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１２ｂｐ）．ＫａｗａｓａｋｉａｎｄＧｉｌｌｉａｍｓｔｒａｉｎｓｒｅｓｕｌｔｅｄｉｎ
ｔｈｒｅｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆ２７０ｂｐ，８２ｂｐａｎｄ１２ｂｐ（Ｆｉｇ．２
Ｂ）．Ｔｙｐｈｕｓｇｒｏｕｐｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｗａｓｅａｓｉｌｙｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ
ｆｒｏｍｓｐｏｔｔｅｄｆｅｖｅｒｇｒｏｕｐｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｂｙＲｓａＩｄｉｇｅｓｔｉｏｎ．
Ｍｏｓｔｍｅｍｂｅｒｓｏｆｔｈｅｔｙｐｈｕｓｇｒｏｕｐｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｗｅｒｅｄｉ
ｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆ１０８ｂｐａｎｄ１０９ｂｐｂｕｔ
ｓｐｏｔｔｅｄｆｅｖｅｒｇｒｏｕｐｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｏｕｌｄｎｏｔｂｅｄｉｇｅｓｔｅｄ
ｅｘｃｅｐｔＲ．ａｕｓｔｒａｌｉｓ（Ｆｉｇ．２Ｃ）．

Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃｓｕｒｖｅｙｏｆｗｉｌｄｍｏｕｓｅ
ａｎｄｖｅｃｔｏｒｓｉｎＨｏｎｇｔａＡｒｅａｓｏｆＹｕｘｉＣｉｔｙ
Ａｔｏｔａｌｏｆ３４５（Ｒａｔｔｕｓｂｅｒｋｏｈｏｕｔ４４ａｎｄＲａｔｔｕｓｆｌａｖｉ
ｐｅｃｔｕｓ３０１）ｍｏｕｓｅｖｉｓｃｅｒａｗｅｒｅｔｅｓｔｅｄｂｙｔｈｅｎｅｓｔｅｄ
ＰＣＲｍｅｔｈｏｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．Ｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅ
ｗａｓ３４．７８％ （１２０／３４５）．ＲＦＬＰａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄ

Ｆｉｇ．２．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｄｉｇｅｓｔｉｏｎｏｆｍｅｍｂｅｒｓｏｆｇｅｎｅｒａＯ．
ｔｓｕｔｓｕｇａｍｕｓｈｉｂｙＨｉｎｆＩ（Ａ）ａｎｄＲｓａＩ（Ｂ）ａｎｄｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆｄｉｇｅｓｔｉｏｎｏｆｍｅｍｂｅｒｓｏｆｇｅｎｅｒａＲｉｃｋｅｔｔｓｉａｂｙＲｓａＩ（Ｃ）．
ＡＭ：ＰＵＣ１８ＤＮＡ／ＭｓｐＩＭａｒｋｅｒ；１：Ｏ．ｔＫａｒｐ；２：Ｏ．ｔＫａ
ｔｏ；３：Ｏ．ｔＫａｗａｓａｋｉ；４：Ｏ．ｔＧｉｌｌｉａｍＢＭ：ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；
１：Ｏ．ｔＫａｒｐ；２：Ｏ．ｔＫａｔｏ；３：Ｏ．ｔＧｉｌｌｉａｍ；４：Ｏ．ｔＫａ
ｗａｓａｋｉＣＭ：ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１：Ｒ．ｐｒｏｗａｚｅｋｉｉＢ；２：Ｒ．
ｔｙｐｈｉＷ；３：Ｒ．ａｕｓｔｒａｌｉｓ；４：Ｒ．ｃｏｎｏｒｉｉ；５：Ｒ．ｓｉｂｉｒｉｃａ；６：
Ｒ．ａｋａｒｉ；７：Ｒ．ａｆｒｉｃａｅ；８：Ｒ．ｐａｒｋｅｒｉ；９：Ｒ．ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇｉｉ
０５４；１０：Ｒ．ｈｕｌｉｎｉｉＨＬ９３；１１：ＢＪ９０．

ｔｈａｔｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅｏｆＲ．ｔｙｐｈｉｗａｓ２８．１２％ （９７／
３４５），ｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅｏｆＯ．ｔＫａｒｐｗａｓ１９．７１％
（６８／３４５），ａｎｄｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅｏｆＲ．ｓｉｂｉｒｉｃａｗａｓ
０．２９％ （１／３４５）．Ｉｔｗａｓｏｂｓｅｒｖｅｄｔｈａｔ１３３３％
（４６／３４５）ｏｆｔｅｓｔｅｄｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｃｏｎｆｉｒｍｅｄｔｏｂｅ
ｃｏｉｎｆｅｃｔｅｄｂｙＲ．ｔｙｐｈｉａｎｄＯ．ｔＫａｒｐ．Ｏｎｅｐｏｓｉｔｉｖｅ
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ｐｌｅｓａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｔｏｂｅＲ．ｔｙｐｈｉｂｙｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ．Ｏ．ｔＫａｒｐｓｅｑｕｅｎｃｅｗａｓｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｏｎｌｙ
ｏｎｅｓａｍｐｌｅｏｆａｃａｒｉｄｓ．ＴｈｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆＲａｔｔｕｓ
ｂｅｒｋｏｈｏｕｔａｎｄＲａｔｔｕｓｆｌａｖｉｐｅｃｔｕｓｈａｖｅｂｅｅｎｌｉｓｔｅｄｉｎ
Ｔａｂｌｅ３．

Ｔａｂｌｅ１Ｓｔｒａｉｎｓｕｓｅｄｉｎｔｈｅｓｔｕｄｙ
Ｇｅｎｅｒａ Ｇｒｏｕｐ Ｓｔｒａｉｎ

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ Ｓｐｏｔｔｅｄｆｅｖｅｒ Ｒ．ｃｏｎｏｒｉｉ
Ｒ．ｓｉｂｉｒｉｃａ
Ｒ．ａｋａｒｉ
Ｒ．ａｕｓｔｒａｌｉｓ
Ｒ．ａｆｒｉｃａｅ
Ｒ．ｐａｒｋｅｒｉ
Ｒ．ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇｉｉ０５４
Ｒ．ｈｕｌｉｎｉｉＨＬ９３
Ｒ．ｓｉｂｉｒｉｃａＢＪ９０

ｔｙｐｈｕｓ Ｒ．ｐｒｏｗａｚｅｋｉｉＢ
Ｒ．ｔｙｐｈｉＷ

Ｏ．ｔｓｕｔｓｕｇａｍｕｓｈｉ Ｏ．ｔＫａｒｐ
Ｏ．ｔＫａｔｏ
Ｏ．ｔＧｉｌｌｉａｍ
Ｏ．ｔＫａｗａｓａｋｉ
ＴＡ７６３
ＴＡ１８１７

Ｅｈｒｌｉｃｈｉａ Ｅ．ｃｈａｆｆｅｅｎｓｉｓ
Ａｎａｐｌａｓｍａ Ａｎａｐｌａｓｍａｐｈａｇｏｃｙｔｏｓｉｓ
Ｂａｒｔｏｎｅｌｌａ Ｂ．ｈｅｎｓｅｌａｅ

Ｂ．ｅｌｉｚａｂｅｔｈａｅ
Ｂ．ｑｕｉｎｔａｎａ
Ｂ．ｖｉｎｓｏｎｉｉ
Ｂ．ｂｉｒｔｌｅｓｉｉ

Ｃｏｘｉｅｌｌａ Ｃ．ｂｕｒｎｅｔｔｉｉ
Ｏｔｈｅｒｓｔｒａｉｎｓ Ｓ．ｆｌｅｘｎｅｒｉ２ａ３０１

Ｅ．ｃｏｌｉＭＧ１６５５
Ｓ．ｔｙｐｈｉＣＴ１８
Ｖ．ｃｈｏｌｅｒａＮ１６９６１
Ｌｅｇｉｏｎｅｌｌａｐｎｅｕｍｏｐｈｉｌａ１Ｌｐ１
Ｎ．ｍｅｎｉｎｇｉｔｉｄｉｓ
Ｈａｅｍｏｐｈｉｌｕｓｉｎｆｌｕｅｎｚａｅｔｙｐｅｂ，Ｈｉｂ
Ｓ．ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ
Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ
Ｈ３７Ｒｖ
Ｙ．ｐｅｓｔｉｓ
Ｂａｃｉｌｌｕｓａｎｔｈｒａｃｉｓ

ＳｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＧｒｏＥＬｇｅｎｅｉｎｔｈｅ
ｓｔｕｄｙｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ２１７ｂｐ
ｆｒｏｍ４７ｍｏｕｓｅｓａｍｐｌｅｓｓｈｏｗｅｄｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｔｏＲ．ｔｙｐｈｉ
Ｗ（ＡＹ１９１５９０）ｏｆｔｈｅｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，４２ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｈａｄ１００％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｔｏＲ．ｔｙｐｈｉＷｓｔｒａｉｎｗｈｉｌｅ５ｏｆ
ｔｈｅｍｈａｄ９９％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｗｉｔｈＲ．ｔｙｐｈｉＷ ｓｔｒａｉｎ．
Ａｍｏｎｇ４７ｓａｍｐｌｅｓ，４５ｏｆｄｅｄｕｃｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓｈａｄ１００％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｔｏＲ．ｔｙｐｈｉＷｗｈｉｌｅ２
ｏｆｔｈｅｍｗｅｒｅ９８％ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｔｏＲ．ｔｙｐｈｉＷ．Ｔｈｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ３６４ｂｐｆｒｏｍｔｈｅｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ２５ｍｏｕｓｅｓａｍｐｌｅｓｓｈｏｗｅｄｈｉｇｈｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｔｏＯ．ｔＫａｒｐ（Ｍ３１８８７），１０ｓａｍｐｌｅｓｈａｄ１００％ｓｉｍｉ
ｌａｒｉｔｙｔｏＯ．ｔＫａｒｐａｎｄ１５ｓａｍｐｌｅｓｈａｄ９９％，Ｆｏｒ
ｔｈｅｉｒｄｅｄｕｃｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，２１ｓａｍｐｌｅｓｈａｄ
１００％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｔｏＯ．ｔＫａｒｐｓｔｒａｉｎｗｈｉｌｅ４ｓａｍｐｌｅｓ，
９９％．Ｏｎｌｙｏｎｅｍｏｕｓｅｓａｍｐｌｅｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｗｉｔｈ
ｓｐｏｔｔｅｄｆｅｖｅｒｇｒｏｕｐｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ，ａｎｄｉｔｓｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅａｎｄｄｅｄｕｃｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｎｄｉｃａｔｅｄ
１００％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｔｏＲ．ｓｉｂｉｒｉｃａ（ＡＹ０５９０１４）．Ｏｎｅｏｆ
ｔｈｅｔｈｒｅｅｔｅｓｔｅｄｓａｍｐｌｅｓｏｆｆｌｅａ，ａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙｔｈｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｏｆＲ．ｔｙｐｈｉａｎｄｉｔｓｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｎｄｄｅｄｕｃｅｄａ
ｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｈａｄ１００％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｔｏＲ．
ｔｙｐｈｉＷ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｗｅｒｅｆｕｌｌｙ
ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｗｉｔｈｔｈｏｓｅｏｆＲＦＬＰａｎａｌｙｓｉｓ．

