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ABSTRACT

 

Mitigation of infectious diseases in developing countries like India is an important healthcare 

objective. In hospital environments, microorganisms interact with various hospital textiles such 

as lab coats, bedsheets, and curtains. The spread of infections through fabrics used in the 

hospital sector is well known. However, there is a lack of systematic studies in this area and 

the mechanisms involved in spread of nosocomial infections due to textiles are not well 

understood. Effect of textile properties on microbial adhesion and interactions between fabrics 

and bacteria have not been studied extensively. Such information is essential to formulate 

guidelines for the use of textile materials in the healthcare and hospitality sectors, which is 

currently missing, especially in the Indian context. 

The present work focused on assessing factors affecting bacterial adhesion on different types 

of fibres. Four clinically relevant bacterial genera, viz. Staphylococcus aureus, Acinetobacter 

calcoaceticus, Escherichia coli, and Pseudomonas aeruginosa were studied for their 

adherence to different fabric types, viz. polyester, wool, polypropylene, viscose, silk, and 

cotton in laboratory conditions. Surface properties of bacteria and fibres were measured. 

Adhesion between fibres and bacterial strains was assessed by incubating sterile fibres of each 

type with the pure culture of bacterial species. Bacterial adhesion was correlated with the nano-

roughness of the fibres. Scanning electron microscopy was employed for visualization of 

bacterial adhesion on fibres. Subsequently, the assessment of biofilm formation was performed 

on seven fabrics (polyester, cotton, polyester-cotton (70:30) blend, silk, wool, viscose, and 

nylon fabrics) commonly used in hospitals. Fabric characterization was done. Roughness of 

each fabric was determined at micron and nano-scale level by Kawabata Evaluation System-

(KES-FB4) and Atomic Force Microscopy (AFM), respectively. Qualitative and quantitative 

assessment of biofilm formation on different fabrics was performed. Exopolysaccharides (EPS) 

produced by bacteria were extracted and different functional groups were determined using 
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Fourier Transform Infrared Spectroscopy (FTIR). The effect of sweat on bacterial abundance 

on different fabrics (polyester, cotton, polyester-cotton [70:30] blend, silk, wool, viscose, and 

nylon) was examined. In the first set, the suspension of each bacterial species was inoculated 

on each type of fabric in the presence of sweat and incubated. In the second set, each bacterial 

species’ suspension was inoculated on fabrics without the addition of sweat suspension. 

Bacterial count was determined for each set of experiment. The effect of sweat, type of bacteria, 

and incubation time was examined.  

Next, the work was extended to study the bacterial load on hospital fabrics under real-life 

conditions. Two studies were conducted at a primary health care facility in Delhi, one on 

nurses’ coats and the other on hospital bed sheets in the emergency ward of the facility. Patch 

test method was used for bacterial sampling in the two studies. In the first case, the effect of 

fabric type (polyester, cotton and polyester-cotton blend) and temporal variation on bacterial 

load on nurses’ white coats was studied. In the second study, the bacterial load was assessed 

on patients’ bedsheets by employing both culture-dependent and culture-independent 

approaches. In the culture-dependent approach, seven bacterial species of significance in such 

settings (Acinetobacter baumannii, S. aureus, E. coli, Salmonella spp., Klebsiella pneumoniae, 

Enterococcus faecalis, and Group A Streptococcus) were enumerated on blend fabrics stitched 

on patients’ bedsheets. Studies were conducted in different seasons (May-November 2019) 

using group-specific culture media. In the culture-independent approach, DNA was extracted 

from the patches and specific bacterial phyla (α-Proteobacteria, ß-Proteobacteria, Firmicutes 

[Bacillota], and Actinobacteria [Actinomycetota]) were quantified by qPCR. Further, 

amplicon sequencing of the 16S rRNA gene was performed for profiling of the total bacterial 

community.  

