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　　【摘要】　目的　建立多色荧光丙型肝炎基因分型检测方法。 方法　针对 ＨＣＶ ５′ＮＣＲ区特异性
基因设计一对通用引物和Ⅰ／Ⅱ／Ⅲ／Ⅳ型特异性探针，Ⅰ型和Ⅲ型探针标记 ＦＡＭ荧光染料，Ⅱ／Ⅳ型
标记 ＶＩＣ荧光染料，分别建立Ⅰ／Ⅱ型和Ⅲ／Ⅳ型两管双色荧光 ＰＣＲ扩增系统。 分别采用测序和本研
究方法对 ９７份丙型肝炎阳性血清进行分型，比较两种方法分型结果的一致性，并对双色荧光法检测
的 ２８８９例 ＨＣＶ分型结果进行分析。 结果　在 ９７ 份丙型肝炎阳性血清中，双色荧光法分出Ⅰ型 ６５
例（６７畅０％），Ⅱ型 ２５例（２５畅８％），Ⅲ型 ２例（２畅１％），Ⅰ／Ⅱ混合型 ３例（３畅１％），有 ２例 ＨＣＶ ＲＮＡ定
量为（１ ～３） ×１０３ ＩＵ／ｍｌ弱阳性标本未分出型；测序法分出Ⅰ型 ６１例（６２畅９％），Ⅱ型 ２４ 例（２４畅７％），
Ⅲ型 ２例（２畅１％），Ⅰ／Ⅱ混合型 ２例（２畅１％），有 ８例 ＨＣＶ ＲＮＡ定量结果为（１ ～５） ×１０３ ＩＵ／ｍｌ 的阳
性标本测序法未分出型，有 １例Ⅰ／Ⅱ混合型标本测序无法判断，而荧光法分型明确。 我院采用本研
究建立的方法检测 ２８８９ 例临床丙型肝炎标本，２２６８ 份分出基因型，其中Ⅰ型 １５４５ 例（６８畅１％），Ⅱ型
７０２ 例（３１畅０％），Ⅰ／Ⅱ混合型 １８例（０畅８％），Ⅲ型 ３例（０畅１％），高 ＨＣＶ载量血清全部涵盖在Ⅰ／Ⅱ／
Ⅲ型中，未发现Ⅳ型和其他型的病例。 结论　本研究建立的双色荧光 ＨＣＶ基因分型的方法具有良好
的敏感性、特异性、可重复性且省时省力，由于近 ９９％的 ＨＣＶ阳性血清为Ⅰ／Ⅱ型，所以临床可选择
Ⅰ／Ⅱ型试剂进行常规检测，对高病毒载量而非Ⅰ／Ⅱ型的标本可采用Ⅲ／Ⅳ型试剂进一步分型明确。
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【Abstract】 　 Objective 　 Ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｅ ａ ｎｅｗ， ｓｉｍｐｌｅ ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ｒｅａｌ唱ｔｉｍｅ ｒｅｖｅｒｓｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ唱ＰＣＲ （ＭＲＲＴＰ） ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｏｆ ＨＣＶ ｆｉｔｔｉｎｇ ｆｏｒ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｒｏｕｔｉｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ．
Methods　Ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ｒｅａｌ唱ｔｉｍｅ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ （ＰＣＲ） ａｎｄ Ｔａｑｍａｎ ｐｒｏｂｅｓ （Ⅰ／Ⅲｍｏｄｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ
ＦＡＭ，Ⅱ／Ⅳｍｏｄｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ＶＩＣ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ） ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｔｈｅ ５′ｎｏｎ唱ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｕｓｅｄ．Ｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄ
ｗａｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｓｓａｙ ｏｎ ９７ ｓｅｒｕｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓⅠ／Ⅱ／Ⅲ，ａｎｄ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ
ｏｎ ａ ｆｕｒｔｈｅｒ ２８８９ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｓａｍｐｌｅｓ．Results　ＭＲＲＴＰ ｔｙｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ９７ ｓａｍｐｌｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠ ｉｎ ６５
（６７畅０％），ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡ ｉｎ ２５ （２５畅８％）， ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡｍｉｘｅｄ ｉｎ ３ （３畅１％），ｇｅｎｏｔｙｐｅⅢ ｉｎ ２
（２畅１％），ａｎｄ ｎｏ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅣｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ，ｗｈｉｌｅ ２ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ＨＣＶ ＲＮＡ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ３ ×１０３ ＩＵ／
ｍｌ ｗｅｒｅ ｎｏｎ唱ｒｅａｃｔｉｖｅ．Ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ， ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠ ｉｎ ６１ （６２畅９％）， ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡ ｉｎ ２４
（２４畅７％），ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡｍｉｘｅｄ ｉｎ ２（２畅１％），ｇｅｎｏｔｙｐｅⅢｉｎ ２（２畅１％），ａｎｄ ｎｏ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅣｗｅｒｅ
ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｌｓｏ．Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｏｎｃｏｒｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｘｃｅｐｔｉｏｎ ｏｆ １ ｓａｍｐｌｅ，ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｏｆ
ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠａｎｄⅡｂｙ ＭＲＲＴＰ，ｂｕｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡｂｙ ｓｅｑｕｅｎｃｅ．Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ８ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ＨＣＶ ＲＮＡ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ
ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ５ ×１０３ ＩＵ／ｍｌ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄ ，ｏｎｌｙ ２ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ＭＲＲＴＰ
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ｍｅｔｈｏｄ．Ｏｕｔ ｏｆ ２８８９ ｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ２００８ ａｎｄ ２００９，２２６８ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｔｙｐｅｄ ｂｙ ｔｈｅ
ＭＲＲＴＰ ａｓｓａｙ；６８畅１％ ｗｅｒｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠ，３０畅９％ ｗｅｒｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡ，ｇｅｎｏｔｙｐｅⅠｍｉｘｅｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅡｗｅｒｅ ｏｎｌｙ
０畅７９％ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅢ ｗｅｒｅ ０畅１％，ｎｏｎｅ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅⅣａｎｄ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ．Conclusions　Ｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄ
ｉｓ ｏｖｅｒａｌｌ ａｃｃｕｒａｔｅ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａｎ ａｔｔｒａｃｔｉｖｅ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｆｏｒ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｂｅｃａｕｓｅ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｔｉｍｅ ａｎｄ ｃｏｓｔｓ ａｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ．ＭＲＲＴＰ ｏｆⅠ／Ⅱｐｒｏｂｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｉｓ ｆｉｔｔｉｎｇ ｆｏｒ ｃｌｉｎｉｃａｌ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ Ｃｈｉｎａ
（ａｌｍｏｓｔ ９９％）．Ｉｎｃｌｕｓｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｂｅｓ ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ Ⅲ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ ０畅１ ｐｅｒｃｅｎｔ ｉｓ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄ ｔｏ
ｂｅ ｕｓｅｆｕｌ ｉｎ ａｒｅａｓ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅｓｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｒｅ ｐｒｅｓｅｎｔ．

