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同为相对独立的一个进化亚支，与其他云南株进化

关系稍远，见图3。
3 讨论

云南省北部和东部与狂犬病高发的四川、贵州

和广西省份相邻，西部和南部与狂犬病地方性流行

区的缅甸、老挝和越南相连，云南省狂犬病流行受

到周边地区疫情的影响［7，11-13］。云南省本轮狂犬病

疫情首先发生于滇南文山州广南县（2000年），随后

在该州和相邻红河州传播扩散，之后，滇东曲靖市

和滇东北昭通市相继发生流行，2008年以来在云南

省上述地区以及中部、西部和南部广大地区流行不

断［7］，迄今，所有州（市）及其大多数县（区、市）均发

生过人间狂犬病（云南省辖 16个州、市和 129个县、

区、市）。不同地区RABV流行株存在一定差异并具

有地域特征，因此，阐明各地RABV的分子生物学特

注：▲：2012－2015年狂犬病病毒云南株；△：2008－2011年狂犬病病毒云南株；●：2006－2007年狂犬病病毒云南株

图3 2012－2015年云南省35株China⁃Ⅰ进化群狂犬病病毒G基因序列进化树

Figure 3 Phylogenetic tree based on G genes of 35 clade China⁃Ⅰ rabies virus strains isolateed in Yunnan during 2012－2015
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征对了解该病毒进化和传播来源不仅具有理论价

值亦具重要公共卫生意义。以往N基因序列进化分

析表明，2006－2012年云南省 52株 RABV可分为

China⁃Ⅰ、Ⅵ、Ⅱ和Ⅲ共 4个进化群［7］，为来自周边省

份和国家的多个传播来源［7，11-13］。本次云南省

2006－2015年 46株RABV的G基因进化分析表明，

45株为China⁃Ⅰ，1株为China⁃Ⅵ，其中本次测定的

35株（2012－2015年）和此前测定的 8株（2008－
2011年）均为 China⁃Ⅰ进化群；而引用的 3株（2006
和 2007年）中，2株为China⁃Ⅰ，1株为China⁃Ⅵ。与

此前 N基因进化群分析结果相比［7］，本次 2006－
2011年11株RABV G基因分群结果与此前这11株病

毒的N基因分群结果一致，其中 10株两种分析方法

均为China⁃Ⅰ，另 1株两种分析方法均为China⁃Ⅵ。

由此认为，无论采用N基因或G基因的进化分析，均

可获得RABV流行株相同的进化分群结果。

China ⁃Ⅰ进化群为我国南北地区近 10多年

RABV流行株的主要进化群。本次G基因进化分析

表明，云南省 China⁃Ⅰ流行株首先于 2006年被发

现，随后每年及云南省大多数狂犬病流行区均能检

测到该进化群病毒。鉴于China⁃Ⅰ为相邻省份乃至

我国广大地区的优势进化群［4，8-10］，根据本研究并结

合 Zhang等［7］的RABV N基因研究结果综合分析认

为，该进化群病毒株于 2004－2008年间通过犬类流

动由当时狂犬病高发的广西、贵州和四川省将该病

毒传入滇东南和滇东北地区［5］，并逐步向滇中和滇

西地区扩散，如近几年楚雄、大理、保山、临沧、德宏

和怒江州（市）的狂犬病疫情及其当地犬和狂犬病

病例中检测到的病原体均为China⁃Ⅰ病毒株足以说

明此特征。本研究还表明，China⁃Ⅰ流行株不仅广

泛分布于云南省各州（市）狂犬病流行区并贯穿于

整个调查期间，且已发展成为主导云南省狂犬病流

行的RABV主要流行株。此外，针对 China⁃Ⅰ的进

化分析还发现，云南省不同时期和不同地域的

RABV流行株存在明显差异，如 2006和 2007年流行

株与 2008－2015年流行株存在明显差异，前者可能

来自贵州，后者可能来自四川等相邻省份；而

2008－2015年间流行株又可分为多个进化亚支，且

滇中地区流行株与滇西南流行株也有不同，由此认

为，云南省China⁃Ⅰ流行株亦具有多个传播来源，在

不同路径的传播扩散中与宿主共进化并形成了一

定的时间和地域特征。

此前，RABV N基因进化分析曾在云南省发现 8
株 China⁃Ⅱ（YN⁃C，2008－2010年）和 9株 China⁃Ⅵ

（YN-B，2008－2010年）病毒株，在多个州（市）标本

中检测到这两个进化群病毒［7］。由于当时未获得病

毒株的G基因序列，以致本次缺乏G基因进化群分

析。本研究未从 2012－ 2015 年标本中检测到

China⁃Ⅱ、China⁃Ⅲ和 China⁃Ⅵ病毒株，表明云南省

近几年未再出现进化群病毒株的流行。综合分析

认为，本轮狂犬病疫情早期，境内外不同传播来源

的RABV经犬类流动将各进化群病毒株传入云南省

并在各地传播扩散，其中China⁃Ⅰ具有较高的传播

速率并成为该地区优势进化群，此可能与该进化群

病毒对当地家犬具有较好的宿主适应性有关；而来

自邻省的China⁃Ⅱ和来自相邻东南亚国家的China⁃
Ⅵ等进化群病毒株的流行强度则不断减弱，经短暂

几年的流行便被China⁃Ⅰ替换，表明它们在云南的

地区和时间分布较为局限。China⁃Ⅱ和China⁃Ⅵ流

行株的传播为何不断减弱和消失，并被China⁃Ⅰ完

全替换的机制尚需进一步研究。
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