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兰州地区献血人群人细小病毒 B19 感染状况调查和 
基因型分析

吴康乐 1，王玮蓉 1，杨树龙 1，冯惟萍 1，潘 登 1，郭 逸 2，张支凤 1 （1. 甘肃省红十字血液中心，兰州 730046； 
2. 陕西省血液中心，西安 710061 ） 

摘  要：目的 调查兰州地区献血人群中人细小病毒 B19（B19）的感染状况并分析其基因型特征，为指导制定献血人群

B19 筛查策略提供依据。方法 通过实时荧光定量 PCR 法（qRT-PCR）对 2023 年 4 ～ 10 月兰州地区 5 722 例献血者样

本进行 B19 DNA 筛查，同步酶联免疫法筛查 B19 IgG 和 B19 IgM 抗体 383 份，对 B19 DNA 阳性样本进行病毒载量测

定和 VP1 序列测序，运用 N-J 法构建进化树。结果 兰州地区 B19 DNA，IgG 抗体和 IgM 抗体的阳性率分别为 0.47%（27/ 
5 722），25.59%（98/383）和 0.26%（1/383），三者均呈阳性的样本占 0.26%（1/383），仅 B19 DNA 阳性占 0.52%（2/383），

IgG 抗体阳性占 19.06%（73/383），二者均阳性占 6.27%（24/383）；病毒载量为 4.24 IU/ml ～ 5.67×102 IU/ml，且所

有样本均低于 104 IU/ml。B19 DNA 阳性率在性别方面差异无统计学意义（χ2=0.86，P=0.35），而在年龄组方面差异

具有统计学意义（χ2=8.00，P=0.02）；B19 IgG 抗体阳性率在性别方面差异具有统计学意义（χ2=5.03，P=0.02），而

在年龄组方面差异无统计学意义（χ2=0.51，P=0.77）；B19 IgM 抗体阳性率在性别方面差异无统计学意义（χ2=2.84，
P=0.09）。以 VP1 序列构建系统进化树并分析表明，兰州地区的 B19 毒株形成了一个独立的支系，属于基因型 1，且

以基因型 1b 为主。结论 兰州地区献血人群 B19 DNA 和 IgM 抗体阳性率低，病毒载量亦较低，输血感染 B19 的风险较小。

而 B19 IgG 抗体阳性率较高，建议密切关注该地区 B19 感染情况，定期监测献血人群 B19 感染率，并追踪 B19 DNA 阳

性献血者至受血者的情况，保障临床输血安全。
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Abstract：Objective To examine the serological and molecular prevalence as well as genotype characteristics of human 
Parvovirus B19 blood donors in Lanzhou, and to provide evidence for developing a screening strategy to reduce the risk of blood 
transfusion transmission. Methods  A total of 5 722 blood samples collected from Lanzhou blood donors from April 2023 to 
October 2023 were tested for B19 DNA using real-time quantitative PCR(qRT-PCR). Additionally, 383 samples were screened 
for anti-B19 IgG and anti-B19 IgM using synchronous enzyme-linked immunoassay(ELISA). Viral load and VP1 sequencing 
were conducted on the B19 DNA-positive samples and the Neighbor-Joining (N-J) method was used to construct an evolutionary 
tree for the sequenced samples. Results The prevalence of human Parvovirus B19 DNA, IgG antibody and IgM antibody was 
0.47%（27/5 722）, 25.59%(98/383) and 0.26%(1/383), respectively, and the samples positive for  B19 DNA, IgG antibody and 
IgM antibody were 0.26% (1/383). The co-positivity rate for B19 DNA and IgG antibody was 6.27% (24/383), while the 
positivity rates for B19 DNA or IgG antibody alone were 0.52% (2/383) and 19.06% (73/383), respectively. Viral loads ranged 
from 4.24 IU/ml to 5.67×102 IU/ml, all below 104 IU/ml. There was no statistical significance in the positive rate of B19 DNA in 
gender (χ2=0.86, P=0.35), but there was statistical significance in the positive rate of B19 DNA among all age groups (χ2=8.00, P 
=0.02). The highest positive rate of B19 DNA was 0.65% in the 18 ～ 30 age group. There was statistical significance in the 
positive rate of B19 IgG antibody in gender (χ2=5.03, P =0.02), but there was no statistical significance in the positive rate of B19 
IgG antibody among all age groups (χ2=0.51, P =0.77). The highest positive rate of B19 IgG antibody was 29.09% 
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in the age group of 41 to 60. There was no significant difference in the positive rate of B19 IgM antibody in gender (χ2=2.84, P 
=0.09). The highest positive rate of B19 IgM was 3.85% in the age group of 18 ～ 30 years old. Based on the VP1 sequence, the 
phylogenetic tree revealed that B19 strains in Lanzhou formed a distinct cladistic lineage within genotype 1, predominantly 
represented by genotype 1b. Conclusion The prevalence of B19 DNA and IgM antibodies among blood donors in the Lanzhou 
area is low, and so is the viral load. Therefore the risk of transmitting B19 through blood transfusion is relatively small. Since the 
prevalence of B19 IgG antibody is high, it is suggested to closely monitor the transmission situation in the area, regularly monitor 
the prevalence of B19 among blood donors, and track the situation of B19 DNA-positive blood donors to recipients to ensure the 
safety of clinical blood transfusion.

