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广西某健康鸡群Ⅰ群禽腺病毒的

ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因遗传进化分析
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［摘　 要］ 　 为调查广西某规模化鸡场健康鸡群Ⅰ群禽腺病毒（ＦＡｄＶ － Ⅰ）的感染情况，于 ２０１７ 年

１１ 月 － ２０１８ 年 １２ 月采集不同日龄鸡群咽喉拭子和泄殖腔拭子样品 ４７００ 份，对样品进行 ＦＡｄＶ －Ⅰ
检测和 ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因扩增，应用 ＬａｓｅｒＧｅｎｅ７． １ 和 ＭＥＧＡ４． １ 软件对 ｌｏｏｐ １ 基因序列进行核

苷酸和遗传进化分析。 结果显示，ＦＡｄＶ －Ⅰ的阳性检出率为 ８． ７２％ ；４０ ～ ７０ 日龄和 ７１ ～ ９９ 日龄鸡

群阳性 ＦＡｄＶ －Ⅰ的检出率分别为 ２８． １７％和 ２２． ９１％ ；测序获得的 ３８ 条 ｌｏｏｐ １ 基因序列分析表明

该鸡场健康鸡群感染了 ５ 个不同种的 ＦＡｄＶ － Ⅰ，其中 ２６． ３２％的序列为 Ａ 种（ＦＡｄＶ － Ａ）、２． ６３％
为 Ｂ 种（ＦＡｄＶ － Ｂ）、１０． ５３％ 为 Ｃ 种（ＦＡｄＶ － Ｃ）、３９． ４７％ 为 Ｄ 种（ＦＡｄＶ － Ｄ）和 ２１． ０５％ 为 Ｅ 种

（ＦＡｄＶ － Ｅ）；遗传进化分析表明该鸡场健康鸡群主要感染的种为 ＦＡｄＶ － Ｄ，血清 ２ 型（ＦＡｄＶ － ２）
为优势血清型，其次为 Ａ 种的血清 １ 型（ ＦＡｄＶ － １）和 Ｅ 种的血清 ８ａ 型（ ＦＡｄＶ － ８ａ）和 ８ｂ 型

（ＦＡｄＶ －８ｂ）。 结果表明，４０ ～ ７０ 日龄健康鸡群的 ＦＡｄＶ － Ⅰ的检出率最高，在健康鸡群中感染的

ＦＡｄＶ －Ⅰ主要为 ＦＡｄＶ － Ｄ 种中的 ＦＡｄＶ －２。
［关键词］ 　 Ⅰ 群禽腺病毒；ｌｏｏｐ１ 基因；遗传进化

基金项目： 国家重点研发计划项目（２０１６ＹＦＥ０１２４２００）；广西科技重大专项 （桂科 ＡＡ１７２０４０５７）；桂科 ＡＤ１７１９５０８３；

“广西八桂学者”专项 （２０１９． ７９）

作者简介： 张民秀，助理研究员，从事动物传染病病原和分子免疫学研究。

通讯作者： 谢芝勋。 Ｅ － ｍａｉｌ：ｘｉｅｚｈｉｘｕｎ＠ １２６． ｃｏｍ

Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｌｏｏｐ １ Ｇｅｎｅ ｏｆ ｈｅｘｏｎ Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｆｏｗｌ Ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ Ｇｒｏｕｐ Ⅰ ｉｎ Ｈｅａｌｔｈｙ Ｃｈｉｃｋｅｎ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ

ＺＨＡＮＧ Ｍｉｎ － ｘｉｕ１， ＸＩＥ Ｚｈｉ － ｘｕｎ１∗， ＸＩＥ Ｚｈｉ － ｑｉｎ１， ＧＡＯ Ｙｕｅ２， ＸＩＥ Ｌｉ － ｊｉ１， ＬＩＵ Ｊｉａ － ｂｏ１，
ＤＥＮＧ Ｘｉａｎ － ｗｅｎ１， ＬＵＯ Ｓｉ － ｓｉ１， ＺＨＡＮＧ Ｙａｎ － ｆａｎｇ１， ＺＥＮＧ Ｔｉｎｇ － ｔｉｎｇ１

（１． Ｇｕａｎｇｘｉ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｇｕａｎｇｘｉ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ， Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０００１， Ｃｈｉｎａ；

２． Ｑｕｅｅｎ Ｍａｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｌｏｎｄｏｎ， Ｌｏｎｄｏｎ Ｅ１ ４ＮＳ， ＵＫ）

　 　 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ： ＸＩＥ Ｚｈｉ － ｘｕｎ， Ｅ － ｍａｉｌ：ｘｉｅｚｈｉｘｕｎ＠１２６． ｃｏｍ

