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摘要  

【目的】明确口蹄疫病毒基因组的结构特征及其变异与结构、功能的关系以及系统发生关系。【方法】利用

DNAstar和Clustalx程序进行184个口蹄疫病毒基因组序列的同源性分析、多重排比。【结果】口蹄疫病毒基因

组ORF大小有所差异，范围为6 963～7 120 nt，编码2 320～2 339 aa的多聚蛋白。核苷酸和氨基酸序列的

同源性，7个不同血清型间＞77.6%和＞78.3%，本研究发现了可能和生物学功能相关的新的保守和变异区域。

【结论】口蹄疫病毒RNA的变异类型丰富和多样性程度较高，自然界存在的毒株可能大于血清学和测序发现的

FMDV的毒株数目。 
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