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摘要：　 目的　 分析 ２０１７—２０１８ 年成都地区诺如病毒聚集性疫情中病毒基因型构成情况，为疾病防控工作提供依据。 　
方法　 选取 ２０１７—２０１８ 年诺如病毒聚集性疫情标本，对病毒基因 ＲｄＲｐ 及 ＶＰ１ 区片段测序，构建进化树并进行同源性分

析。 　 结果　 测序结果显示，６８ 份肛拭子标本中 １６􀆰 ２％（１１ ／ ６８）为 ＧⅠ群（包括 ＧⅠ􀆰 ２、ＧⅠ􀆰 ３ 和 ＧⅠ􀆰 ５ 型），８３􀆰 ８％
（５７ ／ ６８）为 ＧⅡ群（包括 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２、ＧⅡ􀆰 Ｐ１７－ＧⅡ􀆰 １７、ＧⅡ􀆰 Ｐ８－ＧⅡ􀆰 ８、ＧⅡ􀆰 Ｐ１２－ＧⅡ􀆰 ３、ＧⅡ􀆰 Ｐ７－ＧⅡ􀆰 ６ 和

ＧⅡ．Ｐ１５－ＧⅡ􀆰 １５ 型）。 ２０１７ 年以 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型为主；２０１８ 年 ＧⅠ群及 ＧⅡ􀆰 Ｐ１７－ＧⅡ􀆰 １７ 型均显著增加，同时检出

其他 ４ 种基因型。 各基因型病毒变异不明显，核苷酸同源性为 ９３􀆰 ４％～１００％。 　 结论　 ２０１８ 年成都地区诺如病毒流行株

基因型构成较 ２０１７ 年复杂，可能与聚集性疫情增长有关。 应持续监测诺如病毒基因型流行情况，及时掌握病毒变异动

态，以期提高疾病防控的预警能力。
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　 　 诺如病毒（ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ），杯状病毒科，诺如病毒属，
具有感染剂量低，在环境中抵抗力强等特点，常引起人
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类急性胃肠炎的暴发。 诺如病毒分为 ６ 个基因群

（ｇｅｎｏｇｒｏｕｐｓ，ＧⅠ－ＧⅥ），引起人类急性胃肠炎的以

ＧⅠ和 ＧⅡ群为主。 诺如病毒变异迅速，可能成为疫

情暴发流行的高危因素。 我国于 １９９５ 年首次发现诺

如病毒［１］，此后全国各地相继报道相关疫情。 尤其是

２０１４ 年出现的 ＧⅡ． １７ 型突变株和 ２０１６ 年流行的

ＧⅡ．２型，都导致包括我国在内的许多亚洲国家暴发诺
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如病毒的感染性疫情［２－４］。
２０１６—２０１７ 年冬季，ＧⅡ􀆰 ２ 型诺如病毒导致成都

地区聚集性疫情呈暴发式增长。 ２０１８ 年，疫情再次呈

高发态势，范围波及幼儿园、中小学校、大型企业等人

口聚集区域，其中发生在托幼机构和中小学的疫情数

超过总数的 ８０％，不仅严重影响正常教学活动，还造

成极大的社会影响。 为提高诺如病毒暴发疫情的预警

能力，本研究拟对 ２０１７ 年以来的诺如病毒标本进行基

因型分析，掌握病毒流行动态，为及时开展疾病防控工

作提供依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 标本来源　 样本来源于 ２０１７ 年 １ 月—２０１８ 年 ８
月成都地区诺如病毒聚集性疫情，每起疫情随机选取

标本 １ 份，共 ７７ 份纳入本研究。 标本均为肛拭子。
１􀆰 ２　 核酸提取　 采用 Ｍａｘｗｅｌｌ 􀅺 １６ 全自动核酸提取

仪（Ｐｒｏｍｅｇａ，美国）提取样本 ＲＮＡ，试剂盒选用 Ｍａｘ⁃
ｗｅｌｌ 􀅺 １６ Ｖｉｒａｌ Ｔｏｔａｌ Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ（Ｐｒｏ⁃
ｍｅｇａ，美国）。 样本取 ２００ μｌ，收集 ＲＮＡ １００ μｌ。
１􀆰 ３　 基因群鉴定　 采用实时荧光定量 ＰＣＲ（ｒｅａｌｔｉｍｅ－
ＰＣＲ，ＲＴ－ＰＣＲ）方法对样本进行基因群鉴定，选用诺

