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山东省汉坦病毒分子流行病学研究

张晓梅1，宋绍霞1，翟文济1，王梅1，李小娟1，王志强1，李德新2，张全福2

1 山东省疾病预防控制中心传染病防制所（ 济南 250014）； 
2 中国疾病预防控制中心病毒病预防控制所

摘要： 

  【摘要】 目的 探讨山东省汉坦病毒（HV）的分子流行病学特点。方法 用反转录-聚合酶链反应（RT?
PCR）及核苷酸序列测定技术，对肾综合征出血热（HFRS）监测点的阳性鼠肺标本进行目的基因扩增并测序，与

国内外的HV毒株进行同源性分析及系统发生树分析。结果 有15份标本扩增出汉城（SEO）型S、M片段，对其中

10份扩增片段进行序列分析认为均为SEO 型HV，S片段之间的同源性≥96.3%，其推导的氨基酸序列同源性

（JN5?153S和DY1S除外）≥96.8%；M 片段之间及与山东省以往分离的ZB8同源性≥97.5%，其推导的氨基酸序

列同源性为98.6%～100%。结论 近年来山东省流行的HV仍以SEO 型S3亚型为主。同一地区或地理位置相邻的

地区病毒基因组同源性较高，具有明显的地区聚集性，基因型别较为稳定。 
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Molecular epidemiological investigation of Hantavirus isolated from Shandong 
province
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De-Xin, ZHANG Quan-Fu 

Shandong Center for Disease Control and Prevention, Jinan 250014, Shandong Province, China 

Abstract: 

  【Abstract】 Objective  To investigate molecular epidemiological characteristics of Hantavirus(HV) 
isolated from Shandong province. Methods A total of 48 lung tissues positive to HV antigens detected 

by immunofluorescence technique were amplified by RT?PCR with HV specific primers and the products 
were sequenced. The PCR products were analyzed in homology and phylogenetics with the known HV. 
Results Partial SEO S and M fragments were amplified from 15 HV antigen?positive Rattus norvegicus, 

and 10 strains of HV isolated were SEO. The nucleotide sequence homology of S segments was more 
than 96.3%, and the deduced amino acid sequence (exclude JN5?153S and DY1S) homology was more 
than 96.8%. The homology of M segments among those 10 strains of hantanviruses and ZB8 isolated in 
Shandong province was more than 97.5%, and the deduced amino acid sequence homologies were 
98.6%-100%. Conclusion The HV isolated in Shandong province are mainly SEO?3 subtype. The 

nucleotide homology of SEO type of HV in the same or nearby area is higher and the viruses are highly 
conserved.

Keywords: Hantavirus   RT-PCR   Homology   Phylogenetics   

收稿日期 2009-03-15 修回日期  网络版发布日期  

DOI: 

基金项目: 

山东省医药卫生重大创新计划资助项目（CX02205） 

通讯作者: 王志强，Email: wzq3678@126.com

作者简介: 张晓梅（1971-）， 女，硕士，主管医师，从事传染病防治工作。 



作者Email: wzq3678@126.com 

参考文献：

［1］ Liang  MF，   Li  DX，   Xiao  SY，   et  al.     Antigenic    and   molecular characterization of 
hantavirus isolates from China［J］.  Virus Res，1994，31（2）：219-225.  
［2］ 王世文，杭长寿，王华，等. 我国汉坦病毒基因型和基因亚型的分布研究［J］. 病毒学报，2002，18
（3）：211-216.  
［3］ Wang H，Kumiko Y，Hideki E， et al.  Genetic diversity of hantaviruses isolated in China and 
characterization of novel hantaviruses isolated from niviventer confucianus and Rattus rattus［J］. 
Virol，2000，278（2）：332.  
［4］ 康殿民，王志强，傅继华，等. 山东省肾综合征出血热发病水平及其疫源地时空动态特征研究［J］. 中华流

行病学杂志，2007，28（5）：468-472.  
［5］ 王志强，王宇路，赵玲，等. 4株在山东分离的汉城型汉坦病毒株分子生物学特性研究［J］.  预防医学文献

信息，2002，8（6）：648-650. 

本刊中的类似文章

1．蔡伟，敦哲，王磊，王炳才，苏璇，丁洁.北京市海淀区啮齿类动物中汉坦病毒自然感染状况调查[J]. 中国媒介

生物学及控制杂志, 2009,20(5): 470-472

文章评论

反

馈

人
  邮箱地址  

反

馈

标

题

  验证码  

Copyright by 中国媒介生物学及控制杂志


