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猩红热患儿犃族链球菌犲犿犿基因分型及地域与毒力基因分布相关研究
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［摘　要］　目的　探讨猩红热儿童分离来源的 Ａ族链球菌（ＧＡＳ）犲犿犿 分型、地域与毒力基因分布的相关性。

方法　采集北京和上海地区猩红热患儿标本进行ＧＡＳ分离鉴定，应用聚合酶链式反应（ＰＣＲ）方法检测犲犿犿基因型

以及１３种毒力基因 （狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｂ、狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｆ、狊狆犲Ｇ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ、狊狆犲Ｋ、狊狆犲Ｌ、狊狆犲Ｍ、狊狊犪和狊犿犲Ｚ）携带情况，分析ＧＡＳ

菌株毒力基因分布与地域、犲犿犿基因型的关系。结果　１１４株ＧＡＳ分离株中，犲犿犿１．０型６０株，犲犿犿１２．０型５４株；５２

株分离自北京（犲犿犿１．０型３１株，犲犿犿１２．０型２１株），６２株分离自上海（犲犿犿１．０型２９株，犲犿犿１２．０型３３株）。狊狆犲Ａ、

狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｇ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ、狊狆犲Ｋ、狊狊犪和狊犿犲Ｚ基因携带率分别为５２．６％、７６．３％、８０．７％、４３．９％、５５．３％、５７．０％、７５．４％、

９７．４％、９３．０％，狊狆犲Ｂ和狊狆犲Ｆ携带率均为９８．２％，未检出狊狆犲Ｌ、狊狆犲Ｍ基因。北京地区犲犿犿１．０型与犲犿犿１２．０ＧＡＳ

菌株狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ和狊狆犲Ｊ基因携带率比较，上海地区犲犿犿１．０型与犲犿犿１２．０ＧＡＳ菌株狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ

和狊狆犲Ｋ基因携带率比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。犲犿犿１．０型ＧＡＳ菌株狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ基

因携带率北京与上海两地区比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５），犲犿犿１２．０型 ＧＡＳ菌株狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、

狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ基因北京与上海两地区比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。结论　ＧＡＳ菌株毒力基因的分布

状态因犲犿犿基因分型及地域不同存在差异。

［关　键　词］　猩红热；Ａ族链球菌；犲犿犿基因分型；地域；超抗原
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　　Ａ族链球菌（ｇｒｏｕｐＡ犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊，ＧＡＳ）又

