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摘要： 旨在获取中国帕利亚姆血清群中山病毒 （Ｃｈｕｚａｎ ｖｉｒｕｓ， ＣＨＵＶ） 毒株的全基因组序列并分析其遗传特征。 应用 ＢＨＫ－２１、 Ｖｅｒｏ、 ＭＤＢＫ 细

胞对云南省江城县采集的 １５２ 份健康黄牛血液样品盲传分离病毒， 针对出现细胞病变样品， 采用 ＣＨＵＶ ＶＰ７ 蛋白基因片段进行 ＲＴ－ＰＣＲ 扩增和测

序， 并对阳性样品进行全长扩增及高通量测序， 获得的全基因组序列进行遗传进化分析。 结果： １ 份血液样品可致 ＢＨＫ ２１、 Ｖｅｒｏ、 ＭＤＢＫ 细胞病

变； 病毒基因组为 １０ 节段的 “３－３－３－１” 带型； 病毒基因全长 １８ ９１４ ｂｐ， 各基因节段长度在 ７２８ ｂｐ （Ｓｅｇ－１０） ～３ ９３０ ｂｐ （Ｓｅｇ－１） 之间， 编码

６ ０７２ 个氨基酸残基， 编码蛋白在 ２１１ （ＮＳ３ 蛋白） ～１ ２９５ （ＶＰ１ 蛋白） 个氨基酸残基之间； 通过对保守基因 Ｓｅｇ－１， Ｓｅｇ－３、 Ｓｅｇ－７ 的核苷酸系

统发育分析， 显示与中国本土 ＣＨＵＶ 亲缘关系最近， 为 ９８􀆰 １７％～９９􀆰 ６５％， 形成一簇； 变异基因 Ｓｅｇ－２ 的核苷酸序列同样与中国本土 ＣＨＵＶ 毒株

相似度最近， 为 ９８􀆰 ７６％～９９􀆰 ５７％。 本研究表明中国 ＣＨＵＶ 毒株的 Ｓｅｇ－１、 Ｓｅｇ－３ 和 Ｓｅｇ－７ 形成了独特的地域型， 为深入揭示我国 ＣＨＵＶ 的致病性

和病原学特征提供了基础数据。
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ＣＨＵＶ ｉｎ ｏｕｒ ｃｏｕｎｔｒｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｉｔｓ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ．
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　 　 虫媒病毒涉及 １４ 个病毒科约 ５００ 多种病毒， 其