【Key words】　Ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ ；　Ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ｒｅａｌ唱ｔｉｍｅ；　Ｈｅｐａｔｉｔｉｓ Ｃ
ｖｉｒｕｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

　　干扰素的治疗剂量和用药周期与 ＨＣＶ 基因型
直接相关［１唱２］ ，全国肝病专家共识中提出，国内 ＨＣＶ
ＲＮＡ基因分型将列为丙型肝炎抗病毒治疗的重要
参考指标，近年国内外文献报道的 ＨＣＶ ＲＮＡ 基因
分型的研究方法主要有 ＨＰＬＣ 酶切法［３］ 、引物特异
性电泳分型法［４唱７］ 、熔点曲线法［８唱９］ 、分管引物测
序［１０］和 Ｒｏｌｆｅ等［１１］方法，由于以几种方法均存在操
作复杂、结果鉴定开放式或分管多步等缺陷，因此
没有成为临床常规开展的技术。 近年国外基于
ＴａｑＭａｎ荧光探针技术建立了荧光 ＰＣＲ 的分型方
法［１２唱１６］ ，解决了开放鉴定和时间长、消耗大等问题，
是新近具有临床推广价值的技术。 为建立适合我
国国情并能够应用于临床常规检测荧光 ＰＣＲ 分型
方法，本文根据我国丙型肝炎基因型的分布特点，
建立了双色荧光 ＨＣＶ唱Ⅰ／Ⅱ基因分型的筛查和
ＨＣＶ唱Ⅲ／Ⅳ型确认方法，为临床诊疗提供快而准确
的参考信息。

