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摘 要：测定了 ! 株鹅源新城疫病毒（,5$）融合蛋白（6）基因 4’端 01## 核苷酸片段的序列，

并由此推导了 6 蛋白氨基酸序列，并对鹅源 ,5$ 的基因型分类地位进行探讨。结果表明，!
株病毒 6 基因的同源性大于 .17，与 5,$ 标准强毒株 6!/8/ 6 基因的同源性为 /9:#7 ;
/9:/7，6 基因转录起始序列及起始密码子位置与已知 ,5$ 完全相同；6 蛋白具有和已知

,5$ 相似的各种功能区，6 蛋白前体 6# 裂解位点附近的氨基酸序列为00" <<=><6001，符合

,5$ 强毒株的特征。对 6 基因第 --! ; 09/" 位核苷酸之间 - 种限制性内切酶 !"#?!、$%&%!、

’%(!酶切图谱的分析表明，! 株病毒的基因型与文献报道的 @ ;"型有明显差异。
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新城疫病毒（,BCDEFG&B H+FBEFB I+*JF，,5$）是一种负单股 <,( 病毒，基因组全长 040/9
个核苷酸（KG），编码 9 种结构蛋白，即基质蛋白（L）、核衣壳蛋白（,M）、磷蛋白（M）、大蛋白

（N）、血凝素—神经氨酸酶蛋白（O,）及融合蛋白（6），其中 O, 和 6 位于病毒囊膜表面，前

者负责识别细胞受体并介导病毒对细胞的吸附，后者则参与病毒的穿透、细胞融合和溶血

等过程。,5$ 可以感染多种禽类，其中在鸡可致严重发病，造成重大的经济损失，现有的

文献记载一般认为水禽如鸭、鹅对 ,5$ 具有较强的抵抗力［0］，感染后症状轻微或不表现

临诊症状［"］。然而自 0..1 年以来，我国华东地区部分省市陆续爆发一种被称为“鹅的禽

副粘病毒感染”或“鹅副粘病毒病”的传染病［-，!］，对养鹅业构成较大威胁。本实验室从江

苏、浙江和广东等地的患病鹅群分离到数株 ,5$，对其生物学特性进行了鉴定，并用这些

野毒株和从野毒株中获得的克隆毒株成功地复制了本病，从而证实了 ,5$ 是本病的一种

主要病原。本文报道 ! 株鹅源 ,5$ 毒株 6 基因部分片段的序列测定及分析结果。

" 材料和方法

"#" 毒株

鹅源 ,5$ 克隆株 PAQ0Q.1QR%、PAQ-Q./QR%、SPQ0Q##QR%、R5Q0Q./QR% 由本室保存，为从江

苏、浙江和广东 - 省患病鹅群分离的野毒株经克隆、纯化而得。

"#$ 分子生物学试剂

禽白血病病毒反转录酶（(L$）、TEU 5,( 聚合酶及 MR8L3T 8EFV 载体等分子生物学





!"#、!$!、%$& 位氨基酸）。! 株病毒信号肽区氨基酸序列相当一致，与近年来华东地区流

行的鸡源 ’() 的相应序列（待发表）相近，与国外报道的序列［*］则存在较大差异（表 #）；+
蛋白裂解位点附近的序列为##$,,-.,+##/，符合 ’() 强毒株的特征，这一结果与病毒生物

学特性鉴定结果（待发表）相吻合。

表 ! !" 株 #$% & 蛋白信号肽序列的比较

01234 # 567819:;6< 6= ’>?497:<13 ;:@<13 ;4AB4<4;4 6= + 896?4:< 176<@ #C ’() ;?91:<;

D?91:< E7:<6 1F:G ;4AB4<F4;! 6= ;:@<13 848?:G4（86;:?:6< # H $%）
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YWI$IC/I5X . M D M L 0 - 0 L

WDI#IC/IK6 . M E L 0 L

WDI&ICSIK6 . M E L 0 L K

YWI#I""IK6 . N E L 0 L K

K(I#ICSIK6 . M E L 0 L
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’(’ 鹅源 #$% 基因型的分析结果

