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中文摘要 

  由於輪狀病毒為造成全世界兒童急性腸胃炎之主要病原體，因此

為了更充實本地輪狀病毒的資料庫及流行病毒株的演化性，故我們設計

了該研究計劃。我們的實驗是收集中台灣部份不同年份和季節的醫院檢

體進行輪狀病毒 A 群、B 群及 C 群的初步篩選，所使用的主要實驗技術

採用具專一性很高的反轉錄與聚合酶連鎖反應方法放大樣本並將所得

之片段序列加以定序、分析與比較。本實驗總共收集了自 1996 年 6 月

至 9 月與 2001 年 10 月至 2002 年 3 月共 81 個糞便檢體，結果總共篩選

得到 10 株輪狀病毒 A 群的病毒株；然而，對於輪狀病毒 B 群與 C 群的

篩選並無發現。在樣本與相關序列比對分析結果方面，所得到的 10 株

輪狀病毒 A 群的產物進行基因序列定序，並採用電腦軟體比較分析其核

苷酸基因序列與氨基酸序列，得到這 10 株病毒株序列皆屬於輪狀病毒

VP7 之部分基因序列，然後利用 G-typing PCR 方法來確認所分離出樣本

之血清型，將所得到的序列分為 G1，G3，G9 等三種血清型，其中 CS96-40

為 G1 血清型與自烏拉圭所分離出來的 MVD9816 序列最為相似(兩者相

似度為 97.15%)；CS02-01 則為 G3 血清型與由日本所分離出來的 98-B31

序列最為相似(兩者相似度為 98.93%)；而 CS01-05，CS01-06，CS01-07，

CS01-09，CS01-13，CS02-02，CS02-03，CS02-04 共 8 株病毒株則為

G9 血清型與已證實為 G9 血清型的相關病毒株都很相似(相似度

96.85~99.88%)，其中 CS02-04 與由日本所分離出來的 SP2737 序列，兩

者間相差最少(其兩者之相似度為 99.88%)。我們發現此次實驗中所分離

出 G3 與 G9 之病毒株為台灣地區第一次所發表的亞型，因此對於未來

台灣在輪狀病毒疫苗的研發上有相當重要的參考性。 
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英文摘要 

Rotaviruses are a major cause of gastroenteritis in children worldwide.  

Purpose: Phylogenetic analysis of the partial VP7 gene of the human 

rotavirus in central Taiwan. Total 81 stool samples from cases of acute 

gastroenteritis, occurring in the hospital of the central Taiwan at 1996, 2002, 

2003, were selected by polyacrylamide gel electrophoresis and reverse 

transcription-polymerase chain reaction (RT-PCR) for partial VP7 gene of 

the human rotavirus group A, B, C. Then confirmed by comparative 

nucleotide and deduced amino acid sequence analysis for the relative 

sequence. A total of 10 stool sample were selected by polyacrylamide gel 

electrophoresis. The sequence analysis of the gene encoding the major 

neutralization glycoprotein (VP7) was performed on ten human isolates of 

serotype 1,3,9 of rotavirus and their genetic variations were examined. The 

partial VP7 gene of nucleotide sequence and the deduced amino acid 

sequence of CS96-40 of G1 are similar to MVD9816 (identity rate 97.15%, 

from Uruquay)；The sequence of CS02-01 of G3 are similar to 98-B31 

(identity rate 98.93%, from Japan)；The sequence of CS01-05, CS01-06, 

CS01-07, CS01-09, CS01-13, CS02-02, CS02-03, CS02-04 and established 

G9 rotaviruses sequence are very similar (identity rate 96.85% ~ 99.88%), 

especially CS02-04 and SP2737 (from Japan) the identity rate is 99.88%. 

The first data of the human rotavirus group A serotype G3, G9 distribution in 

central Taiwan is reported. These data are important for the development of 

an appropriate rotavirus vaccine.  
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第一章 前言 

 

輪狀病毒因為此病毒在電子顯微鏡下為輪狀而因此命名(見圖一)，

根據世界衛生組織(WHO)所作的研究與相關的文獻報導，發現嬰幼兒及

兒童因罹患腹瀉住院及死亡的個案中，分別有 20~70%及 20 %可歸因於

輪狀病毒感染所引起的[1]。在 1986 年所作的研究中，估計每年約有一

億三千萬人因感染輪狀病毒而引起腸胃炎，其中有一千八百萬人發生中

度及嚴重的脫水，甚至因此造成多達八十七萬個嬰幼兒的死亡[2,與圖

二]。因此在全世界各個地方，不論是在已開發或待開發中的國家，皆認

為輪狀病毒是最常造成嬰幼兒和兒童急性腸胃炎疾病的主要感染病原

體，且多發生於年齡六個月至二歲間的幼童，同時也會有發生感染於較

大兒童及成年人的病例出現。因此由於輪狀病毒感染是造成嬰幼兒因腹

瀉住院及死亡的重要疾病，為了有效控制這疾病對人們健康的威脅，除

了基本曾面上可做到改善公共衛生環境，避免接觸病人糞便、或其它分

泌物，並要徹底實施洗手等基本感染預防步驟之外，住院病童在需要時

也應隔離，這樣措施下除對疫情有一定防治之外，最主要的還是要發展

疫苗來防治輪狀病毒的感染才是根本之道。但目前尚未有有效之抗病毒

藥物上市以供直接治療，至於利用疫苗來做為預防的方法，目前雖然已

有減毒和人工合成抗原的疫苗，但其全面性施打的可行度及疫苗本身的

效能和安全性也只是正在審慎的評估中[2,3,4]。 

    台灣目前對輪狀病毒的研究資料仍然不多，為了更充實本地的輪狀

病毒的資料庫及流行病毒株的演化性，本研究的目的除了要針對輪狀病

毒作一文獻探討之外，並利用實驗方法找出流行病毒株之基因演化變異

性之相關性，以提供我國處理輪狀病毒策略的參考。 
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第二章 文獻探討 

 

第一節、輪狀病毒之流行病學特徵 

 

由相關研究已知，嬰幼兒與孩童在出生後幾年內一直受到輪狀病毒

感染的威脅。在已開發國家及待開發中國家，輪狀病毒是引起幼兒嚴重

腹瀉及脫水的主要原因，在所有因腹瀉而住院的病人中約有 20~70%的

病人可歸因於該病毒[1]。在待開發中國家所作的研究，發現幼童因輪狀

病毒而引起腹瀉的發生率為每年每位小孩的機率自 0.007 至 0.8，在 24

個月的年齡內，幾乎所有小孩都曾因輪狀病毒感染而發病，而大部份 

(65~80%)的小孩在出生 12 個月都曾感染過[2,4,5,6,7,8,9,10]。根據資料

在台灣輪狀病毒感染病例，一歲以下佔一半，三個月以下佔四分之一左

右[11,12]。出生三個月後的第一次感染通常會有嚴重的症狀，而腹瀉的

發生率於 2~3 歲左右開始下降。在已開發國家中也有類似的情形，約有

80%的小孩在五歲前發生由輪狀病毒所引起的腹瀉症狀。在美國，因輪

狀病毒感染住院的病例約有 72%發生在兩歲以前，有 90%發生在三歲之

前[13]。而在台灣，因輪狀病毒感染而住院的病例有 88%是發生在兩歲

以前，而約有 95%發生在三歲之前[14,15]。綜合上述，待開發中國家的

輪狀病毒疾病發生最高峰為出生 6 至 11 個月大的小孩；而在美國及加

拿大等已開發中國家，疾病發生最高峰為 1~2 歲的時候[11,12]。 

在某些待開發中國家，大部份的感染是由社區感染所引發，但有

10%的感染病例則是在醫院內被感染，尤其是在新生兒加護中心、或由

醫護人員全責照顧的新生兒病房最容易引起。在醫院內感染的病患中，

新生兒受到輪狀病毒感染常常是沒有症狀的[16,17,18,19]。例如，在印
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度所做的研究調查，住院三天或以上的新生兒中有 40~50%的新生兒雖

然有輪狀病毒所造成的感染，卻沒有太嚴重的症狀[20]；在台灣，1994

年 10 月至 1995 年 5 月之間有一育嬰室爆發輪狀病毒感染，其中有 16%

的新生兒因此受到其感染[21]。於新生兒時若受過輪狀病毒感染，以後

若再感染相同病毒，其症狀會比較輕微，所以，對於待開發中國家輪狀

病毒疫苗效力的研究，會受到該地區新生兒感染率的影響[22]。 

另一方面輪狀病毒腹瀉也會因緯度差異而有季節性的變動。一般在

溫帶地區的國家，輪狀病毒感染好發於冬季較冷的月份，在其他季節則

幾乎很少或沒有疾病發生[14,15,21,23,24,25,26]。在熱帶國家，該病一年

四季中皆會發生，沒有或很少有季節性的變動[27]。在台灣全年皆有感

染的病例發生，但以冬季較多在 11 月起感染數即逐漸上升，2 月達高峰

後就逐漸下降，5 月至 11 月間即較少[28]。但目前，仍沒有一完美的假

說能解釋上述之現象，不過，這現象可應用在疫苗的計劃；從這些差異

可以提示該病毒感染可能有不同的傳播方式及危險因子，而且可以因此

闡釋為什麼在已開發國家及待開發國家的輪狀病毒感染上會發生有年

齡上的差異[29,30,31,32,33]。 

另外，在四季季節分明的國家 (大多是已開發國家)，有些嬰兒必須

等到下次流行季節才會得到感染，這也可能是已開發國家受到感染年齡

影響較大的原因之一[34,35]。 

 

第二節、輪狀病毒引起的經濟負擔 

 

在 1986 年所做的研究調查發現，全世界估計每年約有一億三千萬

人因輪狀病毒感染而引起腹瀉；其中一千八百萬人有中度及嚴重脫水現
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象，八十七萬三千人死亡[2]。在 WHO 所作的一篇文獻探討中指出，五

歲以下因腹瀉而死亡的小孩中，有 20%可歸因輪狀病毒引起[1]。 

在台灣及美國，高峰流行期間，超過 50%的住院腹瀉病人可歸因於

輪狀病毒所引起[23,36,37,38,39]。依據台灣地區 86 年衛生署全民健康保

險局資料，顯示五歲以下兒童因腹瀉相關的治療成本約需花費十三億六

千萬台幣以上，其中輪狀病毒所引起之腹瀉症狀即佔百分之二。而美國

小孩在五歲時，七十個小孩中有一個會因輪狀病毒感染引起的腹瀉而住

院[25]。最近，有關美國在治療輪狀病毒相關的成本估計，顯示每年約

花費超過二億四千美元以上，社會所需付的成本約一兆美元[40,41]。 

 

第三節、輪狀病毒引起的臨床表徵 

 

輪狀病毒傳染主要途徑為糞口傳染，這包括了器具污染與接觸傳

染，也有學者認為呼吸道傳染也是可能的傳染途徑之一。感染後的潛伏

期只有一至三天，臨床症狀包括：嘔吐、稀水樣腹瀉、發燒、腹痛、輕

度至中度脫水、電解質失衡等的症狀最常見[3]，亦可能會造成中樞神經

系統的症狀出現，例如：無熱性痙攣、無菌性腦膜炎、腦炎、和神經發

育遲緩等，有少部份重症者甚至引起死亡[42,43,44]。所以感染輪狀病毒

的幼兒，也有可能有癲癇發生，但一般癒後良好不必長期服用抗癲癇藥

物治療[45,46]。 

感染輪狀病毒的患者，病毒會侵襲腸道的黏膜上皮細胞造成黏膜細

胞變行與生理的異常，諸如：絨毛變短而鈍，使得小腸的吸收機能降低；

以及刷狀緣上之酵素之改變，如：雙醣酶的分泌減少。其結果造成小腸

暫時性吸收障礙，以致病人無法正常吸收水份、電解質及消化營養物
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質，因此病童常因此需要改用不含乳糖之特殊奶粉；另外一方面在黏膜

