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摘要：　 目的　 研究导致本次急性胃肠炎暴发疫情的诺如病毒的分子流行病学特征。 　 方法　 对 ２０１５ 年 ２ 月 ７ 日北京

市某旅行团急性胃肠炎暴发疫情病例标本进行实时荧光定量 ＰＣＲ（Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ ＰＣＲ）检测，并对感染病例的诺如病毒进行

ＲＮＡ 依赖性 ＲＮＡ 聚合酶基因（ＲＮＡ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，ＲｄＲｐ）和 ＶＰ１ 区基因序列的检测和分析。 　 结果　 １８ 份

便标本经 Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ ＰＣＲ 检出 １２ 份 ＧⅡ型诺如病毒阳性标本，ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区序列扩增各得到 １１ 条诺如病毒基因序

列。 根据 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区系统进化分析证明感染病例的诺如病毒分型为 ＧⅡ􀆰 １７ 型。 该病毒株与引起暴发疫情的诺如

病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型新变异株珠海 ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株高度同源，ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区核苷酸差异分别为 ０％和 ０􀆰 １％，氨基酸差异均

为 ０％。 　 结论　 引发北京某旅行团旅客急性胃肠炎暴发疫情的病原体是引起中国 ２０１５ 年暴发流行的诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７
型新变异株。
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　 　 诺如病毒是全球非细菌性急性胃肠炎的主要致

病原。 据报道，在急性胃肠炎病例中约 １ ／ ５ 诺如病毒

检测阳性，且各年龄段人群对其普遍易感［１］。 由于诺

如病毒的潜伏期相对较短［２］ 以及它的高度传染性和

快速传播能力，使其易导致急性胃肠炎暴发疫情［３－５］。
由诺如病毒引起的感染性腹泻暴发疫情主要发生在冬

季［６］，因此也被称为“冬季呕吐病” ［７］。

基金项目：国家“十二五”科技重大专项（２０１２ＺＸ１０００４２１５）；卫
生行业专项（２０１３０２００４）
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　 　 诺如病毒属于杯状病毒科［８］，为单股正链 ＲＮＡ
病毒。 根据基因差异，诺如病毒被分为 ＧＩ ～ ＧⅥ ６ 个

基因群，其中，ＧＩ 和 ＧⅡ群是引起人类急性胃肠炎的

两个主要基因群。 １９９５ 年起，全球报道多起诺如病毒

ＧⅡ 􀆰 ４ 型基因变异株与急性胃肠炎暴发流行相

关［９－１１］。 但在 ２０１４ 年冬季以来，由 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病

毒基因变异株所导致的急性胃肠炎暴发疫情大幅增

加［１２－１３］。
２０１５ 年 ２ 月 ７ 日，北京某赴海南旅行团旅客中发

生一起以呕吐、腹泻等不适症状为主的急性胃肠炎暴

发疫情。 经实时荧光定量 ＰＣＲ（Ｒｅａｌ － ｔｉｍｅ ＰＣＲ） 检
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测，确定引发本次疫情的致病病原体为 ＧⅡ型诺如病

毒。 此后，本研究对暴发疫情的送检标本进行了诺如

病毒 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区基因序列的检测，以进一步明

确致病病原体的分子流行病学特征。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

１􀆰 １􀆰 １　 标本来源　 本次暴发疫情的可能病例定义为：
２０１５ 年 ２ 月 ７－８ 日期间，某赴海南旅行团中，发生呕

吐或腹泻（≥３ 次 ／ ｄ），并伴有大便性状改变者。 根据

上述标准在 ４５ 名旅客中确定 ２８ 例可能病例。 粪便标

本经检测为诺如病毒阳性感染者的可能病例确定为确

诊病例［１４］。 本研究共采集到 １２ 例病例和 ６ 例同行无

症状人员的便标本进行下一步检测。
１􀆰 １􀆰 ２　 主要仪器和试剂 　 美国 ＡＢＩ 公司 ＶｉｉＡ７ 型实

时荧光定量 ＰＣＲ 仪，美国伯乐公司 ｉＣｙｃｌｅｒ 型 ＰＣＲ 仪、
德国 Ｑｉａｇｅｎ 公司 ＱＩＡｘｃｅｌ Ａｄｖａｎｃｅｄ 全自动毛细管电

泳仪、德国 Ｑｉａｇｅｎ 公司 ＲＮＡ 提取试剂盒 ＱＩＡａｍｐ 􀅺
Ｖｉｒａｌ ＲＮＡ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ （Ｃａｔ􀆰 Ｎｏ􀆰 ５２９０６）、毛细管电泳试

