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长沙市 ４ 例输入新型冠状病毒 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株
全基因组序列特征分析
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摘要：　 目的　 分析长沙市境外输入新型冠状病毒（ｓｅｖｅｒｅ ａｃｕｔｅ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ２，ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２）的全基因

组序列特征以及遗传变异情况。 　 方法　 采用高通量测序方法对 ２０２１ 年 １２ 月的 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ 进行全基因组序测序，序
列进行比对以及进化分析。 　 结果　 本研究获得 ４ 株 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ 全基因组序列，长度为 ２９ ６８５ ｂｐ。 毒株核苷酸序列与

Ｗｕｈａｎ－Ｈｕ－１ 参考株（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿４０２１２５）相比，同源性为 ９９􀆰 ６％。 与 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿８８９０６５３）相比，同源性为

９９􀆰 ９％。 进化树分析表明毒株序列位于 ＢＡ􀆰 １􀆰 １ 分支，与 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株位于同一分支。 氨基酸序列位点分

析发现毒株具有典型的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 序列突变位点。 ＯＲＦ１ａｂ 区域发现 Ｇ５４９４Ｓ，Ｋ４３４６Ｒ，Ｔ５０３５Ｉ 和 Ｅ６９４５Ｄ 突变。 Ｓ 蛋白抗体

结合区域发生 Ｒ３４６Ｋ 突变。 　 结论　 长沙市输入的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株携带已报道可明确导致病毒传播和致病力发生变化

的突变位点，应继续加强疫情应对措施。
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　 　 新型冠状病毒（ ｓｅｖｅｒｅ ａｃｕｔｅ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ
ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ２，ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２）于 ２０１９ 年底在武汉首次

被发现，随后在全世界范围内暴发流行。 截至 ２０２２ 年

２ 月， ＳＡＲＳ － ＣｏＶ － ２ 在全国范围内累计造成了约

４．３４ 亿人次感染，５９４ 万人次死亡［１］。 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２
属于冠状病毒科， β 冠状病毒属。 基因组全长约

３０ ｋｂ，包括 １１ 个开放阅读框 （ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ，
ＯＲＦｓ）。 自疫情发生以来，ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ 基因组序列

经历了多次突变，并衍生出了多个变异毒株（ ｖａｒｉａｎｔｓ
ｏｆ ｃｏｎｃｅｒｎ， ＶＯＣ）， 如 Ａｌｐｈａ， Ｂｅｔａ， Ｄｅｌｔａ 和 Ｏｍｉｃｒｏｎ
等［２］。 ２０２１ 年 １１ 月南非向 ＷＨＯ 报告了名为Ｂ．１．１．５２９
的 ＶＯＣ 毒株变种［３－４］。 该毒株命名为 Ｏｍｉｃｒｏｎ，携带

之前 ＶＯＣ 毒株的突变位点，被证实具备快速的传播能

力，降低与中和抗体的结合，造成免疫逃逸，之后在欧

洲等地造成了持续暴发性流行［５－８］。 我国广州市于

１２ 月１３ 日报道首次输入 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株［９］。 １２ 月

１６ 日，长沙市从境外航班中检测出 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株。
本研究拟对境外输入的 ４ 株 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株进行全基

因组序列特征分析。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 样本来源 　 按照《新型冠状病毒防控方案（第
八版）》的要求进行样本采集，于 ４ ℃下送至长沙市疾

