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［摘　 要］ 　 为了解近年鸭圆环病毒流行毒株的基因遗传特点和变异情况，通过采用 ＰＣＲ 的方法对

我国部分地区的 ３０ 份鸭圆环病毒阳性样品进行全基因组扩增与克隆、序列测定及遗传进化分析。
结果显示：３０ 株 ＤｕＣＶ 流行毒株之间的全基因序列同源性为 ８５． ８％ ～ ９９． ９％ ，其中 ２６ 株 ＤｕＣＶ 的

全基因序列长为 １９９３ ～ １９９５ ｂｐ，与德国代表株处于同一进化分支，属于基因 １ 型，４ 株 ＤｕＣＶ 的全

基因序列仅有 １９８８ ｂｐ，与中国台湾代表株属于同一进化分支，属于基因 ２ 型；Ｃａｐ 蛋白和 Ｒｅｐ 蛋白

的氨基酸序列的变异分析表明 Ｃａｐ 蛋白的变异程度要显著高于 Ｒｅｐ 蛋白。
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Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｕｃｋ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ
ｙｅａｒｓ， ｔｈｅ ｃｏｍｐ ｇｅｎｏｍｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ， ｃｌｏｎｉｎｇ， ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ３０ ｄｕｃｋ
ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｂｙ ＰＣＲ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｕｌｌ
ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ３０ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ＤｕＣＶ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｅｒｅ ８５． ８％ ～ ９９． ９％ ， ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｌｌ － ｌｅｎｇｔｈ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ２６ ＤｕＣＶ ｗｅｒｅ １９９３ ～ １９９５ ｂｐ， ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｇｅｒｍａｎ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｔｒａｉｎ． Ｔｈｅｙ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｇｅｎｅ ｔｙｐｅ １， ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｌｌ － ｌｅｎｇｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ４ ＤｕＣＶ ｗｅｒｅ ｏｎｌｙ １９８８ ｂｐ，
ｗｈｉｃｈ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｔａｉｗａｎ， ａｎｄ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｇｅｎｅ ｔｙｐｅ ２；
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ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｃａｐ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ Ｒｅｐ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃａｐ ｐｒｏｔｅｉｎ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ． Ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ Ｒｅｐ ｐｒｏｔｅｉｎ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｄｕｃｋ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ；ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ；ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 鸭圆环病毒（Ｄｕｃｋ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ，ＤｕＣＶ）属于圆环

病毒科圆环病毒属的成员之一，是一类无囊膜、二十

面体对称的单链环状最小的 ＤＮＡ 病毒［１］，该病毒目

前还不能直接进行体外分离培养，主要侵害动物免

疫系统并造成免疫抑制，各日龄、品种的鸭均易

感［２］，临床症状表现为羽毛紊乱、生长迟缓、体况消

瘦等［３］，该病毒感染后容易导致其他禽类疾病的并

发或继发感染，从而给养鸭业造成严重的经济损失。
ＤｕＣＶ 是近年来新发现畜禽病毒之一，最早于

２００３ 年由德国学者 Ｈａｔｔｅｒｍａｎ［４］从番鸭的法氏囊组

织中研究发现；２００８ 年傅光华等首次在我国大陆地

区成功克隆了鸭圆环病毒的全基因序列［５］，此后，
在国内各地区鸭群中陆续检测到 ＤｕＣＶ 的感染［６］，
混合感染病例增多，近年来已经在我国大部分地区

广泛流行。
为进一步了解鸭圆环病毒在我国部分地区的

感染与流行情况，了解其分子生物学特性，通过对

山东、河南、江苏、安徽等地区 ３０ 份鸭圆环病毒感

染的阳性病料进行鸭圆环病毒的全基因组的克隆

和序列测定，对毒株的核苷酸分子特点进行分析，
以期了解国内部分地区 ＤｕＣＶ 的流行毒株的基因

型及遗传变异情况，为鸭圆环病毒感染的防控和诊

断提供参考依据。
１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １　 病料　 ２０１９ 年 １ 月至 ６ 月，从山东、河南、
江苏等省份发病鸭场采集疑似鸭圆环病毒感染的

病料 ３０ 份，其发病鸭出现羽毛脱落，生长迟缓等症

状，剖检可见肝脏肿大，脾肿大充血、有坏死灶等。
采集肝、脾、等内脏组织， － ２０℃保存，经华南生物

动物疫病诊断中心 ＰＣＲ 检测均为 ＤｕＣＶ 阳性样品。
１． １． ２　 试剂　 ＤＮＡ 提取试剂盒（９７８１）、ｐＭＤ１９ －
Ｔ 载体（６０１３）、ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ（３４２７Ａ）购自

