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摘　要：为了解广东省猪群中猪输血传播病毒（ＴＴＳｕＶｓ）的感染情况，采用ＮｅｓｔＰＣＲ方法对广东省７个不同地区

规模化猪场抽检采集的１５９份育肥猪血清进行检测。结果表明，ＴＴＳｕＶｓ的２个种———ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２的阳

性检出率分别为５４．７２％和３５．２２％，二者的共感染率为２９．５６％，说明ＴＴＳｕＶｓ在广东猪群中有较为广泛的传播。

挑选ＮｅｓｔＰＣＲ检测ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２为阳性的样品，分别在病毒保守区设计引物，扩增病毒基因，测序验证

后，与其它已发表的不同属种ＴＴＶｓＯＲＦ１序列进行进化树分析。结果表明猪ＴＴＶｓ与人、犬、猫、猴的ＴＴＶｓ分

别处在进化树的不同分枝，具有很大差异；本次研究获得的 ＴＴＳｕＶ１ＯＲＦ１序列与国内多株已发表的 ＴＴＳｕＶ１

ＯＲＦ１序列相似性为７２％～７５％；获得的ＴＴＳｕＶ２ＯＲＦ１序列与现有测序的多株ＴＴＳｕＶ２的ＯＲＦ１序列相似性为

８８％～９７％。此研究为进一步研究ＴＴＳｕＶｓ流行状况、血清学诊断方法和临床防治技术奠定基础。
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ａｎａｌｙｓｉｓ

