
表１　　肝硬化组和对照组肝功能指标检测结果（狓±狊）

组别 狀
ＣＨＥ

（Ｕ／Ｌ）

ＣＨＯ

（ｍｍｏｌ／Ｌ）

ＡＬＢ

（ｇ／Ｌ）

ＴＢＡ

（μｍｏｌ／Ｌ）

肝硬化组１３８ ２９９０±７５６ ２．９±０．５ ３１．７±６．４ ４１．９８±１１．５３

对照组 １３８ ８２３６±９３４ ４．３±１．９ ４５．９±１．７ ５．３±３．６

狋 ５１．２８６ ８．３７０９ ２５．０９０ ３５．６７３

犘 ＜０．０１ ＜０．０１ ＜０．０１ ＜０．０１

表２　　不同ＣｈｉｌｄＰｕｇｈ分级患者肝功能指标

　　检测结果（狓±狊）

组别 狀
ＣＨＥ

（Ｕ／Ｌ）

ＣＨＯ

（ｍｍｏｌ／Ｌ）

ＡＬＢ

（ｇ／Ｌ）

ＴＢＡ

（μｍｏｌ／Ｌ）

ＣｈｉｌｄＡ ４８ ２２８７．０±９５６．０△ ３．９±１．５△ ３５．７±６．４ １３．８±４．５△

ＣｈｉｌｄＢ ３２ １７３４．０±３２４．０ ２．３±０．９ ３１．９±３．７ ４５．３±２３．６

ＣｈｉｌｄＣ ５８ １２３０．０±１２４．０ ２．１±０．７ ２８．９±１．７ ９５．３±３７．３

　　△：犘＜０．０５，与ＣｈｉｌｄＢ和ＣｈｉｌｄＣ级患者比较；：犘＜０．０５，与

ＣｈｉｌｄＣ级患者比较。

３　结　　论

在我国肝硬化发生的主要原因是乙型肝炎病毒感染［５］。

肝硬化患者在住院期间均进行常规肝功能检测，根据检测结果

制订治疗方案。本研究发现肝硬化组ＣＨＥ、ＣＨＯ、ＡＬＢ水平

均明显低于对照组，ＴＢＡ水平高于对照组，说明肝硬化患者的

肝细胞受到损坏。ＣｈｉｌｄＰｕｇｈ分级标准是临床上常用于对肝

硬化患者肝脏储备功能进行量化评估的分级标准［６７］。本研究

发现不同ＣｈｉｌｄＰｕｇｈ分级患者，肝功能指标比较差异有统计

学意义（犘＜０．０５）。

综上所述，ＣＨＥ、ＣＨＯ、ＡＬＢ、ＴＢＡ水平与肝脏实质受损

有关，可反映肝硬化严重程度［８１０］。本研究对肝硬化患者肝功

能指标进行了分析，但例数较少，还需要进一步完善研究方案，

积累更多的循证医学证据，指导临床实践［１１］。
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·经验交流·

ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者ＨＣＶ基因分型特点及流行情况分析

张淑琼１，汪亚玲２，李晓非１，王丽萍２，刘红伟１

（昆明市第三人民医院：１．检验科；２．重症医学科，云南昆明６５００４１）

　　摘　要：目的　分析昆明地区人类免疫缺陷病毒／丙型肝炎病毒（ＨＩＶ／ＨＣＶ）合并感染者 ＨＣＶ基因型分布特点及流行情况，

为ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者抗病毒治疗提供合适的治疗方案。方法　收集２０１１年９月至２０１３年９月昆明市第三人民医院ＨＩＶ确

认阳性且合并感染 ＨＣＶ的住院患者１３４例为研究对象，收集相关临床资料及标本进行 ＨＣＶ基因分型。结果　共分出５种基因

型，分别为：１ｂ、２ａ、３ｂ、３ａ、６ａ，未分出亚型。其中３ｂ型占３２．８４％，６ａ型占２０．１５％，１ｂ型占１４．１８％，３ａ型占９．７０％，２ａ型占

３．７３％，２６例未分型占１９．４０％。结论　昆明地区 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者 ＨＣＶ基因分型以３ｂ型为主，６ａ型次之；感染途径以注

射吸毒为主。

关键词：人类免疫缺陷病毒／丙型肝炎病毒合并感染；　基因型；　调查

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１４．０７．０５７ 文献标识码：Ｂ 文章编号：１６７３４１３０（２０１４）０７０９２００３

