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汉城病毒的 S2亚型。此外，不同行政区的M和 S片
段样本序列在系统发育树中的 S2分支均有不同程

度的聚集。

讨 论

本研究在深圳市部分地区共捕获啮齿动物

200只，汉坦病毒检测阳性 42份，优势鼠种为褐家

鼠，其次为黄胸鼠和小家鼠。阳性样本经荧光PCR

分型均为汉城病毒，与既往研究结果相同［10-11］，即

深圳市属于HFRS疫源地家鼠型（汉城病毒）疫区。

有学者研究发现深圳市宝安区为HFRS高发区，此

结果与本研究中宝安区鼠类汉坦病毒带毒率

（45.7%）最高的现象相呼应［9］。宝安区捕鼠布点均

为城中村，该区城中村用地面积达27.6 km2，人口密

度超出全市平均数值，餐饮、商业等服务场所密集，

每日产生大量生活、餐厨垃圾，易出现鼠类泛滥的

情况。汉坦病毒的传播主要是人类与啮齿动物直

图1 深圳市汉坦病毒M片段（2 003~2 302 nt）与周边地区代表毒株核苷酸与氨基酸差异位点比较

图 2 深圳市汉坦病毒S片段（613~980 nt）与周边地区代表毒株核苷酸与氨基酸差异位点比较
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接接触或吸入受感染动物的排泄物或分泌物中的

污染气溶胶［12］，所以有理由认为HFRS病例出现与

当地鼠类汉坦病毒感染率相关。

过去普遍认为汉坦病毒具有宿主特异性，具体

表现为不同型别的汉坦病毒在与宿主长期共存的

过程中形成各自独特的基因特征，每一型的汉坦病

毒主要由一种或几种亲缘关系密切的鼠类动物携

带并传播［13］。但在本研究中发现汉坦病毒阳性鼠

肺中有 4份来自黄胸鼠，通过系统发育树分析黄胸

鼠携带的汉坦病毒的序列与褐家鼠处于同一分支

且同源性极高，都能携带同一亚型的汉城病毒。比

如 LHhx-174（黄胸鼠）与 LG-45（褐家鼠）等几株毒

株扩增出的 S以及M基因序列在进化树中呈现一

定的区域聚集性，可能是在罗湖与龙岗相邻两区的

布点范围周边褐家鼠与黄胸鼠接触活动密切，提示

汉城病毒在不同宿主体内适应性强，具有跨种传播

的可能性，以及在进化过程中病毒可能从褐家鼠

“溢出”到黄胸鼠［14］。我国云南、河南等省份的调查

中亦出现了此种“溢出”现象［15］，表现为褐家鼠、黄

胸鼠和小家鼠均能携带 S1和 S3型的汉城病毒。

Plyusnin和Morzunov［13］提出宿主选择性替换假说来

推翻之前的宿主决定论，即汉坦病毒可以跨越宿

主-物种屏障，建立新的病毒/宿主系统，当宿主动

物与潜在宿主（通常是密切相关的啮齿动物物种）

共处时，可能会发生宿主转换事件。

本研究分别对M片段（G2区）和 S片段进行核

苷酸序列比对，结果显示M片段序列的核苷酸同源

性为 95.3%~100.0%，S片段序列为 97.6%~100.0%，

M和 S片段序列与汉城病毒参考序列同源性高于

汉滩病毒。结合分析系统发育树后发现样本核苷

酸序列均与BjFT01等 S2亚型参考序列处于同一大

分支，种群遗传距离不大，其中与M片段和 S片段

同源性最高的分别为广州市病毒毒株 GZ325和
GZRn98，最高均达到 100.00%，因此推测深圳市部

分汉坦病毒阳性样本极有可能由广州市疫源地传

入。珠三角地区口岸众多，对外贸易十分频繁，据

一项调查表明在广东省机场口岸、铁路口岸、客运

港口岸和货运海港口岸中，海港口岸的鼠形动物及

图3 深圳市汉坦病毒M片段（G2区）核苷酸序列（2 003~2 302 nt）系统进化树
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种类最多，客运港口岸鼠密度和汉坦病毒携带率最

高，且汉坦病毒检出阳性标本均为汉城病毒的

S2亚型［16］，与本研究以及过去对深圳市鼠类携带

汉坦病毒基因分型的研究结果相符［10-11］。其次，不

同行政区之间的汉坦病毒分布呈现出相对的地区

聚集性，以及在与深圳市不同区过去获得的汉坦病

毒 核 苷 酸 序 列 比 对 中 显 示 出 较 高 的 同 源 性

（ba013与 DP-148、LG-57，ba066与 DP-148、LG-57
同源性达到 100%），推测是由于各区鼠类流窜，相

邻区甚至距离较远的区域之间鼠类流动性都较强，

且核苷酸变异较小所致。尽管汉坦病毒毒株可能

来自于不同宿主、不同年代，但对基因的同源性和

系统进化影响较小，体现在不同年代的同一地区分

离株或不同地区的分离株都处于同一分支，表明汉

城病毒还是以地理聚集性为主［17］。值得一提的是，

由于有充足的栖息地、食物和水供应，城市环境也

已被证明会促进鼠类动物数量的增长和相关人畜

共患病的传播［18］，汉城病毒高发极有可能与宿主物

种和城市环境直接相关［19］。

汉坦病毒M片段基因的变异往往较其他片段

更活跃，一个碱基的突变就可能导致病毒毒力、传

染性的变化［14］。对样本序列与汉城病毒国际标准

株、疫苗株以及来自周边省市（广州市、福建省、海

南省等）的代表性毒株序列进行核苷酸与氨基酸变

异位点分析后发现，核衣壳蛋白中存在 1个氨基酸

位点差异，为BA-111第 121位由丙氨酸A变为苏氨

酸 T，其余则多为同义突变。糖蛋白中未见明显特

异性氨基酸突变，表明深圳市汉坦病毒与邻近地区

汉坦病毒同源性较大，流行性出血热疫苗对于人群

预防HFRS也依旧具有有效的保护作用。

本研究对深圳市的鼠类种群、汉坦病毒的分子

流行病学进行了调查，明确了深圳市汉坦病毒鼠类

宿主所携带的汉坦病毒基因型为汉城病毒的

S2型，与广东省汉城病毒主要流行亚型相同，且与

福建省、海南省等地毒株同源性较高，汉坦病毒核

衣壳蛋白存在 1个氨基酸变异位点。优势鼠种为

图4 深圳市汉坦病毒S片段核苷酸序列（613~980 nt）系统进化树
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褐家鼠，亦是深圳市HFRS的主要传染源，各区应

根据当地的生态环境特点以及鼠类动物的活动习

性制定不同的防治措施以预防此类自然疫源性疾

病的发生，在控制家鼠类动物孳生的同时也应加大

对黄胸鼠的灭除。
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