·８·



中国兽药杂志 ２０１９ 年 ８ 月第 ５３ 卷第 ８ 期　 　 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｄｒｕｇ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｇｒｏｕｐ Ⅰ （ＦＡｄＶ － Ⅰ） ｉｎ ｈｅａｌｔｈｙ ｃｈｉｃｋｅｎ ｆｌｏｃｋｓ ｏｆ ａ
ｌａｒｇｅ － ｓｃａｌｅ ｃｈｉｃｋｅｎ ｆａｒｍ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ， ４７００ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｒｏａｔ ｓｗａｂｓ ａｎｄ ｃｌｏａｃａｌ ｓｗａｂｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｇｅｓ ｃｈｉｃｋｅｎｓ
ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ ２０１７ ｔｏ Ｄｅｃｅｍｂｅｒ ２０１８； ＦＡｄＶ － Ⅰｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｏｏｐ１ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｈｅｘｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ． ＬａｓｅｒＧｅｎｅ７． １ ａｎｄ ＭＥＧＡ４． １ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｌｏｏｐ１ ｇｅｎｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰｗａｓ ８． ７２％ ； ｔｈｅ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＦＡｄＶ － Ⅰ ｉｎ ａｇｅｄ ４０ ～ ７０ ｄａｙｓ ａｎｄ ａｇｅｄ ７１ ～ ９９ ｄａｙｓ ｗｅｒｅ ２８． １７％ ａｎｄ ２２． ９１％ ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ３８ ｌｏｏｐ１ ｇｅｎｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｈｅａｌｔｈｙ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ｏｆ ｔｈｉｓ
ｆａｒｍ ｗｅｒｅ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰ， ｏｆ ｗｈｉｃｈ ２６． ３２％ ｗｅｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ Ａ （ＦＡｄＶ － Ａ），
２． ６３％ ｗｅｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ Ｂ （ＦＡｄＶ － Ｂ）， １０． ５３％ ｗｅｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ Ｃ （ＦＡｄＶ － Ｃ）， ３９． ４７％ ｗｅｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｇｒｏｕｐ Ｄ （ＦＡｄＶ － Ｄ）， ａｎｄ ２１． ０５％ ｗｅｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ Ｅ （ＦＡｄＶ － Ｅ）， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ＦＡｄＶ － Ｄ， ｓｅｒｏｔｙｐｅ ２， ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｓｅｒｏｔｙｐｅ １ （ＦＡｄＶ －１） ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｇｒｏｕｐ Ａ ａｎｄ ｓｅｒｏｔｙｐｅ ８ａ ａｎｄ ８ｂ （ＦＡｄＶ － ８ａ ａｎｄ ＦＡｄＶ － ８ｂ） ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ Ｅ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰ ｉｎ ｈｅａｌｔｈｙ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ａｇｅｄ ４０ ～ ７０ ｄａｙｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ， ａｎｄ ＦＡｄＶ － ２ ｏｆ ＦＡｄＶ － Ｄ
ｗａｓ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｅｒｏｔｙｐｅ ｉｎ ｈｅａｌｔｈｙ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ＦＡｄＶ －Ⅰ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｇｒｏｕｐ Ⅰ； ｌｏｏｐ１ ｇｅｎｅ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

　 　 Ⅰ 群禽腺病毒 （ Ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｇｒｏｕｐ Ⅰ，
ＦＡｄＶ －Ⅰ）属于腺病毒科禽腺病毒属，该病毒广泛

存在于鸡、鸭、鹅等多种禽类的呼吸道和消化道中。
根据 ＦＡｄＶ －Ⅰ的核酸序列特征和血清交叉中和试

验结果，将 ＦＡｄＶ － Ⅰ分为 ５ 个种群（ ＦＡｄＶ － Ａ、
ＦＡｄＶ － Ｂ、ＦＡｄＶ － Ｃ、ＦＡｄＶ － Ｄ 和 ＦＡｄＶ － Ｅ）和 １２
个血清型［１］，根据研究学者的报道，目前引起鸡群

心包积水 － 肝炎综合征（Ｈｙｄｒｏｐｅｒｉｃａｒｄｉｕｍ ｈｅｐａｔｉｔｉｓ
ｓｙｎｄｒｏｍｅ， ＨＨＳ）主要多见于 ＦＡｄＶ － Ｃ 的血清 ４ 型

（ＦＡｄＶ －４），而 ＦＡｄＶ － Ｅ 中的血清 ８ｂ 型（ＦＡｄＶ －
８ｂ）和 ＦＡｄＶ － Ｄ 中的血清 １１ 型（ＦＡｄＶ － １１）主要

引起鸡包涵体肝炎（Ａｖｉａｎ Ｉｎｃｌｕｓｉｏｎ Ｂｏｄｙ Ｈｅｐａｔｉｔｉｓ，
ＩＢＨ） ［２ － ３］，此外 ＦＡｄＶ － Ｅ 中的 ＦＡｄＶ － ８ｂ 也可以

引 起 肌 胃 糜 烂 症 （（ Ａｄｅｎｏｖｉｒａｌ ｇｉｚｚａｒｄ ｅｒｏｓｉｏｎ，
ＡＧＨ） ［３ － ４］，２００６ 年 Ｏｋｕｄａ 证实 ＦＡｄＶ － Ａ 也能导

