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　　摘　要：目的　分析基因型检测对诊断乙型肝炎病毒（ＨＢＶ）感染程度的临床价值。方法　选取某院２０１１年１月至２０１３年

８月的 ＨＢＶ感染者４３３例，采用ＰＣＲ反向点杂交法检测感染者的ＨＢＶ基因型，ＰＣＲ法检测感染者ＤＮＡ表达载量，ＥＬＩＳＡ方法

检测 ＨＢＶ的Ｅ抗原。结果　ＨＢＶ感染患者中Ｂ基因型患者比例（６８．１３％）明显高于ＢＣ混合基因型（５．７７％）和Ｃ基因型

（２６．１０％），差异有统计学意义（犘＜０．０５）；ＨＢＶ患者ＤＮＡ表达载量在不同基因型间差异无统计学意义（犘＞０．０５）；但ＨＢＶＥ抗

原阴性率在不同基因型之间有所不同，Ｂ基因型２３．８２％，ＢＣ混合基因型１４．７８％，Ｃ基因型１．４２％，差异有统计学意义（犘＜

０．０５）；基因型与病情严重程度有关：轻中度乙型肝炎患者Ｂ基因型比例最高（８７．２０％），其次为Ｃ基因型（９．３４％）和ＢＣ混合基

因型（３．４６％）、重度乙型肝炎分别为Ｃ基因型（７７．０８％）、ＢＣ混合基因型（１４．５８％）、Ｂ基因型（８．３３％）。结论　基因型与感染的

严重程度及 ＨＢＶＥ抗原阴性率有关，与ＤＮＡ表达载量无关。
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　　乙型肝炎病毒（ＨＢＶ）为一种双链 ＤＮＡ病毒，主要由３

