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摘要： 旨在阐明分离自山西省的 １ 株犬冠状病毒 （ＣＣｏＶ） 基因变异与遗传进化特征。 将疑似 ＣＣｏＶ 感染犬粪便接种犬肾传代细胞系 （ＭＤＣＫ），
收毒后扩增 ＣＣｏＶ 山西株纤突蛋白 （Ｓ） 基因、 膜蛋白 （Ｍ） 基因， 分别利用 ＤＮＡＳＴＡＲ、 ＥＳＰｒｉｐｔ ３􀆰 ｘ 和ＭＥＧＡ－Ｘ 软件分析基因、 氨基酸相似性以

及遗传进化关系。 结果： ＣＣｏＶ 山西株 Ｓ 基因与已公布参考序列的相似性为 ８８􀆰 ６％ ～９８􀆰 ３％， Ｍ 基因相似性为 ８３􀆰 ６％ ～ ９６􀆰 ３％； ＣＣｏＶ 山西株 Ｓ 蛋

白、 Ｍ 蛋白均存在部分氨基酸位点变异， 其中 Ｓ 蛋白主要为氨基酸点突变， Ｍ 蛋白第 １０ ～ ４０ 位点呈现高频氨基酸突变区； 邻近法 （Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－

Ｊｏｉｎｉｎｇ） 构建遗传进化树结果显示， ＣＣｏＶ 山西株属于 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株， 与越南分离株 ＬＣ１９０９０７ 处于同一分支。 综上， Ｓ 基因、 Ｍ 基因分析结果

一致， 均表明该 ＣＣｏＶ 山西株属于 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株， 存在不同程度的核苷酸、 氨基酸变异， 与越南分离株亲缘关系最近。 本研究结果为山西省

ＣＣｏＶ 相关疾病的防控提供了重要的参考。
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　 　 犬 冠 状 病 毒 病 是 由 犬 冠 状 病 毒 （ ｃａｎｉｎｅ
ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ， ＣＣｏＶ） 引起的高度接触性传染病， 各年

龄段犬均可发生［１－２］。 幼龄犬发生冠状病毒病症状最
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境刺激与机体应激， Ｅ－ｍａｉｌ： ｚｄｌｕｃｋｙ２０１４＠ ｓｉｎａ􀆰 ｃｏｍ。

为明显， 主要表现为呕吐、 腹泻和脱水， 严重时可致

死亡［３］。 犬冠状病毒病呈世界范围分布， 在我国一

直广泛流行［４－７］。 流行病学调查显示， 四川省 １１７ 只

犬样本中 ＣＣｏＶ 阳性率高达 ３４􀆰 ２％， 广东等省份 ２３１
份犬粪便中 ＣＣｏＶ 感染率达 ２３􀆰 ９４％［８－９］。 ＣＣｏＶ 属于

冠状病毒科、 α 冠状病毒属成员， 是一种单股 ＲＮＡ
病毒， 全长 ２７～ ３２ ｋｂ， 编码纤突蛋白 （Ｓ）、 膜蛋白

（Ｍ）、 包膜蛋白 （Ｅ） 和核衣壳蛋白 （Ｎ） ４ 种结构
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蛋白［１０］。 Ｓ 蛋白携带 ＣＣｏＶ 主要的抗原决定簇， 通过