Keywords： blood donors；human Parvovirus B19 (B19)；genotype；Lanzhou area
人细小病毒 B19（human Parvovirus B19，B19）

是一种无囊膜的单链 DNA 病毒，可通过呼吸道、

血液及血液制品等途径传播。感染 B19 后不同年龄

和免疫状态的人群表现出不同的临床症状 [1-3]。基于

Meta 分析我国献血人群中 B19 感染情况，表明 B19 
DNA，IgG 和 IgM 抗体阳性率分别为 0.4% ～ 2.4%，

28.2% ～ 39.4% 和 1.7% ～ 4.3%，且以基因型 1 为主，

病毒载量为 5.58×102 ～ 7.24×104IU/ml[4-10]。然而，

兰州地区献血人群的 B19 感染率、病毒载量和基因

型尚未有研究或文献报道。本研究调查了兰州地区

献血人群中 B19 的感染率，并构建其基因树进行分

析，填补该地区在此领域研究的空白，也将为是否

在无偿献血人群中常规开展B19筛查提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 研究对象 随机选取 5 722 例于 2023 年 4 ～ 10
月在甘肃省红十字血液中心的献血者血液样本作为

研究对象，所有献血者在献血时均已签署献血知情

同意书，且本研究经过甘肃省红十字血液中心伦理

委员会审查（批准号：GSSXYZX-2020-LL001）。

1.2 仪器与试剂 核酸提取仪（HAMILTON STAR，

瑞士）；7500 实时荧光定量 PCR 仪（ABI，美国）；

加样和检测设备分别为 STAR 和 FAME24/20（澳斯

邦）。B19 IgG 抗体酶联免疫法检测试剂盒，B19 IgM
抗体酶联免疫法检测试剂盒（批号：202303002，

202301001，北京新兴四寰生物技术有限公司）；

B19 核酸测定试剂盒（PCR- 荧光探针法，批号：

20230301，上海科华生物工程股份有限公司）；血液

基因组 DNA 提取试剂盒［批号：X1118，天根生化（北

京）有限公司］；测序试剂（上海科华生物工程股份

有限公司），所有试剂均在有效期内。

1.3 方法

1.3.1 实时荧光定量 PCR 法检测 B19 DNA：将核酸检

测样本按照 6 混 1 的方法进行汇集（即每 6 个样本为

一个 pool，每个 pool 为 1 000μl），每个 pool 中加入

30μl 内标，使用自动化 STAR 取 10μl 提取模板，加

入 20μl B19 反应液 MIX，转至 ABI7500 扩增。对结

果阳性 pool 进行拆分，拆分时每个样本取 1 000μl，

每个拆分管中同样加入 30μl 内标，其余步骤同上。

扩增序列：F：5’-CCCCTGTGGCCCATTTTCAAG-3’，R：

5’-GTAGACACTGAGTTTACTA-3’。扩增条件，第一阶

段：UNG 酶反应 - 预变性执行 1 cycle，UNG 酶反应：

25℃ 5min，预变性：95℃ 2min；第二阶段：变性 - 退火 -
延伸执行5 cycle，变性：95℃ 10s，退火：55℃ 20s，延伸：

72℃ 20s；第三阶段：变性 - 扩增、检测执行 5 cycle，

变性：95℃ 10s，扩增、检测：60℃ 45s。后续操作步

骤按照 B19 核酸测定试剂盒说明书进行操作和结果判

读。

1.3.2 酶联免疫法检测 B19 IgG 抗体和 IgM 抗体：

将样本置室温平衡后使用，采用酶联免疫吸附法检