２００个碱基对构成，有研究表明，ＨＢＶ基因型存在明显的地域

差异［１３］。为分析 ＨＢＶ基因型检测的临床价值，选取湖南省

人民医院２０１１年１月至２０１３年８月收治的４３３例ＨＢＶ感染

者，检测 ＨＢＶ的基因型、ＤＮＡ载量和 ＨＢＶ的Ｅ抗原。

１　资料与方法

１．１　一般资料　湖南省人民医院２０１１年１月至２０１３年８月

收治的４３３例 ＨＢＶ感染者，年龄１８～８２岁，平均（４５．２６±

１８．６）岁，其中男２９８例，女１３５例。感染者均符合２０００年全

国病毒性肝炎学术会议所制定的《全国病毒性肝炎防治方案》

中有关乙型肝炎的诊断标准：ＤＮＡ 表达载量大于１．０×

１０４ｃｏｐｙ／ｍＬ，ＡＬＴ＞４０Ｕ／Ｌ，ＡＳＴ＞４０Ｕ／Ｌ。排除其他疾病，

同时排除酗酒、吸毒、妊娠、哺乳的患者。轻中度乙型肝炎患者

２８９例（临床表现为肝功能轻度异常，ＨＢＶ指标为阳性），重度

乙型肝炎患者１４４例（肝功能严重异常）。本次研究获得患者

及家属知情同意，并经医院伦理委员会通过。

１．２　方法

１．２．１　仪器与试剂　仪器：ＰＥ７５００型全自动荧光定量ＰＣＲ

仪（美国ＡＢＩ公司生产），杂交炉（深圳亚能生物制品有限公司

生产），全自动酶免疫分析仪（瑞士哈数顿公司）。试剂：ＰＣＲ

反向点杂交法基因型检测试剂盒（达安基因股份有限公司生

产）。ＨＢＶＤＮＡ试剂盒（长沙盛湘公司生产）。ＨＢＶＥ抗原

检测试剂盒（北京万泰生物医药有限公司）。

１．２．２　ＨＢＶＤＮＡ表达载量测定　ＨＢＶＤＮＡ按照试剂盒说

明书操作：一步法提取ＤＮＡ，反应体系，总体积４０μＬ，包括样

本５μＬ，５０℃２ｓ，９４℃５ｓ，９４℃１５ｓ，５７℃３１ｓ，２５℃１０ｓ，

４０个循环。同时作阴阳对照各１管及标准对照４管。

１．２．３　基因分型　一步法提取ＤＮＡ产物，然后进行ＰＣＲ反

７５５２重庆医学２０１４年７月第４３卷第２０期

 基金项目：湖南省科技计划资助项目（０４ＦＪ３０２４）；湖南省医药卫生科研计划项目（Ｂ２０１２０８６）。　作者简介：吴意（１９７０－），主任技师，硕

士，主要从事临床检验研究。　△　通讯作者，Ｅｍａｉｌ：２４６４０４０４１０＠ｑｑ．ｃｏｍ。



应，９３℃６ｓ预变性；９３℃３０ｓ，５８℃４０ｓ，７２℃４５ｓ，１０个循

环；９３℃３０ｓ，５６℃４０ｓ，７２℃４５ｓ，１０个循环；９３℃３０ｓ，

５５℃４０ｓ，７２℃４５ｓ，１５个循环。７２℃７ｍｉｎ。将探针通过氨

基酸结合硝酸纤维膜；产物９５℃，１０ｍｉｎ；膜与ＤＮＡ杂交，洗

脱未杂交的ＰＣＲ产物；特异性杂交产物５′端与过氧化物酶

（ＰＯＤ）结合，显色出现蓝色斑点。

１．２．４　ＨＢＶＥ抗原的检测　血清５０μＬ，同时加入阳性对照

和阴性对照，加５０μＬ酶标液，混匀３７℃３０ｍｉｎ，洗板５次，加

入Ａ液、Ｂ液各５０μＬ，混匀３７℃１５ｍｉｎ，终止液５０μＬ，空白

调零比色。

１．３　统计学处理　采用ＳＰＳＳ１３．０软件进行统计学处理和分

析，计量资料采用狓±狊表示，比较采用狋检验，计数资料采用

χ
２ 检验，以犘＜０．０５为差异有统计学意义。

２　结　　果

２．１　基因分型结果　ＨＢＶ感染者基因型分析结果显示，Ｂ基

因型患者２９５例（６８．１３％），显著高于ＢＣ混合基因型２５例

（５．７７％）和 Ｃ基因型１１３例（２６．１０％），差异有统计学意义

（犘＜０．０５）；Ｃ基因型患者比例，显著高于ＢＣ混合基因型，差

异有统计学意义（犘＜０．０５）。

２．２　基因型与ＤＮＡ表达载量及 ＨＢＶＥ抗原关系　ＨＢＶ感

染者Ｂ基因型ＨＢＶＥ抗原阴性率显著高于ＢＣ混合基因型、Ｃ

基因型；ＢＣ混合基因型 ＨＢＶＥ抗原的阴性率显著高于Ｃ基

因型，差异有统计学意义（犘＜０．０５）；ＤＮＡ表达载量在３种基

因型间差异无统计学意义（犘＞０．０５），见表１。

表１　　各基因型与ＤＮＡ表达载量及 ＨＢＶＥ

　　　抗原关系（狀＝４３３）

基因型 狀
ＤＮＡ表达载量

（狓±狊，×１０５ｃｏｐｙ／ｍＬ）

ＨＢＶＥ

抗原阴性［狀（％）］

Ｂ基因型 ２９５ ６．１２±１．３４ ６３（２１．３６）

ＢＣ混合基因型 ２５ ７．３３±１．４４ 　４（１６．００）ａ

Ｃ基因型 １１３ ８．３０±１．５８ 　２（１．７７）ａｂ

　　ａ：犘＜０．０５，与Ｂ基因型相比较；ｂ：犘＜０．０５，与ＢＣ混合基因型相