称为酿脓链球菌或化脓性链球菌，作为一种重要的

人类病原体，在世界范围内广泛分布，与多种疾病有

关，如咽扁桃体炎、败血症、坏死性筋膜炎、蜂窝织

炎、脑膜炎、链球菌感染后肾小球肾炎和风湿性心脏

病等多种疾病［１］。上呼吸道黏膜和皮肤上皮是

ＧＡＳ的主要定植区域
［２］。我国乙类法定传染病—

猩红热即是由ＧＡＳ引起的５～１５岁儿童常见的急

性呼吸道传染病，临床上以发热、咽峡炎及皮疹为典

型症状，严重者可引起链球菌中毒休克综合征

（ＳＴＳＳ）等侵袭性感染，甚至死亡
［３４］。近些年，猩红

热在世界范围内卷土重来［５８］，加之仍无可上市使用

的疫苗，已引起国内外学者的关注。而猩红热“再

现”的原因尚未完全明确，推测与 ＧＡＳ遗传变异，

产生新的感染性更强、致病力更高的 ＧＡＳ菌株或

克隆群有关［９］。分型是微生物流行病学研究的重要

方法。毒力因子在微生物致病性中起着关键

作用［１０］。超抗原是由ＧＡＳ合成分泌的细胞外毒力

因子蛋白，可诱导多种细胞因子释放和免疫反应，从

而引发严重的临床症状［１１］。ＧＡＳ毒力因子分布与

其犲犿犿 基因分型和流行的地域之间存在密切的

关系［１２１３］，但国内尚未充分重视菌株流行地域对

ＧＡＳ毒力因子和犲犿犿基因型分布的影响。本研究

分析北京和上海两地区猩红热患儿所携带的

犲犿犿１．０型和犲犿犿１２．０型ＧＡＳ菌株超抗原基因分

布、犲犿犿分型及其流行地域，比较超抗原、犲犿犿分型

与地域之间的关系，为指导 ＧＡＳ疾病尤其是猩红

热的防控提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　菌株来源　ＧＡＳ菌株分离自２００７年在北京

和上海两所儿童专科医院门诊就诊的猩红热患儿咽

拭子标本，标本采集后常温下２ｈ内送至微生物研

究室。本研究纳入的猩红热患儿均无猩红热相关的

严重并发症及死亡情况。

１．２　菌株分离与鉴定　咽拭子标本采集后常温下

２ｈ内送至微生物研究室，微生物研究室收到咽拭

子标本后立即接种于含５％脱纤维羊血的胰酶琼脂

（ＴＲＹＰＴＩＣＳＯＹＡＧＡＲ，ＴＳＡ）平皿上，于含５％

ＣＯ２ 的恒温孵育箱中３７℃条件下孵育１８～２４ｈ。

根据ＴＳＡ血平皿中菌落的形态及β溶血环对标本

初筛，应用英国 ＯＸＯＩＤ公司的链球菌分群诊断试

剂盒进行ＧＡＳ菌株鉴定。经分离与鉴定后的ＧＡＳ

菌株收集到冻存管中冻存备用。

１．３　ＤＮＡ 提取　按照北京生工生物工程公司

ＤＮＡ提取试剂盒说明书操作。

１．４　犲犿犿基因分型　采用美国疾病控制与预防中

心（ＣＤＣ）（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ２ａ．ｃｄｃ．ｇｏｖ／ｎｃｉｄｏｄ／ｂｉｏ

ｔｅｃｈ／ｓｔｒｅｐｂｌａｓｔ．ａｓｐ）的方法，对 ＧＡＳ分离株进行

犲犿犿分型检测。将扩增合格的产物送至华大基因

进行一代测序。将获得的５’端可变区序列上传至

ＣＤＣ 数据库 （ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ２．ｃｄｃ．ｇｏｖ／ｖａｃｃｉｎｅｓ／

ｂｉｏｔｅｃｈ／ｓｔｒｅｐｂｌａｓｔ．ａｓｐ），进行犲犿犿 基因序列同源

性比较，确定犲犿犿基因分型。

１．５　种毒力基因检测　通过聚合酶链式反应
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（Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ）扩增１１种超抗原

（狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｇ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ、狊狆犲Ｋ、狊狆犲Ｌ、

狊狆犲Ｍ、狊狊犪和狊犿犲Ｚ），以及２种既往被误认为超抗

原，目前常常和超抗原一起被研究的毒力因子蛋

白—链球菌半胱氨酸蛋白酶（狊狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮犪犾ｃｙｓｔｅｉｎｅ

ｐｒｏｔｅｉｎａｓｅ，狊狆犲Ｂ）和有丝分裂因子（ｍｉｔｏｇｅｎｉｃｆａｃ

ｔｏｒ，狊狆犲Ｆ）基因。ＰＣＲ反应混合物体系（２５μＬ）包含

２０ｍｍｏｌＤＮＡ模板１μＬ，１０ｍｍｏｌ上、下游引物各

１μＬ（由广州生工生物技术有限公司合成），１２．５μＬ

的ＴａｑＰＣＲ Ｍｉｘ和９．５μＬ双蒸水。扩增反应：

９４℃预变性１ｍｉｎ，９４℃变性１ｍｉｎ，退火３０ｓ（温度

为每个引物相应的退火温度），７２℃延伸３０ｓ，共３０

个循环，最后７２℃延伸５ｍｉｎ。毒力因子基因的引

物序列参照文献报道［１４］。取ＰＣＲ扩增后产物５μＬ，

并在含有ＧｏｌｄＶｉｅｗ核酸染色剂（购自广州生工生物

技术有限公司）的１．５％琼脂糖凝胶上，０．５×ＴＡＥ缓

冲液中，１２０Ｖ条件下进行电泳分离３０ｍｉｎ，然后进

行可视化和图像采集。

１．６　统计学处理　应用ＳＰＳＳ２２．０软件对数据进

行 ＭａｎｎＷｈｉｔｎｅｙＵｔｅｓｔ统计分析，以犘≤０．０５为

差异有统计学意义。

２　结果

２．１　一般情况　对１１４株ＧＡＳ菌株进行犲犿犿 分

型，其中犲犿犿１．０型６０株，犲犿犿１２．０型５４株；５２株

分离自北京（犲犿犿１．０型３１株，犲犿犿１２．０型２１株），

６２株分离自上海（犲犿犿１．０型２９株，犲犿犿１２．０型３３

株）。ＧＡＳ 菌 株狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｇ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、

