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２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月济南市儿童流感样
病例中人鼻病毒流行及基因进化特征
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摘要:目的　 分析 ２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月济南市 ０~１４ 岁儿童流感样病例( ｉｎｆｌｕｅｎｚａ￣ｌｉｋｅ ｉｌｌｎｅｓｓꎬ ＩＬＩ)中人鼻病

毒(ｈｕｍａｎ ｒｈｉｎｏｖｉｒｕｓꎬ ＨＲＶ)流行趋势、基因遗传进化特征ꎬ为儿童 ＨＲＶ 感染防控策略提供参考ꎮ 方法　 在济南

市某儿童医院每周采集 ０~１４ 岁儿童 ＩＬＩ 鼻咽拭子样本ꎬ采用多重荧光定量 ＰＣＲ 技术进行多病原核酸检测ꎬ对部

分 ＨＲＶ 阳性样本进行 ＶＰ４ / ＶＰ２ 基因片段测序ꎬ构建系统发育树ꎬ进行同源性分析ꎮ 结果　 １ ２００ 份样本中十三重

呼吸道病原体检出阳性 ６４５ 份(５３.７５％)ꎮ ＨＲＶ 的检出率仅次于流感病毒ꎬ位居第 ２ 位ꎬ为 ７.６７％(９２ / １ ２００)ꎬ其
中男、女性病例阳性率分别为 ８.０２％(５７ / ７１１)和 ７.１６％(３５ / ４８９)ꎬ差异无统计学意义( χ２ ＝ ０.００１ꎬＰ>０.０５)ꎻ年龄分

布上以学龄前(３ ~ < ６ 岁) 年龄组阳性率最高(８. ９０％)ꎬ各年龄组阳性率之间差异无统计学意义( χ２ ＝ １. ９２ꎬ
Ｐ>０.０５)ꎻ此外ꎬＨＲＶ 在不同监测年度及季节间的阳性率差异均有统计学意义( χ２ ＝ １８.６７ꎬＰ＝ ０.００１ꎻ χ２ ＝ ３５.８８ꎬＰ<
０.００１)ꎮ 将 ２８ 株 ＨＲＶ 的 ＶＰ４ / ＶＰ２ 区序列与参考株比对分析发现共涉及两种基因型(包含 ２１ 种血清型)ꎬ以

ＨＲＶ Ａ 组为主ꎬＨＲＶ Ｃ 组次之ꎬ未监测到 ＨＲＶ Ｂ 组基因型ꎮ 结论　 ２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月济南市儿童 ＩＬＩ 中

ＨＲＶ 阳性率在年龄分布上相似ꎬ在季节分布上存在差异ꎻ ＨＲＶ 的流行仅出现短暂抑制后便迅速回升ꎻ基因型呈现

以 ＨＲＶ Ａ 组感染为主、ＨＲＶ Ｃ 组次之以及多种血清型共流行特点ꎮ
关键词:人鼻病毒ꎻ流感样病例ꎻ流行特征ꎻ系统进化树ꎻ同源性分析
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　 　 人鼻病毒(ｈｕｍａｎ ｒｈｉｎｏｖｉｒｕｓꎬ ＨＲＶ)是临床上

引发呼吸道感染的常见病毒ꎬ患者一般以上呼吸

道感染为主[１￣２] ꎬ也可引起严重的下呼吸道感染ꎬ
主要发生在婴幼儿、老年人等免疫功能低下的人

群中[３￣４] ꎮ 此外ꎬＨＲＶ 感染还是鼻窦炎、急性中耳

炎以及哮喘加重的重要诱发因素[５￣６] ꎮ ＨＲＶ 为单

股正链 ＲＮＡ 病毒ꎬ属于小核糖核酸病毒科肠道病

毒属成员ꎬ基因组全长约 ７.２ ｋｂꎬ分为 Ａ、Ｂ、Ｃ 三种

基因型ꎬ与 ＨＲＶ Ｂ 组相比ꎬＨＲＶ Ａ 和 Ｃ 组在呼吸

道感染中占主导地位[７￣９] ꎮ 目前已公布 １６９ 种血

清型[１０￣１１] ꎬ并且 １ 种血清型的既往感染并不能产

生对其他血清型的完全免疫ꎬ可再次感染其他血

清型[１２] ꎮ 因此ꎬ加强对 ＨＲＶ 的监测和流行特征研

究对于我国儿童急性呼吸道感染的防控具有重要

意义ꎮ
本研究收集济南市 ２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月

０~１４ 岁儿童流感样病例( ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｌｉｋｅ ｉｌｌｎｅｓｓꎬ ＩＬＩ)
样本作为研究对象ꎬ对该地区的呼吸道病原体感染