ＴａＫａＲａ 公司、 ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＫＤ Ｐｌｕｓ ＤＮＡ Ｐｏｉｙｍｅｒａｓｅ

（ＡＰ３０１ － １１）、购自北京全式金公司；琼脂糖凝胶

回收试剂盒（ＤＰ１０３）、核酸染料（ＫＰ１０３）为天根公

司产品。
１． ２　 方法

１． ２． １　 病料的处理及 ＤＮＡ 的提取 　 将病料组织

剪碎，在研钵研磨成糊状，按 １∶ ５ － １０ 的比例加入

灭菌 ＰＢＳ，反复冻融三次，７０００ ～ ８０００ ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 离

心 １０ ～ １５ ｍｉｎ，取上清液用 ＴａＫａＲａ 核酸抽提试剂

盒抽提基因组 ＤＮＡ。
１． ２． ２　 引物设计与合成　 参照 Ｇｅｎｂａｎｋ 中登录的

鸭圆环病毒基因组序列，设计合成了 ２ 对扩增产物

首尾相连且相互重叠的引物，用于鸭圆环病毒全基

因组核苷酸的扩增，引物由英潍捷基（上海）贸易有

限公司合成见表 １。
表 １　 ＤｕＣＶ 全基因组扩增引物序列

Ｔａｂ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｗｈｏｌｅ － ｇｅｎｏｍｅ

ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＤｕＣＶ
引物名称 引物序列（５′ － ３′） 目的产物大小 ／ ｂｐ

ＤｕＣＶ － Ｐ１ Ｆ：５ＧＣＴＴＧＴＡＣＴＣＣＧＴＡＣＴＣＣ
Ｒ：ＧＣＡＧＧＴＣＡＴＣＧＴＡＡＧＧＴＡ ７００ｂｐ

ＤｕＣＶ － Ｐ２ Ｆ：ＡＧＴＧＧＴＧＧＧＡＣＧＧＴＴＡＣＴ
Ｒ：ＣＴＴＧＴＧＣＧＧＴＣＴＴＴＴＴＡＴ １３５０ｂｐ

１． ２． ３　 鸭圆环病毒基因组全长的 ＰＣＲ 扩增与序列

测定　 以上提取的 ＤＮＡ 为模板，用以上 ２ 对引物分

别进行 ＰＣＲ 扩增，ＰＣＲ 程序为：９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎ；
９４ ℃ ３０ ｓ，５３ ℃ ４５ ｓ，７２ ℃ ４５ ｓ，共 ３４ 个循环。 扩

增完成后，两者 ＰＣＲ 产物取 ５ μＬ 经 １％ 琼脂糖凝

胶电泳，观察结果， ＰＣＲ 产物经胶回收，连接到

ｐＭＤ１９ － Ｔ 载体，转化宿主菌 ＤＨ５α 感受态细胞，经
培养筛选，挑取单个转化菌落于 ＬＢ 培养液 （Ａｍｐ
＋ ）过夜培养，ＰＣＲ 鉴定阳性克隆菌送至上海金唯

智股份有限公司进行测序。 测序结果用 ＤＮＡＳｔａｒ，
进行拼接分析。
１． ２． ４　 ＤｕＣＶ 全基因组序列分析　 运用 ＤＮＡＳｔａｒ
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和 ＭＥＧＡ７． ０ 将获得的 ＤｕＣＶ 全基因序列，与 Ｇｅｎ⁃
Ｂａｎｋ 参考株基因组序列比对，进行同源性比较和

基因进化树分析。 本研究用于核酸序列分析参考

的毒株（表 ２）。

表 ２　 用于序列分析和比较的参考毒株信息

Ｔａｂ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｔｒａｉｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ
登录号 登录时间 来源地 基因大小 ／ ｂｐ 登录号 登录时间 来源地 基因大小 ／ ｂｐ

