
!" 卷 # 期

#$$" 年 ! 月 ! 日
微 生 物 学 报

!"#$ %&"’()&(*(+&"$ ,&-&"$
!"（#）：##% & #’#

!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!
! ()*+, #$$"

基金项目：山东省科技攻关重点支持项目（$’$’-%）；山东省自然基金支持项目（$’-$#$-$-）

"通讯作者。./,：0"12’010#!-2"$；3145+,：6678+9 :;58< /;8< 7=
作者简介：秦卓明（->"0 ? ），男，河南淮阳人，研究员，在职博士研究生，主要从事禽病和分子病毒学研究。3145+,：@+=64->>%9-"’A 7B4

其他作者：徐怀英#，袁小远#

收稿日期：#$$21--1$2；接受日期：#$$21--1#’；修回日期：#$$21-#1$"

新城疫病毒 !" 和 # 基因遗传变异相关性的研究
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摘 要：选取国内 ->>> & #$$2 年发生的 CDE 毒株，经 F3G 蚀斑纯化和 HIG 鸡胚增殖，对其融合蛋白（G）和血凝素1神
经氨酸酶（JC）基因分别进行克隆测序，结合在 K/=L5=M 中发表的具有 G 和 JC 基因的 CDE 序列，利用 DC(HN5* 软

件，对其不同毒株的 G 或 JC 基因片段和全长、G 和 JC 基因全长分别进行遗传变异的研究，利用统计学软件

HIHH0A$ 进行同源性相关分析。结果表明：不同 CDE 毒株 G 或 JC 基因片段与其全长之间，核甘酸 *#$A>%’，氨基

酸：$A>--$*$$A>"0，遗传变异高度相关，但 G 与 JC 基因全长之间核甘酸的遗传变异呈现弱相关（* O $A’-#）。国内

CDE 野毒株之间 JC 核甘酸高度同源（同源率 >%P以上），而与 Q5 HBN5 同源率仅为 %>A#P & 0$A%P，且显示出明显

的地域性。

关键词：新城疫病毒；G 基因；JC 基因；同源性；遗传变异；相关性
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新城疫（C/S75:N,/ ;+:/5:/，CD）是由属禽副黏病

毒1- 型的新城疫病毒（C/S75:N,/ ;+:/5:/ T+*8:，CDE）

引起禽的一种急性、烈性传染性疫病，主要侵害鸡和

火鸡，发病率和死亡率均很高，是危害我国养禽业生

产的最严重疾病之一［-，#］。国际兽医卫生组织（UV3）

将其定为 ( 类动物疫病，中国将其定为一类动物传

染病。CDE 虽然只有一个血清型，但毒株众多，毒

力差别较大［# & !］，给 CD 的防制带来极大困难。

CDE 是一种具有囊膜的单股、负链、不分节段

的 WC( 病毒，由 -2-0" 个核苷酸组成。基因组包含

" 个基因，分别编码 ’X CI1I1Y1G1JC1Q 2X六个主要

多肽（即 CI 核蛋白、I 磷蛋白、Y 基质蛋白、G 融合

蛋白、JC 血凝素1神经氨酸酶和 Q 聚合酶）［2］。CDE
的囊膜由 G 和 JC 两个糖蛋白组成，G 糖蛋白能够

融合宿主细胞膜，使病毒侵入宿主细胞内；JC 糖蛋

白具有血凝素和神经氨酸酶活性，在病毒侵染过程

中识别细胞受体、介导病毒吸附细胞膜。这两种基

因产物决定着 CDE 的毒力强弱［" & >］。因此，对 G 和

JC 进行分子遗传变异研究，对了解和把握 CDE 的

变异规律具有重要意义。

然而，国内外尚未有 G 和 JC 基因遗传变异相

关性的研究报告。本文对近年来在国内分离、鉴定

的 CDE，分别进行了 G 和 JC 基因克隆测序，并对二

者的遗传变异做了相关比较。

$ 材料和方法

$%$ 材料

$%$%$ 病毒来源：->>> & #$$2 年间 山 东、江 苏 等

CDE 分离株，采用 J( 和 JV 交叉抑制试验，排除 J>

和 J2 亚型禽流感、减蛋综合症（3DH1%"）等具有 J(
特性的病毒。利用 F3G 对分离株进行蚀斑纯化 ’
代后接种 -$ 日龄 HIG 鸡胚，进行病毒增殖，利用差