　　我国艾滋病感染率呈上升趋势，局部地区和重点人群已经

呈现高流行趋势［１］。人类免疫缺陷病毒（ＨＩＶ）和丙型肝炎病

毒（ＨＣＶ）具有相同的传播途径，主要是经过血液、性接触、母

婴垂直传播、注射吸毒等途径。ＨＩＶ／ＨＣＶ混合感染后，ＨＩＶ

将影响 ＨＣＶ自然清除率、肝纤维化水平，使肝硬化、肝脏失代

偿、肝细胞癌提早发生［２］。随着艾滋病感染率上升，近年来

ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染率也逐年增加。为了解本地区人群 ＨＣＶ

基因分布和流行情况，作者对本院近两年来收集的１３４例相关
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人员样本进行分析，为 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者抗病毒治疗提

供合适的治疗方案。

１　资料与方法

１．１　一般资料　收集本院２０１１年９月至２０１３年９月间ＨＩＶ

确认阳性且合并感染 ＨＣＶ的１３４例住院患者的血清样本进

行基因分型检测。样本经１５００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，吸取上层血

清放－７０℃保存，收集的样本每６个月检测一次。

１．２　仪器与试剂　仪器：ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ２７２０Ｔｈｅｒｍａｌ

ＣｙｃｌｅｒＰＣＲ扩增仪；试剂：采用中山大学达安基因股份有限公

司生产的丙型肝炎病毒基因分型检测试剂盒（ＰＣＲ反向点杂

交法）和质控品。

１．３　ＨＣＶ基因分型测定　针对 ＨＣＶ基因组５＇非编码区（５＇

ＵＴＲ）和核心蛋白基因区（Ｃ），设计特异性引物和探针，采用

ＰＣＲ反向点杂交法进行检测。引物和探针均由达安基因诊断

中心协助合作完成。ＨＣＶ基因分型过程中严格按照试剂说明

书要求进行检测。

１．３．１　ＲＮＡ提取　检测前需将病毒裂解液与ＣａｒｒｉｅｒＲＮＡ

充分混匀备用，每次检测均必须带阴阳性质控品。样本处理：

取灭菌的１．５ｍＬ离心管，加入５０μＬＲＮＡ蛋白酶 Ｋ，再取

２００μＬ血清，再加入２００μＬ病毒裂解液（已含ＣａｒｒｉｅｒＲＮＡ），

振荡混匀，高速离心１０ｓ，７２℃ 放置１０ｍｉｎ，同时将洗脱液置

于７２℃ 预热备用。

１．３．２　ＲＴＰＣＲ扩增　根据需用量，取 ＨＣＶＰＣＲ反应管若

干，分别在管壁加入标本和阴阳性质控品的ＲＮＡ各３０μＬ，瞬

时离心，将各反应管放入ＰＣＲ仪，按下列条件扩增：５０℃ 逆转

录２５ｍｉｎ，９５℃１５ｍｉｎ预变性，然后按（９４℃３０ｓ→５５℃４０

ｓ→７２℃４５ｓ）×４５个循环扩增，最后７２℃ 延伸７ｍｉｎ。

１．３．３　杂交反应　按试剂说明书配制杂交前试剂，随后进行

杂交，洗膜，显色及扫描。

１．３．４　结果分析　严格质控标准，参照达安膜条斑点识别分

析系统说明书进行。

２　结　　果

２．１　１３４例 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染人群 ＨＣＶ基因分型　１３４

例ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染人群ＨＣＶ基因分型分别为１ｂ、２ａ、３ｂ、

３ａ、６ａ５型。其中３ｂ型４４例（占３２．８４％），６ａ型２７例（占

２０．１５％），１ｂ型１９例（占１４．１８％），２ａ型５例（占３．７３％），３ａ

型１３例（占９．７０％），有２６例未分出基因型，均为阴性。

２．２　感染途径　１３４例 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者中，注射吸毒

１０３例（占７６．８６％），同性恋１７例（占１２．６９％），冶游史１３例

（占９．７０％），其他１例（占０．７５％）。见表１。

表１　　１３４例 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染人群感染途径

感染途径 狀 构成比（％）

注射吸毒 １０３ ７６．８６

同性恋 １７ １２．６９

冶游史 １３ ９．７０

