫分子流行病学研究，明确我国长三角地区猪隐孢子虫感染虫种、特点及我国猪体隐孢子虫年龄分布特征，并首次发现高原地区羊感染泛在隐孢子虫；以及野生动物隐孢子虫感染特点。
刘  华：第五完成人，助理研究员，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：参与不同地区人源、动物源、水源新发肠道原虫分子流行病学研究，鉴定多个感染人的优势虫种/基因型/亚型。
张唯哲：第六完成人，教授、教研室副主任，哈尔滨医科大学。对本项目
贡献：参与黑龙江省肠道原虫分子流行病学调查项目的设计、实施，完成犊牛、兔和猪隐孢子虫，以及羊、牛和兔的贾第虫分子流行病学调查，污水中隐孢子虫和贾第虫分子检测，肿瘤肿瘤患者毕氏肠微孢子虫基因分型和芽囊原虫亚型分型研究。
姜岩岩：第七完成人，副研究员，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：承担哨点医院临床腹泻患者隐孢子虫等肠道新发原虫检测与基因分型，首次在多例临床腹泻患者发现感染环孢子虫，以及安氏隐孢子虫在A370位点发生突变，为跨种传播机制研究奠定基础。
凌  虹：第八完成人，教授，教研室主任，哈尔滨医科大学。对本项目贡献：负责黑龙江省肠道原虫分子流行病学调查设计、实施。完成污水中隐孢子虫和贾第虫的分子检测及虫株遗传特性分析，奶牛、肉牛和猪隐孢子虫及贾第虫的分子流行病学研究。
曹胜魁：第九完成人，研究实习员，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：承担哨点医院临床腹泻患者隐孢子虫等肠道新发原虫检测、鉴定和基因分型。
袁忠英：第十完成人，副研究员，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：承担哨点医院临床腹泻患者隐孢子虫等肠道新发原虫检测和鉴定，建立隐孢子虫LAMP检测技术。
杨凤坤：第十一完成人，副教授，哈尔滨医科大学。对本项目贡献：应用多位点基因分型技术，研究动物源性贾第虫基因型特征，并发现新基因亚型；以及猪感染隐孢子虫分子特征。
孙  磊：第十二完成人，研究实习员，中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所。对本项目贡献：承担哨点医院临床腹泻患者隐孢子虫等肠道新发原虫检测和鉴定。

9.完成单位情况，包括单位名称、排名，对本项目的贡献
中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所，第一完成单位。
对本项目贡献：项目主持单位，项目设计和组织实施。建立我国隐孢子虫等肠道新发原虫标准化的巢式PCR、LAMP、多重PCR、基因芯片等核酸检测和基因分型技术，快速、灵敏、高效。应用这些技术从人源、动物源和水源三个方面开展我国不同地区不同来源隐孢子虫等新发肠道原虫分子流行病学等研究：明确了我国部分地区隐孢子虫、贾第虫、环孢子虫和微孢子虫虫种分布、基因型/亚型、分子遗传特性以及群体遗传结构特征。国际首次发现：安氏隐孢子虫在人群的流行，为新的感染人的优势虫种，且在A370位点发生突变；贾第虫集聚体C在人群的流行；微孢子虫新基因型GX25、GX456和GX458。国内首次：明确了我国猪体隐孢子虫年龄分布特征；在国际特大型城市临床腹泻患者中发现环孢子虫人体感染。
同时，承担核酸检测技术和基因分型技术的现场推广应用，并获得较理想的社会效益。并首次建立了“中国隐孢子虫基因信息库”和“肠道新发原虫病监测系统”，实现了资源在线分级共享；牵头制定国家卫生行业标准《隐孢子虫病的诊断》。为隐孢子虫病等肠道新发原虫的病原鉴定、监测、预警和防治，以及综合防控策略的制定提供了重要的技术支持。

哈尔滨医科大学，第二完成单位。
对本项目贡献：完成黑龙江省免疫低下肿瘤患者、部分家畜（猪、牛、羊）、皮毛动物（兔、狐狸）等哺乳动物隐孢子虫、贾第虫、微孢子虫和芽囊原虫分子流行病学调查、分子遗传特性分析和公共卫生评价；完成污水处理厂隐孢子虫和贾第虫的分子检测。国际首次解析了人兽共患重要虫种兔隐孢子虫群体遗传结构等。


