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摘　要：对１９９７２００５年从国内分离到的１０株水禽源新城疫病毒（ＮＤＶ）进行了生物学特性和遗传特性研究。致

病指数 ＭＤＴ和ＩＣＰＩ测定结果表明１０株分离株均属于强毒株。采用ＲＴＰＣＲ扩增了各分离株Ｆ基因主要功能区

片段（５３５ｂｐ）并进行了序列分析。１０株分离株Ｆ蛋白裂解位点的氨基酸组成均为
１１２ＲＲＱＫＲＦ１１７，具有典型的强毒

特征，与致病指数测定结果一致。参照国内外已发表的部分毒株的Ｆ基因序列，构建ＮＤＶ的遗传进化树，分析毒

株间的遗传进化关系。遗传进化树分析表明１０株 ＮＤＶ分离株中有８株属于基因Ⅶｄ型，１株属于基因Ⅶｃ型，１

株属于基因Ⅸ型。表明基因Ⅶ型ＮＤＶ是造成中国水禽近年来发生新城疫的主要原因，与同期中国鸡群发生新城

疫感染的流行特点一致。
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　　新城疫（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅ，ＮＤ）是由新城疫病

毒（ＮＤＶ）引起的以感染禽类为主的一种烈性传染

病，是世界动物卫生组织（ＯＩＥ）规定的法定报告的

疫病［１］。ＮＤＶ在分类地位上属于副黏病毒科禽腮

腺炎病毒属（犃狏狌犾犪狏犻狉狌狊），其感染的宿主范围非常

广泛，迄今已知能自然或人工感染的鸟类超过２５０

余种。ＮＤＶ曾一度被认为对鹅、鸭等水禽没有致病

性，虽然可以表现出一定的隐性带毒率或血清ＮＤＶ

抗体阳性率，一般认为水禽对 ＮＤＶ具有较强的抵

抗力，感染后症状轻微或不表现症状。我国鹅群发

生新城疫至少已有十年之久，最早是在１９９７年，主

要发生于江苏和广东等地［２３］，目前国内多个省份均

有水禽ＮＤ的暴发，并已呈扩大流行趋势。鸭群发

生新城疫仅有零星报道，主要在福建、浙江和安徽等

地流行［４５］。作者选取自１９９７－２００５年期间从国内

水禽分离到的１０株新城疫病毒分离株进行了致病

指数测定和遗传进化分析，结果显示所有１０株

ＮＤＶ在致病性上均属于强毒株，遗传进化分析表明

１０株ＮＤＶ 可分为３个基因亚型，分别为 Ⅶｃ（１

株）、Ⅶｄ（８株）和 Ⅸ（１株），表明造成我国水禽发生

新城疫的病原主要为Ⅶｄ，但也存在其他基因型引起

的散发。这种流行特点与同期我国鸡群中新城疫的

分子流行病学特点一致。

１　材料与方法

１１　病毒

　　在江苏、山东、安徽等临床发病的鹅群和鸭群中

按照ＯＩＥ推荐方法进行病毒分离与鉴定，详见表１。

１２　致病指数测定

　　ＭＤＴ（致死鸡胚平均死亡时间）、ＩＣＰＩ（１日龄

雏鸡脑内接种致病指数）均按照ＯＩＥ推荐的方法进

行。

１３　致病性试验

　　选取具有代表性的３株分离株和我国ＮＤＶ标

准株Ｆ４８，对３２日龄的荣昌鹅进行致病性研究，接

