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摘要： 羊肠道病毒 （ＣＥＶ） 主要感染山羊或绵羊消化系统、 呼吸系统及神经系统， 本研究旨在了解该病毒在新疆北疆区域的流行情况。 采用逆

转录 ＰＣＲ （ＲＴ－ＰＣＲ） 对新疆北疆 ５ 个地州 ２１３ 份绵羊粪便样品进行 ＣＥＶ 病原学检测， 分析 ＣＥＶ 感染情况及不同因素对其阳性率的影响， 对部

分阳性样品 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列测序并进行遗传进化分析。 结果： 北疆区域绵羊 ＣＥＶ 总阳性率为 ３９􀆰 ４％ （８４ ／ ２１３）， ５ 个地州 ＣＥＶ 阳性率在

１５􀆰 ０％～６９􀆰 ０％； 圈养模式比散养模式的 ＣＥＶ 阳性率高 ２２􀆰 ８ 个百分点， 腹泻比非腹泻羊群 ＣＥＶ 阳性率高 １９􀆰 ２ 个百分点； ＣＥＶ 与星状病毒、 腺病

毒混合感染率达 ３３􀆰 ８％。 同源性及遗传进化显示， 鉴定的 ７ 株 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 基因均属于 ＥＶ－Ｇ 种， 同源性介于 ８１􀆰 ２％ ～９７􀆰 １％， 且在进化树上聚

为一支。 综上， 北疆区域绵羊存在 ＣＥＶ 感染， 并从分子水平上证实其流行毒株为 ＥＶ－Ｇ 种， ＣＥＶ 可能是导致绵羊腹泻的重要病原， 其阳性率高

低与养殖模式相关。
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　 　 羊肠道病毒 （ｃａｐｒｉｎｅ ｅｎｔｅｒｏｖｉｒｕｓ， ＣＥＶ） 属于微

ＲＮＡ 病毒科 （Ｐｉｃｏｒｎａｖｉｒｉｄａｅ） 肠道病毒属 （Ｅｎｔｅｒｏｖｉｒ⁃
ｕｓ）， 是一种无囊膜、 单股正链 ＲＮＡ 病毒。 该病毒是

近年来新发现引起羊腹泻病的病原之一， 可引起消化

系统、 呼吸系统及神经系统疾病， 临床表现为严重腹

泻、 发热、 呼吸困难、 精神萎靡等。 ＣＥＶ 对各品种、
各日龄的羊均易感， 具有较高的发病率和死亡率［１］。

根据国际病毒分类委员会最新分类标准， 肠道病

毒属被划分为 １２ 个肠道病毒种 （Ａ～ Ｌ） 和 ３ 个鼻病

毒种 （Ａ～Ｃ）。 在 １２ 个肠道病毒种中， Ｅ 种 （ＥＶ－
Ｅ）、 Ｆ 种 （ＥＶ－Ｆ） 主要感染牛， Ｇ 种 （ＥＶ－Ｇ） 主

要感染猪， 近年来也有 ＥＶ－Ｇ 种感染绵羊和山羊的报

道。 ５′－ＵＴＲ 基因是肠道病毒的分类和遗传性分析的

首选基因［２］， 在 ＥＶ－Ｇ 种的 ２３ 个亚型中， 仅有 ３ 个

亚型来源于羊， 其中 ＥＶ－Ｇ５、 ＥＶ－Ｇ７ 亚型来自绵

羊， ＥＶ－Ｇ２０ 亚型来自山羊［３］。 ２０１２ 年匈牙利学者

Ｂｏｒｏｓ 等［４］从健康绵羊的粪便中首次分离出 ＴＢ４－ＯＥＶ
毒株， 日本、 泰国、 奥地利等国家相继出现 ＣＥＶ 感

染的报道［５－７］。 ２０１４ 年王明月等［８］从吉林省患有严重

腹泻及呼吸困难症的山羊体内分离出 ＣＥＶ－ＪＬ１４， 该

毒株被国际病毒分类委员会列为 ＥＶ－Ｇ２０ 参考株。 目

前 ＣＥＶ 已在我国吉林、 内蒙古、 河南、 河北、 山东、
青海、 四川、 重庆、 云南、 甘肃、 宁夏、 江苏等 １２
个省区报道， 感染率差异较大， 从 ３􀆰 １％ ～ １００％不