Results demonstrated a direct correlation of textile properties on bacterial adhesion and the 

extent of bacterial adhesion on fibres. Among the four bacteria, the count of P. aeruginosa on 
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fibres was maximum, while E. coli count was minimum. Viscose fibre attracted a higher 

number of bacteria, while silk attracted the least bacterial load. Biofilm formation by bacterial 

species was found to be highest on wool fabric, and minimum on silk fabric. The presence of 

different functional groups in EPS of bacteria might affect the adhesion of bacteria on textile 

surfaces by interaction with functional groups present on fabrics. The nano-roughness of the 

fabrics was also found to affect bacterial adhesion, with a rougher surface proving more 

favourable for biofilm formation. The count of E. coli, A. calcoaceticus, and P. aeruginosa was 

observed to be maximum with sweat on polyester fabrics, while least on viscose fabrics. In the 

presence of sweat, the abundance of S. aureus was maximum on wool, and minimum on 

viscose. The studies conducted at the healthcare facility indicated that the abundance of 

bacterial adhesion depends on the type of fabric used, the duration of use, as well as the ambient 

conditions. In particular, high ambient humidity attracted higher bacterial load on polyester-

cotton blended fabrics compared to cotton and polyester fabrics. Several bacterial species (A. 

baumannii, S. aureus, E. coli, Salmonella spp., K. pneumoniae, Enterococcus faecalis, Group 

A Streptococcus) isolated from fabric patches stitched on patients’ bedsheets were found to be 

resistant to several broad-spectrum drugs. Culture-independent analysis by qPCR showed that 

the total bacterial abundance was significantly higher (1.0 × 108 copy number cm-2) in the 

fabrics collected in June. Abundance of various bacterial phyla in the month of June α-

Proteobacteria, (7.8×106 copy number cm-2), ß-Proteobacteria (1.2×102 copy number cm-2), 

Firmicutes (Bacillota) (3.0×108 copy number cm-2) and Actinobacteria (Actinomycetota) 

(3.0×108 copy number cm-2) were recorded. Bacterial community analysis by amplicon 

sequencing revealed a dominance of Firmicutes (Bacillota) (65%) in all samples, followed by 

Proteobacteria (30%) and Actinobacteria (Actinomycetota) (3%). These results highlight the 

need for a stricter protocol to minimize contamination in healthcare facilities across the 

country. Newer strategies like physical and chemical modification of fabrics can be done to 
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engineer the fabrics to minimise microbial adhesion on fabrics and prevent transfer of infection 

through fabrics. Specific guidelines could also be formulated based on this data for selecting 

suitable fabrics which harbour minimal bacterial load.  
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सार  

भारत जैसे विकासशील देश ों में सोंक्रामक र ग ों का वििारण एक महत्वपूणण उदे्दश्य हैl अस्पताल के 

िातािरण में, सूक्ष्मजीि विवभन्न अस्पताल सम्बन्धी िस्त् ों, जैसे लैब क ट, चादर ों, और पदों के सोंपकण  में 

आकर उन्हें सोंक्रवमत करते हैंl अस्पताल के िातािरण में उपय ग वकए जािे िाले कपड ों के माध्यम से 

फैलिे िाले अस्पताल सम्बोंवित सोंक्रमण सिणविवदत हैl हालाोंवक, इस के्षत्र में व्यिस्थित अध्ययि की कमी 

है, और िस्त् ों के कारण अस्पताल जैसी जगह ों पर ह िे िाली अस्पताल सम्बोंवित सोंक्रमण   

(ि स क वमयल सोंक्रमण) के प्रसार की वक्रयाविवि क  अच्छी तरह से समझा िही ों गया हैl कपड ों के साि 

सूक्ष्म जीिाणुओों का वचपकिा और उसके उपराोंत इिके बीच के सम्बन्ध ों और सोंक्रमण के प्रभाि का 

व्यापक अध्ययि बड़े पैमाऩे पर िही ों वकया गया हैl  स्वास्थ्य सेिा और आवतथ्य के्षत्र ों में कपडा सामग्री के 

उपय ग के वलए वदशाविदेश तैयार करिे के वलए ऐसी जािकारी आिश्यक है, वजसकी ितणमाि समय में 

