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摘　要：猪博卡病毒属于细小病毒科细小病毒亚科博卡病毒属单链线性ＤＮＡ病毒，该病毒于２００９年在瑞典发

现。作为一种新型病毒，人们对其的研究仍处于初步探索阶段。本文从博卡病毒的由来、猪博卡病毒的发现、分

类、基因组结构及流行病学等方面进行阐述，并根据ＧｅｎＢａｎｋ收录的２５条猪博卡病毒的部分基因和全基因序列，

利用ＤＮＡＳｔａｒ分析软件，通过ＪｏｔｕｎＨｅｉｎ算法，分别从猪博卡病毒的犖犛、犖犘、犞犘 以及全基因序列进行相似性临

近排组分析，并建立了ＰＢｏＶ系统发育树。结果发现可将猪博卡病毒分为２个大支和若干遗传簇，但这些不同的

遗传簇所包含的毒株在核苷酸序列上仍然存在着一定的差异。
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　　猪博卡病毒（ＰｏｒｃｉｎｅＢｏｃａｖｉｒｕｓ，ＰＢｏＶ）是一种

新型的细小病毒。猪感染该病毒后主要症状为腹

泻，并集中在产房哺乳仔猪，哺乳仔猪死亡率达

７０％以上，抗生素治疗和腹泻性疫苗免疫均不能获

得效果。目前细小病毒科分为细小病毒亚科和浓核

病毒亚科２个亚科，其中细小病毒亚科（Ｐａｒｖｏｖｉｒｉ

ｎａｅ）主要感染脊椎动物，根据病毒基因组的结构、宿

主以及在病毒的复制过程中是否依赖辅助病毒的原

则又将其分为６个属，分别是细小病毒属（Ｐａｒｖｏｖｉｒ

ｕｓ）、红病毒属（Ｅｒｙｔｈｒｏｖｉｒｕｓ）、依赖病毒属（Ｄｅｐｅｎ
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ｄｏｖｉｒｕｓ）、水貂阿留申病毒属（Ａｍｄｏｖｉｒｕｓ）、博卡病

