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图1基于ompA、ompB和gltA基因的系统发育树

(◆基因阳性片段)

学意义，说明新疆不同地区R．raouhii感染存在差异。

在媒介生物学理论上，如立克次体能有效通过某种蜱经

卵和经期传播，则该种蜱既是立克次体的宿主又是其传播媒

介，且立克次体病的分布与该蜱种的分布将一致。国外学者

研究证实，R．raoultii能有效通过森林革蜱、边缘革蜱、草原革
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蜱和网纹革蜱经卵和经期传播，是R．raouhii的传播媒介和

宿主B3，尼raouhii及TIBOLA的分布应与森林革蜱和边缘革

蜱分布相一致。森林革蜱和边缘革蜱为白哈巴地区、夏尔西

里地区及和硕地区的优势蜱种，数量众多，分布广泛，这些地

区可能存在R．raouhii及TIBOLA的广泛传播流行。本研究

未采集到TIBOLA病例及其生物标本，尚无法了解TIBOLA

在新疆的流行病学及病原学状况，需进一步的调查确认。

本研究结果表明，R．raouhii及其引起的立克次体病在新

疆地区的分布范围可能超出以往的认识，应引起重视。
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庚型肝炎病毒(HGV，GBV-C)与丙型肝炎病毒同属黄病

毒科，两者核苷酸有30％的同源性“1。GBV-C不引起感染人

群肝病或其他疾病，感染数年后能自动清除。GBV-C与HIV

具有相似的感染途径，大部分经血液、性接触或者母婴传播，

所以在高危人群中存在很高的重叠感染。在HIV感染人群

中GBV-C感染率明显高于正常人群，40％HIV感染者显示有

活跃的GBV-C共同感染，46％HIV感染者有既往GBV-C感染

(抗E2阳性)。近年来一些研究显示，HIV感染者合并感染
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GBV-C可以减慢HIV感染的病程，显著降低HIV感染者的死

亡率一-。GBV-C协同HIv一1感染也影响高效抗反转录病毒治

疗(HAART)，该类患者基线时CD4+T淋巴细胞计数显著高于

单一HIV感染者，而病毒载量(vL)显著低于单一HIV感染者；

HAART治疗后，协同感染GBV-C者CD4+T淋巴细胞计数增高

显著高于单一HIV感染者，但vL降低。l。男男性行为人群

(MSM)为HIv一1高危人群。北京市MSM的HIv一1阳性率为

3％～4．6％4。研究显示，该人群中HIV—l感染者常伴随有其

他l生传播疾病感染。由于GBV-C在该人群中的感染率和流行

情况及亚型分布尚未见报道，为此本研究对北京市HIv—I阴

性和阳性MSM进行GBV-C RNA检测及基因型分析。

1．材料与方法：

(1)研究对象：来自北京市科委艾滋病高危人群队列研

究项目，MSM中HIv二1感染者99人，HIV二1阴性175人。

(2)研究方法：①GBV-C RNA扩增：GBV-C RNA用

Qiagen viral RNA Mini Kit(Qiagen，德国)提取，RNA用

Invitrogen公司的Superscript First—Strand Synthesis Kit合成

eDNA链，再经巢式RT-PCR方法扩增。巢式RT-PCR引物对

位于GBV-C标准株NC 001710．1的5 7NCR区(表1)。预期

扩增片段大小分别为366 bp(外侧)和233 bp(内侧)。产物用

含o．5 pg／ml溴化乙锭的琼脂糖凝胶(1．5％)电泳检测。②扩

增产物序列测定和GBV-C亚型分析：基因分型外侧引物

GBV-OFl和GBV-ORI位于5’一UTR区(表1)，产物627 bp；内

侧引物用GBV-Fl和GBV-R1，产物366 bp。PCR产物直接送

北京市博迈德生物技术公司进行序列测定。序列测定结果使

用Chromas软件进行编辑、校正，使用Mega 5．0软件与国际参

考序列进行拼接、比对、计算基因离散率和系统进化树分析。

4株标准株来源于美国NCBI信息数据库(1型U36380，2型

U44402 andAF081782，3型D9060l，5型AY949711)。

表1 GBV-C巢式RT-PCR引物

弓I物 弓『物序歹0(5’～3 7)
基因

位置

产物
片段

(bp)

GBV-Fl ACTGGGTGCAAGCCCCAGAAACC 3l～53 ⋯
GBV—R1 CTGGTCCTTGTCAACTCGCCG 356～376

⋯

GBv-F2 GTGATGACAGGGTTGGTAGGTCGT 121～144 ⋯
GBV-R2 GACATTGAAGGGCGACGTGGA 313～333

⋯

GBv-OFl GTGCAAGCC CCAGAAACC GA 36—55 ⋯
GBV．ORl GGGGCGCAACAG丁丌GTGAGG 621—64l

⋯

2．结果：99名HIV一1感染者和175名HIV一1阴性者中，

GBV-C的扩增阳性率分别为34．3％(34／99)和12．6％(22／

175)。根据PCR产物核苷酸序列测定结果分析以确定

GBV-C的基因型。在HIv二1感染者中有34例GBV-C阳性，

经与标准株比对，30例(88．2％)为基因3型，4例(11．8％)为基

因2型；在HIv二1阴性人群中有22例GBV-C阳性，1例

(4．5％)为基因2型，21例(95．5％)为基因3型(图1)。在

HIv一1感染者和HIv一1阴性人群中病毒间的遗传差异不

大：表明GBV-C在北京市MSM中的感染以基因3型为主，

在HIV一1的感染者中，包括基因2型和3型的传播。

3．讨论：以往研究表明，我国GBV-C感染普遍存在于血

液透析、商业献血、静脉注射吸毒和女性性工作者中。本研究

注：pt为HIV二l感染者；NG为HIV-1阴性者

图1北京市MSM人群34例HIv二l感染者和22例

HIv一1阴性者GBV-C阳性的系统进化树分析

表明在MSM中HIv一1感染者的GBV-C阳性检出率为27．2％，

远高于HIV一1阴性人群(P=0．002)，与美国和欧洲研究结果

一致。同时表明在北京市MSM中GBV-C感染普遍存在。以

往报道GBV-C主要基因型为3型，在我国不同人群中罕见基

因l型和2型。本研究基因型分析表明，在MSM中以GBV-C

基因3型为主要感染类型(88．2％)，仅4例为基因2型，未发现

基因1型感染。因此，GBV-C在MSM中的流行与在我国其他

人群的情况相似，亦与亚洲其他围家的基因型流行相一致”1。

本研究仅分析了MSM经性传播GBV-C的情况，并不包

括经血传播的实例；此外对GBV-C变化及其影响HIV／AIDS

进程由于观察时间短尚难有定论。这些均是本文的不足。

因此对该人群队列的长期观察可进一步揭示GBV-C和HIV

感染间的相关性。
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