狊狆犲Ｊ、狊狆犲Ｋ、狊狊犪和狊犿犲Ｚ超抗原基因携带率分别为

５２．６％、７６．３％、８０．７％、４３．９％、５５．３％、５７．０％、

７５．４％、９７．４％、９３．０％，狊狆犲Ｂ和狊狆犲Ｆ超抗原基因

携带率均为９８．２％，未检出狊狆犲Ｌ、狊狆犲Ｍ 超抗原基

因。见表１。

表１　北京和上海地区不同犲犿犿型ＧＡＳ菌株超抗原基因携带情况［株（％）］

犜犪犫犾犲１　Ｃａｒｒｙｉｎｇｓｔａｔｕｓｏｆｓｕｐｅｒａｎｔｉｇｅｎｇｅｎｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔ犲犿犿ＧＡＳｓｔｒａｉｎｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍＢｅｉｊｉｎｇａｎｄＳｈａｎｇｈａｉ（Ｎｏ．ｏｆｉｓｌｏ

ｌａｔｅｓ［％］）

超抗原基因
北京

犲犿犿１．０（狀＝３１） 犲犿犿１２．０（狀＝２１）

上海

犲犿犿１．０（狀＝２９） 犲犿犿１２．０（狀＝３３）
合计（狀＝１１４） 携带率（％）

狊狆犲Ａ ２９（９３．５） ２（９．５） ２３（７９．３） ６（１８．２） ６０ ５２．６

狊狆犲Ｂ ３１（１００．０） ２１（１００．０） ２９（１００．０） ３１（９３．９） １１２ ９８．２

狊狆犲Ｃ １９（６１．３） １２（５７．１） ２８（９６．６） ２８（８４．８） ８７ ７６．３

狊狆犲Ｆ ３１（１００．０） ２１（１００．０） ２９（１００．０） ３１（９３．９） １１２ ９８．２

狊狆犲Ｇ ２５（８０．６） １９（９０．５） ２３（７９．３） ２５（７５．８） ９２ ８０．７

狊狆犲Ｈ ２（６．５） ２０（９５．２） ９（３１．０） １９（５７．６） ５０ ４３．９

狊狆犲Ｉ １５（４８．４） ２０（９５．２） ９（３１．０） １９（５７．６） ６３ ５５．３

狊狆犲Ｊ ３０（９６．８） ２（９．５） ２０（６９．０） １３（３９．４） ６５ ５７．０

狊狆犲Ｋ ２１（６７．７） １９（９０．５） ２７（９３．１） １９（５７．６） ８６ ７５．４

狊狆犲Ｌ ０（０．０） ０（０．０） ０（０．０） ０（０．０） ０ ０．０

狊狆犲Ｍ ０（０．０） ０（０．０） ０（０．０） ０（０．０） ０ ０．０

狊犿犲Ｚ ３１（１００．０） ２０（９５．２） ２９（１００．０） ３１（９３．９） １１１ ９７．４

狊狊犪 ２９（９３．５） ２０（９５．２） ２７（９３．１） ３０（９０．９） １０６ ９３．０

２．２　北京、上海地区不同犲犿犿型ＧＡＳ菌株超抗原基

因携带情况　北京地区：犲犿犿１．０型、犲犿犿１２．０型ＧＡＳ

菌株４种（狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ和狊狆犲Ｊ）超抗原基因携带

率各组比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５），其

他毒力基因比较均未见统计学差异（均犘＞０．０５）；

上海地区：犲犿犿１．０型、犲犿犿１２．０型ＧＡＳ菌株５种

（狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ）超抗原基因携带

率各组比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５），其

他毒力基因比较，均未见明显统计学差异（均犘＞

０．０５）。见表２。
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表２　北京、上海地区不同犲犿犿型ＧＡＳ菌株超抗原基因携带情况比较

