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深圳市罗湖区校园重启后鼻病毒
引起上呼吸道感染疫情分析
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摘要：　 目的　 探讨 ２０２０ 年深圳市罗湖区校园重启后鼻病毒感染疫情的病原学及传播特征，分析疫情发生的原因以及对

新冠肺炎疫情防控的提示作用。 　 方法　 对 ２０２０ 年 ６ 月深圳市罗湖区学校等集体单位报告的急性上呼吸道感染疫情进

行调查处置，采集患者鼻咽拭子。 利用荧光定量 ＰＣＲ 方法进行鼻病毒核酸检测，巢式 ＰＣＲ 法进行鼻病毒 ＶＰ４ ／ ＶＰ２ 片段

的扩增，继而测序。 对测序结果进行比对，绘制核苷酸序列相似性矩阵热力图、系统进化树；再结合疫情发生的时间、地点

绘制疫情时空分布图。 　 结果　 ２０２０ 年 ６ 月共报告 ２１ 起鼻病毒疫情，感染者主要为 １ ～ ３ 年级小学生，年龄中位数为

８ 岁；共采集鼻咽拭子 ２４８ 份，其中 １８７ 份（７５􀆰 ４０％）检出鼻病毒核酸阳性；病原均为鼻病毒 Ａ 型，包括 ８ 种亚型，主要为

Ａ１１、Ａ４４ 和Ａ４７ 型，多所学校存在 ２ 种型别毒株共同流行。 　 结论　 鼻病毒疫情存在多型别毒株共同流行，缺乏呼吸防

护措施情况下容易在校园内外引起传播；鼻病毒疫情高发提示新冠肺炎疫情的防控措施不够，必须从严从紧落实防控

措施。
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　 　 鼻病毒（ｈｕｍａｎ ｒｈｉｎｏｖｉｒｕｓ，ＨＲＶ）常引起温和、自
限性的感冒，主要通过呼吸道飞沫和气溶胶传播，是每

年春、夏、秋季引起呼吸道病毒性疾病的主要病原
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体［１－２］，平均潜伏期约为 １􀆰 ９ ｄ［３］。 鼻病毒 Ａ、Ｂ、Ｃ 三

个型别共有超过 １６０ 多个亚型［４］。 儿童是鼻病毒的主

要传播者［５］。
２０２０ 年初受新型冠状病毒肺炎疫情影响，学校停

止校园授课。 根据中国国家流感中心发布的流感周报

数据显示，学校停课期间全国的流感样病例暴发疫情

数持续处于较低水平，罗湖区的流感监测也未检出呼

吸道病毒阳性样本。 ２０２０ 年 ５ 月 ９ 日，广东省新型冠

状病毒的疫情防控调整为 ＩＩＩ 级响应，深圳地区小学生

陆续返校。 为了防控疫情，学校按要求落实体温监测、
症状监测、通风消毒、加强手卫生、防止各班级人员交

叉往来等措施以降低病毒传播的风险。 但校园重启

后，自 ６ 月起罗湖区多家小学、幼儿园等集体单位仍相

继报告了鼻病毒疫情。 为探讨新型冠状病毒防控期

间、校园重启后鼻病毒疫情发生的原因、流行的毒株型

别、传播特点及其对新型冠状病毒防控的提示作用，对
感染对象、病原分子分型以及疫情的时空分布特征进

行分析。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料　 收集 ２０２０ 年 ６ 月 １—３０ 日深圳市罗湖区

报告的急性上呼吸道感染疫情患者（出现咳嗽、咽痛、
流涕等症状之一者）的鼻咽拭子样本。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 流行病学调查 　 调查患者基本信息、发病时

