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全球历年人甲型流感病毒 H3A1抗原的 

分子进化研究 

张文彤 姜庆五 

【摘要】 目的 应用生物信息学数据库和工具，对现有的 H3N2亚型人甲型流感病毒全球分离 

株的 H3A1抗原序列进化规律进行分析研究。方法 下载 NCBI Genbank和流感病毒数据库中全部 

的甲型流感病毒 H3A1序列，首先用两步聚类法进行样本拆分，随后分类绘制出完整的进化树。结果 

人 H3A1序列呈现出单一主干的进化趋势，随着时间的推移，进化树结构和进化模型相关参数均呈现 

出一定的变化规律，关键变异株的出现则无明显的地域分布特征。结论 人流感病毒 H3A1抗原的 

进化主要是病毒抗原漂移和人类免疫选择相互作用的结果，新变异株的出现并未出现明显的地域倾 

向性 ，中国华南地区不应当被认为是 H3亚型新变异株的发源地。 
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【Abstract】 Objective Influenza A virus remains an important pathogen which threatens humans． 
W ith the help Of latest developed bioinformatics tools．all available human Influenza A virus H3A1 strains 

were explored tO deeply understanding its evolution and variation rules Methods All data of H3A1 

sequence in NCBI Genbank and Influenza sequence database were downloaded and aligned in ClustalX with 

two step cluster method used tO split the data and Bayesian phyiogenetic tree analysis method applied tO 

precisely construct phylogenetic tree for each clusters Results Tree topology indicated that H3 strains 

evolved along a single evolution trunk and tree pattern and model parameter showed obvious variety 

tendency with time period．However，no geographic distribution features were found for key variation 

strains and big branch in trees．Conclusion The evolution of human H3 strains were mainly driven by the 

interaction of human immune barriers and antigenic drift of virus．Since the influenza subtype had already 

been spread in human population．south China should not be considered as the originated areas of new 

strains。hence it should be treated as equally as other places in the world． 
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甲型流感是流行病学研究的重点疾病之一，其 

中H3N2亚型是目前流行的主要亚型，自1968年传 

人人群后，一直在人间持续流行和变异，给人类的生 

产、生活以及卫生防疫工作带来了繁重的负担。流 

感病毒持续流行的原因在于其血凝素抗原持续发生 

变异，逃避宿主免疫系统的识别与清除，从而能多次 

反复有效地突破人群的免疫屏障，引起新的流行。 

因此，加强流感病毒变异规律与流行的基础理论研 

究具有根本性的重要意义n0 。近年来，生物信息 

学在快速发展中积累了大量的测序数据，为流感的 

基金项目：国家自然科学基金资助项目(30400370) 

作者单位：200032上海，复旦大学公共卫生学院卫生统计与社 

会医学教研室(张文彤)，流行病学教研室(姜庆五) 

变异研究带来了新的机遇，国内外研究者也开始注 

意利用这些资料，结合统计模型和生物信息学技术 

对流感病毒的变异和进化规律加以研究。但是，与 

数据库中上千例可用的样本数相比，目前对这些资 

源的利用还很不充分，由于目前尚无较好的针对大 

样本的进化树方法，迄今最复杂的进化树也只利用 

了357条序列 ，这使得分析结果的代表性受限。 

其次，除了更加准确地寻找进化树的拓扑结构外，目 

前的方法学进展还致力于在进化树模型中加入更多 

的参数，并通过对这些参数的估计来进一步深入的 

对序列进化规律加以刻画 。由于在早先的研究中 

已经发现聚类分析可以成功地对序列基本进化规律 

加以描述 ，我们将进一步把聚类分析与最新的进 
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化树分析方法相结合，在充分利用已有的全部 H3 