情况进行筛查ꎬ确定 ＨＲＶ 感染阳性率ꎬ并进一步研

究其分子流行病学特点ꎬ为分析该地区儿童 ＨＲＶ
感染特征提供参考ꎮ

１　 资料与方法

１.１　 研究对象

本研究选取的济南市某三级甲等儿童医院(国
家级 ＩＬＩ 监测哨点医院)于 ２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２
月门急诊累计报告就诊人数为 １ ３１３ ８４８ 人次ꎬ其中

７７ ２８３ 人次符合 ＩＬＩ 定义(腋下体温≥３８ ℃ꎬ伴咽痛

或咳嗽ꎬ且缺乏其他实验室确定诊断依据的病例)ꎬ
总 ＩＬＩ％为 ５.８８％ꎮ 在此期间ꎬ每周收集该院门急诊

就诊的发病 ３ ｄ 以内的 ０ ~ １４ 岁儿童 ＩＬＩ 鼻咽拭子

样本ꎬ平均每月 ２０ 份ꎬ共 １ ２００ 份ꎮ ２ ℃ ~ ８ ℃条件

下保存并于 ４８ ｈ 内送样ꎬ或置于－８０ ℃冰箱保存ꎬ
１ 周内送达相应流感网络监测实验室进行流感病毒

及其他病原检测ꎮ 以每年 ３ 月初至次年 ２ 月底为 １
个监测年度ꎬ共涉及 ５ 个监测年度ꎮ 该研究经济南

市疾病预防控制中心伦理委员会审核批准(济疾伦

批[２０２４]０１０ 号)ꎮ 患者知情同意ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 实验室检测

利用西安天隆全自动核酸提取仪提取 ＩＬＩ 鼻咽

拭子样本总核酸ꎬ采用十三重呼吸道病原体核酸诊

断试剂盒(上海伯杰公司)进行检测ꎬ包括:流感病

毒( ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓꎬ ＩＦＶ)、ＨＲＶ、呼吸道合胞病毒

( ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｃｙｔｉａｌ ｖｉｒｕｓꎬ ＲＳＶ)、呼吸道腺病毒

(ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓꎬ ＡｄＶ)、副流感病毒(ｐａｒａｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖｉｒｕｓꎬ
ＰＩＶ)、人博卡病毒(ｈｕｍａｎ ｂｏｃａｖｉｒｕｓꎬ ＨＢｏＶ１)、人偏

肺病毒( ｈｕｍａｎ ｍｅｔａｐｎｅｕｍｏｖｉｒｕｓꎬ ｈＭＰＶ)、肺炎支

原体(Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅꎬ ＭＰ)、人冠状病毒

(ｈｕｍａｎ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓꎬ ＨＣｏＶ)ꎮ 反应在 ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏ
７ Ｐｒｏ 荧光定量 ＰＣＲ 仪(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司)
上进行ꎮ 检测结果 Ｃｔ 值≤３８ꎬ曲线呈 Ｓ 型且有明

显指数增长期ꎬ判为对应病原体 /基因阳性ꎮ
１.２.２　 ＨＲＶ ＶＰ４ / ＶＰ２ 基因片段扩增、测序及分析

国际上通常以 ＶＰ４ / ＶＰ２ 基因序列作为 ＨＲＶ 分

型依据ꎮ 选取满足测序条件的 ＨＲＶ 阳性样本ꎬ
扩增 ＶＰ４ / ＶＰ２ 基因片段ꎬ正向引物: ５′￣ＧＧＧＡＣ￣
ＣＡＡＣＴＡＣＴＴＴＧＧＧＴＧＴＣＣＧＴＧＴ￣３′ꎬ反向引物:５′￣
ＧＣＡＴＣＩＧＧＹＡＲＹＴＴＣＣＡＣＣＡＣＣＡＮＣＣ￣３′ꎮ 反 应

条件:５０ ℃ ３０ ｍｉｎꎬ９４ ℃ ２ ｍｉｎꎬ(９４ ℃ ３０ ｓꎬ６０ ℃
３０ ｓꎬ７２ ℃ １ ｍｉｎ)×３０ 个循环ꎬ６８ ℃ ５ ｍｉｎꎬ将产物送
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上海生工生物工程有限公司进行基因测序ꎮ 从

