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研究报告 

2018–2020 年人轮状病毒锦州地方株 VP4 及 VP7 基因特征 
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摘  要：【背景】人 A 组轮状病毒(Rotavirus Group A，RVA)是婴幼儿胃肠炎的主要病原体及发展中

国家婴幼儿死亡的重要原因，目前无特效药物治疗，疫苗预防是唯一可行的预防感染方法。外衣壳

蛋白 VP7 和 VP4 是疫苗设计的主要靶点，针对该基因加强 RVA 地方株分子流行病学监测十分必要。

【目的】对锦州地方流行 RVA 株 VP7 和 VP4 基因进行型别鉴定和序列特征分析。【方法】收集锦州

地区 2018−2020 年 RVA 感染腹泻患儿的粪便标本，提取病毒 RNA，通过 RT-PCR 扩增 VP7、VP4

基因片段并测序，得到 7 株 RVA VP7 和 VP4 序列。使用在线基因分型工具 RotaC V2.0 对测序结果

进行分型分析。应用 BLAST、DNAStar、MEGA X、BioEdit 等生物软件与临床流行株及疫苗株进行

系统发育分析及氨基酸序列比对分析。【结果】分型结果表明 7 株锦州地方株均为 G9P[8]型，系统

发育分析证实其 VP7 和 VP4 基因分别属于 G9-Ⅵ和 P[8]-3 谱系，核苷酸序列相似性分别为

99.32%−100%与 99.41%−100%。JZ 株 VP7 与疫苗株 Rotavac 和 Rotasiil 相比，在抗原表位区 7-1a、

7-1b、7-2 中分别存在 4 个和 3 个氨基酸替换。JZ 株 VP4 与疫苗株 Rotarix 和 RotaTeq VP4 氨基酸序

列相比，发现 7 个和 4 个氨基酸替换，位于抗原表位区 8-1 和 8-3。【结论】2018−2020 年在辽宁锦

州地区检测到 7 株 G9P[8]型 RVA 株，VP7 和 VP4 序列相似性高于 99%，G9P[8]型可能是辽宁省锦

州地区 2018−2020 年婴幼儿轮状病毒腹泻的主要流行基因型之一。与同基因型疫苗株比较，位于 JZ

株 VP7 和 VP4 抗原表位区的氨基酸位点差异对于野毒株免疫逃逸机制的研究具有意义。 

关键词：人 A 组轮状病毒，外衣壳蛋白 VP7，外衣壳蛋白 VP4，系统进化分析 

 

 

 

 



546 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

Gene characterization of human rotavirus Jinzhou strains VP4 
and VP7 during 2018 and 2020 
KANG Genggeng1,2  LI Hui1  LI Weiwei3  ZHANG Yingting1,2  YANG Qianwen1,2 

WANG Hanke1,2  LU Ying*1 

1 College of Basic Medical Sciences, Jinzhou Medical University, Jinzhou, Liaoning 121000, China 
2 The Third Affiliated Hospital, Jinzhou Medical University, Jinzhou, Liaoning 121000, China 
3 Jinzhou Women and Children’s Hospital, Jinzhou, Liaoning 121000, China 