毒属 （Ｂｏｃａｖｉｒｕｓ）以 及 犎狅犽狅狏犻狉狌狊 属 （Ｈｏｋｏｖｉｒ

ｕｓ）
［１３］。２００９年瑞典科学家首次发现第１例猪博

卡病毒（ＰＢｏＬｉｋｅＶｉｒｕｓ），此后在中国境内上海市、

湖北省、江苏省以及贵州省等地相继发现并分离到

猪博卡病毒。猪博卡病毒作为一种新型的病毒，它

的许多特性都不同于传统的细小病毒科病毒，目前

人们对该病毒的研究还只停留在初级阶段。

１　猪博卡病毒的由来和发现

早在２０世纪６０年代初博卡病毒就已被发现，

早期的博卡病毒只有２种：牛细小病毒（ＢｏｖｉｎｅＰａｒ

ｖｏｖｉｒｕｓ，ＢＰＶ）和犬微小病毒（ＣａｎｉｎｅＭｉｎｕｔｅＶｉ

ｒｕｓ，ＣｎＭＶ）。分类之初取此２种病毒宿主动物的

英文前两字母（Ｂｏｖｉｎｅ＋Ｃａｎｉｎｅ）组成了博卡病毒属

（Ｂｏｃａｖｉｒｕｓ），博卡病毒属与其他细小病毒相比较最

主要的特征：博卡病毒在基因组的中间位置存在第

３个开放阅读框（非结构蛋白ＮＰ１）。后来将具有第

３个 ＯＲＦ基因组特征的病毒归入博卡病毒属。目

前博卡病毒属成员有牛细小病毒、人博卡病毒（１～４

型）、犬微小病毒、猪博卡病毒、大猩猩博卡病毒以及

黑猩猩博卡病毒。２００９年，Ｂｌｏｍｓｔｍ等采集病死

猪的淋巴结进行研磨，经一系列处理后提取ＤＮＡ，

采用随机多重置换扩增法（ＭＤＡ）和高通量测序技

术进行ＤＮＡ扩增，最终将获得的所有片段进行克

隆、测序，进行生物信息学分析，拼接出１条１８７９

ｂｐ的新型细小病毒片段，经序列比对后发现扩增出

的片段与人博卡病毒较为相似，且其主要是 ＮＰ蛋

白和部分ＶＰ１蛋白的编码序列，暂将其命名为猪类

博卡病毒（ＰＢｏＬｉｋｅＶｉｒｕｓ，ＰＢｏＬＶ）
［４］。随后Ｚｈａｉ

等［５］参照Ｂｌｏｍｓｔｒｍ等人获得的猪类博卡病毒的

序列设计引物，于２０１０年首次在中国检测出了猪博

卡病毒。此后Ｓｈａｎ等
［６］、Ｚｅｎｇ等

［７］也分别在国内发

现了猪类博卡病毒的存在，并获得了４７８６ｂｐ的近似

全长序列，２０１０年Ｃｈｅｎｇ等
［８］利用不依赖序列的单

引物扩增技术扩增出４种不同的猪博卡病毒，分别

命名为ＰＢｏＶ１、ＰＢｏＶ２、６Ｖ及７Ｖ，并获得了ＰＢｏＶ１

和ＰＢｏＶ２近似全序列，首次报道了其他型猪博卡病

毒的存在。此外，Ｃｈｅｕｎｇ等还发现病分离了另外一

种新的博卡病毒，并将其暂时命名为ＰＰＶ４
［９］。

２　猪博卡病毒的分子特征

ＰＢｏＶ是一种单链无包膜的 ＤＮＡ 病毒，体积

小，结构简单，为正二十面体颗粒，直径约为２５～３０

ｎｍ。基因组为单链线性 ＤＮＡ，大小为４７８６～

５９０５ｂｐ。各类型猪博卡病毒的基因组结构基本一

致，基因组编码３个开放阅读框（ＯＲＦ），ＯＲＦ１（５′末

端）编码非结构蛋白ＮＳ１，ＯＲＦ２（３′端）编码结构蛋

白 ＶＰ１／ＶＰ２，ＯＲＦ３（中间序列）编码非结构蛋白

ＮＰ（图１）。其中犞犘１／犞犘２是其主要抗原基因。但

Ｃｈｅｕｎｇ等
［９］研究发现ＰＰＶ４的序列为环状结构，长

度约５９０５ｂｐ。

图１　猪博卡病毒的基因组结构

犉犻犵．１　犌犲狀狅犿犲狊狋狉狌犮狋狌狉犲狅犳犘犅狅犞

　　目前对猪博卡病毒相关功能蛋白的研究还仅是

通过生物信息学软件分析。在猪博卡病毒的ＯＲＦ１

中存在４个亚基因组，并存在着与病毒滚环复制、解

螺旋酶以及三磷酸腺苷酶活性相关的保守序列；

ＯＲＦ２中ＶＰ蛋白编码病毒核衣壳蛋白，存在２个

亚基因组，犞犘１编码的序列内存在与病毒感染性相

关的磷脂酸Ａ２序列（与Ｃａ２＋结合环及催化残基相

关序列相连）［１０］；ＯＲＦ３中存在２个亚基因组，但其

功能还不明确。当前，ＰＢｏＶ的体外培养只有北爱

尔兰的研究人员成功进行了病毒的细胞适应性研

究，在猪肾原代细胞上成功培养４代，并出现了明显

的细胞病变［１１］。
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随着人们对猪博卡病毒研究的深入，其基因型