病预防控制中心实验室。 样本保存于－８０ ℃冰箱。
１􀆰 ２　 核酸提取　 鼻咽拭子标本采用磁珠法提取病毒

核酸（西安天隆科技有限公司），标本用新冠病毒核酸

检测试剂盒检测（江苏硕世生物科技股份有限公司）。
选取 ＣＴ 值小于 ３０ 的标本进行全基因组测序。
１􀆰 ３　 全基因组测序　 核酸采用新型冠状病毒全基因

组序列捕获试剂盒（北京微未来科技有限公司）进行

富集和扩增。 扩增产物纯化后先用 Ｑｕｂｉｔ ２􀆰 ０ 进行核

酸浓度定量，二代测序建库核酸浓度为 １ ｎｇ ＤＮＡ，建
库试剂盒采用 Ｎｅｘｔｅｒａ ＸＴ ＤＮＡ 文库构建试剂盒［因美

纳（中国）科学器材有限公司］。 文库采用 Ｍｉｓｅｑ Ｖ２
试剂盒［因美纳（中国）科学器材有限公司］在 Ｍｉｓｅｑ
平台上进行测序。 下机数据先用 Ｆａｓｔｑｃ 和 Ｃｕｔａｄａｐｔ 进
行数据质量分析和去接头，筛选后的数据用 Ｖｉｒｕｓ
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｐｉｐｅｌｉｎｅ 软件进行比对分析，数据过滤后

再用 ＳＰＡｄｅｓ－３􀆰 １３􀆰 ０ 软件进行序列拼接与组装。
１􀆰 ４　 序列比对及分析 　 基因组序列上传至 Ｐａｎｇｏｌｉｎ
网站（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｐａｎｇｏｌｉｎ．ｃｏｇ－ｕｋ．ｉｏ ／ ）进行分型。 序列比

对采用 ＭＡＦＦＴ 软件。 进化树构建使用 ＭＥＧＡ Ｘ 软

件，方法为邻接法 （ ＮＪ 算法）， ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 重复值为

１ ０００ 次。

２　 结　 果

２􀆰 １　 病例结果分析　 本次共获得 ４ 株输入ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２
全基因组序列，毒株命名为 ＹＪ２０２１５１２０ 至 ＹＪ２０２１５１２３。
４ 例输入病例来自南非，均为男性，年龄为 ２５ ～ ４７ 岁，
于 ２０２１ 年 １２ 月 １６ 日乘坐入境航班抵达长沙，其中

ＹＪ２０２１５１２０ 至 ＹＪ２０２１５１２２ 于当日确诊，ＹＪ２０２１５１２３
于 １２ 月 １９ 日确诊，核酸样本的 ＣＴ 值均小于 ２５，见
表 １。

表 １　 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株 ＯＲＦ１ａｂ 和 Ｓ 蛋白质编码区

氨基酸突变位点比对分析

毒株

（ＧＩＳＡＩＤ 序列号）
ＶＯＣ 性别 年龄

ＯＲＦ１ａｂ 编码区ａ

４ ３４６ ５ ０３５ ５ ４９４ ６ ９４５

Ｓ 编码区ａ

３４６

ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２／ Ｗｕｈａｎ－Ｈｕ－１

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿４０２１２５）
Ａｌｐｈａ ／ ／ Ｋ Ｔ Ｇ Ｅ Ｒ

ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ ／ ＳｏｕｔｈＡｆｒｉｃａ

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿８８９０６５３）
Ｏｍｉｃｒｏｎ ／ ／ Ｋ Ｔ Ｇ Ｅ Ｒ
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　 　 续表 １

毒株

（ＧＩＳＡＩＤ 序列号）
ＶＯＣ 性别 年龄

ＯＲＦ１ａｂ 编码区ａ

４ ３４６ ５ ０３５ ５ ４９４ ６ ９４５

Ｓ 编码区ａ

３４６

ＹＪ２０２１５１２０

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿１０５８４１１６）
Ｏｍｉｃｒｏｎ 男 ２５ Ｋ Ｉ Ｓ Ｅ Ｋ

ＹＪ２０２１５１２１

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿１０５８４１１７）
Ｏｍｉｃｒｏｎ 男 ４７ Ｋ Ｔ Ｓ Ｅ Ｋ

ＹＪ２０２１５１２２

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿１０５８４１１８）
Ｏｍｉｃｒｏｎ 男 ３４ Ｋ Ｔ Ｓ Ｄ Ｋ

ＹＪ２０２１５１２３

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿１０５８４１１９）
Ｏｍｉｃｒｏｎ 男 ３１ Ｒ Ｔ Ｓ Ｅ Ｋ