其他 １ ０．７５

２．３　１３４例 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者基本情况　１３４例 ＨＩＶ／

ＨＣＶ合并感染者中，２０岁及以下１例（占０．７５％），＞２０～４０

岁６８例（占５０．７４％），＞４０～６０岁４９例（占３６．５７％），＞６０

岁以上１６例（占１１．９４％）。男性８９例（占６６．４２％），女性４５

例（占３３．５８％）。未婚８１例（占６０．４５％），已婚４２例（占

３１．３４％）。有职业人数８２例（占６１．１９％），待业人数５０例（占

３７．３２％），学生２例（占１．４９％）。见表２。

表２　　１３４例 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者基本情况

一般特征 狀 构成比（％）

年龄（岁）

　≤２０ １ ０．７５

　＞２０～４０ ６８ ５０．７４

　＞４０～６０ ４９ ３６．５７

　＞６０ １６ １１．９４

性别

　男 ８９ ６６．４２

　女 ４５ ３３．５８

婚姻状况

　未婚 ８１ ６０．４５

　已婚 ４２ ３１．３４

　不祥 １１ ８．２１

职业

　有职业 ８２ ６１．１９

　学生 ２ １．４９

　待业 ５０ ３７．３２

３　讨　　论

随着我国艾滋病感染率的上升，ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者也

日益增加。据报道，国内 ＨＩＶ感染者中，ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染

率为５５．８１％～８６．３％
［３４］，ＨＩＶ感染加大了 ＨＣＶ的感染概

率，且限制了临床治疗和预后［５］，因此对 ＨＣＶ进行基因分型，

了解该人群 ＨＣＶ流行情况，为 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染人群监测

和合理抗病毒治疗提供重要依据。

有研究报道，不同地区 ＨＣＶ基因型分布有所差异，我国

大部分地区流行的ＨＣＶ基因型以１ｂ型为主，其次为２ａ型
［６］。

而本研 究 结 果 显 示，昆 明 地 区 ＨＣＶ 基 因 分 型 以 ３ｂ 型

（３２．８４％）为主，６ａ型（２０．１５％）次之，其次是１ｂ型（１４．１８％），

３ａ型（９．７０％），２ａ型（３．７３％），与上述报道不太一致，也有别

于李峥等［７］云南省丙型肝炎病毒基因的分型以１ｂ型为主的报

道，造成这种差异的原因可能是因为 ＨＣＶ合并感染 ＨＩＶ之

故；还有可能是近几年感染途径的变化、性道德观念的改变以

及人口流动的增加。另有２６例未分出基因型，可能是本次调

查未涉及到其他的基因型，也可能是污染或其他技术问题，有

待进一步研究。

ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染中，ＨＣＶ的基因型分布与传播途径

相关，本研究１３４例 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染人群中，以注射吸毒

为主要感染途径（占７６．８６％），同性恋占１２．６９％，冶游史占

９．７０％，其他１例（占０．７５％）。注射吸毒、手术、外伤、输注血

液制品、性接触等传播途径是传染丙型肝炎的高危行为［８］，

ＨＩＶ也具有相同的传播途径，应尽可能避免。

ＨＣＶ的不同基因型能影响抗病毒治疗的效果
［９］。ＨＣＶ

感染后，临床表现轻重程度与所感染基因型有一定关系，尤其

对肝硬化、肝细胞癌影响更大。对 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者进
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行治疗前，还应当根据临床指征来选择治疗时机，确定治疗疾

病的优先级。治疗前对 ＨＩＶ／ＨＣＶ合并感染者进行 ＨＣＶ基

因分型对于流行病学调查和临床诊断、治疗方案的选择和预后

的判断以及丙型肝炎发病机制的研究具有重要意义［１０］。
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·经验交流·