速离心法进行浓缩病毒。

$%$%& 主要试剂：.WV6B, 为 K+Z7B LWQ 产品；(YE 逆

转录酶、W=5:+=、)K3Y1. 35:[ E/7NB* 购自 I*B4/\5 公

司；DC( 回收试剂盒、;C.I: 购自 .5]5W5（大连）公

司。IFW Y5:N/* Y+^ 增 强 剂 购 自 北 京 朋 远 公 司。

DJ2!由山东农科院家禽所禽病重点实验室保存；

HIG 种蛋由山东家禽所 HIG 鸡场提供。

$%$%’ 引物设计：参照 K/=L5=M 中 CDE 的 G 和 JC
序列，利用 I*+4/* 设计两对引物，.- 和 .# 用于扩增

G 基 因（-%$$Z)），JC- 和 JC# 用 于 扩 增 JC 基 因

（-0$-Z)）。引物由上海 H5=\B= 合成，序列为：.-：2X1
(.KKKF.FF(((FF..F.(F1’X， .#： 2X1..K.(K.KK



!"!"!#"!$%&；’()：*&$"!!+""!"#!!#!#"!#!!#$
%&，’(,：*&$!+"!""!!!##!!#"!!"#"$%&。 考 虑 到

(-. 不同编码基因均有共同的起始序列［/，)0］，设计

通用 1" 引物：*&$#!+++"#+##$%&。
!"# 逆转录（$%）

按照 "12345 试剂盒说明提取病毒 1(#，加入经

-67! 处理的灭菌超纯水 ),!8 溶解 1(#。取 9!8
1(#，加 入 )0::45;8 1" 引 物 <=*!8，经 90> 变 性

*:?@ 后，冰浴 *:?@，依次加入下列体系：* A 1" BCDDEF
<!8；)0::45;8 G("7 ,!8；<0H;!8 1(IJ?@ 0=*!8；

)0H;!8的 #K. ,!8，反应总体积 ,0!8，混匀，%9>水

浴 )L。然后，/*> *:?@，冰浴 *:?@，M ,0>保存。合

成的 N-(# 可作为 7!1 扩增 O 和 ’( 的模板。

!"& ’($ 扩增

O（’(）反 应 条 件：/<> %:?@；/<> ):?@，*<>
):?@，9,> ,=*:?@（’( 为 ,:?@），%%（’( 为 %,）个循

环；9,>延伸 )0:?@。反应产物 )P琼脂糖凝胶电泳

检验。

!") 克隆转化和鉴定

回收 7!1 产 物，将 回 收 物 连 接 )Q> )=*L 至

R+6K$" 6IJS .ENT4F，转化至感受态 -’*"，均匀涂布

于含 #:R?N?55?@、27"+、U$+I5 的 8V 固体培养基平板，

%9>培 养 )< W )QL。挑 取 白 色 菌 落 小 量 培 养，作

!"#1#酶切鉴定和 7!1 扩增双重鉴定。

!"* 基因测序和基因分型

将阳性质粒送上海博采生物技术有限公司测

序。另从 +E@VI@X 中获取同时发表 O 和 ’( 序列且

代表不同基因型的 )) 个 (-. 毒株（表 )），用于这两

个基因的比较。利用 -(#YTIF Q=0 软件，按传统基因

分型方法［), W )<］对 O 基因分型。

!"+ 不同毒株 , 和 -. 基因遗传变异的相关性

比较

!"+"! 不同毒株 O 和 ’( 基因全长及片段同源性

相关分析：利用 -(#YTIF Q=0 软件分别对 (-. 不同

O 和 ’( 基因片段进行核苷酸（@T）和氨基酸（II）同

源性比较，利用 Y7YYZ=0 统计学软件对其同源性进