ＤＩＳＣＵＳＳＩＯＮ

Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉｏｓｅｓａｒｅｋｎｏｗｎａｓｚｏｏｎｏｓｅｓｗｏｒｌｄｗｉｄｅａｎｄ
ｉｍｐｏｓｅａｂｉｇｔｈｒｅａｔｔｏｐｕｂｌｉｃｈｅａｌｔｈ．Ｅｍｅｒｇｉｎｇａｎｄ
ｒｅｅｍｅｒｇｉｎｇｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｄｉｓｅａｓｅｓｈａｖｅｂｅｅｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙｉｎｒｅｃｅｎｔｙｅａｒｓ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ
ｔｏｔｈｅｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｏｆＲｉｃｋｅｔｔｓｉｏｓｅｓｉｎＣｈｉ
ｎａｈａｖｅｂｅｅｎｕｎｉｖｅｒｓａｌｍｉｓｄｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄｄｅｌａｙｅｄ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｂｅｃａｕｓｅｔｈｅｒｅｉｓｎｏａｄｖａｎｃｅｄｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙａｖａｉｌａｂｌｅｉｎｍｏｓｔｃｌｉｎｉｃａｌｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ．
Ｗｉｔｈｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｄｅｃｏｎｏｍｉｃａｎｄｌｉｖｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｉｎ
Ｃｈｉｎａ，ｅｐｉｄｅｍｉｃｔｙｐｈｕｓｈａｓｂｅｅｎｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｌａｒｇｅｌｙ，
ｂｕｔｅｎｄｅｍｉｃｔｙｐｈｕｓｓｔｉｌｌｃｏｎｔｉｎｕｅｓｔｏｐｒｅｖａｉｌｉｎｔｈｅ
ｃｏｕｎｔｒｙｓｉｄｅ．Ｎａｔｕｒａｌｆｏｃｕｓｏｆｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓｈａｄｂｅ
ｇｕｎｔｏｄｉｓｔｒａｃｔｓｏｕｔｈａｒｅａｓｏｆＣｈｉｎａｆｒｏｍｔｈｅｗｈｏｌｅ
ｃｏｕｎｔｒｙ［１６］．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ｓｏｍｅｓｔｕｄｉｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｒ．ａｆｒｉｃａｅ， Ｒ．ｈｏｎｅｉ，
Ｒ．ｍａｒｓｅｉｌｌｅａｎｄＲ．ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇｉｉｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎ
ｔｉｃｋｓｃｏｌｌｅｃｔｅｄｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎｐｒｏｖｉｎｃｅｓｂｙａｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｓｕｒｖｅｙ［２，３］．ＲｅｇｕｌａｒｏｒｎｅｓｔｅｄＰＣＲ
ｍｅｔｈｏｄｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｓｉｎｇｌｅａｎｄｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅａｍｐｌｉ
ｆｉｃａｔｉｏｎｉｎｃｌｕｄｉｎｇ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ，ｇｌｔＡｇｅｎｅ，ｏｍｐＡ
ｇｅｎｅ，ｏｍｐＢａｎｄ１７ｋＤｇｅｎｅ，ｈａｓｂｒｏａｄｌｙｂｅｅｎｕｓｅｄ
ｔｏｄｉａｇｎｏｓｅｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｄｉｓｅａｓｅｓ，ｂｕｔｉｔｕｓｕａｌｌｙ

·５·

　　　　　　　　　　　　　　　　　

ＡｓｉａｎＰａｃＪＴｒｏｐＭｅｄ
２００８；１（４）：１８



Ｔａｂｌｅ２ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｕｓｅｄｔｏｐｅｒｆｏｒｍｔｈｅｎｅｓｔｅｄＰＣＲｉｎｔｈｅｓｔｕｄｙａｎｄｉｔｓｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｔｒａｉｎｓ

Ｐｒｉｍｅｒ Ｓｔｒａｉｎ（ａｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ） Ｆｏｒｗａｒｄ Ｒｅｖｅｒｓｅ

Ｇｒｏ１６０３６１８ｉｎＵ９６７３３ Ｒ．ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａＵ９６７３３ ＡＡＧＡＡＧＧＣＧＴＧＡＴＡＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＧＧＡＡＧＴ

Ｇｒｏ２１２５１１２３８ｉｎＵ９６７３３ Ｒ．ｐｒｏｗａｚｅｋｉｉ（Ｙ１５７８３） ＡＡＧＡＡＧＧＣＧＴＧＡＴＣＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＣＧＡＡＧＴ

Ｒ．ｔｙｐｈｉＷ（ＡＹ１９１５９０） ＡＡＧＡＡＧＧＴＧＴＧＡＴＣＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＡＧＡＡＧＴ

Ｒ．ｃｏｎｏｒｉｉ（ＡＥ００８６５０） ＡＡＧＡＡＧＧＣＧＴＧＡＴＡＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＧＧＡＡＧＴ

Ｒ．ｆｅｌｉｓ（ＣＰ００００５３） ＡＡＧＡＡＧＧＣＧＴＧＡＴＡＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＡＧＡＡＧＴ

Ｒ．ｈｅｌｖｅｔｉｃａ（ＤＱ４４２９１１） ＡＡＧＡＡＧＧＣＧＴＧＡＴＡＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＧＧＡＡＧＴ

Ｏ．ｔＫａｔｏ（ＡＹ１９１５８６） ＡＡＧＡＡＧＧＡＧＴＧＡＴＡＡＣ…………ＧＧＴＧＣＴＡＣＴＧＡＡＧＴ

ＳＦ１９３８９５８ｉｎＵ９６７３３ Ｒ．ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａＵ９６７３３ ＧＡＴＡＧＡＡＧＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡＴＧ …… ＣＡＡＡＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴ
ＡＧＣＴＧ

ＳＲ２１１５４１１３３ｉｎＵ９６７３３ Ｒ．ｐｒｏｗａｚｅｋｉｉ（Ｙ１５７８３） ＧＡＴＡＧＡＡＧＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡＴＧ …… ＣＡＡＡＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴ
ＡＧＣＴＧ

Ｒ．ｔｙｐｈｉＷ（ＡＹ１９１５９０） ＧＡＴＡＧＡＡＧＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡＴＧ …… ＣＡＡＡＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴ
ＡＧＣＴＧ

Ｒ．ｃｏｎｏｒｉｉ（ＡＥ００８６５０） ＧＡＴＡＧＡＡＧＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡＴＧ …… ＣＡＡＡＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴ
ＡＧＣＴＧ

Ｒ．ｆｅｌｉｓ（ＣＰ００００５３） ＧＡＴＡＧＡＡＧＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡＴＧ …… ＣＡＡＡＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴ
ＡＧＣＴＧ

Ｒ．ｈｅｌｖｅｔｉｃａ（ＤＱ４４２９１１） ＧＡＴＡＧＡＡＧＡＡＡＡＧＣＡＡＴＧＡＴＧ …… ＣＡＡＡＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＡＡＴ
ＡＧＣＴＧ

ＴＦ１１７２９１７５０Ｍ３１８８７ Ｏ．ｔＫａｒｐ（Ｍ３１８８７） ＡＴＡＴＡＴＣＡＣＡＧＴＡＣＴＴＴＧＣＡＡＣ …… ＡＴＧＡＴＡＣＡＴＣＴＡＡＧＴＴＡＧ
ＧＡＡＣ

ＴＲ２１０９２１０７１Ｍ３１８８７ Ｏ．ｔＫａｔｏ（ＡＹ１９１５８６） ＡＴＡＴＡＴＣＡＣＡＧＴＡＣＴＴＴＧＣＡＡＣ …… ＡＴＧＡＴＡＣＡＴＣＴＡＡＧＴＴＡＧ
ＧＡＡＣ

Ｏ．ｔＧｉｌｌｉａｍ（ＡＹ１９１５８５） ＡＴＡＴＡＴＣＡＣＡＧＴＡＣＴＴＴＧＣＡＡＣ …… ＡＴＧＡＴＡＣＡＴＣＴＡＡＧＴＴＡＧ
ＧＡＡＣ

　　Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈｌｉｎｅｓａｒｅｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｐｒｉｍｅｒｓ；ｒｅｄｐａｒｔｉｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂａｓｅｐａｉｒ．

Ｔａｂｌｅ３ＴｈｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆＲａｔｔｕｓｂｅｒｋｏｈｏｕｔａｎｄＲａｔｔｕｓｆｌａｖｉｐｅｃｔｕｓ