中呼肠孤病毒科 （Ｒｅｏｖｉｒｉｄａｅ） 严重危害牛羊健康。
中山病毒 （Ｃｈｕｚａｎ ｖｉｒｕｓ， ＣＨＵＶ） 归类于呼肠孤病毒

科环状病毒属 （ Ｏｒｂｉｖｉｒｕｓ） 帕利亚姆血清群病毒

（Ｐａｌｙａｍ ｓｅｒｏｇｒｏｕｐ ｖｉｒｕｓ， ＰＡＬＶ）。 环状病毒属病毒呈

全球分布， 尤其在亚洲、 欧洲、 非洲等地区分布广

泛［１－２］。 环状病毒属基因组均由 １０ 个节段双链 ＲＮＡ
组成， 大小 １８～２０ ｋｂ， 可编码 ＶＰ１～ＶＰ７ 结构蛋白及

ＮＳ１～ＮＳ３ 非结构蛋白［３］。 Ｓｅｇ－１ 编码的 ＶＰ１ 蛋白在

环状病毒属病毒中高度保守， 用于新毒株的鉴定及作

为检测方法建立的参考基因［４］。 ＶＰ３ 与 ＶＰ７ 蛋白共

同构成内层衣壳， 具有高度保守的特性， 其中 ＶＰ７
蛋白免疫原性强， 是鉴别病毒血清群的主要抗原位

点［５］。 ＶＰ５ 和 ＶＰ２ 蛋白构成外层衣壳， 其中病毒血

清型由 ＶＰ２ 决定， 高度变异［４］。
ＣＨＵＶ 因首次于日本中山镇发现， 故命名为中山

病毒， 主要引起妊娠母牛流产、 侵害犊牛中枢神经系

统等症状［６］， 给牛、 羊养殖业带来严重损失［３，７］。
２０１４ 年我国首次从云南分离到 ＣＨＵＶ［８］。 本研究从

黄牛血液中获得 １ 株 ＣＨＵＶ 毒株， 将其命名为

ＰＥ１０８４８， 通过全长扩增及高通量测序的方法， 对全

基因组序列进行分析， 以期为 ＣＨＵＶ 的研究及诊断

试剂开发等提供科学依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 主要材料

金黄地鼠肾细胞 （ＢＨＫ－２１）、 非洲绿猴肾细胞

（Ｖｅｒｏ）、 牛 肾 细 胞 （ ＭＤＢＫ） 为 本 实 验 室 保 存；
ＭＥＭ 培养基购自 Ｇｉｂｃｏ 公司； ＲＮＡ 提取试剂盒、 Ｔ４
ＲＮＡ 连 接 酶、 ＲＮａｓｅ 抑 制 酶、 ＲＮａｓｅ Ｈ 酶、
ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ Ⅱ逆转录酶、 ＤＮＡ 胶回收试剂盒、 Ｐｒｉｍｅ⁃
ＳＴＡＲ ＧＸＬ ＤＮＡ 试剂盒均购自 ＴａＫａＲａ 公司 （大连）；
Ｍｏｎａｒｃｈ ＲＮＡ Ｃｌｅａｎｕｐ Ｋｉｔ 购自 ＮＥＢ 公司 （美国）。
１􀆰 ２　 病毒分离

２０１７ 年 ５—１０ 月， 采集江城县黄牛肝素钠抗凝

血样品 １５２ 份。 取 １００ μＬ 血样于 １􀆰 ５ ｍＬ 离心管中，
加入 １ ｍＬ ＰＢＳ， １ ５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ， 弃去上清