间、症状、就诊情况等，以及报告单位日常防控措施落

实情况、针对本次疫情采取的控制措施等。
１􀆰 ２􀆰 ２　 实验室检测

１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 １　 荧光定量 ＰＣＲ 检测　 鼻病毒等常见呼吸道

病毒核酸的引物和探针由深圳市疾病预防控制中心赠

予。 流感病毒检测采用深圳市梓健生物科技有限公司

的 Ａ＋Ｂ 型流感病毒核酸检测试剂盒。 ＰＣＲ 扩增仪器

为美国应用生物系统公司（ＡＢＩ）的 ７５００ 型实时荧光

定量 ＰＣＲ 仪。
１􀆰 ２􀆰 ２􀆰 ２　 ＶＰ４ ／ ＶＰ２ 核酸序列扩增及测序　 经荧光定

量 ＰＣＲ 检测为鼻病毒核酸阳性的样本，每家疫情单位

选取 ４～６ 份 Ｃｔ 值＜３０ 的样本进行鼻病毒 ＶＰ４ ／ ＶＰ２ 片

段的扩增（若 Ｃｔ 值＜３０ 的样本数不足 ４ 份，则以 Ｃｔ 值
＜３５ 的样本补充）。 扩增方法为巢式 ＰＣＲ 法，扩增引

物参考 Ｗｉｓｄｏｍ 等［６］ 的文章，由宝日医生物技术（北
京）有限公司合成，巢式 ＰＣＲ 扩增的反应条件参考文

献［７］。 巢式 ＰＣＲ 扩增完成后，通过琼脂糖凝胶电泳观

察是否获得大小约为 ５４０ ｂｐ 的目标条带。 每家单位

选取 ２～４ 份扩增条带明亮的样本送上海伯杰医疗科

技有限公司进行测序。
１􀆰 ２􀆰 ３　 分子分型及疫情传播分析

１􀆰 ２􀆰 ３􀆰 １　 分子分型　 从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中下载鼻病

毒 Ａ、Ｂ、Ｃ 型参考序列。 使用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｏｍｅｇａ 网页版对

测序结果及参考序列进行多序列比对，根据相似性矩

阵用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件绘制热力图分析

核苷酸序列的相似性。 利用 ＭＥＧＡ ７􀆰 ０ 软件构建系统

进化树，选择 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ 法建树，ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值设

为 １ ０００。
１􀆰 ２􀆰 ３􀆰 ２　 疫情传播分析　 结合核苷酸相似性矩阵热

力图、系统进化树结果以及疫情发生的时间、地点，用
Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件绘制疫情分布的气