的分型也逐渐受到重视。当前国际上对博卡病毒尚

无统一的分类，笔者参考ＧｅｎＢａｎｋ上登录的猪博卡

病毒全序列暂将其分７个基因型（表１）。

表１　猪博卡病毒的基因分型

犜犪犫犾犲１　犌犲狀狅犿犲狋狔狆犲狊狅犳犘犅狅犞

类型

Ｇｅｎｏｍｅｔｙｐｅｓ

基因组大小／ｂｐ

Ｇｅｎｏｍｅ

ＧｅｎＢａｎｋ登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ

参考毒株

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｔｒａｉｎ

ＰＢｏＬＶ

ＰＢｏＶ１

ＰＢｏＶ２

ＰＢｏＶ３

ＰＢｏＶ４

ＰＢｏＶ５

ＰＰＶ４

４７８６

５２６７

５１８６

４７１０

４１２５

５０７６

５４００

ＨＱ２２３０３８

ＨＱ２９１３０８

ＨＭ０５３６９４

ＪＦ７１３７１４

ＪＦ５１２４７３

ＪＮ８３１６５１

ＧＵ９７８９６４

ＳＸ

Ｈ１８

ＺＪＤ

２２

Ｆ４１

ＪＳ６７７

ＨＥＮ０９２２５４００

３　猪博卡病毒流行病学研究

３．１　猪博卡病毒的分布特点

自２００９年首例ＰＢｏＶ在瑞典被发现以来，目前

ＰＢｏＶ还只在瑞典、北爱尔兰、美国和中国的家猪被

检测并分离。此外，在罗马尼亚［１２］和乌干达［１３］的

野猪体内也检测到了该病毒，其中猪博卡病毒在全

球的分布见图２。ＰＢｏＶ自２０１０年首次在国内被检

测到以来，其已在多个省市自治区被检测到。２００９

年Ｚｈａｉ等
［５］检测了来自浙江、江西、安徽、河北、河

南、江苏、北京、上海、新疆９省市的送检病料，ＰＢｏＶ

的检出率在１２．５％～８８．９％，并且在健康的猪样品

中也检测到ＰＢｏＶ的存在，检出率为７．３％（３／４１）。

２０１０年Ｓｈａｎ等
［６］在来自上海、江苏、安徽、山东以

及贵州的共计３４０份健康猪病料中检测到ＰＢｏＶ，

其阳性率为４５％～７５％。表明贵州省存在猪博卡

病毒的流行。２０１０年Ｃｈｅｎｇ等
［８］共检测了３９７份

临床病料，检出ＰＢｏＶ的阳性率为１２．５９％。这些

研究表明目前我国猪博卡病毒的检出率非常高，且

大部分阳性猪为健康猪，猪博卡病毒在中国的分布

见图３。

图２　猪博卡病毒在全球的分布

犉犻犵．２　犌犾狅犫犪犾犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犘犅狅犞
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图３　猪博卡病毒在中国的分布