行相关分析。以不同 (-. 毒株 O 全长基因的 @T 同

源性 为 纵 坐 标，以 不 同 毒 株 O 基 因 高 变 区（) W
%9<@T）的 @T 同源性为横坐标作图。按同样方法构建

’( 基因及其高变区（) W ,90@T）相关图。

!"+"# 不同毒株 O 和 ’( 全长基因核甘酸同源性

相关分析：利用 -(#YTIF Q=0 软件分别对 (-. 的 ’(
与 O 基因之间进行核甘酸同源比较，利用统计学软

件 Y7YYZ=0 进行相关分析。以不同毒株间 O 基因的

全长核甘酸同源性为横坐标，以 ’( 基因的全长核

甘酸同源性为纵坐标作图。

# 结果

#"! $%/’($ 和基因分型

)< 个 (-. 野毒株的 O 和 ’( 基因均扩增出了

目的片段。经双向测序后，O 基因开放阅读框（[RE@
1EIG?@\ OFI:E，[1O）全长 )QQ,BR，编码 **% 个氨基

酸；’( 基因 [1O 全长 )9)QBR，编码 *9) 个氨基酸。

序列已被 +E@VI@X 收录（表 )）。

)< 株 (-. 野毒株基因分型结果：Z 株为基因$
（*9=)P）；< 株 为 基 因%（,Z=QP）；, 株 为 基 因&
（)<=%P）。基因$仍是目前 (-. 流行的优势毒株。

表 ! 试验用新城疫毒株

"IB5E ) 7F4REFT?EJ 4D (E]NIJT5E G?JEIJE ^?FCJ JTFI?@J
(4_ (-. JTFI?@ 84NIT?4@ ’4JT "?:E 4D ?J45IT?4@ O +E@VI@X INNEJJ?4@ (4_ ’( +E@VI@X INNEJJ?4@ (4_ +E@4TSRE
) "‘0% "?I@a?@ VF4?5EF 0%$<$Q -b,,9,<< -b,,Z/,* &
, YVc0, V?@3LC4 !L?NXE@ 0,$<$)Q -b,,9,<* -b,,Z/,Q %
% ‘Y0, ‘?I@\JC +44JE //$*$)0 -b,,9,<Q -b,,Z/,Z $
< Y--0) -E3L4C 8ISEF 0)$*$,0 -b,,9,<9 -b,%<*/) $
* Y+K0) +I4:? VF4?5EF 0)$*$)) -b,,9,<Z -b,%<*/, $
Q Yb-0< b?@\GI4 VF4?5EF 0<$%$)Z -b,,9,</ -b,,Z/%% $
9 Ybc0< b?@\GI4 VF4?5EF 0<$))$)Z -b,,Z/,) -b,,Z/%< %
Z Y80% 8?@\d?I@ VF4?5EF 0%$))$)) -b,,Z/,, -b,%<*9/ $
/ b60) VE?a?@\ RE@\C?@ 00$*$), -b,,9,*0 -b,%<*Z0 %
)0 Yef0% eI?S?@\ VF4?5EF 0%$,$/ -b,,9,*) -b,%<*Z% $
)) Yf0% gE?DI@\ -CNX 0%$))$,% -b,,Z/,% -b,%<*Z* %
), YV-0, V4GI VF4?5EF 0,$<$,, -b,,9,*, -b,%<*ZQ &
)% Y7f0% 7?@\S? VF4?5EF 0%$,$)Q -b,,9,*% -b,%<*Z9 $
)< YgY0% gE@JLI@\ VF4?5EF 0%$)$)< -b,,9,*< -b,%<*ZZ $
)* f(0% fC@@I@ !L?NXE@ 0%$%$)) #f,*%/), #f,*%/), $