泡图。
１􀆰 ３　 统计学分析　 以 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件

建立数据库，以 ＳＰＳＳ ２５􀆰 ０ 软件进行数据分析。

２　 结　 果

２􀆰 １　 基本情况 　 ２０２０ 年 ６ 月 １—３０ 日，罗湖区疾病

预防控制中心共接到 ２１ 家集体单位报告的急性上呼

吸道感染聚集性疫情。 采集患者鼻咽拭子样本 ２４８ 份

进行多种呼吸道病毒的荧光定量 ＰＣＲ 检测，共检出鼻

病毒核酸阳性１８７ 份（７５􀆰 ４０％）。 鼻病毒疫情主要集

中在 ６ 月 ２—１７ 日。 疫情涉及 １９ 所小学、１ 所幼儿

园、１ 家戒毒所。 小学疫情中被累及的主要是 １ ～ ３ 年

级的小学生（８１􀆰 ８５％），感染者年龄最小为 ３ 岁，最大

３５ 岁，年龄中位数及众数均为 ８ 岁，男性略多于女性

（１􀆰 １８ ∶ １）。
２􀆰 ２　 ＶＰ４ ／ ＶＰ２ 片段扩增结果　 选取鼻病毒核酸阳性

的 ８１ 份样本进行 ＶＰ４ ／ ＶＰ２ 基因的扩增。 其中 ７９ 份

样本扩增到略大于 ５００ ｂｐ 的目标条带。 取 ４８ 份扩增

产物进行测序。
２􀆰 ３　 测序结果

２􀆰 ３􀆰 １　 序列比对结果　 ４７ 份样本测序成功。 多序列

对比结果显示疫情样本间的核苷酸序列相似性为

７４􀆰 ５５％～１００．００％。 核苷酸序列相似性矩阵热力图呈

现多个独立的聚集性“高热”区域，提示多种毒株共同

流行。 其中 ３ 个主要“高热”区 ＵＮＴ１、ＵＮＴ２、ＵＮＴ３ 的

核苷酸序列相似性最小值分别为 ９５􀆰 ７９％、９８􀆰 １７％、
９９􀆰 ６２％；均值为 ９８􀆰 ０３％、９９􀆰 ３０％、９９􀆰 ８０％；标准差为

１􀆰 １２、０􀆰 ３８、０􀆰 １５；最大值均为 １００．００％。 ＵＮＴ１－ＵＮＴ３
涉及的疫情单位共 １７ 家，有 １０ 组 １００．００％相似的序

列，其中 ５ 组出现在 ４ 所学校内部、另 ５ 组出现在 ６ 所

学校之间，见图 １。
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　 　 注：样本命名规则为报告单位名称缩写加编号，矩阵序号对应的

样本 编 号 如 下： １􀆰 ＪＤＳ ／ Ｈ００３ ２􀆰 ＪＤＳ ／ Ｈ００１ ３􀆰 ＪＤＳ ／ Ｈ００４ ４􀆰 ＹＪ ／ Ｈ０２３
５􀆰 ＦＧ ／ Ｈ０４６ ６􀆰 ＦＧ ／ Ｈ０４４ ７􀆰 ＸＸ ／ Ｈ１７９ ８􀆰 ＨＬ ／ Ｈ０５３ ９􀆰 ＪＴ ／ Ｈ０７４ １０􀆰 ＪＴ ／
Ｈ０７５ １１􀆰 ＢＨ ／ Ｈ０２８ １２􀆰 ＢＨ ／ Ｈ０３１ １３􀆰 ＣＹ ／ Ｈ１７３ １４􀆰 ＢＨ ／ Ｈ０３０ １５􀆰 ＬＬ ／
Ｈ１３１ １６􀆰 ＸＸ ／ Ｈ１７７ １７􀆰 ＬＹ ／ Ｈ１４５ １８􀆰 ＢＨ ／ Ｈ０２９ １９􀆰 ＹＪ ／ Ｈ１０５ ２０􀆰 ＣＢ ／
Ｈ１５１ ２１􀆰 ＣＢ ／ Ｈ１５３ ２２􀆰 ＤＸ ／ Ｈ１６３ ２３􀆰 ＴＪＳ ／ Ｈ１１２ ２４􀆰 ＣＹ ／ Ｈ１７２ ２５􀆰 ＣＺ ／
Ｈ０３５ ２６􀆰 ＴＪＳ ／ Ｈ１１４ ２７􀆰 ＲＭ ／ Ｈ０８９ ２８􀆰 ＹＪ ／ Ｈ０２６ ２９􀆰 ＸＧ ／ Ｈ０５７ ３０􀆰 ＸＧ ／
Ｈ０５６ ３１􀆰 ＬＹ ／ Ｈ１４６ ３２􀆰 ＤＸ ／ Ｈ１６１ ３３􀆰 ＨＢ ／ Ｈ１３７ ３４􀆰 ＢＸ ／ Ｈ０５９ ３５􀆰 ＢＸ ／
Ｈ０６０ ３６􀆰 ＷＴ ／ Ｈ００８ ３７􀆰 ＷＴ ／ Ｈ００９ ３８􀆰 ＢＢ ／ Ｈ０８０ ３９􀆰 ＢＢ ／ Ｈ０８１ ４０􀆰 ＢＢ ／
Ｈ０１８ ４１􀆰 ＢＢ ／ Ｈ０１９ ４２􀆰 ＡＦ ／ Ｈ１８２ ４３􀆰 ＡＦ ／ Ｈ１８３ ４４􀆰 ＣＺ ／ Ｈ０３７ ４５􀆰 ＬＬ ／ Ｈ１３０
４６􀆰 ＨＢ ／ Ｈ１３９ ４７􀆰 ＲＭ ／ Ｈ０８７。

