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２０２１年银川市４株人呼吸道合胞病毒全基因组基因特征
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［摘　要］　目的　分析２０２１年银川市人呼吸道合胞病毒（ＨＲＳＶ）全基因组的基因特征。方法　收集２０２１年银川

市２所流感监测哨点医院的流感样标本共１１００份，选择发热并伴有严重呼吸道感染症状的标本共６６９份，通过实

时荧光定量逆转录聚合酶链反应（ＲＴＰＣＲ）法筛选出ＨＲＳＶ阳性标本，对其中符合测序要求的ＨＲＳＶ阳性标本进

行全基因组测序。在ＧｅｎＢａｎｋ数据库下载 ＨＲＳＶ全球各基因型别代表株，使用 ＭＥＧＡ７软件进行序列比对、亲缘

关系进化树构建和遗传距离的计算分析，使用ＤＮＡＳｔａｒ软件中ＭｅｇＡｌｉｇｎ分析ＨＲＳＶ测序株序列核苷酸（氨基酸）

的同源性和氨基酸变异。结果　６６９份全年龄段的鼻咽拭子标本，ＨＲＳＶ阳性标本６０份，阳性率为８．９７％。其中

有４份 ＨＲＳＶ阳性标本全基因组测序成功，亲缘关系进化树显示，２株 ＨＲＳＶＡ为ＯＮ１型，２株 ＨＲＳＶＢ为ＢＡ９

型。２条 ＨＲＳＶＡ全长序列均与 ＭＮ３０６０２９．１／ＵＳＡ／２０１９／ＯＮ１全长序列的核苷酸（氨基酸）同源性最高，２条

ＨＲＳＶＢＧ蛋白基因序列均与ＭＷ１６０８１５．１／Ａｕｓｔｒａｌｉａ／２０１７／ＢＡ９的Ｇ蛋白基因序列核苷酸（氨基酸）同源性最高。

氨基酸变异分析结果表明，２条 ＨＲＳＶＡ在第１１３、１３１、１７８、２５７、２５８、２６６位均发生了突变，分别为Ｔ１１３Ｉ、Ｖ１３１Ｄ、

Ｎ１７８Ｇ、Ｅ２５７Ｋ、Ｈ２５８Ｑ、Ｈ２６６Ｌ，ＹｉｎＣｈｕａｎＲＳＶＡ０１在第１３４位发生Ｋ突变为Ｒ（Ｋ１３４Ｒ），２条 ＨＲＳＶＢ在第１５９

位和第１６０位均出现氨基酸缺失，在Ｇ蛋白第二高变区的第２５４、２７０、２７６、２９０位均发生Ｔ突变为Ｉ（Ｔ２５４Ｉ、Ｔ２７０Ｉ、

Ｔ２７６Ｉ、Ｔ２９０Ｉ）。结论　２０２１年银川市 ＨＲＳＶ出现了ＲＳＶＡ基因型和ＲＳＶＢ基因型的共同流行，以及多个氨基酸

位点的变异。
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　　人呼吸道合胞病毒（ｈｕｍａｎｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｓｙｎｃｙ

ｔｉａｌｖｉｒｕｓ，ＨＲＳＶ）是婴幼儿急性下呼吸道感染

（ａｃｕｔｅｌｏｗｅｒｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｔｒａｃｔｉｎｆｅｃｔｉｏｎ，ＡＬＲＴＩ）和