如病毒检测试剂盒（达安基因，广州）、诺如病毒 ＧⅠ
群检测试剂盒（达安基因，广州）、诺如病毒 ＧⅡ群检

测试剂盒（达安基因，广州）。 按照试剂盒说明书配制

三种试剂的反应体系并设置反应程序，使用 ＡＢＩ ７５００
型实时荧光定量 ＰＣＲ 仪（ＡＢＩ，美国）进行检测。
１􀆰 ４　 基因型检测 　 采用［ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔ 􀅺 Ⅲ Ｏｎｅ－Ｓｔｅｐ
ＲＴ－ＰＣＲ ｗｉｔｈ Ｐｌａｔｉｎｕｍ 􀅺 Ｔａｑ］试剂盒（ Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，美
国）对基因群鉴定阳性的标本进行基因型检测。 ＧⅠ
群诺如病毒扩增 ＯＲＦ２ 的 ５’末端，引物为 Ｇ１ＳＫＦ ５’ －
ＣＴＧ ＣＣＣ ＧＡＡ ＴＴＹ ＧＴＡ ＡＡＴ ＧＡ－３’和 Ｇ１ＳＫＲ ５’ －
ＣＣＡ ＡＣＣ ＣＡＲ ＣＣＡ ＴＴＲ ＴＡＣ Ａ － ３’。 ＧⅡ群扩增

ＯＲＦ１ 与 ＯＲＦ２ 的连接区，引物为 ＭＯＮ ４３１（ ＋） ５’ －
ＴＧＧ ＡＣＩ ＡＧＲ ＧＧⅠ ＣＣＹ ＡＡＹ ＣＡ－３’和 Ｇ２ＳＫＲ（－）
５’－ＣＣＲ ＣＣＮ ＧＣＡ ＴＲＨ ＣＣＲ ＴＴＲ ＴＡＣ ＡＴ－３’。 配置

５０ μｌ 反应体系：ＰＣＲ ｍｉｘ ２５ μｌ，引物各 １ μｌ，Ｔａｑ ｍｉｘ
２ μｌ，ｄｄＨ２Ｏ１６ μｌ，模板 ５ μｌ； 在 Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ 型

ＰＣＲ 仪（ＡＢＩ，美国）上进行反应。 ＧⅠ群诺如病毒扩

增程序为 ４２ ℃ ４０ ｍｉｎ；９５ ℃ １５ ｍｉｎ；９５ ℃ ３０ ｓ，５０ ℃
３０ ｓ，７２ ℃ ４５ ｓ，共 ４０ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ。 ＧⅡ群为

４２ ℃ ３０ ｍｉｎ；９５ ℃ １５ ｍｉｎ；９５ ℃ ６０ ｓ，５０ ℃ ６０ ｓ，
７２ ℃ ６０ ｓ，共 ４０ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ。 扩增产物经

２％琼脂糖凝胶电泳鉴定后，送至成都擎科梓熙生物技

术有限公司，基因测序反应在 ３７３０ 型测序仪（ＡＢＩ，美

国）进行。
１􀆰 ５　 基因型分析　 测序结果在荷兰国家公共卫生与

环境研究院（Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｆｏｒ Ｐｕｂｌｉｃ Ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｔｈｅ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ＲＩＶＭ ） 建 立 的 ＮｏｒｏＮｅｔ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｗｗｗ􀆰 ｒｉｖｍ􀆰 ｎｌ ／ ｅｎ ／ ｎｏｒｏｎｅｔ ／ ｄａｔａｂａｓｅｓ ／ ｓｅｑｕｅｎｃｅ － ｔｙｐｉｎｇ －
ｔｏｏｌ）上在线比对，分析诺如病毒基因型构成情况。
ＭｅｇａＸ 构建 ＮＪ 系统进化树。

２　 结　 果

２􀆰 １　 样本基因群鉴定　 经 ＲＴ－ＰＣＲ 检测，７７ 份样本

检出诺如病毒 ＧⅠ群阳性 １３ 份，诺如病毒 ＧⅡ群阳性

６４ 份。
２􀆰 ２　 样本基因型分析 　 ７７ 份样本测序成功 ６８ 份，其
中 ＧⅠ群 １１ 份，ＧⅡ群 ５７ 份。 利用 ＮｏｒｏＮｅｔ 上的 Ｎｏｒｏ⁃
ｖｉｒｕｓ Ｔｙｐｉｎｇ Ｔｏｏｌ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．０ 工具比对样本的测序结