与宿主小肠细胞受体结合， 介导病毒与细胞膜融合，
在病毒入侵过程中发挥关键作用［１１－１２］。 Ｍ 蛋白是一

种嵌入在 ＣＣｏＶ 包膜内的跨膜蛋白， 参与病毒粒子组

装和释放， 具有 Ｂ 细胞和 Ｔ 细胞识别的抗原表位，
可介导体液和细胞免疫［１３－１４］。 ＣＣｏＶ 可分为Ⅰ和Ⅱ两

种不同的基因型， 典型的 ＣＣｏＶ 参考毒株序列属于基

因型Ⅱ［１５］。
近期 研 究 发 现， ＣＣｏＶ 可 以 与 猫 冠 状 病 毒

（ＦＣｏＶ） 受体蛋白 ＡＰＮ 结合， 提示 ＣＣｏＶ 存在跨物

种传播的风险［１６］。 此外研究发现， ＣＣｏＶ 可以与

ＦＣｏＶ 进行重组， 形成能够感染人的新型重组病毒，
该重组病毒已在马来西亚、 海地等国的人群中被检

出， 表明 ＣＣｏＶ 在犬和人之间跨物种传播屏障已逐渐

被打破［１７－１８］。 明确 ＣＣｏＶ 变异性和遗传进化特征对

防治犬冠状病毒病和保障人类健康具有重要意义。 因

此， 本试验通过分离 ＣＣｏＶ 山西株， 分别扩增 ＣＣｏＶ
山西株 Ｓ 和 Ｍ 基因， 明确 ＣＣｏＶ 山西株变异水平与遗

传进化特征， 为 ＣＣｏＶ 病原和疫苗研究提供理论

参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 细胞和病料

犬肾传代细胞系 （ＭＤＣＫ） 为山西农业大学病原

与宿主互作实验室保存； 病料收集自临床宠物医院

２０ 只 ３ 月至 ３ 岁不同品种疑似 ＣＣｏＶ 感染犬的粪便，
病犬临床症状表现为精神不振、 呕吐、 持续腹泻， 排

暗褐色粥样或水样粪便。
１􀆰 ２　 主要试剂

病毒基因组 ＲＮＡ 提取试剂盒， 购自天根生化科

技 （北京） 有限公司； ｃＤＮＡ 反转录试剂盒， 购自南

京诺唯赞生物科技股份有限公司； ＤＭＥＭ 培养基，
购自赛默飞世尔科技公司； 胎牛血清， 购自上海逍鹏

生物科技有限公司； 胰蛋白酶， 购自赛维尔生物科技

有限公司； Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ、 ＲＴ Ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ 和 ＤＮＡ
Ｍａｒｋｅｒ， 购自宝生物工程 （大连） 有限公司； ＰＣＲ
产物回收试剂盒， 购自杭州昊鑫生物公司； 琼脂糖和

中性红指示剂， 购自北京索莱宝生物科技有限公司。
１􀆰 ３　 主要仪器

ＰＣＲ 仪， 购自北京兰杰柯科技有限公司； 低温

离心机、 －８０ ℃超低温冰箱， 购自海尔生物医疗有限

公司； ＣＯ２培养箱， 购自力康医疗器械有限公司； 核

酸电泳槽和电泳仪， 购自北京龙方科技有限公司； 倒

置生物显微镜， 购自中显光电有限公司； ＵＶＰ 凝胶

成像系统， 购自美国思博明公司； 生物安全柜， 购自

上海博讯医疗生物仪器股份有限公司。
１􀆰 ４　 细胞培养

将 ＭＤＣＫ 细胞冻存管从 － ８０ ℃ 冰箱迅速转入

３７ ℃水浴锅， 水浴的同时不停摇动， 待冻存液全部

化开后将细胞转移到 １５ ｍＬ 离心管， １ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离

心 ５ ｍｉｎ。 弃去上清液， 加入 ２ ｍＬ 提前预热的含 １０％
胎牛血清的 ＤＭＥＭ 培养基重悬。 将细胞悬液转移至

Ｔ２５ 瓶并将培养基补至 ５ ｍＬ， 置于 ３７ ℃含 ５％ ＣＯ２的

恒温培养箱中培养。
１􀆰 ５　 病毒分离

取疑似 ＣＣｏＶ 感染犬粪便， 病毒基因组 ＲＮＡ 提

取试剂盒提取粪便中总 ＲＮＡ， 反转录为 ｃＤＮＡ。 设计

ＣＣｏＶ Ｓ 基 因 鉴 定 引 物， Ｆ： ５′ － ＣＴＡＡＧＴＣＡＴＴＡ⁃
ＡＴＴＴＣＡＣＣＡＧＴＣ － ３′； Ｒ： ５′ － ＡＴＴＣＴＧＴＧＧＴＡＡＴＧＧ⁃
ＴＡＣＡＣＡＴＴ－３′， 对病料进行初步鉴定， ＰＣＲ 产物长