細胞受損嚴重的情況下，可能會因腸道出血及大量細菌的入侵而導致血

痢和敗血症的併發症[47]。腹瀉通常會持續 3-8 天，然後通常會自行痊

癒。不過，也有腹瀉持續 22 天的報導[48]，另外，嬰兒的症狀持續時間

可能較年長的小孩久。在剛發生疾病的幾天內，發燒以及嘔吐是最明顯

的病徵。與其他常見病原所引起的腹瀉相比較，輪狀病毒感染所產生的

腹瀉通常較嚴重且可能會導致脫水住院。嚴重脫水與住院的病人大多是

3 個月至 3 歲之間的小孩[6,49,50]。 

所以，因腹瀉而住院的小孩中，輪狀病毒是小孩急性腸胃炎最重要

的原因，佔了所有小孩腸胃炎的 5~10%，幾乎所有小型在三歲至五歲以

前，至少都會得一次輪狀病毒感染[51]。大多數的輪狀病毒感染是沒有

臨床症狀，特別是小於 3 個月的嬰兒及年長的成年人。可能因重複暴露

於輪狀病毒所引起的免疫力，輪狀病毒所引起的免疫反應並無法絕對避

免下一次的感染，但對於以後感染的保護力約為 40%，對於以後發生腹

瀉的保護力約為 75%，因此，年紀越大的小孩及成人有較高的感染率，

但罹病率卻相對較低[52,53]。所以有很多兒童會不只得到一次輪狀病毒

感染。新生兒及年紀較小的嬰兒中，為何感染後，無臨床症狀比率相當

高，目前仍未有明顯的解釋，不過，應與母親殘存的抗體及腸胃未完全

成熟有關。輪狀病毒感染可導致嚴重得疾病而且在免疫力失調或缺乏的

病人，可能會延長病毒的排出時間[54,55,56]。 

 

第四節、輪狀病毒的特性 

 

輪狀病毒在分類學上屬於呼吸道與腸胃道病毒科 Reovirous 中輪狀
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病毒屬。在西元 1973 年，由 Ruth Bishop 等人發現，利用電子顯微鏡檢

查技術發現在急性腸胃炎患者的糞便中有一種特殊形狀之病毒顆存

在，因其形狀與輪狀相似故取名為輪狀病毒[圖一]。此病毒顆粒具有非

常明確的雙層蛋白殼體構造，病毒大小約 60-75nm，有內外兩層正二十

面體。病毒顆粒內層由 VP1、VP2 和 VP3 組成，且被 VP6 蛋白包裹，

再由外層正十二面體的 VP7 和 VP4 蛋白包圍[圖三,57,58,59,60]。 

輪狀病毒殼體內的核酸結構屬於雙股 RNA，可分為 11 段，分別編

譯著輪狀病毒的六種不同的結構蛋白 (VP1-VP4，VP6，VP7) 和五種不

同的非結構蛋白 (NSP1-NSP5) [61]。VP7 [ 為一種醣蛋白(glycoprotein) 

或稱為 G 蛋白 ]及 VP4 [ 為一經蛋白酶切割蛋白 (protease-cleaved 

protein) 或稱為 P 蛋白 ] 兩種結構蛋白構成病毒的外層，且該部份對發

展疫苗非常重要，因為該位置決定病毒的血清型，且中和病毒時為主要

抗原。 

VP6 是病毒蛋白最豐富的部分且是最容易測到抗原標的。在非結構

蛋白部份，NSP4 (non-structural protein) 被認為是一種與疾病相關的因

子，病毒顆粒的兩種重要抗原，被作為各別的抗原特殊專一性質及基因

序列的差異，分類依據而將輪狀病毒再分為不同的血清型 G 和 P[3]。其

中是一種上述的 VP7 醣蛋白共有 14 型，其中以 G1、G2、G3、G4 最常

見[62]。另一種抗原是 VP4 共有 20 型。這兩種抗原的不同血清型 

(serotype) 都可以引起特異性的免疫反應。 

VP6 的蛋白抗原性在輪狀病毒之 Group 及 Sub-group 的分型上扮演

相當重要的角色，根據 VP6 的不同抗原特性輪狀病毒至少可分為 A、B、

C、D、E、F、G 等七群，其中以 A、B、C 群會引起人類之感染，而在

此三群中，以 A 群感染最普遍，同時也是最被廣泛的研究，為了研究方
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便在 A 群中又依 VP6 之性質細分成Ⅰ，Ⅱ，non-Ⅰ-nonⅡ和Ⅰ+Ⅱ四種

亞群[64,65,66,67]。 

 

第五節、輪狀病毒株型的檢測及特徵 

 

1. 利用免疫反應的專一性質偵測病毒的抗原，例如乳膠凝集法及

酵素免疫法等。 

2. 利用電子顯微鏡直接偵測檢體中病毒顆粒的存在的型態。 

3. 利用細胞培養的技術來關察細胞病變，確定是否有病毒生長。 

4. 使用分子測驗法之 RT-PCR 的原理偵測檢體中輪狀病毒核酸之

存在。 

5. 測定感染病毒後患者體內所產生之特異性抗體，如 IgG、IgM、

IgA 等。 

輪狀病毒的臨床以及流行病學研究需要用一種敏感的方法，測得糞

便檢體中的輪狀病毒以及追蹤小孩感染後的免疫反應情形。早期的研究

方法是利用電子顯微鏡，隨著免疫分析法，乳膠凝集檢驗法的進步，使

得病毒的診斷較為實際可行。這些分析方法不但快速、敏感、精確、容

易操作，且在最簡單的實驗室配置下亦可進行[68,69,70]。病毒可從檢體

中培養，而在特殊的研究中也可利用分子測驗法檢測 (例如：dot blot 

hybridization reverse transcription and polymerase chain reaction，

RT-PCR)，不過，這些檢驗法是用於較特殊的研究，一般例行的診斷中

並不採用[43,44,71]。因為這兩種與中和反應有關的蛋白基因轉譯過程是

單獨分開的，因此，VP7 (G) 以及 VP4 (P) 二套血清分類系統被採用來

分類不同的血清型的特異性，G 與 P 血清型的鑑定可採用酵素分析法
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(EIA)，該方法是利用單株抗體針對 VP7 及 VP4 蛋白的特殊血清抗原決

定基因或表位 (epitope) 進行，該抗原決定基因或表位亦可採用分子方

法來偵測；例如聚合酶連鎖反應 (PCR)，寡醣核酸探針結合反應，中和

反應，及免疫分析方法[72]。 

    另外，不同病毒的 VP4 之氨基酸序列有大於 98%相同時，則其血清

學較不易區分。進一步使用反轉錄聚合酶連鎖反應 (PT-PCR) 及雜交方

法 (hybridization) 發展特殊基因型的探針可決定 P 基因型[42]。 

 

第六節、輪狀病毒株的盛行率與其分佈 

 

   輪狀病毒株在臨床上主要會引起病毒性腸胃炎。輪狀病毒 A 群的感

染大多發生於嬰兒及孩童身上，世界各地均有病例。目前經中和試驗及

雜交及基因定序的方法，發現輪狀病毒 A 群至少分成不同得 14 種 G 型

和 20 種 P 型[20]。其中 G1-G4 型在流行病學上最為常見[73,74,75]，分

佈亦最廣。不過，最近更有學者研究報告指出其他特殊 G 型也在一些國

家陸續的發現，並且有些許病例的報導，例如：G5，G10 在巴西 

( Brazil )；G8 在馬拉威( Malawi )[62]。其中尤其是 G9 在世界各地一直

不斷的有被發現和疫情報導，包括：印度、美國、法國、日本、義大利、

孟加拉共和國 ( Bangladesh )、馬拉威、英國 (the United Kingdom)、澳

大利亞、泰國等國家[42,44,56,76]。並有研究學者提出這些奇特的 G 型

輪狀病毒株有可能將會造成另一波感染的大流行，是值得我們密切關查

和注意的[77]。 

   人類輪狀病毒 B 群則主要在成年人造成腸胃炎，但偶爾也有新生兒

或孩童之感染發生，此群病毒首先爆發在中國大陸，在 1982 - 1983 年當
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時由於感染 B 群病毒株型而造成大流行，然而從此卻也很少有其他國家

有因為感染B群相關病毒株感染病例的報導[78,79]。但是在 1997和 1998

年印度的加爾各答市 ( Calcutta ) 發現了五個輪狀病毒 B 群的報導

[44]。因此這也引起科學家對輪狀病毒 B 群原始病毒株型和其他相關毒

株在人類與動物間演化及地緣上的相關性的研究。 

過去對於輪狀病毒 C 群被認為是在動物上最主要造成腸胃炎的病

原。但經過一些研究發現輪狀病毒 C 群亦會對孩童及成年人造成感染，

例如：在日本 ( Japan )[22]。直到最近，又有屬於零星散發性病例相繼

發出，如：在阿根廷 (Argentina )[36]。由此，引起科學家對人類輪狀病

毒 C 群在地球上分佈狀況的興趣，並且認為 C 群的輪狀病毒亦可能造成

人類腸胃炎另一致病原體[37]。 

台灣輪狀病毒的感染主要影響 2 歲以下的嬰幼童，並且目前在台灣

本土只有輪狀病毒 A 群的發現病例，對於 B 群和 C 群的輪狀病毒則尚

未有病例報導。根據流行病學統計指出除了在 1992 – 1993 年爆發 G2 輪

狀病毒株的大流行外，在本地感染率上以 G1 型最多，其次為 G3 型，

並且大部份的輪狀病毒株多以基因型 P[8]或 P[6]和血清型 G1 或 G3 組

合為主，而 G2 的血清型則與基因型 P[4]有關[39-40]。這些組合中以

P[8]G1是主要株型，約佔所有株型 53%，接著是 P[8]G3約佔 14%、P[4]G2

佔 19%以及 P[8]G4 佔 5%，至於其它較少見的不同株型也相繼被發現，

由於台灣地處於亞熱帶故一年之中皆有病例出現，但以冬季較冷的月份

為輪狀病毒流行高峰期[80,81]。 

   由台大醫院所收集 1981 至 1996 年之輪狀病毒檢體分析在不同時期

流行的血清分佈情形，選擇輪狀病毒的 VP7 和 VP1 之基因來作比較分

析，以瞭解 G2 各病毒株間的基因變化與演化關係。經基因核酸序列比
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較發現在 90 年代的 G2 輪狀病毒株間其 VP7 和 VP1 核酸序列相似度分

析分別高達 97%和 99%；但和過去 80 年代流行的 G2 輪狀病毒株其核

酸序列比較相似度卻較低。又經種系分析與國外一些參考毒株比較發現

在台灣流行的 G2 病毒株和日本的病毒株 S2 比較相近，而與美國、澳洲

的病毒株關係較遠。顯示這兩個不同時期的輪狀病毒株在其基因體已發

生相當成度的變異[82]。 

   另一篇相關報告則由中部彰化基督教醫院所做的研究，該醫院收集

了 1994 年 10 月至 1995 年 4 月的檢體，並選殖與分析輪狀病毒之 VP7

和 VP4 基因序列探討了 G1 血清型輪狀病毒之間的關係。其中針對新生

兒室所爆發院內感染的輪狀病毒株 G1P[6]和小兒感染的輪狀病毒株

G1P[8]與台大醫院收集 1993 年之輪狀病毒株 G1P[6]和 1978、1988、

1989、年的輪狀病毒株 G1P[8]做比較，分析結果發現彼此間差異性小，

然而，其 VP4 基因定序與社區性的輪狀病毒株則有較明顯的差異，並且

也對其 VP4 基因定序來和一些參考病毒株 ( 例如：1076、M37、RV3、

及 ST3)，及社區性輪狀病毒株作相較，結果發現病毒株間的基因序列有

所不同[41]。 

   依據以上的研究報告我們認為在台灣本土的輪狀病毒株在演化上可

能已經有基因重組的現像，且因為不同的病毒株型在個各地有不同的盛

行率，這會影響到疫苗計劃的成功與否，因此許多國家對於建立輪狀病

毒及其病毒株型的監測系統有高度興趣。 

 