果。 ＧⅠ群包括 ３ 种基因型，分别是 ＧⅠ．２、ＧⅠ．３、
ＧⅠ．５。 ＧⅡ群包括 ６ 种基因型，分别是 ＧⅡ．Ｐ１６－ＧⅡ．
２、ＧⅡ．Ｐ１２－ＧⅡ．３、ＧⅡ．Ｐ７－ＧⅡ．６、ＧⅡ．Ｐ８－ＧⅡ．８、
ＧⅡ．Ｐ１５－ＧⅡ．１５和 ＧⅡ．Ｐ１７－ＧⅡ．１７。 ＧⅡ群为近两

年成都地区主要流行的诺如病毒，２０１７ 年 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－
ＧⅡ．２型诺如病毒导致的聚集性疫情占全部疫情的

９４􀆰 ４％（３４ ／ ３６）。 ２０１８ 年 ＧⅡ． Ｐ１６ －ＧⅡ．２ 型逐渐减

少，ＧⅡ．Ｐ１７－ＧⅡ．１７ 型增多，且基因型构成更加复杂。
同时 ＧⅠ群所占比例明显增加，以 ＧⅠ􀆰 ５ 型最为显著，
见图 １。

图 １　 ２０１７—２０１８ 年成都地区诺如病毒基因型构成情况

２􀆰 ３　 同源性分析

２􀆰 ３􀆰 １　 ＧⅠ群诺如病毒分析　 １３ 株 ＧⅠ群诺如病毒

参考序列与本研究序列构建进化树（图 ２）。 结果显

示，进化树具有 ３ 个明显分支，即 ２０１７—２０１８ 年成都

地区流行的三种 ＧⅠ群诺如病毒。 其中 ＧⅠ􀆰 ２ 型差异

不明显，核苷酸相似度为 ９９􀆰 ０％，与俄罗斯株（２０１６，
ＭＦ６１５６１８􀆰 １）和台湾株（２０１６，ＫＵ９５４１１０􀆰 １）同源性较

高。 两年检出的 ＧⅠ􀆰 ３ 型病毒具有一定的差异，核苷

酸相似度为 ９３􀆰 ８％，其中 ２０１７ 年与日本株 （ ２０１５，
ＬＣ３７８９９１􀆰 １） 较为接近， ２０１８ 年与巴西株 （ ２０１３，
ＭＨ３９３６７３􀆰 １） 及英国株 （ ２０１４，ＭＨ２１８７２３􀆰 １） 接近。
另外，ＧⅠ􀆰 ５ 型的核苷酸相似度为 ９９􀆰 ６％，与巴西株

（２０１５，ＭＦ７８４７８６􀆰 １） 同源性较高，也与南非研究者

２０１２ 年在河水中检出的诺如病毒有一定的同源性。
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图 ２　 ２０１７—２０１８ 年成都地区 ＧⅠ群诺如病毒系统进化树

图 ３　 ２０１７—２０１８ 年成都地区 ＧⅡ群诺如病毒系统进化树

２􀆰 ３􀆰 ２　 ＧⅡ群诺如病毒分析　 ２０ 株 ＧⅡ群诺如病毒

参考序列与本研究序列构建进化树（图 ３）。 结果显

示，进化树分为 ６ 个分支。 分别为 ２０１７—２０１８ 年成都

地区流行的六种 ＧⅡ群诺如病毒。 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２
型变异不明显，核苷酸相似度为 ９８􀆰 ８％ ～ １００％，核苷

酸转换率高于颠换率，但 ２０１７ 年与德国株 （ ２０１６，
ＫＹ３５７４４９􀆰 １） 和北京株 （２０１６，ＭＦ３７２８３１􀆰 １） 较为接

近，而 ２０１８ 年与俄罗斯株（２０１７，ＭＧ８９２９８９􀆰 １）、美国

株（２０１６，ＫＹ８６５３０６􀆰 １）和日本株（２０１７，ＬＣ３４９９８４􀆰 １）
更接近。 ＧⅡ􀆰 Ｐ１７－ＧⅡ􀆰 １７ 型病毒核苷酸相似度大于

９９％，碱基置换均为核苷酸转换，与南京株 （ ２０１５，
ＫＲ２７０４４９􀆰 １） 和 日 本 株 （ ２０１５， ＬＣ０３７４１５􀆰 １； ２０１７，
ＬＣ３３３８９６􀆰 １）同源性均较高。 此外，两株 ＧⅡ． Ｐ８ －
ＧⅡ．８ 型诺如病毒核苷酸相似度为 ９８􀆰 ８％，与巴西株

