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502例丙型肝炎患者病毒基因分型及与性别和年龄的关系研究 *
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摘要 目的：探讨 502例丙型肝炎患者病毒基因分型的情况，分析其与性别和年龄的关系，为丙型肝炎的防治提供参考。方法：收

集贵州地区 502例丙型肝炎患者的血液标本，采用 PCR-荧光探针法检测丙型肝炎病毒基因型，并对检测数据进行统计学分析。

结果：共检出 4种基因型及 5种基因亚型，主要以 1b型、3b型为主，其次是 6a、3a型，2a型较少。不同性别丙型肝炎病毒（HCV）基

因型分布比较，差异有统计学意义（x2=11.029，P=0.026），男、女性患者均以 1b型、3b型为主要基因型，但男性感染者明显多于女

性。各个年龄组 HCV基因型分布比较，差异有统计学意义（x2=102.946，P=0.000），40-59岁组感染者最多，以 1b型为主，其次是

20-39岁组，以 3b型为主，≥ 60岁组感染人数较少，以 1b型为主。结论：贵州地区 HCV呈现多基因型分布，1b、3b型为主要流行

基因型，6a、3a型次之，其余基因型较少，不同性别、年龄的 HCV基因型分布存在差异性。
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Genotyping of Hepatitis C Virus in 502 Patients and Its Relationship with
Gender and Age*

To investigate the genotyping of hepatitis C virus in 502 patients, and analyze its relationship with gender

and age, so as to provide reference for the prevention and treatment of hepatitis C. The blood samples of 502 patients with hep-

atitis C in Guizhou Province were collected. The genotypes of hepatitis C virus were detected by PCR fluorescence probe method, and

the data were analyzed statistically. 4 genotypes and 5 subgenotypes were detected, the main genotypes were 1b type and 3b

type, followed by 6a and 3a types, and 2a type was less. The genotype distribution of hepatitis C virus (HCV) in different gender was sta-

tistically significant (x2=11.029, P=0.026). 1b type and 3b type were the main genotypes in both male and female patients, but the number
of male patients was significantly more than that of female patients. There was significant difference in the distribution of HCV genotypes

among different age groups (x2=102.946, P=0.000). The 40-59-year-old group was the most infected, mainly with 1b type, followed by
20-39-year-old group, mainly with 3b type, and the ≥ 60 year-old group was the least infected, mainly with 1b type. The dis-

tribution of HCV genotypes in Guizhou was multi genotype, 1b and 3b types were the main prevalent genotypes, followed by 6a and 3a

types, and the rest were less. There were differences in the distribution of HCV genotypes in different gender and age.
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前言

丙型肝炎是由丙型肝炎病毒（HCV）引起的一种肝脏疾病，

该病毒可造成急性或慢性感染，其发展程度从持续几周的轻症

到伴随终身的严重疾病。HCV是具有包膜的单股正链小核糖

核酸（RNA）病毒[1]，属于黄病毒科，目前将其分为 6个主要基因

型和 100多个基因亚型[2]。研究表明，不同地区的相同类型患者

HCV基因型的分布特征存在明显差异，相同地区的不同类型

患者 HCV基因型分布特征也存在明显差异 [3]，且不同基因型

HCV对抗病毒治疗物的敏感性有所不同[4,5]，因此明确 HCV基

因型对了解丙型肝炎地域分布特征、追踪传染来源、预测病情

均有一定的指导意义[6]。本研究对贵州地区 502名丙型肝炎患
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者进行病毒基因分型检测，旨在了解本地 HCV感染情况、基因

型分布特征，可为丙型肝炎病情评估及治疗提供参考。

1 资料与方法

1.1 对象、仪器及试剂

1.1.1 研究对象 根据中华医学会肝病学分会、中华医学会感

染病学分会联合修订的《丙型肝炎防治指南（2015年更新版）》[7]