第七節、輪狀病毒疫苗發展之可能性 

 

為了發展輪狀病毒的疫苗，幾項策略目前持續進行中。第一個代表
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性的輪狀病毒疫苗是由牛或恒河猴分離的單價輪狀病毒株。這種疫苗相

當安全，但效能 ( efficacy ) 卻還有爭議。最早通過許可及使用的疫苗是

將人-動物的病毒經重新組合而製成的多價疫苗。這種疫苗的每個病毒株

是由 10 個取自動物的基因及一個取自人輪狀病毒的 G 型。在這些研究

當中，恒河猴-人類的四價輪狀病毒疫苗 ( RRV-TV，Wyeth - Lederle 

Vaccine and Pediatrics)已被廣泛研究，且已於 1998 年取得美國 FDA 許

可上市。此疫苗已證明在預防輪狀病毒引起的腹瀉有接近 50%的效力，

對嚴重輪狀病毒腹瀉更有高達 70%以上的保護力。相同的，一多價的人

-牛-輪狀病毒經重組過的疫苗在預防輪狀病毒腸胃炎也能產生大約 70%

的保護作用，不過在 10054 位接受 RRV-TV 疫苗者中，有五位 ( 0.05% ) 

發生腸套疊症狀者，但與對照組比較，並未具有統計學上的差異

[47,48,49]。 

目前尚需要更多資料來證明這疫苗的安全性，各種製造疫苗的方法

也正被測試著；包括考慮使用活的人類病毒株作為疫苗，不活化的、經

腸胃道使用的疫苗，次單元的疫苗以及其他等。初期配合其他常態實施

的疫苗，未來提供的疫苗將是口服的疫苗。這些疫苗皆需要冷藏運送系

統。就像自然感染輪狀病毒一樣，在接種第一劑疫苗後，能產生部份的

免疫能力。陸續追加接種後將能產生更大的免疫力。 

   因為小孩子於輪狀病毒第一及第二感染時最有可能會發生嚴重脫水

性腸胃炎，疫苗將會取代這些早期的感染，之後若在自然感染到病毒，

可能僅發生無症狀感染或輕微的疾病。因為接種疫苗是對輪狀病毒發生

嚴重疾病有效的方法，因此在監視疫苗計劃的效力時，應著重在降低輪

狀病毒感染造成之死亡率及住院率[82,83] 
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第三章 實驗材料與方法 

 

第一節、研究目的 

 

許多國家對於研究輪狀病毒分佈情況及其不同病毒株型演化關聯

性具有高度的研究興趣，如何利用這些寶貴的研究資料更進一步的建立

更完整的監測系統更是科學家們下一步的目標。台灣目前對輪狀病毒的

研究資料仍然不多，為了更充實本地輪狀病毒的資料庫及流行病毒株的

演化性，故我們設計了該研究計劃以達成更長遠的研究目標。我們的實

驗是收集中台灣部份不同年份和季節的醫院檢體進行輪狀病毒 A 群、B

群及 C 群的初步篩選，所使用的主要實驗技術是具專一性很高的

RT-PCR 方法[84,85]。引子的選擇是參考過去研究的相關報告，對 A 群

所進行的定型引子對其該群之 VP7 的專一性很高，可以用來作為感染輪

狀病毒 A 群的確認[44]。對 B 群的輪狀病毒的篩選，是選擇過去研究較

多的第 8 個基因(VP7)作為篩選輪狀病毒 B 群的初步確認。另一方面，

對輪狀病毒 C 群的引子選擇一樣選擇該群之 VP7 蛋白作為輪狀病毒 C

群的篩選[45]。 
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第二節、研究材料 

本實驗總共收集了自 1996 年 6 月至 2002 年 3 月共 81 個糞便檢體。其

中檢體來源陳述如下： 

 

11  從 1996 年 6 月至 9 月間，由中部地區署立雲林醫院及聖若瑟醫院所

收集的 32 個輪狀病毒抗原呈陽性反應的糞便檢體。。  

22  從 2001 年 10 月至 12 月間，由中部地區署立雲林醫院及聖若瑟醫院

所收集的 19 個只經由臨床醫生認為可能是因病毒感染而造成的腸

胃炎的糞便檢體。  

33  從 2001 年 1 月至 3 月，由中部地區署立雲林醫院、聖若瑟醫院及台

中市林新醫院所收集的 20 個只經由臨床醫生認為可能是因病毒感

染而造成的腸胃炎的糞便檢體。  
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第三節、研究方法 

 

一 萃取與清洗病毒 RNA ( Extraction and Purification of Viral RNA) 

 

a. 先調製一反應混合物約 400µl： 

(A 400µl reaction mixture was adjusted to contain)  

 

1% SDS 

0.15M NaCl 

1.25mM EDTA 

0.1M Tris-HCl(PH 7.5) 

and 100µg of proteinase K per ml. 

 

↓ 

b. 加溫至 56℃，30 分鐘 ( Incubation at 56℃ for 30 min ) 

↓ 

c. 使用 phenol-chloroform ( 1: 1 )萃取  

[ Extraction with phenol-chloroform(1:1) ] 

↓ 

d. 再使用 chloroform ( 1:1 ) 清洗一次   

[ Again with chloroform alone (1:1)] 

↓ 

e. 加入兩倍量之 ethanol 並置於-70℃環境下靜置一夜使樣本沉澱 

( Precipitation with 2 volumes of ethanol at -70℃ overnight ) 

↓ 
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f. 使用離心收集 RNA pellet  

( Collect RNA pellet by centrifugation ) 

↓ 

g. 使用 70% ethanol 清洗 RNA pellet  

( Wash pellet with 70% ethanol ) 

↓ 

h. 將 RNA pellet 懸浮於 20µl DEPC-water  

(Suspend in 20µl DEPC-water) 

 

二 挑選與使用引子 ( Select and Use the Primers ) 

 

引子的選擇是參考過去研究的相關報告，對 A 群所進行的定型引子

對其該群之 VP7 的專一性很高，可以用來作為感染輪狀病毒 A 群的確

認。對 B 群的輪狀病毒的篩選，是選擇過去研究較多的第 8 個基因(VP7)

作為篩選輪狀病毒 B 群的初步確認。對輪狀病毒 C 群的引子選擇一樣選

擇該群之 VP7 蛋白作為輪狀病毒 C 群的篩選[44,45]。另外我們選用 G1、

G9 和一常用引子(G-type-specific-oligo-nucleotide primers, specific for G1 

and G9, and common primer)，用來作為使用 G-typing PCR 方法來確認所

分離出樣本之血清型[45]。 

I. Screen rotavirus group A 

Beg9  GGCTTTAAAAGAGAGAATTTCCGTCTGG 

End9  GGTCACATCATACAATTCTAATCTAAG 

II. Screen rotavirus group B 

GRB-1F  CTATTCAGTGTGTCGTGAGAGG 

GRB-1R  CGTGGCTTTGGAAAATTCTTG 
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III. Screen rotavirus group C 

G8S  GGCATTTAAAAAAGAAGAAGCTGT 

G8A  AGCCACATGATCTTGTTTACGC 

IV. Genotyping of rotavirus 

G1 sense  CAAGTACTCAAATCAATGATGG 

G9 sense  CTAGATGTAACTACAACTAC 

Common antisense  GGTCACATCATACAATTCT 

 

三 反轉錄 ( Reverse Transcription ) 

 

a. 將 4µg extracted RNA 加入 2µl 10µΜ 特殊引子 (specific primer)後，

加入 DEPC-water 至 12.5µl  

↓ 

b. 加熱至 70℃， 5 min 並迅速至於冰上冷卻 

( Heat mixture to 70℃ for 5 min and quick chill on ice ) 

↓ 

c. 加入下列物質並使用離心萃取 

(Collect the contents of the tube by brief centrifugation and add) 

 

4µl 5X First-strand Buffer 

2µl 0.1M DTT 

1µl 10mM dNTP Mix 

 

↓ 
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d. 輕微搖晃混合並加熱至 37℃， 2 分鐘  

( Mix gently and incubate at 37℃for 2 min ) 

↓ 

e. 加入 0.5µl M-MLV reverse transcriptase 並使用吸量管上下混合 

(Add 0.5µl M-MLV reverse transcriptase; mix by pipetting gently up and 

down.) 

↓ 

f. 加熱至 37℃，60 分鐘 ( Incubate 60 min at 37℃ ) 

↓ 

g. 所得到之 cDNA 接著用聚合脢連鎖反應方法放大 

(The cDNA can be used as a template for amplification in PCR.) 

 

四 聚合酶連鎖反應方法放大樣本 ( Polymerase Chain Reaction) 

 

a. 泡製一反應混合物包含下列 (Reaction mixture contain) ： 

 

Take 1µl cDNA 

5µl 10X PCR buffer 

3µl 50mM MgCl2 

1µl 10mM dNTP 

1µl 10mM specific primer1 

1µl 10mM specific primer2 

0.5µl super Taq DNA polymeras 

 

↓ 
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b. 將樣本置入 thermocycler 

↓ 

C. 照下圖之流程操作： 

 

(1) For rotavirus group A 

 

No. cycles Temperature (℃) Time (min) 

1 95 5 

 

30 

94 

42 

72 

1 

2 

1 

1 72 7 

1 4 Hold 

 

(2) For rotavirus group B 

 

No. cycles Temperature (℃) Time (min) 

1 95 5 

 

30 

94 

42 

72 

1 

2 

1 

1 72 7 

1 4 Hold 
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(3) For rotavirus group C 

 

No. cycles Temperature (℃) Time (min) 

1 95 5 

 

30 

94 

48 

72 

1 

2 

2 

1 72 7 

1 4 Hold 

 

d. 之後將 PCR 所得之產物轉錄至 Agarose gel 上然後在紫外光下觀察： 

 

1. PCR products 10µl were loaded on 1.5% agarose gel in TAE buffer.  

2. Run electrophoresis at 100V for 40 min 

3. The gels were photographed under UV light. 

 

 

五 輪狀病毒基因序列定序 ( Sequence of Rotavirus Gene ) 

 

將所得之純化樣本委請明欣公司代做基因序列定序。 

 

六 序列分析與比較 (Analysis and Alignment of Sequence)  

 

I. 選擇相關序列 ( Select Reference Strains ) 
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a. Group A G1 for partial VP7 gene： 

WA (GenBank accession number：K02033 ) in U.K (英國)； 

KU ( D16343 )，2TT ( D16321 ) in Japan (日本)； 

C2 ( D17718 )，DCO3 ( AF183859 )，TE56 ( AF183856 ) in Taipei (台

北) from 臺大醫院； 

CH9 ( AF183848 )，CH31 ( AF183849 ) in Changhua (彰化) from 彰基

醫院 

MVD9816 ( AF480293 ) in Uruguay (烏拉圭)。 

b. Group A G3 for partial VP7 gene： 

107ELB ( HRU04350 )，JA1 ( D86271 )，JA2 ( D86266 )，MO 

( D86280 )，98-B31 ( AF260958 ) in Japan (日本)； 

MP126 ( AF386915 ) in India (印度)； 

T108 ( AF450293 ) in China (中國)；  

KC814 ( HR0311739 ) in U.S.A.(美國)； 

CP-1(AF448852) in United Kingdom (英國)。 

c. Group A G9 for partial VP7 gene： 

SP2737 ( AB091752 ) in Japan (日本)； 

DL73 ( AJ491165 )，US1205 ( AF060487 )，R136 ( AF438228 ) in 

U.S.A.； 

Brazil ( AJ279082 ) in Brazil (巴西)； 

GH1319 ( AY211065 ) in Ghana (迦納共和國)； 

MR4703 ( AY262746 )，8253NN ( AF529869 ) in South Africa(南非)； 

Kolkata ( AF501580 ) in India (印度)。 
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七 基因序列與氨基酸序列之比較分析 

 

使用 DNAMAN version 4.15 軟體做樣本與相關病毒株之基因

序列與氨基酸序列之比較分析 [Alignment of the deduced amino 

acid sequences and the nucleotide sequences of the human rotavirus 

group A (partial VP7 gene) from the central Taiwan strains and 

reference strains.] 