　 　 注：ａ 代表氨基酸序列位点。

２􀆰 ２　 全基因组序列分析　 本研究获得 ４ 株ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２
全基因组序列，长度为 ２９ ６８５ ｂｐ。 输入型ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２
全基因组序列提交至 Ｐａｎｇｏｌｉｎ 网站，分析位于 ＢＡ􀆰 １􀆰 １
分支。 序列提交至 ＧＩＳＡＩＤ 数据库，序列号为 ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿
１０５８４１１６ 至 ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿１０５８４１１９。

进化树分析发现 ４ 份毒株与 Ｏｍｉｃｒｏｎ（ＢＡ􀆰 １）分支

处于同一分支，与南非、日本、印度以及美国等地发现

的毒株位于同一分支。 属于 ＷＨＯ 确认的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变

异株，见图 １。

注：●代表本研究中 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株。

图 １　 ４ 例 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株全基因组核苷酸序列进化树分析

　 　 蛋白质编码区核苷酸序列同源性比对分析发现，
本研 究 中 的 ４ 份 毒 株 序 列 与 武 汉 地 区 发 现 的

２０１９－ｎＣｏＶ毒株 （ ＥＰＩ ＿ ＩＳＬ ＿４０２１２５） 相比，同源性为

９９􀆰 ６％。 与 １１ 月南非地区报道的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株

（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿８８９０６５３）相比，同源性为 ９９􀆰 ９％。 ４ 株毒株

之间的同源性为 １００．０％。
２􀆰 ３　 氨基酸序列分析　 氨基酸序列位点分析发现，与
１１ 月份报道的南非毒株（ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿８８９０６５３）相比本研

究中 ４ 株毒株具有南非毒株 ＯＲＦ１ａｂ 序列所具有的突

变位点特征（Ｋ８５６Ｒ，△２０８３，Ｌ２０８４Ｉ，Ａ２７１０Ｔ，Ｔ３２５５Ｉ，
Ｐ３３９５Ｈ，△３６７４ － ３６７６， Ｉ３７５８Ｖ，Ｐ４７１５Ｌ 和 Ｉ５９６７Ｖ），
另外 发 现 Ｇ５４９４Ｓ 突 变， ＹＪ２０２１５１２３ 毒 株 发 生

Ｋ４３４６Ｒ，ＹＪ２０２１５１２０ 毒株发生 Ｔ５０３５Ｉ，ＹＪ２０２１５１２２ 毒

株发生 Ｅ６９４５Ｄ。 Ｓ 样蛋白包含典型 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株

氨基酸序列突变位点特征 （ Ａ６７Ｖ，△６９ － ７０， Ｔ９５Ｉ，
△１４２－１４４，Ｙ１４５Ｄ，△２１１，Ｌ２１２Ｉ，ｉｎｓ２１５－２１７，Ｇ３３９Ｄ，
Ｒ３４６Ｋ，Ｓ３７１Ｌ，Ｓ３７３Ｐ，Ｓ３７５Ｆ， Ｋ４１７Ｎ，Ｎ４４０Ｋ，Ｇ４４６Ｓ，
Ｓ４７７Ｎ， Ｔ４７８Ｋ， Ｅ４８４Ａ， Ｑ４９３Ｒ， Ｇ４９６Ｓ， Ｑ４９８Ｒ，
Ｎ５０１Ｙ， Ｙ５０５Ｈ， Ｔ５４７Ｋ， Ｄ６１４Ｇ， Ｈ６５５Ｙ， Ｎ６７９Ｋ，
Ｐ６８１Ｈ， Ｎ７６４Ｋ， Ｄ７９６Ｙ， Ｎ８５６Ｋ， Ｑ９５４Ｈ， Ｎ９６９Ｋ，
Ｌ９８１Ｆ），并发现 Ｒ３４９Ｋ 突变，见表 １。 其中 Ｒ３４６Ｋ 突

变位于 Ｓ 蛋白抗体结合区（ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ，
ＲＢＤ）。 Ｅ 序列包含 Ｔ９Ｉ 突变。 Ｍ 序列包含 Ｄ３Ｇ，
Ｑ１９Ｅ， Ａ６３Ｔ 突 变。 Ｎ 序 列 包 含 Ｐ１３Ｌ， △３１ － ３３，
Ｒ２０３Ｋ，Ｇ２０４Ｒ。 其余 ＯＲＦ 区域序列保守，与南非株相