图 １　 ４７ 份疫情样本的核苷酸序列相似性矩阵热力图

２􀆰 ３􀆰 ２　 系统进化树分析　 系统进化树提示此次聚集

性疫情样本主要为鼻病毒 Ａ 型，可能存在 Ａ１１、Ａ２１、
Ａ３２、Ａ３８、Ａ４４、Ａ４７、Ａ８２、Ａ８９ 型等至少 ８ 个亚型。 将

核苷酸序列相似性矩阵热力图与进化树一同分析，发
现矩阵热力图中的 ＵＮＴ１ 所对应的样本均与鼻病毒

Ａ４４ 型参考株在同一分枝上；ＵＮＴ２、ＵＮＴ３ 的分别与鼻

病毒 Ａ１１、Ａ４７ 型在同一分枝上，提示本次鼻病毒疫情

的流行可能主要由 Ａ１１、Ａ４４ 和 Ａ４７ 型引起，见图 ２。

　 　 注：○表示鼻病毒疫情样本的序列，命名规则为单位名称缩写加样

本编号加年份；●表示 Ｇｅｎｂａｎｋ 上的鼻病毒参考序列；▲表示外群

ＥＶ７１ 序列；▭表示流感样病例监测样本。

图 ２　 ４７ 份疫情标本的核苷酸序列系统进化树

２􀆰 ４　 疫情传播分析 　 ６ 月 ３ 日东部 ＷＴ 小学报告的

疫情由鼻病毒 Ａ４４ 型引起， １～２ 周后中部的 ７ 所小学

也出现了鼻病毒 Ａ４４ 型感染疫情。 由于各学校之间

的疫情样本核苷酸序列相似性在 ９５􀆰 ７９％ ～ ９９􀆰 ４３％之

间，尚不能确定 Ａ４４ 型病毒是由 ＷＴ 小学传播至其他

学校。
鼻病毒 Ａ１１ 型引起的疫情首先在中部的 ＹＪ 小学

及 ＣＺ 小学出现，此后 １ 周时间内另 ７ 所学校暴发了鼻

病毒 Ａ１１ 型感染疫情。 在 ＣＺ 小学与 ＴＪＳ、ＤＸ、ＬＹ 小

学的疫情样本中共检出 ３ 组 １００．００％相似的毒株序

列，表明上述学校之间发生了疫情传播。
鼻病毒 Ａ４７ 型感染疫情先出现在中南部 ＢＨ 小

学，６～ ７ ｄ 后另 ４ 所小学出现同一型别病原引起的疫

情。 ５ 所 学 校 的 疫 情 样 本 测 序 结 果 高 度 相 似

（９９．６２％～１００．００％），且 ＢＨ 小学与 ＬＹ、ＣＹ 小学的疫

情样本中存在 ２ 组 １００．００％相似的毒株序列，提示鼻

病毒 Ａ４７ 型感染疫情很可能由 ＢＨ 小学传播到 ＬＹ、
ＣＹ 等４ 所学校。

ＬＹ、ＣＹ 等 ５ 所学校内部存在 ２ 种不同型别的鼻

病毒共同流行，表明上述学校的疫情存在 ２ 个或以上

传染源，见图 ３。

　 　 注：图中气泡的中心位置为疫情发生地点；气泡颜色代表疫情型

别；气泡值表示气泡大小，数值根据报告疫情的日期与 ６ 月 ２ 日的时间

间隔（ｄ）设定，数字越大，时间越晚；报告为其他型别的不设气泡值。 气

泡旁边的字母代表疫情发生单位名称缩写。 气泡之间用实线连接表示

两者的样本中存在 １００．００％相似的毒株序列。

图 ３　 ２０２０ 年 ６ 月深圳市罗湖区鼻病毒疫情分布图

３　 讨　 论

２０２０ 年全球多个地区均观察到为防控新型冠状

病毒疫情采取城市封锁措施后，包括流感在内的多种

呼吸道病毒传播受到抑制；封锁措施放宽、校园重启

后，鼻病毒的流行快速上升到与往年同期持平或更高

的水平，而流感等其他呼吸道病毒流行持续处于较低

