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福州市人感染Ｈ７Ｎ９流感病毒基因特性分析
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摘要：目的　了解福州市人感染Ｈ７Ｎ９流感病毒基因特性及进化分布。方法　对２０１３－２０１６年福州市流感

监测网络实验室从监测哨点医院采集的不明原因肺炎病例中人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒核酸检测阳性的标本进

行病毒分离，选取部分 Ｈ７Ｎ９禽流感病毒株进行基因组基因序列测定，使用ＤＮＡｍａｎ．ｅｘｅ分析软件进行基

因序列比对，并对病毒关键位点的氨基酸变异情况进行分析，绘制遗传进化树进行进化分布分析。结 果　
血凝素 （ＨＡ）和神经氨酸酶 （ＮＡ）基因进 化 树 分 析 结 果 显 示 福 州 市 人 感 染 Ｈ７Ｎ９禽 流 感 病 毒 株 与 以 上

海、浙江为代表的长三角分支相近。７株毒 株 中 均 出 现 可 导 致 宿 主 特 异 性 改 变、病 毒 传 播 力、致 病 力、毒

力及复制能力增强的相关致病位点突变。病毒的 ＨＡ蛋白受 体 结 合 区 均 发 生Ｇ１８６Ｖ和 Ｑ２２６Ｌ这２个 关 键

氨基酸位点的变异，ＨＡ蛋白裂解 位 点 序 列 均 为ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ，含 有２个 碱 性 氨 基 酸。７株 病 毒 的 ＮＡ
蛋白茎杆区６９～７３位氨基酸均出现缺失。病毒的 Ｍ２蛋白均发生Ｓ３１Ｎ突变。结论　福 州 市 人 感 染 Ｈ７Ｎ９
病毒株具有遗传多样性及复杂性，呈现致病力增强、对金刚烷胺类药物耐药等特点，在监测工作中 应 加 强

病原学的监测和遗传变异特性的研究。
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　　２０１３年２～３月，一种由新 Ｈ７Ｎ９亚型禽流感

病毒导致 的 人 感 染 Ｈ７Ｎ９流 感 在 我 国 的 上 海、安

徽等省市出现流行，此后，浙江、江苏等地也陆续
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出现 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒 疫 情，患 者 均 出 现 严 重 的 肺

炎和急性呼 吸 窘 迫 综 合 征 且 重 症 患 者 病 情 发 展 迅

速［１］。人 感 染 Ｈ７Ｎ９禽 流 感 病 毒 系 首 次 从 人 群 中

发现的一 种 新 型 Ｈ７Ｎ９亚 型 禽 流 感 病 毒，病 毒 序

列分析表明，该病毒可能为三重重配病毒，３者均

来源于禽类或野禽［１］。即病毒的 Ｈ７亚型血凝素基

·０４１· 中国病毒病杂志２０１８年３月第８卷第２期　Ｃｈｉｎ　Ｊ　Ｖｉｒａｌ　Ｄｉｓ，Ｍａｒ．２０１８，Ｖｏｌ．８Ｎｏ．２



因来 源 于 Ａ／Ｄｕｃｋ／Ｚｈｅｊｉａｎｇ／１２／２０１１ （Ｈ７Ｎ３）样

病 毒，神 经 氨 酸 酶 来 源 于 Ａ／ｗｉｌｄ　ｂｉｒｄ／Ｋｏｒｅａ／

Ａ１４／２０１１ （Ｈ７Ｎ９）样病毒，其余６个节段的内部

基因则来 源 于 Ｈ９Ｎ２禽 流 感 病 毒，病 毒 基 因 组 亲

缘性分析 显 示 它 们 均 来 源 于 上 海、江 苏 等 地 的 鸡

群［２－３］。Ｈ７Ｎ９作为新 型 重 组 亚 型 禽 流 感 病 毒，近

年来其感染人数不断上升，涉及地区也不断扩大。
福建省 于２０１３年４月２３日 确 诊 该 省 首 例 人 感 染

Ｈ７Ｎ９流感病例［４］。福州市于２０１３年４月２７日报

告了首例 个 人 感 染 Ｈ７Ｎ９流 感 病 例，此 后，福 州

市于２０１４、２０１５、２０１６年的冬春季连续出现多起

人感染 Ｈ７Ｎ９流 感 疫 情，并 呈 现 出 典 型 流 行 峰。
为了解福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒的基因特性，
本研究筛选 部 分 人 感 染 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒 株 进 行 基

