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１０株鸭源新城疫病毒的分离鉴定及

犉基因遗传进化分析
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摘　要：为调查山东省鸭群中新城疫病毒（ＮＤＶ）的流行情况，对２００７—２００９年山东不同地区发病鸭群进行了

ＮＤＶ的分离鉴定，并对分离的１０株鸭源ＮＤＶ进行了生物学特性和遗传特性研究。结果显示：１０株鸭源ＮＤＶ的

致病指数 ＭＤＴ和ＩＣＰＩ测定结果分别为５０．４～６０．０和１．６６～１．７８，表明１０株分离株均属强毒株。致病性试验显

示，３株代表毒株对不同日龄雏鸭均具有较强的致病性，发病率和死亡率分别达７０％～１００％和２０％～７０％。对犉

基因序列分析表明，相对于基因Ⅰ～Ⅵ型ＮＤＶ，１０株鸭源ＮＤＶＦ蛋白存在较大变异，这些变异主要集中在１—３０、

１０１—１２４、４７９—４９４和５０９—５１６ａａ处，且在５２、７１、１７６、２７２、３１４、４０２和４８９位出现了与近几年流行毒株一致的氨

基酸替代。核苷酸同源性分析结果表明，１０株鸭源ＮＤＶ之间同源性在９５．８％～９９．９％，与２０００年以来国内外分

离的基因Ⅶ型ＮＤＶ同源性较高，在９５．７％～９９．８％，与传统ＬａＳｏｔａ、Ｆ４８Ｅ９同源性较低，为８３．８％～９０．９％。遗

传进化分析结果显示分离毒株均属于基因Ⅶｄ型。此外，１０株鸭源ＮＤＶ还具有大多数鹅源ＮＤＶ所特有的９７３位

和１２４９位犚狊犪Ⅰ位点。上述结果表明基因Ⅶｄ型ＮＤＶ是造成我国鸭群近年来发生新城疫的主要病原，鸭源ＮＤＶ

很可能源于早期的鹅源ＮＤＶ。
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　　新城疫（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅ，ＮＤ）是由新城疫病

毒（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ，ＮＤＶ）引起的以感染

禽类为主的一种急性、烈性传染病，是世界动物卫生

组织（ＯＩＥ）规定的法定报告疫病。ＮＤＶ属于副黏

病毒科（Ｐａｒａｍｙｘｏｖｉｒｉｄａｅ）、腮腺炎病毒属（Ａｖｕｌａ

ｖｉｒｕｓ），其感染宿主范围广泛，迄今已知能自然或人

工感染的鸟类超过２５０种
［１］。曾一度认为水禽对

ＮＤＶ易感性较低，很少或不表现临诊症状，多呈隐

性感染［２］。１９９７年，王永坤等从患病鹅体内分离到

ＮＤＶ强毒株，打破了 ＮＤＶ不对水禽致病之说
［３］。

近年来，鸭群发生新城疫（亦被称为“鸭副黏病毒病”