剂盒 ＱＩＡｘｃｅｌ ＤＮＡ Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ Ｋｉｔ（Ｃａｔ ｎｏ􀆰 ９２９００４），江
苏硕世公司诺如病毒 ＧⅠ／ ＧⅡ核酸检测试剂盒（荧光

ＰＣＲ 法） （货号：ＪＣ５０２０１）。 美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司 ＰＣＲ
试剂盒 ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔ 􀅺Ⅲ Ｏｎｅ－Ｓｔｅｐ ＲＴ－ＰＣＲ ｗｉｔｈ Ｐｌａｔｉ⁃
ｎｕｍ 􀅺 Ｔａｑ（Ｃａｔ ｎｏ􀆰 １２５７４－０２６）。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 标本处理　 在 １􀆰 ５ ｍｌ ＥＰ 管中加入 １ ｍｌ ＨＢＳＳ
标本处理液，再加入 ０􀆰 １ ｇ 固体粪便标本或 ０􀆰 １ ｍｌ 液
体粪便标本。 涡旋振荡 ３ 次，室温静置 １０ ｍｉｎ，５ ０００
ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ，制成 １０％便悬液。
１􀆰 ２􀆰 ２　 病毒核酸提取 　 按照 Ｑｉａｇｅｎ 公司 ＲＮＡ 提取

试剂盒的说明书提取便悬液上清中的病毒核酸，所提

核酸于－７０ ℃暂存或立即进行下一步检测。
１􀆰 ２􀆰 ３　 实时荧光定量 ＰＣＲ（Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ ＰＣＲ）检测　 按

照硕世公司诺如病毒 ＧⅠ／ ＧⅡ核酸检测试剂盒的说

明书配制反应体系，并设置实时荧光定量 ＰＣＲ 仪的扩

增程序。 对扩增曲线呈典型 Ｓ 型且 ＣＴ≤３５􀆰 ５ 的标本

结果判定为阳性，对无典型 Ｓ 型扩增曲线或 ＣＴ＞３５􀆰 ５
结果判定为阴性。 Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ ＰＣＲ 结果为诺如病毒阳

性的标本进行下一步 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区序列扩增。
１􀆰 ２􀆰 ４　 诺如病毒 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区序列扩增和分析

　 使用 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司 Ｏｎｅ－Ｓｔｅｐ ＲＴ－ＰＣＲ 试剂盒进行

序列扩增，反应体系按照试剂说明书配制。 扩增 ＲｄＲｐ
区使用的混合引物为改良过的 Ｐ２９０ ／ Ｐ２８９［１５］，扩增

ＶＰ１ 区的引物为根据诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型 ＶＰ１ 区设计

的两对特异性扩增引物，见表 １。
表 １　 诺如病毒 ＲＴ－ＰＣＲ 引物

扩增
基因

引物
名称

方向
引物
序列

产物
（ｂｐ）

ＲｄＲｐ 区 混合引物 Ｐ２９０ ＋ ２９０Ｈ：５’－ＧＡＴ ＴＡＣ ＴＣＣ ＡＧＧ ＴＧＧ ＧＡＣ ＴＣＣ ＡＣ－３’ ３３１

＋ ２９０Ｉ：５’－ＧＡＴ ＴＡＣ ＴＣＣ ＡＧＧ ＴＧＧ ＧＡＣ ＴＣＡ ＡＣ－３’

＋ ２９０Ｊ：５’－ＧＡＴ ＴＡＣ ＴＣＣ ＡＧＧ ＴＧＧ ＧＡＴ ＴＣＡ ＡＣ－３’

＋ ２９０Ｋ：５’－ＧＡＴ ＴＡＣ ＴＣＣ ＡＧＧ ＴＧＧ ＧＡＴ ＴＣＣ ＡＣ－３’

混合引物 Ｐ２８９ ﹣ ２８９Ｈ：５’－ ＴＧＡ ＣＧＡ ＴＴＴ ＣＡＴ ＣＡＴ ＣＡＣ ＣＡＴ Ａ－３’