测 B19 IgG 和 IgM 抗体，具体操作和结果判读严格

按照说明书进行。

1.3.3 B19 测序及系统进化树的构建：实时荧光定量

PCR 阳性样本进行 DNA 提取，取 400μl EDTA-K2

的样本按照天根生化（北京）有限公司提供的血液

基因组 DNA 提取试剂盒说明书进行提取，测定提

取物的浓度和纯度。完毕后，送上海科华生物工程

股份有限公司进行 B19 测序和病毒载量测定，测序

区域为 928bp 的 VP1。

测 序 成 功 的 序 列 在 NCBI BLAST 搜 索 相 似

度， 找 到 符 合 物 种 的 序 列。Au 菌 株（Genbank
号：M13178.1） 和 Vn147 菌 株（Genbank 号：

DQ357064.1）分别是 B19 基因型 1a 和 1b 的参考序

列；A6 菌株（Genbank 号：AY064476.1）和 Lali 菌

株（Genbank 号：AY044266.2） 是 B19 基 因 型 2 的

参考序列；V9 菌株（Genbank 号：AJ249437.1）和

D91.1 菌株（Genbank 号： AY083234.1）分别是 B19
基因型 3a 和 3b 的参考序列 [7-8]。使用 MEGA11.0 软

件进行比对和进化树构建，选择“Align”程序，参

数为 Kimura 2 模式，其余参数保持默认设置，然

后在“Phylogeny”中选择“Construct/Test Neighbor-
Joining Tree”模式构建系统进化树，Bootstraps 值设

定为 1 000，其余参数保持默认设置。

1.4 统计学分析 采用 SPSS25.0 统计学软件处理

数据。B19 DNA 阳性等计数资料以 n(%) 表示，组
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间比较采用 χ2 检验。P<0.05 为差异具有统计学意义。

2 结果

2.1 兰州地区献血人群 B19 筛查情况 兰州地区

献血人群 5 722 例样本进行 B19 DNA 筛查，阳性

率为 0.47%（27/5 722）。同时，对 383 例样本进

行了 B19 IgG 抗体和 IgM 抗体的筛查，阳性率分别

为 25.59%（98/383）和 0.26%（1/383）。

2.2 献血人群 B19 DNA，B19 IgG 和 IgM 抗体与

性别、年龄关系分析 见表 1。兰州地区献血人群

中，B19 DNA 阳性率在性别方面差异无统计学意

义（χ2=0.86，P=0.35）， 但 在 各 年 龄 组 间 差 异 具

有 统 计 学 意 义（χ2=8.00，P =0.02）， 其 中 18~30
岁年龄组阳性率最高，为 0.65%；B19 IgG 抗体阳

性率在性别方面差异具有统计学意义（χ2=5.03，

P =0.02）， 但 在 各 年 龄 组 间 差 异 无 统 计 学 意 义

（χ2=0.51，P =0.77），其中 41~60 岁年龄组阳性率

最高，为 29.09%；B19 IgM 抗体阳性率在性别方面

差异无统计学意义（χ2=2.84，P =0.09），18~30 岁

年龄组阳性率最高，为 3.85%。

表 1 献血人群不同性别和年龄 B19 DNA，B19 IgG 和 IgM 抗体检出情况比较 ［ n（%）］

类别 n B19 DNA 阳性数 χ2 P n

B19 血清标志物

IgG 阳性数 χ2 P IgM 阳性数 χ2 P

性别 男 4 064 17（0.42）

0.86 0.35

283 64(22.61)