等［９－１５］。 此外， 有研究表明 ＣＥＶ 与其他致病原混合

感染时， 更易导致动物死亡［１６］。
新疆作为我国养羊业的重要区域之一， 截止

２０２３ 年全疆羊存栏 ４５ ２４３ ６００ 只， 羊肉产量 ６２􀆰 ７８
万 ｔ， 均位居全国第二位［１７］。 北疆区域以绵羊为主，
且养殖方式多样， 随着养羊业迅猛发展， 肉羊疾病也

随之增多， 其中腹泻性疾病发病率最高［１８］。 目前新

疆地区有关细菌、 寄生虫导致羊腹泻病的报道较多，
而关于病毒导致的腹泻报道较少。 ＣＥＶ 已在国内多

个省市有所报道， 但其在新疆的感染及流行情况尚未

明确。 因此本研究以 ５′－ＵＴＲ 为目的基因， 在新疆北

疆区域 ５ 个地州开展 ＣＥＶ 病原学检测， 探讨不同因

素对其感染阳性率的影响， 并对部分阳性样品 ＣＥＶ
５′－ＵＴＲ 序列进行测序和遗传进化分析。 通过对新疆

北疆区域进行的 ＣＥＶ 流行病学调查与分析， 确定该

区域 ＣＥＶ 的感染情况及流行病学特点， 为丰富国内

ＣＥＶ 流行病学资料、 科学有效防控羊腹泻病提供理

论依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 样品来源与采集

２０２３ 年在北疆区域昌吉、 阿勒泰、 博州、 塔城、
哈密 ５ 个地州， 分别随机选择 １ 个圈养模式的养殖场

和若干散养户进行样品采集， 其中圈养模式收集样品

５７ 份， 散养模式收集样品 １５６ 份。 在样品采集过程

中以腹泻样品为主， 同时各采样点采集 ３ ～ ４ 份非腹

泻样品作为对照， 共收集腹泻样品 １７５ 份， 非腹泻样

品 ３８ 份 （表 １）。 根据流行病学调查要求， 详细记录

样本采集区域、 养殖模式、 健康状态等信息。 每个地

州的粪便样品采集完毕后， 立即将样品放置于－２０ ℃
冷冻保存， 并尽快送往实验室。

表 １　 北疆区域样品采集信息

采集地点
样品总

数 ／ 份

养殖模式 健康状态

圈养 ／ 份 散养 ／ 份 腹泻 ／ 份 非腹泻 ／ 份

昌吉 ５３ １１ ４２ ４７ ６

阿勒泰 ４３ ６ ３７ ３６ ７

博州 ４０ ６ ３４ ３３ ７

塔城 ４２ ２４ １８ ３３ ９

哈密 ３５ １０ ２５ ２６ ９

合计 ２１３ ５７ １５６ １７５ ３８

１􀆰 ２　 主要试剂

病毒 ＲＮＡ 提取试剂盒、 反转录酶 （５ ×ＨｉＳｃｒｉｐｔ
Ⅱ ｑＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ Ⅱａ 试剂） 和 ＰＣＲ 扩增 （ Ｇｒｅｅｎ
Ｔａｑ Ｍｉｘ 试剂） 购于南京诺唯赞生物科技有限公司；
ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 购于擎科生物 （南京） 有限