液， 操作 ２～３ 次。 取 ９００ μＬ 无菌双蒸水于上述处理

的血液样品中， 涡旋混匀； 取 １００ μＬ 处理血样接种

ＢＨＫ－ ２１、 Ｖｅｒｏ 和 ＭＤＢＫ 这 ３ 种 不 同 的 细 胞 瓶

（２５ ｃｍ３）， 存放于 ３７ ℃ ＣＯ２培养箱， 病毒与细胞孵

育 １ ｈ 后取出， 加入含 １％血清的 ＭＥＭ 维持液， 再次

存放于 ３７ ℃ ＣＯ２ 培养箱， 逐日观察细胞病变情况

（ｃｙｔｏｐａｔｈｉｃ ｅｆｆｅｃｔ， ＣＰＥ）， 盲传 ３ 代， 收获病毒并冻

存于－８０ ℃备用。
１􀆰 ３　 ＲＮＡ 提取

取出冻存的病毒分离物， ７５ ｃｍ２的细胞瓶中培养

一代， 收获培养物。 参照 ＲＮＡ 提取试剂盒说明从病

毒液中提取获得总 ＲＮＡ。
１􀆰 ４　 引物合成

参照 Ｍａａｎ 等［９］报道的引物序列， 引物由上海生

物工程有限公司合成 （表 １）。

表 １　 引物信息

引物名称 引物序列 （５′→３′） 退火温度 ／ ℃

Ａｎｃｈｏｒ ｐｒｉｍｅｒ ＧＡＣＣＴＣＴＧＡＧＧＡＴＴＣＴＡＡＡＣ ／ ｉＳｐ９ ／ ＴＣＣＡＧＴＴＴＡＧＡＡＴＣＣ ８４

５－１５－１ ＧＡＧＧＧＡＴＣＣＡＧＴＴＴＡＧＡＡＴＣＣＴＣＡＧＡＧＧＴＣ ６５􀆰 ３

　 　 　 　 　 　 　 　 注： ｉＳｐ９ 为 Ｃ９ 磷酸亚胺间隔子 （Ｃ９ ｐｈｏｓｐｈｏｒａｍｉｄｉｔｅ ｓｐａｃｅｒ）。

１􀆰 ５　 病毒基因组 ｄｓＲＮＡ 的纯化

采用核糖核酸酶 Ｓ１ 降解的方式获得高纯度的病

毒基因组 ｄｓＲＮＡ。 方法如下： 加入 ９０ μＬ ｄｄＨ２Ｏ 溶解

核酸， １０ μＬ 核糖核酸酶 Ｓ１ ｂｕｆｆｅｒ 和 ２ μＬ 核糖核酸

酶 Ｓ１ （１８０ Ｕ ／ μＬ）， ３７ ℃ 保温 ３０ ｍｉｎ， 纯化参照

Ｍｏｎａｒｃｈ ＲＮＡ Ｃｌｅａｎｕｐ Ｋｉｔ 说明书。
１􀆰 ６　 病毒基因组的扩增

全基因组 ｃＤＮＡ 的扩增参照 Ｗａｎｇ 等［１０］报道的病

毒全长 ｃＤＮＡ 扩增技术进行。 ５ μＬ ｃＤＮＡ 为模板 （已

做变性、 复性处理）， 加入 ＰｒｉｍｅＳＴＡＲ ＧＸＬ ＤＮＡ 试

剂盒内试剂和 ５－１５－１ 引物 （表 １）， 按照说明书进

行 ＰＣＲ 扩增。 程序如下： ９４ ℃ ３ ｍｉｎ； ９４ ℃ ３０ ｓ，
６０ ℃ ３０ ｓ， ６８ ℃ ４ ｍｉｎ， ３０ 个循环。 反应结束后，
取 ＰＣＲ 产物进行琼脂糖凝胶电泳 （１􀆰 ５％琼脂糖凝

胶， ９０ Ｖ 电压）， 检测病毒基因组扩增的完整程度。
１􀆰 ７　 通量测序技术测序

ＤＮＡ 纯化试剂盒对扩增的 ＣＨＵＶ 基因组 ＤＮＡ 产

物进行纯化。 纯化后样品由广东美格基因科技有限公
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司进行通量测序技术测序。
１􀆰 ８　 病毒序列分析与系统发育树构建

使 用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ （ ｖｅｒｓｉｏｎ １􀆰 ８ ） 和 ＭｅｇＡｌｉｇｎ
（ＤＮＡＳｔａｒ） 软件进行序列比对和相似性分析。 利用

Ｍｅｇａ ６􀆰 ０ 软件完成基于 Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ （ＮＪ） 方法

的系统发育树绘制， Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值为 １ ０００。

２　 结果

２􀆰 １　 病毒分离

从云南省江城县采集的 １ 份黄牛血液中分离到 １
株可致 ＢＨＫ－２１、 Ｖｅｒｏ 和 ＭＤＢＫ 细胞病变的病毒分

离物， 感染 ９６ ｈ 后， 镜下观察细胞出现融合、 空泡化

及呈现网状等典型的细胞病变 （图 １）， 命名 ＰＥ１０８４８。

图 １　 ＰＥ１０８４８ 感染 Ｖｅｒｏ、 ＢＨＫ ２１ 和 ＭＤＢＫ 细胞

引起的 ＣＰＥ （２０×）

２􀆰 ２　 病毒基因组的电泳分析

１􀆰 ５％的高分辨率琼脂糖凝胶电泳验证 ＰＥ１０８４８

病毒基因组。 电泳结果显示， ＰＥ１０８４８ 是 １０ 节段的

ｄｓＲＮＡ 病毒， 呈现 “３－３－３－１” 带型特征 （图 ２），
与已报道的 ＣＨＵＶ 电泳带型接近［１０］， 提示该毒株可

能为 ＣＨＵＶ。

Ｍ． ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ ＤＬ５０００； １􀆰 ＰＥ１０８４８ 毒株基因组。