5.03 0.02

0(0.00)

2.84 0.09

女 1 658 10（0.60） 100 34(34.00) 1(10.00)

年龄 18~30 3 831 25（0.65）

8.00 0.02

260 66(25.38)

0.51 0.77

1(3.85)

- -

31~40 1 101 1（0.09） 68 16(23.53) 0(0.00)

41~60 790 1（0.13） 55 16(29.09) 0(0.00)

合计 5 722 27（0.47） 383 98(25.59) 1(0.26)

2.3 B19 DNA，IgG 抗体和 IgM 抗体三项阳性组

合情况 B19 DNA，IgG 抗体和 IgM 抗体三项均阳

性 占 0.26%（1/383），B19 DNA 和 IgG 抗 体 两 项

阳性占 6.27%（24/383），仅 B19 DNA 或 IgG 抗体

阳性占 0.52%（2/383）或 19.06%（73/383）。

2.4 27 例 B19 DNA 阳 性 人 群 检 测 情 况 27 例

B19 DNA 阳 性 人 群 中 男 性 占 62.96%（17/27），

女 性 占 37.04%（10/27）；18 ～ 30 岁 占 92.59%
（25/27），31 ～ 60 岁占 7.41%（2/27）；初次献

血占 55.56%（15/27），重复献血占 44.44%（12/27）。

B19 IgM 抗 体 阳 性 占 3.70%（1/27），B19 IgM 抗

体阴性占 96.30%（26/27）。B19 IgG 抗体阳性占

92.59%（25/27），B19 IgG 抗体阴性占 7.41%（2/27）。

病毒载量为 4.24IU/ml ～ 5.67×102IU/ml。
2.5 VP1 序列构建系统进化树 见图 1。通过已报

道的 20 条 B19 的序列作为参考序列与本次获得的

4 条序列共同构建系统进化树。图 1 表明，兰州地

区献血者 B19 基因型为基因型 1，基因亚型为 1a
和 1b，分别占 25%（1/4）和 75%（3/4）。 图 1 基于 VP1 基因构建 B19 系统进化树
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3 讨论

个体感染 B19 后可引起多种并发症，而对献血

人群进行 B19 感染情况筛查，有助于了解该地区该

疾病的流行情况，为其公共卫生防控提供理论数据

参考。值得一提的是，为确保输血安全，血液和血

液制品通常采用溶剂 / 洗涤剂应用和过滤方法进行

病毒灭活处理，然而，这些方法对于 B19 这种无包

膜病毒的去除效果似乎不佳 [11]，故需通过检测试剂

筛查方式选择捐献者。

国 内 不 同 区 域 献 血 人 群 中 B19 感 染 率 亦 有

差 异， 有 文 献 报 道 B19 IgG 抗 体 阳 性 率 佛 山 为

25%[12]，广东瑶族为 29.26%[13] ，这与本研究发现的

兰州地区献血人群中 B19 IgG 抗体阳性率为 25.59%
基本一致，然而，重庆 [14]、山东济宁 [15]、河南商丘 [16]

