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[摘要】 目的探讨啪V基因型与乙肝的临床转归关系。方法应用PCR微板核酸分子杂交ELISA
法检测168例慢性HBV感染者的HBV基因型，了解在各临床类型中HBV基因型的分布情况，阐明HBV

基因型与H姚的关系；HBV基因型与乙肝临床转归的关系；HBV基因型与年龄性别的关系。结果168
例慢性HBV感染者中B基因型有78例占46．43％，C基因型有90例占53．57％。在肝硬化与肝癌病人中

C基因型(73．17％)明显多于B基因型(26．83％)，统计学分析有明显差异(P<O．05)。90例C基因型病人

}玎她吣阳性62例，HBeAg阴性28例，两者比较有显著性差别(P<0．05)。在高年龄组病人中以C基因型

为主。结论HBV基因型与乙肝临床转归有密切关系，C基因型是导致HBeAg持续阳性，引起肝硬化、肝

癌的主要因素之一。
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Survey 0f HBV genatype distribution in 168∞s巧of eluⅫaic珈Bv infection SUN He-cai．LJ Shu-li．2删gf-

i11．tea Hospital，ne71an Univer矗ty of Science and Technology，Luoyang 471000，China

[Abstract]Objective To discu鹞the relationship between HBV genotypes and the clinical Otltcome of hep一

撕tis B． Methods HBV genotypes v帆detected by PCR-DNA hybridization-plat}ELISA in 168 cases of
chronic mv infection，to understand邶v genotype distribution of different clinieal types，clarify the rchtionship
between卜玎BeAg and如3V genotype the relationship between mV genotype and CIinical outcome of the liver；the
relationship k!t、I怕哪唧genotylDe and age-sex．Ri剐llts In 168艄of chronic HBV infection．there were 78
aIs告ofgenotypeB(46．43％)，90 cfIs鹤ofCgenotype(53．57％)．In patientswithliver cirrhosis andliver can-

oer，C genotype(73．17％)was significantly ipDi-e than genotype B(26．83％)，with statistically significandy

difference(P<0．05)．In 90 cases of C genotype，62 patients were瑚h吣positive and 28 c嫡印琵Ag negative，
and there was a significant difference(P<O．05)．In the high age groupC genotype was dcrffinant．Conclusioa

HBv genotype and clinical outo。na_e of hepatitis B have the close relation．C genotype is one of primary cau瞄of

sustained HBeAg positive，liver，cirrlx)sis．and liver cancel-．

【K啊吣]哪V genotypes；Liver cirrhosis liver cancel-； M．Rim factors
HBV感染后的临床表现可以从无症状HBV携带者

(ASC)发展到慢性乙型肝炎(CHB)、肝硬化(LC)或肝细胞癌

(HCC)。HBV感染后的临床转归受多种因素影响，HBV基

因型可能是其中重要的因素之一。HBV基因型之间存在分

子生物学特征等方面差异。}玎3v基因型与病毒变异、抗病

毒效果及慢性肝病的严重程度有密切相关性⋯。我们对168

例慢性HBV感染者HBV基因型分布进行调查，以期探讨分

析}玎3V基因型在慢性HBV感染者分布情况以及I-IBV基因

型与慢性肝病转归的关系。

1对象与方法

1．1研究对象为2004一03～2007—02我院门诊或住院

的168例慢性邮V感染者，在筛选中。排除自身免疫性肝

病、酒精性肝病、药物性肝病、代谢性肝病及胆汁淤积性肝病

以及合并丙肝、丁肝、庚肝等肝炎病毒感染。对随机获得入

选的病人进行肝脏生化、血清学标志、PCR、超声及肝穿病检

等检查。按2000年病毒性肝炎防治方案【2J的诊断标准，168

例HBV感染者中／k．sC71例，CHB56例，U=37例，麟例。
男125例，女43例，年龄最大64岁，最小18岁。平均年龄

ASC为(27．8±10．2)岁，伽j为(35．6±8．5)岁，LC+HOC
为(51．8±12．4)岁。男女比例分别是ASC为3：1，CHB为

2．96：1，LC+H。C为3．58：1。平均年龄LC+HCC最高，

性别比例差异无统计学意义(P>O．05)。

1．2研究方法对确诊的168例I-IBV感染者在常规检查

的同时，采血3ml离心后取血清一30℃保存，集中采用PCR
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微板核酸分子杂交ELISA法检测HBV基因。试剂盒购自