Z,, b2( cLC4$:?@\ $% &’ _ ;("%& )*"+#,*#’#-*"& .*/*"&（,00Q）<Q（,）



续表 !
"#$ "%& ’()*+, -#.*(+#, /#’( 01*) #2 +’#3*(+#, 4 51,6*,7 *..1’’+#, "#$ /" 51,6*,7 *..1’’+#, "#$ 51,#(891
!: 5##’1 ;<1=+*,> 5##’1 ?@ABA!@ C4B@!DBB C4B@!DBB !
!D EFGH E*+I*, J<+.71, G:AKA!? "%L:M:M? "%L:M:M? !
!K CN’?! CN’()+*, J<+.71, GGA!B@H C0G@HH?? C0G@HBGG "
!G O,PG? O,P#,1’+* J<+.71, G?A!B:GK C0H:MGKH C0H:MGKH !
M? LQ?M LQC J<+.71, ?MAM!!BDM C0H:MGKD C0H:MGKD #
M! O(*38 O(*38 R+>1#, ??AMD@: C0H:MGKG C0H:MGKG !
MM SN’?! SN’’+*, J<+.71, ?!AMDHH C0K:H:HM C0K:H:HM !
M@ LQG@ LQC J<+.71, G@ABB?K@ C0H:MGK: C0H:MGK: #
MB -* Q#(* &*..+,1 J<+.71, !GB: C0:@:!BD C0:@:!BD $
MH 4BKTG J<+,* J<+.71, !GBK C0GGDMGK C0GGDMGK %

!"! 不同 #$% 毒株的 & 基因全长和基因片段遗传

变异的相关比较

表 M 为国、内外不同基因型的 MH 个 "%& 毒株 4
基因全长和不同片段的核甘酸（,(）和氨基酸（**）的

相关比较结果。结果表明，不同毒株的 ! U @DB ,(
（!MH**）、@DH U G:? ,(（!M: U @M?** ）、G:! U !::M ,(

（@M! U HHB**）和 全 长 的 ,(（**）之 间，核 甘 酸：)!
?VGD@；氨基酸：?VG!!" )"?VGHM，遗传变异高度相

关。上述表明：不同 "%& 毒株在 4 基因上全长和片

段的 遗 传 变 异 都 是 密 切 相 关 的。其 中，前 @DB,(
（!MH**）最具代表性。4 基因全长及其前 @DBW9 的核

甘酸同源性比较见表 @。

表 ! #$% 不同毒株 & 全长基因与不同片段的核甘酸’氨基酸同源性相关系数

E*W31 M J#))13*(+#,’ *X#,> P+221)1,( 31,>(< 4 >1,1’ #2 "%& +’#3*(1’ +, <#X#3#>8 #2 ,N.31#(+P1’Y*X+,# *.+P1’

" Z @?? !::M,(YHH@** ! U @DB,(Y! U !MH** @DH U G:?,(Y!M: U @M?** G:!,( !::M,(Y@M! HH@**

!::M,(YHH@** ! ?VGD@##Y?VGHM## ?VGKB##Y?VG!!## ?VGKH##Y?VGB!##

##J#))13*(+#, +’ ’+>,+2+.*,( *( (<1 ?V?! 31[13（MA(*+31P）$

表 ( 不同毒株间的 #$% & 基因全长与其前 ()* 核甘酸同源性

E*W31 @ E<1 <#X#3#>8 W1(I11, 4 >1,1 *,P H\A(1)X+,N’ 2+)’( @DBW9 ,N.31#(+P1’ #2 P+221)1,( "%& +’#3*(1’
3*’#(* 4BKTG !4 M4 @4 B4 H4 :4 D4 K4 G4 !?4 !!4 !M4 !@4 !B4 !H4 !:4 !D4 !K4 !G4 M?4 M!4 MM4 M@4