﹣ ２８９Ｉ：５’－ ＴＧＡ ＣＧＡ ＴＴＴ ＣＡＴ ＣＡＴ ＣＣＣ ＣＧＴ Ａ－３’

ＶＰ１ 区 ＶＰ１－１ ＋ ５＇－ＴＧＴ ＧＣＣ ＣＡＧ ＡＣＡ ＡＧＡ ＧＴＣ ＡＡＴ Ｇ－３＇ ９２２

﹣ ５＇－ＴＴＧ ＧＣＣ ＴＴＧ ＴＡＡ ＣＴＣ ＡＣＣ ＡＴＣ－３＇

ＶＰ１－２ ＋ ５＇－ＧＴＴ ＣＣＣ ＡＧＴ ＣＣＣ ＣＡＴ ＣＧＡ ＴＴＣ－３＇ ９３７

﹣ ５＇－ＧＡＣ ＡＴＧ ＣＴＣ ＡＣＧ ＴＣＡ ＴＣＴ ＧＴＧ－３＇

　 　 将配制的反应体系放入 ＰＣＲ 仪按下述条件进行

序列扩增反应：５０ ℃ 逆转录 ３０ ｍｉｎ；９４ ℃ 预变性 １５
ｍｉｎ；９４ ℃ １ ｍｉｎ，５０ ℃ ８０ ｓ，７２ ℃ １ ｍｉｎ，扩增 ４０ 个循

环；７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 序列扩增结束后，使用 Ｑｉａｇｅｎ
全自动毛细管电泳仪进行电泳。 电泳结果有阳性条带

的序列扩增产物送上海生工生物公司进行双向测序。
测序得到的诺如病毒 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区序列使用

Ｓｅｑｕｅｎｃｈｅｒ ４􀆰 ８ 软件进行序列比对，并将 ＶＰ１ － １ 和

ＶＰ１－２ 扩增片段拼接成相对完整的 ＶＰ１ 区序列。 由

于所得的 １１ 条 ＲｄＲｐ 区和 １１ 条 ＶＰ１ 区序列分别完全

一致，因此各取 １ 条比对整理后的序列上传至 ＮＣＢＩ
网站，得到 ＲｄＲｐ 区 ＧｅｎＢａｎｋ 序列号： ＫＰ８５７５７０􀆰 １，
ＶＰ１ 区 ＧｅｎＢａｎｋ 序列号：ＫＲ８５８３０８􀆰 １。

将所得的 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区序列与参考序列使用

ＭＥＧＡ ５􀆰 ０ 以及 ＢｉｏＥｄｉｔ 软件建立系统进化树，以确定

诺如病毒分型，同时进行核苷酸和氨基酸同源性分析。
１􀆰 ２􀆰 ５　 统计学处理　 应用 ＳＰＳＳ１３􀆰 ０ 软件进行统计

学分析，组间计数资料的比较应用 χ２ 检验，Ｐ＜０􀆰 ０５ 为

差异有统计学意义。

２　 结　 果

２􀆰 １　 基本情况　 病例为 ２ 月 ３－７ 日北京某赴海南旅

行团中的部分旅客。 该旅行团共有团员 ４５ 人，于 ２ 月

７ 日下午乘坐飞机返回北京，晚 ２１ 时到达北京。 旅游

期间早中晚餐和居住宾馆均由团内统一组织，饮用水

为旅行团提供的当地矿泉水。
２􀆰 ２　 流行病学特征　 首发病例于 ２ 月 ７ 日 ４：００ 左

右发病，末例于 ２ 月 ９ 日 ２０：００ 左右发病。 共有 ２８ 人

发病，年龄在 ２􀆰 ５ ～ ５４ 岁之间，总罹患率为 ６２􀆰 ２２％
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（２８ ／ ４５）。 旅行团中共有儿童 １５ 人，发病 １１ 人，罹患

