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我国野鸟新城疫病毒流行调查及遗传进化分析*
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【摘要】 目的 掌握我国野鸟中新城疫病毒(NDV)的流行及遗传进化特征。 方法 结合候鸟的分布、迁徙规律以及

栖息环境等信息,在途经中国的东亚-澳大利亚和西太平洋候鸟迁徙路线及其他重要野鸟栖息、停歇地作为监测哨点,采

集环境样品、组织及咽肛拭子等样品进行NDV鉴定,阳性样品按照地域、物种和采集时间划分挑取代表株并进行F基

因序列测定,构建NJ进化树并分析F蛋白裂解位点。 结果 2013-2021年共采集环境样品、拭子及组织样品113017
份,分离获得67株候鸟NDV,均来自常规监测中采集的拭子和环境样品,死亡野鸟中未检出 NDV。历年野鸟中 NDV
的分离率分别为:2013年0.21%,2014年0.23%,2015年0.04%,2016年0.05%,2017年0.03%,2018年0.03%,2020
年0.06%,2021年0.01%。F基因遗传进化分析表明,26株代表株中有20株 NDV为Class

 

Ⅰ
 

(14株genotypeⅠ.

1.1.2,6株genotypeⅠ.1.2),宿主分布为苍鹭、赤麻鸭、斑嘴鸭、红腹滨鹬、海鸬鹚及鸥类;6株NDV为Class
 

Ⅱ
 

(1株为

genotypeⅠ.1.1,1株为genotypeⅠ.1.2.1,4株为genotypeⅠ.2),宿主分布为豆雁、翘嘴鹬、绿头鸭、红头潜鸭。经F蛋

白裂解位点分析,26株新城疫病毒代表株均符合弱毒株分子特征。 结论 新城疫病毒野鸟宿主种类呈多样性,且同

时存在Class
 

Ⅰ
 

和Class
 

Ⅱ
 

两类新城疫弱毒株。可为我国野鸟中新城疫病毒的流行、进化和宿主多样性提供数据资料。
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【Abstract】 Objective To
 

master
 

the
 

epidemic
 

and
 

genetic
 

evolution
 

characteristics
 

of
 

Newcastle
 

disease
 

virus
 

(NDV)

in
 

wild
 

birds
 

in
 

China. Methods Based
 

on
 

the
 

information
 

of
 

the
 

distribution,migration
 

law
 

and
 

habitat
 

of
 

migratory
 

birds,environmental
 

samples,tissues
 

and
 

throat
 

and
 

anal
 

swabs
 

were
 

collected
 

from
 

the
 

migratory
 

routes
 

of
 

East
 

Asia
 

to
 

Australia
 

Flyway
 

and
 

the
 

Western
 

Pacific
 

Flyway
 

through
 

China
 

and
 

other
 

important
 

habitats
 

and
 

resting
 

places
 

of
 

wild
 

birds
 

as
 

monitoring
 

sentinel
 

points
 

for
 

NDV
 

identification.
 

Representative
 

strains
 

of
 

positive
 

samples
 

were
 

selected
 

according
 

to
 

region,species
 

and
 

collection
 

time
 

and
 

F
 

gene
 

sequence
 

was
 

determined.
 

N-J
 

tree
 

was
 

constructed
 

and
 

the
 

F
 

protein
 

cleavage
 

site
 

was
 

analyzed.
 

Result
 

A
 

total
 

of
 

113017
 

environmental
 

samples,swabs
 

and
 

tissue
 

samples
 

were
 

collected
 

from
 

2013
 

to
 

2021,and
 

67
 

strains
 

of
 

migratory
 

birds
 

NDV
 

were
 

isolated,all
 

of
 

which
 

came
 

from
 

swab
 

and
 

environmental
 

samples.
 

No
 

NDV
 

positive
 

sample
 

was
 

found
 

in
 

dead
 

wild
 

birds.
 

