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９０８例手足口病住院患儿流行病学特征及

发病影响因素分析
李英，汪奇伟，张岩，赵盼
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【摘要】　目的　分析手足口病住院患儿的流行病学特征及发病影响因素。　方法　选取２０２０年１月２０２１年１２月于

本院住院治疗的９０８例手足口病患儿，采用荧光ＰＣＲ法及核酸试剂盒对患儿入院２４ｈ内新鲜粪便进行肠道病毒核酸检

测，分析患儿感染病原体情况。并随机选取１０例ＥＶ７１阳性患儿的标本进一步进行基因测序，分析ＥＶ７１的基因分型。

回顾患儿的临床资料、实验室检查结果、病原学结果等，分析本地区手足口病患儿的临床表现特点及发病相关影响因素。

　结果　参与研究的９０８例患儿均发现有皮疹，其中７０．２６％为典型皮疹。７１．８１％患儿有发热症状，平均热程（３．０５±

１．６３）ｄ，１７．６２％为高热患儿。普通组与重症组对比高热发生率差异有统计学意义（犘＜０．０５）。３５例患儿发生院内感

染，普通组与重症组院内感染率对比差异有统计学意义（犘＜０．０５）。重症组患儿呼吸循环系统主要表现为血压升高，神

经系统主要表现为出现肌跃性抽动。对比分析患儿的实验室检查结果，重症患儿中白细胞计数升高、中性粒细胞计数升

高、血沉增快、血糖升高病例占比均高于普通组，差异有统计学意义（犘＜０．０５），Ｃ反应蛋白值升高病例占比两组差异无

统计学意义（犘＞０．０５）。９０８例患儿粪便样本阳性率６９．９３％，２９．９６％为肠道病毒７１型（ＥＶ７１）感染，９．９１％为柯萨奇

Ａ组１６型（ＣＯＡ１６）感染，３０．０７％为其他肠道病毒感染。普通型患儿组肠道病毒阳性率为６５．７３％，重症患儿组肠道病

毒阳性率为９６．７５％。对比分析对照组与病例组基本资料，有手足口病接触史、近７ｄ到过人口密集地区、有手足口病

史、母乳喂养、个人卫生习惯，差异有统计学意义（犘＜０．０５）。两组儿童的父母文化程度、饮食习惯对比差异无统计学意

义（犘＞０．０５）。多因素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析显示，近１个月有手足口病接触史、近７ｄ到过人口密集地区、有手足口病史是

手足口病患儿发病独立危险因素（犘＜０．０５），母乳喂养、个人卫生习惯良好是保护因素（犘＜０．０５）。分析ＥＶ７１的 ＶＰ１

序列，与Ｃ４基因型代表株核酸同源性为９１．５％～９４．３％，与Ｃ４亚型同源性为９２．４％～９７．２％。　结论　本地区手足

口病患儿的临床表现主要为典型皮疹伴发热，重症型患儿更易发生高热、院内感染、白细胞计数升高、中性细胞计数升

高、血沉增快、血糖升高。患儿主要为５岁及以下儿童，有过手足口病病史及接触史的儿童更易患病，保持良好的个人卫

生习惯能够降低发病几率。
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ｈａｖｉｎｇｂｅｅｎｔｏｄｅｎｓｅｌｙｐｏｐｕｌａｔｅｄａｒｅａｓｉｎｔｈｅｌａｓｔ７ｄａｙｓ，ａｎｄｈａｖｉｎｇａｈｉｓｔｏｒｙｏｆｈａｎｄ，ｆｏｏｔａｎｄｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅｗｅｒｅ

ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｆｏｒｔｈｅｏｎｓｅｔｏｆｈａｎｄ，ｆｏｏｔａｎｄｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅｉｎｃｈｉｌｄｒｅｎ（犘＜０．０５），ａｎｄｂｒｅａｓｔｆｅｅｄｉｎｇａｎｄｇｏｏｄ

ｐｅｒｓｏｎａｌｈｙｇｉｅｎｅｈａｂｉｔｓｗｅｒｅｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅｆａｃｔｏｒｓ（犘＜０．０５）．ＴｈｅＶＰ１ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＥＶ７１ｗａｓ９１．５％９４．３％ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ

ｗｉｔｈｔｈｅｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｏｆｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓｏｆＣ４ｇｅｎｏｔｙｐｅ，ａｎｄ９２．４％９７．２％ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｗｉｔｈＣ４ｓｕｂｔｙｐｅ．　

犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀　ＴｈｅｃｌｉｎｉｃａｌｍａｎｉｆｅｓｔａｔｉｏｎｓｏｆｃｈｉｌｄｒｅｎｗｉｔｈＨＦＭＤｉｎｔｈｉｓｒｅｇｉｏｎａｒｅｍａｉｎｌｙｔｙｐｉｃａｌｒａｓｈｗｉｔｈｆｅｖｅｒ．Ｓｅｖｅｒｅ

ｃｈｉｌｄｒｅｎａｒｅｍｏｒｅｐｒｏｎｅｔｏｈｉｇｈｆｅｖｅｒ，ｎｏｓｏｃｏｍｉａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎ，ｉｎｃｒｅａｓｅｄｗｈｉｔｅｂｌｏｏｄｃｅｌｌｃｏｕｎｔ，ｉｎｃｒｅａｓｅｄｎｅｕｔｒｏｐｈｉｌｃｏｕｎｔ，

ｒａｐｉｄｅｒｙｔｈｒｏｃｙｔｅｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎｒａｔｅａｎｄｉｎｃｒｅａｓｅｄｂｌｏｏｄｇｌｕｃｏｓｅ．Ｃｈｉｌｄｒｅｎａｒｅｍａｉｎｌｙ５ｙｅａｒｓｏｌｄａｎｄｂｅｌｏｗ．Ｃｈｉｌｄｒｅｎ

ｗｉｔｈａｈｉｓｔｏｒｙｏｆｈａｎｄ，ｆｏｏｔａｎｄｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅａｎｄｃｏｎｔａｃｔｈｉｓｔｏｒｙａｒｅｍｏｒｅｌｉｋｅｌｙｔｏｇｅｔｓｉｃｋ．Ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇｇｏｏｄｐｅｒｓｏｎａｌ

ｈｙｇｉｅｎｅｈａｂｉｔｓｃａｎｒｅｄｕｃｅｔｈｅｉｎｃｉｄｅｎｃｅ．

【犓犲狔狑狅狉犱狊】　ｈａｎｄｆｏｏｔａｎｄｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅ；ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ；ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｆａｃｔｏｒ

　手足口病（ｈａｎｄｆｏｏｔａｎｄｍｏｕｔｈｄｉｓｅａｓｅ，ＨＦＭＤ），

是一种由一种或多种肠道病毒引发的儿科常见急性传

染病［１］。引发手足口病的多种肠道病毒中，以柯萨奇

Ａ组１６型（ＣＯＡ１６）及肠道病毒７１型（ＥＶ７１）为主，

其他型肠道病毒占比逐年增加［２］。手足口病多发于５

岁以下儿童，男性占比较高，多发生于夏秋季节，临床

症状主要为发热，手、足、口腔等部位出现疱疹［３］。手

足口病因其具有传染性强、传播途径广的特点，极易引

起大范围流行，已成为儿童主要传染病之一，我国于

２００８年将其纳入Ｃ类传染病
［４］。本研究通过分析本

住院治疗的９０８例手足口病患儿的临床资料，分析本

地区手足口病患儿的流行病学特征及发病影响因素，

以期为临床预防与治疗提供参考。

材料与方法

１　研究对象

选取２０２０年１月２０２１年１２月于本院住院治疗

的９０８例手足口病患儿。根据诊断标准，可将其分为

普通组７８５例，重症组１２３例。同时，选取同期无手足

口病相关疾病的健康儿童８０例，作为对照组，与病例

组进行对比分析。对照组与病例组患儿年龄、性别差

异无统计学意义（犘＞０．０５）。本次研究已通过本院伦

理会同意，符合《赫尔辛基医学宣言》。

纳入标准：①符合我国卫生和计划生育委员会制

定的《手足口病诊疗指南（２０１８版）》相关标准
［５］，重症

患儿符合重症手足口病诊断标准［６］；②所有病例均经

２名及２名以上医师诊断为确诊患者；③临床资料完

整；④获得家属同意，并签署知情通知书。排除标准：

①临床资料缺失；②患者拒绝参与本次研究；③伴有其

他感染性疾病；④伴有慢性基础疾病，需长期口服激素

类药物；⑤患有先天心脏病及肺血管发育不良者。

２　回顾性分析

采用回顾性调查分析法，分析患儿的临床资料、实

验室检查结果、病原学结果等。根据研究需要自行设

计调查问卷，由调查员对参与研究的患儿家长进行访

问调查，主要包括年龄、性别、是否母乳喂养、父母文化

程度、饮食习惯、卫生习惯、近１个月是否有手足口病

接触史、近７天是否到过人口密集地区、是否有手足口

病史。

３　观察指标定义

①发热（腋温），低热＜３８℃，中热３８～３８．９℃，

高热≥３９℃；②心率，在安静、无发热状态下，≤１岁

１４０次／ｍｉｎ，１～５岁１２０次／ｍｉｎ，＞５岁１００次／ｍｉｎ；

③血压升高，收缩压＞（年龄×２）＋１００ｍｍＨｇ；④白

细胞计数升高，＞１０×１０
９／Ｌ；⑤Ｃ反应蛋白升高，＞

１０ｍｇ／Ｌ；⑥中性粒细胞计数升高，＞６．７９×１０
９／Ｌ；⑦

血沉增快，女＞２０ｍｍ／ｈ，男＞１５ｍｍ／ｈ；⑧血糖升高，

＞６．３ｍｍｏｌ／Ｌ。
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４　样本采集

留取患儿入院２４ｈ内新鲜粪便，采用荧光ＰＣＲ

法及核酸试剂盒（上海之江生物）对采集到的标本进行

肠道病毒核酸检测，包括ＥＶ７１、ＣＯＡ１６、其他肠道病

毒，严格按照试剂说明书进行操作。

５　病毒核酸提取及基因测序

５．１　核酸提取　随机选取１０份ＥＶ７１阳性患儿的病

原学标本，经过处理后，采用高纯度病毒检测试剂盒

（ＨＩＧＨＰＵＲＥＶＩＲＡＬＲＮＡＫｉｔ）提取病毒核酸。

５．２　ＲＴｑＰＣＲ扩增　参照ＧｅｎＢａｎｋ及参考文献［７］