कमी है, खासकर भारत के सोंदभण मेंl  

ितणमाि कायण, विवभन्न प्रकार के कपड  के तोंतुओों पर जीिाणुओों के आसोंजि क  प्रभावित करिे िाले 

कारक ों का आकलि करिे पर कें वित हैl वचवकत्सकीय रूप से प्रासोंवगक (clinically-relevant) ऐसे  

चार  जीिाणु प्रजावत, जैसे की: सै्टफाइल क कस ऑररयस, एवसिेट बैक्टर कैल्क एसेवटकस, एथचेररवचया 

क लाई और सू्यड म िास एरुवगि सा (Staphylococcus aureus, Acinetobacter calcoaceticus, 

Escherichia coli, and Pseudomonas aeruginosa) के कपड ों के साि आसोंजि का अध्ययि 

प्रय गशाला स्थिवतय ों में विवभन्न प्रकार के कपडे (जैसे की: पॉवलएस्टर, ऊि, पॉलीप्र पाइलीि, विस्क स, 

रेशम और कपास) पर वकया गया िाl तोंतुओों और जीवाणुओं क़े  सतही गुण ों क  मापा गया। तंतुओं और 

जीवाणुओ ंकी प्रजाततयों के बीच आसंजन, जीवाणुओं प्रजाततयों की शुद्ध कल्चर (pure culture) के 

साथ प्रत्येक प्रकार के स्टेराइल तंतुओं को इनक्यूबेट (incubate) करके ककया गया था। जीिाणुओों का 
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आसोंजि, कपड  के तोंतुओों के िैि  स्तर तक ह िे िाले खुरदुरेपि के साि सहसोंबस्न्धत ककया गया िाl 

कपड  के तोंतुओों पर जीिाणुओों का आसोंजि के दृश्य का आकलि करिे के वलए सै्कविोंग इलेक्टर ॉि 

माइक्र स्क पी (Scanning Electron Microscopy) वकया गया िाl इसके बाद, अस्पताल ों में आमतौर 

पर इसे्तमाल ह िे िाले सात कपड ों (पॉवलएस्टर, कपास, पॉवलएस्टर-कपास (७०:३०) वमश्रण, रेशम, ऊि, 

विस्क स और िायलॉि कपडे) (polyester, cotton, polyester-cotton (70:30) blend, silk, wool, 

viscose, and nylon fabrics) पर बाय वफल्म विमाणण का आकलि वकया गयाl कपड  का 

कैरेक्टराइजेशि िणणि वकया गया िा। प्रत्येक कपडे की खुरदरापन कावाबाता (Kawabata) मूल्यांकन 

प्रणाली- (केईएस-एफबी 4) और एएफएम द्वारा माइक्रोन और नैनो-स्केल स्तर पर तनधााररत ककया 

गया था। ववभिन्न कपडो पर बायोकफल्म तनमााण का गुणात्मक और मात्रात्मक मूल्यांकन ककया गया 

था। जीिाणुओों द्वारा उत्पाददत एक्सोपॉलीसेकेराइड (ईपीएस) (exopolysaccharides, EPS) को 

तनकाला गया और ववभिन्न कायाात्मक समूहों को फूररयर ट्ांसफॉमा इन्रारेड स्पेक्ट्ोस्कोपी 

(एफटीआईआर) के साथ तनधााररत ककया गया। ववभिन्न कपडों (पॉभलएस्टर, कपास, पॉभलएस्टर-

कपास [70:30] भमश्रण, रेशम, ऊन, ववस्कोस और नायलॉन) पर जीिाणुओों के वदृ्धध पर पसीने 

के प्रिाव की जांच की गई। प्रत्येक प्रकार के कपडे के एक तरफ पसीना के घोल को लगाया 

गया था। पहले सेट में, प्रत्येक जीवाणु प्रजातत के घोल को प्रत्येक प्रकार के कपडे पर लगाया 

गया था। दसूरे सेट में, प्रत्येक जीवाणु प्रजातत के घोल को बबना पसीना के घोल कपडों पर लगाया 