The
 

isolation
 

rates
 

were
 

2013
 

(0.21%),

2014
 

(0.23%),2015
 

(0.04%),2016
 

(0.05%),2017
 

(0.03%),2018
 

(0.03%),2020
 

(0.06%)
 

and
 

2021
 

(0.01%),

respectively.
 

Genetic
 

evolution
 

analysis
 

of
 

F
 

gene
 

showed
 

that
 

20
 

NDV
 

of
 

the
 

26
 

representative
 

strains
 

were
 

class
 

I
 

(14
 

strains
 

belong
 

to
 

genotype
 

Ⅰ.
 

1.1.2
 

and
 

6
 

strains
 

belong
 

to
 

genotype
 

Ⅰ.
 

1.2)
 

and
 

the
 

host
 

distribution
 

was
 

Grey
 

Heron,Ruddy
 

Shelduck,Spot-billed
 

Duck,Red
 

Knot,Resplendent
 

cormorant
 

and
 

Gulls;6
 

strains
 

of
 

NDV
 

were
 

Class
 

Ⅱ
 

(1
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strain
 

belong
 

to
 

genotype
 

Ⅰ.
 

1.1,1
 

strain
 

belong
 

to
 

genotype
 

Ⅰ.
 

1.2.1
 

and
 

4
 

strains
 

belong
 

to
 

genotype
 

Ⅰ.
 

2)
 

and
 

the
 

host
 

distribution
 

was
 

Bean
 

goose,Xenus
 

cinereus,Common
 

Mallard
 

and
 

Common
 

Pochard.
 

All
 

26
 

representative
 

strains
 

of
 

Newcastle
 

disease
 

virus
 

matched
 

the
 

molecular
 

characteristics
 

of
 

the
 

attenuated
 

strain
 

by
 

F
 

protein
 

cleavage
 

site
 

analysis. Conclusion NDV
 

presents
 

host
 

diversity
 

in
 

wild
 

birds,and
 

two
 

weak
 

Newcastle
 

disease
 

strains,Class
 

Ⅰ
 

and
 

Class
 

Ⅱ
 

existed
 

simultaneously.
 

The
 

results
 

could
 

provide
 

data
 

for
 

the
 

epidemic,evolution
 

and
 

host
 

diversity
 

of
 

Newcastle
 

disease
 

virus
 

in
 

Chinese
 

wild
 

birds.
【Key

 

words】 Newcastle
 

disease
 

virus;wild
 

birds;diversity;genetic
 

evolution
 

analysis

  新城疫(ND)是由新城疫病毒(Newcastle
 

disease
 

virus,NDV)引起的,该病毒属副粘病毒科,副粘病毒

亚科,禽副粘病毒属,只有一个血清型,即禽副粘病毒

Ⅰ型(APMV-1),我国将其列为一类动物疫病[1]。该

病毒为单股负链不分节段的RNA病毒,呈球形,有囊

膜,基因组编码核蛋白(NP)、磷蛋白(P)、基质蛋白

(M)、融合蛋白(F)、血凝素神经氨酸酶(HN)和大蛋

白(L)6种结构蛋白,P蛋白基因可编码非结构蛋白V
和 W[2]。根据F基因编码序列可将新城疫病毒分为

Class
 

Ⅰ和Class
 

Ⅱ两大类,其中Class
 

Ⅰ有3种亚型,

Class
 

Ⅱ至少有21种亚型[3]。世界各国新城疫暴发的

强毒株以及常见的低毒力疫苗株(LaSota、B1和VG/

GA)多为Class
 

Ⅱ[4-5]。决定NDV致病性的分子因素

主要是F蛋白裂解位点序列,强毒株序列为112R/K-R-
Q-R/K-R↓F117,弱毒株序列为112G/E-K/R-Q-G/E-R
↓F117[6]。

野鸟是 NDV的天然宿主,已知约有250种鸟类

可被NDV感染[7-9]。此外,ND对家禽养殖业危害巨

大,人类也可感染ND,表现出短暂性结膜炎[1]。NDV
在全球野鸟群体中广泛流行,2005-2007年巴西野鸟

NDV阳性率为0.7%[10],2007-2010年澳大利亚野鸟

NDV阳性率为3.4%[11],2006-2010年芬兰野鸟NDV
阳性率5.5%[12],以上野鸟 NDV分离株基因型基本

属于Class
 

Ⅰ和 Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ、Ⅱ型。2010-
2016年,在西班牙野鸟的被动监测中共有35起因感