设计ＶＰ１片段扩增引物及反应体系。反应条件：９４

℃预变性２ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５５℃退火３０ｓ，７２℃

延伸１５ｓ，３０个循环；７２℃终延伸５ｍｉｎ。采用２％琼

脂糖凝胶电泳，观察并拍照保存。

５．３　基因测序　ＰＣＲ产物纯化后送至上海生工生物

工程有限公司进行测序。

６　统计学分析

采用ＳＰＳＳ２５．０对本次研究数据进行统计分析，

组间比较进行卡方（χ２）检验，犘＜０．０５为差异有统计

学意义。

结　果

１　临床表现

参与研究的９０８例患儿均发现有皮疹，其中６３８

例为典型皮疹 （７０．２６％），２７０ 例为非典型 皮 疹

（２９．７４％）。６５２例患儿有发热症状（７１．８１％），平均

热程（３．０５±１．６３）ｄ，其中高热患儿１６０例（１７．６２％），

普通组９５例，重症组６５例。普通组与重症组高热发

生率差异有统计学意义（犘＜０．０５）。３５例患儿发生

院内感染（３．８５％），其中重症组１４例（１１．３８％），普通

组２１例（２．６８％），普通组与重症组院内感染率差异有

统计学意义（犘＜０．０５）（表１）。重症组患儿呼吸循环

系统主要表现为，２５例血压升高（２０．３３％），１９例心率

加快（１５．４５％），４例末梢循环差（３．２５％），１例肺部湿

罗音（０．８１％）。重症组神经系统主要表现为，９８例出

现肌跃性抽动（７９．６７％），３５例肌体无力（２８．４６％），

２２例肢体震颤（１７．８９％），１７例头痛（１３．８２％），３６例

呕吐（２９．２７％），２例抽搐（１．６３％）。

表１　普通组与重症组高热发生率与院内感染率对比

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲犻狀犮犻犱犲狀犮犲狅犳犺狔狆犲狉狋犺犲狉犿犻犪犪狀犱

狀狅狊狅犮狅犿犻犪犾犻狀犳犲犮狋犻狅狀犫犲狋狑犲犲狀狋犺犲犵犲狀犲狉犪犾犵狉狅狌狆犪狀犱狋犺犲狊犲狏犲狉犲犵狉狅狌狆

临床表现

Ｃｌｉｎｉｃａｌｍａｎｉｆｅｓｔａｔｉｏｎ

普通组

Ｇｅｎｅｒａｌｇｒｏｕｐ

重症组

Ｓｅｖｅｒｅｇｒｏｕｐ
χ２ 犘

发生高热 ９５ ６５

未发生高热 ６９０ ５８
９８．１０９ ０．０００

发生院内感染 １４ ２１

未发生院内感染 ７７１ １０２
２１１．９６８ ０．０００

２　实验室检查结果

对比分析普通患儿与重症患儿的白细胞计数、Ｃ

反应蛋白、中性粒细胞计数、血沉、血糖检查结果，普通

患儿升高病例分别占２０．２５％、５０．１９％、３０．１９％、

３７．７１％和 ３１．８５％，重 症 患 儿 升 高 病 例 分 别 占

６０．１６％、４４．７２％、５８．５４％、７４．８０％和６５．０４％。重

症患儿中白细胞计数升高、中性粒细胞计数升高、血沉

增快、血糖升高病例占比均高于普通组，差异有统计学

意义（犘＜０．０５），Ｃ反应蛋白值升高病例占比两组差

异无统计学意义（犘＞０．０５）（表２）。

表２　普通组与重症组实验室检查结果对比

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犾犪犫狅狉犪狋狅狉狔犲狓犪犿犻狀犪狋犻狅狀狉犲狊狌犾狋狊犫犲狋狑犲犲狀