公司。
１􀆰 ３　 引物设计

参 照 相 关 文 献 设 计 ＣＥＶ［１９］、 羊 腺 病 毒

（ＯＡｄＶ） ［２０］、 羊星状病毒 （ ＯＡｓｔＶ） ［２１］ 特异性引物

（表 ２）， 引物由擎科生物 （南京） 有限公司合成。

表 ２　 引物信息

引物名称 　 　 引物序列 （５′→３′） 产物长度 ／ ｂｐ

ＣＥＶ－５′ ＵＴＲ
Ｆ： ＣＴＴＴＧＣＡＣＧＣＣＴＧＴＴＴＴＣＣ
Ｒ： ＣＡＣＡＣＧＣＴＣＧＧＡＧＧＴＴＧＧＧＡＴ

４９７

ＯＡｄＶ－ｐＶⅢ
Ｆ： ＴＣＡＧＧＡＣＣＧＣＣＴＧＧＡＴＣＡＴＡ
Ｒ： ＴＣＡＧＣＣＡＣＧＣＡＡＡＧＣＣＡＴＴＴ

７９６

ＯＡｓｔＶ－ＤＰ
Ｆ： ＧＡＹＴＧＧＡＣＢＣＧＨＴＷＴＧＡＴＧＧ
Ｒ： ＫＹＴＴＲＡＣＣＣＡＣＡＴＮＣＣＡＡ

４１８
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１􀆰 ４　 病毒 ＲＮＡ 提取及逆转录 ＰＣＲ （ＲＴ －ＰＣＲ）
扩增

　 　 取肛拭子或捣碎的粪便， 置于 １􀆰 ５ ｍＬ 洁净的 ＥＰ
管中， 加入 ８００ μＬ ＰＢＳ， 充分振荡混匀后， 于１２ ０００
ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ， 取上清液 ２００ μＬ， 用 ＲＮＡ 提取试

剂盒提取总 ＲＮＡ。 经逆转录试剂盒反转录为 ｃＤＮＡ，
以 ｃＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩增。 反应条件为： ９５ ℃
５ ｍｉｎ； ９５ ℃ ３０ ｓ、 ５４ ℃ ３０ ｓ、 ７２ ℃ １ ｍｉｎ， ３５ 个循

环； ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ， 反应结束后 ４℃保存。 将扩增

产物电泳后再在凝胶成像系统中观察结果， 符合预期

大小的扩增产物切胶后送擎科生物 （南京） 科技有

限公司测序。
１􀆰 ５　 感染及流行状况的分析

根据 ＲＴ－ＰＣＲ 检测结果， 分析不同地区、 不同

养殖模式、 不同健康状态等因素对 ＣＥＶ 感染阳性率

的影响。
１􀆰 ６　 遗传进化分析

用 ＤＮＡＳｔａｒ 软件中 ＭｅｇＡｌｉｇｎ 与 ＧｅｎＢａｎｋ 收录的

部分代表性 ＥＶ－Ｅ、 ＥＶ－Ｆ、 ＥＶ－Ｇ 种参考毒株 （表
３） 的 ５′－ＵＴＲ 基因进行同源性对比， 并用 Ｍｅｇａ １１
软件构建遗传进化树， 分析亲缘关系。