染NDV引起的野鸟死亡事件,其中33起与灰斑鸠

(Streptopelia
 

decaocto)有关,基因型为4a和4b亚

系[13]。2007-2010年,从韩国活禽市场和野鸟种群分

离出14株NDV,基因型均为Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ型,
为野生鸟类、活禽市场、禽类养殖场和邻国之间存在

NDV传播提供依据[14]。2016-2017年,阿拉伯联合酋

长国对麻雀(Passer
 

domesticus)、白耳鹎(Pycnonotus
 

leucotis)、笑 鸽 (Spilopelia
 

senegalensis)、灰 斑 鸠

(Streptopelia
 

decaocto)、岩鸽(Columba
 

livia)、灰鹧

鸪 (Francolinus
 

pondicerianus ) 和 波 斑 鸨

(Chlamydotis
 

macqueeni)7种野鸟进行监测,NDV
阳性率为0.9%,基因型为Class

 

Ⅱ
 

genotype
 

XIV和

Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

XXI型[15]。Cappelle等[16]对非洲

四个国家(马达加斯加、马里、毛里塔尼亚和津巴布韦)

9
 

000只野鸟进行长期监测,发现雁形目、鸥形目、鸡
形目、雀形目和鹳形目等45个物种均可感染NDV,基
因型为Class

 

Ⅰ
 

genotype
 

Ⅰ型、Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅵ
―Ⅷ型,分析表明 NDV在非洲多种野生鸟类中持续

存在和传播。2018-2020年候鸟迁徙季期间,在途径

印度哈里雅纳的候鸟中出现了NDV缓发型毒株和速

发型毒株[17]。我国养禽业发达,NDV存在基因变异

和毒力增强的风险[18],欧盟曾从野鸟体内分离出对家

禽有致病性的NDV[8]。2019-2020年,从意大利北部

679只野鸟中检测出12个NDV阳性[19]。因此,监测

我国候鸟NDV感染情况,掌握NDV在我国候鸟种群

中的分布以及流行规律对新城疫的防控有重要意义。

材料与方法

1 监测点选择及样品采集

2013-2021年,在我国湖南、吉林、内蒙古、河北、
河南、宁夏、新疆、四川、甘肃、上海、青海、黑龙江、辽
宁、浙江、湖北、江西16个省、市(自治区)开展野鸟疫

源疫病监测,并在东亚-澳大利亚和西太平洋候鸟迁徙

路线上建立长期监测哨点,调查包括常规主动监测和

被动监测。常规主动监测主要在野鸟栖息地、繁殖地、
越冬地采集野鸟环境样品,如新鲜粪便、排泄物(包括

野鸟咽、肛拭子)等。被动监测主要对突发疫情地区的

死亡或濒死野鸟采集组织、血清和环境样品等。采集

的样品置于装有病毒保存液的离心管中,低温保存。

2 病毒分离

取出低温保存的样品置于冰上解冻。粪便及拭子

样本处理:将样品于振荡器上初步振荡15
 

s,然后取

300
 

μL加入到300
 

μL含8
 

000
 

IU双抗(青霉素和链

霉素)的PBS溶液中,漩涡震荡充分混匀,4
 

℃、8
 

000
 

r/min(有效离心半径6.3
 

cm)离心10
 

min,取200
 

μL
上清液接种到9日龄SPF鸡胚尿囊液中。组织样品

处理:取约1
 

g组织样品放入含有2颗无菌处理钢珠

的2
 

mL离心管中,在组织匀浆仪中以30
 

Hz/s低温

研磨3
 

min;加入800
 

μL含有8
 

000
 

IU双抗的PBS溶

液,再以30
 

Hz/s低温研磨1
 

min,同上离心并接种鸡

胚。接种后的鸡胚均在37
 

℃恒温培养箱中培养48
 

h,
观察鸡胚存活情况。取出已死亡鸡胚,剩余鸡胚继续
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培养至72
 