Ａｇｅｎｔｓ
Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ（％）

Ｒａｔｔｕｓｂｅｒｋｏｈｏｕｔ Ｒａｔｔｕｓｆｌａｖｉｐｅｃｔｕｓ
Ｔｏｔａｌ

Ｒ．ｔｙｐｈｉ ３４．０９％ （１５／４４） ２７．２４％ （８２／３０１） ２８．１２％ （９７／３４５）

Ｏ．ｔＫａｒｐ １８．１８％ （８／４４） １９．９３％ （６０／３０１） １９．７１％ （６８／３４５）

Ｒ．ｓｉｂｉｒｉｃａ ０（０／４４） ０．３３％ （１／３０１） ０．２９％ （１／３４５）

ｃｏｎｓｕｍｅｄａｌｏｔｏｆｔｉｍｅｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｇｅｎｔｓｏｆ
ｒｉｃｋｅｔｔｓｉｏｓｅｓ．Ｓｉｎｃｅｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ
ａｒｅｈｉｇｈｌｙｃｏｎｓｅｒｖｅｄ，ｉｔｉｓｄｉｆｆｉｃｕｌｔｔｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｄｉａｇｎｏｓｅｔｈｅｍ．Ａｌｔｈｏｕｇｈｓｅｑｕｅｎｃｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｇｌ
ｔＡｇｅｎｅｉｓｍｏｒｅｓｅｎｓｉｔｉｖｅｔｈａｎｔｈａｔｏｆ１６ＳｒＲＮＡ
ｇｅｎｅ，ｒｅｌｉａｂｌｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｉｎｔｅｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｃｏｕｌｄ
ｂｅｆｏｕｎｄｏｎｌｙａｍｏｎｇｔｈｏｓｅｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｌｓｔｒａｉｎｓ，ｗｈｉｃｈ

ｄｉｖｅｒｇｅｄｅａｒｌｙｆｒｏｍｔｈｅｃｏｍｍｏｎａｎｃｅｓｔｏｒｏｆｓｐｏｔｔｅｄ
ｆｅｖｅｒｇｒｏｕｐｒｅｃｋｅｔｔｓｉａｅ［１７］．Ａｌｔｈｏｕｇｈｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｏｆ
ｏｍｐＡｇｅｎｅ，ｏｍｐＢａｎｄ１７ＫＤｇｅｎｅｓａｒｅｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎ
ｔｈｏｓｅｏｆ１６ＳｒＲＮＡａｎｄｇｌｔＡｇｅｎｅｓ，ｔｈｅｓｉｎｇｌｅｇｅｎｅ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｃｏｕｌｄｎｏｔｄｅｔｅｃｔｍｕｌｔｉａｇｅｎｔｓｓｉｍｕｌｔａ
ｎｅｏｕｓｌｙ［１８］．Ｔｏｏｖｅｒｃｏｍｅｔｈｅｓｅｐｒｏｂｌｅｍｓ，ｔｈｅｎｅｓｔｅｄ
ａｎｄｄｕｐｌｅｘＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓｔａｒｇｅｔｅｄｆｏｒｍｕｌｔｉｇｅｎｅｒａｉｎ

·６·

ＭＣＬｕａｎ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｂｙａｎｅｗＰＣＲ



２００８．ＡｓｉａｎＰａｃｉｆｉｃＪｏｕｒｎａｌｏｆＴｒｏｐｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ．　　　　　

ｃｌｕｄｉｎｇＲｉｃｋｅｔｔｓｉａａｎｄＯｒｉｅｎｔｉａｔｓｕｔｓｕｇａｍｕｓｈｉｗｅｒｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｅｄｂａｓｅｏｎＧｒｏＥＬｇｅｎｅｉｎｔｈｅｓｔｕｄｙ．Ｔｈｉｓ
ｍｅｔｈｏｄｎｏｔｏｎｌｙｄｏｅｓｉｄｅｎｔｉｆｙａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｅｂｅ
ｔｗｅｅｎｔｈｅｇｅｎｅｒａＲｉｃｋｅｔｔｓｉａａｎｄＯｒｉｅｎｔｉａｔｓｕｔｓｕｇａ
ｍｕｓｈｉｂｙｔｈｅｉｒｓｉｚｅｓｏｆＰＣＲｆｒａｇｍｅｎｔｓｂｕｔａｌｓｏｄｉｆｆｅｒ
ｅｎｔｉａｔｅｂｅｔｗｅｅｎｓｐｅｃｉｅｓｂｙｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇＰＣＲｐｒｏｄ
ｕｃｔｓ．Ｔｈｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｙｐｒｏｖｅｄｔｈａｔ
ｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｏｆｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓｗａｓ１００％ ａｎｄｔｈｅａ
ｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｃｏｎｆｏｒｍｅｄｔｈａｔｔｈｅｙｃｏｕｌｄｄｅｔｅｃｔ
ａｔｔｈｅｌｏｗｅｓｔｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆ１×１００ｃｏｐｙ．

