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南京地区吸毒人群丙型肝炎的 

常见基因型分型研究 

龚建明 ，杨静静 ，王昊鹏。，喻荣彬 ，邓小昭 ，张 云 ， 

(1．南京医科大学公共卫生学院，江苏南京 210029；2．南京军区联勤部门诊部，江苏南 

京 210002；3．南京军区疾病预防控制中心，江苏南京 210009) 

[摘 要】 目的 了解南京地区吸毒人群丙型肝炎病毒(hepatitis C virus，HCV)常见基因型分布特 

点。方法 对南京市强制戒毒所收集提供的 198份抗一HCV阳性吸毒人员血清进行 HCV RNA检测， 

对阳性标本按照 Simmonds分型方法，采用 5 非编 I‘。(5 NCR)1、2、3、1b型特异性引物进行 PCR扩 

增与分型，同时分析不同类型吸毒人员丙型肝炎感 上述基因型分布差异。结果 198份血清中， 

有 168份为 HCV RNA 阳性。单一 基因型 占 77．4％，其 中 1b亚 型 106份 (63．1％)，2型 15份 

(8．9％)，3型9份(5．4％)；混合基因型占 20．2％，其中 1b／2型 25份 (14．8％)，1b／3型 5份 

(3．0％)，2／3型 4份(2．4％)；未确定基因型4份(2．4％)。静脉和非静脉吸毒人群 HCV基因型分布 

差异无统计学意义()( =3．614，P>0．05)，单一基因型和混合基因型分布差异亦无统计学意义()(2： 

0．018，P>0．05)。结论 南京地区吸毒人群 HCV基因型 1b型为主，其他多种基因型并存 ，总体分 

布特点介于中国南北方之间。 
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Genotype Study on Hepatitis C Virus among Drug Users in Nanjing，China 

GONG Jian—ruing ，YANG Jing-jing ，WANG Hao-peng ，YU Rong—bin ，DENG Xiao—zhao。，ZHANG n ' 

(1．Public Health College，Nanjing Medical University，Na ng 210029， 0， u，China；2．Outpatient Depart— 

ment ofCombined Service Force，Nanjing Military Region，Nanjing 210029，Jiangsu，China；3．Centerfor Dis— 

e∞e Control and Prevention，Nanfing Military Region，Najing 210029，Jiangsu，China) 

[Abstract] Objective To investigate the genotype distribution of HCV in drug users in Nanjing，China． 

Methods 198 anti—HCV positive sera samples from drug users were obtained from Nanjing Compulsory De— 

toxification Centers．HCV RNA detection was performed and the genotype of HCV was conducted on the pos— 

itive samples using type specific primers deduced from the 5’NCR region of HCV by RT—PCR．Genotypes 

distribution was investigated in drug users with different drug—type．Results Of total 198 samples，168 were 

HCV RNA positive．77．4％ samples were single genotype。in which 106 samples were genotype 1b(106／ 

168，63．1％ )，15 samples were genotype 2 (15／168，8．9％ )，9 samples were genotype 3(9／168，5． 

4％)．20．2％ samples were mixture genotype，in which 25 samples were genotype 1 b／2 (25／168，14． 

8％)，5 samples were genotype 1b／3(5／168，3．0％)，4 samples were genotype 2／3(4／168，2．4％)， 

and genotype could not be determined in 4 samples(4／168，2．4％)．No significant difference was found in 

the distribution between intravenous drug users(IVDUs)and Non—IVDUs( =3．614，P>0．05)．Also 

there was no statistics difference on the infection distribution between the single genotype and commixture 

genotype(X =0．018，P>0．05)．Conclusion The predominant genotype of HCV in drug users of Nanjing 

is l b，with other genotypes coexisting．The genotype distribution lies between the Noah and South China． 

Combining with other similar studies，we suggested that the genotype of HCV has significant relationship with 

region，but has little relationship with the drug using method．In our study，genotype 1 b／3 and indeterminate 
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type were only found in intravenous drug users，but further study is needed for the cases of Non—IVDUs in- 

cluded in the present study is deficient． 

[Key words] Hepatitis C virus；Drug use；Genotype 

目前吸毒人群丙型肝炎病毒(HCV)感染率远 

远高于一般人群，是重要的传染源 J̈。鉴于HCV感 

染的危害，在我国人群尤其是吸毒这一高危人群中 

开展 HCV方面的研究，显得尤为迫切。本研究对南 

京市强制戒毒所收集提供的南京地区吸毒人群抗． 

HCV阳性血清标本进行 HCV常见基因型分型检 

测，以了解南京地区吸毒人群 HCV常见基因型分布 

特点，为预防和控制丙型肝炎的传播提供参考。 

1 材料与方法 

1．1 研究对象 198例抗一HCV阳性吸毒人员血清 

标本由本市强制戒毒所2006～2007年收集提供(经 

上海实业科华生物技术有限公司酶联免疫法 HCV 

抗体检测试剂盒检测)。吸毒人员年龄 20—50岁， 

平均(33．63 4-6．28)岁，吸毒时间0．17～16．67年， 

平均(7．05 4-4．17)年。其中静脉吸毒者(全部具有 

合用注射器或稀释液经历)156人，非静脉吸毒者 

(包括口服、鼻吸、烟枪吸、烫吸、其他方式吸毒等) 