住院相关感染的主要病原体，５岁以下ＡＬＲＴＩ死亡

的儿童中约１３％与之相关
［１］。在老年人和免疫功能

低下的成年人或既往有基础疾病的患者中，ＨＲＳＶ

感染的发病率和病死率更高［２］。ＨＲＳＶ每年导致

全球约３３１０万例下呼吸道感染，３２０万例住院，

１４９．４万例５岁以下儿童死亡
［３］，ＨＲＳＶ相关呼吸

道感染是一个全球性的重大公共问题。ＨＲＳＶ由

１０个基因构成，至少可以编码１１种蛋白，包括９个

结构蛋白（Ｇ、Ｆ、ＳＨ蛋白为ＲＳＶ跨膜糖蛋白，Ｎ、Ｐ、

Ｌ３种蛋白相互作用构成核衣壳蛋白，Ｍ、Ｍ２－１、

Ｍ２－２为基质蛋白）和２个非结构蛋白（ＮＳ１和

ＮＳ２）。ＨＲＳＶ只有１个血清学，根据其对单克隆抗

体的反应性、抗原性和遗传特异性，将呼吸道合胞病

毒（ＲＳＶ）分为ＲＳＶＡ和ＲＳＶＢ两个亚型，再根据Ｇ

蛋白的第二高变区（ｔｈｅｓｅｃｏｎｄｈｙｐｅｒｖａｒｉａｂｌｅｒｅｇｉｏｎ

ｉｎｔｈｅＧｐｒｏｔｅｉｎ，ＨＶＲ２）将 ＨＲＳＶＡ划分为１８个

基因型，分别为ＯＮ１～２、ＧＡ１～７、ＳＡＡ１～２、ＮＡ１

～４、ＴＮ１～２、ＣＢＡ
［４７］，将 ＨＲＳＶＢ划分为３９个基

因型分别为 ＧＢ１～１３、ＢＡ１～１４、ＢＡｃ、ＵＲＵ１～２、

ＳＡＢ１～４、ＣＢ１（ＧＢ５）、ＣＢＢ、ＢＡＣＣＡ、ＢＡＣＣＢ、

ＴＨＢ
［５，８１０］。本研究分析银川市４株 ＨＲＳＶ全基因

组序列，研究其基因特征及氨基酸变异，以期为

ＨＲＳＶ疾病防控及疫苗研制提供理论参考。

１　对象与方法

１．１　研究对象　收集２０２１年银川市２所流感监测

哨点医院的流感样标本共１１００份，选择发热伴有

严重呼吸道感染症状的标本共６６９份，采用实时荧

光定量逆转录聚合酶链反应 （ｒｅａｌｔｉｍｅｒｅｖｅｒｓｅ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ｒｅａｌｔｉｍｅ

ＲＴＰＣＲ），筛选出 ＨＲＳＶ阳性标本为后续二代测

序做准备，该研究的患者及其家属均对此知情并签

署知情同意书。

１．２　主要仪器及设备　硕世全自动核酸提取仪及

核酸快速提取试剂盒均购自硕世生物科技股份有限

公司，呼吸道 ６ 种病毒核酸检测试剂盒 （包括

ＨＲＳＶ）购自上海伯杰医疗有限公司，ＰＣＲ扩增仪

（７５００ Ｆａｓｔ ＲｅａｌＴｉｍｅＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ、ＱｕａｎｔＳｔｕ

ｄｉｏＴＭ７）均购自美国ＡＢＩ公司。

１．３　实验方法　按照病毒核酸快速提取试剂盒说

明书，取２００μＬ进行病毒总 ＲＮＡ 的提取。采用

ＲＴＰＣＲ方法检测６种呼吸道病毒核酸，依据试剂

盒说明书进行操作。

１．４　 基因测序 　 通过呼吸道病毒检测，获得

ＨＲＳＶ阳性标本，筛选出 ＨＲＳＶＣＴ值＜２５的标本

（ＣＴ值越小，病毒载量越高，二代全基因组测序成

功率高），取１０００μＬ临床标本送至上海伯杰医疗

科技有限公司进行合胞病毒二代全基因组测序。
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１．５　生物信息学分析　使用 ＭＥＧＡ７软件进行序