表 ３　 引用的 ＥＶ 参考毒株信息

参考毒株名称 病毒种 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 宿主 来源地 分离年份

ＥＶ－Ｇ２０－ＪＬ１４ ＫＵ２９７６７４􀆰 １ 山羊 中国 ２０１４

ＧＥＶ－ＪＬ－ＬＳ１２７ ＭＮ５９８０３４􀆰 １ 山羊 中国 ２０２０

ＧＥＶ－ＪＬ－ＬＳ１６５ ＭＮ５９８０３５􀆰 １ 山羊 中国 ２０２０

ＧＥＶ－ＪＬ－ＬＳ１７４ ＭＮ５９８０３６􀆰 １ 山羊 中国 ２０２０

ＯＥＶ－ＮＸ－ＤＲ２６ ＥＶ－Ｇ ＭＮ５９８０３８􀆰 １ 绵羊 中国 ２０２０

ＧＥＶ－ＳＤ－Ｓ６８ ＭＮ５９８０４０􀆰 １ 山羊 中国 ２０２０

ＧＥＶ－ＮＭＧ－Ｆ３７ ＭＮ５９８０４１􀆰 １ 山羊 中国 ２０２０

ＯＥＶ－６６－ｋ１４１－２５２６０ ＭＺ６７９２８４􀆰 １ 绵羊 中国 ２０２２

ＥＶ－Ｇ５－ＴＢ４－ＯＥＶ ＪＱ２７７７２４􀆰 １ 绵羊 匈牙利 ２０１２

ＥＶ－Ｇ７－９９０－ＵＫ－ＮＩ ＭＧ９５８６４６􀆰 １ 绵羊 英国 ２０１８

ＥＶ－Ｅ１－ＢＥＶ－ＶＧ５－２７ Ｄ００２１４􀆰 １ 牛 英国 ２０００

ＥＶ－Ｅ－ＢＪ１０１ ＥＶ－Ｅ ＭＧ６５０１５８􀆰 １ 牛 中国 ２０１８

ＥＶ－Ｅ－ＸＪ－ＦＨＴ ＰＱ４６９０３６􀆰 １ 牛 中国 ２０２４

ＥＶ－Ｆ１－ＢＥＶ－２６１ ＤＱ０９２７７０􀆰 １ 牛 英国 ２０２２

ＥＶ－Ｆ－ＳＤ－Ｓ６７ ＥＶ－Ｆ ＭＫ６３９９２８􀆰 １ 山羊 中国 ２０１９

ＥＶ－Ｆ－ＨｅＮ－ＹＲ９１ ＭＮ５９８０１８􀆰 １ 牛 中国 ２０２０

２　 结果

２􀆰 １　 不同地区 ＣＥＶ 感染阳性率分析

对不同地区 ＣＥＶ 阳性率进行统计分析， 结果显

示各地州样品均检测到 ＣＥＶ 感染， 总阳性率为

３９􀆰 ４％， 其中塔城阳性率最高， 达 ６９􀆰 ０％， 博州最

低， 为 １５􀆰 ０％ （表 ４）。 表明北疆区域普遍存在 ＣＥＶ
感染， 且不同地区的阳性率差异较大。
２􀆰 ２　 不同养殖模式 ＣＥＶ 感染阳性率分析

对不同养殖模式下 ＣＥＶ 阳性率进行统计分析

（表 ５）， 不同养殖模式的羊群均可检出 ＣＥＶ， 圈养模

式比散养模式 ＣＥＶ 阳性率高 ２２􀆰 ８ 个百分点， 表明不

同养殖模式下 ＣＥＶ 阳性率存在差异， 与散养模式相

比， 圈养模式下 ＣＥＶ 阳性率更高。

表 ４　 不同地区 ＣＥＶ 检测结果

地区 样品数 ／ 份 阳性数 ／ 份 阳性率 ／ ％

昌吉 ５３ ２６ ４９􀆰 １

阿勒泰 ４３ ８ １８􀆰 ６

博州 ４０ ６ １５􀆰 ０

塔城 ４２ ２９ ６９􀆰 ０

哈密 ３５ １５ ４２􀆰 ９

合计 ２１３ ８４ ３９􀆰 ４
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表 ５　 不同养殖模式下 ＣＥＶ 检测结果