Abstract: [Background] Human rotavirus group A (RVA) is the main pathogen of gastroenteritis in 
infants and important cause of infant death in developing countries. There are no specific drugs until now 
and vaccines are the only feasible method to prevent infection. As outer capsid proteins VP7 and VP4 are 
the main targets of rotavirus vaccine, it is necessary to strengthen molecular epidemiological surveillance 
of local clinical circulating RVA strains against these genes. [Objective] To identify VP7 and VP4 
genotypes and analyze their sequence characterization of RVA circulating strains in Jinzhou. [Methods] 
The fecal samples of infants suffered from RVA infection diarrhea in Jinzhou during 2018−2020 were 
collected and viral RNA were extracted. VP7 and VP4 gene fragments were amplified by RT-PCR and 
PCR products were sequenced. Seven RVA strains VP7 and VP4 genes were obtained. The sequencing 
results were analyzed by genotyping using online tool RotaC V2.0. Phylogenetic and amino acid sequence 
alignments analysis compared to clinical epidemic strains and vaccine strains were carried out with 
BLAST, DNAStar, MEGA X, BioEdit. [Results] The genotyping results showed that 7 Jinzhou strains in 
this study was G9P[8]. Phylogenetic analysis confirmed that VP7 and VP4 belonged to lineages G9-Ⅵ and 
P[8]-3, and nucleotide sequence identity were 99.32%−100% and 99.41%−100%, respectively. There were 
4 and 3 amino acid substitutions in the antigen epitope regions 7-1a, 7-1b, 7-2 when JZ strains VP7 were 
compared with vaccine strains Rotavac and Rotasiil VP7. The amino acid sequences of JZ strains VP4 
were compared with vaccine strains Rotarix and RotaTeq VP4. Seven and four amino acid substitution 
sites located in the antigen epitope regions 8-1, 8-3 were found. [Conclusion] Seven G9P[8] RVA strains 
were detected in Jinzhou, Liaoning province from 2018 to 2020. The identity of VP7 and VP4 sequences 
was higher than 99%. G9P[8] was probably one of the main epidemic genotypes of infantile rotavirus 
diarrhea in Jinzhou, Liaoning province in 2018−2020. Compared to the same genotypic vaccines strains, 
amino acids variations located in VP7 and VP4 epitope regions of JZ strains are significant for 
understanding immune escape mechanisms of wild RVA strains. 

Keywords: human rotavirus group A, outer capsid protein VP7, outer capsid protein VP4, phylogenetic 
analysis 

人 A 组轮状病毒(Rotavirus Group A，RVA)属

于呼肠孤病毒科(Reoviridae)轮状病毒属，是全世

界婴幼儿胃肠炎的主要病原体[1]。据统计，2016 年

全球约 128 500 患儿死于轮状病毒感染[2]。轮状病

毒基因组共 11 条双链 RNA 片段，编码 6 种结构蛋

白 (VP1−VP4 ， VP6 ， VP7) 和 6 种 非 结 构 蛋 白

(NSP1−NSP6)[3]。作为分节段的 RNA 病毒，轮状

病毒易变异导致型别众多，不同地域和时间的流

行毒株型别不同。外衣壳蛋白 VP7 (Glycoprotein，

G)和 VP4 (Protease-Sensitive，P)是最主要的病毒抗

原，其编码基因序列是 G、P 基因型分型基础，迄

今已在人和动物轮状病毒中鉴定出 36G 和 51P 基因

型[4]。大多数轮状病毒感染可归因于 G1−G4、G9

和 P[8]、P[4]、P[6][5-6]。型别众多及跨时间和地域

的差异性给疫苗研发带来了挑战。 

目 前 获 得 世 界 卫 生 组 织 (World Health 

Organization，WHO)许可的疫苗包括单价人轮状病

毒 减 毒 活 疫 苗 Rotarix® (GlaxoSmithKline 
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Biologicals，Belgium，G1P[8])[7]、五价人牛重配

