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内蒙古科右前旗蒙古族人群乙型肝炎病毒基因型分布
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内蒙古科右前旗是蒙古族人口所占比例较高的地区。

本研究分析该地区蒙古族乙型肝炎(乙肝)患者的HBV基因

型及血清亚型，了解HBV基因型自然史与乙肝的关系。

1．资料与方法：

(1)试剂：病毒基因组DN^佩NA提取试剂盒购白天根生

化科技(北京)有限公司，uL．tra-Pfu DNA聚合酶反应体系购

自南京博尔迪生物公司，Marker 2000购自大连宝生物公司。

(2)样本：2009年肝炎流行病学调查收集到的llO份未经

乙肝疫苗免疫的蒙古族(≥3代均为蒙古族)乙肝患者HBsAg

阳性血清。所有样本均在一20℃保存。避免反复冻融。

(3)实验方法：HBV基因型的检测采用PCR方法，HBV上

游引物：5'-ATG GAGAACATC GCATCAGGA-3’，下游引

物：5'-AAGAAA朋rrGGTAACAGCGG一3’，由上海生工生

物工程技术服务有限公司合成，PCR反应条件：94℃5 min；

94℃30 s，49℃30 s。72℃l min，35个循环；72 oC 6min，产

物大小为680 bp。将PCR阳性产物送至上海生工生物丁程技

术服务有限公司测序，测序结果利用BLAST进行比对。

(4)统计学分析：利用EpiData 3．1软件进行数据录入，

SPSS 13．0软件逻辑纠错后进行统计学分析，样本构成比的

比较采用f检验。

2．结果：110例样本中男性64例、女性46例，经PCR检

测105例为HBV阳性，5例为阴性；105例PCR阳性血清中95

例测序成功(其中9l例经比对同源性大于97％，4例比对无

结果)，lO例反复测序失败。

(1)血清分型：对95例测序成功的样本利用BLAST进行

比对，显示44例为C型(46．32％)、25例为B型(26．32％)、21

例为D型(22．10％)、1例为C／D型(1．05％)、4例无匹配结果

(4．21％)。44例C型中23例为c2亚型且血清型为ndrq(+)；

2l例未查到基因亚型，其中20例血清亚型为oar，1例为

adw2。25例B型中16例为B2亚型且血清亚型均为adwl型，

9例未查到基因亚型。2l例D型中，4例未查到基因亚型，血
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清亚型均为ayw；16例为Dl亚型，血清型均为ayw2；1例D7

亚型，血清亚型为ayw2。l例为C／D混合型。

(2)不同基因型与性别的关系：不同基因型在不同性别

中的分布有差异，经检验差异有统计学意义(Z2=7．67，P=

0．022)。且男性高于女性。

(3)血清标志物与基因型的关系：血清标志物与不同基因

型之间经检验，差异无统计学意义(f=2．80，P>O．05)(表1)。

3．讨论：蒙古族乙肝患者血清中HBV基因分型的实验

表1内蒙古科右前旗蒙古族人群HBV血清标志物
与基因型之间的关系

血清标志物 —B型C型～D甜⋯
HBsAg(+)。抗-HBc(+) 16 25 11 52

HBsAg(+)，HBeAg(+)。抗一HBc(+1 6 12 8 26

望曼巡±!：亟二旦曼堕±!!垫二旦里丛±!! ! 兰 !!
合 计 25 44 2l 90

结果表明，此人群中存在的HBV基因型为C、B、D及C／D 4

种，以基因型C为主，其次为基因型B和D型，C／D混合型少

见，4例比对没有结果，可能为其他基因型的HBV感染，其原

因还需进一步确认，目前并未见HBV基因型A、E、F、G、H的

流行。HBV基因易发生遗传变异和进化。内蒙古科右前旗

相对较封闭，受地理环境和交通等因素的限制。其乙肝基因

型与其他地区相比较多样⋯，其原因有待进一步研究。同

时，这种基因多样性给HBV感染者的预防及临床工作提出

更多挑战。目前，国内对基因亚型报道较少，本研究中的D

型大多为Dl型，C／D混合型可能由不同基因型的重复感染

造成或是I-IBV在宿主长期免疫力作用下，为逃避宿主抵抗

力而变异积累的结果。在对不同基因型与性别的比较中，男

性明显高于女性，与现有报道相同，可能是由于男性与女性

对HBV基因亚型的易感性不同以及不同性别的机体免疫存

在差异。基因型在血清模式组间的差异无统计学意义。可能

为不同基因型在不同血清标志物中分布无差异，与报道不一

致【2j，可能与采样时所选标准不同或地区差异有关。
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