
禽流感

临床健康鸟
,

从样品中检测到了 Hl
一

H1 6 血清亚

型
,

进一步证实了野鸟可以携带或感染 AI V 但不发

病
,

对野鸟迁徙沿途的生态环境和养殖环境构成一

定的威胁
。

本次调查证实了新疆野鸟血清样品中的

HS 平均阳性率为 7
.

79 %
,

2 01 0 年高达 14
.

29 % ;在

2 0 10 年检测出 H 7 亚型 (8
.

3 3 % )
。

众所周知
,

H S 和

H 7 亚型是属于高致病性禽流感的范畴
,

若没有任何

症状或病情的野鸟携带 AI V
,

尤其是高致病性 AI V

无疑将对新疆地区家禽养殖环境构成潜在的威胁和

隐患
。

此次研究结果警示我们对环境中的野生鸟类

持续地进行 AI 的监测对疫情的预警和预报具有十

分重要的意义
。
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一株野生灰雁禽流感 H g 亚型病毒全基因序列测定与分析

成进”
,

沙依兰古丽
’,

夏俊
, ,

孟春
, ,

汪萍
‘ ,

陆桂丽
’ ,

廖明”
,

任涛
, ,

史军,

(1
.

新疆畜牧科学院兽医研究所
,

乌鲁木齐 83 以XX); 2
.

中国华南农业大学
,

广东 广州天河区 51 以抖2 ;

3
.

新疆维吾尔自治区野生动物疫源疫病监测站
,

乌鲁木齐 83 侧拓 3 ; )

禽流感病毒 (AI V )可感染许多物种
,

但野生鸟

类是在 自然界 中禽流感病毒的储存库
。

研究证

实〔’,z]
,

在野生禽类体内实际存在所有已知的 A 型

流感病毒抗原亚型
,

即 H A 和 NA 表面抗原的组合
。

这些病毒在自然环境中可发生遗传重组
,

这可能是

病毒在水禽之间以及其他可感染的动物之间有效传

播的重要因素
。

这种野生贮存宿主对流感的生态学

起着重要的作用 [’〕
。

2 0 0 5 年
,

中国的青海湖大量的野生鸟类感染了

H S N I 的高致病性禽流感病毒(H igh p a tho g e n ie a vi
-

a n inn
u e n e e v iru s ,

H PA xv )并死亡 14 〕
。

对新疆 200 5

年 H PAI V 疫情进行调查分析认为其疫情与野生鸟

类的生态环境有关〔’〕
。

本文就分离自新疆野生灰

雁 的 AIV 分 离 株 灯G re y g o o s e / XJ Bz H / l用 9

(H g N Z )进行了全基因克隆和序列检测
,

旨在对该

毒株全基因的变异及演化进行研究与分析
。

1 材料与方法

1
.

1 试验所用毒株为分离自新疆博斯腾湖野生

作者简介
:

成进 (19 5 6
一

)
,

女
,

研究员
,

主要从事预防兽医学研究

* 通讯作者

灰雁毒株 A/ G r ey g o o se/ XJ AK S/ l/0 8 (H gN Z )
。

E
.

co h 感受态细胞 D H 5 a 由本研究室自备
。

RT
一

PCR

相关试剂
、

PG EM
一

T 载体
、

R T
一

PCR 试剂盒
、

I盯G
、

X
-

g al
、

E x T a q D N A 聚合酶
、

限制性内切酶 E e o R I和

DN A M ar ke r D U oo o 均为宝生物工程(大连 )有限公

司产品
。

克隆载体 PG EM
一

T 载体 为 Pro m eg a
公司产

品
。

D N A 胶 回收试剂盒
、

质粒快速提取试剂盒为

Pro m eg a
公司产品 ; 引物由上海生工生物工程公司

合成
。

1
.

2 方法根据 Al v Hg 亚型不同片段基因的序

列
,

对每个片段设计两对特异性引物
,

对 目的基因进

行克隆测序
,

利用 D N Ast ar 软件将 AI V 毒株刀G re y

即o se/ XJ BZ柑 l/0 9 (H g NZ )的 8 个基因的核昔酸序

列与国内外不同动物和人源的禽流感参考毒株进行

同源性比较分析和分子遗传进化分析
。

2 结果与分析

本文成功 扩增 和 克隆 了 AI V 毒 株 灯 G re y

g o o se / XJ BZH/ l/ 0 8 (H g NZ )的 HA
、

N A
、

N S
、

M
、

NP
、

PBI
、

PBZ 和 PA 等基因片段
。

同源率分析表明
,

灯
G re y g o o s e / XJ Bz柑l/0 9 (Hg NZ )株 HA 基因与分离

自 新 疆 鸡 源 的 灯Chiek e
可x inj ia n

g/o
l/ 2 0 10

一 37 一
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(H g NZ )具有极高的同源性 (99
.