列比对、亲缘关系进化树构建和遗传距离的计算分

析，使用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ，ＮＪ）构建

系统发育进化树，使用ｐｄｉｓｔａｎｃｅ法估计遗传距离，

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值均选择１０００次引导重复测试准确性。

使用ＤＮＡＳｔａｒ软件中 ＭｅｇＡｌｉｇｎ分析测序株与全

球各代表株核苷酸和氨基酸序列的同源性。

１．６　全球代表株　在 ＮＣＢＩ中搜索并下载 ＨＲＳＶ

的Ａ亚型和Ｂ亚型代表株。由于Ｂ亚型全基因组

序列代表株检索出的代表株型别较少，故本研究选

择将Ｇ基因片段序列整理下载。其中全球３８条

ＨＲＳＶＡ亚型代表株来自于１２个国家，历时３６年

（１９８４—２０２０年），包括标准株 Ａ２株（Ｍ７４５６８．１），

共有９种基因型别；全球３５条 ＨＲＳＶＢ亚型代表株

来自于１６个国家，历时２７年（１９９３年—２０２０年），包

括标准株Ｂ１株（ＡＦ０１３２５４．１），共有１４种基因型别。

２　结果

２．１　ＨＲＳＶ阳性情况　选择的６６９份鼻咽拭子标

本，采用ＲＴＰＣＲ检测６种呼吸道病毒核酸，获得

ＨＲＳＶ阳性标本共６０份，阳性率为８．９７％。

２．２　系统进化分析　６０份ＨＲＳＶ阳性标本中，ＣＴ

值＜２５的ＨＲＳＶ的标本共８份，进行Ａ、Ｂ亚型分

型后，得到５株Ａ亚型，３株Ｂ亚型。最终符合测序

要求且测序成功共４株（２株 ＨＲＳＶＡ，２株 ＨＲＳ

ＶＢ），分别命名为ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎ

ＨＲＳＶＡ０２、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳ

ＶＢ０２，长度分别为１５１８０、１５１７６、１５２０９、１５２１７ｂｐ。

将２株 ＨＲＳＶＡ亚型的测序结果与全球３８条

Ａ亚型代表株进行全基因组序列比对与分析，分别

基于全基因组序列（图１）、Ｇ蛋白基因组序列（图

２）、Ｆ蛋白基因组序列（图３）构建亲缘关系进化树，

在高变蛋白Ｇ基因的系统发育树上发现，银川２株

ＨＲＳＶＡ均与ＯＮ１基因型代表株在同一分支上，因

此判定为ＯＮ１型，且与在全序列、保守蛋白Ｆ基因

的亲缘关系进化树上结论一致。通过对 Ｇ蛋白基

因全长进行遗传距离分析发现，两条银川 ＨＲＳＶＡ

间的核苷酸（氨基酸）遗传距离为０．００１（０．００３），这

两条 ＨＲＳＶＡ与所有 ＯＮ１型代表株的核苷酸（氨

基酸）遗传距离为０．００４～０．０２３（０．００６～０．０３８），

ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０２ 分 别

与标准株Ａ２的核苷酸（氨基酸）遗传距离为０．１００

（０．１５７）、０．０９８（０．１５３），ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１、
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图１　２条ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ和３８条全球代表株基于基因

组全长序列构建系统进化树
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图２　２条ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ和３８条全球代表株基于Ｇ蛋

白基因组序列构建系统进化树
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白基因组序列构建系统进化树
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图４　２条ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ和３５条全球代表株基于Ｇ蛋

白基因组序列构建系统进化树

犉犻犵狌狉犲４　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｆｏｒ２ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢａｎｄ３５

ｇｌｏｂａｌｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂａｓｅｄｏｎ

ｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＧｐｒｏｔｅｉｎ

ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０２与 ＧＡ１代表株（ＫＪ７２３４７４．

１）的核苷酸（氨基酸）遗传距离最远，分别为０．１２５

（０．１８１）、０．１２４（０．１７７）。

将２株ＨＲＳＶＢ亚型的测序结果与全球３５条

Ｂ亚型代表株进行Ｇ蛋白基因组序列比对与分析，

基于Ｇ蛋白基因组序列构建亲缘关系进化树见图

４，在高变蛋白Ｇ基因的系统发育树上发现，银川２

株ＨＲＳＶＢ均与ＢＡ９基因型代表株在同一分支上，

判定为ＢＡ９型。分析Ｇ蛋白基因全长遗传距离发

现，两条银川ＨＲＳＶＢ间的核苷酸（氨基酸）遗传距

离为０．００２（０．００３），这两条ＨＲＳＶＢ与所有ＢＡ９型

代表株的核苷酸（氨基酸）遗传距离为０．００４～

０．０３４（０．００３～０．０５２），ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ０１、Ｙｉｎ

ＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ０２分别与标准株Ｂ１的核苷酸（氨基

酸）遗传距离为０．０８２（０．１１９）、０．０８２（０．１２２），Ｙｉｎ

ＣｈｕａｎＲＳＶＢ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ０２与ＧＢ１代表

株（Ｍ７３５４５）的核苷酸（氨基酸）遗传距离最远，分别

为０．０８５（０．１５８）、０．０８５（０．１６２）。

２．３　同源性分析　将银川２条 ＨＲＳＶＡ序列与３８

条ＨＲＳＶＡ亚型的全球代表株进行全基因组序列、

Ｇ蛋白基因组序列、Ｆ蛋白基因组序列核苷酸及氨

基酸同源性分析。银川２条 ＨＲＳＶＡ之间全序列、

Ｇ蛋白基因、Ｆ蛋白基因的核苷酸（氨基酸）同源性

分别为９９．９％（９２．３％）、９９．９％（９９．４％）、１００％

（９９．８％）。将银川２条 ＨＲＳＶＡ与各基因型别的

平均核苷酸（氨基酸）同源性整理，结果发现，银川

２条 ＨＲＳＶＡ在全序列和主要蛋白基因（Ｆ、Ｇ）上，

都与ＯＮ１基因型的平均核苷酸（氨基酸）同源性最

高，与ＧＡ１基因型的平均核苷酸（氨基酸）同源性最

低。银川２条 ＨＲＳＶＡ全长序列与 ＭＮ３０６０２９．１／

ＵＳＡ／２０１９／ＯＮ１全长序列的核苷酸（氨基酸）最高，

均为９９．３％（９１．２％），与 ＫＪ７２３４７４／ＵＳＡ／１９８９／

ＧＡ１最低。见表１。

将银川２条 ＨＲＳＶＢ与３５条 ＨＲＳＶＢ亚型的

全球代表株进行Ｇ蛋白基因组序列核苷酸及氨基

酸同源性分析（见图５、６），银川２条 ＨＲＳＶＢ之间

Ｇ蛋白基因序列的核苷酸（氨基酸）同源性为９９．２％

（９８．４％），ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳ

ＶＢ０２ 序 列 均 与 ＭＷ１６０８１５．１／Ａｕｓｔｒａｌｉａ／２０１７／

ＢＡ９的Ｇ蛋白基因序列核苷酸（氨基酸）同源性最

高，分别为９７．８％（９６．６％）、９７．８％（９６．３％），均与

ＪＸ９０８８３６．１／Ｂｒａｚｉｌ／２００７／ＧＢ３的核苷酸（氨基酸）

同源性最低，分别为 ６７．４％ （６５．４％）、６７．４％

（６５．１％）。

·６５８· 中国感染控制杂志２０２２年９月第２１卷第９期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２１Ｎｏ９Ｓｅｐ２０２２



表１　ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ与不同基因型代表株主要蛋白基因的核苷酸及氨基酸同源性分析

犜犪犫犾犲１　ＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｎｄａｍｉｎｏａｃｉｄｈｏｍｏｌｏｇｙｏｆｍａｉｎｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅｓｂｅｔｗｅｅｎＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡａｎｄｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