गया था। प्रयोग के प्रत्येक सेट पर जीवाणुओं की संख्या तनधााररत की गई थी। पसीने के प्रिाव, 

जीिाणुओों के प्रकार और ऊष्मायन समय की जांच की गई। 
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इसके बाद, वास्तववक जीवन की पररस्स्थततयों में अस्पताल के कपडों पर जीवाणु के िार का अध्ययन 

करने के भलए काम बढाया गयाl ददल्ली के एक प्राथभमक स्वास््य देखिाल सुववधाकें द्र पर दो प्रकार 

के अध्ययन ककए गए, पहला, नसों के कोट पर, तथा दसूरा, आपातकालीन वाडा में अस्पताल की चादरों 

पर ककया गयाl उपरोक्त दोनों अध्ययनों में, पैच परीक्षण ववधध (patch test method) का उपयोग, 

जीवाणुओं के नमूनों के भलए ककया गयाl  पहले मामले में, नसों के सफेद कोट पर जीवाणुओं के िार 

पर कपड ेके प्रकार (पॉभलएस्टर, कपास और पॉभलएस्टर-कपास भमश्रण) और वातावरण भिन्नता के 

प्रिाव का अध्ययन ककया गया| दसूरे अध्ययन में, कल्चर-डडपेंडेंट (Culture-dependent) तथा 

कल्चर-इंडडपेंडेंट (Culture-Independent) दोनों ववधधयों को तनयोस्जत करके मरीजों के चादरों पर 

जीवाणु के िार का आकलन ककया गया थाl कल्चर-डडपेंडेंट ववधध में, इस तरह की तनयोजन में 

महत्वपूणा पांच जीवाणु प्रजाततयां (एभसनेटोबैक्टर बौमानी, स्टैफाइलोकोकस ऑररयस, एस्चेररधचया 

कोलाई, साल्मोनेला प्रजातत, क्लेबभसएला तनमोतनया, एंटरोकोकस कफकेभलस, ग्रुप ए स्टे्प्टोकोकस) 

(Acinetobacter baumannii, Staphylococcus aureus, Escherichia coli, Salmonella spp., 

Klebsiella pneumoniae, Enterococcus faecalis, Group A Streptococcus) को मरीजों के 

चादरों पर भसले हुए भमधश्रत कपडों (blend fabrics) पर लगाया गया थाl  समूह-ववभशष्ट कल्चर 

मीडडया का उपयोग करके ववभिन्न मौसमों (मई-नवंबर 2019) में अध्ययन ककए गएl  कल्चर-इंडडपेंडेंट 

ववधध में, डीएनए (DNA) को पैच पररक्षण ववधध (patch test method) और विवशष्ट जीिाणु समूह ों 

(α-प्र वटय बैक्टीररया, β-प्र वटय बैक्टीररया, फवमणकू्यट्स [बेभसलोटा], और एस्क्टनोबैक्टीररया 

[ऐक्टीनोमाइसीटोटा]) (α-Proteobacteria, ß-Proteobacteria, Firmicutes 
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[Bacillota], and Actinobacteria [Actinomycetota]) से तनकाला गया था, जो qPCR द्वारा 

तनधााररत ककया गया था| कुल जीवाणु समुदाय की रूपरेखा के भलए 16S rRNA जीन का amplicon 

sequencing ककया गयाl  

पररणामों में जीवाणु के आसंजन और कपडों के तन्तओुं पर जीवाणु के आसंजन की सीमा पर कपडों 

के गुणों का प्रत्यक्ष सहसंबंध स्थावपत होता हैl चार जीवाणुओं में, तंतुओं पर पी. एरुधगनोसा (P. 

aeruginosa) की संख्या अधधकतम थी, जबकक ई. कोलाई (E. coli) की संख्या न्यूनतम थी। ववस्कोस 

तंतुओ ंने अधधक संख्या में जीवाणुओं को आकवषात ककया, जबकक रेशम ने कम से कम जीवाणु िार को 