　　输血传播病毒（Ｔｒａｎｓｆｕｓｉｏｎｔｒａｎｓｍｉｔｔｅｄｖｉｒｕｓ，

ＴＴＶ）是一类无囊膜，二十面体，单股负链环状

ＤＮＡ病毒，电镜观察病毒颗粒直径为３０～３２ｎｍ。

ＴＴＶ首次由日本学者从一例未知病原的非甲—非

戊型输血后肝炎病人的血清中发现［１］，随后人们在

非灵长类以及猪、牛、羊、犬，猫、家禽等多种家养及

野生动物体内也发现了ＴＴＶ的感染
［２３］。２００９年，

国际病毒分类协会（ＩＣＴＶ）将猪的 ＴＴＶ划分到指

环病毒科（Ａｎｅｌｌｏｖｉｒｉｄａｅ）细环病毒属（Ｉｏｔａｔｏｒｑｕｅ

ｖｉｒｕｓ），并进一步划分为２个种；Ｔｏｒｑｕｅｔｅｎｏｓｕｓｖｉ

ｒｕｓ１（ＴＴＳｕＶ１）和２（ＴＴＳｕＶ２）
［４］。

ＴＴＳｕＶｓ全长约２９００ｂｐ，起初预测包括３个

开放阅读框，目前认为ＯＲＦ１编码病毒衣壳蛋白和

复制相关蛋白［２，５］。ＴＴＳｕＶ１ＯＲＦ１的核苷酸长度

在１９１４～１９５０ｂｐ，ＴＴＳｕＶ２ＯＲＦ１的核苷酸长度

在１８７５～１８８４ｂｐ。ＴＴＳｕＶ１ＯＲＦ２编码７３～７４

个氨基酸，ＴＴＳｕＶ２ＯＲＦ２编码６９个氨基酸
［５］，具

有与蛋白酪氨酸磷酸激酶类似的结构域，可能与感

染期间细胞或病毒蛋白的调节有关［６］，王礞礞［７］认

为ＯＲＦ２编码复制酶蛋白。ＯＲＦ３被类似于真核生

物基因编码区中内含子的序列分隔为２段
［８］，侯军

委［９］认为ＯＲＦ３在被预测的剪接方式的基础上又发

生了２种形式的剪接，从而产生２个新的阅读框，即

ＯＲＦ４和 ＯＲＦ５，其具体功能还不清楚。ＴＴＳｕＶｓ

的非编码区和 ＯＲＦ２基因序列较为保守，因此对

ＴＴＳｕＶｓ的检测多以此保守序列为基础建立Ｎｅｓｔ

ＰＣＲ或实时荧光ＰＣＲ的检测方法。

作为一种较为新型的病毒，ＴＴＳｕＶｓ的致病机

理知之甚少。２００４年，ＭｃＫｅｏｗｎ对中国、爱荷华

州、泰国、安大略、韩国、西班牙、魁北克和萨斯喀彻

温省这六个不同国家地区的１５４份猪血清进行检

测，ＴＴＳｕＶｓ阳性率可高达６６．２％ （１０２／１５４）
［１０］。

Ａｒａｍｏｕｎｉ等
［８］证实了ＴＴＳｕＶ１与断奶仔猪多系统

衰竭综合征（ＰＭＷＳ）和猪皮炎肾病综合征（ＰＤＮＳ）

之间有一定的联系并发现 ＴＴＳｕＶｓ与其他已知的

猪病原体协同感染可以导致疾病加重［１１］。近年来，

关于ＴＴＳｕＶｓ的报道逐渐增多，ＴＴＳｕＶｓ的感染具

有广泛性和普遍性，这一特点引起了诸多科研工作

者的关注。因此，加强对 ＴＴＳｕＶｓ的流行病学调

查，确定其抗原性位点，对 ＴＴＳｕＶｓ的防治有十分

重要的意义。

本研究拟对采集于广东省猪场的１５９份样本采

用ＮｅｓｔＰＣＲ的方法对 ＴＴＳｕＶｓ的保守区进行检

测，以确定广东省猪群是否存在 ＴＴＳｕＶｓ感染，并

且对比分析该病毒结构蛋白的编码区 ＯＲＦ１与其

他已发表的 ＴＴＶｓＯＲＦ１序列的进化关系和相似

性，为进一步研究其遗传变异，血清学诊断方法以及

亚单位疫苗的制备奠定基础。

１　材料和方法

１．１　样品采集

随机采集广东省河源、肇庆、四会、佛山、惠州、

增城、从化７个不同地区的规模化养猪场的育肥猪

血清样品，分装保存于－８０℃冰箱中。

１．２　菌株、质粒与试剂

大肠杆菌（犈．犮狅犾犻）ＤＨ５α由本室保存；ｒ犜犪狇

ＤＮＡ聚合酶及相关试剂、ＬＡ犜犪狇ＤＮＡ聚合酶及相

关试剂、Ｔ４ＤＮＡ 连接酶、ＤＬ２０００ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ、

ＤＬ１００００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ、ＡｇａｒｏｓｅｇｅｌＤＮＡｐｕｒｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎｋｉｔ等购自ＴａＫａＲａ生物工程公司；ＯｍｅｇａＣｙ

ｃｌｅｐｕｒｅｋｉｔ、血液ＤＮＡ抽提试剂盒、小量质粒提取

试剂盒为ＯＭＥＧＡ公司产品。

１．３　血清样品犇犖犃的提取

血清样品的核酸提取均利用ＯＭＥＧＡＤＮＡ抽提

试剂盒，基本步骤：将血液样品１００００ｒ·ｍｉｎ－１离心，

取上清，与适量 ＯＢ蛋白酶混和，加入适量Ｂｕｆｆｅｒ

ＴＮＡ和ＣａｒｒｉｅｒＲＮＡ，充分混合后加入异丙醇清洗，

上柱、清洗、甩干，最后用双蒸水洗脱提取的核酸，

－２０℃保存或备用。

１．４　犜犜犛狌犞１与犜犜犛狌犞２的犘犆犚诊断

根据ＧｅｎＢａｎｋ中已有ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２序

列，经比对分析后利用Ｐｒｉｍｅｒ５软件分别设计扩增

ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２的诊断引物，序列见表１。

ＴＴＳｕＶ１与 ＴＴＳｕＶ２２种病毒的检测均采用

ＮｅｓｔＰＣＲ。扩增２病毒基因的 ＰＣＲ反应程序一

致：一扩，９４℃预变性４ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５０℃

退火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，共３０个循环，７２℃终延

伸８ｍｉｎ；以稀释３００倍的一扩产物为模板分别用
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二扩引物进行扩增，ＰＣＲ反应程序与一扩的一致。

表１　犜犜犛狌犞１或犜犜犛狌犞２诊断引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犜犜犞

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′→３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′→３′）