用计算机分析 + 基因第 &&! H #*S$<? 间 !"# =#、$%&’#、(%)#的酶切位点分布情况，

结果见图 $。! 株鹅源 ’() + 基因 !"# =#、$%&’#酶切位点的位置和数量完全相同，即分

别在第 &&%、S/%、SS&、#"*!、#!""<? 处有 # 个 !"# =#酶切位点，在 /%$、###* 和 #$*"<? 处有 #
个 $%&6#酶切位点；(%)#位点的分布在不同毒株之间则有所差异，! 株病毒在 C/&<?、
#"S/<? 和 #*$%<? 处均各有 # 个 (%)#位点，但 WDI#IC/IK6、YWI#I""IK6 和 K(I#ICSIK6 株与

#、$、%、&型 ’() 一样，在第 S/$<? 处有 # 个 (%)#酶切位点，WDI&ICSIK6 则无此位点；

除 K(I#ICSIK6 株外，WDI#IC/IK6、WDI&ICSIK6 和 YWI#I""IK6 株还在 #$!C<? 处有 # 个 (%)#位

点。
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表 ! ! ""型 #$% 及部分 #$%分离株 & 蛋白 #端 ’( 个高变位点的氨基酸残基比较

!"#$% & ’()*+ ",)- .%/0%*.%. +1 23 4%.)-0% .)5%. )* 56% 7"4)"#$% 8+45)+* +1 56% 9 84+5%)*
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’# N I F ! G F E : C G E

( %"4$;J N F ! ! F H : C G E
( 4%,%*5 N G ! F F H C H E
9<ALA N F G F H C E
9RQ>Q@@QO6 N I F ! F F H : E G E
ESQ>Q@3QO6 N I F ! F F H E : E E
TRQ>Q@3QO6 N I F ! F F H E : E E
REQ>Q@3Q:+ N I F ! F F H : : E G E
REQ&Q@AQ:+ N I F ! F F : E G E
TRQ>QBBQ:+ N H F ! F F : E G E
:JQ>Q@AQ:+ N I F ! F F H : E G E

’：4%.)-0% .)5%；D："()*+ ",)- 4%.)-0%. .6"4%- #; (+.5 .54")*. +1 U%*+5;8% ! V(；O：H% W $%*5+U%*), .54")*，P% W (%.+U%*),

.54")*，G% W 7%$+U%*), .54")*；J：%"4$; W %"4$; .54")*.，4%,%*5 W 4%,%*5 .54")*.

失的 AA&*5 处 !"# 1!点、>?2=*5 处 $%&!位点则同时出现；D"$$"U) 等［=］还发现，用 9 基因 =’

端部分片段作遗传发生图所反映的毒株间的遗传关系与上述酶切图谱反映的遗传关系相

当一致。比较 < 株鹅源 KJG 与已报道的! V(型 KJG 9 基因的部分特征性酶切位点［3］

可以发现，和已知的 KJG 相比，鹅源 KJG 的酶切位点出现了显著变化（表 2）。例如，! V

$型 KJG 具有而在% V(型 KJG 缺失的 A32*5 $%&!位点重新出现，而! V(型 KJG 具

有的 >?B>*5 ’%(+!位点在鹅源毒株则全部缺失；此外，< 株病毒中有 & 株在 >2<@*5 处出现

了! V(型 KJG 皆不具有的 $%&!位点。实际上，用国内外 =B 余株 KJG 9 基因部分序

列（第 <3 V <&= *5）绘制的遗传发生图表明，< 株鹅源毒株与数株近年来华东地区流行的鸡

源 KJG 一起，在&型与’毒株的遗传分支之间形成了一个独特的分支（待发表）。D"$$"U)
等［=］曾将 3B 年代末从我国香港地区健康鸭分离的 KJG 强毒株（SNQ>B@Q3A）归入基因&,
型，然而，< 株鹅源 KJG 与&, 型 KJG 在 ><3A*5、>?B>*5 处 ’%(+!位点及 A32*5、@3&*5 处

$%&!位点的差异可资区别。这些结果表明，鹅源 KJG 的基因型与已报道的! V(型均

不相同，有可能是一种新的基因型。虽然鹅源毒株的酶切图谱及遗传学分支与已报道的

KJG 存在显著差异，其 9 蛋白一级结构中 K 端 23 个高变位点的氨基酸残基却与% V’
KJG［A］趋于一致（表 &）。因此，如何对导致鹅群严重发病的 KJG 进行基因型分类，尚需进

一步研究探讨。
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