比未发现新的突变位点。

３　 讨　 论

ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ 已在全球范围内暴发流行，对人类

的卫生健康事业和经济社会发展造成严重的打击。 自

Ｏｍｉｃｒｏｎ 被发现在南非地区流行以来，该毒株传播迅

速，已成为全球感染的优势毒株。 长沙市于 ２０２１ 年

１２ 月１６ 日首次输入 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株，全基因组序列分

析表明，４ 份毒株包含典型的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株序列特

征，具备快速传播的能力。
进化树研究表明，该市 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株分支内还

有其他国家地区的分离毒株，与国内同一时期内的其

他毒株不在同一分支，表明毒株在传播过程呈现出遗

传变异多样性。
Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株共享了之前 ＶＯＣ 毒株的突变位

点，并发生了额外的氨基酸位点突变。 研究报道指出，
Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株共有 ５０ 余个位点突变，其中 Ｓ 蛋白中

２０ 余个，ＲＢＤ 结合区域 １３ 个，这些区域位点的突变与

血管紧张素转换酶（ ａｎｇｉｏｔｅｎｓｉｎ ｃｏｎｖｅｒｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ２，
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ＡＣＥ２）受体以及抗体结合相关，因此会降低抗体的结

合效 率［１０－１１］。 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变 异 株 被 发 现 以 来， 存 在

Ｋ４１７Ｎ（Ｋ４４０Ｎ）和 Ｓ４４６Ｋ 两个分支，长沙市发现的毒

株属于 Ｋ４１７Ｎ（Ｋ４４０Ｎ）分支。 Ｓｔａｒｒ 等［１２－１３］指出，携带

有 Ｋ４１７Ｎ 突变位点的毒株，能有效降低与中和抗体的

结合。 本研究中 ４ 份毒株 Ｓ 蛋白中包含已被报道的

Ｓ４７７Ｎ、Ｑ４９８Ｒ 和 Ｎ５０１Ｙ 位点突变，这些突变位点被

证明与 ＡＣＥ２ 受体的结合能力增强，能加速病毒的传

播［１４－１５］。 毒株 Ｓ 蛋白中含有的 Ｔ４７８Ｋ、Ｅ４８４Ａ 突变以

及 ６９～７０ 的缺失突变等被报道与中和抗体结合以及

宿主免疫逃逸相关［１６］。 另外在 Ｓ 蛋白序列的 ＲＢＤ 结

合区域发现了 Ｒ３４６Ｋ 突变以及 ＯＲＦ１ａｂ 序 列 的

Ｋ４３４６Ｒ、Ｔ５０３５Ｉ、Ｇ５４９４Ｓ 和 Ｅ６９４５Ｄ 突变，这些新的突

变位点表明 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株在不同宿主人群中仍然在

持续不断的进化，但这些突变位点的生物学功能有待

进一步研究。 有报道指出 ＯＲＦ８ 序列中的 ３８２ ｂｐ 片段

缺失会导致毒株的毒力减弱，该市的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株

序列不存在 ３８２ ｂｐ 片段的缺失［１７］。
综上，长沙市输入的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株携带可明确

导致加速病毒传播，中和抗体结合效率降低和能造成

免疫逃逸相关的基因突变位点，应继续加强疫情应对

措施。 研究中的 Ｏｍｉｃｒｏｎ 变异株全基因组序列可以为

该地疫情防控措施的制定以及疫苗的研究提供帮助。
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［５］ 　 Ｖａｎｍｅｃｈｅｌｅｎ Ｂ， Ｌｏｇｉｓｔ ＡＳ， Ｔｏｎｙ ＷＢ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ
ＳＡＲＳ－ ＣｏＶ － ２ ｌｉｎｅａｇｅ Ｂ􀆰 １􀆰 １􀆰 ５２９ ｖｉｒｕｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅ ［ Ｊ］ ．
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｒｅｓｏｕｒ Ａｎｎ， ２０２２， １１（２）：ｅ０１１６１２１􀆰