 

八 基因演化樹分析： 

 

使用 MEGA 2.1 軟體之 neighbor-joining method 畫出其基因演化

樹 [Bootstrap test of neighbour-joining method of mega 2.1 used for 

phylogenetic analysis of the nucleotide sequences of the human 

rotavirus group A( partial VP7 gene ) from the central Taiwan strains 

and reference strains.] 
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第四章 實驗結果 

 

一、 輪狀病毒樣本的篩選結果：  

本實驗分別收集了來自 1996 年，2001 年，2002 年，台灣中部地區

地區醫院之輪狀病毒抗原呈陽性反應或經由臨床醫生認為可能是因病

毒感染而造成腸胃炎的病人之大便檢體，總共 81 個大便檢體。在經過

將檢體萃取、清洗出病毒 RNA、挑選與使用適當引子( Primers )等實驗

步驟後，我們將樣本再經過反轉錄與聚合脢連鎖反應方法(RT-PCR)放大

後，將所得之產物放入電泳跑膠，結果總共篩選得到 10 株輪狀病毒 A

群的病毒株；然而，對於輪狀病毒 B 群的篩選，在 1996 年所收集的檢

體中，我們發現之中有兩個病人檢體在經由 PCR-Typing 與電泳跑膠後，

雖然有呈現出明顯的 PCR 產物，在選擇其中之一進行定序後，經過比

對則顯示其產物是人體的 genomic DNA；而對於 2001 年與 2002 年的部

份，由於先前只是經由臨床醫生認為可能是因病毒感染而造成的腸胃炎

的大便檢體，故這些檢體的感染病原是未知的。所以我們針對其它無

PCR 產物的檢體進行輪狀病毒 B 群的篩選，結果我們有發現之中雖然有

一個檢體在輪狀病毒株 B 群篩選時有 PCR 的產物出現，但我們仍然採

保守懷疑的看法，所以沒有進行定序與分析比對；然而對輪狀病毒 C 群

的篩選我們則無任何的發現。我們將電泳跑膠後的結果呈現於圖四。 

 

二、 樣本與相關序列比對分析結果： 

 

接著我們將經過反轉錄與聚合脢連鎖反應方法(RT-PCR)放大所得

到的 10 株輪狀病毒 A 群的產物進行基因序列定序，得到下列序列：
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CS96-40(1996)，CS01-05(2001)，CS01-06(2001)，CS01-07(2001)，

CS01-09(2001)，CS01-13(2001)，CS02-01(2002)，CS02-02(2002)，

CS02-03(2002)，CS02-04(2002) 總共 10 株輪狀病毒序列，並將其序列

分別呈現於表一。 

接下來我們採用 DNAMAN version 4.15 軟體做這 10 株病毒株與相

關病毒株之核苷酸基因序列與氨基酸序列之比較分析，並使用 MEGA 

2.1 軟體分析其基因之演化種系，得到這 10 株病毒株序列皆屬於輪狀病

毒 VP7 之部分基因序列，然後利用 G-typing PCR 方法來確認所分離出

樣本之血清型、可將所得到的序列分為 G1，G3，G9 等三種血清型，其

中 CS96-40(1996)為 G1 血清型；CS02-01(2002)則為 G3 血清型；而其餘

CS01-05(2001)，CS01-06(2001)，CS01-07(2001)，CS01-09(2001)，

CS01-13(2001)，CS02-02(2002)，CS02-03(2002)，CS02-04(2002) 共 8

株病毒株則為 G9 血清型。將其整理列於表二。 

其後我們將所得到之 10 株輪狀病毒序列登錄於 GenBank，其登錄

碼(accession number)分別為 CS96-40(1996)(AY165008)，CS01-05(2001) 

(AY165009)，CS01-06(2001) (AY165010)，CS01-07(2001) (AY165011)，

CS01-09(2001) (AY165012)，CS01-13(2001) (AY165013)，CS02-01(2002) 

(AY165014)，CS02-02(2002) (AY165015)，CS02-03(2002) (AY165016)，

CS02-04(2002) (AY165017) 

 

三、 輪狀病毒之部分 VP7 基因，G1 血清型的核苷酸序列與氨基酸序列

之比較分析結果： 

我們利用基因庫與其他已被其他發表論文選用的相關序列：如

WA，KU，2TT，C2，DCO3 ，TE56，CH9，CH31，MVD9816 等 9 株
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病毒株序列與我們所分離出之CS96-40進行核苷酸序列與氨基酸序列之

比對分析，結果得到 CS96-40 與其他相關病毒株在核苷酸序列上相差約

有 24~86 個核苷酸(相似度約 89.79~97.15%)，其中與自烏拉圭所分離出

來的 MVD9816 序列，兩者間相差有 24 個胺基酸為最少(其兩者之相似

度為 97.15%)；與自英國所分離出來的 WA 序列，兩者間相差達 86 個胺

基酸度為最多(其兩者之相似度為 89.79%)；而在胺基酸序列比對上則與

MVD9816 相差 11 個胺基酸，而與 WA 相差 23 個胺基酸。將 G1 相關序

列間之比對結果分別列於表三、表四、表五。 

 

四、 輪狀病毒之部分 VP7 基因，G3 血清型的核苷酸序列與氨基酸序列

之比較分析結果： 

我們同樣利用基因庫選擇較相近之相關序列：如 107ELB，JA1，

JA2，MO，98-B31，MP126，T108， KC814，CP-1 等 9 株病毒株序列

與我們所分離出之 CS02-01，進行核苷酸序列與氨基酸序列之比對分

析，結果得到 CS02-01 與其他相關病毒株在核苷酸序列上相差約有

10~108 個核苷酸(相似度約 88.46~98.93%)，其中與由日本所分離出來的

98-B31 序列，兩者間相差有 10 個胺基酸為最少(其兩者之相似度為

98.93%)；而與英國所分離出來的 CP-1 序列，兩者間相差達 108 個胺基

酸為最多(其兩者之相似度只有為 88.46%)，將其比對結果列於圖五；而

在胺基酸序列上比對的結果，我們發現 CS02-01 與 98-B31 的胺基酸序

列上僅相差 4 個胺基酸，而與 CP-1 則相差 15 個胺基酸。將 G3 相關序

列間之比對結果分別列於表六、表七、表八。另外，我們在比對過程中

發現 CS02-01 病毒株，為台灣地區所分離出之輪狀病毒株中第一個 G3

血清型的。 
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五、 輪狀病毒之部分 VP7 基因，G9 血清型的核苷酸序列與氨基酸序列

之比較分析結果： 

我們同樣也利用基因庫選擇較相近之相關序列：如 SP2737，DL73，

US1205，R136，Brazil，GH1319，MR4703，8253NN 等 9 株病毒株與

我們所分離出之 CS01-05，CS01-06，CS01-07，CS01-09，CS01-13，

CS02-02，CS02-03，CS02-04 等 8 株病毒株序列，進行核苷酸序列與氨

基酸序列之比對分析，結果得到這 8 株病毒株序列與其他相關病毒株在

核苷酸序列上，相差約有 1~26 個核苷酸(相似度約 96.85~99.88%)，其中

CS02-04 與由日本所分離出來的 SP2737 序列，兩者間相差只有 1 個胺

基酸為最少(其兩者之相似度為 99.88%)；而 CS01-06 與我們自己所分離

出來的 CS02-03 序列，兩者間相差達 26 個胺基酸為最多(其兩者之相似

度只有為 96.85%)；而在胺基酸序列上比對的結果，我們發現 CS02-04

與 SP2737 的胺基酸序列幾乎相同，而 CS01-06 與 CS02-03 則相差 12 個

胺基酸。將 G9 相關序列間之比對結果分別列於表九、表十、表十一。 

 

六、 輪狀病毒之部分 VP7 基因其演化種系發生之分析結果： 

另外，我們使用 MEGA 2.1 軟體之 neighbour-joining method 來分析輪狀

病毒之部分 VP7 基因之種系發生情況，並畫出其演化樹狀圖。在 G1 血

清型相關序列之演化樹狀圖中(如圖五)，CS96-40 與自烏拉圭分離出之

MVD9816 在演化樹的距離最為接近，其次與自台北臺大醫院所分離出

之 C2 較為接近，但卻與其他來自台北台大醫院或彰化彰基醫院所分離

出之病毒株序列，如 TE56、CH9、CH31、DC03 有稍遠的距離；並與

自英國與日本所分離的病毒株序列，如 WA、KU、2TT 相距最遠(如圖
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五)。 

而在 G3 血清型相關序列之演化樹狀圖中，CS02-01 與自日本分離

出之 98-B31、JA2 在演化樹的距離較為接近，其次為自日本，印度與中

國所分離出之病毒株序列，如 107ELB、MP126、T108 較接近，但與其

他來自日本之病毒株序列，如 MO、JA2 有稍遠的距離；並與自美國與

英國所分離的病毒株序列，如 KC814、CP-1 相距最遠(如圖六)。 

最後在 G9 血清型相關序列之演化樹狀圖中，我們可以將其分為 4

個主要亞群分枝，其中第一個亞群為我們所分離出之 CS01-05、

CS01-06、CS01-09 彼此較為接近，並與其他病毒株序列有些許的距離；

第二個亞群為我們所分離出之 CS01-07、CS02-03；第三個亞群為我們所

分離出之 CS01-13、CS02-02、CS02-04 並與日本所分離出之 SP2737 最

為接近；而第四亞群則為其他病毒株序列(如圖七)。 
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第五章 實驗討論與未來目標 

由過去的流行病學研究我們知道台灣輪狀病毒的感染主要影響 2 歲

以下的嬰幼童，並且目前在台灣本土只有輪狀病毒 A 群的發現病例，對

於 B 群和 C 群的輪狀病毒則尚未有病例報導。除了在 1992 – 1993 年爆

發 G2 輪狀病毒株的大流行外，在本地感染率上以 G1 型最多，然而在

我們的研究中得知除了 1996 年分離出一株 A 群 G1 型，2002 年分離出

一株 A 群 G3 型外，我們從 2001 與 2002 的檢體中分離出八株 A 群 G3

型的，顯示目前台灣所流行的輪狀病毒已與過去有所不同。雖然我們在

1996 年只分離出一株 A 群 G1 型，但由演化樹狀圖及核酸相似度的結果

看來 CS96-40 與其它 G1 病毒株間仍有些許的差異，這是值得我們未來

更進一步繼續研究和探討的。當然繼續篩選該年份的輪狀病毒對於增加

資料的說明及客觀性也是我們必須更加努力的。 

另外，CS01-05，CS01-06，CS01-07，CS01-09，CS01-13，CS02-02，

CS02-03，CS02-04 等 8 株病毒株為台灣地區第一次所發現的 G9 亞型，

在與世界各地之輪狀病毒 A 群 G9 型比對後竟有高達 97%的相似性，這

一點是值得我國人注意的。國外一些研究曾提出警訊，認為其它不常見

的血清型輪狀病毒尤其是 G9 這個血清型將有可能成為另一波流行的輪

狀病毒株血清型，雖然尚未經過更進一步的確認，但也與我們實驗結果

不謀而合。況且目前疫苗對於血清型 G9 尚未有防治力，故這個病毒株

對國人來講將有可能造成一定的威脅，值得我們密集監測的。而 CS02-01

此病毒株是屬於輪狀病毒株 G3 的型，也為台灣地區第一次所發現的血

清亞型。這一點同樣值得我國人注意的。我們需密切注意與監測，是否

G3 這個血清型將也有可能成為另一波流行的輪狀病毒株血清型。況且
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目前疫苗對於血清型 G3 也尚未有防治力，故這個病毒株對國人來講將