产物大小／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ

ＴＴＳｕＶ１Ｆ１ ＴＡＣＡＣＴＴＣＣＧＧＧＴＡＣＡＣＧ

ＴＴＳｕＶ１Ｒ１ ＡＡＣＧＣＴＧＣＣＡＴＧＴＣＧＴＴＡ
６７３

ＴＴＳｕＶ１Ｆ２ ＧＧＧＴＴＡＡＣＧＡＧＣＧＴＣＡＡＴ

ＴＴＳｕＶ１Ｒ２ ＣＧＴＣＣＴＣＴＴＡＡＧＣＧＧＡＴＡ
５４４

ＴＴＳｕＶ２Ｆ１ ＡＴＧＡＣＡＴＧＧＴＴＣＣＣＣＡＧＡ

ＴＴＳｕＶ２Ｒ１ ＡＧＴＣＧＣＡＡＧＧＴＣＣＴＧＧＣＧ
７６０

ＴＴＳｕＶ２Ｆ２ ＡＡＣＣＡＧＣＡＡＴＣＣＡＣＡＴＧＡ

ＴＴＳｕＶ２Ｒ２ ＡＡＡＧＧＧＧＡＧＣＣＡＧＧＴＣＴＧ
６０４

１．５　结果鉴定与数据统计

对应用ＴＴＳｕＶ１与ＴＴＳｕＶ２诊断引物扩增出

来的目的片段（随机样本）进行回收纯化，将其连接

于ｐＭＤ１８Ｔ载体，将鉴定为阳性的质粒交广州英

潍捷基公司进行测序。

分批对搜集的样本进行 ＮｅｓｔＰＣＲ分析，记录

结果，应用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ软件对数据进行分析

处理。

１．６　犜犜犛狌犞狊犗犚犉１的扩增与相似性分析

分别以ＴＴＳｕＶ１、ＴＴＳｕＶ２阳性样品为模板，在

病毒基因序列的保守区设计引物，应用诊断引物反向

扩增目的片段，ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２的扩增引物分别

如 下：ＴＴＳｕＶ１Ｆ：ＴＡＴＧＣＧＣＴＴＴＡＧＡＣＧＡＣＧ ，

ＴＴＳｕＶ１Ｒ：ＡＴＴＧＡＧＣＣＴＣＣＴＧＡＡＣＣＣ；ＴＴＳｕＶ２

Ｆ：ＣＧＴＡＣＣＴＧＴＣＴＣＣＣＣＴＴＴ，ＴＴＳｕＶ２Ｒ：ＣＧＴＡ

ＡＣＧＧＡＴＧＡＣＴＣＴＣＧＧ３′）。分别随机选取３个

ＴＴＳｕＶ１和３个ＴＴＳｕＶ２检测结果为阳性的血清样

品，应用ＬＡ犜犪狇ＤＮＡ聚合酶扩增目的片段的反应程

序：９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５２℃退火３０

ｓ，７２℃延伸１００ｓ，共３０个循环；７２℃延伸８ｍｉｎ。

用１．０％的琼脂糖凝胶对ＰＣＲ扩增产物进行电泳，切

下目的条带，利用ＯＭＥＧＡ胶回收试剂盒回收ＤＮＡ，

将纯化的片段送广州英潍捷基公司进行测序。

使用 ＤＮＡＳｔａｒ 软 件 包 中 的 ＭｅｇＡｌｉｇｎ 进 行

ＴＴＳｕＶｓＯＲＦ１序列匹配和多重序列比对（ＣｌｕｓｔａｌＸ

法）；Ｍｅｇａ５．０软件用于分子遗传进化分析，使用

ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ（ＮＪ，Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ＝５００）法绘制作种

系树。

２　结　果

２．１　样品的犘犆犚检测结果

利用ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２的诊断引物对采集样

品进行 ＮｅｓｔＰＣＲ。ＴＴＳｕＶ１与 ＴＴＳｕＶ２ＮｅｓｔＰＣＲ

特异扩增的产物大小分别为５４４和６０４ｂｐ（图１）。

Ｍ．ＤＬ２０００ＤＮＡ相对分子质量标准；（１）、（２）．ＴＴＳｕＶ１；（３）、（４）．ＴＴＳｕＶ２

Ｍ．ＤＬ２０００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ；（１），（２）．ＴＴＳｕＶ１；（３），（４）．ＴＴＳｕＶ２
图１　犜犜犛狌犞１与犜犜犛狌犞２犖犲狊狋犘犆犚产物部分结果电泳

犉犻犵．１　犛狅犿犲犖犲狊狋犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狅犳犜犜犛狌犞１犪狀犱犜犜犛狌犞２
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２．２　犜犜犛狌犞狊检测结果统计分析

对广东省７个地区１５９份猪血清样品进行了检

测。ＴＴＳｕＶ１阳性率为５４．７２％，ＴＴＳｕＶ２的阳性

率为３５．２２％；二者的共感染率为２９．５６％（表２）。

表２　犖犲狊狋犘犆犚方法检测血清样品中犜犜犞１、犜犜犞２

犜犪犫犾犲２　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狊犪犿狆犾犲狊犳狅狉犜犜犞１，犜犜犞２犫狔犖犲狊狋犘犆犚