对象与方法

１．对象：选择在解放军第 ３０２ 院确诊的 ９７ 例丙
型肝炎患者 ＨＣＶ ＲＮＡ 阳性血清作为方法学研究
对象。

２．双色荧光分型引物和探针的选择：根据 Ｇｅｎ唱
Ｂａｎｋ记录，在 ＮＣＲ 保守区域设计引物和探针［１７］ ，
设计通用引物 ＨＣＧ唱ＰＦＩ和 ＨＣＧ唱ＰＲＩ，型特异性探针
ＦＡＭ唱ＨＣＧ唱Ⅰ唱ＴＡＭＲＡＲ 和 ＶＩＣ唱ＨＣＧ唱Ⅱ唱ＴＡＭＲＡＲ，
作为丙型肝炎Ⅰ／Ⅱ临床筛查方法；型特异性探针
ＦＡＭ唱ＨＣＧ唱Ⅲ唱ＴＡＭＲＡＲ 和 ＶＩＣ唱ＨＣＧ唱Ⅳ唱ＴＡＭＲＡＲ，
作为Ⅲ／Ⅳ型确认方法。

３．核酸提取方法：采用 ＱＩＡａｍｐ Ｖｉｒａｌ ＲＮＡ ｍｉｎｉ
Ｋｉｔ核酸提取试剂盒提取病毒核酸，按照试剂操作说
明书进行操作。

４．实时荧光 ＰＣＲ试剂的配制和扩增仪器：采用

Ｉｎｖｉｔｒｇｅｎｅ 公司生产的 ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔⅢ Ｐｌａｔｉｎｕｍ Ｏｎｅ唱
Ｓｔｅｐ ｑｒｔ唱ＰＣＲ缓冲液系统和混合酶配制 ＰＣＲ反应体
系，反应系统已经包括 Ａ／Ｃ／Ｇ／Ｔ 四种核糖核酸成
分，镁离子的浓度无需进一步优化，系统提供了 Ｓｕ唱
ｐｅｒＳｃｒｉｐｔⅢＲＴ 逆转录酶和 ＰＣＲ 扩增所需要的 Ｔａｑ
ＤＡＮ酶，可进行一管法扩增。 本研究数据主要采用
ＭＸ３０００Ｐ荧光 ＰＣＲ扩增仪器进行检测。

５．结果判断：Ⅰ型和Ⅲ型为 ＦＡＭ 通道，Ⅱ型和
Ⅳ型为 ＶＩＣ通道。 在常规筛查实验中，如果 ＦＡＭ通
道有阳性曲线为Ⅰ型（图 １），如果 ＶＩＣ 通道扩增有
阳性曲线则为Ⅱ型（图 ２），如果二者全部有阳性曲
线，则为Ⅰ／Ⅱ混合型（图 ３），Ⅲ型和Ⅳ型的判断方
法与Ⅰ／Ⅱ型相同。 阳性分型的曲线判断要求：荧
光阈值除了常规按照平均荧光值的 ５％制定外，对
弱阳性的标本应结合阴性对照单独分析其荧光

ＰＣＲ曲线，具备以下条件者应视为阳性：（１）标本的
荧光 ＰＣＲ曲线应呈典型 Ｓ 型指数增长特点；（２）荧
光 ＰＣＲ曲线与阈值线交接的 ＣＴ值小于总扩增循环
数的 １０％（ ＜４０畅５）。 如果标本的 ＣＴ值介于 ５％ ～
１０％（４２畅５ ～４０畅５）之间的可视为阳性可疑标本，建
议同一份标本复查或重新采样再测。