上海浩源生物科技有限公司，按试剂盒说明书操作。

1．3统计学方法采用SPSSl0．0统计软件处理，率比较采

用#检验。

2结果

2．1 HBV基因型分布B基因型78例，占46．43％；C基

因型90例，占53．57％。在各临床类型中，ASC有B基因型

37例，C基因型34例；CHB有B基因型27例，C基因型29

例；LC+HCC有B基因型12例，C基因型30例(其中LC中

B基因型11例，C基凶型27例；HCC中B基因型1例，C基

因型3例)。ASC与CHB的B、C基因型分布差异无统计学

意义(P>O．05)。但在LC+HOC中C基因型明显多于B基

因型，有统计学意义(x2=7．180，P<0．01)。见表1。
表1 168例HBV感染者HBV基因型分布

注：同行内两基因型比较．6P>0．05，‘P<0．0l

2．2 HBV基因型与年龄、性别及l_BeAg携带关系在90例

C基因型病例中，}ⅡkAg阳性62例，㈣g阴性28例，两者比
较有统计学意义(f=4．695，P<0．05)。而在78例B基因型

病例中riBeAg阳性41例，与卜Ⅱ3ef嗵阴性37例比较无统计学

意义。说明HBV感染持续HBeAg阳性者多为C基因型

叭另外，我们也比较了HBV基因型在年龄、性别之间分
布情况，在高年龄组(>t-48岁)以c基因型为主(f=3．981，P

<o．05)。而男女性别之间B、C基因型分布无统计学意义(f

=0．291，P>0．05)。见表2。

表2 168例HBV感染者HBV基因型与年龄、

性别及rmeAg携带关系

6f=4．695，P<o．05，‘f=3．981，P<o．05，。f=o．291，P
>0．05。

一

3讨论

3．1根据HBV全基因序列差异≥8％或S区基因序列差异

≥4％为界限，目前将HBV分为A～H 8个基因型。HBV基

因型与乙肝的临床转归有密切关系。一般认为A基因型与

慢性肝炎相关，B基因型与较轻的病变相关，D基因型与急性

发病相关，C基因型则与较重肝脏病变相关【3J。HBV基因型

有地域性分布，其中B基因型和C基因型主要分布于东亚。

我国HBV基因型主要以B基因型和C基因型为主，我们通

过检测也证实了这一观点。不同基因型致病能力及对抗病

毒治疗应答不同，有人认为与C基因型相比B基因型有较高

的干扰素诱导的[-ISeAg清除率【4J，长期应用拉米夫定C基

因型Ⅶ／叻变异率显著高于B基因型。因此，B基因型对
拉米夫定的病毒学应答率也高于C基因型【5|，故HBV基因

型可能是一种预示对抗病毒治疗应答的重要因素。

3．2慢性乙型肝炎患者最终发展为肝硬化的估计年发病率

为2．1％【6J。发生肝硬化的高危因素包括病毒载量、如琵Ag

持续阳性等。HBV基因型不同临床转归也不一样，rmeAg

阳性患者的肝硬化发生率高于HBeAg阴性者。有人认为这

与C基因型相比感染B基因型者出现HBeAg血清学转换的

年龄较早有关，在}ⅡkAg血清学转换后可获得更持久的病

情缓解，肝组织坏死性炎症活动较轻，进展为肝硬化的比例

较低，发生肝细胞癌的比例也较低。有报道在HBV感染者

发生肝癌的患者中，C基因型比例明显高于B基因型，认为C

基因型是肝癌与肝硬化发生的高危因素之一[71。因此，大家

共识HBV的基因型不仅影响抗病毒应答及HBeAg的清除，

而且也是导致乙肝肝硬化及肝癌的主要因素。

3．3本组对168例HBV感染者HBV基因型调查结果显

示，在哪eAg阳性病人中C基因型多于B基因型(P<
0．05)，乙肝肝硬化及肝癌患者中卜玎w的C基因型更是明显

多于B基因型(P<0．05)，而且随着年龄增长，C基因型感染

率也明显高于B基因型(P<0．05)。进一步证实HBV基因

型与慢性乙肝的病情转归有明确的关系．C基因型影响

卜玎BeAg的血清学转换，肝硬化及肝癌主要见于C基因型。C

基因型是影响抗病毒效果，导致肝病慢性化的主要因素之

一。因此，我们认为在乙肝的防治研究中应重视I-IBV基因

型的相关研究。
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