地区（总数）

Ｄｉｓｔｒｉｃｔ（Ｔｏｔａｌ）

ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２的阳性率／％

ＰｏｓｉｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒａｎｄｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｉｏｏｆＴＴＳｕＶ１ａｎｄＴＴＳｕＶ２

ＴＴＳｕＶ１ ＴＴＳｕＶ２ ＴＴＳｕＶ１＋ＴＴＳｕＶ２

河源 Ｈｅｙｕａｎ（７） ８５．７１（６） ５７．１４（４） ４２．８６（３）

肇庆Ｚｈａｏｑｉｎｇ（１８） ０．００（０） ０．００（０） ０．００（０）

四会Ｓｉｈｕｉ（１３） ３０．７７（４） ３０．７７（４） ２３．０８（３）

佛山Ｆｏｓｈａｎ（２９） ４１．３８（１２） ３１．０３（９） ２４．１４（７）

增城Ｚｅｎｇｃｈｅｎｇ（２７） ８５．１９（２３） ４０．７４（１１） ３３．３３（９）

从化Ｃｏｎｇｈｕａ（４６） ７３．９１（３４） ４７．８３（２２） ４１．３０（１９）

惠州 Ｈｕｉｚｈｏｕ（１９） ４２．１１（８） ３１．５８（６） ３１．５８（６）

总计Ｔｏｔａｌ（１５９） ５４．７２（８７） ３５．２２（５６） ２９．５６（４７）

括号内为血清样本数

Ｔｈｅｄａｔａｉｎｂｒａｃｋｅｔａｒｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｒａｓａｍｐｌｅｓ

２．３　犜犜犛狌犞狊犗犚犉１的相似性分析

选取经ＮｅｓｔＰＣＲ检测ＴＴＳｕＶｓ为阳性的样品，

针对其基因进行ＰＣＲ扩增的电泳图如图２（Ａ）所示，

经测序比对得到２条序列（ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２），根

据ＤＮＡｓｔａｒ软件和网站ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．

ｇｏｖ／ｇｏｒｆ／ｇｏｒｆ．ｈｔｍｌ进行 ＴＴＳｕＶ１和 ＴＴＳｕＶ２阅读

框的预测，确定病毒的结构蛋白ＯＲＦ１序列，将所获

得２个种的ＯＲＦ１分别命名为ＴＴＳｕＶ１ＧＤＩＭＡ和

ＴＴＳｕＶ２ＧＤＩＭＡ（登录号：ＪＱ７８２３８５）。

本研究中所使用的３６个参考序列均从ＧｅｎＢａｎｋ

获得（登录号：ＡＹ８２３９９０．１、ＧＱ１２０６６４．１、ＧＵ４５６３８３．

１、ＧＵ４５６３８４．１、ＨＭ６３３２４２．１、ＨＭ６３３２４５．１、

ＨＭ６３３２５０．１、 ＨＭ６３３２５２．１、 ＨＭ６３３２５６．１、

ＪＦ６９４１１７．１、ＪＮ６８８９２７．１、ＡＹ８２３９９１．１、ＧＵ４５６３８６．１、

ＧＵ５７０２０６．１、 ＨＭ６３３２１７．１、 ＨＭ６３３２２０．１、

ＨＭ６３３２２８．１、 ＨＭ６３３２３１．１、 ＨＭ６３３２３３．１、

ＨＭ６３３２３７．１、ＡＢ０５７３５８．１、ＡＢ０４１９６０．１、ＮＣ＿

０１４０８５．１、ＡＢ０７６００３．１、ＨＭ１４２５８８．１、ＨＭ１４２５８９．１、

ＮＣ＿０１４０７２．１、ＡＢ０７６００２．１、ＧＵ９５１５０８．１、ＮＣ＿

０１４０７１．１、ＡＢ０４１９６１．１、ＮＣ＿０１４０８７．１、ＡＢ００８３９４．１、

ＮＣ＿００２０７６．２、ＡＢ０４９６０８．１、ＮＣ＿０１４４８０．２）。经

ＣｌｕｓｔａｌＸ比对及利用 Ｍｅｇａ５．０ 软件分析，绘制了

ＴＴＶｓＯＲＦ１系统发育进化树，结果见图２（Ｂ）。

图２（Ａ）为所获得的 ＴＴＳｕＶ１和 ＴＴＳｕＶ２的

ＰＣＲ产物，经测序 ＴＴＳｕＶ１为２９１７ｂｐ，ＴＴＳｕＶ２

为２８２４ｂｐ，其中ＴＴＳｕＶ１ＯＲＦ１片段长度为１９９３

ｂｐ，ＴＴＳｕＶ２ＯＲＦ１片段长度为１８８３ｂｐ。

图２（Ｂ）的进化树关系表明，猪（犐狅狋犪狋狅狉狇狌犲狏犻狉

狌狊）与人（犃犾狆犺犪狋狅狉狇狌犲狏犻狉狌狊）、犬（犜犺犲狋犪狋狅狉狇狌犲狏犻狉

狌狊）、猫（犈狋犪狋狅狉狇狌犲狏犻狉狌狊）、树闙（犇犲犾狋犪狋狅狉狇狌犲狏犻狉狌狊）、

绢毛猴（犈狆狊犻犾狅狀狋狅狉狇狌犲狏犻狉狌狊）、夜猴（犣犲狋犪狋狅狉狇狌犲狏犻狉

狌狊）的ＴＴＶｓＯＲＦ１分别位于不同的进化分支，具有

较大差异。

本文所测序的广东 ＴＴＳｕＶ１ＧＤＩＭＡ１与国内

其它地区毒株，如与ＨＭ６３３２５６．１、ＨＭ６３３２４５．１和

ＪＮ６８８９２７．１的 ＯＲＦ１序列相似性均为７５％；与

ＪＮ６８８９２７．１、 ＨＭ６３３２４５．１、 ＡＹ８２３９９０．１、

ＨＭ６３３２５０．１、ＧＱ１２０６６４．１的序列相似性为７２％

～７４％；与ＪＮ６８８９２７．１和国外较早测序的毒株

ＧＵ４５６３８３．１（ＰＴＴＶ１ａＶＡ）序列相似性为７２％。

ＴＴＳｕＶ２ＧＤＩＭＡ１与 ＨＭ６３３２３１．１的 ＯＲＦ１序列

在同一分支，序列相似性高达９７％，与ＧＵ５７０２０６．

１、ＡＹ８２３９９１．１和ＨＭ６３３２２８．１的ＯＲＦ１序列相似

性均在８８％～９３％。
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　１１期 陈轶雯等：广东猪输血传播病毒流行病学调查及其主要抗原编码区进化分析

Ｍ．ＤＬ１００００ＤＮＡ相对分子质量标准；１．ＴＴＳｕＶ１基因片段的ＰＣＲ产物；２．ＴＴＳｕＶ２基因片段的ＰＣＲ产物

Ｍ．ＤＬ１００００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ；１．ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｏｆＴＴＳｕＶ１；２．ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｏｆＴＴＳｕＶ２
图２　犜犜犛狌犞１与犜犜犛狌犞２基因片段的犘犆犚产物（犃）以及犜犜犞狊犗犚犉１基因系统发育进化树分析（犅）（划线部分为本

研究所分离的病毒株）

犉犻犵．２　犃犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲犵犲狀犲狅犳犜犜犛狌犞１犪狀犱犜犜犛狌犞２（犃）犪狀犱狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳３８狊狋狉犪犻狀狊狅犳犜犜犞狊犗犚犉１（犅）