因组特性分析，现将结果报告如下。

１　材料与方法

１．１　标本　福州市流感监测网络实验室从监测哨

点医院采集的不明原因肺炎病例的呼吸道标本中，
按照 《人类感染禽流感病毒 （Ｈ７Ｎ９）的诊断和治

疗指 南 （２０１４ 版）》［５］及 《人 感 染 禽 流 感 病 毒

（Ｈ７Ｎ９）标本采集及实验室检测策略》［６］的方法进

行病毒鉴定，Ｈ７Ｎ９病毒核酸阳性的标本送福建省

疾病预防控制中心流感参比实验室复核。

１．２　病毒核 酸 检 测　病 毒ＲＮＡ提 取、病 毒 核 酸

检测在生物安全Ⅱ级 （ＢＳＬ－２）实验室进行，操作

及阴阳判定严格按照试剂盒说明书标准进行。流感

病毒核酸检 测 试 剂 购 自 上 海 之 江 生 物 科 技 有 限 公

司；病毒ＲＮＡ提 取 试 剂 盒 （ＱＩＡａｍｐ　Ｖｉｒａｌ　ＲＮＡ
Ｍｉｎｉ　Ｋｉｔ）购自ＱＩＡＧＥＮ公司 （德国），试剂均在

有效期内使用。ＡＢＶｉｉＡ７Ｄｘ荧光ＰＣＲ仪用于ｒｅａｌ－
ｔｉｍｅ　ＲＴ－ＰＣＲ试验。

１．３　毒株　福建省疾病预防控制中心流感参比实

验室在生物安全Ⅲ级 （ＢＳＬ－３）实验室对 Ｈ７Ｎ９流

感病毒核酸检测阳性的标本采用鸡胚和 ＭＤＣＫ细

胞进行病毒分离，并将分离的病毒株保存送国家流

感中心鉴定确认。国家流感中心选取部分毒株进行

全基因组序列测定，测序结果上传至国家流感中心

流感病毒序列数据库。

１．４　序列分析比对及进化树构建　从美国国立生

物技术信息中心 （ＮＣＢＩ）的Ｇｅｎｂａｎｋ及Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ　Ｄａｔａｂａｓｅ数据 库 上 下 载 收 录 的 具 有 代 表

性的人感染 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒 基 因 片 段 的 核 苷 酸 序

列进行比对分析，参照毒株为国内主要流行省份代

表株 （包 括 人 和 禽）Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒 株：Ａ／Ａｎ－

ｈｕｉ／１－ＤＥＷＨ７３０／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）； Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／１／

２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｈａｎｇｚｈｏｕ／１／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；

Ａ／Ｓｈａｎｇｈａｉ／４６６４Ｔ／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｚｈｅｊｉａｎｇ／ＤＴＩＤ－
ＺＪＵ０１／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／ｔｒｅｅｓｐａｒｒｏｗ／Ｓｈａｎｇｈａｉ／

０１／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｆｕｊｉａｎ／ＳＣ３３７／

２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｓｈａｎｇｈａｉ／Ｓ１４３９／

２０１３（Ｈ７Ｎ９）；Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／ｊｉａｎｇｘｉ／１３５３８／２０１４（Ｈ７Ｎ９）；

Ａ／Ｚｈｅｊｉａｎｇ／１７／２０１４ （Ｈ７Ｎ９），同时从国家流感中

心流感病毒 序 列 数 据 库 下 载 福 州 市 的 Ｈ７Ｎ９流 感

病 毒 的 基 因 系 列，分 别 为 Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０４／２０１３
（Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０５／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／

１４／２０１４ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０８／２０１５ （Ｈ７Ｎ９）；

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／２４／２０１５ （Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０３／２０１６
（Ｈ７Ｎ９）；Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０４／２０１６ （Ｈ７Ｎ９）。

使用ＤＮＡｍａｎ．ｅｘｅ分 析 基 因 序 列，寻 找 可 用

的开放 阅 读 框 （ｏｐｅｎ　ｒｅａｄｉｎｇ　ｆｒａｍｅ，ＯＲＦ）并 将

基因序列翻译为氨基序列。使用ＣｌｕｓｔａｌＸ．ｅｘｅ／Ｂｉ－
ｏｅｄｉｔ．ｅｘｅ进行 序 列 比 对、变 异 分 析、系 统 进 化 树

构建。使 用 ＭＥＧＡ６．ｅｘｅ查 看 系 统 进 化 树 并 进 行

分析。

２　结　果

２．１　福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒检测结果分析

　２０１３－２０１６共对报告的１６２例不明原 因 肺 炎 病

例标本应 用ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ　ＰＣＲ法 进 行 病 原 核 酸 检 测，
检测 到 病 毒 核 酸 阳 性 共 ７０ 份，总 检 出 率 为