ＮＣＢＩ的 Ｇｅｎｂａｎｋ 数据库检索 ＨＲＶ 各基因型序列参

考株ꎬ应用 Ｍｅｇａ￣Ｘ 软件分析比较测序株与参考株

的核苷酸序列ꎬ并使用 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ(Ｎ￣Ｊ)法绘

制系统进化树ꎬ同时将输出的 ＶＰ４ / ＶＰ２ 基因序列经

过 ＮＣＢＩ 网站的 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ＢＬＡＳＴ 得到分型ꎮ 使用

ＳＤＴｖ１.２ 软件完成核苷酸与氨基酸序列一致性热图

分析ꎮ
１.３　 统计学处理

采用 ＳＰＳＳ ２２.０ 统计学软件ꎮ 年龄不符合正态

分布ꎬ采用 Ｍ(Ｐ２５ꎬＰ７５)表示ꎮ 计数资料以 ｎ(％)表
示ꎬ不同年龄组、年度和季节 ＨＲＶ 阳性率的比较采

用 χ２ 检验ꎮ 检验水准 α＝ ０.０５ (双侧)ꎮ

２　 结　 果

２.１　 呼吸道病原体检出情况

２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月 ５ 个监测年度中ꎬ共
对 １ ２００ 个病例的鼻咽拭子样本进行检测ꎬ包括男

７１１ 例(５９.２５％)、女 ４８９ 例(４０.７５％)ꎮ 最后共检出

阳性样本 ６４５ 份ꎬ总检出率为 ５３.７５％ꎻ其中 ＩＦＶ 检

出 １８４ 份(１５.３３％)ꎬＨＲＶ 检出 ９２ 份(７.６７％)ꎬ检出

率居前两位ꎻ混合感染样本检出 ４９ 份(４.０８％)ꎬ大
部分为流感病毒与其他病原体共感染ꎬ见表 １ꎮ

表 １　 ２０１９—２０２４ 年济南市儿童 ＩＬＩ 中常见
呼吸道病原体的检出情况(ｎ＝ １ ２００)

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｃｈｉｌｄｒｅｎ
ｗｉｔｈ ＩＬＩ ｉｎ Ｊｉｎａｎ Ｃｉｔｙꎬ ２０１９￣２０２４(ｎ＝ １ ２００)

病毒种类 ｎ(％)
ＩＦＶ(Ａ、Ｂ) １８４(１５.３３)
ＨＲＶ ９２(７.６７)
ＰＩＶ(１、２、３) ７８(６.５０)
ＲＳＶ ７５(６.２５)
ＡｄＶ ６８(５.６７)
ｈＭＰＶ ３０(２.５０)
ＨＣｏＶ￣２２９Ｅ ３０(２.５０)
ＨＢｏＶ１ １７(１.４２)
ＨＣｏＶ￣ＯＣ４３ １１(０.９２)
ＭＰ １１(０.９２)
混合感染 ４９(４.０８)

２.２　 不同性别、年龄 ＨＲＶ 阳性率比较

１ ２００ 份儿童 ＩＬＩ 鼻咽拭子样本中ꎬＨＲＶ 总阳性

率为 ７.６７％ꎬ其中男、女病例阳性率分别为 ８.０２％
(５７ / ７１１)和 ７. １６％ (３５ / ４８９)ꎬ差异无统计学意义

(χ２ ＝ ０. ００１ꎬＰ > ０. ０５)ꎻ年龄为 ２. ５ ( １. ０ꎬ４. ０) 岁ꎮ
５ 个监测年度中ꎬ济南市各年龄段 ＨＲＶ 阳性率波动

于 ６.２２％ ~８.９０％ꎬ以学龄前(３~ <６ 岁)年龄组最高

(８.９０％)ꎬ学龄期(６ ~ １４)年龄组最低(６.２２％)ꎬ各
年龄组阳性率之间差异无统计学意义(χ２ ＝ １.９２ꎬＰ>
０.０５)ꎮ 见表 ２ꎮ

表 ２　 ２０１９—２０２４ 年济南市儿童 ＩＬＩ 中 ＨＲＶ 感染按年龄分布情况 / ｎ(％)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＨＲＶ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｃｈｉｌｄｒｅｎ ｗｉｔｈ ＩＬＩ ｉｎ Ｊｉｎａｎ Ｃｉｔｙ ｂｙ ａｇｅꎬ ２０１９￣２０２４ / ｎ(％)