疫苗 RotaTeq® (Merck & Co.，Inc.，United States，

G1-G4 和 P[8])[8-9]、单价人牛重配疫苗 ROTAVAC® 

(Bharat Biotech International Limited，ORV 116E，

G9P[11])及五价人牛重配疫苗 ROTASIIL® (Serum 

Institute of India，G1-G4，G9)，其中 Rotarix®和

RotaTeq®在世界上使用范围最广泛，我国国内现已

上市但尚未普及，虽被证实可减少重症感染发病

率，但发展中国家保护效力远低于高收入国家[10-11]。

ROTAVAC®及 ROTASIIL®由印度研发，已在印度

本国证实安全有效[12-13]。目前我国儿童主要使用

兰 州 生 物 制 品 所 生 产 的 口 服 羊 轮 状 病 毒 疫 苗

(Lanzhou Lamb Rotavirus Vaccine，LLR)，是基于

G10P[15]的单价疫苗[14]。由于轮状病毒疫苗在我

国尚未纳入免疫规划，该疫苗在我国的儿童覆盖

率低于全球平均水平，而且与当前亚洲流行株型

别不同，因此 LLR 保护效力有限[14-15]，有必要对

当前我国不同地区临床流行株主要中和保护性抗

原和疫苗靶点 VP7 和 VP4 的基因型别和序列进行

监测，从而了解临床株与国外开发的 4 种疫苗的匹

配度，以期为实际选用疫苗提供参考依据。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

胶体金法免疫检测试剂盒，北京万泰生物药

业股份有限公司；Trizol LS Reagent，Invitrogen 公

司；Superscript  Ⅲ First Strand Synthesis System for 

RT-PCR 试剂盒，Invitrogen 公司；LA Taq 酶，

TaKaRa 公司。ABI 3730xl 测序仪，赛默飞世尔科

技有限公司。 

1.2  粪便标本采集检测及病毒纯化 

2018 年 10 月−2020 年 1 月，自锦州市妇婴医

院急性腹泻住院患儿中采集粪便标本，收集经胶

体金法免疫检测试剂盒 RVA 检测阳性样本 7 例，分

别 命 名 为 JZ1810 、 JZ1811 、 JZ1812 、 JZ1901 、

JZ1903、JZ1911、JZ2001。将样品与 PBS 缓冲液

(0.1 mol/L，pH 7.2)混合制成 10%便悬液，涡旋振

荡 10 min，4 °C、12 000 r/min 离心 15 min。将

上清液通过 0.22 μm 滤膜过滤，病毒滤液−80 °C

冻存[16]。 

1.3  病毒 RNA 提取及 RT-PCR 

用 Trizol LS Reagent 从粪便滤液中提取病毒

dsRNA[16]。使用 Dynamica 分光光度计检测浓度，

−80 °C 储存。 

应用 Superscript  Ⅲ First Strand Synthesis System 

for RT-PCR 试剂盒，以提取的病毒 dsRNA 为模板

进行 RT-PCR。引物[16]见表 1，由苏州金唯智生物

科技有限公司合成。PCR 反应体系：10×LA Taq 

Buffer (Mg2+ Plus) 5 µL，dNTP Mixture (各 10 mmol/L) 

4 µL，上、下游引物(10 µmol/L)各 2 µL，模板

cDNA 2 µL，LA Taq DNA 聚合酶 1 µL，加双蒸水

至 50 µL。PCR 反应条件：94 °C 3 min；94 °C   

30 s，50 °C 30 s，72 °C 2 min，30 个循环；72 °C 

10 min。PCR 产物在 1.2%琼脂糖凝胶上进行分析。 

1.4  VP7 及 VP4 测序基因型分析 

对 RT-PCR 扩增结果阳性的 7 株 RVA VP7 序

列、6 株 RVA VP4 序列 PCR 产物送赛默飞世尔科

技有限公司测序。使用 ABI 3730xl 测序仪及配套

的 BigDye Terminator 循环测序试剂盒测定核苷酸

序列。测定全基因区段全长的核苷酸序列(不包括

5′末端和 3′末端引物序列)，得到的基因序列进行

BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)比对，

使用 SeqMan (DNAStar 5.0)进行序列拼接。使用在

线基因分型工具 RotaC V2.0[17]，应用 80% (VP7 和

VP4)核苷酸截止值，对测序结果进行分型分析。 
 
 

表 1  本研究使用的引物 
Table 1  Primers used in the study 
引物名称

Primers 
name 

引物序列 

Primers sequence (5′→3′) 

扩增产物长度 

Product size (bp)

VP4 F TGGCTTCGCTCATTTATAGACA 2 300 

VP4 R TTACATTGTAGAATTAACTG 

VP7 F GGCTTTAAAAGMGAGAATTTCC 1 062 

VP7 R GGGGGTCACATCATACAATTCT 
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1.5  系统发育分析及氨基酸序列分析 