４３．２％。其 中 Ｈ７Ｎ９ 阳 性 标 本 为 ２５ 份，占

１５．４％，其中男性２３例、女 性２例，男 女 性 别 比

为１１．５∶１，共死亡８例，人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒

病死率３２．０％。甲型Ｈ１Ｎ１阳性标本为４０份，占

２４．７％；Ｈ３阳性 标 本 为３份，占１．９％；乙 型 病

毒阳性标本为２份，检出率为１．２％。２０１３－２０１６
年检 测 的 人 感 染 Ｈ７Ｎ９ 流 感 病 毒 阳 性 率 分 别 为

９．１％ （４／４４）、１２．１％ （７／５８）、２５．９％ （７／２７）、

２１．２％ （７／３３），差异 无 统 计 学 意 义 （χ
２＝４．９８１，

Ｐ＝０．１７３）。获得毒株完整序列并进行比对分析的

福州市人感染 Ｈ７Ｎ９病例信息见表１。

２．２　福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒核苷酸和氨基

酸序列同源性对比和分析　采用分析软件对福州市

分 离 株 血 凝 素 （ＨＡ）基 因、神 经 氨 酸 酶 （ＮＡ）
基因、核 蛋 白 （ＮＰ）基 因、聚 合 酶 Ａ （ＰＡ）基

因、ＲＮＡ聚合酶１ （ＰＢ１）基因及聚合酶２ （ＰＢ２）
基因编码区 的 核 苷 酸 和 氨 基 酸 序 列 进 行 同 源 性 比

较，结果表明 福 州 市 人 感 染 Ｈ７Ｎ９流 感 毒 株 与 国

内其他省份 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒 代 表 株 的 核 苷 酸 的 同
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源性 分 别 为９０．６％～９９．９％、９４．１％～９９．８％、

９４．１％～１００．０％、９６．７％～１００．０％、９５．９％～
１００．０％、９４．８％～９９．９％。氨 基 酸 序 列 比 对 的 同

源性 分 别 为９４．４％～９９．８％、９４．２％～１００．０％、

９８．０％ ～１００．０％、９８．３％ ～９９．９％、９９．１％ ～
９９．９％、９７．４％～９９．９％。

表１　２０１３—２０１６年福州市人感染 Ｈ７Ｎ９病例信息概况

编号 性别
年龄

（岁）

发病日期

（年－月－日）

诊断日期

（年－月－日）
病例分类 转归

发病前１０ｄ内

是否与疑似或确

诊病例接触过

是否接触

过禽类

ＦＪ／０４／１３ 男 ６９　 ２０１３－０４－２９　 ２０１３－０５－０２ 重症 治愈 否 是

ＦＪ／０５／１３ 男 ９　 ２０１３－０４－２６　 ２０１３－０５－０４ 轻症 治愈 否 是

ＦＪ／１４／１４ 男 ８０　 ２０１４－０２－０２　 ２０１４－０２－０６ 重症 死亡 否 是

ＦＪ／０８／１５ 男 ４８　 ２０１５－０１－０７　 ２０１５－０１－１２ 重症 死亡 否 否

ＦＪ／２４／１５ 男 ２　 ２０１５－０１－１７　 ２０１５－０１－２３ 重症 治愈 否 是

ＦＪ／０３／１６ 男 ６５　 ２０１６－０１－１４　 ２０１６－０１－１８ 重症 死亡 否 是

ＦＪ／０４／１６ 男 ５８　 ２０１６－０２－１４　 ２０１６－０２－２２ 重症 治愈 否 否

２．３　福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒种系进化树分

析　使用ＣｌｕｓｔａｌＸ．ｅｘｅ／Ｂｉｏｅｄｉｔ．ｅｘｅ进行序列比对、
应用 ＭＥＧＡ６．ｅｘｅ分析软件 绘 制 基 因 种 系 发 生 树，
进化 树 构 建 采 用 邻 位 相 接 法 （ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ，

