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新型冠状病毒不同分支传播现状及传播特性的研究

冯 　 骁 　 孟子延 　 高 　 杨 　 徐祥雄 　 马丹婧 　 李琦涵

摘 　 要 　 目的 　 分析新型冠状病毒( severe acute respiratory syndrome coronavirus 2,SARS - CoV - 2)不同分支自暴发至今的

时空分布变化规律,以及潜在的人群感染偏好。 以期为病毒的传播规律、致病机制、针对性防控提供线索。 方法 　 从全球疫情共

享网站 GISAID 来源的元数据的信息中筛选出性别、年龄、病毒株型等信息。 聚类分析 SARS - CoV - 2 的 7 种分支(L、S、V、O、G、

GH、GR)随时间的占比变化。 以年龄段(0 ~ 19 岁、20 ~ 39 岁、40 ~ 59 岁、≥60 岁)和性别分组,计算比较各组中 7 种分支的分布

差异。 结果 　 所有 7 种分支全部于 2020 年 1 月底前被检出,分支 L、S、O 随时间的变化逐渐减少,G 系列分支逐渐增多,现为全

球主要流行株系。 7 种分支在各年龄段的分布比较差异有统计学意义(P = 0. 000),在性别之间的分布比较差异无统计学意义

(P = 0. 114)。 结论 　 SARS - CoV - 2 具有高传播力和突变速度,G 系列分支可能由于其独特的突变位点、复杂的环境因素等成

为世界流行株,SARS - CoV - 2 的各分支具有感染的年龄偏好,但不具有性别偏好。

关键词 　 SARS - CoV - 2　 传播特性 　 致病机制
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Research on the Spreading Status and Transmission Characteristics of Different Branches of the SARS - CoV - 2. 　 Feng Xiao, Meng Ziyan,

Gao Yang,et al. Key Laboratory of Vaccine Research and Development for Major Infectious Diseases of Yunnan Province, Institute of Medical Biology, Chinese

Academy of Medical Sciences and Peking Union Medical College, Yunnan 650118, China

Abstract　 Objective　 The changes in the temporal and spatial distribution of different branches of the new coronavirus ( severe a-
cute respiratory syndrome coronavirus 2, SARS - CoV - 2) since the outbreak, as well as potential population infection preferences are an-
alyzed. The purpose is to provide clues for the spread of the virus, pathogenic mechanism, and targeted prevention and control. Methods
The information of gender, age, strain type and other information is screened out from the metadata information from the global epidemic
sharing website GISAID. Cluster analysis of the proportion of the seven branches of SARS - CoV - 2(L,S,V,O,G,GH,GR) over time is
analyzed. The groups were divided by age(0 - 19 years old, 20 - 39 years old, 40 - 59 years old, ≥60 years old) and gender, and the
statistical Software SPSS 22. 0 was used to calculate and compare the proportions of the 7 branches in each group. Results　 All 7 branches
were also detected and identified by the end of January 2020. The changes of branches L, S, O,V gradually decrease over time, and the
G series branches gradually increase, which are now the main popular strains in the world. There are significant differences in the propor-
tions of the 7 branches in each age group, but there is no difference in the proportions between men and women. Conclusion 　 SARS -
CoV - 2 has high transmission capacity and mutation speed. The G - series branches may become a worldwide epidemic strain due to their
unique mutation sites and complex environmental factors. Each branch of SARS - CoV - 2 has an age preference for infection.

