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广州市2010年登革4型病毒的分离及其E基因进化分析
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    登革病毒(DEN)E蛋白在病毒与宿主细胞融合和诱导

机体产生抗体等过程中发挥重要作用[1]。本研究通过对分

离株E基因全序列测定，从分子水平确定其型别，并与广州

市历年同型DEN流行株及相关国际流行株进行同源性比

较，构建系统进化树，追踪其可能输入来源。
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    手足口病发病时间存在季节性变化，但有地区差异[1]。

进行重症手足口病空间分布特征的分析和研究有利于更好

掌握重症病例的地理分布特征与规律，为此本研究对2010

年河南省报告重症病例最多的鲁山县的病例空间分布聚集

性进行了分析，现将结果报道如下。
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