Ｎ－Ｊ）。从 种 系 发 生 树 可 以 看 出，福 州 市 人 感 染

Ｈ７Ｎ９流感病毒株ＨＡ和ＮＡ基因进化树分析结果

均与以上海、浙江为代表的长三角分支相近。ＨＡ
基因进 化 树 分 析 表 明２０１３年 和２０１４年 分 离 株 与

Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｆｕｊｉａｎ／ＳＣ３３７／２０１３ （Ｈ７Ｎ９） 及

Ａ／Ａｎｈｕｉ／１－ＤＥＷＨ７３０／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）亲 源 性 较

近，而２０１５年 和２０１６年 毒 株 与 Ａ／Ｚｈｅｊｉａｎｇ／１７／

２０１４ （Ｈ７Ｎ９）分 离 株 更 接 近，结 果 见 图１。ＮＡ
基因进 化 树 分 析 表 明２０１３年 和２０１４年 分 离 株 与

Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｆｕｊｉａｎ／ＳＣ３３７／２０１３ （Ｈ７Ｎ９） 及

福 建 首 例 Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／１／２０１３ （Ｈ７Ｎ９）较 近，而

２０１５ 年 和 ２０１６ 年 毒 株 与 Ａ／Ｚｈｅｊｉａｎｇ／１７／２０１４
（Ｈ７Ｎ９）分离株更接近。结果见图２。

２．４　病 毒 相 关 致 病 位 点 分 析　以 Ａ／Ａｉｃｈｉ／２／

１９６８／ （Ｈ３Ｎ２）氨基酸序 列 为 基 准 对７株 福 州 市

人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒株的氨基酸位点进行分析，
发现福州市 分 离 株 ＨＡ蛋 白 受 体 结 合 区 均 发 生 了

Ｇ１８６Ｖ和Ｑ２２６Ｌ的氨基酸位 点 突 变，ＨＡ蛋 白 裂

解位点序列 均 为ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ，含 有２个 碱 性

氨基酸。７例福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒 ＨＡ蛋

白上 有５个 潜 在 糖 基 化 位 点，分 别 为３０ （Ｎ－Ｇ－
Ｔ）、４６ （Ｎ－Ａ－Ｔ）、２４９ （Ｎ－Ｄ－Ｔ）、４２１ （Ｎ－Ｗ－
Ｔ）、４９３ （Ｎ－Ｎ－Ｔ）与 参 比 序 列 Ａ／Ａｎｈｕｉ／１－ＤＥ－
ＷＨ７３０／２０１３ （Ｈ７Ｎ９） 及 Ａ／Ｓｈａｎｇｈａｉ／４６６４Ｔ／

２０１３ （Ｈ７Ｎ９）分 析 相 比 未 发 生 变 异 和 缺 失。ＮＡ

蛋白上有７个 潜 在 糖 基 化 位 点，分 别 为４２ （Ｎ－Ｃ－
Ｓ）、５２ （Ｎ－Ｔ－Ｓ）、６３ （Ｎ－Ｅ－Ｔ）、６６ （Ｎ－Ｉ－Ｔ）、８７
（Ｎ－Ｌ－Ｔ）、１４７ （Ｎ－Ｇ－Ｔ）、２０２ （Ｎ－Ａ－Ｓ），未 发 生