诊断标准，收集 2018 年 1 月至 2020 年 6 月期间贵州地区

丙型肝炎患者 502 例（HCV抗体阳性、HCV-RNA≥ 1.0× 103

IU/mL），包括男性患者 307 例，女性患者 195 例，年龄 20-85

岁，平均年龄（46.55 ± 12.22）岁。

1.1.2 仪器与试剂 ABI 7500荧光定量 PCR仪，丙型肝炎基

因分型检测试剂盒（PCR-荧光探针法）由泰普生物科学有限公

司提供，批号为（2111710、231803、291812、331905、371909、

402002、422005），核酸提取试剂盒（QIAamp Viral RNA Mini

Kit）由德国 Qiagen公司提供。

1.2 方法

1.2.1 血液样本采集 于患者治疗前抽取静脉血 3 mL，3000

r/min离心 10 min分离血清，置 -80℃保存备用。

1.2.2 HCV基因型检测 ① 采用核酸提取试剂盒对血样进行

提取和纯化，获得HCVRNA。② 向 40滋L各组反应体系中（38滋L

不同亚型 HCV RT-PCR反应液和 2 滋L酶系）分别加入质控品
或 HCV RNA的提取产物各 10 滋L，然后将待测 PCR反应管小

心置于仪器中，按照如下的条件进行扩增：42℃ 30 min、95℃

3 min、94℃ 20 s、55℃ 20 s、72℃ 30 s，进行 10 个循环；94℃

15s、60℃ 45s，进行 10个循环；荧光素设置：所有检测孔设置为

FAM和 HEX；信号收集于第四阶段：60℃ 45 s。③ 结果判定：反

应结束后，根据分析后图像调节基线的初始值、终点值以及阈

值，在结果界面读取信息。

1.3 统计学方法

采用 SSPS 22.0软件进行统计学分析，不同基因型感染情

况采用率（%）或者构成比表示，年龄采用均数± 标准差（x± s）
描述。各组间计数资料采用 x2检验进行比较，P＜0.05为差异

有统计学意义。

2 结果

2.1 HCV基因分型结果

502例 HCV基因型检测结果如下，包括 4种基因型及 5

种基因亚型，主要以 1b、3b 型为主，分别是 219 例（43.60%）、

126 例（25.10%），其次是 6a、3a 型，分别为 80 例（15.90%）、70

例（14.00%），2a型最少，只有 7例（1.40%），分布情况见表 1。各

基因型结果判定图见图 1-5。

表 1 贵州地区 502例患者 HCV基因分型结果（例）

Table 1 HCV genotyping results of 502 patients with hepatitis C infection in Guizhou Province（n）

Genotypes 1b 2a 3a 3b 6a

n 219 7 70 126 80

Constituent ratio（%） 43.60 1.40 14.00 25.10 15.90

图 1 1b型结果判定

Fig.1 The result of 1b type

图 2 2a型结果判定

Fig.2 The result of 2a type

图 3 3a型结果判定

Fig.3 The result of 3a type

图 4 3b型结果判定

Fig.4 The result of 3b type

2.2 HCV基因型与性别的关系

502例患者中，男性患者 307例，包括 1b 型 118例，2a型

3例，3a型 45例，3b型 88例，6a型 53例；女性患者 195例，包

括 1b型 101 例，2a 型 4 例，3a型 25例，3b 型 38 例，6a 型 27

例。男、女性患者均以 1b型、3b型为主要基因型，但男性感染

者明显多于女性，不同性别 HCV基因型分布情况比较，差异有

1148窑 窑



现代生物医学进展 biomed.cnjournals.com Progress inModern Biomedicine Vol.21 NO.6 MAR.2021