Key words　 SARS - CoV - 2;Propagation characteristic;Pathogenic mechanism

　 　 根据基因组序列的进化分析,新型冠状病毒

SARS - CoV - 2 属于正冠状病毒亚科、β 冠状病毒

属,是 感 染 人 类 的 冠 状 病 毒 家 族 中 的 第 7 个 成

员 [1,2] 。 SARS - CoV - 2 的 S 蛋白能与血管紧张素转

化酶 2(angiotensin converting enzyme - 2,ACE2)蛋白

结合从而感染细胞,入侵宿主 [3] 。 ACE2 蛋白广泛存

在于口腔、鼻黏膜、鼻咽、肺、胃、小肠、结肠等人体器

官和组织中,其在肺泡上皮细胞和小肠上皮细胞表面

表达量较高,这为 SARS - CoV - 2 提供了可能的入侵

途径 [4] 。 SARS - CoV - 2 致死性与 MERS - CoV 和

SARS - CoV 相比较弱,但 SARS - CoV - 2 却具有在

人群中传播的高风险 [5,6] 。
病毒的基因组决定了其高传播性 [7] 。 随着时间

的发展,病毒在人群中的不断传播会使其发生基因突

变,进而可能导致病毒致病特性的改变。 本研究意在

探究 SARS - CoV - 2 各分支的时空传播规律及人群

传播特点,以期从分子流行病学的角度分析不同突变

分支的致病特性,为病毒的致病机制研究提供线索。
材料与方法

1. 基本资料: GISAID 来源的 2019 年 12 月 24
日 ~ 2020 年 7 月 10 日的病例元数据共 3247 条,包含

分支、来源、性别、年龄、采样日期等信息。 全球疫情

共享网站 GISAID 截止到 2020 年 7 月 18 日共收录了

来自全球 200 多个国家和地区的全基因组测序数据

60830 条。 该网站根据其系统发育树聚类分析将

SARS - CoV - 2 分为 S、L、V、O、G、GR、GH 等 7 种分

支。
2. 方法:从元数据的信息中筛选出性别、年龄、病

毒株型等信息,进一步整理获得株型 - 采样日期信

息、年龄 - 分支信息、性别 - 分支等信息。 统计每个

月中各分支的占比。 以年龄划分组别,每 20 岁划分

为一组,统计各组中每种分支的数量;以性别划分组

别,统计各组中每种分支的数量。
3. 统计学方法: 绘制各分支随时间发展的占比

变化面积图。 利用 SPSS 22. 0 统计学软件分析各分

支在各个年龄段(0 ~ 19 岁、20 ~ 39 岁、40 ~ 59 岁、≥
60 岁)及性别之间占比的差异,以 P < 0. 05 为差异有

统计学意义。
结 　 　 果

最终获得有效的分支 - 采样日期信息 2649 条,
性别 - 分支信息 2117 条,年龄 - 分支信息 2200 条。

截止到 2020 年 1 月底,按照 GISAID 网站上 6 万

多基因组构成的系统进化树的分型分析,分支 L 最先

被检测到且占比最大,其次是分支 S、 O。 SARS -
CoV - 2 的 7 种分支已于 2020 年 1 月底前完成从原

始株的变异分化,并相对稳定的遗传至今。 总体来

看,分支 L、S、O 随时间的变化逐渐减少,G 系列分支

逐渐增多,现为全球主要流行株系(图 1)。 当然,系
统发育树以及分支命名是随基因组的增加而动态变

化的。 以现有的系统发育分型来命名疫情发生之初

的分支也是基于稳定的变异位点。 稳定变异有助于

新型冠状病毒传播过程中的适应性进化,种内变异的

发现有助于了解病毒的演化方向和流行趋势,为新型

冠状病毒监测和溯源提供参考依据。
总体比较各分支在各年龄段分布的差异(表 1),

SARS - CoV - 2 的 7 种分支在各年龄段的分布比较,
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图 1　 各分支的流行变化情况

差异有统计学意义(P = 0. 000)。 进一步将每两组进

行比较,除了 0 ~ 19 岁组与 20 ~ 39 岁组间比较差异

无统计学意义(P = 0. 679),其余的组间比较差异均

有统计学意义(表 2)。 从图 1 中可直观观察到组间

差异明显的分支,分支 O 随着年龄的增加占比增加,
相反分支 G、S 随着年龄的增加占比减少(图 2)。 比

较各分支的分布在不同性别间的差异,SARS - CoV - 2
的 7 种分支在不同性别间的占比比较差异无统计学

意义(P = 0. 114,表 3)。

表 1　 不同分支在各年龄段的分布及方差分析

年龄段 GR GH G O L S V
0 ~ 19 岁 35 20 18 14 9 9 4
20 ~ 39 岁 199 110 168 106 49 65 33
40 ~ 59 岁 151 140 69 182 92 23 63
≥60 岁 145 108 37 160 52 17 39