率为 ７３􀆰 ３３％（１１ ／ １５）；成人 ３０ 人，发病 １７ 人，罹患率

为 ５６􀆰 ６７％ （１７ ／ ３０），两者差异无统计学意义 （ χ２ ＝
１􀆰 １８２，Ｐ＝ ０􀆰 ２７７）。

２８ 例可能病例的主要症状为呕吐，占总数的

８５􀆰 ７１％（２４ ／ ２８）；其次为腹痛，占 ７８􀆰 ５７％（２２ ／ ２８）；恶
心占 ５７􀆰 １４％（１６ ／ ２８）；发热（腋下体温≥３７􀆰 ５ ℃）及

腹泻均占 ２８􀆰 ５７％（８ ／ ２８）；乏力占 １４􀆰 ２９％（４ ／ ２８）；腹
胀占 １０􀆰 ７１％（３ ／ ２８）；寒战占 ７􀆰 １４％（２ ／ ２８）。

２８ 例可能病例分布在 １６ 个家庭中，旅行期间居

住较零散，没有明显的空间聚集性分布。 可能病例的

发病时间集中在 ２ 月 ７ 日 ４：００－１２：００，共发病 １９ 例

（６７􀆰 ８６％，１９ ／ ２８）。 根据诺如病毒的潜伏期为 １２ ～ ４８
ｈ 及其食源性传播特点［１４］ 推测，２ 月 ６ 日中餐和晚餐

暴露的可能性较大。
２􀆰 ３　 诺如病毒 Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ ＰＣＲ 检测结果 　 经 Ｒｅａｌ－
ｔｉｍｅ ＰＣＲ 检测，１８ 份便标本共检出诺如病毒阳性 １２
份，阳性检出率为 ６６􀆰 ６７％（１２ ／ １８），且均为 ＧⅡ型诺

如病毒。 其中，１２ 例病例检出诺如病毒阳性 １１ 例，阳
性检出率为 ９１􀆰 ６７％（１１ ／ １２）；６ 例同行无症状人员仅

有 １ 例诺如病毒阳性，阳性检出率为 １６􀆰 ６７％（１ ／ ６）。
经 χ２ 检验，病例和同行无症状人员阳性检出率差异有

统计学意义（ χ２ ＝ １０􀆰 １３，Ｐ ＝ ０􀆰 ００８），病例的诺如病毒

阳性检出率较高。
２􀆰 ４　 诺如病毒系统进化分析 　 选取各型诺如病毒参

考株 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区序列分别与本次所得的 ＲｄＲｐ
－２９０ 和 Ｓｈｕｎｙｉ－１８ ＶＰ１ 区序列建立核苷酸系统发生

树。 ＲｄＲｐ－ ２９０ 与 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒参考株中的

２０１５ 年珠海 ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株［１６］、台湾 ＣＧＭＨ７０ 株、日
本 Ｋａｗａｓａｋｉ３０８ ［１７］株以及 ２０１４ 年广州 ４１ ６２１ 株［１８］、
香港 ＣＵＨＫ－ＮＳ－４６３ 株、美国 Ｇａｉｔｈｅｒｓｂｕｒｇ 株划分为一

簇，与 ２０１４ 年日本 Ｋａｗａｓａｋｉ３２３ 株［１７］亲缘关系相对较

远。 见图 １。
　 　 Ｓｈｕｎｙｉ－１８ ＶＰ１ 区与 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒参考株

中的 ２０１５ 年珠海 ＺＨＩＴＨＣ － １２ 株［１６］、江苏 ＪＳＷＸ１５
０２７ 株［１９］、台湾 ＣＧＭＨ７０ 株、日本 Ｋａｗａｓａｋｉ３０８ 株［１７］、
意大利 ＰＲ６６８ 株以及 ２０１４ 年广州 ４１ ６２１ 株［１８］、香港

ＣＵＨＫ－ＮＳ－４６３ 株、美国 Ｇａｉｔｈｅｒｓｂｕｒｇ 株划分为一簇；
与 ２００２ 年美国 ＣＳ－Ｅ１ 株亲缘关系相对较远。 见图 ２。
　 　 根据诺如病毒 ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区的系统进化分

析可知：实验所得的序列与 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒参考

株序列位于同一簇，提示引起本次胃肠炎暴发疫情的

诺如病毒分组为 ＧⅡ􀆰 １７ 型［２０］。

图 １　 诺如病毒 ＲｄＲｐ 区核苷酸序列系统发生树

图 ２　 诺如病毒 ＶＰ１ 区核苷酸序列系统发生树

２􀆰 ５　 诺如病毒同源性分析 　 ＲｄＲｐ－２９０ 与 ＧⅡ􀆰 １７
型诺如病毒参考株经核苷酸同源性两两比较得知：其
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与 ２０１５ 年珠海 ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株［１６］、台湾 ＣＧＭＨ７０ 株以