献血人群中 B19 IgG 抗体阳性率则分别为 36.69%，

36.15% 和 7.35%。此外，本研究发现兰州地区献血

人群中 B19 IgM 抗体阳性率为 0.26%，这低于国内

报道的 2.7%[9]。献血人群中 B19 血清阳性率存在差

异，这可能与所用诊断方法的敏感度、季节变化、

流行的 B19 病毒基因型，以及研究人群的年龄和性

别特征等因素相关。 
本研究发现，B19 IgG 抗体阳性率在性别方面

差异具有统计学意义（χ2=5.03，P=0.02），这与美国、

巴西和台湾地区此方面的研究结果相同 [3]，但也有

研究表示在性别方面差异无统计学意义 [14]。有研究

表明 B19 IgG 抗体阳性率随着年龄的增长而升高 [3]， 
这也与本研究结果一致。同时，本研究还观察到

18~40 岁年龄组阳性率最低，为 25.00%（82/328），

由于此年龄组是献血的主力军，也更容易成为定期

献血者，因此应引起高度关注，并在献血后进行有

针对性的筛查。

诊断是否感染 B19 通常使用 ELISA 方法检测

其 IgG 和 IgM 抗体，但通过检测 B19 DNA 更有助

于确定感染的阶段 [3]。因此，将 qRT-PCR 法与血

清学检测相结合用于 B19 诊断，可更好地区分近期

感染或以往感染。本研究筛查的兰州地区 5 722 例

献血者样本，其中 27 例呈 B19 DNA 阳性，这表

明献血人群中存在近期 B19 感染，阳性率为 0.47%
（27/5 722），包含于国内报道的 0.149% ～ 0.7%[5,9-10] 

范围，这也反映了中国人群 B19 流行率的普遍特征。

另外，1 例 B19 DNA 阳性献血者同时检测到 IgM
抗体和 IgG 抗体（3.70%），表明该献血者在献血

前已感染 B19，现处于恢复期。

本研究对 27 例 B19 DNA 阳性人群的分析发现，

B19 DNA 阳性率男性高于女性，低年龄组（18 ～ 30
岁）高于高年龄组（31 ～ 60 岁），初次献血者高

于重复献血者。类似的报道在献血人群隐匿性乙型

肝炎病毒感染也有 [17-18]，B19 与乙肝病毒的流行率

是否有一定的关联性？目前献血人群中常规 HBsAg
的筛查是否会减少 B19 的传播？这些问题提醒我们

应关注 B19 DNA 阳性人群特征，为今后是否在献

血人群中筛查 B19 提供理论参考。 
有研究显示中国献血人群 B19 DNA 病毒载量

为 5.58×102 ～ 7.24×104 IU/ml[5]，而本文研究发现

兰州地区献血人群 B19 DNA 病毒载量为 4.24 IU/
ml ～ 5.67×102 IU/ml。为保证输血安全，德国、日

本已将 B19 检测纳入血细胞检测筛查方案 [5]，而我

国尚未执行。尽管 B19 在中国献血人群中的阳性率

较低，而且感染者的病毒载量普遍不高，但风险依

然存在。特别是对于免疫功能受损或较弱的受血者

仍有感染致病的风险，需要进行有意义的随访和调

查研究 [5]。

B19 基因型依据彼此之间 2% ～ 13% 基因差异

可分为三种，即基因型 1，2 和 3。北美洲、非洲、

南美洲以及欧洲等地域主要流行基因型 1，少见基

因型 2 和 3，而亚洲主要流行基因型 1，基因型 2
和 3 偶有报道 [19]。这说明基因型 1 在全球占主导地

位，这种地理区域间的基因型分布差异可能与人群

迁徙、病毒传播途径以及地理环境因素相关 [20]。有

研究报道 2023 年以色列暴发 B19 以基因型 1a 为主，

且与以往基因型不同 [21]，而我国研究发现 B19 在

国内流行株也是基因型 1a[5,9,17]。尽管如此，本文研

究发现，兰州地区献血人群中 B19 的流行株以基因

型 1b 为主，基因型 1a 次之，这与上述研究结果稍

有不同，说明 B19 的基因型也在不断发生着变异，

不同地域间也会存在差异。为控制 B19 人与人之间

传播，保证临床输血安全，建议西北地区的疾控部

门对所辖区域 B19 的流行情况及其潜在风险加大关

注，同时定期监测献血人群 B19 流行率，明确筛查

人群特征，靶向筛查。

综上所述，兰州地区献血人群中 B19 流行率低，

病毒载量亦较低，流行的基因型以 1b 型为主，1a
次之。建议密切关注该地区 B19 流行情况，特别

是定期监测献血人群中 B19 的感染率，并追踪 B19 
DNA 阳性献血者至受血者的情况。本研究同时存

在一些不足，如样本量偏小，缺少对受血者的追踪

及明确传播途径的研究，将在后续研究中注意改进。  
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