ＡＹ２２８５５５ ２００３ 德国 １９９６ ＥＵ３４４８０６ ２００７ 中国福建 １９９２

ＮＣ００５０５３ ２００３ 德国 １９９６ ＥＵ０２２３７４ ２００７ 中国山东 １９８８

ＪＱ７４０３６２ ２０１１ 韩国 １９９５ ＥＦ４５１１５７ ２００７ 中国福建 １９９５

ＡＹ３９４７２１ ２００２ 中国台湾 １９８８ ＤＱ１６６８３６ ２００９ 中国台湾 １９８８

ＫＵ８４４８５７ ２０１４ 中国哈尔滨 １９８８ ＫＣ４６０５３２ ２０１２ 中国广西 １９９５

ＭＦ６２７６９０ ２０１６ 中国山东 １９９５ ＧＵ１６８７７９ ２００８ 中国福建 １９９５

ＫＦ７２６０８７ ２０１１ 中国福建 １９８８ ＧＵ３２０５６９ ２００９ 中国江西 １８２１

ＧＱ４２３７４０ ２００８ 中国福建 １９９６ ＡＦ２５２６１０ ２０００ 德国 ２０３７

ＧＵ０１４５４３ ２００９ 中国江苏 １９９５ ＡＦ０７１８７９ １９９８ 美国 １７５８

ＧＱ３３４３７１ ２００８ 中国浙江 １９９５ ＡＦ０２７２１７ １９９８ 加拿大 １７６８

ＫＣ４６０５３０ ２０１２ 中国广西 １９９３ ＡＹ６３３６５３ ２００７ 中国浙江 １８２０

ＧＵ１３１３４１ ２００８ 中国山东 １９８８ ＡＦ４１８５５２ ２００１ 中国台湾 １８２１

ＤＱ１０００７６ ２００７ 美国 １９９１ ＮＣ００１４２７ １９９１ 美国 ２３１９

１． ２． ５　 鸭圆环病毒 Ｃａｐ 和 Ｒｅｐ 蛋白氨基酸序列分

析　 采用 ＤＮＡＭＥＮＤ 软件预测和分析 ３０ 株 ＤｕＣＶ
的 Ｃａｐ 蛋白抗原位点的分布情况，采用 ＮｅｔＮＧ －

Ｌｙｃ１． ０ 在线软件和 ＮｅｔＰｈｏｓ ２． ０ 软件预测和分析

Ｃａｐ 蛋白 Ｎ －糖基化位点。

２　 结 果

２． １　 鸭圆环病毒全长基因组测序结果　 测序结果

通过应用 ＤＮＡＳｔａｒ 软件中的 ＳｅｑＭａｎ 对序列进行拼

接，获得 ３０ 株 ＤｕＣＶ 的全基因序列。 鸭病毒基因

组为环形，基因组包含 ４ 个 ２００ ｂｐ 以上的 ＯＲＦ，即

Ｖ１（４９ ～ ９２７ ｂｐ）、Ｃ１（１１５７ ～ １９３０ ｂｐ）、Ｃ２（１３７７ ～
１７３９ ｂｐ）、Ｃ３（１６４ ～ ４００ ｂｐ），但大多数 ＤｕＣＶ 只有

２ 个主要的阅读框 ＯＲＦ Ｖ１ 和 ＯＲＦ Ｃ１，分别编码与

病毒复制有关的 Ｒｅｐ 蛋白和核衣壳蛋白 Ｃａｐ 蛋白，
ＯＲＦ Ｃ３ 为新发现的可编码引起机体的淋己损伤及

细胞润亡的阅读框。 ２６ 株 ＤｕＣＶ 的全基因序列长

为 １９９３ ～ １９９５ ｂｐ，４ 株 ＤｕＣＶ 的全基因序列仅有

１９８８ ｂｐ，缺失了 ＯＲＦ Ｃ２、ＯＲＦ Ｃ３。 全基因组序列

存在 ２ 个与滚环复制相关的保守区域，还存在可启

动滚环复制过程中酶促反应的 ｄＮＴＰ 结合域。
２． ２　 鸭圆环病毒基因同源性分析　 使用 ＤＮＡＳｔａｒ
软件 ＭｅｇＡｌｉｇｎ 对 ３０ 株 ＤｕＣＶ 基因核苷酸和氨基酸

