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  本刊中 包含“恶性疟原虫； 

pfmsp1基因； pfmdr1基因； 多态
性； 基因分型”的 相关文章 
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摘要  目的分析中缅边境恶性疟原虫多抗药基因1（Plasmodium falciparum multidrug 
resistance1， pfmdr1）基因编码蛋白86位点多态性及裂殖子表面蛋白1（P. falciparum 
merozoite surface protein 1 gene， pfmsp1）等位基因的分型特征。方法采用chelex
100法提取DNA，PCR 扩增pfmdr1基因编码蛋白86位点及pfmsp1基因第2区与第3区部分

片段，并对其进行DNA测序，对扩增片段基因的结构、同源性进行分析。结果检测的50份血样

中，49份成功扩增pfmdr1基因，49份在第25位氨基酸均发生缺失，且在第27~29位氨基酸

由STA 都突变为EYR，9份在第35位氨基酸缺失，第86 位氨基酸均未发生点突变。50份恶性

疟患者样本中有49份共扩增出72个pfmsp1基因片段，以MAD20型为主导型占93.88％，
K1、RO33型为次之，并存在不同基因株混合感染现象。 结论中缅边境恶性疟原虫株pfmdr1
基因第86位氨基酸点无突变，pfmsp1存在MAD20型、Kl型和RO33型3种等位基因型，以
MAD20型为优势虫株。 
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