有可能造成一定的威脅，也同樣值得我們密集監測的。 

綜合以上各型血清型的比較，我們也注意到我們所分離出之病毒株

CS96-40 與烏拉圭所分離出之病毒株( 如 MVD9816 )有最高的相似度，

因為此兩地相隔甚遠，我們認為可能為一種旅行行為所造成之感染，也

無法排除為一種突變所造成的結果，需要更進一步的研究與更多的病毒

資料才能作更進一步的推論。至於 2002 年所篩選出的唯一一株 G3 血清

型的病毒株 CS02-01 竟與日本所分離出之病毒株 ( 如 107ELB，JA2 )，

並與中國大陸所分離出之病毒株( 如 98-B31 )有高達 98%以上的相似

度，因為此兩地與我國為相鄰國家，而我國無論就地緣的臨界接近程度

或人民的互動交流活動，平時就與這兩國相當頻繁，所以極有可能為地

緣性感染所造成的結果。而 CS01-05，CS01-06，CS01-07，CS01-09，

CS01-13，CS02-02，CS02-03，CS02-04 等 8 株 G9 病毒株雖然為台灣地

區第一次所發現的血清亞型，卻與世界各地之病毒株皆有高達 98.5%的

相似度，使我們推論此血清型以正在造成一大流行，直得我們做為未來

的追蹤與密集監測。 

雖然對於 B 群及 C 輪狀病毒的篩選未能有所斬穫，但值得我們注意

的是世界貿易的往來頻繁和兩岸三地的交流及地理環境上等因素，更讓

我們對於 B 群及 C 群的輪狀病毒不可乎視的。過去研究已有顯示輪狀病

毒株間基因重組及變異性很高，儘管先前只出現在中國大陸的輪狀病毒

B 群的病例也在印度的加爾各答市(Calcutta)發現[21,45]，就地緣的臨界

及人民的互動交流上是可以理解為何會有人類輪狀病毒 B 群的發現。所

以台灣過去與大陸如此來往，以至未來兩岸三通等人民更頻繁的互動，

則對於除了 A 群以外其它輪狀病毒群的感染是我們不得不更加重視。 
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同時由於我們也想知道過去國外所使用的基因型G-typing輪狀病毒

株的引子利用反轉錄與聚合酶連鎖反應方法來篩選臺灣本土的輪狀病

毒株是否適用及這對引子是否可以做為臨床上檢驗的應用，結果發現其

篩選方式之敏感性與特異性皆有不錯的表現，所以對於在臨床針對輪狀

病毒感染症篩選部分，使用此方法替代傳統只檢驗檢體中輪狀病毒抗原

有否呈現陽性反應的檢查方式也許可行，但需要更進一步的實驗來作確

認。 
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圖一 電子顯微鏡下的輪狀病毒 
 
 
 

 
 
 
(Rotavirus particles visualized by immune electron microscopy in stool 
filtrate from child with acute gastroenteritis.) 
from Lancet 1973;1:1281-3. 
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圖二 輪狀病毒的世界分佈圖 
 
 
 

 
 
 
(Estimated global distribution of the 800,000 annual deaths caused by 
rotavirus diarrhea.)  
from Fields virology, 3rd ed. Vol. 2. New York: Raven Press; 1996. p. 
1625-55. 
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圖三 輪狀病毒的結構圖 
 
 
 

 
 
 
Outer capsid proteins VP4 and VP7 are neutralization antigens, which 
induce neutralizing antibody; protein that makes up intermediate protein 
shell, VP6, is the subgroup antigen. 
from Nat Med 1997;3:10-1 
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圖四 PCR Typing of the Human Rotavirus Group A ( Partial VP7 Genes)  
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圖五 Bootstrap Test of Phylogenetic Analysis of the Nucleotide Sequences 
of the Human Rotavirus Group A G1 ( Partial VP7 Genes) from the Central 
Taiwan Strains and Reference Strains. 
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圖六 Bootstrap Test of Phylogenetic Analysis of the Nucleotide Sequences 
of the Human Rotavirus Group A G3 ( Partial VP7 Genes ) from the Central 
Taiwan Strains and Reference Strains. 
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圖七 Bootstrap Test of Phylogenetic Analysis of the Nucleotide Sequences 
of the Human Rotavirus Group A G9 ( Partial VP7 Genes ) from the Central 
Taiwan Strains and Reference Strains. 
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表一 All the Nucleotide Sequences of the Human Rotavirus Group A 
( Partial VP7 Genes) from the Central Taiwan Strains 
 

#CS96-40-843bp 
AAATCAGTGACCCGAATAATGGACTACATTATATATAGATTTTTGTTAATTTGTGGAGCATTATTTGCCTTAACTAAAGCTCAGAA

CTATGGACTTAATATACCAATAACAGGATCAATGGATACTGTCTACTCCAACTCTACTCAAGAAGGAGTATTTCTAACATCCACAT

TATGTGAGTATTATCCAACTGAAGCAGGTACTCAAATCAGTGACGGTGAATGGAAAGACTCATTATCGCAAATGTTTCTTACAAAA

GGTTGGCCAACAGGATCAGTCTATTTCAAAGAGTACTCAAATATTGTTGATTTTTCCGTTGACCCACAATTATATTGTGATTATAA

CTTAGTACTAATGAAGTATGATCAAAATCTTGAATTAGATATGTCAGAATTAGCTGATTTGATATTGAATGAATGGTTATGTAATC

CAATGGATATAACATTATATTATTATCAACAATCGGGAGAATCAAATAAGTGGATATCAATGGGATCATCATGTACTGAGAAAGTG

TGTCCACTGAATGAGCTCTCGTTAGGAATAGGTTGTCAAACAACGAATGTAGACTCATTTGAAACAGTTGCTGAGAATGAAAAATT

AGCTATAGTGGATGTTGTTGATGGGATAAATCATAAAATAAATTTGACAACTACGACATGTACTATTCGAAATTGTAAAAAGTTAG

GTCCAAGAGAGAATGTGGCTGTAATACAAGTTGGTGGCGCTAATATATTAGACATAACAGCGGATCCAACGACTAATCCACAAATT

GAGAGAATGATGAGAGTGAATTGGAAAAGATGGTGGCAAGTGTTCTATACTATAGTAGATTATATTCAT 

 

#CS01-05-825bp 
CTGATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGATGGACTTTATAATTTATAGATTTCTTTTACTTAT

TGTTATTGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCTCAATTATTTTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGGTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAACCAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

AACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTACTGCACCACAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS01-06-825bp 
CTGATATCAATCGCCTTATCGACCTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGACGGACTTCATAATCTATAGATCTCTTTTACTTAT

TGTTATCGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCTCAATTATTTTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

AACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTACTGCAACCCAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS01-07-825bp 
CTGATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGATGGACTTTATAATTTATAGATTTCTTTTAATTAT

TGTTATTGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCCCAATTATTCTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG
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ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

GACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTACTGCACCTCAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS01-09-825bp 
CTGGTATCAATAGTTTTATTGAACTATCTATTAAAATCACTAACTGCCGCCATGGACTTTATAATTCATAGATTTCTTTTACTTAT

TGTTATTGCATCATCTTTTGCTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCTCAATTATTTTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

AACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTACTGCACCACAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS01-13-825bp 
CTGATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGATGGACTTTATAATTTATAGATTTCTTTTACTTAT

TGTTATTGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCCCAATTATTCTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGGCCATTGAATACACAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

GACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTACTGCACCACAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS02-01-936bp 
ATGTATGGTATTGAATATACCACAGTTTTAACCTTTTTGATATCAGTTATATTGTTGAATTACGTACTCAAATCCTTAACTAGAAT

AATGGACTTTATTATTTACAGATTTCTTTTAATTACAGTTATATTATCACCACTCCTTAATGCACAAAATTATGGAATAAATCTTC

CGATTACTGGCTCAATGGACACACCATATACTAACTCAACGCGAGAGGAAGTATTCCTAACTTCGACTTTATGTTTGTATTACCCA

ACTGAAGCAGCAACAGAAATAAATGATAATTCATGGAAGGATACACTTTCTCAGCTATTTTTAATCAAAGGATGGCCAACAGGATC

TATTTATTTTAAAGATTATACTGATATTGCCTCGTTTTCAGTCGATCCACAACTGTATTGTGATTATAATTTGGTATTAATGAAAT

ATGACGCTACACTGCAACTGGACATGTCCGAACTAGCAGATTTGTTACTTAATGAGTGGTTATGTAATCCTATGGATATTACTTTG

TATTATTATCAACAAACTGATGAGGCAAATAAATGGATTTCAATGGGATCATCTTGTACTATAAAGGTATGTCCACTAAATACGCA

AACATTAGGAATTGGGTGCCTAACAACTGATACAAACACGTTTGAAGAAGTTGCAACAGCTGAAAAATTAGTGATCACTGACGTTG

TAGATGGAGTCAATCATAAATTGAACGTGACAACAAACACTTGTACGATTAGAAATTGTAAAAAATTAGGACCAAGGGAAAACGTA

GCAGTTATACAGGTAGGTGGCCCAGATGTGCTTGACATAACAGCTGATCCAACGACAATGCCACAAACAGAAAGAATGATGCGAGT

GAATTGGAAGAAATGGTGGCAAGTGTTTTATACAATAGTTGACTACGTGAATCAAATTGTGCAAACAATGTCCAAA 

 

#CS02-02-825bp 
CTGATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGATGGACTTTATAATTTATAGATTTCTTTTACTTAT

TGTTATTGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCCCAATTATTCTTGACGAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT
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CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAGTGGTTATGTACCCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

GACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTACTGCACCACAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS02-03-825bp 
CTAATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGCGCGATGGACTTTATAATTTATAGATTTCTTTTAATTAT

TGTTATTGCATCCTCTTTTGTTAAAACACAAAACAATGGAATTAATTTACCGAACACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTCTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCCCAATTATTCTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

GACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTTACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCGGATCCAACTGCTGCACCACAAACTGGACGTATGATGCGAGTA 

 

#CS02-04-825bp 
CTGATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGATGGACTTTATAATTTATAGATTTCTTTTACTTAT

TGTTATTGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATCACTGGCTCCATGGATACAGCATATGCAAATT

CATCACAGCAAGAAACATTTTTGACTTCAACGCTATGCTTATATTATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGG

AAGGATACTCTGTCCCAATTATTCTTGACTAAAGGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATT

CTCAATTGATCCACAACTTTATTGTGATTATAATGTTGTACTGATGAAGTATGATTCAACGTTAGAGCTAGATATGTCTGAATTAG

CTGATTTAATTCTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACCACAAATACAGC

GACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAACCATAAACTTGATGTGACTACAA

ATACCTGTACAATTAGGAATTGTAAGAAGTTAGGACCAAGAGAAAATGTAGCGATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGAT

ATTACAGCAGATCCAACTACTGCACCACAAACTGAACGTATGATGCGAGTA 
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表二 Screening Results of the Human Rotavirus Group A ( Partial VP7 
Genes) by RT-PCR 
 
 
 

Years 1996 2001 2002 

Specimens 32 19 20 

PCR products 1 11 4 

Sequences 1 5 4 

Strains CS96-40 

CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 

CS02-01 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

NCBI blast G1 All G9 One (CS02-01) G3,  
Others G9 
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表三 Alignment Of The Nucleotide Sequences Of The Human Rotavirus 
Group A G1 ( Partial VP7 Gene ) From The Central Taiwan Strains And 
Reference Strains. 
 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

GGCTTTAAAAGAGAGAATTTCCGTCTGGCTAACGGTTAGCTCCTTTTAATGTATGGTATTGAATATACCACAATT
------------------------T--------------------------------------------------
------------------------T--------------------------------------------------
-----------------------------------------------G---------------------------
............................-----------------------------------------------
............................-----------------------------------------------
............................---G-------------------------------------------
............................---G-------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
...........................................................................