水平［５， ８－９］。 罗湖区校园重启后鼻病毒疫情高发可能

是由于：６ 月是鼻病毒感染高发期［１０－１１］，且感染者多无

症状或症状轻微［１２－１３］，不易被察觉；鼻病毒主要通过

接触传播和气溶胶传播，尽管学校落实了多种防控措

施，但自 ６ 月起在校师生无需戴口罩，学生之间没有保

持社交距离，因此不能有效阻断鼻病毒的传播；学校是

鼻病毒传播的重要场所［１４］，在校学生属于鼻病毒的易

感人群，尤其是低年级学生［１５－１７］；同期常见引起急性

８０７ 实用预防医学 ２０２２ 年 ６ 月 第 ２９ 卷 第 ６ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｊｕｎ． ２０２２， Ｖｏｌ． ２９， Ｎｏ．６



上呼吸道感染的病毒还包括流感病毒、腺病毒等，但感

染流感病毒和腺病毒通常引起发热、咳嗽、咽痛等典型

症状，能被及时发现并隔离从而阻断传播。 此外为防

控新型冠状病毒疫情，疾病预防控制中心的工作人员

加强了警惕，对学校存在多例急性上呼吸道感染病例

的情况要求及时报告，不管发热与否，提高了鼻病毒的

检出率。
本轮疫情共检出 ８ 种鼻病毒亚型，流行毒株型别

较多，多所学校存在 ２ 种型别病毒共同流行，由于未对

所有的样本进行测序，鼻病毒型别的多样性可能被低

估了。 亚型众多且各型别间几乎没有交叉保护作

用［１３，１８］、多种型别毒株常年流行［１９］可能是导致鼻病毒

疫情流行株型别较多的原因。 根据文献报道，２０１３—
２０１５ 年上海某医院共检出 ７７ 种鼻病毒［４］，同期台湾

某医院检出 ４７ 种鼻病毒［２０］；肯尼亚一家小学一年内

检出 ４７ 种鼻病毒［１６］。 而同一疫情单位存在 ２ 种毒株

共同流行的情况在国外也有报道，如退伍军人之家暴

发疫情检出 ３ 种鼻病毒［２１］、儿童托管机构疫情检出

５ 种鼻病毒，多个班出现 ２ 种型别毒株流行［１３］。
结合生物信息学技术，有助于疫情的传播分析。

通过对疫情样本的核苷酸序列进行比对，发现了本轮

疫情 ３ 个主要的鼻病毒流行型别，还发现其中 ２ 个型

别的毒株在不同学校之间进行传播。 关于鼻病毒的传

播，图 ３ 显示病毒可在距离 ５ ～ ６ ｋｍ 的学校间进行传

播，而没有传给临近的学校，提示地理距离的远近不是

影响疫情传播的主要因素。 本研究显示，当 １ 所学校

出现了鼻病毒疫情，大约经过 １ 周的时间就能将疫情

传播给其他的 ３～４ 所甚至更多的学校，提示鼻病毒在

校园间的传播效率高、防控难度大。
有研究发现，鼻病毒的流行与新型冠状病毒的防

控措施的严格程度呈负相关，且延迟时间较短，因此鼻

病毒的流行可以作为衡量新型冠状病毒防控措施有效

性的指标［２２］。 ２０２０ 年 ６ 月校园重启后鼻病毒疫情的

高发提示辖区当时所采取的新冠肺炎防控措施较宽

松，若要应对新冠肺炎的本地疫情，应采取更加严格的

防控措施，从严落实。
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