代表株

ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１

Ｇ核苷酸 Ｇ氨基酸 Ｆ核苷酸 Ｆ氨基酸
全序

核苷酸

全序

氨基酸

ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０２

Ｇ核苷酸 Ｇ氨基酸 Ｆ核苷酸 Ｆ氨基酸
全序

核苷酸

全序

氨基酸

Ａ２ ８２．６０ ７８．６０ ９４．００ ９６．３０ ９３．２０ ８０．３０ ８２．７０ ７８．９０ ９４．００ ９６．３０ ９３．２０ ８０．３０

ＯＮ１ ９８．４８ ９７．３５ ９９．２７ ９９．５０ ９８．７１ ９０．４６ ９８．５８ ９７．６８ ９９．２７ ９９．５０ ９８．７２ ９０．４８

ＧＡ１ ８０．９０ ７７．５０ ９４．００ ９７．６０ ９３．０５ ７９．８０ ８１．０５ ７７．８０ ９４．００ ９７．６０ ９３．１０ ７９．８５

ＧＡ２ ８７．００ ８４．３０ ９７．３５ ９８．４０ ９６．１０ ８６．３０ ８７．１０ ８４．６０ ９７．３５ ９８．４０ ９６．１５ ８６．３５

ＧＡ５ ８３．６３ ７９．４０ ９５．５０ ９８．０３ ９４．５７ ８２．８７ ８３．７７ ７９．７０ ９５．５０ ９８．０３ ９４．６０ ８２．９７

ＧＡ６ ８５．７０ ８１．７０ ９６．８０ ９９．００ ９６．００ ８５．１０ ８５．８０ ８２．００ ９６．８０ ９９．００ ９６．１０ ８５．２０

ＧＡ７ ９０．１０ ８７．９０ ９８．６０ ９９．５０ ９８．００ ８９．１０ ９０．２０ ８８．２０ ９８．６０ ９９．５０ ９８．００ ８９．１０

ＮＡ１ ９０．１０ ８７．９０ ９８．６０ ９９．５０ ９８．００ ８９．１０ ９０．２０ ８８．２０ ９８．６０ ９９．５０ ９８．００ ８９．１０
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ＳＡＡ１ ９０．１０ ８７．９０ ９８．６０ ９９．５０ ９８．００ ８９．１０ ９０．２０ ８８．２０ ９８．６０ ９９．５０ ９８．００ ８９．１０
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图６　ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＢ与不同基因型代表株氨基酸同源性分析
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２．４　氨基酸变异分析　与 ＨＲＳＶＡ 原型株 Ｍ１１４８６

株的Ｇ蛋白氨基酸序列比较，加拿大首株 ＯＮ１型

（ＪＮ２５７６９３．１）、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎ

ＨＲＳＶＡ０２均插入了２４个重复氨基酸（第２８５～

３０７位），终止密码子均是 ＴＧＡ。与加拿大首株进

行比较发现（见图７），银川２条 ＨＲＳＶＡ在第１１３、

１３１、１７８、２５７、２５８、２６６位均发生了突变，分别为

Ｔ１１３Ｉ、Ｖ１３１Ｄ、Ｎ１７８Ｇ、Ｅ２５７Ｋ、Ｈ２５８Ｑ、Ｈ２６６Ｌ，

ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１在第１３４位发生Ｋ突变为Ｒ

（Ｋ１３４Ｒ）。

与ＨＲＳＶＢ原型株ＣＨ１８５３７株的Ｇ蛋白氨基

酸序列比较，ＢＡ 型代表株（ＡＹ３３３３６４．１）、Ｙｉｎ

ＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０１、ＹｉｎＣｈｕａｎＨＲＳＶＡ０２均插入了

２０个重复氨基酸（第２６０—２７９位），与ＢＡ型代表

株进行比较发现（见图８），银川２条 ＨＲＳＶＢ的终

止密码子为ＴＡＡ，在第１５９位和第１６０位均出现氨

基酸缺失，在Ｇ蛋白第二高变区的第２５４、２７０、２７６、

２９０位均发生 Ｔ 突变为Ｉ（Ｔ２５４Ｉ、Ｔ２７０Ｉ、Ｔ２７６Ｉ、

Ｔ２９０Ｉ）。
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图８　ＨＲＳＶＢＢＡ９型Ｇ蛋白氨基酸序列比较
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３　讨论