（２０１４，ＭＨ３９３６８０􀆰 １） 同源性较高。 一株 ＧⅡ． Ｐ１５ －
ＧⅡ．１５ 型病毒也与巴西株（２０１１，ＫＲ０７４１８９􀆰 １）存在

一定的同源性。 三株 ＧⅡ􀆰 Ｐ７－ＧⅡ􀆰 ６ 型病毒中，两株

与南 京 株 （ ２０１７， ＭＦ８０２５１１􀆰 １ ） 和 巴 西 株 （ ２０１５，
ＭＨ２７１６６４􀆰 １）位于同一分支，另一株和以上两株病毒

的核 苷 酸 相 似 度 为 ９３􀆰 ４％， 与 美 国 株 （ １９７１，
ＫＹ４２４３４７􀆰 １）位于同一分支。 两株 ＧⅡ􀆰 Ｐ１２－ＧⅡ􀆰 ３
型病毒核苷酸相似度为 ９９􀆰 １％，与北京株 （ ２０１６，
ＫＵ５２９１９５􀆰 １）同源性较高。

３　 讨　 论

２０１４ 年冬季以来，成都地区诺如病毒聚集性疫情

逐年增加。 ２０１６ 年 １２ 月—２０１７ 年 ２ 月，疫情数高达

７８ 起，占 ２０１４ 年以来的 ４４􀆰 ３％。 ２０１８ 年疫情继续呈

现高发态势，为掌握诺如病毒的流行动态，提高诺如病

毒聚集性疫情的预警能力，本研究对 ２０１７ 年以来的诺

如病毒标本进行了分析。
病毒基因型分析显示，２０１７—２０１８ 年 ８ 月成都地

区流行的诺如病毒以 ＧⅡ群为主，２０１７ 年仅 ２ 起聚集

性疫情的病原为 ＧⅠ群（ＧⅠ􀆰 ２、ＧⅠ􀆰 ３ 型），占总数的

５􀆰 ６％。 但 ２０１８ 年，由 ＧⅠ群导致的聚集性疫情出现

增长趋势，截止 ８ 月，已有 ９ 起聚集性疫情由 ＧⅠ群诺

如病毒导致，占总数的 ２８􀆰 １％，包括 ＧⅠ􀆰 ２ 型、ＧⅠ􀆰 ３
型和 ＧⅠ􀆰 ５ 型。 ＧⅠ􀆰 ５ 型自 ２０１８ 年出现以来，迅速超

过 ＧⅠ 􀆰 ２ 型和 Ｇ Ⅰ 􀆰 ３ 型， 占两年 Ｇ Ⅰ 群总数的

５４􀆰 ５％，其引起聚集性疫情数量增加值得我们密切

关注。
同源性分析显示，两年检出的 ＧⅠ􀆰 ２ 型病毒差异

不明显。 ＧⅠ􀆰 ３ 型病毒虽无明显变异，但分别趋向于

不同地区检出的病毒，为重组和变异提供了可能。
ＧⅠ．５型与南非研究者 ２０１２ 年在河水中检出的诺如病

毒有一定的同源性，这也提示了我们在分析和处理聚

集性疫情的时候需要关注水污染，从病原学的角度为

寻找疫情发生的原因提供了参考。
另一方面，２０１８ 年以来，ＧⅡ群诺如病毒引起的聚

集性疫情占总数的 ７１􀆰 ９％，比 ２０１７ 年的 ９４􀆰 ４％有所下

降，但仍为主要的病原。 基因型分析显示，ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－
ＧⅡ􀆰 ２ 型导致了 ２０１７ 年成都地区的绝大多数诺如病
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毒聚集性疫情，占 ＧⅡ群总数的 ９７􀆰 １％，仅一起为