或“鸭副黏病毒感染”）在中国多个省区有报道，且呈

上升趋势，对养鸭业造成严重经济损失。为探明鸭

新城疫的流行情况，作者对山东省部分地区发病鸭

群进行了新城疫病毒的分离鉴定，对分离毒株进行

了生物学特性和致病性研究，并对分离毒株犉基因

进行了克隆和序列分析，旨在从分子水平上阐明各

毒株间的亲缘关系及变异特点，为该病的预防和控

制提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　病料与实验动物

病料采自２００７—２００９年山东省部分地区表现

类似ＮＤＶ感染的发病鸭群。

ＳＰＦ鸡、鸡胚购自山东省农业科学院家禽研究

所，健康雏鸭购自山东省泰安市某种鸭场。

１．２　主要试剂

Ｔｒｉｚｏｌ购自Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司；ＭＭＬＶ、Ｒｉｂｏｎｕ

ｃｌｅａｓｅＩｎｈｉｂｉｔｏｒ、犜犪狇ＤＮＡＰｏｌｙｍｅｒａｓｅ、ｐＭＤ１８Ｔ

Ｖｅｃｔｏｒ、限制性内切酶均购自大连 ＴａＫａＲａ公司；

ＤＮＡ凝胶回收试剂盒、质粒小量提取试剂盒购自上

海Ｓａｎｇｏｎ公司；ＡＩＶ（Ｈ５、Ｈ７、Ｈ９亚型）标准阳性

血清、ＮＤＶ标准阳性血清、ＥＤＳ７６血清购自哈尔滨

兽医研究所。

１．３　引物设计

根据ＧｅｎＢａｎｋ中发表的鸭ＮＤＶ犉基因核苷酸

序列，设计合成３对特异性引物（表１），预计扩增产

表１　引物序列及所在基因组位置

犜犪犫犾犲１　犛犲狇狌犲狀犮犲犪狀犱犵犲狀狅犿犲犾狅犮犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲狅犾犻犵狅狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′）