从 GenBank 中下载所测序基因的国内外近期

流行株、不同谱系标准株及疫苗株序列为参考序

列，使用 MEGA X 软件(http://www.megasoftware. 

net/)[18]对 JZ 株 VP4 和 VP7 序列与参考序列进行

多重比对，并通过邻接法(N-J 法)构建系统发生

树，Bootstrap 对进化树的可靠性进行评价，重复

1 000 次，通过 Kimura-2-Parameter 模型测量系统

发育距离，水平距离与遗传距离成正比。用 BioEdit 

4.8.10 对 JZ 株和 RVA 疫苗株进行氨基酸序列比对

并分析。 

2  结果与分析 

2.1  VP7、VP4 的 RT-PCR 结果及基因型鉴定 

应用 VP7 及 VP4 基因引物进行 RT-PCR 扩增病

毒 dsRNA，得到 1 062 bp VP7 基因产物和 2 300 bp 

VP4 基因产物。全部 7 株 RVA VP7 序列及 6 株 VP4

序列(其中 JZ1810 VP4 扩增失败，JZ1901 VP4 仅获

得 C 端部分序列)已经提交 GenBank，获得的序列

登录号见表 2。 

使用轮状病毒在线基因分型工具 RotaC V2.0

对测序结果进行分析，结果表明本研究中 JZ RVA

株均为 G9P[8]型。患儿家庭互不相识并来自市内不

同区域，表明 G9P[8]型 RVA 病毒株在 2018−2020 年

轮状病毒流行季确实已在锦州地方流行并传播。 

 
表 2  2018−2020 年 JZ RVA 株 VP7 与 VP4 基因序列登

录号 
Table 2  VP7 and VP4 gene accession number of JZ RVA 
strains in 2018-2020 
锦州 RVA 株名称 

JZ RVA strains  
name 

VP7 基因序列号 

VP7 gene accession  
No. 

VP4 基因序列号 

VP4 gene accession 
No. 

JZ1810 MT107163 − 
JZ1811 MN529646 MN529640 
JZ1812 MN529645 MN529639 
JZ1901 MT107164 MT107167 
JZ1911 MT107165 MT107168 
JZ1903 MN529647 MN529641 
JZ2001 MT107166 MT107169 

注：−：标本 JZ1810 VP4 基因扩增失败 
Note: −: JZ1810 VP4 gene cannot be amplified successfully 