狀狅狉犿犪犾犵狉狅狌狆犪狀犱狊犲狏犲狉犲犵狉狅狌狆

组别

Ｇｒｏｕｐ

普通组

（狀＝７８５）

Ｇｅｎｅｒａｌｇｒｏｕｐ

重症组

（狀＝１２３）

Ｓｅｖｅｒｅｇｒｏｕｐ

χ２ 犘

白细胞计数升高 １５９ ７４ ５４．５０４ ０．０００

Ｃ反应蛋白升高 ３９４ ５５ ０．５９８ ０．４４０

中性粒细胞计数升高 ２３７ ７２ １９．８５３ ０．０００

血沉增快 ２９６ ９２ ２８．６０７ ０．０００

血糖升高 ２５０ ８０ ２５．６３６ ０．０００

３　病原学检查结果

９０８例患儿粪便样本检测结果显示，６３５例肠道病

毒阳性，阳性率６９．９３％。其中，２７２例为ＥＶ７１感染

（２９．９６％），９０例为ＣＯＡ１６感染（９．９１％），２７３例为

其他肠道病毒感染（３０．０７％）。７８５例普通型患儿组

中，５１６例肠道病毒阳性（６５．７３％），其中，１９６例为

ＥＶ７１ 感 染 （２４．９７％），８０ 例 为 ＣＯＡ１６ 感 染

（１０．１９％），２４０例为其他肠道病毒感染（３０．５７％）。

１２３例重症患儿组中，１１９例肠道病毒阳性（９６．７５％），

其中，７６例为ＥＶ７１感染（６１．７９％），１０例为ＣＯＡ１６

感染（８．１３％），３３例为其他肠道病毒感染（２６．８３％）。

４　手足口病患儿发病影响因素分析

４．１　单因素分析　９０８例病例组中，近１个月有手足

口病接触史、近７ｄ到过人口密集地区、有手足口病史

的比例分别为８９．７６％、６０．０２％和６６．７４％。８０例对

照组中，近１个月有手足口病接触史、近７ｄ到过人口

密集地区、有手足口病史的比例分别为１７．５０％、

３８．７５％和２６．２５％。两组对比，差异有统计学意义（犘

＜０．０５）。对照组中母乳喂养、个人卫生习惯良好的比

例分别为７２．５０％、７３．７５％，病例组中母乳喂养、个人

卫生习惯良好的比例分别为５１．２１％、４１．１９％。两组

差异有统计学意义（犘＜０．０５）。两组儿童的父母文化

程度、饮食习惯对比差异无统计学意义（犘＞０．０５）（表

３）。
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表３　手足口病患儿发病单因素分析

犜犪犫犾犲３　犛犻狀犵犾犲犳犪犮狋狅狉犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犺犪狀犱犳狅狅狋犿狅狌狋犺犱犻狊犲犪狊犲犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀

影响因素

Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｆａｃｔｏｒ

对照组

（狀＝８０）

Ｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ

病例组

（狀＝９０８）

Ｃａｓｅｇｒｏｕｐ

犘

是否为母乳喂养
是 ５８ ４６５

否 ２２ ４４３
＜０．０５

父母文化程度
高中及以下 ５４ ６１６

大专及以上 ２６ ２９２
＞０．０５

近１个月是否

有手足口病接触史

是 １４ ８１５

否 ６６ ９３
＜０．０５

近７天是否到过

人口密集地区

是 ３１ ５４５

否 ４９ ３６３
＜０．０５

饮食习惯

是否规律

是 ６７ ６８２

否 １３ ２２６
＞０．０５

个人卫生习惯
良好 ５９ ３７４

差 ２１ ５３４
＜０．０５

是否有手足口病史
是 ２１ ６０６

否 ５９ ３０２
＜０．０５

４．２　手足口病患儿发病独立危险因素分析　以是否

患手足口病为因变量，以是否为母乳喂养、近１个月是

否有手足口病接触史、近７ｄ是否到过人口密集地区、

个人卫生习惯、是否有手足口病史为自变量，进行多因

素Ｌｏｇｉｓｔｉｃ回归分析。结果显示，近１个月有手足口

病接触史、近７ｄ到过人口密集地区、有手足口病史是

手足口病患儿发病独立危险因素（犘＜０．０５），母乳喂

养、个人卫生习惯良好是保护因素（犘＜０．０５）（表４）。

表４　手足口病患儿发病独立危险因素

犜犪犫犾犲４　犐狀犱犲狆犲狀犱犲狀狋狉犻狊犽犳犪犮狋狅狉狊狅犳犺犪狀犱犳狅狅狋犿狅狌狋犺犱犻狊犲犪狊犲犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀

独立因素

Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｆａｃｔｏｒｓ
犅 犛．犈

犠犪犾犱

χ２值
犗犚（９２％犆犐） 犘

是否为母乳喂养 １．１３３ ０．３４９ １０．５１８ ０．３２２（０．１６２～０．６３９） ０．００１

近１个月是否

有手足口病接触史
３．８７６ ０．３６０ １１５．７１８ ４８．２２０（２３．７９８～９７．７０４） ０

近７ｄ是否

到过人口密集地区
０．８５１ ０．３２３ ６．９５５ ２．３４２（１．２４４～４．４０７） ０．００８

个人卫生习惯 １．６６１ ０．３４８ ２２．７２５ ０．１９０（０．０９６～０．３７６） ０

是否有手足口病史 １．８５８ ０．３４５ ２８．９６３ ６．４０８（３．２５８～１２．６０４） ０

５　肠道病毒７１型犞犘１基因分型情况

分析１０条ＥＶ７１的 ＶＰ１基因型及亚型序列发

现，与 Ｃ４基因型代表株核酸同源性为９１．５％～

９４．３％，与Ｃ４亚型同源性为９２．４％～９７．２％，其中与

Ｃ４ａ亚型同源性为９４．３～９７．２％，与Ｃ４ｂ亚型的同源

性为９２．４％～９３．４％。

讨　论

谭玉霞［８］等研究显示，１４６５例手足口患儿中，

２４．５０％出现高热症状，４．２％患儿发生院内感染。本

次研究中，７１．８１％患儿有发热症状，１７．６２％患儿出现

高热症状，３．８５％患儿发生院内感染。普通组与重症

组高热发生率与院内感染率对比差异有统计学意义

（犘＜０．０５）。重症组患儿呼吸循环系统主要表现为血

压升高，神经系统主要表现为出现肌跃性抽动、肌体无

力、震颤。

冯绵烨等［９］研究显示，重症手足口病患儿与普通

型患儿对比，白细胞计数、中性粒细胞比值、Ｃ反应蛋

白值差异具有统计学意义，血红蛋白对比差异无统计

学意义。重症患儿白细胞计数、Ｃ反应蛋白、中性粒细

胞计数、血沉、血糖升高病例比重分别为６０．１６％、

４４．７２％、５８．５４％、７４．８０％和６５．０４％。重症患儿中

白细胞计数升高、中性粒细胞计数升高、血沉增快、血

糖升高病例占比均高于普通组，差异有统计学意义（犘

＜０．０５），Ｃ反应蛋白值升高病例占比两组差异无统计

学意义（犘＞０．０５）。与冯绵烨等
［９］研究结果有差异。

对于重症型手足口病患儿，应警惕并发细菌感染，白细

胞计数升高作为并发神经源性肺水肿的危险因素之

一，临床上应积极关注白细胞计数、中性粒细胞变

化［１０１１］。

王美芬等［１２］研究显示，２００８２０１３年以ＥＶ７１和

ＣＯＡ１６为主要流行优势菌株，２０１４２０１７年逐渐转化

为以其他肠道病原体和ＥＶ７１为主要流行优势菌株，

不同年份间流行优势菌株有所差别。本次研究中，肠

道病毒阳性率为６９．９３％。其中，２７２例为 ＥＶ７１感

染，９０例为 ＣＯＡ１６感染，２７３例为其他肠道病毒感

染。普通型与重症型患儿均以ＥＶ７１为流行优势菌

株。有关报道显示，手足口病病原体ＣＯＡ１０的检出

率已超过ＥＶ７１与ＣＯＡ１６，部分地区ＣＯＡ６的检出率

超过５０％
［１３］。引发手足口病的主要病原体正在发生

变化，临床工作者应引起重视，通过扩大病原体体测

谱，提高早期检出率，预防手足口病的爆发。

任雁［１４］研究显示，年龄３岁以下、手足口病史、流

动人口、皮疹病史、卫生习惯、与病原体接触、近期到过

人口密集地区、非母乳喂养是手足口病发病的影响因

素。本次研究结果显示，近１个月有手足口病接触史、

近７ｄ到过人口密集地区、有手足口病史是手足口病

患儿发病独立危险因素，母乳喂养、个人卫生习惯良好

是保护因素。因此，应在幼儿园、托管机构等做好手足

口病的卫生宣传工作，强化管理者与家长的卫生意识，

鼓励学生培养良好的卫生习惯。

肠道病毒７１型在世界范围内流行的主要基因型

包括 ＡＦ型，其中 Ｃ型主要分为 Ｃ１Ｃ５型，研究显

示［１５］，Ｃ４型是我国主要流行型。本次研究随机选取

１０例ＥＶ７１阳性患儿的标本进一步进行基因测序发

现，ＥＶ７１的 ＶＰ１区基因序列与Ｃ４基因型代表株核

酸同源性为９１．５％～９４．３％，与 Ｃ４亚型同源性为

９２．４％～９７．２％，其中与Ｃ４ａ亚型同源性为９４．３％～

９７．２％，与 Ｃ４ｂ亚型的同源性为９２．４％～９３．４％。

·１７·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志
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ＶＰ１序列与肠道病毒的致病性密切相关，通过分析

ＶＰ１基因分型，可分析ＥＶ７１病毒的流行传播规律，对

研究手足口病的发病机制与预防传染有重要意义。
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