Ｓｉｎｃｅ９０ｓｉｎｔｈｅｌａｓｔｃｅｎｔｕｒｙ，ｔｈｅｕｎｋｎｏｗｎｆｅ
ｂｒｉｌｅｐａｔｉｅｎｔｓｉｎｃｒｅａｓｅｄｖｉｏｌｅｎｔｌｙｉｎｔｈｅｓｕｍｍｅｒｅｖｅｒｙ
ｙｅａｒｉｎＹｕｘｉｃｉｔｙｏｆＹｕｎｎａｎｐｒｏｖｉｎｃｅ．Ｔｈｅｓｅｐａｔｉｅｎｔｓ
ｐｒｉｎｃｉｐａｌｌｙｈａｄａｈｉｇｈｆｅｖｅｒ，ｈｅａｄａｃｈｅ，ｍｙａｌｇｉａａｎｄ
ａｎｅｓｃｈａｒｏｎｔｈｅｉｒｂｏｄｙｂｕｔｎｏｒａｓｈｗａｓｏｂｓｅｒｖｅｄ．
Ｔｈｅａｖｅｒａｇｅｉｎｃｉｄｅｎｃｅｒａｔｅｏｆｔｈｅｓｅｐａｔｉｅｎｔｓｗａｓ
２２２．１／１０５，２０４．３／１０５ａｎｄ１０９．６／１０５ｉｎｆｏｕｒｔｏｗｎ
ｏｆＣｈｕｎｈｅ，Ｄａｙｉｎｇｊｉｅ，ＧａｏｃａｎｇａｎｄＢｅｉｃｈｅｎｇｒｅ
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ｆｒｏｍ２００２ｔｏ２００４［１５］．Ａｌｔｈｏｕｇｈｌａｂｏｒａ
ｔｏｒｙｅｖｉｄｅｎｃｅｗａｓａｂｓｅｎｔ，ａｃｌｉｎｉｃａｌｅｍｐｉｒｉｃａｌｄｉａｇ
ｎｏｓｉｓｏｆｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓｗａｓｍａｄｅｂａｓｅｄｏｎｓｙｍｐｔｏｍｓ
ａｎｄｖａｌｉｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｔｈｅｒａｐｙ．Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ＇ｓａｆｆｉｒｍａｔｉｖｅ
ｄｉａｇｎｏｓｉｓｗａｓｍａｄｅｉｎ２００５ｉｎｗｈｉｃｈｃｏｉｎｆｅｃｔｉｏｎｏｆ
ｔｙｐｈｕｓａｎｄｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓｗａｓｃｏｎｆｉｒｍｅｄｅｘｃｅｐｔｄｉａｇ
ｎｏｓｅｓｏｆｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓａｎｄｔｙｐｈｕｓｔｈｅｍｓｅｌｖｅｓ．Ｂａｓｅｄ
ｏｎｔｈｅｓｅｄａｔａ，ｔｈｅｆｕｒｔｈｅｒｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎａｔｕｒａｌ
ｆｏｃｕｓｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄｂｙｕｓｉｎｇｔｈｅｄｕｐｌｅｘａｎｄｎｅｓｔｅｄ
ＰＣＲｍｅｔｈｏｄｓｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｉｎｉｓｓｔｕｄｙ．Ｔｈｅｓｔｕｄｉｅｓｉｎ
ｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓｏｆＲ．ｔｙｐｈｉａｎｄＯ．
ｔｓｕｔｓｕｇａｍｕｓｈｉｏｆｍｏｕｓｅｗｅｒｅ２８．１２％ ａｎｄ１９．１３％
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｃｏｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｔｙｐｈｕｓａｎｄｓｃｒｕｂ
ｔｙｐｈｕｓｗａｓ１３．３３％．Ｔｈｅｄｉａｇｎｏｓｉｓｗａｓｆｕｒｔｈｅｒｓｕｐ
ｐｏｒｔｅｄｂｙｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｖｅｃｔｏｒｓａｍｐｌｅｓｏｆｆｌｅａｓａｎｄ
ａｃａｒｉｄｓｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｍｏｕｓｅ．Ｔｈｉｓｓｕｒｖｅｙａｎｄｔｈｅ
ｐｒｅｖｉｏｕｓｓｔｕｄｙｐｒｏｖｉｄｅｄａｓｔｒｏｎｇｅｖｉｄｅｎｃｅｔｈａｔｎａｔｕ
ｒａｌｆｏｃｕｓｏｆｔｙｐｈｕｓａｎｄｓｃｒｕｂｔｙｐｈｕｓｅｘｉｓｔｅｄｉｎＹｕｘｉ
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