2.2  VP7、VP4 的种系进化分析 

7 例 JZ 株的 VP7 核苷酸序列高度相似，相似

性 为 99.32%−100% ， 6 株 VP4 相 似 性 为

99.41%−100%。2018−2019 年与 2019−2020 年 2 个

流行季流行株 VP7 及 VP4 的基因序列相似性无明

显差异。 

研究表明，G9 型 RVA VP7 基因分化为 6 个谱

系(Ⅰ−Ⅵ) 11 个亚系[19]。为明确 JZ 株与已知谱系标

准株、近年来世界各地流行株及疫苗株的遗传相

似性及谱系分布，将 JZ 株 VP7 基因核苷酸序列与

GenBank 中其他 G9 株进行了比较，系统发育分析

表明，JZ 株均属于 G9 Ⅵ系，与 2018 及 2016 年日

本 株 Tokyo18-40 、 MI1128 和 2015 年 昆 明 株

km15064 与 2013 年成都株 SC6、江苏株 Hu/JS2013

及 2012 年北京株 BJ-Q794 的亲缘关系最为密切，

相似性为 99.42%−99.81%。但与 80−90 年代 G9 型

美国原型株 WI61 及国内首例 G9 株 T203 比较相似

性低，分别为 88.68%−88.99%及 95.05%−95.66% 

(图 1A)。7 株锦州株 VP7 与 Rotavac G9 Ⅱ及

Rotasiil G9Ⅰ比较，其核苷酸(氨基酸)一致性基本

相同，分别为 88.57%−88.99% (93.53%−93.87%)及

88.19%−88.56% (94.50%−95.09%)。 

6 株 JZ 株与 27 株临床流行参考株及疫苗株系

统进化分析表明(图 1B)，JZ 株被划分到目前世界

流行谱系 P[8]-3 中[20-21]。JZ 株 VP4 基因序列与

2018 年日本株 Tokyo18-30、2014 年中国株 SC9、

2012 年越南株 SP071 高度相似，相似性均在 99%

以上。JZ 株与 Rotarix P[8]-1 相比，核苷酸(氨基酸)

相似性为 89.59%−90.09% (93.50%−94.13%)，与

RotaTeq 中人 WI79 株 P[8]-2 相比，相似性更高，

为 91.97%−92.83% (95.13%−95.52%)。 

2.3  VP7 与 VP4 的氨基酸序列分析 

轮状病毒 VP7 编码由 326 个氨基酸构成的三聚

体糖蛋白，分子量为 37 kD，是中和性抗体的主要

靶标[3]。野毒株 VP7 抗原表位处的氨基酸变异形成

免疫逃逸可干扰疫苗的有效性。7 个 JZ 株 VP7 氨

基酸序列相似性为 99.35%−100%，其中 JZ1811、 
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图 1  应用 MEGA X 建立 N-J 法锦州地方株 VP7 (A)和 VP4 (B)核苷酸序列与 GenBank 数据库中已知的人轮状病毒

流行株及疫苗株同源基因序列的系统发生树 
Figure 1  Phylogenetic trees of JZ strains VP7 (A) and VP4 (B) sequences and homologous genes of RVA epidemic and 
vaccine strains published in GenBank database were conducted by MEGA X based on neighbor-joining analysis  

注：▲表示本研究中锦州地方株，进化树分支点的数字表示该分支点的 Bootstrap 值(%)，仅 50%及以上的 Bootstrap 值显示。树底

部标尺表示遗传距离 
Note: ▲: Jinzhou strains. Numbers at nodes (above 50%) indicated the level of bootstrap support (%). Bar: The genetic distance 
 

JZ1812、JZ1903 序列完全相同。研究表明，VP7

三聚体含有 2 个抗原表位 7-1 和 7-2，7-1 表位进

一步细分为 7-1a 和 7-1b[22]。应用 BioEdit 将 7 株

JZ RVA VP7 氨 基 酸 序 列 之 间 及 2 种 疫 苗 株

Rotavac 和 Rotasiil 的相应序列进行比较(表 3)，

检测到 3 个 JZ 株特异性氨基酸位点变异，分别

是 JZ1901 (G54E)，JZ2001 (T75I)，JZ1811、JZ1812

和 JZ1903 (P112S)，均为 3 个抗原表位之外。在

这些表位的 29 个氨基酸残基中，24 个在所有 JZ

株及 Rotavac 和 Rotasiil 中绝对保守，5 个氨基酸

位点有差异。与 Rotavac G9 VP7 相比，JZ 株替

换位点为 I87T、G100N、N145D 和 N221S，与

Rotasiil 相比为 A87T、D100N 和 T242N。2 种疫

苗株 Rotavac 和 Rotasiil 未曾在国内使用，这些

变异并非疫苗选择性压力造成，而是自然选择点

突变。 
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表 3  应用 BioEdit 4.8.10 获得 JZ 株和疫苗株 Rotavac-116E/AG、Rotasiil-AU32 VP7 3 个抗原表位区 7-1a、7-1b 和

7-2 对应的 29 个氨基酸比对结果 
Table 3  Amino acid sequences comparisons of 29 amino acid sites in three antigenic epitope regions 7-1a, 7-1b and 7-2 
between JZ strains and Rotavac-116E/AG, Rotasiil-AU32 VP7 obtained by BioEdit 4.8.10 
Strains and lineages 7-1a 7-1b 7-2 