６．测序分型方法的设计：采用同区的保守基因
序列设计测序引物

［１８］ ，采用巢式 ＰＣＲ 方法进行扩
增，将扩增物进行测序。 测序引物设计为 ＨＣＧ唱Ｆ１Ｓ
和 ＨＣＧ唱ＲＳ 进行第一步 ＲＴ唱ＰＣＲ 扩增，取第一步扩
增产物３ μｌ进行第二步的巢式 ＰＣＲ，第二步 ＰＣＲ的
正向引物为 ＨＣＧ唱Ｆ２Ｓ，反向引物与第一步 ＲＴ唱ＰＣＲ
相同。 扩增产物采用 ２％琼脂糖电泳进行确认，然
后送上海生工公司进行测序。

７．双色荧光 ＰＣＲ检测 ２８８９ 例丙型肝炎患者分
型：对 ２００８ 年 １月至 ２００９ 年 １２ 月在解放军第 ３０２
医院采用本研究方法分型的 ２８８９ 例丙型肝炎患者
的结果进行分析。
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表 1　双色荧光法与测序结果的比较（例）

方法 Ⅰ型 Ⅱ型 Ⅲ型 Ⅳ型 Ⅰ／Ⅱ混合型 未分出型

双色荧光法 ６５ 寣２５  ２ 槝０ (３ 父２  
测序法 ６１ 寣２４  ２ 槝０ (２ 父８  

　　注：χ２ ＝３．８１ ＜χ２
０．０５，４ ＝９．４９，说明两种方法检测差异无统计学意义

　　８．统计学分析：采用 ＳＰＳＳ １３畅０ 做四格表的卡
方检验进行关联与相关分析。

结　　果

１．敏感度：在 ９７ 例 ＨＣＶ ＲＮＡ 定量结果 ＞１０３

ＩＵ／ｍｌ的丙型肝炎患者血清中，本研究方法分出基
因型 ９５ 例（９８畅０％），２ 例未检出型的标本为 ＨＣＶ
病毒载量较低的标本（１畅６ ×１０３ ＩＵ／ｍｌ 和 ２畅１６ ×
１０３ ＩＵ／ｍｌ），这两份标本测序法方法同样未分出型，
并且另有 ６例本研究方法分出型的标本，测序方法
未分出（表 １）。

２．特异度：本研究方法检测 ５０ 份 ＨＢＶ ＤＮＡ 阳
性、抗 ＨＣＶ抗体阴性血清标本，结果全部为阴性，特
异性为 １００％。

３．重复性和准确性：对 ４０ 份已分出型（Ⅰ型 ２３
例，Ⅱ型 １７ 例）的丙型肝炎患者血清标本，重新提
取核酸和对已经提取核酸重复检测的方法，三次试
验结果全部一致，并且其 ＣＶ值＜２０％。

４．与测序结果的对比：在 ９７ 例 ＨＣＶ ＲＮＡ 定量
结果＞１０３ ＩＵ／ｍｌ的研究标本中，双色荧光法分出Ⅰ
型 ６５例（６７畅０％），Ⅱ型 ２５ 例（２５畅８％），Ⅲ型 ２ 例
（２畅１％），Ⅰ／Ⅱ混合型 ３ 例（３畅１％），有 ２ 例 ＨＣＶ
ＲＮＡ定量为（１ ～３） ×１０３ ＩＵ／ｍｌ弱阳性标本未分出
型；测序法分出Ⅰ型 ６１ 例（６２畅９％），Ⅱ型 ２４ 例
（２４畅７％），Ⅲ型 ２ 例（２畅１％），Ⅰ／Ⅱ混合型 ２ 例
（２畅１％），有 ８ 例 ＨＣＶ ＲＮＡ 定量结果为（１ ～５） ×
１０３ ＩＵ／ｍｌ 的阳性标本测序法未分出型，有 １ 例Ⅰ／
Ⅱ混合型标本测序无法判断，而荧光法分型明确。
我院采用本研究建立的方法检测 ２８８９ 例临床丙型
肝炎标本，２２６８ 份分出基因型，其中Ⅰ型 １５４５ 例
（６８畅１％），Ⅱ型 ７０２ 例（３０畅９％），Ⅰ／Ⅱ混合型 １８
例（０畅７９％），Ⅲ型 ３ 例（０畅１％），高 ＨＣＶ 载量血清
全部涵盖在Ⅰ／Ⅱ／Ⅲ型中，未发现Ⅳ型和其他型的
病例。 本文方法与测序法比较二者吻合率为
９３畅８％（表 １，９１／９７），在 １２ 份 ＨＣＶ ＲＮＡ 定量结果
＜５ ×１０３ ＩＵ／ｍｌ标本中，测序法未分出型有 ８ 份，本
研究方法只有 ２ 份。 并且有 １ 例Ⅰ／Ⅱ混合型测序