3*’#(* ### KKV: KG GKVG K@V: KMVK K@V! KMV: GGV@ KMVD GGVH KMVD GGVH KKVD K@V@ KMV: KMVG K@ K@VB KDV! K@VG K@V@ KMVB KMVD KBV!
4BKTG K@VM ### GGV: KDVK K:V@ KHV@ KHVH KHV@ KK KHV: KKV! KHVB KK GKVG K:VM KHV@ KHVH K:V: K:V@ KGVM KDVD KHV@ KHV: KHV@ K:V!
!4 KB GGVH ### KKV! K:VH KHVB KHVD KHVH KKVB KHVK KKV: KHV: KKVB GGVM K:VB KHVH KHVD K:VG K:VM KGVB KDVK KHV: KHVD KHVB K:VM
M4 GKVB KMVG K@VB ### K@VM KMVD K@ KMV@ GG KMVB GKVG KMVD GGVH KKV@ K@ KMVM KMV: KMVG KMVG K:V! K@V: KMV: K!VK K!VK K@VH
@4 KMVB K@VD KBVM K!V@ ### GBVG GHVB GBV: K@VD GH K@VK GHV! K@VB K:VB GHV@ GG GHVB GB GHVM KH GBVG KGVH G?V: KH K:VM
B4 DKV: K?VH K! DKV@ GM ### GDVK GGV! KMVG GGV@ K@V@ GDVB KMVH KHVK GDVM G@VG GDV! G@V! GDVM KBVD GBVM KKV: G? KBV@ K:VM
H4 K?VM K!VK KMVB DGVG G@ G:V@ ### GDV! K@VM GDVB K@V: GKVD KMVK K: GKVH GBV@ GKV! G@VD GKVB KBVB GBVD KKV! KGVK KBVB K:VH
:4 DKV! DGVG K?VH DDVK G!VM GGVM G: ### KMVB GGV: KMV: G:VK KMV@ KHV! GDVH G@V: GDVB G@VM GDVH KBVH GBVH KKVD G?V! KBVB K:
D4 GGVD K@VM KB GKV! KMVB DKV@ DGVG DDVK ### KMV: GGVB KMVK GKVG KKV: K@VM KMVD KMVD K@VM K@V@ K:V: K@VK K@ KMVM KMV@ K@V:
K4 DKVG K?VD K!V@ DKV: GMVM GGVD G:VH GGVH DKV: ### KMVD GD KMVB KHVB GDVK GB GDVD G@VH GDVK KBVD GBVK KKVG G?VB KBVH K:V@
G4 !?? K@VM KB GKVB KMVB DKV: K?VM DKV! GGVD DKVG ### K@V@ GG KG K@V@ KMVK KMVG K@V! K@VB K:V: K@VK KMVG KMVM KMVB KB
!?4 K?VH KMV! KMV: K?VD GMVH G: GKVD GHVD K?VM G:V@ K?VH ### KMV: K: GKV! GBVM GDVK G@VH GK KBVB GBV: KKV! KGVD KBV! K:V!
!!4 GGVM K!VK KMV: GGVH K!V: DDVH DGV! DD GKVG DDVK GGVM DGVG ### KKV! K@ KMVB KMV: KMVD K@V! K:VB K@V: KMVD K!VK KM K@V:
!M4 KB GGVH !?? K@VB KBVM K! KMVB K?VH KB K!V@ KB KMV: KMV: ### K: KHVB KHV@ K:V: KHVD KG KDVB KHV! KHV@ KH K:V!
!@4 K?VM KMV! KMV: DGVG GMVM GHVD GKVB GHVH DGVG G: K?VM GKV! DGV! KMV: ### GBV@ GKV: GB GKVK KH GHVM KKVD G?V: KH K:VG
!B4 KMV! K@VB KB K! GGVD G!VD GMVK G?VG KMV! GM KMV! GMVM K!V@ KB GM ### GBVB G@ GBVM K@VG G@VG KKV: KGVH KB KHVM
!H4 K?VH KMV! KMV: K?VM G@ G:V@ GKVG G: K?VM G:VH K?VH GKVD DGVB KMV: GKVB GMVK ### G@VK GKV: KBV! GBVG KKVG G? KBVB K:VM
!:4 DDVK K@VM K@VD DDV@ G!VB G?VB GMVM KGVK DDVH G?V: DDVK GM D:VH K@VD G!VB G!VM GMVM ### GBV! KBVM G:V@ KGVB G!VG KHVG KDV!
!D4 K?VH KMV: K!VK DGVB GMVM GHVH GKV! GHVM K?VM GHVD K?VH GDVG DGVB K!VK GDV: GM GKV! G!VB ### KBVK GHV! KKV: G?VM KBVG K:VG
!K4 K@VB KH KH K@VM KMV: DKV: DKVG DKV! K@VM DKVG K@VB DGV! KMVB KH DGV! KMVB DGV! DKV! DGV! ### KHVD KBV! KBV! K@VG K@VM
!G4 DGVB KBVH KH DGV! G@V: G@ G@VG GMVH DGV! G@V@ DGVB GBV! DKV@ KH G@ G@V@ G@VG GHVD G@ K! ### G?VG GMVB K:VG KDVK
M?4 DGVD KMVG K@VD DGVB KKVH KHV: KHV: KH DGVB KHVK DGVD KHVK DKV: K@VD KHV@ KKVH KHV: K:V: KBVH DGVD KKVH ### KKV: KHV@ K:
M!4 DGVB KMVB KMVG DKVG KKVK K:VG KDVB K:VB DGV! KDVM DGVB KK DKV! KMVG K:VG KKVH KDVB G?V! K:V: KMV: G?VG K:V: ### KHVB KHVB
MM4 DDVK KMV: K@VM DDVH KMVG K!V@ KMV! K?VD DDVH K!V: DDVK KMV: D:VD K@VM KMVG KMV: KMV: KBVM K!VK K?VD KHV@ KMVG K@VD ### G!
M@4 DGVG K@VD KBVH DGV! K@VD K@VD KHV: K@VM DGVD KB DGVG KHVK DKV: KBVH KHVK K@VB KHVK KHV@ KHVK DKVG K:VG KBVK K@VM KGV: ###