犉犻犵．３　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犘犅狅犞犻狀犆犺犻狀犪

３．２　猪博卡病毒的流行感染特点

国内学者在对ＰＢｏＶ的流行进行统计时发现：

ＰＢｏＶ主要在断奶仔猪中流行
［１４］，在断奶前和死产

的仔猪以及成年的种公猪、母猪中流行率较低。在

春季感染率最高，而在其它季节感染率相对较低。

ＰＢｏＶ在患繁殖障碍的母猪中流行率较低，而在断

奶仔猪中流行率较高，这表明ＰＢｏＶ主要引起断奶

仔猪呼吸道疾病，而不是繁殖系统疾病。ＰＰＶ４的

攻毒试验发现，病毒在猪体内存在明显的消长曲线，

猪体内的病毒含量在接毒后第８天达到最高峰，随

后开始缓慢下降；病毒可在８ｄ内由一只猪传染给

另一只猪，ＰＰＶ４可感染猪几乎所有的器官，但在肠

道和泌尿道的含量要明显高于其他器官［１５］。此外，

大部分ＰＢｏＶ感染猪都患有ＰＭＷＳ，且ＰＲＲＳＶ和

ＣＳＦＶ的检出率均很高
［１６］，ＰＢｏＶ与ＰＲＲＳＶ和ＣＳ

ＦＶ的混合感染机制还有待于进一步研究。但

ＰＢｏＶ在健康猪检出阳性率高达６０％以上，并且存

在多重感染。而ＰＢｏＶ的致病性如何还有待进一步

研究。

３．３　猪博卡病毒的分子流行病学研究方法

３．３．１　ＰＣＲ技术及测序分析　 ＰＣＲ技术因其较

好的敏感性、特异性和重复性，常被用于诊断病毒的

ＤＮＡ。博卡病毒的型内基因组序列相对保守，非常

便于ＰＣＲ引物设计（表２），ＰＢｏＶ 目前主要采用

犖犘、犞犘１片段设计引物进行ＰＣＲ检测。翟少伦

等［１７］首次建立了ＰＢｏＶ的ＰＣＲ诊断方法，该法特

异性强，敏感度高且重复性好。在对１９１份临床样

品检测时，阳性率达３９．３％（７５／１９１），敏感性达

３２．２ｎｇ·μＬ
－１。该ＰＣＲ方法的建立为猪博卡病毒

分子流行病学的研究提供了快捷有效的检测方法。

３．３．２　实时聚合酶链式反应（ＲｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ）　　

ＲＴＰＣＲ省去了普通ＰＣＲ的凝胶成像步骤，大大缩

短了病毒的检测时间。Ｌｉ等
［１８］建立了ＰＢｏＶ１的

ＲＴＰＣＲ诊断方法，在对２５８份临床样品进行检测

时，阳性率达４４．２％（１１４／２５８），敏感性达２０个质

粒拷贝，特异性与重复性均较好。黄律等［１９］建立了

ＰＰＶ４的犜犪狇Ｍａｎ荧光定量ＰＣＲ诊断方法，该法快

速敏感且特异性高，在６．７３×１０１～６．７３×１０
９ｃｏｐ
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ｉｅｓ·μＬ
－１范围内线性关系良好，相关系数为０．９９８；

对ＰＰＶ４的最低检测限为６．７３×１０１ｃｏｐｉｅｓ·μＬ
－１。

该方法的建立不仅可用于临床病料的检测，还为

ＰＢｏＶ的体外敏感细胞的筛选以及病毒器官嗜性的

研究提供了快捷敏感的分子检测技术，大大促进了

ＰＢｏＶ分子流行病学的发展，为今后ＰＢｏＶ的深入

研究奠定了技术基础。

表２　猪博卡病毒不同基因的普通犘犆犚引物

犜犪犫犾犲２　犘狉犻犿犲狉狊犳狅狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻犪犾犵犲狀犲狊狅犳犘犅狅犞