ＧⅡ􀆰 Ｐ１２－ＧⅡ􀆰 ３ 型。 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型诺如病毒由

日本研究者于 ２００９－２０１０ 年冬季首次发现［５］。 ２０１６
年，德国和我国大部分地区都暴发了该病毒引起的胃

肠炎疫情［４，６］。 成都地区的研究者在 ２０１２ 年就报道

了 ＧⅡ􀆰 ２ 型诺如病毒［７］。 本实验室前期研究发现，
ＧⅡ．２型诺如病毒是导致成都市 ２０１６—２０１７ 年冬季诺

如病毒聚集性疫情大幅度增加的重要原因，本研究对

这种 ＧⅡ􀆰 ２ 型诺如病毒的 ＯＲＦ１ 与 ＯＲＦ２ 连接区进行

测序，显示其为 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型。 截止到 ２０１８ 年

８ 月 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型诺如病毒仍为成都地区主要

的流行株。 同源性分析显示，本次检出的 ＧⅡ．Ｐ１６－
ＧⅡ．２型病毒变异不明显，与日本、德国、美国、俄罗斯

以及我国其他地区流行的毒株同源性较高。 该病毒自

报道以来，仅 ６ 年就造成了全球大范围流行，其流行强

度高，流行时间长，为疾病防控带来了极大的负担。 同

时，曾在亚洲许多国家和地区流行的 Ｇ Ⅱ 􀆰 Ｐ１７ －
ＧⅡ􀆰 １７型诺如病毒又开始在成都地区出现。 ２０１４ 年

日本和中国台湾的研究人员在病例中检出了一种新的

ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒突变株，该病毒的 ＲＤＲＰ 基因型被

确定为 ＧⅡ􀆰 Ｐ１７ 型。 此 ＧⅡ􀆰 Ｐ１７－ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病

毒成为了日本 ２０１４—２０１５ 年冬季流行的主要毒株［３］。
在意大利、美国等地均有少量 ＧⅡ􀆰 Ｐ１７－ＧⅡ􀆰 １７ 型诺

如病毒检出［８－９］。 同期，我国也发生了大范围的暴发

流行， 长沙、 北京、 广州等地都有相关报道［１０－１５］。
２０１４—２０１５ 年，成都地区也以 ＧⅡ􀆰 １７ 型诺如病毒为

主，但 ２０１６—２０１７ 年均未检出。 ２０１８ 年，ＧⅡ􀆰 １７ 型诺

如病毒又开始增多，成为仅次于 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型的

流行株。 其 ＲｄＲｐ 和 ＶＰ１ 区的测序结果显示，该病毒

为 ＧⅡ􀆰 Ｐ１７－ＧⅡ􀆰 １７ 型，与 ２０１４ 年在亚洲地区流行的

病毒具有较高的同源性。 这种病毒是否会导致新一轮

的大流行，需高度重视。
综上所述，２０１６ 年成都地区诺如病毒聚集性疫情

大幅度增长以后，ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型诺如病毒便持续

在本地区流行，２０１７ 年全年均以 ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２ 型

主。 ２０１８ 年，诺如病毒聚集性疫情继续呈现高发态

势，ＧⅡ􀆰 Ｐ１６ －ＧⅡ􀆰 ２ 型仍为主要流行株，与 ２０１６—
２０１７ 年全球流行的毒株同源性较高。 但 ＧⅡ． Ｐ１７ －
ＧⅡ．１７型诺如病毒重新开始在成都地区流行，该毒株

与 ２０１４ 年在亚洲大范围流行的毒株具有较高的同源

性。 同时，ＧⅡ􀆰 Ｐ７ －ＧⅡ􀆰 ６ 型，ＧⅡ􀆰 Ｐ８ －ＧⅡ􀆰 ８ 型，
ＧⅡ􀆰 Ｐ１２－ＧⅡ􀆰 ３ 型和 ＧⅡ􀆰 Ｐ１５－ＧⅡ􀆰 １５ 型的出现，使
病毒基因型构成更加复杂，这也可能是诺如病毒聚集

性疫情增加的危险因素之一。 另外，近年来流行的诺

如病毒均以 ＧⅡ群为主，人群对 ＧⅠ群的免疫力普遍

较 ＧⅡ群低，但 ２０１８ 年以来，ＧⅠ群诺如病毒引起的聚

集性疫情不断增加，也对疫情防控带来挑战。 这一系

列基因型流行情况的变化是否会导致本地区诺如病毒

聚集性疫情持续增长，还需持续关注，以便更好地开展

预防控制措施，减少疾病暴发带来的社会影响。
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［５］ Ｉｒｉｔａｎｉ Ｎ， Ｋａｉｄａ Ａ， Ａｂｅ Ｎ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ＧⅡ􀆰 ２ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃ⁃
ｔｉｏｎｓ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ２００９－２０１０ ｓｅａｓｏｎ ｉｎ Ｏｓａｋａ Ｃｉｔｙ， Ｊａｐａｎ［ Ｊ］ 􀆰 Ｊ Ｍｅｄ
Ｖｉｒｏｌ， ２０１２， ８４（３）：５１７－５２５􀆰