/#X#3#>8 #2 4 >1,1（(#9），/#X#3#>8 #2 4 >1,1 #2 H\A(1)X+,N’ 2+)’( @DBW9（W#((#X）$

GMM秦卓明等：新城疫病毒 /" 和 4 基因遗传变异相关性的研究 $ Y微生物学报（M??:）B:（M）



图 ! 不同毒株 "#$ 的 % 基因核甘酸及其前 &’( 个核甘

酸同源相关性比较

!"#$ % &’(’)’#* +’,,-)./"’01 2-/3--0 ! #-0- .04 567/-,("081 9",1/

:;<2= 08>)-’/"4-1 ’9 4"99-,-0/ ?@A "1’)./-1$

图 % 更具体显示了 ?@A 不同毒株间 ! 全长基

因与其前 :;<2= 遗传变异的一一对应的相关性。对

近 :BB 个点的分析表明：当两个毒株间 ! 基因全长

0/ 同源性高时，其前 :;<2= 片段的同源性亦高，反

之，亦然。推导公式为：C D %EF5 G BFE%HI（C 表示 !
基因全长之间的 0/ 同源性，I 表示 ! 前 :;<2= 之间

的 0/ 同源性）。

)*& "#$ 不同毒株间 +" 基因全长与片段遗传变

异的相关比较

J5 个 ?@A 毒株 &? 基因全长和不同片段的核

甘酸和氨基酸的相关比较结果见表 <。结果表明，%
K J;B0/（LB..）、:BB K LHB0/（%BB K :JB..）、LH% K %;%H
0/（:J% K 5;J..）和基因全长的核甘酸和氨基酸之间，

核甘酸：,!BFLE:；氨基酸：BFLJ<","BFLHE 遗传变

异高度相关。上述表明：不同毒株在 &? 基因全长

和片段的遗传变异都是密切相关的。其中，前 J;B0/
（LB..）最具代表性。&? 基因及其前 J;B2= 的核甘

酸同源性的比较见表 5。

表 ( 不同 "#$ 毒株 +" 基因及不同片段的核甘酸和氨基酸的同源相关比较

M.2)- < +’,,-)./"’01 .(’0# 4"99-,-0/ )-0#/N &? #-0-1 ’9 ?@A "1’)./-1 "0 N’(’)’#* ’9 08>)-’/"4-1O.("0’ >"4-1
? D :BB %;%H0/O5;%.. % K J;B0/O% K LB.. :BB K LHB0/OL% K :JB.. LH%0/ %;%H0/O:J% 5;%..