度 ４１７ ｂｐ。 取阳性病料进行病毒分离和扩增。 将

ＣＣｏＶ 感 染 犬 粪 便 用 ＰＢＳ 稀 释， 吸 取 上 清 液 用

０􀆰 ４５ μｍ 滤器过滤。 取生长至单层的 ＭＤＣＫ 细胞，
弃去培养基， 用 ＰＢＳ 润洗细胞 ３ 次。 向细胞培养瓶

中加入 ２００ μＬ 过滤原液和 ２ ｍＬ 无血清 ＤＭＥＭ 培养

基， ３７ ℃、 ５％ ＣＯ２细胞培养箱中培养 ２ ｈ， 其间每

３０ ｍｉｎ 晃动细胞培养瓶 １ 次。 弃去培养基， 添加含

２％胎牛血清的 ＤＭＥＭ 培养基继续培养， 设立正常细

胞作为对照， 培养 ２ ～ ３ ｄ， 每 １２ ｈ 观察细胞病变

（ＣＰＥ）。 待细胞出现 ８０％ ＣＰＥ 时反复冻融细胞 ３ 次，
５ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ， 取上清液于 － ８０ ℃ 冻存

备用。
１􀆰 ６　 ＰＣＲ 扩增

用病毒基因组 ＲＮＡ 提取试剂盒从分离扩增得到

的病毒悬液中提取病毒 ＲＮＡ， 反转录试剂盒合成

ｃＤＮＡ。 分别设计 ＣＣｏＶ Ｓ 基因、 Ｍ 基因特异性引物进

行 ＰＣＲ 扩增， 引物序列见表 １。 ＰＣＲ 扩增程序为：
９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎ； ９５ ℃变性 １ ｍｉｎ， ５６ ℃退火３０ ｓ，
７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ， ３５ 个循环。 反应结束后， 用 １􀆰 ５％
琼脂糖凝胶对 ＰＣＲ 产物进行电泳检测。 ＤＮＡ 回收试