种剂量为１０５ＥＬＤ５０，接种途径为肌肉注射。

１４　犉基因主要功能区片段的扩增与序列分析

　　参照文献［６］进行。

１５　遗传进化分析

　　将所测定的１０株 ＮＤＶ分离株的Ｆ基因部分

序列与ＧｅｎＢａｎｋ中其他已发表的多株ＮＤＶ相应片

段作序列比较，应用遗传进化分析软件 ＭＥＧＡ３．１

来分析及绘制进化树。

２　结　果

２１　致病指数测定

　　１０株ＮＤＶ分离株 ＭＤＴ为４９．６～５６．７ｈ，ＩＣ

ＰＩ为１．７５～１．９１，按照 ＯＩＥ规定的毒力判断标准

表明所有的分离株均属于强毒株，详见表１。

２２　鹅致病性试验

　　３株ＮＤＶ分离株和Ｆ４８均表现出对鹅的高致

病性，发病率均为１００％，死亡率都在５０％以上，详

见表２。通过对发病鹅的剖检，病变与自然感染病

例类似。

表１　本研究中犖犇犞水禽分离株

犜犪犫犾犲１　犜犺犲犖犇犞狊狋狉犪犻狀狊狌狊犲犱犻狀狋犺犲狊狋狌犱狔

菌株

Ｓｔｒａｉｎ

宿主

Ｈｏｓｔ

分离年代

Ｙｅａｒ
ＭＤＴ／ｈ ＩＣＰＩ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

裂解位点

Ｃｌｅａｖａｇｅｓｉｔｅ

登录号

ＧｅｎＢａｎｋＮｏ．

ＹＧ９７ Ｇｏｏｓｅ １９９７ ５２．０ １．８４ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＡＹ３９０３１０

ＨＧ９７ Ｇｏｏｓｅ １９９７ ５６．７ １．７６ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＡＹ３９０３０２

ＹＧ９８２Ｃ４ Ｇｏｏｓｅ １９９８ ５３．２ １．８２ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＡＹ３９０３１１

ＷＧ Ｇｏｏｓｅ １９９９ ４９．６ １．８８ Ⅸ ＲＲＱＲＲＦ ＡＹ３９０３０８

ＫＧＣ Ｇｏｏｓｅ ２０００ ５５．２ １．８１ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＡＹ３９０３０３

ＱＧ０２ Ｇｏｏｓｅ ２００２ ５１．６ １．９１ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＥＦ１２１３１４

ＮＤＶ０３００２ Ｇｏｏｓｅ ２００３ ５２．０ １．７５ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＤＱ２１７６６７

ＮＤＶ０３０５３ Ｇｏｏｓｅ ２００３ ５３．４ １．８１ Ⅶｃ ＲＲＱＫＲＦ ＤＱ２１７７１８

ＮＤＶ０５０４３ Ｄｕｃｋ ２００５ ５２．０ １．８０ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＤＱ４３９８９９