致 ＡＧＨ［５］。
六邻体（Ｈｅｘｏｎ）蛋白是 ＦＡｄＶ － Ⅰ的主要结构

蛋白，该蛋白呈三聚体形式，三聚体的每个 ｈｅｘｏｎ
分子包含两个保守的基座区（Ｐ１ 和 Ｐ２）和四个高

变环（ｌｏｏｐ１、ｌｏｏｐ ２、ｌｏｏｐ ３ 和 ｌｏｏｐ ４），其中 ｌｏｏｐ １ 基

因常常被研究者用于基因分析和血清分型［６ － ７］。
自 ２０１４ 年以来，中国部分地区的鸡群爆发了大范

围 ＦＡｄＶ －４ 的感染，造成鸡群大量死亡［３，８］。 本研

究于 ２０１７ 年 １１ 月 － ２０１８ 年 １２ 月采集了广西某规

模化鸡场不同日龄健康鸡群的咽喉拭子和泄殖腔

拭子 ４７００ 份，从 ＦＡｄＶ － Ⅰ阳性样品中扩增 ＦＡｄＶ
－ Ⅰ的 ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因序列并进行测序和序

列分析，以期获得该规模化鸡场健康鸡群感染

ＦＡｄＶ －Ⅰ的情况，为进一步丰富 ＦＡｄＶ － Ⅰ的分子

流行病学和 ＦＡｄＶ －Ⅰ病的有效控制提供依据。
１　 材料与方法

１． １　 样品采集及处理　 ２０１７ 年 １１ 月 － ２０１８ 年 １２
月于广西某规模化鸡场采集不同日龄（１ 日龄 ～
３００ 日龄以上）健康蛋种鸡群（品种：花鸡）的咽喉

拭子和泄殖腔拭子 ４７００ 份（咽喉拭子和泄殖腔拭

子均放置于同一个 ＥＰ 管，该样品视为一份样品）：
使用 ２ ｍＬ ＰＢＳ 缓冲溶液浸泡样品，作用 ２ ｈ，反
复冻融３ 次，３０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ，取上清液并

－ ７０ ℃保存备用，每一次采样数为鸡舍内鸡群饲

养量的 １％ 。
１． ２ 主要试剂 　 ＤＨ５α 感受态细胞，分子克隆所需

试剂盒 ＥａｓｙＰｕｒｅ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｋｉｔ 和胶回收试剂盒

购自北京全式金生物技术有限公司； ＴａＫａＲａ Ｅｘ
Ｔａｑ 和 ｐＭＤ１８ － Ｔ 购自 Ｔａｋａｒａ 公司；１５００ ｂｐ ｌａｄｄｅｒ
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购自北京全式金生物技术有限公司。
１． ３ 引物　 用于样品检测 ＦＡｄＶ － Ⅰ和扩增 ｈｅｘｏｎ
蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因的引物参考文献［９］，ＦＡｄＶ － １：
５’ － ＧＡＣＡＴＧＧＧＧＴＣＧＡＣＣＴＡＴＴＴＣＧＡＣＡＴ － ３ ’，
ＦＡｄＶ － ２：５’ － ＡＧＴＧＡＴＧＡＣＧＧＧＡＣＡＴＣＡＴ － ３’，
目的片段大小为 ７２８ ｂｐ，引物由华大基因生物科技

（深圳）有限公司合成。
１． ４　 样品 ＤＮＡ 的提取　 取样品上清液 ２００ μＬ 按

照 ＥａｓｙＰｕｒｅ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｋｉｔ 的操作说明书提取

咽喉拭子和泄殖腔拭子样品中的 ＤＮＡ，于 － ７０ ℃
保存备用。
１． ５　 ＦＡｄＶ －Ⅰ ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因的扩增及序

列分析　 按照 ＥａｓｙＰｕｒｅ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｋｉｔ 的说明书

提取 ＦＡｄＶ － Ⅰ 阳性样品的 ＤＮＡ。 参照 ＴａＫａＲａ
Ｅｘ Ｔａｑ 操作说明进行 ｌｏｏｐ １ 基因的扩增。 ＰＣＲ 产

物进行电泳纯化后按照常规操作进行基因克隆，挑
取阳性克隆菌液送上海立菲生物技术公司进行测

序。 测序所得结果在 ＮＣＢＩ （Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏ⁃
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ） 上的 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｂｌａｓｔ（Ｎｕｃｌｅ⁃
ｏｔｉｄｅ Ｂａｓｉｃ Ｌｏｃａｌ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ Ｓｅａｒｃｈ Ｔｏｏｌ）工具进行鉴

定，并利用 ＬａｓｅｒＧｅｎｅ７． １ 和 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ４． １（ＭＥＧＡ４． １）对 ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １
基因的核苷酸同源性进行分析，从 ＧｅｎＢａｎｋ 上获得

１２ 条 ＦＡｄＶ － Ⅰ ｈｅｘｏｎ 基因序列，其中血清 １ 型

（ＦＡｄＶ － １） （ ＪＱ６４７５１４）、血清 ２ 型 （ ＦＡｄＶ － ２）
（ＫＴ８６２８０６）和血清 ３ 型（ＦＡｄＶ －３）（ＫＣ７５０７９７）各
一条，ＦＡｄＶ －８ｂ（ＧＵ７３４１０４ 和 ＫＣ７５０７８０）、血清 ５ 型