剂盒回收 ＰＣＲ 产物， 将 ＰＣＲ 产物连接到 ｐＥＡＳＹ－Ｔ３
载体， 转化入 ＤＨ５α 感受态细胞。 用氨苄青霉素

（Ａｍｐ） 抗性的 ＬＢ 培养板筛选阳性细胞， 扩大培养

后提取重组质粒进行基因测序， 测序交由上海美吉生

物医药科技公司完成。
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表 １　 引物序列

基因 　 　 引物序列 （５′→３′） 产物大小 ／ ｂｐ 退火温度 ／ ℃

Ｓ
Ｆ： ＴＧＣＡＴＴＴＧＴＧＴＣＴＣＡＧＡＣＴＴ
Ｒ： ＣＣＡＡＧＧＣＣＡＴＴＴＴＡＣＡＴＡＡＧ

６９４ ５６

Ｍ
Ｆ： ＣＣＴＴＧＴＴＴＧＡＡＣＴＡＡＡＣＡＡＡＡＴＧＡＡＧ
Ｒ： ＴＣＣＣＴＧＡＧＡＧＧＣＣＡＴＴＴＡＧＡ

８３６ ５６

１􀆰 ７　 同源性分析

利用 ＤＮＡＳＴＡＲ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ 软件分别将 ＣＣｏＶ 山西

株 Ｓ 基因、 Ｍ 基因序列与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中参考株

靶基因序列进行比对， 分析 Ｓ 基因、 Ｍ 基因核苷酸序

列同源性。 利用 ＥＳＰｒｉｐｔ ３􀆰 ｘ 在线软件分析 ＣＣｏＶ 山西

株 Ｓ 蛋白、 Ｍ 蛋白与参考株蛋白氨基酸序列的差异。

１􀆰 ８　 遗传进化关系分析

分别将 ＣＣｏＶ 山西株 Ｓ 基因、 Ｍ 基因序列及参考

株靶基因序列整理为 ｆａｓｔａ 文本导入 ＭＥＧＡ－Ｘ 软件，
用软件 ＭＵＳＣＬＥ 程序对齐基因序列， 采用邻近法

（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ） 构建 ＣＣｏＶ 遗传进化树， ＣＣｏＶ 参

考毒株信息见表 ２。

表 ２　 ＣＣｏＶ 参考毒株信息

序号 毒株 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 分离年代 分离地点

１ ＨＬＪ－０７１ ＫＹ０６３６１６ ２０１６ 中国

２ ＨＬＪ－０７２ ＫＹ０６３６１７ ２０１６ 中国

３ Ｂ０２０ ＭＴ１１４５５１ ２０１８ 中国

４ Ｂ１３５ ＭＴ１１４５４４ ２０１９ 中国

５ Ｂ２０３ ＭＴ１１４５４２ ２０２０ 中国

６ ＮＴＵ３３６－Ｆ ＧＱ４７７３６７ ２００８ 中国

７ Ｋ３７８ ＫＣ１７５３４０ １９７８ 美国

８ Ｓ３７８ ＫＣ１７５３４１ １９７８ 美国

９ ＴＮ－４４９ ＪＱ４０４４１０ ２０１２ 美国

１０ Ａ７６ ＪＮ８５６００８ ２０１１ 美国

１１ ４３０－０７ ＥＵ９２４７９０ ２００７ 意大利

１２ ３４１－０５ ＥＵ８５６３６１ ２００５ 意大利

１３ ２３－０３ ＫＰ８４９４７２ ２００３ 意大利

１４ Ｅｌｍｏ－０２ ＡＹ３０７０２０ ２００３ 意大利

１５ ＨＣＭ４７ ＬＣ１９０９０７ ２０１５ 越南

１６ ｆｃ１ ＡＢ７８１７９０ ２０１３ 日本

１７ １－７１ ＪＱ４０４４０９ ２０１２ 希腊

１８ ６８－０９ ＨＱ４５０３７７ ２００９ 希腊

１９ ＢＧＦ１０ ＡＹ３４２１６０ ２００３ 英国

２０ １７１ ＫＣ１７５３３９ ２０１４ 德国

２　 结果

２􀆰 １　 ＣＣｏＶ 山西株的分离与鉴定

ＭＤＣＫ 细胞大小均一， 细胞紧密排列 （图 １Ａ）；
接种 ＣＣｏＶ 病料处理液 ４８ ｈ 后细胞出现明显的 ＣＰＥ，
其特征为细胞聚团、 折光性增强、 细胞变圆和脱落、

细胞轮廓不清晰 （图 １Ｂ）。 ＰＣＲ 扩增 Ｓ 基因、 Ｍ 基

因均出现单一、 清晰条带， 其中 Ｍ 基因 ＰＣＲ 产物长

度为 ８３６ ｂｐ， Ｓ 基因 ＰＣＲ 产物长度为 ６９４ ｂｐ （图 ２），
表明试验成功分离到 ＣＣｏＶ 山西株， 命名为 ＳＸ －
２０２１－０１。 　
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Ａ． 对照组； Ｂ． 病料处理组。