［６］ 　 Ｋｈａｎｄｉａ Ｒ，Ｓｉｎｇｈａｌ Ｓ，Ａｌｑａｈｔａｎｉ Ｔ，ｅｔ ａｌ． Ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２
Ｏｍｉｃｒｏｎ （Ｂ􀆰 １􀆰 １􀆰 ５２９） ｖａｒｉａｎｔ， ｓａｌｉｅｎｔ ｆｅａｔｕｒｅｓ， ｈｉｇｈ ｇｌｏｂａｌ ｈｅａｌｔｈ
ｃｏｎｃｅｒｎｓ ａｎｄ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｔｏ ｃｏｕｎｔｅｒ ｉｔ ａｍｉｄ ｏｎｇｏｉｎｇ ＣＯＶＩＤ － １９
ｐａｎｄｅｍｉｃ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｒｅｓ， ２０２２， ２０９：１１２８１６􀆰

［７］ 　 Ｓａｘｅｎａ ＳＫ， Ｋｕｍａｒ Ｓ， Ａｎｓａｒｉ Ｓ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｏｖｅｌ
ＳＡＲＳ－ＣｏＶ － ２ Ｏｍｉｃｒｏｎ （ Ｂ􀆰 １􀆰 １􀆰 ５２９） ｖａｒｉａｎｔ ｏｆ ｃｏｎｃｅｒｎ ａｎｄ ｉｔｓ
ｇｌｏｂａｌ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］􀆰 Ｊ Ｍｅｄ Ｖｉｒｏｌ， ２０２２， ９４（４）：１７３８－１７４４􀆰

［８］ 　 Ｈｏｆｆｍａｎｎ Ｍ，Ｋｒüｇｅｒ Ｎ，Ｓｃｈｕｌｚ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ Ｏｍｉｃｒｏｎ ｖａｒｉａｎｔ ｉｓ ｈｉｇｈｌｙ
ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｇａｉｎｓｔ ａｎｔｉｂｏｄｙ － ｍｅｄｉａｔｅｄ ｎｅｕｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ
ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｔｈｅ ＣＯＶＩＤ－１９ ｐａｎｄｅｍｉｃ［ Ｊ］ 􀆰 Ｃｅｌｌ， ２０２２， １８５（３）：４４７－

４５６􀆰
［９］ 　 Ｊｉａ ＨＬ， Ｗａｎｇ Ｈ， Ｃａｏ Ｌ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａ ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２

Ｏｍｉｃｒｏｎ ｖａｒｉａｎｔ ｆｒｏｍ ａ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｔｒａｖｅｌｌｅｒ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｆｒｏｍ ｏｖｅｒｓｅａｓ［ Ｊ］ ．
Ｅｍｅｒｇ Ｍｉｃｒｏｂｅｓ Ｉｎｆｅｃｔ， ２０２２， １１（１）：３０６－３０９􀆰

［１０］ 　 Ｌｕｐａｌａ ＣＳ，Ｙｅ ＹＪ，Ｃｈｅｎ Ｈ，ｅｔ ａｌ． Ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｏｎ ＲＢＤ ｏｆ ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２
Ｏｍｉｃｒｏｎ ｖａｒｉａｎｔ ｒｅｓｕｌｔ ｉｎ ｓｔｒｏｎｇｅｒ ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｏ ｈｕｍａｎ ＡＣＥ２ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
［Ｊ］􀆰 Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｂｉｏｐｈｙｓ ＲＥＳ Ｃｏｍｍｕｎ， ２０２２， ５９０：３４－４１􀆰

［１１］ 　 Ｒａｔｈ ＳＬ，Ｐａｄｈｉ ＡＫ，Ｍａｎｄａｌ Ｎ． Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｔｈｅ ＲＢＤ－ＡＣＥ２ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｏｍｉｃｒｏｎ ｖａｒｉａｎｔ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｂｉｏｐｈｙｓ ＲＥＳ Ｃｏｍｍｕｎ，
２０２２， ５９２：１８－２３􀆰

