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抗原指数分析
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!诱导中和抗体的产生!具有抗
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株病毒的
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数较高!且各株差异不大!只是在
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与变异株间
3

个

血清型抗原位点的高变区!它们的改变也许会影响

3

个血清型病毒的抗原性和生物学特性!这也可能

是不同血清型之间不能产生交叉保护的原因(
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(一般来讲!当
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的关系(例如!当
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株的
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序列被
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取代时!病毒形成空斑的能力和其复制能力就会减
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总之!随着鸭肝炎病毒基因组序列的发表!其结

构和功能也会陆续揭示!人们对该病毒的生物学特

性将有更深入的认识(
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