87 91 94 96 97 98 99 100104123125129130291 201211212213238242 143 145 146 147 148 190217221264

G9-Ⅵ JZ1810 T T G T E W K N Q D A I D K Q N T A D N K D S T L S E S G

JZ1811 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * 

JZ1812 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * 

JZ1901 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * 

JZ1903 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * 

JZ1911 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * 

JZ2001 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * 

G9-Ⅱ Rotavac-116E/AG I * * * * * * G * * * * * * * * * * * * * N * * * * * N * 

G9-Ⅰ Rotasiil-AU32 A * * * * * * D * * * * * * * * * * * T * * * * * * * * * 

注：*：相同氨基酸。I：异亮氨酸；G：甘氨酸；N：天冬酰胺；A：丙氨酸；D：天冬氨酸；T：苏氨酸 
Note: *: Identical amino acids. I: Isoleucine, Ile; G: Glycine, Gly; N: Asparagine, Asn; A: Alanine, Ala; D: Aspartic acid, Asp; T: Threonine, 
Thr 
 

JZ RVA (除 JZ1810 及 JZ1901 外) VP4 氨基酸序

列相似性为 99.19%−100%，与 Rotarix 及 RotaTeq 

VP4 做相似性比较，检测到 5 个 JZ 株特异氨基酸

突 变 位点 ： JZ1811、 JZ1812、 JZ1903 (S146G，

M630V)、JZ1911 (L697F，P701S)、JZ2001(I744S)。

VP4 是 RVA 外衣壳上刺突蛋白，在感染宿主细胞过

程中被胰酶裂解为 2 个亚单位蛋白，氨基端 VP8* 

(28 kD ， aa1−247) 及 羧 基 端 VP5* (60 kD ，

aa248−776)，分别介导病毒的吸附和穿入[3]。VP8*

在病毒体表面形成球状头部，包含 4 个(8-1、8-2、

8-3 和 8-4)表面暴露抗原表位，含 25 个氨基酸[23]，

是轮状病毒亚单位疫苗候选株靶位蛋白[24]。5 株 P[8]