糖基化位点的缺失。所有毒株均发现ＮＡ蛋白茎秆

区的６９～７３位 （ＱＩＳＮＴ）氨基酸缺失，提示禽流

感病毒由野生水禽适 应 陆 生 家 禽［７－８］。此 外，部 分

毒株ＰＢ２蛋白发生了Ｅ６２７Ｋ位点突变，提示病毒

蛋白可在人体中有效合成，增强禽流感病毒对哺乳

动物 适 应 性［９］。福 州 市 毒 株 均 未 发 现ＰＢ２片 段 上

的Ｄ７０１Ｎ突变和ＰＡ片段上的Ｌ３３６Ｍ 突变。７株

分离毒株的 Ｍ２蛋白均发生Ｓ３１Ｎ突变，该变异表

明Ｈ７Ｎ９流感病毒对金刚烷胺类药物 （Ｍ２离子通

道抑制剂）产生耐药性。相关致病位点分析见表２。

３　讨　论

人感染 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒，属 于 正 黏 病 毒 科 甲

型流感病毒 属。该 基 因 组 由８个 分 节 段 单 股 负 链

ＲＮＡ组成，编码８组结构蛋白和２种非结构蛋白。
研究表明，在 Ｈ７Ｎ９禽 流 感 病 毒 的８种 编 码 基 因

中，ＨＡ基 因 的 进 化 速 度 最 快，使 得 病 毒 快 速 变

异［１０］。目前我国 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒 基 因 进 化 序 列 存

在两大分 支，一 是 以 广 东 广 西 为 代 表 的 珠 三 角 分

支，二 是 以 江 苏、浙 江 为 代 表 的 长 三 角 分 支［１１］。
本研究通过序列同源性对比分析发现福州分离株的

ＨＡ、ＮＡ基 因 与 国 内 其 他 地 区，如 安 徽、浙 江、
江西等地 区 分 离 到 的 Ｈ７Ｎ９毒 株 相 似 性 较 高。通

过进化树分析可知，２０１３年和２０１４年的福州分离

株的ＨＡ和ＮＡ基因与上海、浙江等省市的Ｈ７Ｎ９
禽流感病毒进化距离最短；２０１５年和２０１６年的福
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州分离株 的 ＨＡ和 ＮＡ基 因 与 浙 江、江 西 等 地 区

的 Ｈ７Ｎ９禽流 感 病 毒 进 化 距 离 最 短。遗 传 进 化 树

分析表明了此次分离的福州病毒株在不同时间点的

遗传多样 性，并 说 明 福 州 地 区 Ｈ７Ｎ９病 毒 出 现 持

续重配和进化。
人流感病毒和禽流感病毒具有很强的受体识别

特异 性。人 流 感 病 毒 识 别 的 受 体 类 型 为 唾 液 酸

α２，６半乳糖 （ＳＡα－２，６Ｇａｌ），禽流感病毒识别的受

体类型为唾液酸α２，３半乳糖 （ＳＡα－２，３Ｇａｌ）；其

中，ＳＡα－２，６Ｇａｌ受体 主 要 存 在 于 人 上 呼 吸 道 黏 膜

上皮细胞表 面，ＳＡα－２，３Ｇａｌ受 体 主 要 存 在 于 人 肺

泡上皮细胞和禽类的肠道黏膜上皮细胞。这种受体

识别特异性是造成禽流感病毒无法在人与禽类之间

相互传播 的 主 要 障 碍。研 究 表 明 ＨＡ受 体 结 合 位

点发生了Ｇ１８６Ｖ和Ｑ２２６Ｌ这两个的氨基酸位点变

异时，病毒对人呼吸道上皮细胞唾液酸α２，６半乳

糖受体的 结 合 能 力 增 强，使 得 Ｈ７Ｎ９禽 流 感 变 得

容易 感 染 人 类 上 呼 吸 道 系 统［１，７］。在 本 研 究 中，

７株病毒株的 ＨＡ蛋白受体结合区均发生氨基酸位

点Ｑ２２６Ｌ和Ｇ１８６Ｖ的变异，说明这些毒株对人流

感病毒识别 的ＳＡα－２，６Ｇａｌ受 体 的 结 合 能 力 增 强，
提示福州地 区 流 行 的 新 型 Ｈ７Ｎ９禽 流 感 病 毒 能 够

有效地感 染 人 类。另 外 ＨＡ蛋 白 裂 解 位 点 序 列 均

为ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ，含 有２个 碱 性 氨 基 酸，而 典

型的 高 致 病 性 流 感 病 毒 Ａ／Ｈｏｎｇ　Ｋｏｎｇ／４８６／１９９７
（Ｈ５Ｎ１）和Ａ／Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ／２１９／２００３ （Ｈ７Ｎ７）其

裂解位点附近含有较多碱性氨基酸ＲＲＲＫＫＲ↓ＧＬＦ，
具有很高的宿主细胞感染能力，提示福州市 Ｈ７Ｎ９
禽流感病毒对禽类依然是低致病性的，也没有发现

文献中报道的能使禽流感病毒在上呼吸道增殖并通

过飞沫传播的变异，其人传人的可能性很小。在高

致病性禽流感 Ｈ５Ｎ１病毒的ＰＢ２片段中可检测 到

同时存在Ｅ６２７Ｋ和Ｄ７０１Ｎ突变的现象［２］，当流感

病毒株发生ＰＢ２片段上的Ｄ７０１Ｎ突变时，提示该

病毒 对 哺 乳 动 物 细 胞 亲 和 力 的 增 加［１０］。本研 究 中

所有病毒株虽未发现Ｄ７０１Ｎ突变，但部分毒株ＰＢ２

图１　福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒株 ＨＡ基因的系统进化树
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图２　福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒株ＮＡ基因的系统进化树