आकवषात ककया। जीवाणु प्रजाततयों द्वारा बायोकफल्म का तनमााण ऊनी कपडे पर उच्चतम और रेशमी 

कपडे पर न्यूनतम पाया गया। जीवाणु के ईपीएस में ववभिन्न कायाात्मक समूहों की उपस्स्थतत कपडों 

पर मौजूद कायाात्मक समूहों के साथ सम्पका  द्वारा कपडों की सतहों पर जीवाणु के आसंजन को 

प्रिाववत कर सकती हैl कपडों की नैनो-क्षमता पर खुरदरुापन िी जीवाणु के आसंजन को प्रिाववत करने 

के भलए पाई गई थी, स्जसमें एक खुरदरी सतह बायोकफल्म (biofilm) तनमााण के भलए अधधक अनुकूल 

साबबत हुईl पसीने के साथ कपडों पर जीवाणुओं की वदृ्धध कपडे के प्रकार और ऊष्मायन समय 

के आधार पर भिन्न होती है। ई. कोलाई (E. coli), ए. कैल्कोएसेदटकस (A. calcoaceticus), और 

पी. एरुधगनोसा (P. aeruginosa) की वदृ्धध पॉभलएस्टर कपडों पर पसीन ेके साथ अधधकतम देखी 

गई, जबकक कम से कम ववस्कोस कपडों पर । पसीने की उपस्स्थतत में, ऊनी कपडों पर एस. 

ऑररयस (S. aureus) की प्रचुरता अधधकतम थी, और ववस्कोस फैबिक पर न्यूनतम। स्वास््य 



xiv 
 

सेवा सुववधा में ककए गए अध्ययनों से संकेत भमलता है कक जीवाणुओं का आसंजन की प्रचुरता उपयोग 

ककए गए कपडे के प्रकार, उपयोग की अवधध, साथ ही अनुकूलन स्स्थततयों पर तनिार करती हैl विशेष 

रूप से, पॉवलएस्टर-कपास वमवश्रत कपडे और उच्च पररिेश आिणता कपास (और पॉवलएस्टर कपडे की 

तुलिा में एक उच्च जीिाणु भार क  आकवषणत करती है। कई जीवाणु प्रजाततयां एभसनेटोबैक्टर बौमानी, 

स्टैफाइलोकोकस ऑररयस, एस्चेररधचया कोलाई, साल्मोनेला प्रजातत, क्लेबभसएला तनमोतनया, 

एंटरोकोकस कफकेभलस, ग्रुप ए स्टे्प्टोकोकस) (Acinetobacter baumannii, Staphylococcus  

aureus, Escherichia coli, Salmonella spp., Klebsiella pneumoniae, Enterococcus faecalis, 

Group A Streptococcus) रोधगओं की चादरों पर भसले कपडे से पथृक कई व्यापक-स्पेक्ट्म दवाओं 

के भलए प्रततरोधी पाई गईं। कू्यपीसीआर (qPCR) द्वारा कल्चर-इंडडपेंडेंट (Culture-Independent) 

विशे्लषण से पता चला है वक जूि में एकत्र वकए गए कपड ों में कुल जीिाणु बहुतायत काफी अधधक (1.0 

× 108 copy number cm-2) थी। जून के महीने में ववभिन्न जीवाणु फाइला की प्रचुरता α-

प्र वटय बैक्टीररया, (7.8×106 copy number cm-2), ß-प्रोवटय बैक्टीररया (1.2×102 copy number 

cm-2), फभमाक्यूट्स, (बेभसलोटा) (3.0×108 copy number cm-2) और एस्क्टनोबैक्टीररया 

(ऐक्टीनोमाइसीटोटा) (3.0×108 copy number cm-2) दजा की गई थी। एस्म्प्लकॉन अनुक्रमण द्वारा 

जीवाणु समुदाय ववश्लेषण से सिी नमूनों में फभमाक्यूट्स (बैभसलोटा) (65%) के प्रिुत्व का पता चला, 

इसके बाद प्रोटोबैक्टीररया (30%) और एस्क्टनोबैक्टीररया (एस्क्टनोमाइभसटोटा) (3%) का स्थान रहा। 