图 ２　 ＰＥ１０８４８ 毒株基因组 ｄｓＲＮＡ 电泳特征

２􀆰 ３　 病毒基因组序列特征

ＰＥ１０８４８ 毒株全基因组测序结果显示 （表 ２），
病毒全长 １８ ９１４ ｂｐ， 病毒由 １０ 个基因组节段构成

Ｓｅｇ－１ （３ ９３０ ｂｐ） ～ Ｓｅｇ－１０ （７２８ ｂｐ）， 编码蛋白的

氨基酸残基数在 ２１１ （ＮＳ３ 蛋白） ～ １ ２９５ （ＶＰ１ 蛋

白） 之间， Ｇ＋Ｃ 量为 ４１􀆰 ３７％， 总编码 ６ ０７２ 个氨基

酸残基。 １０ 个基因节段在 ５′端和 ３′端均有 ６ 个高度

保守的核苷酸， 与大多数的环状病毒相似， 具有 ５′－
ＧＵ…ＡＣ－３′序列特征。
２􀆰 ４　 保守蛋白基因 （Ｓｅｇ－１、 Ｓｅｇ－３ 与 Ｓｅｇ－７） 系统

发育树分析

　 　 ＰＥ１０８４８ 毒株 Ｓｅｇ－１ （ＶＰ１）、 Ｓｅｇ－３ （ＶＰ３） 与

Ｓｅｇ－７ （ＶＰ７） 与 ＰＡＬＶ 参考毒株构建的系统发育树

见图 ３、 ４。 ＰＥ１０８４８ 与中国本土的其他 ＣＨＵＶ 毒株

聚为一簇， 形成一个独立的进化分支， 相似度分别为

９８􀆰 ６９％ ～ ９９􀆰 ６２％， ９８􀆰 ７４％ ～ ９９􀆰 ５％ 和 ９８􀆰 １７％ ～
９９􀆰 ６５％； 与 ＰＡＬＶ 其 他 毒 株 的 相 似 度 分 别 在

８１􀆰 ９０％～ ８８􀆰 １７％， ８３􀆰 ６３％ ～ ９２􀆰 ９％ 和 ８６􀆰 ３６％ ～
９８􀆰 ０８％， 表明 ＰＥ１０８４８ 与 ＣＨＵＶ 具有更近的亲缘关

系， 提示该毒株为 ＣＨＵＶ 毒株。
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表 ２　 ＰＥ１０８４８ 毒株基因组结构和特征

基因片段 编码蛋白 长度 ／ ｂｐ 蛋白大小 ／ ａａ Ｇ＋Ｃ 含量 ／ ％ ５′ＮＣＲ 长度 ／ ｂｐ ３′ＮＣＲ 长度 ／ ｂｐ ５′和 ３′末端序列

Ｓｅｇ－１ ＶＰ１ ３ ９３０ １ ２９５ ３８􀆰 ４ ２２ ２０ ＧＵＵＡＡＡＵ…ＣＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－２ ＶＰ２ ３ ０５５ １ ００２ ３８􀆰 ２ ９ ３２ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＣＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－３ ＶＰ３ ２ ７７４ ９０４ ３９􀆰 ４ ８ ４６ ＧＵＵＡＡＡＵ…ＣＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－４ ＶＰ４ １ ９６７ ６４０ ３８􀆰 ４ ９ ３５ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＡＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－５ ＮＳ１ １ ７６４ ５４５ ３７􀆰 ９ ３５ ９０ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＡＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－６ ＶＰ５ １ ６１０ ５２１ ４０􀆰 ４ ２０ ２３ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＡＣＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－７ ＶＰ７ １ １５１ ３４８ ４４􀆰 ７ １８ ８５ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＣＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－８ ＮＳ２ １ ０５８ ３３３ ４０􀆰 ３ ２０ ３６ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＣＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－９ ＶＰ６ ８７７ ２７３ ４１􀆰 ４ １９ ３９ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＡＡＣＵＵＡＣ

Ｓｅｇ－１０ ＮＳ３ ７２８ ２１１ ４０􀆰 ５ １８ ７３ ＧＵＵＡＡＡＡ…ＣＡＣＵＵＡＣ

合计 １８ ９１４ ６ ０７２ ４１􀆰 ３７ １７８ ４７９ ＧＵＵＡＡＡＡ ／ Ｕ…Ｃ ／ ＡＣＵＵＡＣ

注： ▲为本试验分离株。 下同。

图 ３　 ＰＥ１０８４８ 毒株与帕里亚姆血清群毒株的 Ｓｅｇ－１ （Ａ） 和 Ｓｅｇ－３ （Ｂ） 系统发育树
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图 ４　 ＰＥ１０８４８ 毒株与帕里亚姆血清群毒株的 Ｓｅｇ－７ 系统发育树