表２　福州市人感染 Ｈ７Ｎ９流感病毒株相关位点分析

毒株
ＨＡ

１８６　 ２２５　 ２２６ 裂解位点

ＮＡ

６９～７３ＱＩＳＮＴ

Ｍ２

３１

ＰＢ２

１５８　 ６２７　 ７０１

ＰＡ

３３６　 ３５３

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０４／２０１３ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｅ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０５／２０１３ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｋ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／１４／２０１４ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｋ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０８／２０１５ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｅ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／２４／２０１５ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｅ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０３／２０１６ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｋ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

Ａ／Ｆｕｊｉａｎ／０４／２０１６ Ｖ Ｇ　 Ｌ　 ＰＥＩＰＫＧＲ↓ＧＬＦ 缺失 Ｎ　 Ｅ　 Ｅ　 Ｄ　 Ｌ　 Ｋ

片段上 发 生 了 Ｅ６２７Ｋ 位 点 突 变，提 示 福 州 地 区

Ｈ７Ｎ９禽流感病毒在人体内复制能力有所增强。有

研究显示，ＮＡ蛋 白 茎 秆 区６９～７３位 序 列 缺 失 是

禽流感病毒由野生水禽适应陆生家禽的结果［８］，此

次所有的病毒株均发现 ＮＡ蛋白茎秆区６９～７３位

序列氨基酸缺失，提示病毒对哺乳动物呼吸道的感

染能力增强。
综上所述，２０１３年到２０１６年福州地区出现的

人感染 Ｈ７Ｎ９禽 流 感 病 毒 具 有 从 野 生 水 禽 向 陆 生

家禽传播特性，病毒存在持续遗传重配及对人体适
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应性和致病力增强特点。特别是２０１７年１月，广

东省疾病 预 防 控 制 中 心 在 分 离 到 的 人 感 染 Ｈ７Ｎ９
流感病毒株中发现其血凝素链接肽发生了基因插入

性突 变，提 示 病 毒 突 变 为 对 禽 类 高 致 病 性 的 病

毒［１２］。因此，需要 持 续 对 人 感 染 Ｈ７Ｎ９流 感 病 毒

进行病原学检测，及时关注病毒突变情况，为有效

防制人感染 Ｈ７Ｎ９流感疫情提供科学有效的依据。

参考文献

［１］　Ｇａｏ　Ｒ，Ｃａｏ　Ｂ，Ｈｕ　Ｙ，ｅｔ　ａｌ．Ｈｕｍａｎ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｗｉｔｈ　ａ　ｎｏｖｅｌ

ａｖｉａｎ－ｏｒｉｇｉｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ＿Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ［Ｊ］．Ｎ　Ｅｎｇｌ　Ｊ　Ｍｅｄ，

２０１３，３６８ （２０）：１８８８－１８９７．
［２］　Ｃｈｅｎ　Ｙ，Ｌｉａｎｇ　Ｗ，Ｙａｎｇ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｈｕｍａｎ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ　ｗｉｔｈ

ｔｈｅ　ｅｍｅｒｇｉｎｇ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ　Ｈ７Ｎ９ｖｉｒｕｓ　ｆｒｏｍ　ｗｅｔ　ｍａｒｋｅｔ

ｐｏｕｌｔｒｙ：ｃｌｉｎｉｃａｌ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ａｎｄ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｖｉｒａｌ　ｇｅ－

ｎｏｍｅ［Ｊ］．Ｌａｎｃｅｔ，２０１３，３８１（９８８１）：１９１６－１９２５．
［３］　Ｘｉｏｎｇ　ＣＬ，Ｚｈａｎｇ　ＺＪ，Ｊｉａｎｇ　ＱＷ，ｅｔ　ａｌ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ　ｃｈａｒａｃ－

ｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　Ａ／Ｈａｎｇｚｈｏｕ／１／２０１３ａｎｄ　ｓｏｕｒｃｅ　ｏｆ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎ－