３　讨　论

ＴＴＶｓ不是最近才出现的病毒，ＴＴＶ的检出可

以追溯到１瓶１９８５年的冻存细胞
［１２］。１９９９年，

Ｌｅａｒｙ等初次在猪体内检出ＴＴＶ
［３］。据Ｋｅｋａｒａｉｎ

ｅｎ等报道ＴＴＳｕＶｓ不仅对猪疫苗存在污染，同时也

是含有猪源性成分的人医药品及实验室所用酶中的

污染物［１３］，然而，迄今为止还没有发现适合ＴＴＳｕ

Ｖｓ病毒培养的细胞系
［１４］。

近年来，国内科研工作者对ＴＴＳｕＶｓ的流行病

学做了大量调查。流行病学调查表明 ＴＴＳｕＶｓ已

广泛流行于中国大部分地区。为了明确广东省猪群

中ＴＴＳｕＶｓ的感染情况，作者对２０１１年采集自广

东省７个不同地区猪场随机抽检得到的１５９份育肥

猪血清样品进行ＴＴＳｕＶｓ感染情况的调查，结果证

实在广东省的猪群中广泛存在ＴＴＳｕＶｓ的感染。所

测血清样本中，ＴＴＳｕＶ１的平均阳性率为５４．７２％，

ＴＴＳｕＶ２ 平 均 阳 性 率 为 ３５．２２％，ＴＴＳｕＶ１ 和

ＴＴＳｕＶ２的混合感染率为２９．５６％。在流行病学调

查过程中，肇庆猪场ＴＴＳｕＶｓ（１８份血清）ＮｅｓｔＰＣＲ

检测无一例阳性，而增城（２７份血清）、从化（４６份血

清）猪场 ＴＴＳｕＶ１血清阳性率分别为８５．１９％和

７３．９１％，ＴＴＳｕＶ２ 阳 性 率 分 别 为 ４０．７４％ 和

４７．８３％，共感染率分别为３３．３３％、４１．３０％；经调

查，发现ＴＴＳｕＶｓ的感染率可能与猪的养殖状况有

密切相关性，ＴＴＳｕＶｓ感染严重的猪场细菌性疾病

发病率也高，且难以控制，反之则少。本文的研究结

果显示，在广东省 ＴＴＳｕＶ１的感染率比 ＴＴＳｕＶ２

高；这一结果与王礞礞、温立斌、李俊等［７，１５１８］的研

究结果不同，但与南文金［１９］、刘建波［１４］的报道相

符。由于本研究在仅在广东省内开展，对于广东猪

群的ＴＴＳｕＶｓ的感染具有较好指示。综合国内外

的相关报道，可以看出，ＴＴＳｕＶ１和 ＴＴＳｕＶ２两种

病毒的感染率有一定的差异，这可能与不同地区猪

场的猪只种、猪的免疫情况、养殖水平和气候因素等

有关，说明中国ＴＴＳｕＶｓ的流行具有复杂性和多样

性，特别是在生猪交易频繁的广东地区更为显著。

Ｚｈｅｎｇ等
［１８］通过试验证明人的 ＴＴＶ２ＯＲＦ２所表

达的蛋白对ＮＦκＢ（Ｎｕｃｌｅａｒｆａｃｔｏｒκｇｅｎｅｂｉｎｄｉｎｇ）

途径抑制，说明该蛋白参与机体的天然和获得性免

疫反应。因此，加强生猪交易频繁地区的检疫制度

尤其重要。

Ｈｕａｎｇ等
［７，１４，２０］表达了ＴＴＳｕＶ２ＯＲＦ１的截短

蛋白，纯化后作为抗原，对 ＴＴＳｕＶ２阳性和阴性的

血清进行了 ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ和ＥＬＩＳＡ检测，证实了

ＴＴＳｕＶ２能诱导猪体内产生抗ＯＲＦ１抗体。ＴＴＳｕ

Ｖｓ的ＯＲＦ１普遍被认为是编码衣壳蛋白和复制相

关结构域的基因。本研究通过扩增 ＴＴＳｕＶｓ的基

因获得ＴＴＳｕＶ１和ＴＴＳｕＶ２的ＯＲＦ１，经过对核苷

酸序列的比对发现，ＴＴＳｕＶ１ＯＲＦ１的基因序列之
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间的差异较ＴＴＳｕＶ２的ＯＲＦ１基因序列之间的差

异大，这表现出ＴＴＳｕＶ１基因在宿主中进化的复杂

性；也可能是本次流行病学调查中ＴＴＳｕＶ１阳性率

高于ＴＴＳｕＶ２的原因之一。从本文的进化树中可

以看 出，ＴＴＳｕＶ２ ＯＲＦ１ 序 列 与 ＨＭ６３３２３１．１

（ＴＴＳｕＶＧｘ３２）的ＯＲＦ１的相似性高达９７％，表明

ＴＴＳｕＶ２ＯＲＦ１的核苷酸序列较为保守，其抗原性

未发生较大变化，这对建立该种病毒的血清学诊断

方法以及亚单位疫苗具有重大意义。

综上所述，ＴＴＳｕＶｓ在广东省猪群中乃至全国

养猪业中都具有较高感染率，是一个不容忽视的问

题。因此加大研究力度，深入研究ＴＴＳｕＶｓ的流行

状况、潜在致病性、遗传变异性及生态学特性对全面

了解该病毒及更好地研究其血清学诊断方法和制备

亚单位疫苗具有十分重要的意义。
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