图 5 6a型结果判定

Fig.5 The result of 6a type

统计学意义（x2=11.029，P=0.026）。见表 2。 2.3 HCV基因型与年龄的关系

各基因型在不同年龄组的分布情况如下，主要分为３个

年龄组，20-39岁组、40-59岁组、≥ 60岁组，其中 40-59岁组感

染者最多，主要以 1b型为主，其次是 20-39岁组，多为 3b型，

≥ 60岁组感染人数较少，以 1b型为主。HCV基因型在不同年

龄组分布比较差异有统计学意义（x2=102.946，P=0.000）。见表3。

3 讨论

据世界卫生组织（WHO）统计，HCV的全球感染率在 3%

左右，每年由此导致的死亡人数约达 35万例[8]。HCV主要在细

胞质中复制，容易造成持续感染，导致慢性肝炎、肝硬化和肝细

表 2 不同性别患者 HCV基因型的分布（例）

Table 2 Distribution of HCV genotypes in patients of different genders（n）

Genotypes Subgenotypes Male Female Total

1 1b 118 101 219

2 2a 3 4 7

3 3a 45 25 70

3b 88 38 126

6 6a 53 27 80

表 3 不同年龄组患者 HCV基因型的分布情况

Table 3 Distribution of HCV genotypes in different age groups

Genotypes 20-39 year-old 40-59 year-old ≥ 60 year-old Total

1b 21(15.67%) 130(45.45%) 68(82.93%) 219

2a 2(1.49%) 2(0.70%) 3(3.66%) 7

3a 30(22.39%) 37(12.94%) 3(3.66%) 70

3b 50(37.31%) 73(25.52%) 3(3.66%) 126

6a 31(23.13%) 44(15.38%) 5(6.10%) 80

Total 134 286 82 502

胞癌[9]，这对世界公共卫生构成了严峻的挑战[10]。HCV具有高

度的遗传多样性[11]，目前已有多种基因分型[12]，且具有不同的地

理分布和对药物治疗的敏感性 [13,14]。根据丙型肝炎防治指南

（2019年版）[15]，慢性丙型肝炎病毒感染者的抗病毒治疗已经进

入了直接抗病毒药物（DAA）的泛基因型时代，优先推荐无干

扰素的泛基因型方案，它可以用来治疗基因 1-6型、混合型及

未知型慢性 HCV的成人感染者，但对不同的基因型的疗效还

有一定差别 [16]，DAA的选择和持续时间主要取决于病毒基因

型，由此可见基因型分类尤为重要[10]。

HCV的感染呈全球性流行，基因型 1-3分布于世界各地，

基因型 4和 5主要存在于中东和非洲，基因型 6主要出现在东

南亚国家[3,17,18]。我国 HCV基因型主要以 1b、2a型为主，但不同

地区之间存在较大差异，北方地区基因型较单一，以 1b、2a型

为主，南方地区基因型种类较多，以 1b型为主，2a、3a、3b及 6a

型均占较大比例[3,19]。西南地区的川、滇、黔三地主要以 1b型

为主，与全国大部分地域的基型分布相似[20]。

本研究对贵州地区 502例丙型肝炎患者进行 HCV基因型

检测，感染率前 3名的基因型为 1b型 219例（43.60%）、3b型

126 例（25.10%）、6a 型 80 例（15.90%），与王梅等 [21]报道的

2011-2018年贵州地区 HCV感染者基因型分布特征中所发表

的研究结果基本相一致（1b型 26. 84%、3b型 27. 17%和 6a型

24. 28%），但 1b型较王梅等的报道明显升高，3b、6a型有所下

降，考虑可能与感染途径相关。据研究显示，lb型和 2a型主要

由外科感染和输血引起[22]，基因型 3和 6在静脉吸毒者中较为

常见[23]，贵州地处内陆，人口流动相对较少，主要由输血、外伤

手术等引起，通过数据对比可知近 10年贵州地区 HCV感染的

主要流行基因型没有明显变化，也未发现混合基因型的报道，

但在其他研究中有混合基因型的报道，如北京地区出现 1b/2a、

1b/3b、2a/3a混合基因型[24]，南京地区有 1b/2a、1b/3a混合基因

型[25]，宁夏地区出现 1b/2a混合基因型[26]，造成混合感染的原因

可能是高危人群同时或先后感染不同基因亚型的 HCV，混合

感染后具体表现形式可能与各亚型的生存状态有关[24]，本次研

究中可能是由于特异性引物所致的方法局限性，从而未有混合

基因型被检出。本研究还对 HCV基因型在不同性别、不同年龄

的分布情况进行了分析，结果显示差异均有统计学意义。杨兴

林等[27]在 2014年发表的贵州地区丙型肝炎病毒基因分型的研

究中显示：贵州地区不同 HCV基因型的感染在男性、女性中的

分布比较差异无统计学意义，王梅等[21]在 2020年报道的研究

结果中显示二者的差异有统计学意义，可见随着样本量的逐渐

增大、基因型多样化的逐渐发展，HCV基因型与性别的关系也
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开始出现变化，据报道[21]女性在有创美容和输血的感染比例较

高，男性在静脉药瘾感染的比例高于女性，故二者关系的转变

考虑可能与不同的感染途径相关。

唐维等[28]的研究显示 HCV基因型与年龄相关，1b型多见

于 40岁及以上人群，小于 40岁的患者主要以 3型及 6a型为

主，本次研究结果也与其相符，20-39岁组感染率为 26.69%，以

3b型为主，40-59岁组感染率最高为 56.97%，以 1b型为主，≥

60岁组感染率为 16.33%，以 1b型为主，可知 1b型为主要流行

基因型。1b型与其他基因型相比在体内存在时间久，长期感染

易导致肝硬化、肝癌等疾病[29]，肝硬化的病情进展会影响治疗

方案的选择，如失代偿期肝硬化患者，不能使用含蛋白酶抑制

剂的药物，可使用不含蛋白酶抑制剂的含索磷布韦的方案，如

索磷布韦联合维帕他韦[30,31]，由此可见不同年龄组的感染型别

可能有所不同，HCV基因型与肝病程度存在相关性，且由于病

情程度不同治疗方案也有所变化，从而可知通过对 HCV基因

型的了解可为患者提供更好的针对性治疗。

综上所述，贵州地区 HCV呈现多基因型分布，不同性别、

年龄的 HCV基因型分布存在差异性。不同基因型患者对治疗

方案的反应不同，根据患者感染 HCV的基因型选择治疗方案，

已被纳入丙型肝炎防治指南，基因分型的临床意义体现在可以

探讨其分型及追溯传染来源、了解肝脏疾病损伤和归转的关系

以及起到对临床用药的指导作用，因此 HCV基因型的研究对

临床的治疗及传播途径的追踪有着重要的意义。本研究中试剂

盒仅可检测 1b、2a、3a、3b和 6a型，样本量从数量和广度的不

足都可能会对结果产生些许影响，今后将会加大样本量，从更

多的角度进行全面的分析。
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