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人博卡病毒（HBoV）属细小病毒，为瑞典学者 Allander

等［1］2005年从小儿下呼吸道感染样本中分离到的一种新呼

吸道病原。目前世界各地均有HBoV研究相关报告［2］，说明

该病毒是世界范围内存在的人类致病原。为了解广州地区

HBoV的分子流行病学特点和临床特征，对 638例患儿临床

标本进行检测。结果报告如下。

1. 材料与方法：2010年3月至2011年6月收集广州市妇

女儿童医疗中心638例患儿临床标本，其中咽拭子606份，肺

泡灌洗液、脑脊液32份，患儿年龄10日龄至4岁。以TaKaRa

病毒 RNA/DNA 快速纯化试剂盒提取 DNA，步骤参考说明

书。选择HBoV的NP保守区设计荧光PCR引物和TaqMan

探针。上游引物为：5′- AGA GAG GCT CGG GCT CAT

ATC-3′，下游引物为：5′-CTT CAT CAC TTG GTC TGA

GGT CTT C-3′，探针为：5′-FAM-CAG GAA CAC CCA

ATC AGC CAC CTA TCG TC-TAM RA-3′，随机选取2010年

4月 2份标本和 2011年 1、4月各 1份HBoV阳性标本进行全

基因组序列扩增。自行设计4对引物，覆盖病毒的全长基因

组序列。分段扩增病毒基因组全长，扩增产物直接送

Invitrogen公司测序。其他病原体均采用荧光PCR检测。检

测试剂主要为中山大学达安基因公司、广州华瑞安公司和广

州广渠公司。

2. 结果：

（1）HBoV 检出情况：检出阳性标本 49 份，总检出率为

7.68%（49/638）。其中2011年6月检出率最高（9.09%），2010

年12月检出率最低（4.55%）。见表1。

（2）HBoV感染的年龄分布：49例阳性患儿年龄为 41日

龄至4岁，平均12.5月龄。若以2岁为分界线，2～4岁检出率

为2.96%，＜2岁检出率为8.95%（表2）。

（3）HBoV感染临床诊断与其他病毒混合感染：49例阳

性患儿临床诊断为支气管肺炎 34例（69.39%）中，喘息性支

气管肺炎 12例（24.49%），肺炎 3例（6.12%）。HBoV单独感

染 25 例（51.02%），与呼吸道合胞病毒混合感染 12 例

（50.00%），占总阳性标本的24.49%；与腺病毒混合感染5例，

占总阳性标本的 10.20%；与流感病毒B混合感染 1例，与副

流感病毒混合感染2例，与肺炎支原体混合感染2例，与肠道

病毒混合感染2例。

（4）HBoV广州分离株全基因组分析：从荧光 PCR阳性

标本中选取 4份进行全基因序列克隆，经分段扩增拼接后，

获得4株HBoV全基因组序列，序列登录于GenBank上，分别

命名为 GZ2010-03、GZ2011-01、GZ2011-04、GZ2010-1，序

列号分别为 JN128953、JN128954、JN128955、JN128956。将

这 4株广州分离株全基因组核苷酸序列与HBoV 1～4型全

基因组序列进行Clustal W比较，发现与HBoV 1型的同源性

最高（99%），与其他型同源性较低。确认分离的 4株广州株

为HBoV 1型。

3. 讨论：HBoV是引起呼吸道感染重要病原，其临床症

状主要为咳嗽、哮喘，表现为支气管炎、肺炎。本研究运用荧
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表1 2010年3月至2011年6月广州市妇女儿童
医疗中心HBoV检出情况

检测
时间

（年-月）

2010-03

-04

-05

-06

-07

-08

-09

-10

-11

检测
例数

35

44

20

13

20

18

16

13

15

阳性
例数

3

3

1

1

1

1

1

1

1

阳性率
（%）

8.57

6.82

5.00

7.69

5.00

5.56

6.25

7.69

6.67

检测
时间

（年-月）

-12

2011-01

-02

-03

-04

-05

-06

合计

检测
例数

22

20

35

45

46

67

209

638

阳性
例数

1

1

2

4

4

5

19

49

阳性率
（%）

4.55

5.00

5.71

8.89

8.70

7.46

9.09

7.68

表2 49例HBoV感染患儿检出率的年龄分布

月龄

0～

7～

13～

25～48

合计

检测例数

184

181

138

135

638

阳性例数

16

18

11

4

49

检出率（%）

8.69

9.95

7.97

2.96

7.68
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光PCR方法，从 638份临床标本中检测出HBoV阳性 49份，

检出率为7.68%。研究结果显示HBoV感染可发生于全年各

月，最高检出率为2011年6月（9.09%），而3月也具有较高的

检出率，均为 8%以上。许多文献认为大部分HBoV阳性的

患儿均＜2岁［3，4］，本研究在 49例阳性标本中，＜2岁的阳性

标本有 45 例，占阳性标本的 91.84%，＜2 岁的总检出率为

8.95%，而 2～4 岁的总检出率为 2.96%。HBoV 阳性患儿的

临床症状主要为支气管肺炎（69.39%），其次为喘息性支气管

肺炎（24.49%），而肺炎仅占6.12%。

本研究成功扩增并获得 4株病毒的全基因序列，4株广

州分离株与GenBank上的HBoV 1型全基因组序列比较发现

同源性为98%～99%，说明HBoV 1型之间变异非常小，与文

献报道一致［5］。

［本研究为广州市卫生局研究课题（2009-YB-215）资助］
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