［６］ Ｎｉｅｎｄｏｒｆ Ｓ， Ｊａｃｏｂｓｅｎ Ｓ， Ｆａｂｅｒ Ｍ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｓｔｅｅｐ ｒｉｓｅ ｉｎ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｃａｓｅｓ
ａｎｄ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ａ ｎｅｗ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｓｔｒａｉｎ ＧⅡ􀆰 Ｐ１６－ＧⅡ􀆰 ２， Ｇｅｒｍａ⁃
ｎｙ， ｗｉｎｔｅｒ ２０１６［Ｊ］􀆰 Ｅｕｒｏ Ｓｕｒｖｅｉｌｌ， ２０１７， ２２（４）：ｐｉｉ：３０４４７􀆰

［７］ 陈喜凯， 廖虹瑜， 叶倩， 等 􀆰 成都地区婴幼儿腹泻诺如病毒感染研

究［Ｊ］􀆰 现代预防医学， ２０１２， ３９（２３）：６１２３－６１２５， ６１２９􀆰
［８］ Ｍｅｄｉｃｉ ＭＣ， Ｔｕｍｍｏｌｏ Ｆ， Ｃａｌｄｅｒａｒｏ Ａ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｏｖｅｌ

Ｋａｗａｓａｋｉ ２０１４ ＧⅡ􀆰 １７ ｈｕｍａｎ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎ ｉｎ Ｉｔａｌｙ， ２０１５［Ｊ］􀆰 Ｅｕ⁃
ｒｏ Ｓｕｒｖｅｉｌｌ， ２０１５， ２０（３５）：３００１０􀆰

［９］ Ｐａｒｒａ ＧＩ， Ｇｒｅｅｎ ＫＹ􀆰 Ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ＧⅡ􀆰 １７， Ｕｎｉｔｅｄ
Ｓｔａｔｅｓ， ２０１４［Ｊ］􀆰 Ｅｍｅｒｇ Ｉｎｆｅｃｔ Ｄｉｓ， ２０１５， ２１（８）：１４７７－１４７９􀆰

［１０］ 姚栋， 陈静芳， 叶文， 等 􀆰 一起诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 型引起的急性胃

肠炎病原学诊断及基因特征分析［ Ｊ］ 􀆰 中国人兽共患病学报，
２０１６， ３２（７）：６４１－６４３， ６５０􀆰

［１１］ 陆翌禹， 秦萌， 董晓根， 等 􀆰 一起诺如病毒 ＧⅡ􀆰 １７ 引起的成人腹

泻病原学基因诊断研究［ Ｊ］ 􀆰 环境与健康杂志， ２０１６， ３３（ ７）：
６１４－６１６􀆰

［１２］ 汪慧， 王大虎， 陈纯， 等 􀆰 广州市腹泻监测病例诺如病毒分子流

行病学特征［Ｊ］􀆰 疾病监测， ２０１６， ３１（１０）：８３８－８４２􀆰
［１３］ Ｃｈａｎ ＭＣ， Ｌｅｅ Ｎ， Ｈｕｎｇ ＴＮ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｒａｐｉｄ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｒｅｄｏｍｉ⁃

ｎａｎｃｅ ｏｆ ａ ｂｒｏａｄｌｙ ｒｅｃｏｇｎｉｚｉｎｇ ａｎｄ ｆａｓｔ－ｅｖｏｌｖｉｎｇ ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ ＧⅡ􀆰 １７ ｖａ⁃
ｒｉａｎｔ ｉｎ ｌａｔｅ ２０１４［Ｊ］􀆰 Ｎａｔ Ｃｏｍｍｕｎ， ２０１５， ６：１００６１􀆰

［１４］ 夏光辉， 潘欢弘， 谢昀． 江西省某农村集中式供水污染引起的诺

如病毒感染暴发疫情分析［ Ｊ］ 􀆰 实用预防医学，２０１９，２６（１０）：
１２３４－１２３６．

［１５］ 刘丹，王远萍，陈诹，等． 一起小学诺如病毒胃肠炎暴发流行调查

［Ｊ］􀆰 中国热带医学，２０１９，１９（５）：４９４－４９７．
收稿日期：２０１９－０４－１８
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