ＨＲＳＶ是导致婴幼儿和免疫缺陷人群出现严

重呼吸道感染的主要原因，所有年龄段的人群感染

后都会出现不同程度的临床症状，如轻微的上呼吸

道感染、严重的肺炎或细支气管炎［１１１２］。ＨＲＳＶ的

流行情况因地而异。本研究中人群 ＨＲＳＶ阳性率

为８．９７％，与研究对象为全人群相关研究相比，

ＨＲＳＶ阳性率低于北京市（１５．３０％）
［１３］，高于西安

市（４．５１％）
［１４］、白银市（４．０８％）

［１５］。ＨＲＳＶ 导致

的呼吸道感染症状与新型冠状病毒肺炎的症状相

似，且ＨＲＳＶ的阳性率高，对新型冠状病毒肺炎疫

情的日常防控造成了影响。目前，尚无针对 ＨＲＳＶ

治疗有效的临床方案和安全有效的疫苗，给社会带

来了巨大的经济负担。加强对 ＨＲＳＶ的分子流行

病学及基因特征分析，能为临床诊断和疫苗研制提

供科学依据。Ｇ蛋白（ｇｌｙｃｏｐｒｏｔｅｉｎ，黏附蛋白）和Ｆ

蛋白（ｆｕｓｉｏｎｐｒｏｔｅｉｎ，融合蛋白）是 ＨＲＳＶ的主要表

面糖蛋白，Ｆ蛋白基因序列在亚型间更保守，激发的

中和抗体具有更广谱的保护作用，是 ＨＲＳＶ预防及

治疗性抗体、药物及疫苗开发的重要靶标，Ｇ蛋白基

因在病毒与宿主细胞间的黏附和穿膜入胞过程中发

挥重要作用，促进病毒与宿主细胞的吸附过程，Ｇ蛋

白表面的Ｂ及Ｔ细胞抗原表位，能激发宿主的免疫

应答并且产生保护性的中和抗体，由于Ｇ蛋白的遗

传多样性，其相应的中和抗体大多没有广泛保护作

用，也反映了Ｇ蛋白具有强大的免疫压力，因此研

究Ｇ和Ｆ蛋白基因序列，对疫苗研制也至关重要。

本研究对ＨＲＳＶＡ亚型的全基因组、Ｇ和Ｆ蛋白基

因，以及 ＨＲＳＶＢ的Ｇ蛋白基因分别构建了亲缘关

系进化树及核苷酸（氨基酸）同源性分析，结果显示，

两条银川 ＨＲＳＶＡ 均属于 ＯＮ１型，且均与美国

（ＭＮ３０６０２９．１／ＵＳＡ／２０１９／ＯＮ１）基因全长序列同

源性最高，两条银川 ＨＲＳＶＢ都均属于ＢＡ９型，且

与澳大利亚（ＭＷ１６０８１５．１／Ａｕｓｔｒａｌｉａ／２０１７／ＢＡ９）

的Ｇ蛋白基因序列同源性最高。在系统进化树上

还发现，基因型一致的序列更多的是通过时间（年

份）聚集在一分支上，而不是地点聚集在一起，表

明 ＨＲＳＶ基因型在全球范围内快速传播的。

ＢＡ型于１９９９年首次在阿根廷报道，其特点是

在Ｂ亚型Ｇ基因Ｃ末端中插入了６０个重复氨基酸

序列，ＯＮ１型于２０１０年首次在加拿大报道，其特点

是在Ａ亚型Ｇ基因Ｃ末端插入７２个重复核苷酸

序列。通过氨基酸变异分析发现，２条序列是ＯＮ１

型，２条序列为ＢＡ型。此４条Ｇ蛋白氨基酸的突

变主要集中在第一高变区和第二高变区，银川市

ＯＮ１型的５个氨基酸变异位点（Ｔ１１３Ｉ、Ｖ１３１Ｄ、

Ｎ１７８Ｇ、Ｈ２５８Ｑ、Ｈ２６６Ｌ）与广州报道
［１６］的 ＯＮ１型

变异位点一致。银川市ＢＡ型６个氨基酸变异位点

（Ｋ２１８Ｔ、Ｌ２２３Ｐ、Ｓ２４７Ｐ、Ｔ２７０Ｉ、Ｉ２８１Ｔ、Ｈ２８７Ｙ）与

沙特阿拉伯报道［１７］的ＢＡ型变异位点一致，同时各

地区出现不同的氨基酸变异位点，说明该病毒的变

异位点存在地区特异性，应将相同变异位点与地区

特异性变异位点相结合，研发出广泛适用于全国各

地人群的疫苗。Ｌｉａｎｇ等
［１８］对兰州 ＨＲＳＶ的进化

推测显示，过去ＧＡ２取代ＧＡ５成为优势基因型用

时７年，ＨＲＳＶＢ亚型中ＢＡ基因型取代非ＢＡ基因

型用时５年，而 ＯＮ１仅仅不到２年就完全取代

ＮＡ１基因型。因此，在未来十年或更长时间内，ＢＡ

基因型的传播有可能被ＯＮ１取代。

因地域和年份不同 ＨＲＳＶ在流行中呈现出不

同的变化，可表现为 ＨＲＳＶＡ、ＨＲＳＶＢ亚型交替流

行，即以其中一种亚型为主要流行亚型，也可以表现

为 ＨＲＳＶＡ、ＨＲＳＶＢ亚型同时为主要流行亚型。

目前全球的流行亚型为 ＨＲＳＶＡ中的 ＯＮ１型和

ＨＲＳＶＢ中的ＢＡ９型。本研究显示，２０２１年银川

市ＨＲＳＶ出现了 ＨＲＳＶＡ和 ＨＲＳＶＢ共流行的情

况。不足之处：本研究未对所有 ＨＲＳＶ阳性标本进

行Ａ、Ｂ亚型分型，也未对ＲＳＶＡ和ＲＳＶＢ进一步

分型。尚不能确定２０２１年银川市 ＨＲＳＶ主要流行

的优势基因型。
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