分组 检测例数
２０１９.０３—
２０２０.０２

２０２０.０３—
２０２１.０２

２０２１.０３—
２０２２.０２

２０２２.０３—
２０２３.０２

２０２３.０３—
２０２４.０２ 合计

婴儿(０~ <１ 岁) ２０５ １ / ３７
(２.７０)

４ / ８２
(４.８８)

２ / ３６
(５.５６)

２ / ２３
(８.７０)

４ / ２７
(１４.８１)

１３ / ２０５
(６.３４)

幼儿(１~ <３ 岁) ４２０ ６ / ８７
(６.９０)

４ / ８９
(４.４９)

４ / ８４
(４.７６)

７ / ８３
(８.４３)

１２ / ７７
(１５.５８)

３３ / ４２０
(７.８６)

学龄前(３~ <６ 岁) ３８２ ５ / ８１
(６.１７)

１ / ４５
(２.２２)

８ / ８２
(９.７６)

８ / ８６
(９.３０)

１２ / ８８
(１３.６４)

３４ / ３８２
(８.９０)

学龄期(６~１４ 岁) １９３ ２ / ３５
(５.７１)

０ / ２４
(０)

１ / ３８
(２.６３)

５ / ４８
(１０.４２)

４ / ４８
(８.３３)

１２ / １９３
(６.２２)

合计 １ ２００ １４ / ２４０
(５.８３)

９ / ２４０
(３.７５)

１５ / ２４０
(６.２５)

２２ / ２４０
(９.１７)

３２ / ２４０
(１３.３３)

９２ / １ ２００
(７.６７)

２.３　 不同年度、季节 ＨＲＶ 阳性率比较

２０１９ 年度济南市儿童 ＩＬＩ 中 ＨＲＶ 检出率为

５.８３％ꎬ２０２０ 年度下降为 ３.７５％ꎬ之后连续 ３ 个监

测年 度 检 出 率 不 断 递 增ꎬ ２０２３ 年 度 达 到 最 高

(１３.３３％)ꎮ 不同监测年度之间 ＨＲＶ 阳性率差异

有统计学意义( χ２ ＝ １８.６７ꎬＰ ＝ ０.００１)ꎮ 从 ＨＲＶ 检

出变化趋势图可见其流行具有明显的波峰ꎬ主要

集中 在 春、 夏、 秋 三 季ꎬ 其 中 夏 季 检 出 率 最 高

(１４.３３％)ꎬ冬季最低(１.３３％)ꎬ季节间的阳性率差

异有统计学意义( χ２ ＝ ３５.８８ꎬＰ<０.００１)ꎮ 值得注意

的是ꎬ济南市在 ２０２０ 年上半年 ＨＲＶ 检出率几乎

为零ꎬ同年 ６ 月份后检出率出现小高峰(高于 ２０１９
年下半年)ꎬ其他年度流行趋势趋于往年ꎮ 见表 ３ꎬ
图 １ꎮ
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表 ３　 ２０１９—２０２４ 年济南市儿童 ＩＬＩ 中 ＨＲＶ 感染按季节分布情况 / ｎ(％)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＨＲＶ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｃｈｉｌｄｒｅｎ ｗｉｔｈ ＩＬＩ ｉｎ Ｊｉｎａｎ Ｃｉｔｙ ｂｙ ｓｅａｓｏｎｓꎬ ２０１９—２０２４ / ｎ(％)

季度 检测例数
２０１９.０３—
２０２０.０２

２０２０.０３—
２０２１.０２

２０２１.０３—
２０２２.０２

２０２２.０３—
２０２３.０２

２０２３.０３—
２０２４.０２ 合计

春(３—５ 月) ３００ ５ / ６０(８.３３) ０ / ６０(０) ２ / ６０(３.３３) ８ / ６０(１３.３３) ７ / ６０(１１.６７) ２２ / ３００(７.３３)
夏(６—８ 月) ３００ ５ / ６０(８.３３) ８ / ６０(１３.３３) ７ / ６０(１１.６７) １１ / ６０(１８.３３) １２ / ６０(２０.００) ４３ / ３００(１４.３３)
秋(９—１１ 月) ３００ ４ / ６０(６.６７) １ / ６０(１.６７) ５ / ６０(８.３３) ３ / ６０(５.００) １０ / ６０(１６.６７) ２３ / ３００(７.６７)
冬(１２—２ 月) ３００ ０ / ６０(０) ０ / ６０(０) １ / ６０(１.６７) ０ / ６０(０) ３ / ６０(５.００) ４ / ３００(１.３３)