%;%H0/O5;%.. % BFLE:##OBFLHE## BFLE5##OBFLJ<## BFLLJ##OBFL<J##
##+’,,-)./"’0 "1 1"#0"9">.0/ ./ /N- BFB% )-P-)（J7/.")-4）$

表 , 不同毒株间的 "#$ +" 基因全长与其前 )’- 核甘酸同源性

M.2)- % MN- N’(’)’#* .(’0# &? #-0-1 .04 567/-,("081 9",1/ J;B2= 08>)-’/"4-1 ’9 4"99-,-0/ ?@A "1’)./-1
).1’/. !<EQL %& J& :& <& 5& H& ;& E& L& %B& %%& %J& %:& %<& %5& %H& %; & %E & %L & JB & J% & JJ & J: &
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<& ;%F% ;: LHF; L5FL LHF: ### LLFE L;FE L;F: LLFE L;F< L;FH %BB L5F5 L5F5 %BB LEF% L<FJ LHFH EJFL L:FE E;FJ LB EHFL E5F5
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图 ! 更具体显示了不同 "#$ 毒株间，%" 基因

全长与其前 !&’() 片段遗传变异的一一对应的相关

性。对近 *’’ 个点的分析表明：当两个 "#$ 毒株间

%" 基因全长 +, 同源性高时，其前 !&’() 片段的同

源性亦高；反之，亦然。推导公式为：- . */0!122 3
’0/*4&5（- 表示 %" 全长之间的 +, 同源性，5 表示

%" 前 !&’+, 之间的 +, 同源性）。

图 ! "#$ 不同毒株基因序列全长与其前 !%& 个核甘酸

序列同源相关性比较

6789! %:;:<:8= >:??@<A,7:+B (@,C@@+ %" 8@+@B A+D 4EF,@?;7+GB H7?B,
!&’() +G><@:,7D@B :H D7HH@?@+, "#$ 7B:<A,@B9

!’( "#$ 不同毒株间 )" 和 * 基因的核甘酸同源

相关比较

!4 株 "#$ 6 与 %" 基因全长的核甘酸同源性

具有显著的相关性（!I ’0’1），? . ’0*1!!!。图 * 具

体显示了 "#$ 不同毒株间 6 和 %" 基因遗传变异

的一一对应的相关性。对近 *’’ 个点的分析表明：

当两个毒株间 6 基因全长同源性高时，其 %" 基因

同源性大多数较高，但个别偏低。这表明：6 与 %"
基因全长的遗传变异，呈现弱相关，既具有联系性，

又具有相对的独立性。

图 + 不同 "#$ 毒株间 )" 与 * 基因的核甘酸同源相关

性比较

6789* %:;:<:8= >:??@<A,7:+B A;:+8 %" 8@+@B A+D 6 8@+@B :H D7HH@?@+,
"#$ 7B:<A,@B9

+ 讨论

+’, 基因片段替代性

国外学者［14 J 1K］对 "#$ 研究发现：利用 6、%" 等

基因中的不同片段所绘制的系统发育树十分相似，

甚至利用较短的核甘酸序列所绘制的进化树与其全

长基因所构建的进化树是一致的；国内秦智锋［1L］、

曹殿军［12］等也有类似的推论，但均缺乏有力的证

据。本实验通过对代表不同基因型的 !4 株 "#$ 毒

株的 6 和 %" 基因不同片段的核甘酸和氨基酸同源

率进行比较，并通过统计学分析证实：不管是 6 还是

%" 基因，其不同片段的核甘酸和氨基酸与其全长

之间息息相关，反应出 "#$ 遗传变异的规律。6 和