及 ２０１４ 年广州 ４１ ６２１ 株［１８］、香港 ＣＵＨＫ－ＮＳ－４６３ 株、
美国 Ｇａｉｔｈｅｒｓｂｕｒｇ 株 ＲｄＲｐ 区的核苷酸差异为 ０％；与
２０１５ 年日本 Ｋａｗａｓａｋｉ３０８ 株［１７］ 核苷酸差异为 ０􀆰 ４％；
与 ２０１４ 年日本 Ｋａｗａｓａｋｉ３２３ 株［１７］ 核 苷 酸 差 异 为

１􀆰 ９％。 且，ＲｄＲｐ－２９０ 与所选 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒参

考株 ＲｄＲｐ 区的氨基酸差异均为 ０％。
Ｓｈｕｎｙｉ－１８ ＶＰ１ 与 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒参考株经

核苷酸同源性两两比较结果得知：其与 ２０１５ 年珠海

ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株［１６］ 核苷酸差异最小，为 ０􀆰 １％；与 ２０１５
年江苏 ＪＳＷＸ１５ ０２７ 株［１９］ 差异为 ０􀆰 ２％；与 ２０１４ 年广

州 ４１ ６２１ 株［１８］、香港 ＣＵＨＫ－ＮＳ－４６３ 株以及 ２０１５ 年

日本 Ｋａｗａｓａｋｉ３０８ 株［１７］差异为 ０􀆰 ３％；与 ２０１５ 年意大

利 ＰＲ６６８ 株、２０１４ 年美国 Ｇａｉｔｈｅｒｓｂｕｒｇ 株和 ２０１５ 年台

湾 ＣＧＭＨ７０ 株差异分别为 ０􀆰 ４％、０􀆰 ５％和 ０􀆰 ６％；与
２００２ 年美国 ＣＳ－Ｅ１ 株核苷酸差异最大，为 ２８􀆰 ３％。
氨基酸同源性两两比较结果： 其与 ２０１５ 年珠海

ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株［１６］、江苏 ＪＳＷＸ１５ ０２７ 株［１９］ 以及 ２０１４
年广州 ４１ ６２１ 株［１８］、香港 ＣＵＨＫ－ＮＳ－４６３ 株 ＶＰ１ 区