序列测序结果的基 础上，通过对全球历年所有 

H3N2亚型人甲型流感病毒分离株 H3A1核酸序列 

进行进化分析，以从分子水平上多层次多方面地了 

解其变异特点和规律 ，为预防、控制和预报流感发生 

和流行提供理论依据。 

资料与方法 

1．数据来源：使用 的序列数据来 源于 NCBI 

GenBank(http：／／www，ncbi．nlm．nih．gov)和美国 

洛斯阿莫斯国家实验室的流感病毒数据库(http：／／ 

WWW．flu．1an1．gov)中截止 2005年 1月 1日时所包 

含的全部人甲型流感病毒 H3抗原序列，这两个数 

据库集中了全球可供使用的所有流感病毒基因序列 

数据，并可提供免费下载。序列下载完毕后首先在 

ClustalX 1．83版中进行序列对齐，随后截取这些序 

列对应于 HA1基因的部分，最终进入分析的 H3A1 

序列共计有 1214条。 

2．聚类分析：由于本研究所用的样本量极大，远 

远超过了普通进化树分析方法能够承受的范围，因 

此首先考虑对样本进行拆分。由于在前期研究中我 

们已经成功地将序列聚成了若干类，且从结果解释 

可以发现，类别的划分实际上也反映了病毒进化和 

变异的规律 。另一方面，早期的进化树分析方法 

实际上就是聚类方法的衍生，如果聚类结果和进化 

树分枝结构间存在对应关系，则可以分类别进行分 

段拟合。从而大大简化进化树分析，在减少计算量 

的同时充分保证进化树结构的准确性。因此，这里 

将首先使用两步聚类法对总样本进行拆分。具体的 

两步聚类分析和描述工作均在 SPSS 12．0软件中 

完成 。 

3．进化树分析：进化树结构的准确性对本研究 

至关重要，综合考虑样本量大小与结果精度等要求， 

本研究中将采用基于 MCMC抽样技术的 Bayes方 

法来完成树结构的搜索和验证工作。由于除了搜索 

出进化树结构外，我们还希望能够进一步深入探讨 

序列进化规律是否存在变化，因此在进化模型中加 

入了相应的参数，称为 covarion—covariotide模型 ]， 

它首先假设位点中存在不变异和变异这两个类别， 

当位点处于“关闭”状态时不允许发生变异，而处于 

“开放”时则按照模型中所指定的相应模型发生变 

异。位点在整个进化历程中会在这两类中发生转 

移，而参数 s(。 。 )和 s(。 一。 )则表示相应位点由“关 

闭”转为“开放”和由“开放”转为“关闭”的速度。通 

过对这两个参数的变化规律进行分析，研究者就可 

以得到分析进化更详细的信息。 

具体的进化树分析在 MrBayes 3，064版软件中 

完成 ，为了进一步明确聚类结果和进化树结构间 

的关系，我们首先将相邻类别的序列合并分析，结果 

显示进化树的结构和聚类结果存在高度的一致性。 

在随后对各类别数据进行分析时，则依次使用上一 

个类别中的代表性序列作为树根，最早的类别则采 

用 1968年香港株 A／HongKong／1／68作为树根。按 

照作者所推荐的设定方式，均指定各参数的先验分 

布为均匀分布，马尔科夫链至少运行 200万次，每隔 

100次进行抽样，并同时运行四条马尔科夫链，收敛 

诊断在基于 R 2．0的 BOA软件中实现，结果表明全 

部类别均在 30万次以后进入收敛状态。为保证结 

果的稳定性，最终只取了最后 50万次的抽样结果 

(即 5000个样本)进行汇总。 

结 果 

1．聚类分析：表 1给出了样本被聚为1～10类 

时贝叶斯信息准则 (Bayes’information criterion， 

BIC)等相关统计指标的具体数值，由 BIC值可见， 

当类别数等于 5时 BIC值达到最小，类间距离比也 

较高，因此我们将按照 5类进行样本的拆分。这 5 

类的时间与空间分布和前期研究结果完全一致 ， 

在时间上呈现出明确的更替规律，但并无明显地域 

分布规律，因此相应结果不再列出。 

表l 两步聚类分析中各统计指标的变化情况 

类别数 BIC值 BIC改变量 BIC改变率 最小类间距离比 

2．进化树的基本特征：本研究所得到的进化树 

的各节点其后验概率均在0．5以上，其中靠近主干的 

节点，以及较大分枝的主干节点其后验概率大多在 

0．8以上，表明所得到的树结构高度可信。和同类研 

究的结果相同，H3A1序列的进化树呈现出独特的 
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斜长型，进化树的结构和聚类结果呈现出了高度的 