位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

扩增片段大小／ｂｐ
Ｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ

Ｆ１

Ｒ１

ＡＣＴ／ＣＴＧＣＧＧＡＧＣ／ＴＧＴＧＡＡＡＧＴＣ

ＧＴＣＧＣＣＡＡＧＡＧＧＡＧＴＧＡＧＣＡＧ／ＡＡＧＴ

１－２０

５６１－５８４
５８４

Ｆ２

Ｒ２

ＴＣＣＣＧ／ＡＡＡＴＡＴＡＣＣＣＡＴ／ＧＧ／ＡＧＡＴ

Ａ／ＧＧＴＴＴＴＧＣＧＡＴＡＴＧＡＴＡＣＣＡＧＧＡＧ

４９０－５０９

１５０４－１５２７
１０３８

Ｆ３

Ｒ３

Ｔ／ＣＴＣＣＣＣＡＴＧＴＣＣＣＣＡＧＧＴＡＴＴＴＡＴ

ＡＣＣ／ＴＣＧＴＧＴＡＴＴＧＴ／ＣＴＣＴＴＴＡ／ＧＧＴＴＧＣ

１３５０－１３７３

２０５３－２０７６
７２７

物大小２０７６ｂｐ，包括完整的犉基因阅读框，由上海

Ｓａｎｇｏｎ公司合成。

１．４　病毒的分离、鉴定及纯化

按照ＯＩＥ推荐方法进行病毒的分离鉴定，参照

文献［４］的方法对分离毒株进行蚀斑纯化。

１．５　致病指数测定

按常规方法［５］对病毒分离株进行鸡胚平均致死

时间（ＭＤＴ）、１日龄雏鸡脑内接种致病指数（ＩＣＰＩ）

的测定。

１．６　致病性试验

选取具有代表性的３株病毒分离株分别肌注接

种１０只１０日龄、３０日龄和５０日龄无新城疫母源

抗体的健康雏鸭进行致病性研究。

１．７　犉基因的犚犜犘犆犚扩增与序列分析

１．７．１　病毒ＲＮＡ提取　　参照Ｔｒｉｚｏｌ试剂说明

提取病毒 ＲＮＡ，加入经ＤＥＰＣ处理的灭菌超纯水

５５０１
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２０μＬ溶解ＲＮＡ。

１．７．２　ＲＴＰＣＲ反应　　反转录采用１０μＬ体系，

其中５×ＲＴＢｕｆｆｅｒ２μＬ，ｄＮＴＰｓ１．０μＬ，Ｒｉｂｏｎｕ

ｃｌｅａｓｅＩｎｈｉｂｉｔｏｒ０．２５μＬ，ＭＭＬＶ０．５μＬ，上游引

物Ｆ１．０μＬ，病毒ＲＮＡ５．２５μＬ，混匀后４２℃９０

ｍｉｎ，７０℃１５ｍｉｎ。ＰＣＲ反应采用２５μＬ体系，其

中ｄｄＨ２Ｏ１４．２μＬ，１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ
２＋Ｆｒｅｅ）

２．５μＬ，Ｍｇ
２＋２．０μＬ，ｄＮＴＰｓ２．０μＬ，上、下游引物

各１．０μＬ，ＲＴＰＣＲ产物２．０μＬ，ｒ犜犪狇ＤＮＡＰｏｌｙ

ｍｅｒａｓｅ０．３μＬ；反应程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃

变性４５ｓ，５０～５５℃退火４５ｓ，７２℃延伸９０ｓ，共３０

个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。取ＰＣＲ产物进行

１％琼脂糖凝胶电泳检测。

１．７．３　ＰＣＲ产物的克隆与序列分析　　回收ＰＣＲ

产物，将回收产物与ｐＭＤ１８ＴＶｅｃｔｏｒ连接过夜，转

化至ＤＨ５α感受态细胞，均匀涂布于含Ａｍｐ的ＬＢ

平板上，３７℃培养１４～１６ｈ。挑取单个白色菌落小

量培养，作犈犮狅ＲⅠ和犛犪犾Ⅰ双酶切鉴定。将阳性质

粒送南京金斯瑞生物科技有限公司测序。利用

ＤＮＡＳｔａｒ、ＭＥＧＡ４．０等软件对测序结果进行拼接

和序列分析。

２　结　果

２．１　病毒的分离鉴定与纯化增殖

病料接种ＳＰＦ鸡胚，盲传至第２代进行血凝和

血凝抑制试验，所有分离株尿囊液均能凝集鸡红细

胞，血凝效价在２２～２
６，其中１０株可被 ＮＤ标准阳

性血清所抑制，而不被 ＡＩ（Ｈ７、Ｈ５、Ｈ９亚型抗血

清）和ＥＤＳ７６抗血清抑制，初步鉴定这１０株病毒

分离株为新城疫病毒。将分离毒株在ＣＥＦ细胞上

进行蚀斑纯化，得到１０株纯化的病毒，分别命名为

ＳＤＢＺＨ、ＳＤＤＹ、ＳＤＪＮ、ＳＤＴＡ、ＳＤＦＣＨ、ＳＤＷＦ０１、

ＳＤＷＦ０２、ＳＤＷＦ０３、ＳＤＷＦ０４、ＳＤＷＦ０５（表２）。纯

化后的毒株接种ＳＰＦ鸡胚传代４次后，血凝效价均

稳定在２７～２
８，且对 ＮＤ标准阳性血清呈阳性，对

ＡＩ（Ｈ７、Ｈ５、Ｈ９亚型）标准阳性血清呈阴性。

２．２　致病指数测定结果

１０株ＮＤＶ分离株 ＭＤＴ为５０．４～６０．０ｈ，ＩＣ

ＰＩ为１．６６～１．７８，按照毒力判断标准
［５］表明分离毒

株均属于强毒株，详见表２。

表２　鸭源新城疫病毒分离株毒力测定结果

犜犪犫犾犲２　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狅犳犕犇犜犪狀犱犐犆犘犐狅犳犖犇犞犻狊狅犾犪狋犲犱犳狉狅犿犱狌犮犽犳犾狅犮犽狊