扩增基因

Ｇｅｎｅ

上游引物（５′→３′）

Ｕｐｓｔｒｅａｍｐｒｉｍｅｒ

下游引物（５′→３′）

Ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｐｒｉｍｅｒ

目的片段／ｂｐ

Ｆｒａｇｍｅｎｔ

来源

Ｏｒｉｇｉｎ

犞犘１／犞犘２
ＣＧ犌犌犃犜犆犆ＧＧＧＣＧＡＧＡＡＣＡＴＴＧ

ＡＡＧＡＧ

ＣＧ犌犃犃犜犜犆ＴＴＧＴＧＡＧＴＡＴＧＧＧＴＡ

ＴＴＧＧＴＧＴＧ
５１２ 本实验室

犖犘１
ＣＣＣ犃犃犌犆犜犜ＡＴＧＡＧＴＣＡＧＡＧＡＴＴ

ＣＴＣＣＧＡＴ

ＣＧ犌犃犃犜犜犆ＴＴＡＡＧＡＣＴＣＡＴＴＣＡＴＴ

ＧＡＴＴＣＡＡＣ
６９８ 本实验室

犖犛１
ＣＧ犌犌犃犜犆犆ＡＴＧＧＣＴＣＴＡＣＴＴＣＡＣ

ＴＴＣＡＡＧＡＡＴＧ

ＣＧ犌犃犃犜犜犆ＴＴＡＣＴＴＡＣＧＴＣＣ

ＧＴＣＧＴＣＣ
１９２７ 本实验室

犞犘１／犞犘２
ＧＧＧＣＧＡＧＡＡＣＡＴＴＧ

ＡＡＧＡＧＧＴ

ＴＴＧＴＧＡＧＴＡＴＧＧＧＴＡ

ＴＴＧＴＧＴ
４９６ 翟少伦

犖犘１
ＴＴＴＧＧＡＴＣＣＡＴＧＡＧＴＧＧＧＣＡＴＣＡ

ＣＡＧＣＣＡＣ

ＧＧＧＡＡＧＣＴＴＴＴＴＴＣＣＡＧＣＴＴＣＡＧＣ

ＴＴＣＴＴＧＣ
６７５ 李彬

ＰＰＶ４全基因 ＴＧＧＣＣＣＧＧＴＣＡＴＣＧＣＴＡＣＡＣＡＧＧＴ ＴＣＣＣＧＴＣＣＣＧＣＡＡＡＧＣＴＣＡＡＡＡＴＣ ５４３ 黄律

３．３．３　环介导等温核酸扩增技术（ＬＡＭＰ）　　环

介导等温核酸扩增技术（ＬＡＭＰ）是一种新型的核酸

扩增技术，依赖４条特异设计的引物和一条具有链

置换特性的ＤＮＡ聚合酶，在等温条件下可高效、高

特异性地扩增靶序列。近年来该法一被广泛应用于

病原体的检测。江苏省农业科学院的李彬等发明了

猪博卡病毒的ＬＡＭＰ检测试剂盒及其检测方法，最

低可检测到１０个拷贝（未发表资料）。其ＬＡＭＰ检

测试剂盒不需要先进的仪器，避免了现有猪博卡病

毒检测手段存在的问题，并且具有特异性强、敏感度

高、检测周期短、操作简便以及易于推广等优点。该

方法的有效建立，丰富了猪博卡病毒的分子流行病

学研究的方法，且大大缩短了猪博卡病毒的检测时

间，进一步减少了试验过程中的污染机会（只需一步

即可完成试验），为大规模的猪博卡病毒检测调查提

供了有效的方法。

３．４　猪博卡病毒的遗传进化树分析

基于病毒的核酸或蛋白质序列或结构构建的系

统进化树，可在同一病毒种属内进行种系分析，还可

研究一定时期内病毒的变异和流行状况，综合研究