序列进行分析，毒株之间的核苷酸和氨基酸序列同

源性为 ８５． ８％ ～ ９９． ９％ ，３０ 株与其他国内外不同

时间的 ＤｕＣＶ 参考毒株的全基因组序列的同源性

为 ８３％ ～ ９９． ３％ ，与 ２０１０ 年之后的 ＤｕＣＶ 参考毒

株同源性较高，达 ９０％ 以上；２６ 株 ＤｕＣＶ 与 ＭＨ２５

株和 ＹＳ０７ 株等中国大陆毒株的同源性最高，核苷

酸序列同源性大于 ９６％ ；４ 株 ＤｕＣＶ 与 ＷＦ０８０２ 和

ＴＣ１ ／ ２００２ 等毒株的同源性较高，核苷酸同源性为

９０％ ～９７． ３％左右。 将 ３０ 株 ＤｕＣＶ 全基因序列与

圆环病毒科中其他动物圆环病毒基因组序列进行

比对发现，从不同动物中分离得到的圆环病毒， 其

同源性差异比较很大。 与鸡圆环病毒（鸡贫血病病

毒 ＣＩＡＶ）同源性最低，仅为 ２． ４ ％ ，与鹅圆环病毒

的同源性在 ６５％左右，与鸽子、猪等圆环病毒的同

源性则为 ２２． ５ ％ ～ ２８． ２ ％ 。
２． ３　 鸭圆环病毒基因组的遗传进化树分析　 采用
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ＭＥＧＡ７． ０ 软件对获得的 ３０ 株 ＤｕＣＶ 全基因序列

与参考毒株序列绘制基因遗传进化树，按现行的

ＤｕＣＶ 分型方法，根据 ＤｕＣＶ 的 Ｃａｐ 蛋白基因在某

些区域氨基酸差异较大，并以 １９８８ｂｐ 作为分界点，
ＤｕＣＶ 分为 １ 型、２ 型两个基因型［７］，分别是以德国

株为代表的 ＤｕＣＶ － １ 型和以台湾株为代表的

ＤｕＣＶ －２ 型。 本试验获得的 ３０ 株 ＤｕＣＶ 序列，其
中 ２６ 株属于 ＤｕＣＶ － １ 型，与 ＹＳ０７ 株等中国大陆

ＤｕＣＶ 毒株的遗传距离最近；４ 株为属于 ＤｕＣＶ － ２
型，则与我国大陆毒株 ＷＦ０８０ 株关系较近；与其他

动物圆环病毒处在不同的进化分支上，与鹅圆环病

毒的亲缘关系较近，其次是鸽圆环病毒（ＣＯＣＶ），猪
圆环病毒（ＰＣＶ１ 和 ＰＣＶ２），而与鸡圆环病毒（鸡贫

血病病毒 ＣＩＡＶ）遗传距离较远。
２． ４　 鸭圆环病毒 Ｃａｐ 和 Ｒｅｐ 蛋白氨基酸序列分析

　 对采用 ＤＮＡＭＥＮＤ 对 ３０ 株 ＤｕＣＶ 各自编码 Ｃａｐ
蛋白和 Ｒｅｐ 蛋白的氨基酸序列进行分析，与不同时

间的 ＤｕＣＶ 参考毒株比较，Ｃａｐ 蛋白的氨基酸的变

化区域集中在：３０ ～ ６４，１０４ ～ １２４，２３３ ～ ２３８，与
ＤｕＣＶ 基因组划分基因型序列的变异是相同的；
Ｒｅｐ 蛋白的氨基酸的变化区域则集中在：１０５ ～
１３３，２００ ～ ２３０，２７５ ～ ２８５。 Ｃａｐ 蛋白构成 ＤｕＣＶ 的

核衣壳，是主要的结构蛋白，存在有抗原位点及糖

基化位点，通过对 Ｃａｐ 蛋白抗原位点析，发现 ＤｕＣＶ
－１ 型的 ２６ 株 ＤｕＣＶ 均有 ８ 个抗原表位区域，分别

位于 ３５ ～ ４２、６４ ～ ７０、１０８ ～ １１６、１１８ ～ １３２、１３９ ～
１４５、１７３ ～ １８９、２０８ ～ ２２０ 和 ２４３ ～ ２５１；而 ＤｕＣＶ２ 型

的的 ４ 株 ＤｕＣＶ 则存在 ５ 个抗原表位区域，分别位

于 ３１ ～ ３５、１０８ ～ １３４、１７７ ～ １８７、２０８ ～ ２２０、２４３ ～
２５１；预测 Ｃａｐ 蛋白的糖基化位点的结果与相关研

究一致［８］，不同地区与基因型的 ＤｕＣＶ 分别在第

２０６、２１１ 和 ２３１ 位氨基酸处存在 Ｎ２ 糖基化位点，大
部分 ＤｕＣＶ 毒株的 Ｃａｐ 蛋白氨基酸糖基化位点在第

２１１ 出现 ＮＣＴ→ＮＣＳ 和 ２３１ 出现 ＮＴＴ→ＮＡＴ 变动。
相关研究表明，由于 Ｃａｐ 衣壳蛋白存在可变区，即氨

基酸序列的差异，用以区分基因组分型，当 ＤｕＣＶ －１
型和 ＤｕＣＶ － ２ 型的抗原表位及糖基化位点的氨基

酸序列出现变化时，可能会造成 ＤｕＣＶ － １ 型的抗原

性稍强于 ＤｕＣＶ －２ 型的抗原化［９］，其所受到的免疫

压力可能更大，其致病性也可能出现差异［１０］。

注：▲为本试验分离株

图 １　 ３０ 株 ＤｕＣＶ 全基因组序列基因进化树分析

Ｆｉｇ １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＤｕＣＶ

ｇｅｎｏｍｅ － ｗｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
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３　 讨论与结论