42人。 

1．2 研 究 方法 

1．2．1 HCV RNA检测 ①HCV RNA提取：取抗 一 

HCV阳性血清250 l，采用异硫氰酸胍一步法提取 

RNA并溶于 20 l DEPC水中；②逆转录：取上述 

RNA 5 l，采用 MBI公司的RT试剂盒，引物使用六 

聚体随机引物，进行逆转录获得cDNA；@HCV RNA 

检测：内外两对通用引物巢氏 PCR获得(99—296 

nt)171 bp片段产物，琼脂糖电泳鉴定。 

1．2．2 HCV基因分型 采用 Simmonds分型法，根 

据 5 NCR序列变异，对 HCV RNA阳性标本进行 

PCR外引物扩增，用型特异性内引物的反义引物进 

行第二轮扩增，从而获得各型不同产物，2．5％琼脂 

糖电泳凝胶成像分析仪观察结果，判断基因型。 

1．2．3 引物设计 国内文献报道我国丙型肝炎病 

毒以1、2、3和1b型分布较广 2̈ J，故本次分型采用了 

1、2、3、lb型特异性引物。参照文献[3]，根据 GEN— 

BANK提供的 HCV1a、lb、2、3型 5 NCR基因序列比 

对后，设计出保守区通用引物(P1、P2、P3、P4)和型 

特异性引物(P5、P6、fy7、P8)。引物序列见表 1。 

表 1 HCV RNA分型引物的核苷酸序列 

1．3 材料和试剂来源 引物由上海博亚生物公司 

合成，RNA提取试剂盒 TRI reagent BD为 MRC产 

品，逆转录 RT试剂盒、DNA聚合酶、dNTP等主要试 

剂均为 MBI产品。 

1．4 统计学处理 计数资料用x 检验或Fisher精 

确检验，P<0．05有统计学意义。 

2 结 果 

2．1 HCV基因型 检测 198份抗 HCV阳性血清， 

其中HCV RNA阳性标本为 168份，阳性率 84．8％， 

基因分型结果 1b亚型 106份(63．1％)，2型 l5份 

(8．9％)，3 型 9 份 (5．4％)，1b／2 型 25份 
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(14．8％)，lb／3型 5份 (3．O％)，2／3型 4份 

(2．4％)，未确定基因型4份(2．4％)。 

2．2 静脉与非静脉吸毒人群 HCV常见基因型分布 

见表2。静脉与非静脉吸毒人群 HCV基因型总 

体分布差异无统计学意义(x =3．614，P>0．05)， 

两组人群均以1b型为主(63。6％、61．1％)，其次为 

1b／2型 (14．4％ 、16．7％)、2型 (8．3％、11．1％)，3 

型(4．5％、8．3％)，2／3型(2．3％、2．8％)，静脉吸毒 

人群中存在少量 1b／3及未确定基因型，而非静脉吸 

毒者中未检测到。其次两组人群单一基因型和混合 

基因型感染分布差异亦无统计学意义(x =0．018， 

P>0．05)。 
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表 2 吸毒人员HCV基因型分布 

3 讨 论 

HCV基因型的分布有明显的地区差异。南方 

城市 1b亚型占90％以上，其他基因型少见，而北方 

城市以 1b型为主，但 2a亚型逐渐增多，占46％ ～ 
70％ [4-5]

。 本组资料显示，南京地区吸毒人群 HCV 

常见基因型分布以 1b亚型占优势(包括 1b／2和 

1b／3型，占 81％)，2型比例次之 (包括 1b／2、2／3 

型，占26．2％)，混合基因型占20．2％。表明此组患 

者丙型肝炎基因型分布既同南方城市有区别，又与 

北方城市不同 J，这可能是南京处于我国中部，兼 

有南北方特点缘故。 

2007年沈玲等 检测 104例南京籍非献血员 

HCV基因型为 1b、2a、6型及 3a／3b和 1b／2a混合 

型，其中8名吸毒者中 1b型4人、2a和 3a／3b型各 

2人。2004年张永祥等 检测 76例江苏地区(南 

京、常州、淮阴三个地区)HCV基因型为 1a、1b、2a、 

3b、6a型，其中 1a、3b、6a型为江苏地区首次报道， 

6a型仅 1例为静脉吸毒者。本研究检出 1b、lb／2、 

1b／3、2、2／3、3型等，其中 1b／3、2／3型为首次检测 

到，混合基因型占20．2％。可以看出南京地区吸毒 

人群 HCV感染呈现基因混合之趋势，这可能因为吸 

毒人员之间关系的复杂性，导致人员之间反复感染、 

重复感染所致。这给临床治疗以及疫苗的研制带来 

更多的困难。本次调查中仍有分型不明确者，可能 

会有其他亚型等存在，也预示着该人群 HCV基因型 

更趋复杂。 

目前一些研究结果显示，中国大陆地区静脉吸 

毒者中HCV基因型的流行情况与正常人群基本一 

致，其他邻近国家的静脉吸毒者中HCV感染亚型及 

其所占比例也与正常人群大体一致 。虽然 HCV 

的感染率在吸毒人群尤其是静脉吸毒人群中较 

高  ̈，但本次研究中，南京地区静脉与非静脉吸毒 

人群的HCV常见基因型分布以及单一基因型和混 

合基因型感染分布的相似，可能提示 HCV基因型的 

传播与感染方式关系不大，而与地域关系密切。另 

外此次研究只在静脉吸毒人群中检测到少量 1b／3 

型和未确定基因型，而非静脉吸毒人群中未检测到， 

可能与非静脉吸毒组样本较少有关，需进一步研究。 
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