菌株

Ｓｔｒａｉｎ

分离地点

Ｐｌａｃｅ

分离年代

Ｙｅａｒ

鸡胚平均致死时间／ｈ

ＭＤＴ

脑内致病指数

ＩＣＰＩ

毒力

Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ

ＳＤＢＺＨ 滨州Ｂｉｎｚｈｏｕ ２００７ ６０．０ １．６６ Ｖ

ＳＤＤＹ 东营Ｄｏｎｇｙｉｎｇ ２００７ ５０．４ １．７１ Ｖ

ＳＤＪＮ 济南Ｊｉｎａｎ ２００７ ５５．２ １．７３ Ｖ

ＳＤＴＡ 泰安Ｔａｉａｎ ２００７ ５７．６ １．７０ Ｖ

ＳＤＦＣＨ 肥城Ｆｅｉｃｈｅｎｇ ２００８ ５６．６ １．７８ Ｖ

ＳＤＷＦ０１ 潍坊 Ｗｅｉｆａｎｇ ２００７ ５５．２ １．７２ Ｖ

ＳＤＷＦ０２ 潍坊 Ｗｅｉｆａｎｇ ２００８ ５０．４ １．７５ Ｖ

ＳＤＷＦ０３ 潍坊 Ｗｅｉｆａｎｇ ２００８ ５２．８ １．６８ Ｖ

ＳＤＷＦ０４ 潍坊 Ｗｅｉｆａｎｇ ２００９ ５１．６ １．７３ Ｖ

ＳＤＷＦ０５ 潍坊 Ｗｅｉｆａｎｇ ２００９ ５８．０ １．６９ Ｖ

２．３　致病性试验

３株ＮＤＶ分离株对不同日龄雏鸭均表现出较高

的致病性，发病率达７０％～１００％，死亡率在２０％～

７０％（表３）。１０日龄雏鸭攻毒后２～５ｄ陆续出现

精神沉郁、扎堆、采食下降、饮水增加、排黄白色稀

便、头颈扭曲、瘫痪等症状，一般３～７ｄ开始出现死

亡。对死亡雏鸭进行剖检，可见肺脏出血，腺胃黏膜

水肿、增厚，肠黏膜脱落变薄。３０日龄雏鸭攻毒后，

仅表现出精神沉郁、采食下降、排黄白色稀便等，没

有出现扭头转圈等神经症状；其剖检变化除肺脏出

血，腺胃黏膜水肿、增厚外，还表现出腺胃乳头出血，

肠黏膜表面有枣核状肿胀或斑点状出血等，与自然

发病鸭群的剖检变化基本一致。５０日龄的鸭攻毒

后临床症状和剖检变化表现轻微，发病率和死亡率

最低，分别为７０％～８０％和２０％～３０％。
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表３　鸭源新城疫病毒分离株对雏鸭的致病性试验

犜犪犫犾犲３　犘犪狋犺狅犵犲狀犲犮犻狋狔狋犲狊狋狊狅犳犖犇犞犻狊狅犾犪狋犲狊犻狀犱狌犮犽狊

菌株

Ｓｔｒａｉｎ

攻毒剂量

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｄｏｓａｇｅ

发病率 Ｍｏｒｂｉｄｉｔｙ 死亡率 Ｍｏｒｔａｌｉｔｙ
１０日龄 ３０日龄 ５０日龄 １０日龄 ３０日龄 ５０日龄

ＳＤＤＹ １０８．７ＥＬＤ５０ １０／１０ １０／１０ ８／１０ ７／１０ ４／１０ ３／１０
ＳＤＴＡ １０８．２ＥＬＤ５０ １０／１０ １０／１０ ７／１０ ６／１０ ２／１０ ２／１０
ＳＤＷＦ０２ １０８．７ＥＬＤ５０ １０／１０ １０／１０ ７／１０ ６／１０ ３／１０ ２／１０