合计 １ ２００ １４ / ２４０(５.８３) ９ / ２４０(３.７５) １５ / ２４０(６.２５) ２２ / ２４０(９.１７) ３２ / ２４０(１３.３３) ９２ / １ ２００(７.６７)

图 １　 ２０１９—２０２４ 年济南市 ＨＲＶ 检出变化趋势图
Ｆｉｇｕｒｅ １　 Ｔｒｅｎｄ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ＨＲＶ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｊｉｎａｎ Ｃｉｔｙ ｆｒｏｍ ２０１９ ｔｏ ２０２４

２.４　 ＨＲＶ 的系统发育分析

通过对 ２８ 份 ＨＲＶ 阳性样本的 ＶＰ４ / ＶＰ２ 基因

片段进行进化树分析显示ꎬ该市 ＨＲＶ 序列共形成 ２

个大的分支:ＨＲＶ Ａ 和 Ｃ 组ꎬ未检出 ＨＲＶ Ｂ 组ꎻ共
涉及 ２１ 种血清型ꎬＨＲＶ Ａ 组 １９ 种ꎬＨＲＶ Ｃ 组 ２ 种ꎮ
见图 ２ꎮ

注:红色标记的为本实验样本株ꎮ
图 ２　 基于 ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域构建的 ＨＲＶ 系统发育进化树
Ｆｉｇｕｒｅ ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＨＲＶ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＶＰ４ / ＶＰ２ ｒｅｇｉｏｎ
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２.５　 基于 ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域的核苷酸、氨基酸一致性

及氨基酸突变位点分析

使用 ＳＤＴｖ１. ２ 软件对获得的 ２８ 株 ＨＲＶ 的

ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域进行核苷酸与氨基酸序列一致性热

图分析ꎬ发现核苷酸一致性为 ６５.０％ ~ １００％ꎬ氨基

酸一致性为 ５９.８％ ~ １００％ꎮ 此外ꎬ将 ２８ 株 ＨＲＶ 的

ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域氨基酸序列与相应参考株进行比对

分析ꎬ发现有 ８ 株 ＨＲＶ 的 ＶＰ２ 区域编码的氨基酸

序列发生了不同程度的位点突变ꎬＶＰ４ 区域的氨基

酸序列均未发生变异ꎮ 见图 ３ꎬ表 ４ꎮ

图 ３　 ２８ 株 ＨＲＶ 的 ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域组间核苷酸一致性(Ａ)以及组间氨基酸一致性(Ｂ)分析图
Ｆｉｇｕｒｅ ３　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ (Ａ) ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ( Ｂ ) ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＰ４ ａｎｄ ＶＰ２ ｆｏｒ ｔｈｅ ２８ ＨＲＶ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

表 ４　 ８ 株 ＨＲＶ 的 ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域氨基酸序列与相应参考株相比的突变情况
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ＶＰ４ / ＶＰ２ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ８ ＨＲＶ ｓｔｒａｉｎｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｔｒａｉｎｓ

样本编号 参考株 氨基酸变异数 氨基酸变异

ＪＮ￣２０１９￣１￣Ａ４１ ＭＮ３６９０３７.１ １ Ｎ１４２Ｓ
ＪＮ￣２０２０￣２￣Ａ３２ ＭＨ６４８０５３.１ １ Ｓ１４２Ｇ
ＪＮ￣２０２１￣１￣Ａ１０３ ＯＰ３４２７１０.１ １ Ｐ１４２Ｓ
ＪＮ￣２０２１￣２￣Ａ８０ ＯＰ３４２７１２.１ ２ Ａ１４２ＴꎬＧ１４３Ｓ
ＪＮ￣２０２２￣２￣Ａ６８ ＯＰ３４２７１５.１ １ Ｅ１４３Ｄ
ＪＮ￣２０２２￣４￣Ａ６８ ＯＰ３４２７１５.１ １ Ｅ１４３Ｄ
ＪＮ￣２０２４￣３￣Ａ７１ ＭＨ６４８０１９.１ ３ Ｓ７２ＴꎬＮ８９ＤꎬＤ１３６Ｅ
ＪＮ￣２０２４￣５￣Ａ２２ ＫＹ３４２３４６.１ １ Ｖ７３Ｉ

３　 讨　 论

２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月济南市儿童 ＩＬＩ 病
例的十三重呼吸道病原体总阳性率为 ５３.７５％ꎬ其中