75

47

75
0

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

CTAATCTTTCTGATATCAATCATTCTACTCAACTATATATTAAAATCAGTGACCCGAATAATGGACTACATTATA
---------T-------------------------------------------T---------------------
---------T-------------------------------------------T---------------------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------T-----------------------------A--T---------------------
-----------------------------------------------------T---------------------
-----------------------------------------------------T---------------------
-----------------------------------------------------T---------------------
---------T-------------------------------------------T---------------------
..........................................---------------------------------

150

122

150
33

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

TATAGATTTTTGTTGATTTCTGTAGCATTATTTGCCTTAACTAAAGCTCAGAACTATGGACTTAATATACCAATA
--C---------------A-------------------G--G-G---------T-----------CT--------
--C---------------A-------------------G--G-G---------T-----------CT--------
-----------A--A------------------------------------------------------------
-------C-----------A------------------G--A-G---------T-----G-----CT--------
--------------A-----------------------G------------------------------------
--------------A-----------------------G------------------------------------
--------------A-----------------------G------------------------------------
------------------A----------------T--G--A-G---------T-----------CT--------
--------------A----G--G----------------------------------------------------

225

197

225
108

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

ACAGGATCAATGGATACTGTATACTCCAACTCTACTCAAGAAGGAGTATTTCTAACATCCACATTATGTTTGTAT
--------------C--------TA------------------A---G--C-----T--T---------C-A---
--------------C--------TA------------------A---G--C-----T--T---------C-A---
--------------C------------------------------A----------------G------------
--------------C---------G-T------------------A-------G-----T---------------
-----------------------------T---------------A-----------------------------
-------------------------------------G-------A-----------------------------
-------------------------------------G-------A-----------------------------
--------------CG-------TA-T----------------A---G--------T--T—G------C-----
--------------------C------------------------------------------------GA----

300

272

300
183

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

TATCCAACTGAAGCAAGTACTCAAATCAGTGATGGTGAATGGAAAGACTCATTATCACAAATGTTTCTTACAAAA
----------------------------A---------C--------------G--G-----------C-----G
----------------------------A---------C--------------G--G-----------C-----G
---------------------------------------------------------------------------
----------------------------A----A-G-----------------G--------------C------
--------------------------------------------------------G------------------
--------------------------------------------------------G------------------
--------------------------------------------------------G------------------
----------------------------A---------C--------------G--G-----------------G
---------------G----------------C-----------------------G------------------

375

347

375
258
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MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

GGTTGGCCAACAGGATCAGTCTATTTTAAAGAGTACTCAAATATTGTTGATTTTTCCGTTGACCCACAATTATAT
-----------------T--T--C--C-------------G---------------T--------G---C-G---
-----------------T--T--C--C-------------G---------------T--------G---C-G---
--------------------------------------------------------------T------------
-----------------------------------T--------------------T-----T------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------------T---------------------------------------
-----------------------------------T---------------------------------------
-----------------T--T--C--------------------------------T-----------GC-G---
--------------------------C------------------------------------------------

450

422

450
333

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

TGTGATTATAACTTAGTACTAATGAAGTATGATCAAAATCTTGAATTAGATATGTCAGAATTAGCTGATTTGATA
--------------------------A-----C----G---------------------G-----------A---
--------------------------A-----C----G---------------------G-----------A---
---------------------------------------------C-----------------------------
--------------------------A--------------------------------G-----------A---
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----C-----T--------T-----A-----C----G---------------------G-----------A---
---------------------------------------------------------------------------

525

497

525
408

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

TTGAATGAATGGTTATGTAATCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAACAATCGGGAGAATCAAATAAGTGG
-----------------C--C--------------------C---------------------------------
-----------------C--C--------------------C---------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
----------------------------------T------------C---------------------------
----------------------------------T------------C---------------------------
----------------------------------T------------C---------------------------
--------------------C---------G----------C---------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

600

572

600
483

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

ATATCAATGGGATCATCATGTACTGTGAAAGTGTGTCCACTGAATACACAAACGTTAGGAATAGGTTGTCAAACA
-----G--------------------------------G--------------------G---------------
-----G--------------------------------G--------------------G---------------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------C-----------A--C-----------G--------------------------T
--------------------------------------------------------G------------------
--------------------------------------------------------G------------------
--------------------------------------------------------G------------------
-----G-----------------C--------------G--A-----------------G---------------
-------------------------A-------------------GAG-TCT-----------------------

675

647

675
558

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

ACGAATGTAGACTCATTTGAAACAGTTGCTGAGAATGAAAAATTAGCTATAGTGGATGTCGTTGATGGGATAAAT
--A--C----------------TG--------------G------------------------------------
--A--C----------------TG--------------G------------------------------------
-----------------------G--------A------------------------------------------
--A-----------G-------TG--------------G------------------------------------
----------------------T----------------------------------------------------
----------------------T----------------------------------------------------
----------------------T----------------------------------------------------
--A--C----------------TGA-------------G------------------------------------
-----------------------------------------------------------T---------------

750

722

750
633

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

CATAAAATAAATTTGACAACTACGACATGTACTATTCGAAATTGTAAGAAGTTAGGTCCAAGAGAGAATGTGGCT
--------------A-----------------------------------A--------------A-----A---
--------------A-----------------------------------A--------------A-----A---
--------------------------------C--------------------------------------A---
-----------------------------------------------------------------------A---
-----------------------------------------------------------------------A---
--------------------------------------G--------------------------------A---
--------------------------------------G--------------------------------A---
--------------A-----------------------------------A--------------A-----A---
-----------------------------------------------A---------------------------

825

797

825
708
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MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

GTAATACAAGTTGGTGGCTCTAATGTGTTAGACATAACAGCGGATCCAACGACTAATCCACAAATTGAGAGAATG
-----------------T--------A-----T--------A--------A-------------C----------
-----------------T--------A-----T--------A--------A-------------C----------
A-C---------------------A-A------------------------------------------------
--------------------------A--------------A----------------------C----------
------------------------A-A------------------------------------------------
--G---------------------A-A------------------------------------------------
--G---------------------A-A------------------------------------------------
-----------------T-----------------------A--------A-------------C----------
------------------G-----A-A------------------------------------------------

900

872

900
783

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

ATGAGAGTGAATTGGAAAAGATGGTGGCAAGTATTCTATACTATAGTAGATTATATTAATCAGATTGTACAGGTA
-------------------A---------------T-----------------------C—A-----------G
-------------------A---------------T-----------------------C—A-----------G
-----------------------------------T---------------------------------------
-------------------A---------------T--C--------------------C-----CA--------
-----------------------------------T---------------------------------------
-----------------------------------T-----------------C---------------------
-----------------------------------T-----------------C---------------------
-------------------AG--------------T--------------------------A------------
--------------------------------G------------------------C--...............

975

975
843

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

ATGTCCAAAAGATCAAGATCATTAAGTTCTGCTGCGTTTTATTATAGAGTATAGATATATCTTAGATTAGAATTG
-------------------------A------G--T---------------------------------------
-------------------------A------G--T---------------------------------------
-------------------------A------A--T---------------------------------------
-------------------------A------A--T-----C------------------...............
-------------------------A----------------------------------...............
-------------------------A----------------------------------...............
-------------------------A----------------------------------...............
-------------------------A------A--T---------------------------------------
...........................................................................

1050

1007

1050
843

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-04 

TATGATGTGACC 
-TC--------- 
-TC--------- 
------------ 
............ 
............ 
............ 
............ 
-TC--------- 
............ 

1062 
 
 
 

1007 
 
 
 

1062 
843 
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表四 Alignment of the Deduced Amino Acid Sequences of the Human 
Rotavirus Group A G1 (partial VP7 gene) from the Central Taiwan Strains 
and Reference Strains. 
 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-40 

MYGIEYTTILIFLISIILLNYILKSVTRIMDYIIYRFLLISVALFALTKAQNYGLNIPITGSMDTVYSNSTQEGV
----------------------------------------T-------R-------L----------T-----E-
------------------------------------------------------------------H--------
--------------------------------------------------------------------------I
------------------------------------S---Y-------R-------L----------A------I
--------------------------------------------------------------------------I
-----------------------------------------------------------------------R--I
-----------------------------------------------------------------------R--I
.............................-----------T-------R-------L-------A--T-----E-
.......................-----------------CG---------------------------------

75

46
52

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-40 

FLTSTLCLYYPTEASTQISDGEWKDSLSQMFLTKGWPTGSVYFKEYSNIVDFSVDPQLYCDYNLVLMKYDQNLEL
------------------N--D-------------------------S-----------------------S---
------------------IE-D-----------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
------------------N-R------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
------------------N--D-------------------------------------------------S---
-------E------G------------------------------------------------------------

150

121
127

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-40 

DMSELADLILNEWLCNPMDITLYYYQQSGESNKWISMGSSCTVKVCPLNTQTLGIGCQTTNVDSFETVAENEKLA
------------------------------------------------------------------M--------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------M--------
--------------------I---------------------------------------------I--------
--------------------I---------------------------------------------I--------
--------------------I---------------------------------------------I--------
-------------------V----------------------------------------------MI-------
------------------------------------------E------ELS-----------------------

225

196
202

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-40 

IVDVVDGINHKINLTTTTCTIRNCKKLGPRENVAVIQVGGSNVLDITADPTTNPQIERMMRVNWKRWWQVFYTIV
-------------------------------------------------------T---------K---------
-----------------------------------M------I--------------------------------
----------------------------------I-------I--------------------------------
-------------------------------------------------------T---------K---------
------------------------------------------I--------------------------------
------------------------------------------I--------------------------------
------------------------------------------I--------------------------------
-------------------------------------------------------T---------K---------
----------------------------------------A-I--------------------------------

300

271
277

 
 
MVD9816 
KU 
2TT 
C2 
DC03 
TE56 
CH9 
CH31 
WA 
CS96-40 

DYINQIVQVMSKRSRSLSSAAFYYRV
-----------------N--------
-----------------N--------
-----------------N--------
------I----------N--------
-----------------N--------
-----------------N--------
-----------------N--------
-----------------N--------
---H......................