２．４　犚犜犘犆犚扩增和序列分析

经ＲＴＰＣＲ扩增、双向测序和拼接校正，得到

了１０株鸭源ＮＤＶ犉基因完整序列，ＧｅｎＢａｎｋ登陆

号为 ＨＭ１８８３９３ＨＮ１８８４０２。序列分析结果表明，

１０株病毒犉基因全长均为１７９２ｂｐ，包含相同的转

录起始序列（ＡＣＧＧＧＴＡＧＡＡ）、终止序列（ＴＡＡ

ＧＡＡＡＡＡＡ）和１个完整的开放阅读框，编码５５３

ａａ，含有１２个半胱氨酸残基（２５、７６、１９９、３３８、３４７、

３６２、３７０、３９４、３９９、４０１、４２４和５２３位）和６个潜在的

糖基化位点（８５、１９１、３６６、４４７、４７１和５４１位残基处）。

各毒株Ｆ蛋白裂解位点处氨基酸组成均为１１２ＲＲＱ

ＫＲＦ１１７，具有ＮＤＶ强毒株的典型分子特征
［６］。

将１０株鸭源ＮＤＶ与ＧｅｎＢａｎｋ中发表的４１株

其 他 动 物 源 ＮＤＶ 参 考 毒 株 （ＡＹ５６２９９１、

ＤＱ０９７３９４、ＡＦ０７７７６１、ＧＱ２８８３８８、ＮＣ００２６１７、

ＥＦ２０１８０５、 ＦＪ４３０１５９、 ＦＪ４３０１６０、 ＡＹ５０８５１４、

ＡＹ７４１４０４、ＥＵ２９３９１４、ＡＹ５６２９８７、ＡＹ２８８９９９、

ＡＪ８８０２７７、 ＡＹ５６２９８９、 ＥＦ０２６５７９、 ＡＦ４３１７４４、

ＡＦ４７３８５１、ＤＱ４８５２３１、ＤＱ４８６８５９、ＤＱ６５９６７７、

ＤＱ８３９３９７、ＧＱ８４９００７、ＤＱ０２３１９８、ＤＱ２２８９２３、

ＥＦ１２８０５４、 ＥＦ５９２５０９、 ＦＪ４８０７８１、 ＤＱ４１７１１０、

ＤＱ３６３５３２、 ＦＪ２４０１６８、 ＦＪ４８０８２１、 ＦＪ７５４２７３、

ＧＱ２５５６３９、ＤＱ２２７２５３、 ＤＱ３６３５３８、ＦＪ８８２０１４、

ＦＪ８８２０１５、ＡＦ３５８７８６、ＦＪ４３６３０６、ＮＤＵ６２６２０）进行

比较，结果表明Ｆ蛋白氨基酸序列变异位点较多，

主要集中在１—３０、１０１—１２４、４７９—４９４、５０９—５１６

ａａ处，且多呈散在分布。相对于传统 ＬａＳｏｔａ、

Ｆ４８Ｅ９和早期ＮＤＶ，１０株鸭源ＮＤＶ与近几年分离

到的ＮＤＶ在Ｆ蛋白第５２、７１、１７６、２７２、３１４、４０２和

４８９位出现了较一致的特征性氨基酸替代，即Ｉ５２→

Ｖ、Ｋ７１→Ｒ、Ａ
１７６
→Ｓ、Ｎ

２７２
→Ｙ、Ｆ

３１４
→Ｙ、Ａ（Ｖ）

４０２
→Ｔ

和Ｄ４８９→Ｅ。

２．５　同源性分析

对ＮＤＶ犉基因编码区核苷酸序列及推导的氨

基酸序列进行同源性比较，结果表明，１０株鸭源

ＮＤＶ核苷酸同源性在９５．８％～９９．９％；与其他

ＮＤＶ参考毒株序列同源性为８３．８％～９９．８％，与

鸡源、鸭 源、鹅 源、鸽 源 ＮＤＶ 同 源 性 分 别 为

８４．１％～９９．０％、８３．８％～９９．８％、８４．１％～９９．３％

和８６．４％～９０．９％；与２０００年以来国内外分离到

的基因Ⅶ型ＮＤＶ同源性较高，在９５．７％～９９．８％；

与其他基因型 ＮＤＶ及传统ＬａＳｏｔａ、Ｆ４８Ｅ９同源性

较低，仅为８３．８％～９０．９％。氨基酸比较结果与核

苷酸结果相似，１０株鸭源 ＮＤＶ氨基酸同源性在