ＤｕＣＶ 与其他圆环病毒属成员一样，常常以隐

性潜伏感染存在［１１］，具有免疫抑制特性和感染的

持续性。 当病毒入侵机体的免疫系统，导致免疫功

能下降，影响机体对其他疫苗的免疫效果，抵抗病

原体的能力下降，从而继发感染其他疾病，而一旦

发生混合感染，感染鸭的死亡率就会增加，特别是

不同地区的 ＤｕＣＶ 的广泛流行使我国的鸭圆环病

毒疫情变得更加复杂，防控难度增大。
３０ 株 ＤｕＣＶ 全基因序列分析结果显示，２６ 株

ＤｕＣＶ 的全基因序列长为 １９９３ ～ １９９５ ｂｐ，４ 株 ＤｕＣＶ
的全基因序列仅有 １９８８ ｂｐ；全基因组序列的 ５′端
均存在 ＤｕＣＶ 基因结构的特征［１２］，９ 个保守碱基组

成顶端的茎环结构，下游存在与病毒基因组滚环复

制有关的 ２ 个正向的 ６ 个碱基序列。 同源性比较

显示，获得的 ３０ 株 ＤｕＣＶ 全基因序列之间的同源

性为 ８３． ７％ ～９９． ９％ ，同一基因型全基因组序列差

异较小，而 ＤｕＣＶ － １ 与 ＤｕＣＶ － ２ 两个基因型全基

因组序列之间差异较大，可达 １３％ ～ １６． ３％ ；与其

他国内外不同时间的 ＤｕＣＶ 参考毒株的全基因组

序列的同源性比较，与 ２０１０ 年之后的 ＤｕＣＶ 参考

毒株同源性较高；与圆环病毒科中其他动物圆环病

毒基因组同源性差异比较很大。 对 ＤｕＣＶ 流行毒

株分子遗传变异情况分析显示，且两个基因型之间

差异较显著，在遗传进化上分为两个明显的分支，
表明近几年来同时流行了两种基因型的 ＤｕＣＶ，在
全国各地均有分布，ＤｕＣＶ 在同一年代同一区域的

分离株之间的相似性比较高，有非常近的遗传距离

并聚集成簇，具有趋同进化的倾向；ＤｕＣＶ －１ 型的流

行毒株与不同时间的 ＤｕＣＶ 参考毒株在遗传进化总

体上没有明显的分布地区和流行时间；ＤｕＣＶ － ２ 型

流行毒株与参考毒株在系统发育上关系接近却又

独立分支，说明 ＤｕＣＶ 可能存在一定的变异；所有

流行毒株与其他动物圆环病毒处在不同的进化分

支上，亲缘关系较远。 对 Ｃａｐ 蛋白和 Ｒｅｐ 蛋白的氨

基酸序列的变异分析表明 Ｃａｐ 蛋白的变异程度要

显著高于 Ｒｅｐ 蛋白，这可能是由于 Ｃａｐ 蛋白为病毒

最主要的致病性蛋白，需要快速大量的产生变异来

保证生存［１３］。 另外，在长期进化过程中与选择压

力下，鸭圆环病毒的分子进化中也容易发生突变。
现有的病毒增殖体系难以增殖 ＤｕＣＶ，对于

ＤｕＣＶ 的研究主要局限在检测和基因组序列分析等

方面［１４］。 对于鸭圆环病毒病在实际工作中主要以

预防为主，药物治疗方法效果较差，因此需要从加

强鸭群饲养管理和生物安全措施，改善养殖环境，
提高鸭群对 ＤｕＣＶ 的抗病能力，防止继发感染其他

疾病。 该研究对 ２０１９ 年上半年的 ＤｕＣＶ 流行毒株

进行了遗传变异分析，旨在为研究鸭圆环病毒分子

流行病学的流行株和分布情况提供参考依据，为更

好地调查和防控该病提供了科学依据。
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