%" 基因内部不同片段之间遗传变异高度相关，反

应出 6 或 %" 基因在自然界中的突变可能是随机

的、均匀分布的。可以利用其中一个片段来推测 6
或 %" 基因全长的遗传变化。但应注意到：不同株

"#$ 6 或 %" 基因的不同片段，其核苷酸和氨基酸

之间尚有一定差别，不同片段绘出的系统进化树有

差异。因此，在进行遗传变异比较时，最好选择核甘

酸和氨基酸（特别是后者）与全长均密切相关的片

段，例如：6 基因的 1 J *&2+, 或 %" 基因的 1 J !&’+,。
因为氨基酸与抗原性的关系更密切，更准确。

+’! * 和 )" 基因的遗传变异相关性

国内外对 "#$ 6 或 %" 遗传变异的研究大都局

限在对其自身的研究，其中对 6 基因的研究占了多

数，对 %" 研究较少［2，1*，12，1L，!’］。本文把 6 和 %" 基

因的遗传变异统筹考虑，通过对不同毒株 "#$ 的 6
和 %" 基因全长之间进行核甘酸同源相关比较，证

实 6 和 %" 基因之间的遗传变异既具有联系性，又

具有独立性。

联系性：国内 1’ 个 "#$ 野毒株基因"（本实验

K 株和 ! 个国内株）之间，6 基因核甘酸同源率为

L*0/M J LL01M，%" 基因核甘酸同源率 L20KM J
1’’M，与疫苗株如 NA O:,A（基因#）的 6 和 %" 基因

同源率均较低（K’M 左右）。表明目前流行的 "#$
基因"野毒株与传统毒株相比，其 6 与 %" 基因均

发生了较大的遗传变异，但野毒株之间具有较高的

一致性。

独立性：2 个 "#$ 基因#野毒株与传统疫苗株

NA O:,A（基因#）相比，6 基因同源率较高（LK0LM J
LL04M），%" 基 因 同 源 率 较 低（&L0!M J K!0*M）。

进而证实：基因型相同（6 核甘酸同源率高），%" 核

甘酸同源率可能高（野毒株基因"），也可能低（基因

#野毒株），具有不确定性；反之，亦然。例：国内

"#$ 所有分离株 %" 之间高度同源（同源率 L20KM
J 1’’M），但 6 基因同源率：同一基因型之间较高，

不同基因型，则较低。因此，6 基因分型的结果与

%" 同源率高低无关，反应出 6 与 %" 基因在遗传变

异过程中各自的独立性。

研究还发现：国内外不同国家和地区的情况也

有差异：同一个地区，基因型相同，同源较高，否则，

同源相对较低。如我国与欧洲 "#$ 野毒株基因"
之间，6 基因同源率不到 L’M，显示出地域差异。

此外，国内 "#$ 野毒株之间，不论是家禽，还是

水禽，%" 基因高度同源。何种原因导致此种现象

值得进一步研究。
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!"! 对新城疫控制的思考

近年 来，高 抗 体 水 平（!" 平 均 抗 体 滴 度!
#$%&’(）均匀度较好的鸡群 )*+ 发病较多（而传统

认为 !" 临界保护值为 , %&’(）［(#，((］。国内 )*+ 的

!) 基因高度同源，但与传统疫苗如 %- .&/- 等同源

较低，一般为 012(3 4 ,(253。这表明：!) 的抗原

性可能已发生了较大变异，现有的疫苗是否能够产

生足够的免疫力？而生产中和免疫评估时，人们往

往把 )* 免疫后抗体水平的高低作为评价鸡群安全

性的标志。

致谢 本项目得到了中国农业大学赵继勋教授、山

东农科院科研处、山东省作物与畜禽品种改良生物

技术重点实验室和山东省科技厅的大力支持，在此

表示感谢！
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