ये पररणाम देश िर में स्वास््य सुववधाओं में संदषूण को कम करने के भलए एक सख्त प्रोटोकॉल की 

आवश्यकता पर प्रकाश डालते हैंl इन पररणामों के आधार पर नई रणनीततयों (कपडों का िौततक और 
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रासायतनक संशोधन, कपडे का कायाात्मककरण, बहुकक्रयाशील रणनीतत आदद) को स्वास््य देखिाल 

तनयोजन में अस्पताल सम्बंधधत संक्रमण  

(नोसोकोभमयल संक्रमण) के तनयंत्रण के भलए कपडों की इंजीतनयररगं पर लागू ककया जा सकता हैl  

उपयुक्त कपडों के चयन के भलए इस डेटा के आधार पर ववभशष्ट ददशातनदेश िी तैयार ककए जा सकते 

हैं जो न्यूनतम जीवाणु िार सुतनस्श्चत करते हैंl   
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months (May-November 2019) (n=4 for each month). 

121 

Fig. 4.23 Bacterial community profiling representing the abundance of 

different bacterial phyla detected on patient’s bedsheets during the 

sampling period (May-November 2019). 

123 

Fig. 4.24 Abundance of bacterial genera on patches stitched on patient’s 

bedsheets sampled for seven months (May-November 2019). 

124 

Fig. 4.25 Comparative analysis of bacterial diversity using alpha diversity, a) 

Shannon, b) Simpson, and c) Chao1 index on patches stitched on 

patient’s bedsheets during the studied period (May-November 

2019). 
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Fig. 4.26 Comparison of bacterial diversity using beta diversity parameter 

(NMDS) on patches stitched on patient’s bedsheets (May-

November 2019). 
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Fig. 4.27 Core microbiome profile obtained over different months (May-

November 2019). 
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Fig. 4.28 Bacterial profiling of pathogens detected on patient’s bedsheets 

across the sampling period (May-November 2019) as listed by 

World Health Organization (WHO).  
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ABBREVIATIONS 

 

ATP                                   Adenosine Triphosphate 

AMP                          Ampicillin  

AST                                   Antimicrobial Susceptibility Testing  

AMR                                 Antimicrobial Resistance  

AFM                           Atomic Force Microscopy  

ANOVA                                         Analysis of Variance   

bp                                                   Base pair  

BPA                                  Baird Parker Agar  

BHI                                    Brain-Heart Infusion 

BLAST                                           Basic Local Alignment Search Tool  

CoNS                                Coagulase Negative Staphylococcus  
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CLSI                           Clinical and Laboratory Standards Institute  
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CDDEP                              Centre for Disease Dynamics, Economics, and Policy  

CFU                                               Colony Forming Unit 



xxx 
 

Ct                                                   Cycle threshold  
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LB                                                 Luria Bertani  

L                                                   Litre  

ºC                                                 Degree centigrade  
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MRSA                               Methicillin-Resistant Staphylococcus aureus   

min                                              Minutes  

ml                                             Milliliter  
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PMMA                              Polymethyl Methacrylate 
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PBS                                         Phosphate Buffered Saline  

PC                                           Principal Component  

PCA                                       Principal Component Analysis  

PCR                                       Polymerase Chain Reaction  

ppm                                        Parts per million  

qPCR                                     Real-time quantitative PCR  

16S rRNA                        16S ribosomal Ribonucleic Acid  

RH                          Relative Humidity  

R2/r                                       Coefficient of correlation  

RNA                                      Ribonucleic Acid  

rpm                                        Rotations per minute  

SS                                    Stainless Steel  

SMD                             Surface Mean Deviation 

SEM                       Scanning Electron Microscopy  

s            Second  

TSA                                     Tryptone Soya Agar  

TSB                             Tryptone Soya Broth  

TET                           Tetracycline 

3D                                      Three Dimensional 

UPGMA                               Unweighted Pair Group Method with Arithmetic  

UV                                      Ultraviolet  
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