病毒的分子流行病学，从而为寻找病毒的传播途径

以及防治疾病提供指导。本研究根据 ＧｅｎＢａｎｋ收

录的２５条猪博卡病毒的部分基因和全基因序列

（２０１２年３月以前），利用ＤＮＡＳｔａｒ分析软件，通过

ＪｏｔｕｎＨｅｉｎ算法，对从 ＧｅｎＢａｎｋ 上获得的多株

ＰＢｏＶ的不同基因序列进行同源性临近排组分析，

并建立了ＰＢｏＶ系统发育树。

３．４．１　ＰＢｏＶ犖犛基因的核苷酸序列相似性分析　

　将表３中的含有ＰＢｏＶ犖犛基因的２２条基因序

列进行犖犛核苷酸序列相似性排组比较及遗传进化

树分析，可得出以下结论：由图４可得ＰＢｏＶＮＳ序

列分为２个细支，其后有分为多个小支。上支代表

毒株有 ＨＥＮ０９２２５４００、ＪＳ０９４１０５４００、ＪＳ０９１８ａ等，

其相似 性为 ９９．１％ ～１００％；下 支 代 表 毒 株 有

ＳＨ１７Ｎ２、６４１、ＳＨ２０Ｆ、ＪＳ６７７等，其相似性为８０．６％

～９７％；它们之间的相似性均小于３０％。其中的

Ｈ１８、ＳＸ与其他毒株的相似性为２４．２％～３１．７％。

３．４．２　ＰＢｏＶ犖犘 基因的核苷酸序列相似性分析

　　将表３中的含有ＰＢｏＶ犖Ｐ基因的２５条基因

序列进行犖犘 核苷酸序列相似性排组比较及遗传

进化树分析，可得出以下结论：由图５可知，ＰＢｏＶ

ＮＰ序列有２个大支，分别为以 ＨＥＮ０９２２５６４５、
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ＪＳ０９１８ａ、ＪＳ０９１０５４００ 为代表的 １ 支，相似性为

９９．２％～１００％；以ＳＨ１７Ｎ１、ＳＨ２０Ｆ、６Ｖ及ＪＳ６７７

为代表的２支，相似性为７９．５％～１００％；其中的

Ｈ１８、ＳＸ及Ｓｗｂｏ１相似性为９９．２％～１００％；Ａ６、

ＺＪＤ相似性为９１．７％～９４．４％。２大支之间差异较

大，其相似性为３３．６％～５７．２％。

表３　本研究引用的猪博卡病毒分离株信息一览表

犜犪犫犾犲３　犇犲狋犪犻犾狊狅犳犘犅狅犞狊狋狉犪犻狀狊狌狊犲犱犳狅狉犪狀犪犾狔狊犻狊犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

毒株名称Ｓｔｒａｉｎ 来源 Ｏｒｉｇｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ收录号 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ 年份 Ｙｅａｒ