一 致性。相应的各个类别就正好按照出现的时间顺 

序依次排列，构成了进化树的一个节段。因篇幅有 

限，这里无法将完整的进化树加以呈现，因此我们只 

按类别时间顺序对进化树特征进行描述。 

在最早的第 5类中，从 1968年的a／HongKong／ 

1／68起 ，整个进化树就呈现出单一主干方向，如图 1 

所示，其中序列名称由采集地点和年代组成，疫苗制 

备推荐株则在名称上加“★”表示。可见进化树在本 

类中并无较大的分枝出现，且呈现出每隔一定时期 

就会出现新的疫苗制备推荐株的特征，值得指出的 

是，这些推荐株均离主干并不太远。本类中序列的 

地域分布以欧洲为主，其余地区均只有几株。另外 

在本类的进化树最下方，出现了由 3株序列构成的 

一 个偏离主干较远的分枝，检索文献可知这是在 

1983—1985年首先出现于意大利的人H3株表面抗 

原节段与猪 H1A1株内部节段的重组株回复传播给 

儿童序列 ’ 。由于该重组株只是偶尔感染人，并 

未构成人间大的流行，所以对此不再进行讨论。在 

随后的第 4类和第 3类中，进化树出现了一些新的 

趋势。首先，抗原制备推荐株开始逐渐出现在大分 

枝的末端，而不是接近于进化树主干；其次，这两个 

类别的进化主干方向上均形成了一两个较大的分 

枝，甚至还出现了抗原推荐株，但这些分枝却最终未 

能形成新的进化主干，而是在流行几年后最终消失。 

这似乎提示该类的主要进化方向最终被人类的免疫 

屏障所完全封死，而另辟蹊径的进化分枝则找到了 

突破点。从地域分布上看，这两个类别最初均应当 

起源于中国，随后播散到世界各地 ，整个流行的中、 

后期毒株主要采集 自欧洲和北美，在中国反而并不 

多见。 

进化树的形态在最后的第 2、1类中又有了新的 

变化。这两个类别实际上均由4～5个较大的分枝 

构成，这些分枝依次排列在进化树主干旁，规模也基 

本相近，显示出在这些年代中流感病毒似乎在尝试 

不同方向的进化途径。但是这些分枝中出现的疫苗 

推荐株要少得多，观察这些分枝的地域分布，其流行 

地点也无明显规律，虽然以欧、美地区为主，但世界 

各地都有发现。仔细比较这两类的差异，则会发现 

在最后的第 1类中，除最下方采集 自东亚地区(中 

国、韩国、日本等地)的毒株呈现出较明显的进化特 

征外，其余大多数分枝均呈现出奇怪的“扁平”形状， 

这似乎提示无论采取哪种变异取向，抗原的进化均 

受到了比较强的免疫屏障的阻碍。而最下方的东亚 

分枝似乎最终找到了摆脱阻碍的变异方式，得到了 

快速进化。该分枝连续出现了2002、2004年 2株疫 

苗推荐株，因此应当是将来进化主干的起点。 

图1 流感病毒变异株的最早第 5类所对应的进化树节段 

3．进化树各节段的参数估计：由于进化树的计 

算是按照分类的结果分别进行，因此可以进一步观 

察各模型参数，特别是 So 和 S 的估计值在各类 

中的变化规律，结果见表 2。首先，在所有的五个类 

别中，Sof[-on都是远低于sun 的，这说明位点中止变异 

的速度一直都要高于进入变异的速度。而按照各类 

别的时间顺序，这两个参数的大小也呈现出了明显 

的变化规律。在最早的第 5类中，S 为0．23，而 

Son off则高达95．04，也就是说，在该类的进化历程中， 

虽然不断的有静止状态的位点转为可变异状态，但 

更多的则是处于可变异状态的位点进入静止状态， 

后者的频率远高于前者。在随后的第 4、3、2类中， 

S。 和 S 。 都 有非常 明显 的下 降，前者 大约在 

0．05～0．08之间，而后者则降低为 10左右。表明虽 

然是可变位点向静止位点的转换较多，但和以前相 
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比，这一转变的速度已经大大降低了。比较特殊的 