表 2　 不同分支在各年龄段分布的两两比较(方差分析)

年龄段 0 ~ 19 岁 20 ~ 39 岁 40 ~ 59 岁 ≥60 岁

0 ~ 19 岁 - - - -
20 ~ 39 岁 0. 679 - - -
40 ~ 59 岁 0. 000 0. 000 - -
≥60 岁 0. 000 0. 000 0. 049 -

图 2　 各分支在各年龄段的占比分布

表 3　 各分支在不同性别的分布及秩和检验

性别 GR GH G O L S V
女性 261 159 245 105 66 78 44
男性 281 231 306 177 97 108 37

讨 　 　 论

SARS - CoV - 2 暴发以来的 1 个月内已经传播

至各个大洲并初步进化为如今的 7 种分支,由此可见

SARS - CoV - 2 具有非常高的传播力和快速突变的

特性。 L、S 分支为主要流行株,而后被 G 系列分支所

取代,并在短时间内成为全球流行株。 SARS - CoV -
2 各分支在各年龄段的占比存在显著差异,这似乎提

示了各分支具有一定的人群偏好,而各分支在性别中

的占比差异无统计学意义。
目前对于疫情的起源众说纷纭,本研究结果显

示,疫情之初分支 L 最先被检测到且占比最大,其次

是分支 S、O [8 ~ 10] 。 有专家从全基因组测序和系统发

育树等结果分析,分支 S 比 L 更古老,推测分支 S 是

最先出现的原始毒株 [11] 。 当然,病毒的发生、发展是

复杂的过程,这需要将流行病学调查与全基因组测序

结合起来,找到中间宿主,才能真正判断病毒的起源。
可直观地分析出目前 G、GH、GR 分支为全球主

要流行毒株,G 系列分支以 D614G 突变为特征 [12] 。
从病毒本身的角度出发,其独特的突变位点 D614G
可能改变了病毒的特性,造成其进一步的传播。 另

外,各个国家和地区的防控政策、隔离措施、反应速

度、执行力度的不同,以及各种措施的滞后加上复杂

的人口流动等都有可能加速其传播。
本研究结果显示,SARS - CoV - 2 各分支在各年

龄段的分布存在显著差异,这似乎提示了各分支具有

一定的人群偏好。 分支 O 随着年龄的增加占比增

加,相反分支 G、S 随着年龄的增加占比减少。 据流

行病学调查显示,随着年龄的增加,SARS - CoV - 2
的患病风险和重症风险都会显著增加 [13 ~ 15] 。 据此

推测,相对其他年龄段,老年人中 O 分支占比多,G、S
分支占比少可能是导致老年人易感的原因。 总之,本
研究为探究老年易感染 SARS - CoV - 2 提供了一种新

思路———病毒不同突变位点可能会与老年人的人体状

况相适应,进而使老年群体易患SARS - CoV - 2。
据流行病学调查显示,男性比女性更易感染,且

男性的相关死亡风险比女性高 1. 59 倍 [13,16] 。 本研

究结果显示,各分支在男性、女性中的分布差异无统

计学意义。 这提示了各分支不具有性别偏好,病毒的
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不同分支不会使男性、女性感染 SARS - CoV - 2 存在

差异。 另有研究显示造成性别感染的差异可能是由

于宿主原因。
综上所述,SARS - CoV - 2 具有高传播性和突变

性,追溯病毒的起源还需更多的全基因组测序数据的

支持。 G 系列分支成为全球流行株除了探究病毒本

身的特性外,还需结合不同政策及人口流动等原因综

合分析。 SARS - CoV - 2 各分支具有一定的人群偏

好,病毒不同的突变位点可能与老年人群的身体机能

相适应,进而使老年群体易感。 这为研究老年群体易

感染 SARS - CoV - 2 提供了一种新思路,为探究

SARS - CoV - 2 的致病机制提供了思路。
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