（ＦＡｄＶ － ５） （ＫＣ７５０７９８ 和 ＫＣ７５０７９９）和 ＦＡｄＶ － ４
（ＫＴ８９９３２５ 和 ＨＥ６０８１５２）各两条，剩余三条为血清

８ａ 型 （ ＦＡｄＶ － ８ａ ） （ ＫＣ７５０７８６、 ＫＣ７５０８０１ 和

ＫＴ８６２８１０），本研究使用美国分类方法对 ＦＡｄＶ －Ⅰ
的血清型进行分型，参考牛登云等［９］ 的研究构建

ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因遗传进化树。
２　 结果与分析

２． １　 不同日龄健康鸡群 ＦＡｄＶ － Ⅰ的感染情况 　
采集 １ ～ ３５ 日龄鸡群的咽喉拭子和泄殖腔拭子 ５２５
份，４０ ～ ７０ 日龄的鸡群样品 ５７５ 份，７１ ～ ９９ 日龄的

鸡群样品为 ５５０ 份，１００ 日龄至淘汰的鸡群样品为

３０５０ 份，健康鸡群阳性 ＦＡｄＶ － Ⅰ 的总检出率

为 ８． ７２％ 。 如图 １ 所示，４０ ～ ７０ 日龄鸡群阳性

ＦＡｄＶ －Ⅰ的检出率为 ２８． １７％ ，７１ ～ ９９ 日龄、１ ～ ３５
日龄鸡群和 １００ 日龄至淘汰的鸡群 ＦＡｄＶ － Ⅰ的检

出率分别为 ２２． ９１％ 、０． ７６％和 ３． ９０％ 。

图 １　 不同日龄健康鸡群 ＦＡｄＶ －Ⅰ的感染情况

Ｆｉｇ １　 Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ａｇｅｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｃｈｉｃｋｅｎｓ

２． ２　 ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因的扩增结果和ＦＡｄＶ －Ⅰ
种的鉴定　 随机选取 ＦＡｄＶ － Ⅰ阳性样品 ３８ 份，扩
增 ｈｅｘｏｎ 蛋 白 ｌｏｏｐ １ 基 因， 扩 增 产 物 大 小 约

为 ７２８ ｂｐ（图 ２）。 阳性克隆菌经测序并将测序结果

通过 ＮＣＢＩ 上的 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｂｌａｓｔ 工具鉴定后发现，
３８ 条 ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因序列包含 ５ 个种群

（图 ３），其中 ２６． ３２％ （１０ ／ ３８）的序列为 ＦＡｄＶ － Ａ
（血清 １ 型）、２． ６３％ （１ ／ ３８）为 ＦＡｄＶ － Ｂ（血清 ５
型）、１０． ５３％ （４ ／ ３８） 为 ＦＡｄＶ － Ｃ （血清 ４ 型）、
３９． ４７％ （１５ ／ ３８）为 ＦＡｄＶ － Ｄ（分别为血清 ２ 型和

３ 型）和 ２１． ０５％ （８ ／ ３８）为 ＦＡｄＶ － Ｅ（分别为血清

８ａ 和 ８ｂ 型）。

图 ２　 Ｌｏｏｐ １ 基因扩增结果

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｌｏｏｐ １ ｇｅｎｅ
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图 ３　 ＦＡｄＶ －Ⅰ 不同种的占比情况

Ｆｉｇ ３　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ＦＡｄＶ － Ｉ

２． ３　 ＦＡｄＶ － Ⅰｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因同源性分析

和遗传进化分析 　 分别将不同种 ｌｏｏｐ １ 基因进行

同源性分析，发现本研究中不同种 ＦＡｄＶ － Ⅰｌｏｏｐ １
基因之间同源性较低，ＦＡｄＶ － Ａ 的 ｌｏｏｐ １ 基因核苷

酸序列之间的同源性为 ９７． ８％ ～９９． ６％ ，ＦＡｄＶ － Ｃ
的核苷酸同源性为 ９３． ２％ ～ ９８． ２％ ；ＦＡｄＶ － Ｄ 的

核苷酸同源性为 ７２． ７％ ～９９． ８％ ，其中血清 ２ 型的

核苷酸同源性为 ９４． １％ ～９９． ０％ ，血清 ３ 型核苷酸

同源性为 ９５． ９％ ～ ９９． ８％ ；ＦＡｄＶ － Ｅ 的核苷酸同

源性为 ８１． ４％ ～ ９９． ７％ ，其中血清 ８ａ 型的核苷酸

同源性为 ９８． ８％ ～ ９９． ７％ ，血清 ８ｂ 型的核苷酸同

源性为 ９４． ５％ ～９８． ４％ 。 将本研究中获得的 ３８ 条

ＦＡｄＶ －Ⅰｌｏｏｐ １ 基因序列进行遗传进化分析，分析结

果显示如表 １ 和图 ４ 所示，本研究中的 ＦＡｄＶ －Ⅰ可

分为 ５ 个种，分别是 ＦＡｄＶ － Ａ、ＦＡｄＶ － Ｂ、ＦＡｄＶ － Ｃ、
ＦＡｄＶ － Ｄ 和 ＦＡｄＶ － Ｅ，含有 ７ 个血清型，分别是

ＦＡｄＶ －１、ＦＡｄＶ －２、ＦＡｄＶ －３、ＦＡｄＶ －４、ＦＡｄＶ －５、
ＦＡｄＶ －８ａ 和 ＦＡｄＶ －８ｂ，其中优势种为 ＦＡｄＶ － Ｄ，
血清 ２ 型为优势血清型，ＦＡｄＶ － Ａ（血清 １ 型）和