ｚａ　ｖｉｒｕｓ　Ｈ７Ｎ９ｓｕｂｔｙｐｅ　ｉｎ　Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｃｌｉｎ　Ｉｎｆｅｃｔ　Ｄｉｓ，２０１３，

５７ （４）：６２２－６２４．
［４］　Ｗｅｎｇ　ＹＷ，Ｚｈａｎｇ　ＹＪ，Ｘｉｅ　ＪＦ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｏｎｆｉｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｆｉｒｓｔ

ｃａｓｅ　ｏｆ　ｈｕｍａｎ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｗｉｔｈ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ　ｉｎ

Ｆｕｊｉａｎ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ：：ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｄｉａｇｎｏｓｉｓ　ａｎｄ　ｖｉｒａｌ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｚｈｏｎｇｇｕｏ　Ｒｅｎｓｈｏｕ　Ｇｏｎｇｈｕａｎｂｉｎｇ　Ｘｕｅｂａｏ，

２０１３，２９ （６）：５４３－５４６．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

翁育伟，张拥军，谢剑 锋，等 ．福 建 省 首 例 人 感 染 Ｈ７Ｎ９
禽流感病例实验室诊断 和 病 毒 序 列 分 析［Ｊ］．中 国 人 兽 共 患

病学报，２０１３，２９（６）：５４３－５４６．
［５］　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ｈｅａｌｔｈ　ａｎｄ　Ｆａｍｉｌｙ　Ｐｌａｎｎｉｎｇ　Ｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎ　ｏｆ　Ｐｅｏｐｌｅ′ｓ

Ｒｅｐｕｂｌｉｃ　ｏｆ　Ｃｈｉｎａ．Ｇｕｉｄｅｌｉｎｅ　ｏｎ　ｄｉａｇｎｏｓｉｓ　ａｎｄ　ｔｒｅａｔｍｅｎｔ　ｏｆ　ｈｕ－

ｍａｎ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｗｉｔｈ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ（２０１４ｖｅｒ－

ｓｉｏｎ）［ＥＢ／ＯＬ］．（２０１４－０１－２７）［２０１４－０１－２９］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

ｎｈｆｐｃ．ｇｏｖ．ｃｎ／ｚｗｇｋ／ｗｔｗｊ／２０１４０１／８ｃ１８２８３７５ａ７９４９ｃｄ８５４５４ａ７－

６ｂｂ８４ｆ２３ａ．ｓｈｔｍｌ．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

中华人民共和国国家卫生和计划生育委员会 ．人类感染禽流

感病毒 （Ｈ７Ｎ９）的 诊 断 和 治 疗 指 南 （２０１４版）［ＥＢ／ＯＬ］．
（２０１４－０１－２７）［２０１４－０１－２９］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｈｆｐｃ．ｇｏｖ．ｃｎ／

ｚｗｇｋ／ｗｔｗｊ／２０１４０１／８ｃ１８２８３７５ａ７９４９ｃｄ８５４５４ａ７６ｂｂ８４ｆ２３ａ．ｓｈｔｍｌ．

［６］　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｃｅｎｔｅｒ　ｆｏｒ　Ｄｉｓｅａｓｅ　Ｃｏｎｔｒｏｌ　ａｎｄ　Ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ．Ｓｔｒａｔｅｇｙ

ｏｎ　ｓｐｅｃｉｍｅｎ　ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｈｕｍａｎ　ｉｎ－

ｆｅｃｔｉｏｎ　ｗｉｔｈ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ［ＥＢ／ＯＬ］．
（２０１３－０６－２６）［２０１４－０１－２９］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｈｉｎａｃｄｃ．ｃｎ／

ｊｋｚｔ／ｃｒｂ／ｒｇｒｇｚｂｘｑｌｇ＿５２９５／ｒｇｒｇｌｇｙｈ／．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

中国疾病预防 控 制 中 心 ．人 感 染 禽 流 感 病 毒 （Ｈ７Ｎ９）标

本采集及实 验 室 检 测 策 略［ＥＢ／ＯＬ］．（２０１３－０６－２６）［２０１４－

０１－２９］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｈｉｎａｃｄｃ．ｃｎ／ｊｋｚｔ／ｃｒｂ／ｒｇｒｇｚｂｘｑｌｇ ＿

５２９５／ｒｇｒｇｌｇｙｈ／．
［７］　Ｌｉｎ　ＭＬ，Ｌｉａｎｇ　ＬＪ，Ｓｏｎｇ　ＹＣ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ－