情况出现在最后的第 l类中，S。 仍然保持在0．06 

的低水平上，而 S⋯州则高达66．23，变异位点被关闭 

的速度比以前大大上升。对此我们将在讨论中深入 

分析。 

讨 论 

1．进化树算法的选择：目前进化树分析方法可 

以被分为距离阵方法、极大简约法和极大似然法 

(ML)三大类，其中ML法无疑是最精确，但计算量 

也是最大的一个，本研究样本量的限制使其实际无 

法使用 ⋯̈。近年来，基于马尔可夫链一蒙特卡罗 

(Markov chain Monte Carlo，MCMC)抽 样 技 术 的 

Bayes方法开始出现在进化树分析领域中。该方法 

在原理上可以和 ML算法直接相结合，此时其结果 

的准确性完全能够与 ML方法相比，且运算效率更 

高，根据 Hue[senbeck等 的研究，基于 MCMC的 

Bayes算法其结果非常接近真值⋯ 。因此，我们选 

用 Bayes进化树算法是较合适的选择。但 ML方法 

还可以进一步完成似然比检验等工作，因此寻找高 

效的 ML算法也将是本研究继续考虑的方向。 

2．分析结果的代表性：我们使用 目前全部的 

H3A1序列进行分析，由结果可见，人甲型流感病毒 

H3亚型的进化路径表现为单一的进化主干，其高度 

传染性表现在进化树上，就是不存在明显的地域特 

征 ，在相同时期 内，不 同国家所采集的株系完全有可 

能是高度同源的。这充分说明对 IAV进化规律的 

研究必须要从全球视角出发，仅取一国一地之数据， 

所得到的结果并不一定能反映该地区的序列进化规 

律。在条件许可的情况下，还是应当尽量利用全部 

的数据信息加以分析。 

3．对人H3序列基本进化规律的推测：综合进 

化树的时间、地域分布特征，以及相关参数在各类问 

的变化情况，我们可以推测流感 H3序列的进化基 

本规律如下：在 1968年 H3株系刚跨宿主传播到人 

群中后，病毒的抗原序列需要加以调整，以更好的适 

应新的宿主环境。一旦相应的位 点调整到位 ，就会 

停止变异。在模型参数上就表现为开始出现变异和 

停止变异的位点都很多，但后者的速度远高于前者。 

在这一时期 中，由于人群中以前未 出现相应亚型 的 

流行，因此不存在免疫屏障，每几个位点变异的累积 

都可能形成新的流行株。在病毒的进化树结构上就 

表现为进化树形状比较规则，且每隔几年就会出现 

一 个抗原推荐株。在进入第 4类后，模型参数中的 

Soft
- on参数明显减小，S。 虽然仍然大于 s ⋯但其数 

值也已经大大减小。这可以看成是病毒抗原结构为 

适应新宿主而进行的调整已基本结束，绝大部分位 

点 已稳定下来。此时由静止状态进入可变异状态的 

位点应当是主要来源于位点的自然突变，而免疫屏 

障则对这种变异起到了筛选和促进的作用，如果这 

种变异恰好符合了免疫逃避的需求，则会形成新的 

流行株。由于位点进入变异的速度不高，因此虽然 

在免疫屏障的作用下 S 是大于 s 的，但是数值 

已经大大降低。在最后的第 l类中，在参数 S 大 

小保持基本不变的同时⋯S 的数值却有明显升高。 

对此可能的一个解释是随着人群中免疫能力的逐渐 

积累，以及疫苗的不断普及，免疫屏障已经日渐完 

整。新变异株如果绕开免疫屏障，必须要经过多个 

位点变异的累积，而大多数突变株都在突变累积到 

这种程度之前被免疫屏障所阻止。因此进化树中就 

出现了多个中等规模的分枝，这些停止变异的分枝 

在模型参数上就表现为较高的 S 值。显然，在经 