h,采集血凝阳性鸡胚尿囊液,分装后保存

于-80
 

℃冰箱备用。

3 病毒RNA提取

使用QlAgen
 

Viral
 

RNA
 

Mini
 

Kit试剂盒提取病

毒RNA,按说明书方法操作。将提取的RNA立即用

于RT-PCR扩增或者储存于-80
 

℃冰箱。

4 RT-PCR检测

使 用 Hiscript
 

Ⅱ
 

One
 

Step
 

RT-PCR
 

Kit
(Vazyme)扩增 NDV

 

F基因,引物信息见表1。反应

程序:50
 

℃反转录30
 

min,94
 

℃预变性持续3
 

min;94
 

℃变性30
 

s,58
 

℃退火30
 

s,72
 

℃延伸1
 

min
 

30
 

s,共
30个循环;72

 

℃再次延伸5
 

min,4
 

℃保持。PCR产

物用1%琼脂糖凝胶电泳分析。

表
 

1 新城疫病毒检测引物
Table

 

1 NDV
 

identification
 

of
 

primers
引物名称
Primer

序列(5'→3')
Sequence(5'→3')

产物长度
Product

 

length(bp)

CⅠ-F ATGGATCCCAAGCCYTCTAC
CⅠ-R TGGCTTGTATGAGKGCAGA

433

C3-F TCGCATTAGGTGTAGCC
C3-R GCCACTACTAATCAGAGAACT

428

5 NDV
 

F基因序列测定

使用 AMV
 

Reverse
 

Transcriptase(Promega)反
转录 提 取 的 NDV

 

RNA。反 应 体 系:5
 

μL
 

AMV
 

Reverse
 

Transcriptase
 

5×
 

Reaction
 

Buffer,2.5
 

μL
 

dNTP
 

mix,1
 

μL
 

RNasin
 

Ribonuclease
 

Inhibitor,1
 

μL
 

Random
 

primer(9
 

mer)pd(N)9,1
 

μLOligo(dT)15
 

Primer,3
 

μL
 

AMV
 

RT,10
 

μL
 

template
 

RNA,11.5
 

μL
 

Nuclease-Free
 

Water
 

to
 

final
 

volume。42
 

℃孵育

1
 

h。使用TransStart􀆿
 

FastPfu
 

DNA
 

Polymerase扩

增 NDV 全 基 因,引 物 见 表 2。反 应 体 系:1
 

μL
 

Forward
 

Primer(10
 

μmol/L),1
 

μL
 

Reverse
 

Primer
(10

 

μmol/L),10
 

μL
 

5×TransStart􀆿
 

FastPfu
 

Buffer,

4
 

μL
 

2.5
 

mmol/L
 

dNTPs,1
 

μL
 

TransStart􀆿
 

FastPfu
 

DNA
 

Polymerase,2
 

μL
 

Template,31
 

μL
 

Nuclease-
free

 

Water。反应程序:95
 

℃预变性2
 

min;95
 

℃变性

20
 

s,50~60
 

℃退火20
 

s,72
 

℃延伸1
 

min
 

20
 

s,共30
个循环;72

 

℃再次延伸5
 

min。使用1%琼脂糖凝胶

电泳分析PCR产物,使用 Wizard􀆿
 

SV
 

Gel
 

and
 

PCR
 

Clean-Up
 

System
 

Kit回收阳性样品,交由库美生物有

限公司测序。使用DNAStar软件包中的SeqMan拼

接测序所得序列。

6 F基因系统发育及碱性裂解位点分析

从阳性样品中根据不同时间、地点及宿主挑取部

分毒株进行系统发育分析,病毒宿主包括雁鸭类、鹬类

及 鹭 类。在 NCBI(https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/)检索,使用 MEGA11采用ClustalW