3 % )
,

与其他家禽

的参考毒株也有较高的同源性
,

显示出该毒株与家

禽 Hg 亚型禽流感病毒的密切关联性
。

该毒株 HA

和 NA 基 因 与 A/ pig e o
叮H o n gKo

n
群W F5 3/0 3

(Hg NZ ) 株有很高的同源性
,

同源率分别为 91
.

5 %

和 91
.

1%
,

与其他鸟类参考毒株的同源性很低
,

显

示出很大差异
。

该毒株 H A 基因与所选人源参考毒

株同源率很低
,

NA 基因则与 H g 亚 型的 灯Sh
a -

o
gu

a n z

僻08 / 98 (Hg NZ )株的同源率高
,

为93
.

8%
。

该

毒株的 M
、

N P
、

PA 和 PB Z 等基因与所选不同动物源

的全部参考毒株同源率均很低
。

值 得 注 意 的 是
,

A/ G r ey g o o se / 划 BZ川 l/ 0 9

(H gNZ )株的 HA
、

NA
、

N S
、

PB I 等基因与 A/
sw ine/

Yan 邵h
。
了l/ 2 0 0 5 (Hg NZ )株具有极高的同源率 (分

别为 9 7
.

5 %
、

9 7
.

8%
、

9 6
.

9 % 和 9 7
.

5 % )
,

表明该毒

株的这 4 个片段与猪源 AI V 发生了重组或重排
。

系统进化分析表明
,

该毒株属于欧亚种系
,

且位

于 Y28 0 一 hke 亚群
。

值得一提的是该毒株 PB I基

因则与不同亚型和不同动物来源的毒株均具有很高

的同源性和密切的亲缘关系
,

尤其是与 HS 亚型 的

人源毒株 A/ hu m a
可z hej i

a n
留 16 /2 0 0 6 (HS N I )也具

有高同源率 (91
.

1% )
,

显示出该基因片段进化的复

杂性
,

提示该毒株的 PBI 基因很可能是流感病毒在

自然界通过不同宿主动物的感染与传递导致该基因

发生互换或重组
,

在进化上与不同亚型病毒形成不

同片段混杂重组的状态
。

由于 该 分 离 自野 生 灰雁 的 灯G re y goo s
e/

XJ BZW I/0 9 (H g N Z)株 NA 基因与人源毒株 A/ Sha
-

o , a
可4 0 8 / 98 (Hg NZ )的同源率很高 (9 3

.

1% )
,

p B I

基因则与 HS 亚型 的人源毒株 灯hu m a
耐zh eji

a n
g/

16 /2 (X) 6 (HS N l )具有高同源率 (9 1
.

1% )
,

而 H g 亚

型的禽流感病毒又是导致家禽严重经济损失的疫

病
,

因此
,

对野鸟禽流感 H g 亚型病毒的遗传进化研

究以及对家禽养殖业和人类健康的影响都应引起高

度重视
。
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2 0 0 9 年
一 2 01 1 年中国南方 H4 亚型禽流感病毒生物学特性研究

张文亮
,

张曦
,

朱占松
,

谭丹
,

崔鹏飞
,

施建忠
,

邓国华
‘ ,

陈化兰

(中国农业科学院哈尔滨兽医研究所 农业部动物流感重点开放实验室/ 兽医生物技术国家重点实验室
,

黑龙江 哈尔滨 巧以x , I

我国南方地区一直以来是禽流感的易发地
,

目

前该区域已分离到的禽流感病毒除高致病性禽流感

(H PA IV )外
,

也存在多种低致病性禽流感 (LPAIV )

并存现象
,

尤其是近年来H6 和 H g 等 L以w 呈现广

泛流行态势
。

200 9 年以来
,

在中国南方地区的正常

禽流感疫情监测过程中分离到多株 H4 亚型禽流感

病毒(AI V )
,

发现 H4 亚型禽流感病毒的分离率逐渐

*

通讯作者

提高
。

本研究对 200 9 年至 201 1 年间分离的 55 株

病毒进行 R NA 提取
、

基因组扩增
、

序列分析
、

相关抗

原性分析以及对小鼠的感染能力评估
,

以了解我国

当前南方地区 H4 亚型 AI V 的遗传进化关系
,

抗原

性关系
,

遗传演化关系及评价该亚 型毒株感染哺乳

动物的能力
。

14 株病毒的抗原性分析表明
,

这些 H4 亚型

AI V 分离株可大致分为 4 个抗原亚群
,

亚群间抗原

性差异显著
,

表明我 国不同地 区分离的 H4 亚 型

A IV 的抗原性差异较大
。

对 55 株病毒的表面基因