甲型Ｈ１Ｎ１流感患者外周血Ｔ淋巴细胞亚群检测分析

王　芳，张柏梁

（铁岭卫生职业学院，辽宁铁岭１１２００８）

　　摘　要：目的　探讨甲型 Ｈ１Ｎ１流感患者外周血Ｔ淋巴细胞亚群的变化及临床意义。方法　采用流式细胞仪对４０例甲型

Ｈ１Ｎ１流感患者，６３例普通流感患者，２０例健康体检者的外周血Ｔ淋巴细胞亚群进行检测。结果　甲型 Ｈ１Ｎ１流感患者ＣＤ３＋Ｔ

细胞水平明显低于普通季节性流感患者（犘＝０．００１）和健康对照组（犘＝０．００１），普通季节性流感患者ＣＤ３＋Ｔ细胞水平也明显低

于健康对照组（犘＝０．０１９）。甲型 Ｈ１Ｎ１流感患者ＣＤ４＋Ｔ细胞明显低于普通季节性流感患者（犘＝０．００１）和健康对照组（犘＝０．

００１），普通季节性流感患者ＣＤ４＋Ｔ细胞明显低于健康对照组（犘＝０．００８）。甲型Ｈ１Ｎ１流感患者ＣＤ８＋Ｔ细胞显著低于普通季节

性流感患者（犘＝０．０２０）和健康对照组（犘＝０．００１），普通季节性流感患者ＣＤ８＋Ｔ细胞与健康对照组比较差异无统计学意义（犘＝

０．０５２）。结论　甲型 Ｈ１Ｎ１流感患者的淋巴细胞及亚群均受到不同程度的损伤，造成免疫功能减低。

关键词：甲型流感；　Ｔ淋巴细胞；　细胞免疫

犇犗犐：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７３４１３０．２０１４．０７．０５８ 文献标识码：Ｂ 文章编号：１６７３４１３０（２０１４）０７０９２２０２

　　甲型 Ｈ１Ｎ１流感是由新型甲型 Ｈ１Ｎ１流感病毒株所引起

的一种新型呼吸道传染病，疫情自２００９年３月在墨西哥爆发，

迅速在全球范围内蔓延。该病的传染性比普通季节性流感强，

高危人群出现流感样症状后，较易发展为重症病例［１］，其中部

分患者迅速发展至急性呼吸窘迫综合征（ＡＲＤＳ），病死率较

高［２］。国外学者也认为甲型 Ｈ１Ｎ１流感患者的主要死因是

ＡＲＤＳ，需要应用中小剂量糖皮质激素进行治疗
［３４］。由于激

素使用的时机和剂量直接影响着患者的预后，如使用不当会导

致患者自身免疫力受损，进而削弱后续治疗的作用，加快病毒

复制，导致不必要的死亡。因此及时、有效检测甲型 Ｈ１Ｎ１流

感患者外周血细胞免疫水平，对普通季节性流感和甲型 Ｈ１Ｎ１

流感患者的鉴别诊断和指导临床用药具有重要意义。

１　资料与方法

１．１　一般资料　（１）甲型 Ｈ１Ｎ１流感患者（狀＝４０）：２００９年

１０～１１月期间本院急诊科收治的经咽拭子ＰＣＲ检测阳性的

临床确诊病例；男性３１名，女性９名；平均年龄４１岁（１８～６２

岁）。（２）普通季节性流感患者（狀＝６３）：２０１０年１１～２０１１年１

月就诊于本院急诊的普通季节性流感患者；男性３９名，女性

２４名；平均年龄５６岁（１８～８６岁）；部分患者仅表现为咳嗽、发

热等一般流感症状，部分患者有肺炎表现。（３）健康对照组

（狀＝２０）：２０１０年１１～１２月来本院进行健康体检者，选取与上

述两组患者年龄、性别相匹配者；男性１１名，女性９名；平均年

龄４５岁（１８～８４岁）。

１．２　方法

１．２．１　标本制备　８ｈ内采集的乙二胺四乙酸三钾抗凝的新

鲜血液。采血后立即颠倒混匀数次，将血液与抗凝剂混匀，以

防止凝固，并于室温保存。

１．２．２　主要试剂和仪器　三色标记的抗体试剂盒 ＭｕｌｔｉＴ

ＥＳＴ［含单抗ＣＤ３ＦＩＴＣ／ＣＤ８ＰＥ／ＣＤ４ＰｅｒＣＰ和ＦＡＣＳ（１０×）溶

血素）］和绝对计数管购于美国ＢＤ公司。ＦＡＣＳＣａｌｉｂｕｒ流式

细胞仪也购自美国ＢＤ公司，配有６３５ｎｍ和４８８ｎｍ激光管，

并能检测前向及侧向角。应用 ＣａｌｉＢＲＩＴＥＴＭ 磁珠及 ＦＡＣ

ＳＣｏｍｐ
ＴＭ软件校准仪器，ＭｕｌｔｉＳＥＴＴＭ软件获取及自动分析检

测结果。

１．２．３　抗体标记　取２０μＬＭｕｌｔｉＴＥＳＴ试剂置于绝对计数

管底，加入５０μＬ充分混匀的抗凝全血，在避光、室温的环境下

孵育１５ｍｉｎ后加入４５μＬ１×ＦＡＣＳ溶血素，再次孵育。标本

于２４ｈ内上机分析。

１．３　统计学处理　采用ＳＰＳＳ１７．０软件进行统计学分析，计

量资料以狓±狊表示，三组间两两比较采用方差分析，以犘＜
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