326

297
281
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表五 Comparison of the Human Rotavirus Group A G1 ( Partial VP7 Genes) from the Central Taiwan Strains and 
Reference Strains 
 
 
 
 
 

Strain(%) MVD9816 KU 2TT C2 DC03 TE56 CH9 CH31 WA CS96-40
MVD9816 — 93.22 93.22 98.12 94.74 98.51 98.01 98.01 93.22 97.15 
KU 93.22 — 100 92.75 93.74 93.25 92.75 92.75 97.36 90.61 
2TT 93.22 100 — 92.75 93.74 93.25 92.75 92.75 97.36 90.61 
C2 98.12 92.75 92.75 — 94.74 97.91 97.52 97.52 92.84 95.96 
DC03 94.74 93.74 93.74 94.74 — 94.84 94.54 94.54 93.45 92.39 
TE56 98.51 93.25 93.25 97.91 94.84 — 99.3 99.3 92.95 96.43 
CH9 98.01 92.75 92.75 97.52 94.54 99.3 — 100 92.45 95.96 
CH31 98.01 92.75 92.75 97.52 94.54 99.3 100 — 92.45 95.96 
WA 93.22 97.36 97.36 92.84 93.45 92.95 92.45 92.45 — 89.79 
CS96-40 97.15 90.61 90.61 95.96 92.39 96.43 95.96 95.96 89.79 — 
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表六 Alignment of the Nucleotide Sequences of the Human Rotavirus 
Group A G3 ( Partial VP7 Gene ) from the Central Taiwan Strains and 
Reference Strains. 
 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

GGCTTTAAAAGAGAGAATTTCCGTTTGGCTAGCGGTTAGCTCCTTTTAATGTACGGTATTGAATATACCACAGTT
------------------------C----------------------------T---------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------T--------C----------------------------T---------------------
------------------------C----------------------------T---------------------
------------------------C----------------------------T---------------------
--------------------T---C----------------------------T---------------------
...........................--------------------G-----T---------------------
---------------------------------------------------------------------------
................................................-----T---------------------

75

48
75
27

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

TTAACCTGTTTGATATCAGTTATATTGTTGAATTACGTACTCAAATCCTTAACTAGAATAATGGACTTTATTATT
------CT-------------------------------------------------------------------
-------T----------------------G--------------------------------------------
-------T------------------A--------------T-----A--------------------C--C---
-------T----------A-------------------G--------A---------------------------
-------T-------------------------------------------------------------------
-------T-C----------------A--------------------A---------------------------
-------T------------------------------G--T-----A--------------------C-----C
---------------------------------------------------------------------------
-------T-------------------------------------------------------------------

150

123
150
102

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

TACAGATTTCTTTTAATTATAGTTATATTATCACCATTCCTTAATGCACAAAATTATGGAATAAATCTTCCGATT
------------------------------------C--------------------------------------
------------------------------------C--------------------------------------
------------C-C--------C--------------T--------------------------------A---
---------------G-----------C-G------C--------------------------------------
------------------------------------C--------------------------------------
---------------------------C-G-------------------C-------------------------
--T---------------G-----G--C-G--------T-----C--G---------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-------------------C----------------C--------------------------------------

225

198
225
177

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

ACTGGCTCAATGGACACACCATATATGAACTCAACACGAGAGGAAGTATTCCTAACTTCGACTTTATGTTTGTAT
-----------------------------------G---------------------------------------
-------------------------C--------TG---------------------------------------
-----A--------TG-T-------CA-----G----A---A-----G--------A--A--------C------
-----A----------T--T-----C---------------------G--TT-------------------A---
-------------------------C---------G----G----------------------------------
-----A----------------G--C--------------------------------------------G----
-----G--------T----------CA--------G-A---A-----G--T-----------------C------
---------------------------------------------------------------------------
-------------------------CT--------G---------------------------------------

300

273
300
252

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

TACCCAACTGAAGCAGCAACAGAAATAAATGATAATTCATGGAAGGATACACTTTCTCAGCTATTTTTAATCAAA
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
--T-----------T--G---C----------C-----------A-------------------------CT---
--------------------T------------G------------------------------------CT---
---GG-----------------------------------------------------T----------------
--------------------G---------------------C-C-G-----------------------CT---
--------------T-----------------------------A-----G-----------------G-CT---
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

375

348
375
327
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107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

GGATGGCCAACAGGATCTGTTTATTTTAAAGATTATACTGATATTGCCTCGTTTTCAGTTGATCCACAACTGTAC
-----------------CA----------------------------------------C--------------T
---------------------------------------------------------------------------
--G-----------------C-----------------A-----------A------------------T-A---
-----------------CA--------------------------------------------------------
------------------A----------------------------------------C---------------
--C--------------CA------------C-------A-------T---------------------T-A---
--------------------C-----------C---G-------------A------------------------
---------------------------------------------------------------------------
------------------A----------------------------------------C--------------T

450

423
450
402

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

TGTGATTATAATTTGGTATTAATGAAATACGACGCTACACTGCAACTGGACATGTCCGAACTAGCAGATTTGTTA
--------------------G--------T---------------------------------------------
-----------------------------T---------------------------------------------
------------A-A-----G------------------T----GT-A--------A---T----------AA--
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------C-----
------------------C-------G--T---------------T--------------T-------C---A--
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------T---------------------------------------------

525

498
525
477

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

CTTAATGAGTGGTTATGTAATCCTATGGATATCACTTTGTATTATTATCAACAAACTGATGAGGCAAATAAATGG
--------------------------------T------------------------------------------
--------------------------------T------------------------------------------
-----------------------C--------T-----------------------C--C---A-G--C--G---
--------A-----------------------------A--------------------------------G---
--------------------------------T------------------------------------------
--------------------------------T------------------------------------------
--------------G--C--------------T-----A-----------------C--------G---------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------T------------------------------------------

600

573
600
552

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

ATTTCAATGGGATCATCTTGTACTATAAAGGTATGTCCACTAAATACGCAAACATTAGGAATTGGGTGCCTAACA
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------------------------------------T------
--A--------G--------C--------A-----C---T-------A--------------------TT-G--T
-----------------------C---------G----------------------------------------T
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------C-----------------------A--------------------------T
--------------G--------------A-----------G-----------G--------------------T
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

675

648
675
627

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

ACTGATACAAACACGTTTGAAGAAGTTGCAACAGCTGAAAAATTAGTGATTACTGACGTTGTAGATGGAGTCAAT
---------------------------------------------------------------------------
----------G------------------------------------------------C---------------
-----C--G--------------------------------G--------C--------C---------------
--------------------------------------------------------------------G------
------------------------A--------A-----------------------------A-----------
-----------------C--------------------G-----------------------------G-CT---
--------G-GT--A-----G---------------------C------------------------------G-
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------------------C------------------------

750

723
750
702

 
 
107ELB 
98'B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

CATAAATTGAACGTGACGACAAACACTTGTACGATTAGAAATTGTAAAAAATTAGGACCAAGGGAAAACGTAGCA
-----------------A-----T---------------------------------------------------
--------------------------------------------C----------A---C---A-----------
------C---GT--T--A-----T--------A--------C--C-----G-----------A--G---------
-----------T--------------------A------------------------------C-----------
------------------------------------------G-------T--------------G---------
--------------------C-----------C--C---------------------------------------
-----------------------T--------A-----G--------------G--------A--G---------
---------------------------------------------------------------------------
-----------------A---------------------------------------------------------

825

798
825
777
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107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

GTTATACAGGTTGGTGGCCCAGATGTACTTGACATAACAGCTGATCCAACGACAATGCCACAAACAGAAAGAATG
--------------------------G------------------------------------------------
------------------------A-------T------------------------------------------
--------A--------TT-----A----------------------G--A---GCT-----------G--G---
-----------------TT----C-------------------------------C-------------------
--------------------------------------T------------------------------------
------------------T-----A-----------------------------GC-------------------
------------------T-----A----C--------G---------------GC-------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------A--------------G------------------------------------------------

900

873
900
852

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

ATGCGAGTGAATTGGAAGAAATGGTGGCAAGTGTTTTATACAATAGTTGACTACGTGAATCAAATTGTGCAAGCA
---------------------------------------------------------------------------
-----C---------------------------------------------------------------------
-----------------A--------------A-----C--------------T-----------C-----G--G
--------------T-----------------A-----------------------A-----------------G
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------A-----------------------------------------G
-----------------A--------------A--------------------T-----------C--------G
---------------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------------------A--

975

948
975
927

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

ATGTCCAAAAGATCGAGATCATTAAATTCTGCTGCATTTTACTACAGAGTATAGATATAGCTTAGGTTAAAGCTG
-----------------------------------------------------------------A---G-AT--
---------------------------------------------------------------------------
--------------A--G---C-G-----C-----------T---------------------------------
-----------------------------------------------G------G----------A---G-AT--
-------------------------------------------------------AT-GTA-G------G-AT--
---------------------------------------ACTA----GA-----TGT-GA---------G-AT--
---------------------C----------------------------G--------................
---------------------------------------------------------------------------
---------..................................................................

1050

1007
1050
936

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

TATGATGTGACC 
------------ 
-----C------ 
--A--------- 
------------ 
------------ 
------------ 
............ 
------------ 
............ 

1062 
 
 
 
 
 
 

1007 
1062 
936 
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表七 Alignment of the Deduced Amino Acid Sequences of the Human 
Rotavirus Group A G3 ( Partial VP7 gene ) from the Central Taiwan Strains 
and Reference Strains. 
 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

MYGIEYTTVLTCLISVILLNYVLKSLTRIMDFIIYRFLLIIVILSPFLNAQNYGINLPITGSMDTPYMNSTREEV
-----------L----------------------------------L----------------------------
-----------F-------D--------------------------L--------------------T--M----
-----------F----------------------------------------------------A--T---Q---
-----------F---I-----------------------V------L-----------------IL-T-------
-----------F----------------------------------L--------------------T----G--
-----------F--------------------------------------P---------------CT-------
-----------F----------------------------V-V------------------------T---Q---
-----------F-------------------------------------------------------T-------
-----------F----------------------------T-----L--------------------T-------

75

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

FLTSTLCLYYPTEAATEINDNSWKDTLSQLFLIKGWPTGSVYFKDYTDIASFSVDPQLYCDYNLVLMKYDATLQL
----------------------------------------I----------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
----------------Q---------------T------------------------------I-----------
--------------------D-----------T-------I----------------------------------
----------G-----------------L-----------I----------------------------------
-------W---------------HG-------T-------I---A--N---------------------------
--------------------------------T-------------A----------------------------
-------------------------------CT-------I------N---------------------------
----------------------------------------I----------------------------------

150

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

DMSELADLLLNEWLCNPMDITLYYYQQTDEANKWISMGSSCTIKVCPLNTQTLGIGCLTTDTNTFEEVATAEKLV
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------------------------------S------------
--------I---------------------T--------------------------------------------
---------------------------------------------G-----------------------------
-------------------------------------------------------------------I--T----
---------------------------------------------------------------------------
--------I-----------------------------------------------------S------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

225

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

ITDVVDGVNHKLNVTTNTCTIRNCKKLGPRENVAVIQVGGPDVLDITADPTTMPQTERMMRVNWKKWWQVFYTIV
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------E--K-----------I--------------------------------
------------S---------------------------S-I---------A----------------------
------------------------------Q---------S-----------T----------C-----------
-----N-----------------G-N-------------------------------------------------
-------A--------------------------------S-I---------A----------------------
--------S-------------------------------S-I---------A----------------------
----------------------------------------S-I---------A----------------------
---------------------------------------------------------------------------

300

 
 
107ELB 
98-B31 
MP126 
CP-1 
T108 
JA2 
MO 
KC814 
JA1 
CS02-01 

DYVNQIVQAMSKRSRSLNSAAFYYRV
--------------------------
--------------------------
--------------------------
--------------------------
--------------------------
----------------------TN-I
--------------------------
-------------------------I
--------T---..............