无法判读，而本研究方法分型肯定。
５．双色荧光 ＰＣＲ检测 ２８８９ 例丙型肝炎患者分

型：２２６８ 份分出基因型（检出率为 ７８畅５％），其中Ⅰ
型有 １５４５ 例（占总分型的 ６８畅１％），Ⅱ型为 ７０２ 例
（占总分型的 ３１畅０％），Ⅰ／Ⅱ混合型１８ 例（０畅８％），
采用确认方法分出Ⅲ型 ３ 例（０畅１％），无Ⅳ型病例
的检出，在强阳性血清中也未发现未分出型者。

讨　　论

ＨＣＶ ＲＮＡ基因分型具有重要的临床应用价值，
传染病专科医院大多采用直接测序或杂交的方法

进行检测，由于其成本高、敏感性低和报告速度慢
等缺陷，该项目的检测一直没有在临床广泛展开应
用

［１９唱２０］ 。 因此建立一种操作简单、快速、准确且适
合临床常规开展的丙肝分型方法，对满足临床诊疗
的需求和全面提高我国丙型肝炎抗病毒治疗的水

平具有重要的现实意义。
为了提高荧光 ＰＣＲ 检测试剂效率和缩短检测

时间，本文采用了 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司生产的高效 Ｓｕｐｅｒ唱
ＳｃｒｉｐｔⅢＲＴ逆转录酶和相应的缓冲液系统，逆转录
时间只需 １０ ｍｉｎ即可，双探针在单管 ＲＴ唱ＰＣＲ 中完
成。 研究结果显示，本文建立的方法具有较好的敏
感性和良好的重复性，与测序结果对比，吻合率为
９３畅８％，不但敏感性高而且具有结果易判断等优点。
对我实验室预存的两份Ⅲ型血清，本研究方法与测
序结果一致。 分析我院两年来的临床检测标本，Ⅰ
型有 １５４５ 例（占总分型的 ６８畅１％），Ⅱ型为 ７０２ 例
（占总分型的 ３１畅０％），Ⅰ／Ⅱ混合型１８ 例（０畅８％），
采用确认方法分出Ⅲ型 ３ 例（０畅１％），无Ⅳ型病例
的检出，在强阳性血清中也未发现未分出型者。 以
上数据说明，目前在国内临床常规开展的丙型肝炎
基因分型项目，只开展Ⅰ／Ⅱ型即可满足临床常规
检测的需要，符合我国主要以Ⅰ型和Ⅱ型为主的国
情

［２１］ ，对 ＨＣＶ ＲＮＡ 定量结果为强阳性而非Ⅰ／Ⅱ
型的患者标本，可进行Ⅲ／Ⅳ型进一步确认。
综上分析，本文建立的双管双色荧光 ＨＣＶ基因

分型的方法具有良好的敏感性、特异性和可重复性，
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与测序结果的高度吻合和其对结果的易判读性能，
为在基层推广应用创造方便。 本研究发现近 ９９％
的 ＨＣＶ阳性血清为Ⅰ／Ⅱ型，所以临床首选Ⅰ／Ⅱ型
试剂进行筛选，对高病毒载量而非Ⅰ／Ⅱ型的标本
可采用Ⅲ／Ⅳ型试剂进行分型确认即可满足临床常
规工作的需求。 Ｌｉｕ 等［２２］ 在云南 ＨＩＶ 合并感染
ＨＣＶ的患者中检出丙肝病毒Ⅵ型，其余全部为Ⅰ／
Ⅱ／Ⅲ型，提示有必要将Ⅳ型改为Ⅵ型再进一步结
合临床研究，从而涵盖外来感染者基因型的检出率。
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