 

algorithm

进 行 比 对,建 立 Neighbor-Joining
 

tree。 使 用

MEGA11分析各毒株F基因编码区氨基酸序列,分析

第112-117位置序列。

表
 

2 新城疫病毒测序引物

Table
 

2 NDV
 

Sequencing
 

primers

引物名称
Primer

序列(5'→3')
Sequence(5'→3')

产物长度
Product

 

length
(bp)

NP-F
NP-R

GTAGTACCCTCAAAGTGGAAGTG
CCGCATCAGATCAAGAAACT 1274

P-F
P-R

GGAAAACGAAAGCCCTCAGT
TGCGAGGCGCTTAATCTTT 1064

M-F
M-R

CTGCCTTACCATCAAGTAGCCT
AGTCACAGCCACAGCCCTCT 983

F-F
F-R

CCGCAGGAATAGTAGTCACAGG
GTCGTTGCTCTCATCTGGTCC 1537

HN-F
HN-R

GAGAGAGGGGTCAGCCAAGTT
TTGCCTATGGTCAGTTTGGTTG 1815

L-1-F
L-1-R

CAGAGCACCAAATCATCCTACC
TGATACCGCCAGTTCAAGCA 1930

L-2-F
L-2-R

CATACAATAGCAACAGGAAGCGT
GTCACCATATGCCCAGATCAG 1886

L-3-F
L-3-R

TCAGGAAAGGAGAGCCG
TGTAATATATCGTCTCGTGCG 1808

L-4-F
L-4-R

CTATTTAGGGGAGTAGGAACAGC
CTTTGACAGCATTCCCTACAGT 1363

NP1-F
NP1-R

GTAGTACCCTCAAAGTGGAAGTG
CCAGTCGGTGTCGTTGT 1379

P1-F
P1-R

ACGAGCGGGACTGTCATTG
TGCGAGGCGCTTAATCTTTC 1146

M1-F
M1-R

GGTTATACTTCGATTCTGCCTTAC
AGTCACAGCCACAGCCCTCT 998

结 果

1 2013-2021年我国候鸟新城疫病毒病原学检测情况

对2013-2021年采集的113
 

017份野鸟粪便及组

织样品进行 NDV分离鉴定,获得 NDV阳性样品67
份,阳性率为0.06%(表3)。67株NDV分离株来自

河北、内蒙古、辽宁、吉林、江西、湖南和上海等7个省

(区),分离株宿主(表4)包括天鹅(Cygnus)、大麻鳽

(Botaurus
 

stellaris)、丹顶鹤(Grus
 

japonensis)、斑嘴

鸭(Anas
 

zonorhyncha)、红头潜鸭(Aythya
 

ferina)、
赤 麻 鸭 (Tadorna

 

ferruginea )、 海 鸬 鹚

(Phalacrocorax
 

Pelagicus)、翘嘴鹬(Xenus
 

cinereus)
和红腹滨鹬(Calidris

 

canutus)等。

26株NDV分离株涵盖Class
 

Ⅰ和Class
 

Ⅱ两类

(表4),其中Class
 

Ⅰ
 

20株,14株属于genotype
 

Ⅰ.
1.2,6株属于genotype

 

Ⅰ.2;Class
 

Ⅱ
 

6株,1株属于

genotype
 

Ⅰ.1.1,1株属于genotype
 

Ⅰ.1.2.1,4株属

于genotype
 

Ⅰ.2。Class
 

Ⅰ
 

genotype
 

Ⅰ.1.2基因亚

型分离于辽宁、吉林和江西,宿主为野鸟、赤麻鸭和苍

鹭。Class
 

Ⅰ
 

genotype
 

Ⅰ.2基因亚型分离于河北、吉

·152·
中 国 病 原 生 物 学 杂 志

Journal
 

of
  

Pathogen
 

Biology 
2023年3月 第18卷第3期

Mar.
 