ＦＡｄＶ － Ｅ（分别为血清 ８ａ 和 ８ｂ）次之。
３　 讨论与结论

ＦＡｄＶ －Ⅰ广泛存在于鸡群中，ＦＡｄＶ － Ⅰ中的

ＦＡｄＶ －４、ＦＡｄＶ －８ａ、ＦＡｄＶ － ８ｂ 和 ＦＡｄＶ － １１ 可以

导致鸡出现包涵体肝炎和心包积水 － 肝炎综合

征［３， １０］，近几年来我国部分地区的鸡群陆续出现以

肝脏坏死和心包积液为特征的鸡包涵体肝炎和心

包积水 － 肝炎综合征，死亡率可高达 ３０％ ，对鸡

的养殖业造成了巨大的经济损失［１，３，９］。目前国内关

表 １　 ＦＡｄＶ －Ⅰｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因序列信息

Ｔａｂ １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｌｏｏｐ １ ｇｅｎｅｓ ｏｆ

ｈｅｘｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰ

序列名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

禽腺病毒种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰ

血清型
Ｓｅｒｏｔｙｐｅ

日龄
Ａｇｅｓ

ＧＸ０６１９ Ａ １ ２５１
ＧＸ０２０５ － １ Ａ １ １１７
ＧＸ０２０５ － ２ Ａ １ １００
ＧＸ０２０２ － １ Ａ １ ９７
ＧＸ０３３０ Ａ １ ６７

ＧＸ０２０２ － ３ Ａ １ ９７
ＧＸ０３２９ － ２ Ａ １ ４０
ＧＸ０３２９ － ３ Ａ １ ４０
ＧＸ０９２８ Ａ １ ９２
ＧＸ１０１４ Ａ １ １０８

ＧＸ０３２９ － １ Ｂ ５ ４０
ＧＸ０３２６ － １ Ｃ ４ ６３
ＧＸ０６２５ Ｃ ４ １５４

ＧＸ０７０６ － １ Ｃ ４ ２６８
ＧＸ０２０２ － ４ Ｃ ４ １１４
ＧＸ０２０２ － ２ Ｄ ２ ９７
ＧＸ０３１２ － １ Ｄ ２ １３５
ＧＸ０３２６ － ２ Ｄ ２ ６３
ＧＸ０４１３ Ｄ ２ ８１

ＧＸ０３２９ － ４ Ｄ ２ ４０
ＧＸ０３０９ Ｄ ２ １４９
ＧＸ０７０９ Ｄ ２ ２７１

ＧＸ０８０３ － １ Ｄ ２ ４０
ＧＸ０８０３ － ２ Ｄ ２ ４０
ＧＸ０８０５ － １ Ｄ ２ ４３
ＧＸ０８０５ － ２ Ｄ ２ ４３
ＧＸ０５１４ － １ Ｄ ３ ２１５
ＧＸ０５１４ － ２ Ｄ ３ ２３０
ＧＸ１１２７ Ｄ ３ １５１

ＧＸ０７０６ － ２ Ｄ ３ ２６８
ＧＸ１０２６ Ｅ ８ａ ２９

ＧＸ０８０３ － ４ Ｅ ８ａ ４０
ＧＸ０８０３ － ５ Ｅ ８ａ ４０
ＧＸ０８０５ － ３ Ｅ ８ａ ４３
ＧＸ０８０５ － ４ Ｅ ８ｂ ４３
ＧＸ０１０９ Ｅ ８ｂ ７０

ＧＸ０８０３ － ３ Ｅ ８ｂ ４０
ＧＸ０４１９ Ｅ ８ｂ １２１

于对健康鸡群感染 ＦＡｄＶ － Ⅰ的研究较少，本研究

对广西某健康鸡群 ＦＡｄＶ － Ⅰ的感染情况进行调

查，鉴别当前鸡群感染 ＦＡｄＶ －Ⅰ的血清型，这对及

时应对 ＦＡｄＶ －Ⅰ的发生和控制具有重要意义。
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图 ４　 ＦＡｄＶ －Ⅰｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因遗传进化树

Ｆｉｇ ４　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｏｏｐ １ ｇｅｎｅ ｏｆ ｈｅｘｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰ

Ｙａｔｅｓ 等［１１］ 研究表明，鸡在感染腺病毒后第

３ 周会排毒，后备母鸡在感染腺病毒后第 ５ ～ ９

周排毒量达到高峰，１４ 周后仍有 ７０％ 的阳性鸡群

在排毒。 本研究对不同日龄蛋种鸡群采集的 ４７００

份样品的咽喉拭子和泄殖腔拭子进行 ＦＡｄＶ － Ⅰ

的检测，发现 ４０ ～ ７０ 日龄和 ７１ ～ ９９ 日龄鸡群

ＦＡｄＶ －Ⅰ的检出率均高于 １ ～ ３５ 日龄和 １００ 日龄

以上的鸡群，分别达 ２８． １７％和 ２２． ９１％ ，ＦＡｄＶ －Ⅰ

在 ４０ ～ ７０ 日龄高检出率也说明这个阶段日龄是

ＦＡｄＶ －Ⅰ排毒高峰，这与 Ｙａｔｅｓ 等人的研究相符。

此外，本研究中 ７１ ～ ９９ 日龄的 ＦＡｄＶ － Ⅰ的检出率

仍然很高，因此推测 ＦＡｄＶ － Ⅰ的排毒高峰期可能

更长，但这需要通过动物试验进一步证实；本研究

中 ４０ ～ ９９ 日龄鸡群 ＦＡｄＶ － Ⅰ的高感染率也再次
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证实了健康鸡群 ＦＡｄＶ －Ⅰ感染的普遍性。
ＦＡｄＶ － Ⅰ分为 ５ 个种共有 １２ 个血清型：

ＦＡｄＶ －Ａ（ＦＡｄＶ －１）、ＦＡｄＶ －Ｂ（ＦＡｄＶ －５）、ＦＡｄＶ －Ｃ
（ＦＡｄＶ － ４ 和 ＦＡｄＶ － １０）、ＦＡｄＶ － Ｄ（ＦＡｄＶ － ２、
ＦＡｄＶ － ３、 ＦＡｄＶ － ９ 和 ＦＡｄＶ － １１ ）、 ＦＡｄＶ － Ｅ
（ＦＡｄＶ －６、ＦＡｄＶ －７、ＦＡｄＶ － ８ａ 和 ＦＡｄＶ － ８ｂ） ［１］。
王小辉等［１２ － １３］２００８ 年对湖南、新疆等地的活禽市

场和养殖场的健康鸡群的 ＦＡｄＶ －Ⅰ进行检测和分

离，发现 ＦＡｄＶ －Ⅰ的阳性率高达 ５１． ４％ ，所有分离

株均属于血清 １ 型。 罗思思等［１４］于 ２００８ － ２０１０ 年

对从广西活禽市场上采集的样品进行 ＦＡｄＶ － Ⅰ的

检测，ＦＡｄＶ －Ⅰ阳性率达 ３５． ５％ ，分离株 ｈｅｘｏｎ 基

因遗传进化分析发现优势血清型均为 １ 型。 本研

究对获得的 ３８ 条 ｈｅｘｏｎ 蛋白 ｌｏｏｐ １ 基因进行基因

分析，发现该鸡场的健康鸡群感染了 ５ 个种的

ＦＡｄＶ －Ⅰ，其中 ３９． ４７％的序列为 ＦＡｄＶ － Ｄ（主要

为 ＦＡｄＶ － ２ 和 ＦＡｄＶ － ３）并且遗传进化分析也表

明该鸡场健康鸡群感染的优势种群为 ＦＡｄＶ － Ｄ，
ＦＡｄＶ －２ 为优势血清型，ＦＡｄＶ － Ａ（ＦＡｄＶ － １）次

之，因此推测目前健康鸡群感染的 ＦＡｄＶ － Ⅰ的优

势血清型和种可能发生了变化， 随着 ＦＡｄＶ － Ｄ
（ＦＡｄＶ － ２） 感染的病例增多，主导种群可能由

ＦＡｄＶ －Ａ（ＦＡｄＶ － １）转变成 ＦＡｄＶ － Ｄ（ＦＡｄＶ － ２），
但本研究数据只展示了某个规模化鸡场的数据，还
需要收集更多的来源不同的 ＦＡｄＶ － Ⅰ ｈｅｘｏｎ 基因

序列进行下一步研究。 机体感染病毒的表现和结

局由病毒、机体和环境相互作用所决定，其中病毒

的致病性和毒力是感染结局的主要决定因素［１５］。
本研究在健康鸡群中监测到 ＦＡｄＶ － Ⅰ 中的

ＦＡｄＶ －２、ＦＡｄＶ － ４ 和 ＦＡｄＶ － ８ｂ 的感染。 有研究

表明 ＦＡｄＶ － ２ 和 ＦＡｄＶ － ８ｂ 型可以引起包涵体肝

炎，ＦＡｄＶ －４ 可以引起心包积水 － 肝炎综合征［１］，
但在本研究中感染了这些血清型的鸡群外表均呈

现健康的状态，并未表现出明显的临床症状，这可

能是由于该健康鸡群所感染的 ＦＡｄＶ － Ⅰ的致病力

和毒力较弱因而不能引起鸡群发病，因此有必要下

一步对病毒进行分离并通过后续的动物试验进行

证实。 有研究表明禽类以自然感染或直接传播的

方式感染 ＦＡｄＶ －Ⅰ时，均未导致机体发生疾病，但
将这些 ＦＡｄＶ － Ⅰ毒株以非肠道途径注射感染时，
机体会出现明显的临床症状，研究还发现当 ＦＡｄＶ
－Ⅰ与鸡传染性贫血和传染性法氏囊病病毒混合