过几十年的持续流行后，疫苗的使用和人群免疫力 

的积累已经对 H3亚型病毒的变异造成 了很大的影 

响，其变异规律在近年内是否会发生较大变化将是 

非常值得关注的问题。 

4．中国在 H3亚型流行和变异过程中所起的作 

用：长期以来，我国华南地区一直被怀疑是流感病毒 

新变异株的发源地 ，有学者认为该假 说对 于人群 中 

已有亚型的抗原漂移也成立 ，若的确如此，则在 

表2 各类中开关参数的变化情况 
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进化树中应当表现为重要的变异株应当主要来 自于 

中国。但是在本研究所得到的进化树中，病毒的传 

播和变异并未出现明显的地域特征。其次，如果观 

察进化树中较大分枝的地域分布，则这些分枝的起 

源和流行地域也并无明显规律，在世界各地均有出 

现。最后，WHO提供的抗原推荐株应当能够反映 

病毒变异的基本方向，在 H3亚型近 40年的人间流 

行中，WHO一共筛选出了 23株推荐株，虽然采集 

自中国的推荐株最多，共 9株。但是如果注意到时 

间分布，则会发现中国主要是在1986—1995年间一 

共出现了7株推荐株，特别是在 1987年和 1989年 

均采集了2株推荐株。在此时问段之外，除 1968年 

跨宿主传播可能起源于中国外，就只有2002年又发 

现了 1株推荐株。也就是说，在1970—1985的 15 

年问，虽然前后出现了 8株推荐株，但均与中国无 

关。显然，以上结果并不能支持中国在 H3亚型病 

毒抗原漂移中起重要作用的结论 。 

如果对这一问题进行深入分析，则会发现推论 

华南地区为流感病毒新变异株发源地的主要依据在 

于这个地区大量的人 口，以及猪 、鸭混养环境是形成 

流感重组株的理想环境。但从本研究的进化树结果 

可知，在传播到人问后，H3亚型的进化主干基本上 

就是由抗原漂移通过人体免疫屏障的筛选和累积而 

形成，新旧变异株问有着明确的变异继承关系。虽 

然在数十年问曾多次出现过 H3亚型跨宿主传播和 

重组事件 ‘"'H ，但由于相应毒株的 H抗原均来 自 

于人株系，人群中已形成的免疫屏障直接阻止了相 

应毒株回传给人群，最终只在猪群 、火鸡等其他宿主 

中造成 了流行 ，并未影 响人 H3亚 型的进化方 向。 

显然，人株系 H3抗原的变异主要受到的是人体免 

疫屏障的驱动，其他宿主的影响很小。此时华南地 

区的人禽混养环境就不应当影响到病毒的变异，因 

此同一亚型内的抗原漂移应当是和中国无明显关联 

的。考虑到新变异株的出现需要若干个位点的变异 

进行累积，我们提出如下假设：相比之下，各地人群 

的疫苗接种情况和既往流行史，以及基本卫生条件 

和医疗保健条件等才会真正影响到新变异株的出 

现。如果当地通过接种或者流行已经形成了较强的 

免疫屏障，则新变异株的出现会比较困难；反之，如 

果当地免疫屏障较弱 ，而卫生条件又较差的话 ，则可 

能更加容易形成新变异株。从历年来新推荐株的出 

现地点看，大多是在二三年中可能会在同一地区出 

现新推荐株，随后推荐株会转移到别的地区出现，这 

似乎也提示了这种可能性的存在。当然，对华南地 

区在抗原漂移中所起的作用这一问题更准确的解答 

方式，应当是将各种宿主种类的株系均放在一起进 

行进化树分析，以深入了解其相互影响和作用的情 

况，这将是我们下一步的研究内容。 
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