９５．５％～１００．０％；与鸡源、鸭源、鹅源、鸽源ＮＤＶ同源

性分别为８８．１％～９８．７％、８７．５％～９９．８％、８８．２％～

９９．１％和９０．１％～９４．９％；与传统ＬａＳｏｔａ、Ｆ４８Ｅ９同源

性分别为８８．２％～８８．８％和９０．４％～９１．１％。

２．６　遗传进化分析

根据ＮＤＶ犉基因４７—４３５ｂｐ的核苷酸序列对

分离毒株进行基因分型，并绘制遗传进化树，结果显

示１０株病毒分离株均与基因Ⅶｄ型ＮＤＶ处于同一

分支，表明分离毒株均为基因Ⅶｄ型（图１）。

２．７　限制性内切酶位点分布

对各分离株犉基因第３３４—１６８２位点间犎犻狀ｆ

Ⅰ、犅狊狋狅Ⅰ、犚狊犪Ⅰ的酶切位点分布情况进行分析，１０

株鸭源ＮＤＶ犉基因犎犻狀ｆⅠ、犅狊狋ｏⅠ、犚狊犪Ⅰ的酶切

位点的位置和数目大致相同，均在３３５、８７５、１０６３、

１４００处有犎犻狀ｆⅠ酶切位点，在７５２、１１１６、１２６０处

有犅狊狋狅Ⅰ酶切位点，在９７３、１０８７、１２４９、１６２５处有

犚狊犪Ⅰ酶切位点。此外ＳＤＢＺＨ在８８３处、ＳＤＴＡ在

７３６和８８３处存在犎犻狀ｆⅠ位点（表４）。

表４　鸭源犖犇犞犉基因第３３４１６８２犫狆间３种限制性内切酶酶切位点分布图谱

犜犪犫犾犲４　犆犾犲犪狏犪犵犲狊犻狋犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狊犻狀狋犺犲犉犵犲狀犲（犫犲狋狑犲犲狀３３４１６８２犫狆）狅犳犖犇犞狅犫狋犪犻狀犲犱犳狉狅犿犱狌犮犽狊

毒株

Ｓｔｒａｉｎ

犎犻狀ｆⅠ 犅狊狋ｏⅠ 犚狊犪Ⅰ
３３５ ７３６ ８７５ ８８３ １０６３ １４００ ７５２ １１１６ １２６０ ９７３ １０８７ １２４９ １６２５

ＳＤＴＡ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

ＳＤＢＺＨ ＋  ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Ｏｔｈｅｒｓ ＋  ＋  ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

Ｏｔｈｅｒｓ．代表除ＳＤＴＡ、ＳＤＢＺＨ外其余８株鸭源ＮＤＶ

Ｏｔｈｅｒｓ．ＲｅｐｒｅｓｅｎｔｓｏｔｈｅｒｅｉｇｈｔＮＤＶｓｔｒａｉｎｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｄｕｃｋｆｌｏｃｋｓｅｘｃｅｐｔＳＤＴＡａｎｄＳＤＢＺＨ
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图１　根据犉基因４７—４３５犫狆核苷酸序列绘制的遗传进化树

犉犻犵１　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犪狀犪犾狔狊犻狊犫犪狊犲犱狅狀４７４３５犫狆狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犉犵犲狀犲狅犳犖犇犞
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３　讨　论