感染时，某些 ＦＡｄＶ －Ⅰ的分离株致病力会增强，直
接导致机体发生肝炎或致死［１， １６ － １７］，这也揭示了

ＦＡｄＶ －Ⅰ致病机制的复杂性。
本研究于 ２０１７ 年 １１ 月 － ２０１８ 年 １２ 月对广西

某规模化鸡场健康蛋种鸡群 ＦＡｄＶ － Ⅰ的感染

进行了分子流行病学调查，为了解健康鸡群感染

ＦＡｄＶ －Ⅰ的情况、丰富 ＦＡｄＶ － Ⅰ的分子流行病学

和 ＦＡｄＶ －Ⅰ病的有效控制提供了参考依据。

参考文献：
［１］ 　 Ｓａｉｆ Ｙ Ｍ． 禽病学 １２ 版［Ｍ］． 北京： 中国农业出版社， ２００５：

２９０ － ３０７．

Ｓａｉｆ Ｙ Ｍ． Ｄｉｓｅａｓｅｓ ｏｆ ｐｏｕｌｔｒｙ １２ ｔｈ ｅｄｉｔｉｏｎ［Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｃｈｉｎａ

ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｐｒｅｓｓ， ２００５： ２９０ － ３０７．

［２］ 　 Ｍｉｔｔａｌ Ｄ， Ｊｉｎｄａｌ Ｎ， Ｔｉｗａｒｉ Ａ Ｋ， ｅｔ ａｌ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｗｌ

ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｈｙｄｒｏｐｅｒｉｃａｒｄｉｕｍ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ａｎｄ

ｉｎｃｌｕｓｉｏｎ ｂｏｄｙ ｈｅｐａｔｉｔｉｓ ｉｎ ｂｒｏｉｌｅｒ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ［ Ｊ］ ． Ｖｉｒｕｓ Ｄｉｓｅａｓｅ，

２０１４， ２５（１）： １１４ － １１９．

［３］ 　 尹燕博． 我国Ⅰ群禽腺病毒主要流行血清型及其防控［ Ｊ］ ．

中国家禽， ２０１８， ４０（３）： １ － ５．

Ｙｉｎ Ｙ Ｂ． Ｐｒｅｖａｌｅｎｔ ｓｅｒｏｔｙｐｅｓ， ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ＦＡｄＶ －Ⅰ

ｉｎ Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］ ． Ｃｈｉｎａ Ｐｏｕｌｔｒｙ， ２０１８， ４０（３）： １ － ５．

［４］ 　 Ｏｋｕｄａ Ｙ， Ｏｎｏ Ｍ， Ｓｈｉｂａｔａ Ｉ， ｅｔ ａ１． Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｏｆ ｓｅｒｏｔｙｐｅ ８

ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｇｉｚｚａｒｄ ｅｒｏｓｉｏｎｓ ｏｆ ｓｌａｕｇｈｔｅｒｅｄ ｂｒｏｉｌｅｒ

ｃｈｉｃｋｅｎｓ［Ｊ］． Ｊ Ｖｅｔ Ｍｅｄ Ｓｃｉ， ２００４， ６６ （１２）： １５６１ －１５６６．

［５］ 　 Ｏｋｕｄａ Ｙ， Ｏｎｏ Ｍ， Ｓｈｉｂａｔａ Ｉ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ

ｔｈｅ ｆｉｂｅｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｏｆ ｓｅｒｏｔｙｐｅ － １ ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ

ｉｓｏｌａｔｅｓ ｆｒｏｍ ｇｉｚｚａｒｄ ｅｒｏｓｉｏｎｓ ａｎｄ ｆｒｏｍ ｆｅｃｅｓ ｏｆ ｃｌｉｎｉｃａｌｌｙ ｈｅａｌｔｈｙ

ｃｈｉｃｋｅｎｓ ｉｎ Ｊａｐａｎ ［ Ｊ ］ ． Ｊ Ｖｅｔ Ｄｉａｇｎ Ｉｎｖｅｓｔ， ２００６， １８

（２）： １６２ － ｌ６７．

［６］ 　 扈荣良． 现代动物病毒学 ［Ｍ］． 北京： 中国农业出版社，

２０１４： ６８１ － ６８３．

Ｈｕ Ｒ Ｌ． Ｍｏｄｅｒｎ Ａｎｉｍａｌ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ［Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｃｈｉｎａ ａｇｒｉｃｕｌ⁃

ｔｕｒａｌ Ｐｒｅｓｓ， ２０１４： ６８１ － ６８３．

［７］ 　 Ｘｉａ Ｊ， Ｙａｏ Ｋ Ｃ， Ｌｉｕ Ｙ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃ⁃

ｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｅｖａｌｅｎｔ Ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔｅｒｎ

Ｃｈｉｎａ ｄｕｒｉｎｇ ２０１５ –２０１６ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｒａｔｅｇｙ

·３１·



中国兽药杂志 ２０１９ 年 ８ 月第 ５３ 卷第 ８ 期　 　 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｄｒｕｇ

［Ｊ］ ． Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｍｉｃｒｏｂｅｓ ＆ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ， ２０１７， ６（１１）：ｅ１０３．

