
 
 
畜牧兽医学报    2009 40 (8): 1209-1214    ISSN: 0366-6964   CN: 11-1985/S  首页     当期目录 上一期    

 

预防兽医 扩展功能 

本文信息

 Supporting info
 PDF(1214KB)
 [HTML全文](0KB)

 参考文献[PDF]

 参考文献

服务与反馈

 把本文推荐给朋友   

 加入我的书架 

 加入引用管理器

 引用本文

 Email Alert 
 文章反馈

 浏览反馈信息

相关信息

  本刊中 包含“鸭肝炎病毒；遗传变
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7株鸭肝炎病毒分离株及疫苗株的全基因组序列测定与变异分析 
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摘要  为了分析中国鸭肝炎病毒（DHV）的遗传变异和进化关系，作者测定了中国不同地区分离的7株DHV及1株疫苗株的全基因组序列，并与公布的40株DHV序列进行比较分析。结果发现VP1变异程度较大，高变区主要集中在180 194位和213 219
位；不同毒株的潜在N 糖基化位点存在较大差异。多数基因的进化分析均表现出一致的结果，测序的8个毒株均分布在同一个遗传谱系，属基因A型，与基因B型和基因C型遗传距离较远，不在同一分支上。而JYZ02株与R85952株的遗传距离最近，属同一个

亚支，提示JYZ02株可能由毒株R85952演化而来。结合氨基酸序列相似性分析和代表毒株的血清交叉中和试验结果，表明近年分离并测序的上述7个毒株未发生抗原变异。从多毒株进化分析结果可以看出，血清1型DHV仍是我国流行的优势血清型。 
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