ｔｉｏｎ　ｏｆ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ　ｉｎ　Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ　Ｙｉｘｕｅ，２０１７，３８ （６）：８９４－８９９．
（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

林幕 雷，梁 丽 君，宋 英 超，等 ．广 东 省２０１５年 人 感 染

Ｈ７Ｎ９禽流感 病 毒 基 因 特 征 性 分 析［Ｊ］．广 东 医 学，２０１７，

３８ （６）：８９４－８９９．
［８］　Ｚｈａｎｇ　ＨＷ．Ｔｈｅ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　ｖｉｒｕｓ（Ｈ７Ｎ９）

ａｎｄ　ｉｔｓ　ｐｏｔｅｎｔｉａｌ　ｔｈｒｅａｔｓ　ｔｏ　ｈｕｍａｎ　ｈｅａｌｔｈ［Ｊ］．Ｄｉｅｒ　Ｊｕｎｙｉ　Ｄａｘｕｅ

Ｘｕｅｂａｏ，２０１３，３４ （６）：５９１－５９４．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

张宏伟 ．Ｈ７Ｎ９禽流 感 的 病 毒 特 征 及 其 对 人 类 健 康 的 潜 在

威胁［Ｊ］．第二军医大学学报，２０１３，３４ （６）：５９１－５９４．
［９］　Ｈａｔｔａ　Ｍ，Ｈａｔｔａ　Ｙ，Ｋｉｍ　ＪＨ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｒｏｗｔｈ　ｏｆ　Ｈ５Ｎ１ｉｎｆｌｕ－

ｅｎｚａ　Ａ　ｖｉｒｕｓｅｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｕｐｐｅｒ　ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ　ｔｒａｃｔｓ　ｏｆ　ｍｉｃｅ［Ｊ］．

ＰｌｏＳ　Ｐａｔｈｏｇ，２０１７，３ （１０）：１３７４－１３７９．
［１０］　Ｚｈａｏ　Ｂ，Ｚｈａｎｇ　Ｘ，Ｚｈｕ　Ｗ，ｅｔ　ａｌ．Ｎｏｖｅｌ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ

（Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ　ｉｎ　ｔｒｅｅ　ｓｐａｒｒｏｗ　Ｓｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ，２０１３［Ｊ］．

Ｅｍｅｒｇ　Ｉｎｆｅｃｔ　Ｄｉｓ，２０１４，２０ （５）：８５０－８５３．
［１１］　Ｗｕ　Ｊ，Ｌｕ　Ｊ，Ｆａｒｉａ　ＮＲ，ｅｔ　ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔ　ｏｆ　ｌｉｖｅ　ｐｏｕｌｔｒｙ　ｍａｒｋｅｔ

ｉｎｔｅｒｖｅｎｔｉｏｎｓ　ｏｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ，Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｅｍｅｒｇ　Ｉｎｆｅｃｔ　Ｄｉｓ，２０１６，２２ （１２）：２１０４－２１１２．
［１２］　Ｔａｎ　ＨＱ，Ｃｈｅｎｇ　ＪＰ，Ｔａｎ　ＨＦ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ－

ｔｉｏｎ　ｏｆ　ａｖｉａｎ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａ　Ａ （Ｈ７Ｎ９）ｖｉｒｕｓ　ｉｎ　Ｚｈａｏｑｉｎｇ，Ｃｈｉ－

ｎａ，２０１４－２０１６［Ｊ］．Ｚｈｏｎｇｇｕｏ　Ｒｅｎｓｈｏｕ　Ｇｏｎｇｈｕａｎｂｉｎｇ　Ｘｕｅ－

ｂａｏ，２０１７，３３ （３）：２０２－２０７．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

谭翰清，程洁萍，谭海芳，等．２０１４－２０１６年广东省肇庆市

人感染 Ｈ７Ｎ９禽流感病毒组 特 征 分 析［Ｊ］．中 国 人 兽 共 患 病

学报，２０１７，３３ （３）：２０２－２０７．
收稿日期：２０１７－１１－２１　修回日期：２０１７－１２－２９　责任编辑：刘磊

·５４１·中国病毒病杂志２０１８年３月第８卷第２期　Ｃｈｉｎ　Ｊ　Ｖｉｒａｌ　Ｄｉｓ，Ｍａｒ．２０１８，Ｖｏｌ．８Ｎｏ．２