的氨基酸差异为 ０％；与 ２０１５ 年日本 Ｋａｗａｓａｋｉ３０８
株［１７］、意大利 ＰＲ６６８ 株和 ２０１４ 年美国 Ｇａｉｔｈｅｒｓｂｕｒｇ 株

差异为 ０􀆰 ２％；与 ２０１５ 年台湾 ＣＧＭＨ７０ 株差异为

０􀆰 ６％；与 ２００２ 年美国 ＣＳ－Ｅ１ 株的氨基酸差异最大，
为 １０􀆰 ９％。 同源性分析得知，本次实验所得的诺如病

毒毒株与曾引起诺如病毒暴发疫情的 ＧⅡ􀆰 １７ 新变异

株珠海 ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株［１６］的 ＲｄＲｐ 区及 ＶＰ１ 区同源性

最高，与其他参考株的同源性相对较低。 推测本次分

离到的诺如病毒毒株可能是先前其他诺如病毒毒株的

重组株。

３　 讨　 论

诺如病毒是全球非细菌性急性胃肠炎的主要致病

原，疾病负担严重。 据一项纳入了 ４８ 个国家、１７５ 篇

文献的系统回顾文献报道，１８７ ３３６ 例急性胃肠炎病例

中约 １ ／ ５ 诺如病毒检测阳性，且各年龄段人群对诺如

病毒普遍易感［１］。 我国的研究发现，急性胃肠炎病例

中诺如病毒感染的比例较其他病原体高［２１－２２］，与其他

国家报道［１］ 相似。 由于诺如病毒的潜伏期相对较

短［２］以及它的高度传染性和快速传播能力，使其易导

致急性胃肠炎暴发疫情［３－５］。
诺如病毒引起的感染性腹泻暴发疫情主要发生在

冬季［６］，每年 １０ 月至次年 ３ 月是诺如病毒暴发流行的

高发期。 本次疫情发生在 ２０１５ 年 ２ 月，符合诺如病毒

被称为“冬季呕吐病”的明显季节性特征［７］。

诺如病毒属于杯状病毒科［８］，为单股正链 ＲＮＡ 病

毒。 根据基因差异，诺如病毒被分为 ＧＩ ～ ＧⅥ ６ 个基

因群，其中，ＧＩ 和 ＧⅡ群是引起人类急性胃肠炎的两

个主要基因群。 诺如病毒的基因变异速度很快，每隔

几年便出现可引起暴发流行的新变异株。 １９９５ 年起，
全球报道多起 ＧⅡ􀆰 ４ 型基因变异株与急性胃肠炎暴

发流行相关［９－１１］。 ２０１２ 年起，诺如病毒逐渐成为我国

其他感染性腹泻病暴发的优势病原体（６０％ ～ ９６％），
特别是 ２０１４ 年冬季以来，由诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型新变

异株所导致的急性胃肠炎暴发疫情大幅增加。 首先是

日本的诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型新变异株 Ｋａｗａｓａｋｉ 株［１７］

在日本 ２０１４ 年 １２ 月－２０１５ 年 ３ 月的诺如病毒暴发中

占据了很大比例。 随后，诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型新变异

株在广东［１２］、江苏［１９］、浙江［１３］等地都引起了急性胃肠

炎的暴发流行，地位逐渐取代先前流行的诺如病毒 Ｇ
Ⅱ􀆰 ４ 型基因变异株。

本次疫情通过对标本进行实时荧光定量 ＰＣＲ 检

测鉴定，确定了引发北京某旅行团旅客急性胃肠炎暴

发疫情的病原体为 ＧⅡ型诺如病毒。 为明确引发本次

疫情的诺如病毒基因型别，本研究对送检标本进行了

ＲｄＲｐ 区和 ＶＰ１ 区基因序列的扩增和序列测定，并将

得到的 １１ 条 ＲｄＲｐ 区序列和 １１ 条相对完整的 ＶＰ１ 区

序列分别进行了核苷酸同源性分析。 同源性分析结果

显示 １１ 条 ＲｄＲｐ 区和 １１ 条 ＶＰ１ 区序列分别完全一

致。 这说明引发各病例急性胃肠炎的诺如病毒为同一

株，且在感染病例后病毒并未发生基因变异。
通过系统进化分析，可以看到所得的 ＲｄＲｐ 区

（ＲｄＲｐ－２９０）和 ＶＰ１ 区（Ｓｈｕｎｙｉ－１８ ＶＰ１）序列与诺如

病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型的各参考株在同一簇，这明确了引起

本次胃肠炎暴发疫情的诺如病毒分组为 ＧⅡ􀆰 １７ 型，
符合我国目前诺如病毒的流行趋势。 ＲｄＲｐ 区与 ＶＰ１
区相比，所得毒株与各诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型参考株核

苷酸差异较小。 这可能是由于 ＶＰ１ 区较 ＲｄＲｐ 区序列

长，且 ＶＰ１ 区为主要结构蛋白编码区、核苷酸变异较

大所致。 ＲｄＲｐ－２９０ 与各参考株的核苷酸虽有差异，
但并未发生氨基酸变异。 Ｓｈｕｎｙｉ－１８ ＶＰ１ 与部分参考

株相比发生了氨基酸差异，且与 ２００２ 年的美国 ＣＳ－Ｅ１
株相差最大。 导致这种结果的原因可能是诺如病毒的

基因变异大小与距参考株分离时间的长短有一定相关

关系。 系统进化分析和同源性分析显示，本研究分离

到的诺如病毒与曾引起诺如病毒暴发疫情的 ＧⅡ􀆰 １７
新变异株珠海 ＺＨＩＴＨＣ－１２ 株［１６］的 ＲｄＲｐ 区及 ＶＰ１ 区

同源性最高，与其他参考株的同源性相对较低。 推测

本次分离到的诺如病毒毒株可能是先前其他诺如病毒
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