图 １　 细胞病变观察 （１００×）

Ｍ． Ｍａｒｋｅｒ； １􀆰 Ｍ 基因； ２􀆰 Ｓ 基因。

图 ２　 ＣＣｏＶ 山西株 Ｍ、 Ｓ 基因 ＰＣＲ 扩增

２􀆰 ２　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｓ 基因同源性

ＳＸ－２０２１－０１ 株 Ｓ 基因与已公布的 ＣＣｏＶ Ｉ 型参

考毒株 ２３ － ０３、 Ｅｌｍｏ － ０２ 相似性分别为 ５４􀆰 ６％ 和

５４􀆰 ９％。 ＳＸ－２０２１－０１ 株与 ＣＣｏＶ Ⅱ型参考毒株 Ｓ 基

因相似性为 ８８􀆰 ６％ ～ ９８􀆰 ３％， 其中与英国分离株

（ ＢＧＦ１０ ） 相 似 性 为 ８８􀆰 ６％， 与 越 南 分 离 株

（ＨＣＭ４７） 相似性为 ９８􀆰 ３％， 与我国广东等地方分离

株 （Ｂ０２０、 Ｂ１３５ 和 Ｂ２０３） 相似性为 ９７􀆰 ３％ （图 ３）。
以上结果表明 ＳＸ－２０２１－０１ 株与 ＣＣｏＶ Ⅱ型参考毒株

高度同源， 与越南分离株相似性最高。
２􀆰 ３　 ＣＣｏＶ 山西株 Ｓ 基因遗传进化特征

Ｓ 基因遗传进化分析结果显示， ＣＣｏＶ Ⅰ型参考

毒株与Ⅱ型参考毒株分属两个大的分支， ＳＸ－２０２１－
０１ 株与 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株处于同一分支。 ＳＸ－２０２１－０１
株与我国分离毒株 ＭＴ１１４５５１ Ｂ０２０、 ＭＴ１１４５４４ Ｂ１３５
和 ＭＴ１１４５４２ Ｂ２０３ 亲缘关系较近， 与越南分离株

（ＬＣ１９０９０７） 处于同一小的分支 （图 ４）。 以上结果

表明 ＳＸ－２０２１－０１ 株属于 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株， 与越南分

离株遗传关系最近。

图 ３　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｓ 基因同源性分析
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注： ●为本试验分离株， 下同。

图 ４　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｓ 基因遗传进化树

２􀆰 ４　 ＣＣｏＶ 山西株 Ｓ 蛋白氨基酸变异性

氨基酸序列分析显示， ＣＣｏＶ Ⅰ型参考毒株与Ⅱ
型参考毒株 Ｓ 蛋白氨基酸序列存在显著的差异性，

ＳＸ－２０２１－０１ 株与 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株 Ｓ 蛋白氨基酸序列

高度同源， 与参考株氨基酸序列存在部分氨基酸差异

位点 （图 ５）。

图 ５　 ＣＣｏＶ 山西株与参考毒株 Ｓ 蛋白氨基酸差异位点
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２􀆰 ５　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｍ 基因同源性

ＳＸ－２０２１－０１ 株 Ｍ 基因与已公布的 ＣＣｏＶ Ⅰ型参

考毒株 （ ＫＰ８４９４７２２３ － ０３） 相似性为 ８３􀆰 ６％， 与

ＣＣｏＶ Ⅱ型参考毒株相似性为 ８８􀆰 ３％ ～ ９６􀆰 ３％。 ＳＸ－
２０２１－０１ 株与我国黑龙江分离株 （ＨＬＪ－０７１、 ＨＬＪ－
０７２） 相似性为 ８８􀆰 ３％， 与我国广东等地方分离株

Ｂ１３５、 Ｂ２０３ 相似性分别为 ９５􀆰 ９％和 ９６􀆰 ２％， 与越南

分离株 ＨＣＭ４７ 相似性为 ９６􀆰 ３％ （图 ６）。 以上结果表

明 ＳＸ－２０２１－０１ 株 Ｍ 基因与 ＣＣｏＶ Ⅱ型参考毒株高度

同源， 存在一定的基因变异， 与越南分离株相似性

最高。

图 ６　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｍ 基因同源性分析

２􀆰 ６　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｍ 基因遗传进化特征

Ｍ 基因遗传进化分析结果显示， ＣＣｏＶ Ⅰ型参考

毒株与Ⅱ型参考毒株分属两个大的分支， ＳＸ－２０２１－
０１ 株与 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株处于同一分支。 ＳＸ－２０２１－０１
株与我国分离毒株 ＭＴ１１４５４４ Ｂ１３５ 和 ＭＴ１１４５４２ Ｂ２０３

亲缘关系较近， 与越南分离株 （ＬＣ１９０９０７） 处于同

一小的分支 （图 ７）。 以上结果表明， 与 Ｓ 基因分析

结果一致， ＳＸ－２０２１－０１ 株属于 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株， 与

越南分离株遗传关系最近。

图 ７　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｍ 基因遗传进化树
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２􀆰 ６　 ＣＣｏＶ 山西株的 Ｍ 蛋白氨基酸变异性