本研究从山东不同地区发病鸭群中分离和鉴定

出了１０株ＮＤＶ，通过 ＭＤＴ和ＩＣＰＩ致病指数测定

和Ｆ蛋白裂解位点１１２ＲＲＱＫＲＦ１１７氨基酸

序列分析，确定了分离毒株为 ＮＤＶ 强毒株。将３

株代表毒株人工感染不同日龄雏鸭，均出现了与自

然感染病例相似的临床症状和剖检变化，进一步证

实了ＮＤＶ对鸭已具有较强的致病性。与１０日龄

和３０日龄雏鸭相比，５０日龄鸭攻毒后表现出的临

床症状和剖检变化轻微，发病率和死亡率较低，表明

鸭源ＮＤＶ对鸭的致病性与日龄有关，日龄越小，发

病率和死亡率越高。

分子流行病学研究显示我国目前流行的 ＮＤＶ

以基因Ⅶ型为主，同时兼有Ⅱ、Ⅲ、Ⅵ、Ⅸ等其他基因

型的散发［７１０］。通过对分离的１０株鸭源ＮＤＶ进行

基因分型，所有毒株均属基因Ⅶｄ型，与早期鹅源

ＮＤＶ分子流行特点一致
［６］，表明基因Ⅶｄ型 ＮＤＶ

是导致水禽 ＮＤ发生和流行的主要病原。吴艳涛

等［１０］曾对１９８５—２００１年间从鸡群和鹅群中分离到

的ＮＤＶ进行分析，发现鹅源ＮＤＶ在犉基因９７３位

具有从水禽中分离到的Ⅰ型弱毒特有的犚狊犪Ⅰ位

点，并且在１２４９位出现了其他动物源ＮＤＶ所不具

有的犚狊犪Ⅰ位点。本研究分离到的１０株鸭源ＮＤＶ

在犉基因９７３位和１２４９位存在犚狊犪Ⅰ位点，但大

多数毒株缺少了８８３位 犎犻狀ｆⅠ和８７２位犚狊犪Ⅰ位

点，表明这些毒株很可能源于早期流行的鹅源

ＮＤＶ，但经过长期进化形成了具有自身特点的新强

毒株。

对５１株 ＮＤＶ 进行同源性比较，１０株鸭源

ＮＤＶ与近几年分离到的鸡源和鹅源 ＮＤＶ均具有

较高的同源性及相似的基因型分布，且在Ｆ蛋白的

第５２、７１、１７６、２７２、３１４、４０２、４８９位出现了一致的氨

基酸替代，表明不同禽源ＮＤＶ之间存在密切联系。

Ｏｔｉｍ等
［１１］研究鸭在ＮＤＶ传播过程中的作用时发

现，鸭可以将感染的 ＮＤＶ强毒株传给鸡并使鸡致

死；梁华丽等［１２］也曾报道鹅源ＮＤＶ可以通过病鹅

以直接接触的方式传染鸡，引起鸡的发病和死亡。

监测研究业已表明水禽对ＮＤＶ的长期地方性流行

起重要作用，野禽、水禽、陆禽之间很可能存在双向

传播现象［７，１３１４］，由此可见我国水禽与陆禽混养的

传统饲养模式在很大程度上促进了该病在不同禽类

之间的传播。

目前，我国主要采用 Ｍａｋｔｅｓｕａｒ（Ⅰ系）、ＬａＳｏｔａ

（Ⅳ系）等疫苗对家禽进行免疫，然而比较结果显示，

鸭源新城疫流行毒株与疫苗毒株之间的同源性较

低，遗传距离较远，Ｆ蛋白氨基酸序列也存在较大差

异。这很可能是导致现有疫苗对鸭不能提供有效保

护的一个重要原因。因此，为搞好鸭新城疫的防制，

在加强鸭源ＮＤＶ的监测，改变家养水禽与陆禽混

养的传统饲养模式的基础上，应筛选与当前鸭新城

疫流行毒株密切相关的 ＮＤＶ作为候选疫苗株，制

备针对鸭的新城疫疫苗进行免疫预防，以控制鸭新

城疫的发生和流行。

４　结　论

通过对２００７—２００９年山东不同地区鸭源ＮＤＶ

的分离鉴定，证实山东地区目前流行的鸭源 ＮＤＶ

以基因Ⅶｄ型为主，犉基因测序分析证实分离毒株

在１２４９位具有大多数鹅源 ＮＤＶ所特有的犚狊犪Ⅰ

位点，表明鸭源 ＮＤＶ很可能源于早期流行的鹅源

ＮＤＶ。
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