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SARS冠状病毒的变异特性分析 
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摘要  通过对目前所发表或公布的SARS相关资料进行分析，结合所做的一些工作，对SARS-CoV的变异特性、影响
变异的可能因素以及变异与临床病程发展的联系进行了探讨。结果显示，SARS-CoV在变异发生频率和动态变化上
具有RNA病毒的普遍特性，但由于其在人类的传播时间较短，相对于常见的引起慢性感染的RNA病毒，如丙型肝炎
病毒（HCV）、人类免疫缺陷病毒（HIV）等，得到鉴定的变异序列数量相对较少。SARS-CoV S基因尤其是S1区变
异程度较高，N基因较为保守。就目前有限的研究结果分析，没有发现病毒变异与临床病程发展之间有明确的联
系。 
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