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10株H9N2亚型禽流感病毒HA和NA基因的序列分析  
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摘要  为了从分子水平上掌握我国H9亚型禽流感的变异情况和流行规律，本研究汇集近年来从我国部分省市养

殖场分离的10株禽流感H9N2亚型毒株，采用RT-PCR技术对其HA和NA基因进行扩增、克隆和测序，并对所得

全序列进行同源性和遗传进化分析。结果显示，本试验分离到的10株病毒的HA和NA基因变异程度不大，变异概

率大；在遗传进化树中均属于欧亚分支中的类CBJ194亚分支，与CBJ194的HA基因核苷酸同源性在88.8%
~95.8%，NA基因核苷酸同源性在93.4%～97.6%，可能与CBJ194由同一毒株进化而来。由于基因突变使

ACHB101毒株的HA基因出现了新的糖基化位点，ACHN102毒株的保守受体结合位点发生变异。NA基因推导

氨基酸序列中第63、64、65位有T、E、I 3个氨基酸的缺失，导致61位糖基化位点的丢失。唾液酸吸附位点上

有明显的突变。HA和NA基因的变异可能与频繁的疫苗免疫选择压力有关。 
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