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Ù![P0&%0

株(
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的相似性分别为
/*'/f

#

/)'/f

和
/*'%f

#

/)k0f

&与泰国
[BB2P0&&(

0

0

株的相似性分别为
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弱毒株的相似性分别为
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和
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标准株的相似性分别为
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#

/)'%f

和
/0'(f

#
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19VT.

基因的遗传进化树分析

从遗传进化树可以看出
B2P\

分为
0

个群"

Y%

(

Y0

#!

1

株
B2P\

福建分离株分属于
Y%

群!与
0&&(

年

泰国流行
[BB2P0&&(
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株亲缘关系比较近"图
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基因的糖基化位点及抗原表位分析
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毒株的
-

基因推导的氨基酸序列!进行糖基

化位点预测!确定潜在的糖基化位点位置(类型和数
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中
B5#89$-

分析软件

对参考毒株和分离毒株
;

蛋白进行抗原表位预测!结

果显示尽管
B2P\;

蛋白中存在氨基酸的插入(突变

和缺失!但是抗原表位并没有明显差异"图
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基因的核苷酸和推导的氨基酸序列

的同源性分析
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(
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(
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(
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Ù![P0&%0

(
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序列的同源性分析

Ù!Ud%0&%0

"福清#(
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Ù!

J_0&%*

"龙岩#(
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基因遗传进化树分析

从遗传进化树分析
B2P\

分为
0

个群"

Y%

(

Y0

#!

1

株
B2P\

毒 株 与 泰 国 "

;WB2P&0%%

(

[BZB2P&%&(

#株(韩国
HBU%/*

株亲缘关系比较

近&与
E889-FE89"PV%*

弱毒株及
H\111

标准株亲

缘关系比较远"图
)
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图
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讨
!

论

近年来!随着猪腹泻疾病的暴发与流行!从业人

员再次掀起对
B2P\

的研究热潮'虽然部分规模

猪场正常免疫接种了猪传染性胃肠炎
!

流行性腹泻
!

轮状病毒的,三联-疫苗!但还有许多猪场仍然暴发

了腹泻疾病!经研究表明暴发腹泻疾病的主要原因

是猪群感染了
B2P\

!且调查发现
B2P\

的阳性率

在
.&f

以上'为什么在现代规模化养殖的环境下!

能大规模暴发
B2P

!是不是
B2P\

自身发生了重组

变异'鉴于有效防控
B2P\

已成为困扰养猪业发

展的重大难题!因此!开展
B2P\

的结构蛋白序列

分析!了解流行
B2P\

毒株的遗传进化规律!为今

后更好防控
B2P\

提供技术支撑!更为研制
B2P\

基因工程苗奠定理论基础'

B2P\

是具有感染性的线性单股正链
V[<

病

毒!其构成病毒的核苷酸较
P[<

病毒易发生变

异)

1

*

'本研究通过对福建省发生具有代表性的
1

个

B2P\

毒株进行
-

(

C

和
BGE*

基因克隆与测序分

析!与
H\111

标准株比较!表明
1

个毒株均在
-

基

因片段存在氨基酸的变异(插入和缺失!并出现新的

变异氨基酸!但预测的糖基化位点及抗原表位与近

年国内发生的比较一致!这与
;'Y'_9#

等)

(

*

(

;'

'̀BE5T

等)

/

*

(李建强等)

%&

*

(孙东波等)

%%

*

(刘孝珍

等)

%0

*分别对韩国毒株(致弱毒株
PV%*

和国内毒株

-

基因进行克隆测序分析的结果较为相似'遗传进

=*(%
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1

株
B2P\

毒株的
-

和
BGE*

基因与

0&&(

年泰国流行株(

0&&/

年韩国等地的毒株的亲缘

关系比较近!

C

基因与
H\111

标准株亲缘关系比较

近!说明
-

基因和
BGE*

基因变异程度较大!可能

源于泰国(韩国野毒株'

研究获得的
1

株
B2P\

的
-

(

C

和
BGE*

基因

的变异情况!尤其在
-

基因片段!出现多个变异氨

基酸!根据遗传进化树分析与东南亚其他国家流行

毒株亲缘关系比较近!这是否能说明当前流行

B2P\

部分基因变异程度较大!导致现有疫苗对流

行毒株的保护力不够!有待进一步研究'研究为今

后科学防控
B2P

提供了理论依据'

$

!

结
!

论

通过对福建流行
B2P\

毒株的
-

(

C

及
BGE*

基因进行变异分析!发现
1

株
B2P\

毒株的
C

基因

变异程度较小!与
H\111

标准株亲缘关系较近!而

-

基因和
BGE*

基因变异程度较大!推测源于泰国

及韩国的变异株'
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