［８］ 　 Ｎｉｕ Ｙ， Ｓｕｎ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ

ｏｕｔｂｒｅａｋｓ ｏｆ ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ｉｎ

Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］． Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄ Ｅｍｅｒｇ Ｄｉｓ， ２０１７， ６５（１）： ｅ１２１ － ｅ１２６．

［９］ 　 牛登云， 沈 元， 王 蕊， 等． ２０１５ 年我国Ⅰ群禽腺病毒分子流

行病学调查［Ｊ］ ． 中国家禽， ２０１６， ３８（９）：６５ － ６８．

Ｎｉｕ Ｄ Ｙ， Ｓｈｅｎ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ＦＡｄＶ － Ⅰ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｉｎ ２０１５ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎａ Ｐｏｕｌｔｒｙ，

２０１６， ３８（９）： ６５ － ６８．

［１０］ Ｃｈａｎｇｊｉｎｇ Ｌ， Ｈａｉｙｉｎｇ Ｌ， Ｄｏｎｇｄｏｎｇ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ

ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ２００７ ａｎｄ ２０１４ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］ ．

Ｖｅｔ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０１６， １９７： ６２ － ６７．

［１１］ Ｙａｔｅｓ Ｖ Ｊ， Ｆｒｙ Ｄ Ｅ． Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｎ ａ ｃｈｉｃｋｅｎ ｅｍｂｒｙｏ ｌｅｔｈａｌ

ｏｒｐｈａｎ （ＣＥＬＯ） ｖｉｒｕｓ ［Ｊ］ ． Ｊ Ｖｅｔ Ｒｅｓ， １９５７， １８： ６５７ － ６６０．

［１２］ 王小辉． Ⅰ群禽腺病毒的分离鉴定及其生物学特性研究

［Ｄ］． 扬州： 扬州大学， ２００８．

Ｗａｎｇ Ｘ Ｈ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ⁃

ｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｇｒｏｕｐ Ⅰ ［ Ｄ ］． Ｙａｎｇｚｈｏｕ： Ｙａｎｇｚｈｏｕ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２００８．

［１３］ 张明明． Ⅰ群禽腺病毒的分离鉴定和生物学特性研究及重组

禽腺病毒的构建［Ｄ］． 扬州： 扬州大学， ２００８．

Ｚｈａｎｇ Ｍ Ｍ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ⁃

ｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｇｒｏｕｐⅠａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ

ｆｏｗｌ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ［Ｄ］． Ｙａｎｇｚｈｏｕ： Ｙａｎｇｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２００８．

［１４］ 罗思思， 谢芝勋， 邓显文， 等． Ⅰ群禽腺病毒分离鉴定及 ｈｅｘｏｎ

基因的序列分析［Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０１２， ４４（１）： ５２ － ５６．

Ｌｕｏ Ｓ Ｓ， Ｘｉｅ Ｚ Ｘ， Ｄｅｎｇ Ｘ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ

ＦＡｄＶ － Ⅰａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｅｘｏｎ ｇｅｎｅｓ ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌ

Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， ２０１２， ４４（１）： ５２ － ５６．

［１５］ 沈 萍， 陈向东． 微生物学第 ８ 版［Ｍ］． 北京： 高等教育出版

社， ２００９： １８０ － １８１．

Ｓｈｅｎ Ｐ， Ｃｈｅｎ Ｘ Ｄ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ８ｔｈ Ｅｄｉｔｉｏｎ ［ Ｍ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ：

Ｈｉｇｈｅｒ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ Ｐｒｅｓｓ， ２００９： １８０ － １８１．

［１６］ Ｂüｌｏｗ Ｖ Ｖ， Ｒｕｄｏｌｐｈ Ｒ， Ｆｕｃｈｓ Ｂ． Ｆｏｌｇｅｎ ｄｅｒ Ｄｏｐｐｅｌｉｎｆｅｋｔｉｏｎ

ｖｏｎ Ｋüｋｅｎ ｍｉｔ Ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ｏｄｅｒ Ｒｅｏｖｉｒｕｓ ｕｎｄ ｄｅｍ Ｅｒｒｅｇｅｒ ｄｅｒ

ａｖｉｒｅｎ ｉｎｆｅｋｔｉöｓｅｎ Ａｎｍｉｅ （ＣＡＡ） ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｖｅｔ Ｍｅｄ Ｂ， １９８６， ３３

（１ － １０）：７１７ － ７２６．

［１７］ Ｒｏｓｅｎｂｅｒｇｅｒ Ｊ Ｋ， Ｋｌｏｐｐ Ｓ， Ｅｃｋｒｏａｄｅ Ｒ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｂｕｒｓａｌ ａｇｅｎｔ ａｎｄ ｓｅｖｅｒａｌ ａｖｉａｎ ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｈｅｍｏｒｒｈａｇｉｃ － ａｐｌａｓｔｉｃ － ａｎｅｍｉａ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ａｎｄ ｇａｎｇｒｅｎｏｕｓ ｄｅｒｍａｔｉｔｉｓ

［Ｊ］ ． Ａｖｉａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， １９７５， １９（４）：７１７ － ７２９．

（编 辑：李文平）

·４１·