２􀆰 ５　 外壳蛋白基因 （Ｓｅｇ－２ 与 Ｓｅｇ－６） 系统发育树

分析

　 　 ＰＥ１０８４８ 毒株外层衣壳蛋白 ＶＰ２ （ Ｓｅｇ － ２） 和

ＶＰ５ （Ｓｅｇ－６） 序列构建的系统发育树见图 ５、 ６， 显

示了与 ＶＰ１、 ＶＰ３ 和 ＶＰ７ 等系统发育树相似的拓扑

结构， ＶＰ２ 和 ＶＰ５ 与中国本土 ＣＨＵＶ 毒株聚为一个

进化 分 支， 相 似 度 分 别 在 ９８􀆰 ７６％ ～ ９９􀆰 ５７％ 和

９７􀆰 ９１％～９９􀆰 ６０％； 与 ＰＡＬＶ 其他毒株的相似度分别

在 ８０􀆰 ４０％～８８􀆰 ４２％和 ８５􀆰 ９９％～９７􀆰 ９１％； 亚洲 ＰＡＬＶ
的 ＶＰ２ 序列在系统发育树上聚为一个大的进化分支

均； ＶＰ２ 和 ＶＰ５ 均与津巴布韦毒株的相似度较低，
与亚洲国家印度、 日本的毒株的相似度较高。
２􀆰 ６　 其他基因系统发育树分析

ＰＥ１０８４８ 毒株与 ＣＨＵＶ 其他结构蛋白 ＶＰ４、 ＶＰ６

（Ｓｅｇ － ４、 Ｓｅｇ － ９） 和非结构蛋白 ＮＳ１、 ＮＳ２、 ＮＳ３
（Ｓｅｇ－５、 Ｓｅｇ－８、 Ｓｅｇ－１０） 的序列进行比较分析。 结

果显示， ＰＥ１０８４８ 毒株与云南的 １ 株 ＣＨＵＶ 毒株

（ＳＺ１８７） 和广西毒株 （ＧＸ８７１） 核苷酸的序列相似

度较 高， 分 别 为 ９８􀆰 ９８％ ～ ９９􀆰 ５４％ （ Ｓｅｇ － ４ ），
９９􀆰 ０９％ ～ ９９􀆰 ６６％ （ Ｓｅｇ － ９ ）， ９９􀆰 ３２％ ～ ９９􀆰 ６５％
（Ｓｅｇ－５）， ９９􀆰 ３４％ （Ｓｅｇ－８） 和 ９９􀆰 ３１％ （Ｓｅｇ－１０）；
与 ＰＡＬＶ 其他毒株的相似度分别在 ８３􀆰 ３３％ ～ ９５􀆰 ５２％
（Ｓｅｇ － ４）， ８８􀆰 １４％ ～ ９５􀆰 ２１％ （ Ｓｅｇ － ９）， ８４􀆰 ００％ ～
９７􀆰 ８５％ （Ｓｅｇ － ５）， ８１􀆰 ２９％ ～ ９３􀆰 ７４％ （ Ｓｅｇ － ８） 和

８２􀆰 ８３％～９０􀆰 ６６％ （Ｓｅｇ－１０）。

图 ５　 ＰＥ１０８４８ 毒株与帕里亚姆血清群毒株的 Ｓｅｇ－２ 系统发育树
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图 ６　 ＰＥ１０８４８ 毒株与帕里亚姆血清群毒株的 Ｓｅｇ－６ 系统发育树

３　 讨论

近年来， 受气候变化影响， 气温普遍升高， 导致

各类虫媒病毒不断涌现， 对畜牧业生产和人类健康构

成严重威胁［１１］。 ２０１３—２０１４ 年云南本地连续 ２ 年分

离到 ＣＨＵＶ［１２－１３］， ２０１６ 年青藏高原牦牛血液中检测

到 ＣＨＵＶ 核酸阳性［１０］， 此后， 吉林、 辽宁、 云南等

中国 １２ 个省区血清学调查中发现有 ＣＨＵＶ 抗体阳

性［１４］， 说明 ＣＨＵＶ 在我国已呈现广泛区域感染。
ＣＨＵＶ 属于环状病毒属毒株， 可通过基因组片段的重

组、 核苷酸同源性、 保守末端核苷酸序列等多种参数

的分析进行该属毒株的鉴别［１，１５］。 本研究对 ＰＥ１０８４８
毒株的全长 ｃＤＮＡ 基因组进行琼脂糖凝胶电泳、 核苷

酸同源性、 末端核苷酸序列等分析， 明确了 ＰＥ１０８４８
毒株的遗传背景和分类地位。 病毒基因组信息显示出

Ｓｅｇ－ ２ （３ ０５５ ｂｐ） 与 Ｓｅｇ － ３ （ ２ ７７４ ｂｐ）， Ｓｅｇ － ５
（１ ｂｐ） 与 Ｓｅｇ－６ （１ ６１０ ｂｐ）， Ｓｅｇ－７ （１ １５１ ｂｐ） 与