犜犪犫犾犲２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｃａｒｒｙｉｎｇｓｔａｔｕｓｏｆｓｕｐｅｒａｎｔｉｇｅｎｇｅｎｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔ犲犿犿ＧＡＳｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍＢｅｉｊｉｎｇａｎｄＳｈａｎｇｈａｉ

超抗原

基因

北京

犲犿犿１．０

（狀＝３１）

犲犿犿１２．０

（狀＝２１）

犝 犣 犘

上海

犲犿犿１．０

（狀＝２９）

犲犿犿１２．０

（狀＝３３）

犝 犣 犘

狊狆犲Ａ ２９ ２ ５２．０００ －６．００１ ＜０．００１ ２３ ６ １８６．０００ －４．７７４ ＜０．００１

狊狆犲Ｂ ３１ ２１ ３２５．５００ ０．０００ １．０００ ２９ ３１ ４４９．５００ －１．３３７ ０．１８１

狊狆犲Ｃ １９ １２ ３１２．０００ －０．２９６ ０．７６７ ２８ ２８ ４２２．５００ －１．５４３ ０．１２３

狊狆犲Ｆ ３１ ２１ ３２５．５００ ０．０００ １．０００ ２９ ３１ ４４９．５００ －１．３３７ ０．１８１

狊狆犲Ｇ ２５ １９ ２９３．５００ －０．９５５ ０．３４０ ２３ ２５ ４６１．５００ －０．３３１ ０．７４１

狊狆犲Ｈ ２ ２０ ３６．５００ －６．２９７ ＜０．００１ ９ １９ ３５１．５００ －２．０７８ ０．０３８

狊狆犲Ｉ １５ ２０ １７３．０００ －３．５００ ＜０．００１ ９ １９ ３５１．５００ －２．０７８ ０．０３８

狊狆犲Ｊ ３０ ２ ４１．５００ －６．２８４ ＜０．００１ ２０ １３ ３３７．０００ －２．３１０ ０．０２１

狊狆犲Ｋ ２１ １９ ２５１．５００ －１．８９１ ０．０５９ ２７ １９ ３０８．５００ －３．１６４ ０．００２

狊狆犲Ｌ ０ ０ ３２５．５００ ０．０００ １．０００ ０ ０ ４７８．５００ ０．０００ １．０００

狊狆犲Ｍ ０ ０ ３２５．５００ ０．０００ １．０００ ０ ０ ４７８．５００ ０．０００ １．０００

狊犿犲Ｚ ３１ ２０ ３１０．０００ －１．２１５ ０．２２４ ２９ ３１ ４４９．５００ －１．３３７ ０．１８１

狊狊犪 ２９ ２０ ３２０．０００ －０．２５４ ０．８００ ２７ ３０ ４６８．０００ －０．３１４ ０．７５３

２．３　犲犿犿１．０、犲犿犿１２．０型 ＧＡＳ菌株不同地区超

抗原基因携带情况　北京与上海来源的犲犿犿１．０型

ＧＡＳ菌株狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ超抗原基因携

带率比较，差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）；北京

与上海来源的犲犿犿１２．０型ＧＡＳ菌株狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｈ、

狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ超抗原基因携带率比较，差异均

有统计学意义（均犘＜０．０５）。见表３。

表３　犲犿犿１．０、犲犿犿１２．０型ＧＡＳ菌株不同地区超抗原基因携带情况比较

犜犪犫犾犲３　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｃａｒｒｙｉｎｇｓｔａｔｕｓｏｆｓｕｐｅｒａｎｔｉｇｅｎｇｅｎｅｓｂｅｔｗｅｅｎ犲犿犿１．０ｓｔｒａｉｎｓａｎｄ犲犿犿１２．０ＧＡＳｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅ

ｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ

超抗原

基因

犲犿犿１．０

北京

（狀＝３１）

上海

（狀＝２９）

犝 犣 犘

犲犿犿１２．０

北京

（狀＝２１）

上海

（狀＝３３）

犝 犣 犘

狊狆犲Ａ ２９ ２３ ３８５．５００ －１．６０８ ０．１０８ ２ ６ ３１６．５００ －０．８６５ ０．３８７

狊狆犲Ｂ ３１ ２９ ４４９．５００ ０．０００ １．０００ ２１ ３１ ３２５．５００ －１．１３９ ０．２５５

狊狆犲Ｃ １９ ２８ ２９１．０００ －３．２８５ ０．００１ １２ ２８ ２５０．５００ －２．２４４ ０．０２５

狊狆犲Ｆ ３１ ２９ ４４９．５００ ０．０００ １．０００ ２１ ３１ ３２５．５００ －１．１３９ ０．２５５

狊狆犲Ｇ ２５ ２３ ４４３．５００ －０．１２８ ０．８９８ １９ ２５ ２９５．５００ －１．３４５ ０．１７９

狊狆犲Ｈ ２ ９ ３３９．０００ －２．４３９ ０．０１５ ２０ １９ ２１６．０００ －２．９８４ ０．００３

狊狆犲Ｉ １５ ９ ３７１．５００ －１．３６０ ０．１７４ ２０ １９ ２１６．０００ －２．９８４ ０．００３

狊狆犲Ｊ ３０ ２０ ３２４．５００ －２．８６４ ０．００４ ２ １３ ２４３．０００ －２．３６７ ０．０１８

狊狆犲Ｋ ２１ ２７ ３３５．５００ －２．４３４ ０．０１５ １９ １９ ２３２．５００ －２．５５７ ０．０１１

狊狆犲Ｌ ０ ０ ４４９．５００ ０．０００ １．０００ ０ ０ ３４６．５００ ０．０００ １．０００

狊狆犲Ｍ ０ ０ ４４９．５００ ０．０００ １．０００ ０ ０ ３４６．５００ ０．０００ １．０００

狊犿犲Ｚ ３１ ２９ ４４９．５００ ０．０００ １．０００ ２０ ３１ ３４２．０００ －０．２０１ ０．８４１

狊狊犪 ２９ ２７ ４４７．５００ －０．０６８ ０．９４５ ２０ ３０ ３３１．５００ －０．５８７ ０．５５７
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３　讨论