ＩＦＶ 作为主流病毒检出率最高ꎬＨＲＶ 检出率居第二

位ꎮ 这与蔡晓莹等[１３] 的研究结果相似ꎮ 不同研究

中多病原检出率存在差异可能与样本的选择、地理

环境以及检测试剂等因素有关ꎮ
在年龄分布上ꎬ济南市儿童 ＩＬＩ 中以学龄前

(３~ <６ 岁)组的 ＨＲＶ 阳性率最高ꎬ学龄期(６ ~ １４
岁)组最低ꎬ各年龄组之间阳性率差异无统计学意

义ꎮ 蔡晓莹等[１３]对粤东地区儿童 ＨＲＶ 检测情况进

行分析ꎬ发现 ３ ~ ６ 岁年龄组检出率最高ꎬ各年龄组

间阳性率差异无统计学意义ꎮ 苏艳艳等[１４] 对银川

市成人及儿童 ＩＬＩ 中 ＨＲＶ 感染情况进行分析发现ꎬ
６~１４ 岁年龄组阳性率最高ꎬ各年龄组的阳性率差异

有统计学意义ꎮ 因此ꎬ不同研究中年龄段分组各有

差异ꎬ对于 ＨＲＶ 在不同年龄段的阳性率差异仍需

进一步探讨ꎮ 初步认为 ＨＲＶ 在成人及儿童间的阳

性率差异有统计学意义ꎬ而在儿童不同年龄组的阳

性率差异无统计学意义ꎮ
从年度分布上看ꎬ济南市不同监测年度之间

ＨＲＶ 阳性率差异有统计学意义ꎮ ２０２０ 年度 ＨＲＶ
检出率最低ꎬ为 ３.７５％ꎮ 在季节分布上ꎬ国内 ＨＲＶ
全年均可监测到ꎬ感染的季节高峰在不同研究中略

有差异ꎬ北方地区主要分布在夏、秋季ꎬ南方地区多

在春、秋季[１５￣１６]ꎮ 本研究济南市儿童 ＩＬＩ 中 ＨＲＶ 在

夏季检出率最高ꎬ春、秋季次之ꎬ冬季最低ꎬ季节间的

阳性率差异有统计学意义ꎬ这与地理位置接近、气候
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相似的河南地区研究结果基本一致[１７￣１８]ꎮ
本研究对 ２８ 条 ＨＲＶ 的 ＶＰ４ / ＶＰ２ 区基因序列

分析发现 ＨＲＶ Ａ 组数量最多ꎬ其次为 ＨＲＶ Ｃ 组ꎬ
并未检测到 ＨＲＶ Ｂ 组ꎮ 这与国内外研究结果相似ꎬ
即与 ＨＲＶ Ｂ 组相比ꎬＨＲＶ Ａ 和 Ｃ 组较常被发

现[７]ꎬ可能原因是 ＨＲＶ Ｂ 组主要在轻症患者中检

出[１９￣２０]ꎬ就医相对较少ꎮ 此外ꎬ通过对 ２８ 株 ＨＲＶ
ＶＰ４ / ＶＰ２ 区域的核苷酸、氨基酸一致性及氨基酸突

变位点分析可见ꎬＨＲＶ 各个基因型之间具有较高变

异性ꎬ而同一基因型内不同血清型虽然较为保守ꎬ也
具有一定的变异性ꎬ因此传统的疫苗并不能预防

ＨＲＶ 感染ꎮ 目前对于 ＨＲＶ 有效药物和疫苗的研发

尚无突破性进展[１９ꎬ２１]ꎬ更需要全面了解 ＨＲＶ 的流

行情况ꎬ进行实时监测ꎮ
综上所述ꎬ２０１９ 年 ３ 月至 ２０２４ 年 ２ 月济南市儿

童 ＩＬＩ 中 ＨＲＶ 阳性率在年龄分布上相似ꎬ在季节分

布上存在差异ꎻ受早期新型冠状病毒感染的影响ꎬ
ＨＲＶ 的流行规律发生短暂改变ꎬ待影响进一步减弱

后ꎬ其流行趋于往年ꎻ基因型呈现以 ＨＲＶ Ａ 组感染

为主、ＨＲＶ Ｃ 组次之以及多种血清型共流行特点ꎮ
本研究也存在一定的局限性ꎬ仅对 ３０.４３％的 ＨＲＶ
阳性样本成功测序ꎬ可能存在部分血清型的漏检ꎮ
今后将进一步扩展该地区的呼吸道病原谱并对其流

行特征开展持续性监测ꎬ为呼吸道疾病的防控提供

科学依据ꎮ
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