地区
圈养模式 散养模式

样品数 ／ 份 阳性数 ／ 份 阳性率 ／ ％ 样品数 ／ 份 阳性数 ／ 份 阳性率 ／ ％

昌吉 １１ ９ ８１􀆰 ８ ４２ １７ ４０􀆰 ５

阿勒泰 ６ ０ ０ ３７ ８ ２１􀆰 ６

博州 ６ ０ ０ ３４ ６ １７􀆰 ６

塔城 ２４ ２３ ９５􀆰 ８ １８ ６ ３３􀆰 ３

哈密 １０ ０ ０ ２５ １５ ６０

合计 ５７ ３２ ５６􀆰 １ １５６ ５２ ３３􀆰 ３

２􀆰 ３　 不同健康状态 ＣＥＶ 感染阳性率分析

对不同健康状态下 ＣＥＶ 阳性率进行统计分析

（表 ６）， 腹泻和非腹泻样品中均可检测到 ＣＥＶ， 腹泻

羊群 ＣＥＶ 阳性率较非腹泻群体高 １９􀆰 ２ 个百分点。 表

明腹泻和非腹泻绵羊中均存在 ＣＥＶ 感染， 但腹泻羊

ＣＥＶ 的阳性率更高。

表 ６　 不同健康状态 ＣＥＶ 检测结果

地区
腹泻羊 非腹泻羊

样品数 ／ 份 阳性数 ／ 份 阳性率 ／ ％ 样品数 ／ 份 阳性数 ／ 份 阳性率 ／ ％

昌吉 ４７ ２６ ５５􀆰 ３ ６ ０ ０

阿勒泰 ３６ ８ ２２􀆰 ２ ７ ０ ０

博州 ３３ ６ １８􀆰 ２ ７ ０ ０

塔城 ３３ ２１ ６３􀆰 ６ ９ ８ ８８􀆰 ９

哈密 ２６ １４ ５３􀆰 ８ ９ １ １１􀆰 １

合计 １７５ ７５ ４２􀆰 ９ ３８ ９ ２３􀆰 ７

２􀆰 ４　 多重混合感染阳性率分析

为检测样品中腹泻相关病毒混合感染情况， 对部

分样品进行病毒组学测序， 获得了 ＯＡｓｔＶ、 ＯＡｄＶ 序

列， 提示采集样品存在 ＯＡｓｔＶ、 ＯＡｄＶ 感染， 分析

ＣＥＶ 与 ＯＡｄＶ、 ＯＡｓｔＶ 混合感染情况， 有助于进一步

了解北疆区域 ＣＥＶ 流行特点。 此外， 对 ２１３ 份样品

开展牛冠状病毒 （ＢＣｏＶ）、 哺乳动物正呼肠孤病毒

（ＭＲＶ）、 牛轮状病毒 （ＢＲＶ） 等腹泻病毒检测， 结

果显示 ＭＲＶ、 ＢＲＶ 均呈阴性， ＢＣｏＶ 仅有 ３ 份呈单独

感染。 根据以上结果， 说明 ＣＥＶ、 ＯＡｓｔＶ、 ＯＡｄＶ 混

合感染在北疆绵羊中较普遍， 因此对这 ３ 种病毒混合

感染情况进行统计分析。 结果表明， ２１３ 份样品中，
７２ 份存在 ２ 种以上病毒混合感染， 占比 ３３􀆰 ８％；
ＣＥＶ＋ＯＡｓｔＶ、 ＣＥＶ＋ＯＡｄＶ 阳性感染率分别为 １３􀆰 ６％、
７􀆰 ０％； ＣＥＶ＋ＯＡｓｔＶ＋ＯＡｄＶ 阳性感染率为 １３􀆰 １％ （表
７）。 该结果说明， 北疆 ５ 个地州存在 ＣＥＶ、 ＯＡｓｔＶ、
ＯＡｄＶ 三种羊腹泻病毒混合感染的情况， 感染类型多

样且占比高。
２􀆰 ５　 ５′－ＵＴＲ 序列同源性分析

将 ＣＥＶ 阳性样品扩增的符合预期条带送擎科生

物 （南京） 科技有限公司测序， 共获得 ７ 株 ＣＥＶ ５′－
ＵＴＲ 序 列， 分 别 为： ＢｕｅｒＪｉｎ － ０３１６Ｈ２、 ＦｕＫａｎｇ －
０３０３Ｈ４、 ＦｕＫａｎｇ － ０３０８Ｈ１、 ＨａＭｉ －Ｈ７、 ＨａＭｉ －Ｈ１０、
ＴａＣｈｅｎｇ－０３３０Ｈ６、 ＷｅｎＱｕａｎ－０３２８Ｈ８ （ＧｅｎＢａｎｋ 登录