ＮＤＶ０５０８４ Ｇｏｏｓｅ ２００５ ５３．６ １．８２ Ⅶｄ ＲＲＱＫＲＦ ＤＱ４３９９３６

６４１
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表２　犖犇犞代表株对３２日龄荣昌鹅的致病性试验

犜犪犫犾犲２　犘犪狋犺狅犵犲狀犲犮犻狋狔狋犲狊狋狅犳犖犇犞犻狊狅犾犪狋犲狊犻狀犵犲犲狊犲

分离株

ＮＤＶｉｓｏｌａｔｅ

宿主

Ｈｏｓｔ

分离年代

Ｙｅａｒ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

发病率

Ｍｏｒｂｉｄｉｔｙ

死亡率

Ｍｏｒｔａｌｉｔｙ

ＹＧ９７ Ｇｏｏｓｅ １９９７ Ⅶｄ １０／１０ ７／１０

ＱＧ０２ Ｇｏｏｓｅ ２００２ Ⅶｄ １０／１０ ８／１０

ＮＤＶ０３０５３ Ｇｏｏｓｅ ２００３ Ⅶｃ １０／１０ ７／１０

Ｆ４８Ｅ９ Ｃｈｉｃｋｅｎ １９４６ Ⅸ １０／１０ ５／１０

２３　分离株犉基因片段序列分析

　　所有测定的序列均已登录到ＧｅｎＢａｎｋ（登录号

见表１）。１０株分离株Ｆ蛋白裂解位点的氨基酸组

成均为１１２ＲＲＱＫＲＦ１１７（表１），具有 ＮＤＶ强毒株的

典型分子特征，也与其致病指数 ＭＤＴ和ＩＣＰＩ的测

定结果相符。

２４　遗传进化分析

　　ＮＤＶＦ基因的遗传进化树表明 ＮＤＶ共可分

为９个基因型，分别为Ⅰ、Ⅱ至Ⅸ型。本研究中的

１０株ＮＤＶ水禽分离株分别属于３个基因群，即：Ⅶ

ｃ（１株）、Ⅶｄ（８株）和Ⅸ型（１株）。

３　讨　论

３１　我国水禽新城疫的流行病学特点

　　我国目前水禽发生ＮＤ主要以鹅为主，家鹅可

能比家鸭更为易感。

　　鹅新城疫最早发生于江苏和广东，曾先后被称

为禽副黏病毒感染、鹅副黏病毒病等。近年来该病

在国内多个省份都有流行的报道。其剖检特征病

变：肠道呈糠麸样，黏膜出血、坏死、溃疡，且表面覆

有纤维素性结痂，不易剥离，剥离后出现溃疡面；脾

脏和胰腺均有大小不一的灰白色坏死灶。不同日龄

的鹅均具有易感性，发病率在４０％～１００％，病死率

在３０％～１００％
［２３］。

　　对于家鸭感染新城疫强毒，国内仅有零星报道，

可能是由于鸭对新城疫的易感性比鹅低。２０００－

２００２年主要在福建、浙江和安徽等地流行
［４５］。福

建农业科学院的黄瑜、程龙飞等报道了２００２年在福

建番鸭的临床 ＮＤ，以表现神经症状、腹泻、死亡率

９％～３５％、腺胃黏膜局灶性出血或溃疡、肠道黏膜

出血及胰腺或脾脏偶见白色坏死点为特征［５，７］。此

外，还有一些鸭感染新城疫弱毒株的报道［８９］。

３２　分子流行病学特点分析

　　ＮＤＶ的分子流行病学研究显示近年来在欧洲、

亚洲、非洲等许多国家流行的新城疫以基因型Ⅶ型

毒株为主，这种基因Ⅶ型的 ＮＤＶ正引起世界范围

内的第４次大流行
［１０１１］。国家新城疫参考实验室自

２００２年成立就一直进行ＮＤＶ的持续监测和分子流

行病学研究，至今已经从全国范围内分离到３００多

株具有代表性的ＮＤＶ，并建立了详细的病毒库和基

因库，分子流行病学显示基因Ⅶ型是我国目前ＮＤＶ

流行的主要优势基因型，但也存在Ⅲ、Ⅸ、Ⅵ等其它

基因型散发，基因Ⅶ型 ＮＤＶ所占的比重呈逐年上

升的趋势［１２１３］。通过对１９９７－２００５年从国内分离

到的１０株水禽源ＮＤＶ进行了分子流行病学分析，

显示１０株分离株分属于Ⅶｃ（１株）、Ⅶｄ（８株）和Ⅸ

（１株），表明基因Ⅶ型 ＮＤＶ是造成我国水禽发生

ＮＤ的主要因素，但也存在其他基因型造成的散发。

这与我国同期鸡群发生ＮＤ的分子流行病学特点一

致，表明我国水禽发生ＮＤ可能是由感染鸡群传播

的。

３３　防控策略建议

　　（１）改变目前的养殖模式，重点强化生物安全管

理措施：改放养为围栏饲养，避免与野生水禽接触；

改同一地区混杂饲养多种禽类为单一品种饲养，避

免同时饲养家养水禽和陆生家禽，尽量实行全进全

出的饲养模式，提高生物安全管理水平。

　　（２）加强监测，进一步强化对健康水禽带毒情况

调查：国内外的多项研究显示，水禽是ＮＤＶ的储存

库。建议加强对健康水禽带毒情况，尤其是强毒情

况调查，了解我国水禽携带ＮＤＶ的规律和特点。

　　（３）强化免疫，提高水禽新城疫的免疫密度：目

前我国对于水禽ＮＤ的免疫也是采用ＬａＳｏｔａ疫苗，

但多数地区对于水禽 ＮＤ的免疫不重视，ＮＤ免疫

密度低。建议重视水禽ＮＤ的免疫，与高致病性禽

流感的免疫等同对待，提高水禽ＮＤ的免疫密度，降

低感染率和带毒、排毒现象。
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图１　新城疫病毒犉基因遗传进化树
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