［１２］ 　 Ｓｔａｒｒ ＴＮ， Ｇｒｅａｎｅｙ ＡＪ， Ｈｉｌｔｏｎ ＳＫ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｄｅｅｐ ｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｓｃａｎｎｉｎｇ
ｏｆ ＳＡＲＳ － ＣｏＶ － ２ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ ｒｅｖｅａｌｓ ｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ ｏｎ
ｆｏｌｄｉｎｇ ａｎｄ ＡＣＥ２ ｂｉｎｄｉｎｇ［Ｊ］􀆰 Ｃｅｌｌ， ２０２０， １８２（５）：１２９５－１３１０􀆰

［１３］ 　 Ｇｒｅａｎｅｙ ＡＪ，Ｌｏｅｓ ＡＮ，Ｃｒａｗｆｏｒｄ ＫＨＤ，ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｍａｐｐｉｎｇ
ｏｆ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ＳＡＲＳ － ＣｏＶ － ２ ｒｅｃｅｐｔｏｒ － ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ ｔｈａｔ
ａｆｆｅｃｔ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｂｙ ｐｏｌｙｃｌｏｎａｌ ｈｕｍａｎ ｐｌａｓｍａ ａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ［ Ｊ］ 􀆰 Ｃｅｌｌ
Ｈｏｓｔ Ｍｉｃｒｏｂｅ， ２０２１， ２９（３）：４６３－４７６􀆰

［１４］ 　 Ｗｉｂｍｅｒ ＣＫ， Ａｙｒｅｓ Ｆ， Ｈｅｒｍａｎｕｓ Ｔ， ｅｔ ａｌ􀆰 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ ５０１Ｙ􀆰 Ｖ２
ｅｓｃａｐｅｓ ｎｅｕｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒｉｃａｎ ＣＯＶＩＤ － １９ ｄｏｎｏｒ ｐｌａｓｍａ
［Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｍｅｄ， ２０２１， ２７（４）：６２２－６２５􀆰

［１５］ 　 Ｋｏｌｅｙ Ｔ，Ｋｕｍａｒ Ｍ，Ｇｏｓｗａｍｉ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｏｆ Ｏｍｉｃｒｏｎ
ｓｐｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ｗｉｔｈ ｈｕｍａｎ ＡＣＥ － ２ ｒｅｃｅｐｔｏｒ：
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｈｉｇｈ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｖｉｒｕｓ ［ Ｊ］ 􀆰 Ｂｉｏｃｈｅｍ
Ｂｉｏｐｈｙｓ ＲＥＳ Ｃｏｍｍｕｎ， ２０２２， ５９２：５１－５３􀆰

［１６］ 　 Ｇｒｅａｎｅｙ ＡＪ， Ｓｔａｒｒ ＴＮ， Ｇｉｌｃｈｕｋ Ｐ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ
ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｔｏ ｔｈｅ ＳＡＲＳ－ＣｏＶ－２ ｓｐｉｋｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ－ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ ｔｈａｔ
ｅｓｃａｐｅ ａｎｔｉｂｏｄｙ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ［Ｊ］􀆰 Ｃｅｌｌ Ｈｏｓｔ Ｍｉｃｒｏｂｅ， ２０２１， ２９（１）：
４４－５７􀆰

［１７］ 　 Ｓｕ ＹＣＦ， Ａｎｄｅｒｓｏｎ ＤＥ， Ｙｏｕｎｇ ＢＥ， ｅｔ ａｌ􀆰 Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ３８２－ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｉｎ ＯＲＦ７ｂ ａｎｄ ＯＲＦ８
ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｅａｒｌｙ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＡＲＳ － ＣｏＶ － ２ ［ Ｊ］ 􀆰 ｍＢｉｏ， ２０２０，
１１（４）：ｅ０１６１０－ｅ０１６２０􀆰

收稿日期：２０２２－０３－０４

４３４１ 实用预防医学 ２０２２ 年 １２ 月 第 ２９ 卷 第 １２ 期　 Ｐｒａｃｔ Ｐｒｅｖ Ｍｅｄ， Ｄｅｃ． ２０２２， Ｖｏｌ． ２９， Ｎｏ．１２