号： ＰＱ６１３６１３－６１３６１９）。 与 ＥＶ－Ｅ、 ＥＶ－Ｆ、 ＥＶ－Ｇ
种的 ５′－ＵＴＲ 基因进行同源性对比， 结果表明， ７ 株

ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列均与 ＥＶ－Ｇ 种同源性最高， 介于

８１􀆰 ２％～ ９７􀆰 １％， 其中， ６ 株 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列与国

内流行的 ＣＥＶ 参考毒株同源性介于 ８９􀆰 ０％ ～ ９７􀆰 １％；
ＦｕＫａｎｇ－０３０３Ｈ４ 株 ５′ － ＵＴＲ 序列与国内已报道的

ＯＥＶ－６６－ｋ１４１－２５２６０ 株同源性为 ９４􀆰 ５％ （图 １）。

表 ７　 多重羊腹泻病毒混合感染检测结果

感染类型 阳性数 ／ 样品数 阳性率 ／ ％

ＣＥＶ＋ＯＡｓｔＶ ２９ ／ ２１３ １３􀆰 ６

ＣＥＶ＋ＯＡｄＶ １５ ／ ２１３ ７􀆰 ０

ＣＥＶ＋ＯＡｓｔＶ＋ＯＡｄＶ ２８ ／ ２１３ １３􀆰 １

总计 ７２ ／ ２１３ ３３􀆰 ８
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注： ▲为本研究中鉴定的 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列。

图 １　 肠道病毒 ５′－ＵＴＲ 基因同源性对比结果

２􀆰 ６　 ５′－ＵＴＲ 序列遗传进化分析

从 ＧｅｎＢａｎｋ 中获得 ＥＶ－Ｇ、 ＥＶ－Ｅ、 ＥＶ－Ｆ 种参考

毒株的 ５′－ＵＴＲ 序列， 用 Ｍｅｇａ１１ 软件构建遗传进化

树。 结果表明， 本研究中鉴定的 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列与

ＥＶ－Ｇ 种参考毒株序列聚为一支， 与 ＥＶ－Ｅ、 ＥＶ－Ｆ

种处不同分支。 其中， ６ 株 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列与国内

常见的 ＣＥＶ 参考毒株聚为同一支， ＦｕＫａｎｇ－０３０３Ｈ４
株与 ＯＥＶ－６６－ｋ１４１－２５２６０ 株处同一分支 （图 ２）。
结合同源性结果， 表明新疆北疆区域 ＣＥＶ 流行株为

Ｇ 种肠道病毒。

注： ▲为本研究中 ＣＥＶ ５′－ＵＴＲ 序列。

图 ２　 肠道病毒 ５′－ＵＴＲ 序列进化树分析结果
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３　 讨论