型 JZ 株 VP8*的 4 个抗原表位与 Rotarix 比较在 146、

150、195、113、125、131、135 共有 7 个氨基酸差

异，而与 RotaTeq 有 146、150、195、113 共 4 个氨

基酸差异，均分布于 8-1、8-3 (表 4)。 

3  讨论与结论 

尽管 GP 型别众多，全世界大多数 RVA 感染与

5 种 G/P 组合有关：G1P[8]、G2P[4]、G3P[8]、

G4P[8]、G9P[8][25]。自 1983 年从美国费城感染住

院患儿标本中鉴定了世界上第一例 G9 型 RVA (G9-

Ⅰ原型株 WI61)[26]，目前 G9 型 RVA 已成为继

G1−G4 后全球范围内 [20,27-29]最主要的流行基因

型。我们应用 RotaC V2.0 检测到辽宁锦州地区

2018−2020 年 2 个流行季轮状病毒株与国内外当前

优势流行株相同，均为 G9P[8]型，说明 G9P[8]型

可能已经替代既往流行株 G1P[8]和 G3P[8][30-31]，

成为辽宁锦州地区近 2 年的优势流行株。 

在轮状病毒的 11 个基因中，VP4 和 VP7 系统

进化研究最广泛，基因型内谱系分类最细化。系

统进化树证实本研究中锦州流行株均为 G9 型谱系

Ⅵ和 P[8]型谱系 3，毒株之间 VP7 和 VP4 核苷酸序

列高度相似，并与国内多地[20,32]及日本[33]等周边

国家近年来流行株相似性高，但与中国较早的 G9

株 T203 株相比，亲缘关系相对较远，因为缺乏其

他基因数据，锦州 7 例患儿感染的 RVA 与国内外近

年来 G9P[8]流行株是否为同一来源尚待确定。 

JZ 株、疫苗株 Rotavac 和 Rotasiil VP7 分别分

布于 G9 谱系Ⅵ、Ⅱ、Ⅰ，与 2 个疫苗株比较，检

测到 5 个 VP7 氨基酸变异位点 87、100、145、

221、242，其中 G100N 及 I87T 可能形成潜在 N 及

O 连接糖基化位点。JZ 株 VP4 与疫苗株 Rotarix 和 
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表 4  应用 BioEdit 4.8.10 获得 JZ 株和疫苗株 Rotarix、RotaTeq VP4 四个抗原表位区 8-1、8-2、8-3 和 8-4 对应的

25 个氨基酸比对结果  
Table 4  Amino acid sequences comparisons of 25 amino acid sites in four antigenic epitope regions 8-1, 8-2, 8-3 and 8-4 
between JZ strains and Rotarix, RotaTeq VP4 obtained by BioEdit 4.8.10 
Strains and lineages 8-1 8-2 8-3 8-4 

100 146 148 150 188 190 192 193 194 195 196 180 183 113 114 115 116 125 131 132 133 135 87 88 89

P[8]-3 JZ1811 D G Q D S T N L N G I T A D P V D N R N D D N T N

JZ1812 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * *

JZ1903 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * *

JZ1911 * S * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * *

JZ2001 * S * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * *

P[8]-1 Rotarix * S * E * * * * * N * * * N * * * S S * * N * * *

P[8]-2 Rotateq * S * E * * * * * D * * * N * * * * * * * * * * *

注：*：相同氨基酸。S：丝氨酸；E：谷氨酸；N：天冬酰胺；D：天冬氨酸 
Note: *: Identical amino acids. S: Serine, Ser; E: Glutamic acid, Glu; N: Asparagine, Asn; D: Aspartic acid, Asp 

 
RotaTeq 比较，仅在表位 8-1 和 8-3 存在差异，其中

位点 125、131、135 变异与俄罗斯株[34]及比利时 

株[23]研究结果一致。相比 P[8]-1 型 Rotarix，P[8]-3

型 JZ 株与 P[8]-2 型 RotaTeq 匹配度更好，VP4 系

统进化分析也支持这一结果。本研究涉及病例均

未接种任何疫苗，序列差异为自然选择变异，可

促进 VP7 及 VP4 基因的进化和多样性的产生，并

可获得新的抗原性，有助于病毒株逃逸疫苗诱导

的中和抗体而使现有疫苗保护效力下降[23]。这些

抗原漂移积累所致变异对病毒地方流行株生物学

功能和疫苗有效性的影响有待进一步探讨。 

截至目前，辽宁地区尚缺乏 RVA 基因型别及

序列的流行病学资料，本研究监测到我国辽宁省

锦州地区近 2 年未接种疫苗散居儿童轮状病毒感染

免疫源性基因的序列数据，对阐明轮状病毒感染

机制和我国未来疫苗的推广具有一定的参考价

值。由于样本数量有限、收集样本的地域集中，

检测到的毒株基因型单一，今后的研究中应增加

样本量及地域和时间跨度，以获得更加全面及接

续性的流行病学信息。 

综上所述，我们在 2018−2020 年辽宁省锦州地

区鉴定了 7 株婴幼儿轮状病毒株 VP7 和 VP4 基因，

属 G9 谱系Ⅵ和 P[8]谱系 3，G9P[8]很可能是近年来

辽宁省锦州地区 RVA 感染腹泻的主要流行基因型

之一。VP7 与 VP4 与同基因型疫苗株相应基因比较

发现，在抗原表位区检测到氨基酸位点差异，这些

变异位点对于 RVA 野毒株的免疫逃逸机制具有一

定研究意义。 
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8 月 

70 福建 

漳州 

赵贵明 

13701210443 

15 干扰素与细胞因子产业化新进展 中国微生物学会干扰素与细胞因子

专业委员会 

2021 年 

8 月 

200 浙江 

杭州 

倪健 

13818096617 
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