Ｓｅｇ－８ （１ ０５８ ｂｐ） 等这些核苷酸的序列长度较为相

近， 因而在电泳时不易分离； １􀆰 ５％的琼脂糖凝胶分

析显示， ＰＥ１０８４８ 毒株由 １０ 个基因片段组成， 其中

Ｓｅｇ－２ 和 Ｓｅｇ－３， Ｓｅｇ－７ 和 Ｓｅｇ－８ 共同迁移， 带型呈

现典型的 “３－３－３－１”， 以上这些均符合环状病毒属

毒株基因片段的特征， 该属毒株基因片段大小和分子

量相似， 电泳时均具有一致迁移模式［１］。 这些特点

与已报道的 ＣＨＵＶ 毒株相似， 提示了 ＰＥ１０８４８ 可能

是 １ 株 ＣＨＵＶ。
本研究样品采自云南普洱江城县， 位于西南边

陲， 平均气温高， 湿度大， 为各类虫媒病毒病的高发

地区［１６－１７］。 曾有报道该地区 ＣＨＵＶ 血清学调查抗体

阳性率在 ７１􀆰 ０％以上［１４］， 表明江城这个地区具有一

定地域代表性。 该地区的特殊地理位置， 与相邻的东

南亚国家缺乏自然屏障， 一旦疫情发生， 可能威胁到

我国境内， 此次 ＣＨＵＶ 的分离， 对边境地区疫病的

防控及风险提示具有一定的意义。
ＣＨＵＶ 属于环状病毒属， 目前相关研究极少， 其

蛋白结构和功能类似于该属其他病毒。 ＲＮＡ 依赖性

ＲＮＡ 聚合酶蛋白 （ ＶＰ１）、 病毒颗粒的内层蛋白

ＶＰ３、 ＶＰ７ 高度保守， 对这 ３ 种核苷酸序列比较与系

统发育分析， 可作为对新分离的环状病毒鉴定和分类

的判定依据［４］。 本研究中， ＰＥ１０８４８ 与其他 ＣＨＵＶ
毒株的上述 ３ 个基因核苷酸序列的相似度大于

９８􀆰 ６９％ （ ＶＰ１ ）， ９８􀆰 ７４％ （ ＶＰ３ ） 和 ９８􀆰 １７％
（ＶＰ７）。 有研究表明， 同一种环状病毒的这 ３ 种蛋白

的相似度均大于 ７３􀆰 ０％， 本研究的 ３ 个基因的相似度

均超过标准， 再次提示 ＰＥ１０８４８ 可能是 １ 株 ＣＨＵＶ。
ＰＥ１０８４８ 与中国本土的其他 ＣＨＵＶ 毒株聚为一簇， 形

成一个独立的进化分支， 印证了相关研究， 体现病毒

的地域特征［１８］。
环状病毒外壳蛋白 ＶＰ２ 与病毒的中和抗原变异

有关， 核苷酸序列相似度和大小高度变异［４］； 外壳

蛋白 ＶＰ５ 相较于 ＶＰ２， 变异程度要小， 但不同血清

型之间也存在高度变异情况。 将本研究中的分离毒株

ＰＥ１０８４８ 与 ＰＡＬＶ 不同毒株外壳蛋白 ＶＰ２、 ＶＰ５ 比

较， 相似度在 ８０􀆰 ４０％～８８􀆰 ４２％和 ８５􀆰 ９９％ ～９７􀆰 ９１％；
与中国本土报道的 ＣＨＵＶ 毒株进行相似度比较， 发

现它们在系统发育树上形成一簇， 提示该毒株为中国

地区流行的 ＣＨＵＶ 毒株。 目前， 对该病毒缺乏深入

研究， 后续将进一步开展致病性、 感染性等相关研究

工作。
综上， 通过对 ＰＥ１０８４８ 毒株的全基因组测序和
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系统发育分析， 更深入地了解我国 ＣＨＵＶ 的遗传进

化特征， 为后续进一步掌握和研究 ＣＨＵＶ 病原学特

点提供了重要试验数据。
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