ＧＡＳ可引起多种临床表现，从轻度局部感染到

危及生命的侵袭性感染，对公共卫生产生重大影响。

ＧＡＳ感染是儿童患病和死亡的主要原因
［１５］。２０１１

年在中国香港暴发的猩红热事件中，多例患儿出现

ＳＴＳＳ、败血症、咽后壁脓肿等并发症，且有２例并发

ＳＴＳＳ患儿死亡
［３］。儿童猩红热为 ＧＡＳ所致疾病

中最常见的病种之一，具有传染性，易引起暴发流

行，且接触过猩红热患者的家庭成员患侵袭性ＧＡＳ

感染的风险增加［４］。在过去的十余年中，猩红热在

亚洲、欧洲多个国家出现严峻的“再现”现象［５７］，已

引起国内外学者的关注。中国ＧＡＳ的整体流行趋

势和欧美国家一致，２００８—２０１７年中国６～２２岁

群体患猩红热病例数翻了一番［１６］，但在分析中国研

究数据时应考虑地域因素，中国幅员辽阔，拥有３４

个省级行政区，猩红热发病率的区域性数据与整体

数据之间会略有差异，如２０１１—２０１５年上海地区猩

红热年发病率为７．５～１９．４／１０万人口
［１７］，远高于

２０１１—２０１６年全国平均水平（４．１／１０万）
［１８］。猩红

热是细菌感染性疾病研究的热点课题，关注、研究和

防控儿童感染ＧＡＳ导致的猩红热成为降低儿童感

染性疾病发生、发展及降低儿童死亡率的重点。

ＧＡＳ作为具有全球重要性的人类特异性细菌

病原体，具有多种分型方法，可以分泌多种毒力因

子。犲犿犿基因分型是目前全世界公认的ＧＡＳ分型

的现代分子方法，是基于对指示 Ｍ 血清型的犲犿犿

基因进行的序列分析。不同年代及地区流行的

ＧＡＳ有不同的犲犿犿型别。本团队前期研究结果显

示，１９９３—１９９４年中国大陆流行的 ＧＡＳ型别依次

为 Ｍ３．１、Ｍ１、Ｍ４和 Ｍ１２，２００５—２００６年 Ｍ１２和

Ｍ１成为最流行型别
［１９］。本研究数据显示，虽然

犲犿犿１型和犲犿犿１２型是２００７年北京和上海两地区导

致儿童猩红热的主要ＧＡＳ菌株克隆群，但北京地区

以犲犿犿１型位居首位，上海地区则是犲犿犿１２型。在

２０１１年猩红热暴发期间，北京地区流行的首位ＧＡＳ

菌株犲犿犿型别却为犲犿犿１２型（７６．４％）
［２０］。且自２０１２

年开始，北京地区犲犿犿１型ＧＡＳ菌株数量开始上升，

并于２０１３—２０１４年超过犲犿犿１２型，再次成为北京地

区首位ＧＡＳ菌株流行克隆群，直至２０１８年
［２１］。自

２０１１年开始，上海地区导致１５岁以下儿童发生猩

红热的犲犿犿１型 ＧＡＳ分离株数量呈上升趋势，在

２０１４年达到顶峰，于２０１５年趋于下降，但最终没能

超越犲犿犿１２ 型成为上海 首位 流行 克隆群
［１７］。

２０１１—２０１８年国家疾病预防控制中心整体数据显

示，犲犿犿１２型是我国猩红热流行的主要型别
［２２２３］。

上述数据证实，ＧＡＳ流行犲犿犿 型别具有时间和地

域的差异性，北京地区ＧＡＳ菌株的犲犿犿 型别波动

性高于上海地区。

链球菌毒力因子在ＧＡＳ感染的发病机制中起

关键作用。目前常见的链球菌毒力因子包括１１种

高效促细胞分裂原（狊狆犲Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｊ、Ｋ、Ｌ、Ｍ、

狊犿犲Ｚ和狊狊犪）和两种蛋白质（狊狆犲Ｂ
［２４］和狊狆犲Ｆ

［２５］）。

超抗原基因的分布在不同犲犿犿 基因分型之间存在

很大差异［１２，２６］。本研究结果显示，在犲犿犿１．０型和

犲犿犿１２．０型ＧＡＳ菌株之间，无论是北京地区，还是

上海地区，狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ和狊狆犲Ｊ的携带率比较

差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。本研究中北京

地区ＧＡＳ菌株的分析结果与２０１２—２０１３年
［２７］及

２０１５—２０１７年
［２８］北京地区 ＧＡＳ菌株超抗原的携

带特点一致，但上海地区 ＧＡＳ菌株的分析结果与

同期北京地区ＧＡＳ菌株超抗原的携带特点存在差

别，也不同于２０１２—２０１６年天津地区ＧＡＳ菌株超

抗原的携带特点［２９］，ＧＡＳ菌株获取年代、地域也可

能影响其超抗原基因的分布。

ＧＡＳ超抗原基因的分布不仅与其克隆流行的

地域密切相关，还与疾病种类密切相关［３０］。本次猩

红热单病种（为排除疾病病种因素对结论的影响）两

地区研究结果表明，北京与上海 ＧＡＳ菌株之间，

犲犿犿１．０型菌株中狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ携带率

比较差异有统计学意义，但在犲犿犿１２．０型ＧＡＳ菌

株中，此种差异发生在狊狆犲Ｃ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ和

狊狆犲Ｋ基因中。在犲犿犿１．０与犲犿犿１２．０型 ＧＡＳ菌

株之间，北京地区 ＧＡＳ菌株狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ和

狊狆犲Ｊ携带率比较差异有统计学意义，而上海地区

ＧＡＳ菌株狊狆犲Ａ、狊狆犲Ｈ、狊狆犲Ｉ、狊狆犲Ｊ和狊狆犲Ｋ携带率比

较则差异无统计学意义，说明不同地理位置 ＧＡＳ

毒力基因分布存在差异。

本文不足之处在于，既往研究表明时间迁移可

影响ＧＡＳ毒力因子的分布。本研究未对两地区

ＧＡＳ菌株进行连续动态监测，未能体现时间对毒力

特征的影响。

综上所述，本研究发现不同地域及犲犿犿 基因

型ＧＡＳ菌株毒力因子基因分布状态存在差异，此

结论对猩红热的防控及疫苗的研制有一定的理论

指导意义。
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