ＣＥＶ 是一种近年来国内外新发现的导致山羊和

绵羊消化系统、 呼吸系统疾病病原， 对养羊业造成严

重危害。 目前该病毒已在国内 １２ 个省份相继报道，
流行广泛， 且阳性率差异较大。 其中， 王应龙等［９］

对青海省 ９６ 份粪便样品进行 ＣＥＶ 病原学检测， 阳性

率为 １３􀆰 ５４％； 鲁桂侠［１２］在河北省 ２６６ 份羊粪便样品

中检测 ＣＥＶ 阳性率为 ２７􀆰 ８２％； 杨雪丽［１３］ 对四川、
重庆、 云南的羊粪便样品进行检测， ＣＥＶ 阳性率为

３６􀆰 ４％； 魏艳华等［２６］ 检测山东聊城 ２９２ 份羊粪便样

品， 其阳性率为 ４􀆰 １１％。 本研究采用 ＲＴ－ＰＣＲ 法检

测了新疆北疆区域 ５ 个地州 ２１３ 份绵羊粪样中 ＣＥＶ
感染情况， 结果显示北疆区域羊群普遍存在 ＣＥＶ 感

染， 总阳性率达 ３９􀆰 ４％， 说明北疆区域 ＣＥＶ 阳性率

相对于国内其他省市较高。 ＣＥＶ 是导致羊腹泻的新

病原， 在国内大部分省份均存在感染， 但各地之间阳

性率差异极大。 目前， 该病原感染尚未受到重视， 因

此应加强对该病的流行病学调查， 明确该病毒在各地

羊群中的阳性率和流行特征， 而且， 有必要在基层普

及对该病毒的认识和防控技术， 加强对 ＣＥＶ 的防控。
对不同地区、 不同饲养模式、 不同健康状况的羊

群感染 ＣＥＶ 情况进行分析， 结果表明， ＣＥＶ 在北疆

区域流行普遍， 阳性率在 １５􀆰 ０％ ～ ６９􀆰 ０％， 不同地区

ＣＥＶ 阳性率差异较大， 可能与各地饲养管理水平有

密切关系。 羊群在圈养模式比散养模式下的 ＣＥＶ 阳

性率高， 说明高密度、 集约化养殖更有利于 ＣＥＶ 的

传播。 同时， 腹泻与非腹泻羊均存在 ＣＥＶ 感染， 但

腹泻羊阳性率更高， 这也提示了 ＣＥＶ 是条件性致病

病原， 在健康状态下， ＣＥＶ 可能在体内潜伏感染，
一旦机体免疫水平降低或混合感染情况下， ＣＥＶ 则

成为导致腹泻的重要病原， 与腹泻密切相关［２７］。 通

过对不同条件下 ＣＥＶ 阳性率的比较， 初步阐明了新

疆北疆区域 ＣＥＶ 流行病学特点和影响因素， 为该区

肉羊制定科学合理的防控策略提供理论依据。
ＣＥＶ 通常与其他病原如小反刍兽疫病毒、 牛病

毒性腹泻病毒、 羊边界病毒、 多杀性巴氏杆菌等混合

感染， 从而加剧对动物机体的危害程度， 导致腹泻等

疾病的症状更加严重［９， １６， ２６， ２８－２９］。 本研究对采集的

样品 除 了 开 展 ＣＥＶ、 ＯＡｓｔＶ、 ＯＡｄＶ 检 测， 还 对

ＢＣｏＶ［３０］、 ＢＲＶ［３１］、 ＭＲＶ［３２］等常见腹泻病原进行检

测。 结果显示， 样品中 ＢＲＶ、 ＭＲＶ 检测为阴性，
ＢＣｏＶ 呈单独感染， 而 ＣＥＶ、 ＯＡｓｔＶ、 ＯＡｄＶ 存在混合

感染的情况， 感染类型包括 ＣＥＶ ＋ ＯＡｓｔＶ、 ＣＥＶ ＋
ＯＡｄＶ 二重混合感染， 以及 ＣＥＶ＋ＯＡｓｔＶ＋ＯＡｄＶ 三重

混合感染。 以上数据说明， 导致羊腹泻的成因复杂，

ＣＥＶ、 ＯＡｓｔＶ 和 ＯＡｄＶ 在腹泻中扮演的角色还有待更

科学的评价。
本研究通过对新疆北疆区域绵羊群体 ＣＥＶ 流行

情况的调查， 表明该区域普遍存在 ＣＥＶ 感染， 并从

分子水平上证实其流行毒株为 ＥＶ－Ｇ 种， 提示 ＣＥＶ
是与绵羊腹泻密切相关的病原， 其阳性率影响因素较

多， 其中与养殖模式有密切关系。 本研究为新疆地区

ＣＥＶ 感染的防控制定科学合理的措施提供了重要的

理论基础。
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