Ｓｗｅｂｏ＿１ 瑞典 ＦＪ８７２５４４ ２００９

ＳＸ 中国湖北 ＨＱ２２３０３８ ２０１０

Ａ６ 中国上海 ＨＱ２９１３０９ ２０１１

ＰＰＶ４ 美国 ＧＱ３８７４９９ ２０１０

ＰＰＶ４ 美国 ＧＱ３８７５００ ２０１０

ＨＥＮ０９２２５４００ 中国上海 ＧＵ９７８９６４ ２０１０

ＨＥＮ０９２２５６４５ 中国上海 ＧＵ９７８９６５ ２０１０

ＪＳ０９１８５５９８ 中国上海 ＧＵ９７８９６６ ２０１０

ＪＳ０９１０５６４４ 中国上海 ＧＵ９７８９６７ ２０１０

ＪＳ０９１０５４００ 中国上海 ＧＵ９７８９６８ ２０１０

ＪＳ０９１８ａ 中国上海 ＨＭ０３１１３４ ２０１０

ＪＳ０９１８ｂ 中国上海 ＨＭ０３１１３５ ２０１０

ＺＪＤ 中国北京 ＨＭ０５３６９３ ２０１０

ＺＪＤ 中国北京 ＨＭ０５３６９４ ２０１０

Ｈ１８ 中国上海 ＨＱ２９１３０８ ２０１１

６Ｖ 中国北京 ＨＭ０５３６７２ ２０１０

７Ｖ 中国北京 ＨＭ０５３６７３ ２０１０

Ｊａｎ６４ 北爱尔兰 ＪＦ５１２４７２ ２０１１

Ｆ４１ 北爱尔兰 ＪＦ５１２４７３ ２０１１

ＳＨ２０Ｆ 中国香港 ＪＦ４２９８３４ ２０１１

ＳＨ１７Ｎ２ 中国香港 ＪＦ４２９８３６ ２０１１

ＪＳ６７７ 中国江苏 ＪＮ８３１６５１ ２０１２

ＳＨ１７Ｎ１ 中国香港 ＪＦ４２９８３５ ２０１１

２３ 美国 ＪＦ７１３７１５ ２０１１

２２ 美国 ＪＦ７１３７１４ ２０１１

ＧＺＸＸ 中国贵州 待定 待定

３．４．３　ＰＢｏＶ犞犘 基因的核苷酸序列相似性分析　

　将表３中的含有ＰＢｏＶ犞犘 基因的２２条基因序

列进行犞犘 核苷酸序列相似性排组比较及遗传进化

树分析，可得出以下结论：由图６可知，ＰＢｏＶ犞犘 序

列可分为 ２ 个大支，１ 支是以 ＨＥＮ０９２２５４００、

ＪＳ０９１０５６４４、ＪＳ０９１８及ＳＸ等为代表，其有可分为２

个小支，其中 Ｈ１８和ＳＸ为一支，相似性为９９．６％，

其余为另一支，相似性为９９．２％～１００．０％；２支以

ＪＳ６７７、ＳＨ１７Ｎ、ＳＨ２０Ｆ及ＺＪＤ为代表，其中ＺＪＤ和

Ａ６可分一支，相似性为９３．１～９６．０％，其余为另一

支，相似性为７６．９％～９４．２％。２大支之间的相似

性较低，仅为３２．２％～５３．７％。
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图４　犘犅狅犞犖犛核苷酸系统进化树

犉犻犵．４　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犖犛犵犲狀犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘犅狅犞

图５　犘犅狅犞犖犘核苷酸系统进化树

犉犻犵．５　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犖犘犵犲狀犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘犅狅犞

５１６１



畜　牧　兽　医　学　报 ４３卷　

图６　犘犅狅犞犞犘核苷酸系统进化树

犉犻犵．６　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犞犘犵犲狀犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘犅狅犞

　　为了对ＰＢｏＶ有更深的认识，为下一步更好地

探讨其病毒基因组结构与功能的关系打下基础，本

研究分别对表３中的２５株ＰＢｏＶ分离株进行全基

因组序列及犖犛、犖犘、犞犘 序列进化分析比较，发现

猪博卡病毒基因较为离散，其种属内的差异较大，主

要可分为２个大支，且２个大支间还可分为许多细

支（图７）。推测猪博卡病毒在分子进化过程中可能

存在地域差异性。根据其核苷酸相似性比较推测猪

博卡病毒在传播过程中可能发生了重组，从而产生

了较大的变异。

图７　犘犅狅犞全基因核苷酸系统进化树

犉犻犵．７　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犮狅犿狆犾犲狋犲犵犲狀犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘犅狅犞
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　１０期 郝　飞等：猪博卡病毒流行病学研究

　　ＰＢｏＶ作为一种新发病毒，现在对其研究处于

初级阶段。当前主要研究病毒的形态和基因组情

况，并建立分子和血清学诊断方法，但对ＰＢｏＶ的体

外培养、致病性及共感染、感染性克隆等方面的研究

还有所欠缺。本研究根据 ＮＣＢＩ公布的ＰＢｏＶ 信

息，收集了２０１２年３月以前 ＧｅｎＢａｎｋ全部２５条

ＰＢｏＶ部分基因和全基因组序列，根据序列分析，

ＰＢｏＶ大体可分为２个大支和若干遗传簇，但是这

些不同的遗传簇所包含的毒株在核苷酸序列上存在

着一定的差异；通过分别对犖犛、犖犘 以及犞犘 基因

序列进行相似性比较分析时发现，不同分离株的相

似性有差异，但同支序列的分离株的相似性较高，变

异性较低；且猪博卡病毒基因中的 ＶＰ蛋白编码区

核苷酸序列具有高度的保守性。其中以ＨＥＮ０９２２、

ＪＳ０９１０以及ＪＳ０９１８等为代表的ＰＰＶ４的特异性较

高，与其他猪博卡病毒之间的相似性较低，表明

ＰＰＶ４的变异较快。但是由于至今尚未找到合适的

体外细胞培养系和动物模型，分离猪博卡病毒几乎

都是应用超速离心的方式，这大大限制了对不同

ＰＢｏＶ之间抗原性差异的进一步研究。相信随着分

子生物学和免疫学技术的发展，人们对猪博卡病毒

的认识会越来越深刻。
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