氨基酸序列分析显示， ＣＣｏＶ Ⅰ型参考毒株与Ⅱ
型参考毒株 Ｍ 蛋白氨基酸序列具有较高的相似性，

存在部分位点的氨基酸差异； 不同参考毒株 Ｍ 蛋白

氨基酸突变位点主要集中在第 １０ ～ ４０ 位氨基酸 （图
８）。

图 ８　 ＣＣｏＶ 山西株与参考毒株 Ｍ 蛋白氨基酸差异位点

３　 讨论

作为一种 ＲＮＡ 病毒， 冠状病毒具有较高的变异

风险［１９］。 冠状病毒不仅威胁动物健康， 由于其跨物

种传播的风险， 对公共卫生安全也带来巨大挑战。 重

组 ＣＣｏＶ 感染人的出现表明 ＣＣｏＶ 传播已给人类健康

构成严重威胁［１７－１８］。 Ｓ 蛋白是冠状病毒的主要结构

蛋白， 介导病毒入侵和诱导宿主中和抗体的产生， 阐

明 Ｓ 基因变异情况， 对揭示冠状病毒的致病机理和疫

苗研究至关重要［２０－２１］。 本试验基于 Ｓ 和 Ｍ 基因揭示

了 ＣＣｏＶ 山西株变异性和遗传发育特征。 ＣＣｏＶ 山西

株与已公布参考毒株 Ｓ 基因相似性为 ８８􀆰 ６％ ～
９８􀆰 ３％， 与近年来我国其他地区报道结果相似， 如广

东等 ５ 省分离的 １６ 株 ＣＣｏＶ Ｓ 基因与参考毒株相似性

为 ８７􀆰 ９４％～８８􀆰 ５３％［２２］， 江苏省分离的 ２ 株 ＣＣｏＶ 与

参考株相比 Ｓ 蛋白相似性为 ８３􀆰 １％～９５􀆰 ２％［２３］。
Ｍ 蛋白也是 ＣＣｏＶ 的重要结构蛋白， 参与病毒粒

子组装和释放， 同时介导机体体液和细胞免疫， 其序

列同样常被用于 ＣＣｏＶ 变异分析。 ＣＣｏＶ 山西株 Ｍ 基

因与参考毒株 Ｍ 基因相似性为 ８３􀆰 ６％ ～ ９６􀆰 ３％， 基

因、 氨基酸存在一定程度的变异。 韩国 ＣＣｏＶ 分离株

Ｍ 基因与参考毒株相似性为 ８７􀆰 ７％ ～ ９７􀆰 ８％［２４］， 希

腊分离株 Ｍ 基因与参考毒株相似性为 ９４􀆰 ６％［２５］。 在

我国， ＣＣｏＶ 成都分离株 Ｍ 基因与参考毒株相似性为

７８􀆰 ７％～ ９９􀆰 ７％［８］， 华北地区 ＣＣｏＶ Ｍ 基因与参考毒

株氨基酸同源性为 ９７􀆰 ７％ ～ ９９􀆰 ６％［２６］， 江苏省 ＣＣｏＶ
分离 株 Ｍ 基 因 与 参 考 毒 株 相 似 性 为 ８８􀆰 ５％ ～
９９􀆰 ２％［２３］。 本试验 Ｓ 基因、 Ｍ 基因遗传进化关系分

析均表明 ＣＣｏＶ 山西株属于 ＣＣｏＶ Ⅱ型毒株， 与我国

部分地区分离株处于同一分支， 与越南分离株亲缘关

系最近， 具有共同的祖先。 Ｇａｎ 等［２３］ 基于 Ｍ 基因、
Ｎ 基因分析 ＣＣｏＶ 江苏株遗传进化关系， 同样显示分

离株与台湾、 越南参考株具有高度的亲缘关系， 提示

犬冠状病毒病防控需要密切关注 ＣＣｏＶ 外源性输入的

风险。
综上， 本试验从患犬中分离到 １ 株 ＣＣｏＶ 山西

株， 基于 Ｓ、 Ｍ 双基因分析显示该山西株属于 ＣＣｏＶ
Ⅱ型毒株， 存在一定程度的基因变异， 与越南分离株

亲缘关系最近。 研究结果为 ＣＣｏＶ 病原及疫苗研究提

供了重要的参考。
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