比较。

２．３　基因型与病情严重程度关系　ＨＢＶ感染者的病情严重

程度与基因型关系见表２，轻中度乙型肝炎患者Ｂ基因型比

例最高（８７．２０％），其次为Ｃ基因型（９．３４％）和ＢＣ混合基因

型（３．４６％）。重 度 乙 型 肝 炎 患 者 Ｃ 基 因 型 比 例 最 高

（７７．０８％），其次为 ＢＣ混合基因型（１４．５８％）和 Ｂ基因型

（８．３３％），差异有统计学意义（狋＝４３．５２，犘＜０．０５）。

表２　　患者病情严重程度与基因型的关系［狀（％）］

病情严重程度 狀 Ｂ基因型 ＢＣ基因型 Ｃ基因型

轻中度乙型肝炎 ２８９２５２（８７．２０）ａ １０（３．４６）ａ ２７（９．３４）ａ

重度乙型肝炎 １４４ １２（８．３３） ２１（１４．５８） １１１（７７．０８）

　　ａ：犘＜０．０５，与重度乙型肝炎比较。

３　讨　　论

乙型肝炎是常见的一种血液传播性疾病，该病在全球范围

内具有较高的发病率，由于基因型的不同，病毒ＤＮＡ复制能

力和免疫逃逸的能力也有差异［４７］，这是导致不同基因型的

ＨＢＶ感染率呈现出了一定的地域流行的特性
［８１０］。已知的

ＨＢＶ基因型共分为９种，分别为：Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、

Ｉ
［１１１３］。在我国，ＨＢＶ 基因型主要为 Ｂ 基因型与 Ｃ 基因

型［１４１６］。

本研究表明，Ｂ基因型患者比例明显高于ＢＣ混合基因型

和Ｃ基因型。ＢＣ混合基因型患者比例明显低于Ｃ基因型。

说明Ｂ基因型与Ｃ基因型是湖南地区的高发基因型，其中Ｂ

基因型的爆发率高于 Ｃ基因型。与张韧等
［５］报道的结果

相似。

按照基因型不同，Ｂ基因型患者 ＨＢＶＥ抗原阴性率明显

偏高，ＢＣ混合基因型、Ｃ基因型患者 ＨＢＶＥ抗原阴性率显著

偏低（犘＜０．０５），此结论与有关研究相似
［１７］。同样，按照基因

型不同，ＤＮＡ表达载量差异无统计学意义（犘＞０．０５），说明不

同基因型的 ＨＢＶ载量无差别
［１８１９］。按照基因型不同，轻中度

ＨＢＶ感染者Ｂ基因型比例最高（８７．２０％），其次为Ｃ基因型

（９．３４％）和ＢＣ混合基因型（３．４６％）。重度 ＨＢＶ感染者Ｃ基

因型比例最高（７７．０８％），其次为ＢＣ混合基因型（１４．５８％）和

Ｂ基因型（８．３３％），说明 ＨＢＶ基因型检测有助于分析患者病

情的严重程度，轻中度乙型肝炎以Ｂ基因型为主，重度乙型肝

炎以Ｃ基因型为主
［２０２１］。

综上所述，ＨＢＶ基因型与感染的严重程度及Ｅ抗原阴性

率有关，与ＤＮＡ表达载量无关。
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量减少椎旁肌肉的牵拉、压迫、剥离，能减少术中出血量、术后

出血量、减轻患者术后疼痛。

脊柱稳定性后柱约占２０％，前中柱约占８０％
［８］，后路椎弓

根螺钉内固定系统术后，若前中柱结构破坏，应力１００％由内

固定承担，这样内固定系统处于高负荷状态易发生断钉断棒。

若前中柱结构完整，则应力８０％通过前中柱，后柱通过应力为

２０％
［９］，作者也有类似观点。尽管术后即刻伤椎恢复正常高

度，但由于局部粉碎松质骨吸收而形成空化区域，这在合并骨

质疏松的患者尤其常见［１０］，若患者过早下地，此时内固定会承

担很大应力，内固定容易产生疲劳，可能出现松动断裂，甚至椎

体高度进一步丢失［１１］。患者（尤其是骨质疏松）术后均在支具

保护下逐渐活动，并维持支具保护１～２个月。由于支具能限

制患者前屈后伸，使应力始终通过脊柱的中柱向下传导，而不

通过前柱传导，避免椎弓根螺钉过度承重，减少内固定疲劳断

裂发生率［１２］。而且支具保护可以分担伤椎受力及内固定系统

受力，保护伤椎及内固定系统，在空化区新骨形成前和（或）骨

折线消失前减少伤椎高度丢失及断钉断棒发生率。

部分剥离伤椎椎旁肌肉与传统剥离伤椎椎旁肌肉术后椎

体高度矫正率、后凸Ｃｏｂｂ角矫正率、Ｏｓｗｅｓｔｒｙ功能障碍指数

无明显差别，但术中出血量及术后出血量明显减少，术后疼痛

情况较轻，后路椎弓根ｓｃｈａｎｚ螺钉内固定术部分剥离伤椎椎

旁肌肉治疗胸腰椎骨折具有创伤小、恢复快，是安全有效的手

术方法。
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