326

312
 
 
 

 



 64

表八 Comparison of the Rotavirus Group A G3 ( Partial VP7 Genes) from the Central Taiwan Strains and 
Reference Strains 
 
 

Strain(%) 107ELB 98'B31 MP126 CP-1 T108 JA2 MO KC814 JA1 CS02-01
107ELB — 98.12 98.21 89.36 95.48 97.27 94.26 92.06 95.67 98.18 
98'B31 98.12 — 97.27 88.79 95.48 97.46 94.07 91.76 95.48 98.93 
MP126 98.21 97.27 — 88.98 94.35 96.42 93.22 91.66 94.63 97.54 
CP-1 89.36 88.79 88.89 — 88.23 87.85 87.85 89.57 88.98 88.46 
T108 95.48 95.48 94.35 88.23 — 94.44 94.35 91.46 95.67 94.87 
JA2 97.27 97.46 96.42 87.85 94.44 — 93.79 91.33 95.57 97.86 
MO 94.26 94.07 93.22 87.85 94.35 93.79 — 90.33 97.36 94.44 
KC814 92.06 91.76 91.66 89.57 91.46 91.33 90.33 — 92.03 91.35 
JA1 95.67 95.48 94.63 88.98 95.67 95.57 97.36 92.03 — 95.73 
CS02-01 98.18 98.93 97.54 88.46 94.87 97.86 94.44 91.35 95.73 — 
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表九 Alignment of the Nucleotide Sequences of the Human Rotavirus 
Group A G9 ( Partial VP7 Gene ) from the Central Taiwan Strains and 
Reference Strains. 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

GGCTTTAAAAGAGAGAATTTCCGTCTGGCTAGCGGTTAGCTCCTTTTAATGTATGGTATTGAATATACCACAATT
---------------------------------------------------------------------------
------------------------T--------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
...........................------------------------------------------------
------------------------T--------------------------------------------------
--T---------------------T--------------------------------------------G-----
---------------------------------------------------------------------------
------------------------T--------------------------------------------------
...........................................................................
...........................................................................
...........................................................................
...........................................................................
...........................................................................
...........................................................................
...........................................................................
...........................................................................

75

48
75

0

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

CTAACCTTTCTGATATCAATAGTTTTATTGAACTATATATTAAAATCACTAACTAGTGCGATGGACTTTATAATT
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------A--T------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
.........------------------------------------------------------------------
.........-----------C-CC----C--C-----------------------------C------C-----C
.........------------------------------------------------------------------
.........---G-----------------------C-----------------GCC--C---------------
.........------------------------------------------------------------------
.........------------------------------------------------------------------
.........--A--------------------------------------------C------------------
.........------------------------------------------------------------------

150

123
150

66

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

TATAGATTTCTTTTACTTATTGTTATTGCATCATCTTTTGTTAAAACACAAAATTATGGAATTAATTTACCGATC
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-----------------------------------------
---------------------------------C-------------------------G---------------
---------------------------------------------------------------------------
-------C------------------C------------------------------------------------
---------------A-----------------------------------------------------------
C---------------------------------------C----------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------A----------------C--------------------CA------------------A-
---------------------------------------------------------------------------

225

198
225

141
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SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

TATCCTACAGAAGCATCAACTCAAATTGGAGATACGGAATGGAAGGATACTCTGTCCCAATTATTCTTGACTAAA
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------------------------------------------T---------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
--------------G------------------------------------------------------------
--------------------------------------------------------T--------T---------
--------------------------------------------------------T--------T---------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------------------------T--------T---------
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------------------------------------------------G---
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

375

348
375

291

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253-NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

GGGTGGCCAACTGGATCAGTCTATTTTAAAGAATACACTGATATCGCTTCATTCTCAATTGATCCACAACTTTAT
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------C--------------------------G---------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------C--------------------------G---------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

450

423
450

366

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

CTAAATGAATGGTTATGTAACCCAATGGATATAACATTATATTATTATCAGCAAACAGATGAAGCGAATAAATGG
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
------------G---------------------------------------N----------------------
---------------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------G--------------------
------------G-----------------------------------------C--------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
--------G----------C-------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

600

573
600

516
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SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

ATATCGATGGGACAGTCTTGTACCATAAAAGTATGTCCATTGAATACGCAGACTTTAGGAATAGGTTGTATTACC
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------T-----G---------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------------G-----------A---------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

675

648
675

591

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

ACAAATACAGCGACATTTGAAGAGGTGGCTACAAGTGAAAAATTAGTAATAACCGATGTTGTTGATGGTGTGAAC
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------A---------------------------------------------------------------
-----------A---------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------A---------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

750

723
750

666

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
KOLKATA 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

ATTATACAAGTCGGTGGCTCAGATGTGTTAGATATTACAGCGGATCCAACTACTGCACCACAAACTGAACGTATG
---------------------------------------------------------------------------
----------------------------------C----------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------A-----------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------A-C---------------
-----------------------------------------------------------T---------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------G---------------G-------
-----------------------------------------A---------------------------------

900

873
900

816
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SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS0105 
CS0106 
CS0107 
CS0109 
CS0113 
CS0202 
CS0203 
CS0204 

ATGCGAGTAAATTGGAAGAAATGGTGGCAAGTTTTCTATACGGTAGTAGATTATATTAATCAGATTGTGCAAGTT
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------------------A---------------------------------
-----------------------------------------A---------------------------------
-----------------------------------------A---------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------C--A---------------------------------
---------..................................................................
---------..................................................................
---------..................................................................
---------..................................................................
---------..................................................................
---------..................................................................
---------..................................................................
---------..................................................................

975

948
975

825

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
BRAZIL 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

ATGATGTGACCA 
............ 
............ 
-----------. 
............ 
-----------. 
-----------. 
-----------. 
-----------. 
............ 
............ 
............ 
............ 
............ 
............ 
............ 
............ 

1062 
1041 
1050 
1061 
1007 
1061 

 
 
 

825 
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表十 Alignment of the Deduced Amino Acid Sequences of the Human 
Rotavirus Group A G9 (partial VP7 gene) from the Central Taiwan Strains 
and Reference Strains. 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

MYGIEYTTILTFLISIVLLNYILKSLTSAMDFIIYRFLLLIVIASSFVKTQNYGINLPITGSMDTAYANSSQQET
---------------------------------------------P-----------------------------
---------------------------------------------P-----------------------------
---------------------------------------------P-----------------------------
---------------------------------------------P-----------------------------
---------------------------------------------P-----------------------------
-------A-------------------------------------P-----------------------------
---------------------------------------------P---------------------V-------
---------------------------------------------P-------------------S---------
............---------------------------------------------------------------
............----A-ST---------T------S--------------------------------------
............---------------------------I-----------------------------------
............-V-------L-----A------H------------A---------------------------
............---------------------------------------------------------------
............---------------------------------------------------------------
............---------------------------I------------N-----N----------------
............---------------------------------------------------------------

75

63

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

FLTSTLCLYYPTEASTQIGDTEWKDTLSQLFLTKGWPTGSVYFKEYTDIASFSIDPQLYCDYNVVLMKYDSTLEL
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

150

138

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

DMSELADLILNEWLCNPMDITLYYYQQTDEANKWISMGQSCTIKVCPLNTQTLGIGCITTNTATFEEVATSEKLV
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-------------V------------X------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------A-----------------------------------------------
-------------V-------------P-----------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------W-----------------------------
---------------T-----------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------

225

213
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SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

ITDVVDGVNHKLDVTTNTCTIRNCKKLGPRENVAIIQVGGSDVLDITADPTTAPQTERMMRVNWKKWWQVFYTVV
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------T-----------------------------
---------------I-----------------------------------------------------------
---------------I-----------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
-----------------------------------------------T---------------------------
---------------------------------------------------------------------------
---------------------------------------------------------------------------
--------------------------------------------------------------.............
-----------------------------------------------------T------V..............
--------------------------------------------------------------.............
--------------------------------------------------------------.............
--------------------------------------------------------------.............
--------------------------------------------------------------.............
---------------------------------------------------A----G-----.............
--------------------------------------------------------------.............

300

275
274
275

 
 
 
 
 
SP2737 
DL73 
US1205 
R136 
Brazil 
GH1319 
MR4703 
Kolkata 
8253NN 
CS01-05 
CS01-06 
CS01-07 
CS01-09 
CS01-13 
CS02-02 
CS02-03 
CS02-04 

DYINQIVQVMSKRSRSLNSAAFYYRV
--------------------------
--------------------------
--------------------------
--------------------------
--------------------------
--------------------------
-------------------V------
---------------L----------
..........................
..........................
..........................
..........................
..........................
..........................
..........................
..........................

326

275
274
275
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表十一 Comparison of the Human Rotavirus Group A G9 ( Partial VP7 Genes) from the Central Taiwan Strains 
and Reference Strains 
 

Strain(%) SP2737 DL73 US1205 R136 Brazil GH1319 MR4703 Kolkata 8253NN CS01-05 CS01-06 CS01-07 CS01-09 CS01-13 CS02-02 CS02-03 CS02-04 

SP2737 — 99.9 99.05 99.72 99.7 99.53 99.25 99.72 98.82 99.39 98.18 99.76 98.67 99.76 99.64 98.67 99.88 

DL73 99.9 — 99.14 99.81 99.8 99.62 99.33 99.81 98.94 99.27 98.06 99.64 98.55 99.64 99.52 98.55 99.76 

US1205 99.05 99.14 — 99.14 99.21 98.95 98.67 98.95 99.05 98.67 97.45 98.79 97.94 98.79 98.67 97.7 98.91 

R136 99.72 99.81 99.14 — 100 98.95 98.67 98.95 99.05 98.67 97.45 98.79 97.94 98.79 98.67 97.7 98.91 

Brazil 99.7 99.8 99.21 100 — 99.5 99.3 99.6 99.01 99.15 97.94 99.52 98.42 99.52 99.39 98.42 99.64 

GH1319 99.53 99.62 98.95 98.95 99.5 — 99.34 99.43 98.77 98.91 97.7 99.27 98.18 99.27 99.15 98.18 99.39 

MR4703 99.25 99.33 98.67 98.67 99.3 99.34 — 99.15 98.49 99.03 97.58 99.15 98.06 99.15 99.03 98.06 99.27 

Kolkata 99.72 99.81 98.95 98.95 99.6 99.43 99.15 — 98.77 99.15 97.94 99.52 98.42 99.52 99.39 98.42 99.64 

8253NN 98.82 98.94 99.05 99.05 99.01 98.77 98.49 98.77 — 98.55 97.21 98.79 97.7 98.79 98.67 97.7 98.91 

CS01-05 99.39 99.27 98.67 98.67 99.15 98.91 99.03 99.15 98.55 — 98.3 99.15 98.79 99.15 99.03 98.06 99.27 

CS01-06 98.18 98.06 97.45 97.45 97.94 97.7 97.58 97.94 97.21 98.3 — 98.06 97.58 97.94 97.82 96.85 98.06 

CS01-07 99.76 99.64 98.79 98.79 99.52 99.27 99.15 99.52 98.79 99.15 98.06 — 98.42 99.52 99.39 98.67 99.64 

CS01-09 98.67 98.55 97.94 97.94 98.42 98.18 98.06 98.42 97.7 98.79 97.58 98.42 — 98.42 98.3 97.58 98.55 

CS01-13 99.76 99.64 98.79 98.79 99.52 99.27 99.15 99.52 98.79 99.15 97.94 99.52 98.42 — 99.39 98.42 99.64 

CS02-02 99.64 99.52 98.67 98.67 99.39 99.15 99.03 99.39 98.67 99.03 97.82 99.39 98.3 99.39 — 98.3 99.52 

CS02-03 98.67 98.55 97.7 97.7 98.42 98.18 98.06 98.42 97.7 98.06 96.85 98.67 97.58 98.42 98.3 — 98.55 

CS02-04 99.88 99.76 98.91 98.91 99.64 99.39 99.27 99.64 98.91 99.27 98.06 99.64 98.55 99.64 99.52 98.55 — 

 