2023, Vol.18,No.3



林、湖南和上海,宿主为红腹滨鹬和赤麻鸭。Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ.1.1基因亚型分离于湖南,宿主为豆雁。

Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ.1.2.1基因亚型分离于沧州,宿
主为翘嘴鹬。Class

 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ.2基因亚型分离

于图牧吉,宿主为绿头鸭、红头潜鸭。

表
 

3 2013-2021年我国候鸟新城疫病毒病原学检测结果
Table

 

3 Etiological
 

detection
 

results
 

of
 

NDV
 

in
 

wild
 

birds
in

 

China
 

from
 

2013
 

to
 

2021.

年份
Year

样品
数量
No.

 

samples

野鸟NDV
数量

No.
 

NDVs
 

of
wild

 

bird

阳性样品
宿主
Host

 

of
 

positive
 

sample

样品
种类
Type

 

of
 

sample

阳性率
Positive

 

rate
(%)

2013 9514 20 鹭类、苍鹭
环境样品、
拭子样品 0.21

2014 8760 20
雁鸭类、鸻鹬类、
天鹅、大麻鳽、

丹顶鹤

环境样品、
拭子样品 0.23

2015 6745 3 大麻鳽、野鸟 拭子样品 0.04
2016 8185 4 斑嘴鸭、红头潜鸭 拭子样品 0.05
2017 11381 3 赤麻鸭 环境样品 0.03
2018 7686 2 海鸬鹚 环境样品 0.03
2019 13735 0 / / 0.00
2020 19078 11 海鸬鹚、鸥类、翘嘴鹬、野鸟 环境样品 0.06
2021 27933 4 赤麻鸭、红腹滨鹬、野鸟 环境样品 0.01
合计 113017 67 0.06
  注:环境样品为栖息地收集的野鸟粪便,拭子样品为活体野鸟的咽拭子和肛
拭子。

Notes:Environmental
 

samples
 

were
 

wild
 

bird
 

feces
 

collected
 

in
 

the
 

habitat,
and

 

swab
 

samples
 

were
 

throat
 

and
 

anal
 

swabs
 

from
 

live
 

wild
 

birds.

2 F基因进化分析

从67个NDV分离株中选取26株进行F基因进

化分析,结果如图1。I51和I48与来自尼日利亚距翅

雁的NDV在同一分支,S267、S264和CZ340与来自

俄罗斯鸥类的 NDV 在同一分支,HN123与疫苗株

VG/GA在同一分支,SH136和 A195与来自俄罗斯

鸭类的NDV在同一分支,J192、J100、J97与来自中国

雁形目的 NDV在同一分支。S229、J71、SH548、J70
与来自中国鹭类的NDV在同一分支,JL31、ZH1626、

ZH1935、ZH1665、ZH1648、ZH1618、ZH1610、

ZH1605、ZH1647、ZH1603与来自中国家禽的新城疫

病毒在同一分支。

F蛋白碱性裂解位点分析(表4)显示,野鸟NDV
株的F蛋白碱性裂解位点均符合弱毒特征即112G/E-
K/R-Q-G/E-R↓L117。

讨 论

野鸟新城疫监测对新城疫的防控有重要指导意

义[8,14]。根据途径我国的两条候鸟迁徙路线选取的采

样点建立的我国野鸟新城疫主动预警系统,可对我国

新城疫主动性及针对性的防控提供数据支持。本研究

从2013-2021年共采集候鸟粪便及其组织样品113
 

017份,检出67株野鸟 NDV,宿主包括红腹滨鹬、绿
头鸭、红头潜鸭、赤麻鸭和苍鹭等。选取26株代表株

进行全基因组测序及遗传进化分析,结果表明其中20
株为Class

 

Ⅰ,6株为Class
 

Ⅱ,野鸟中Class
 

Ⅰ
 

NDV
分布地区较Class

 

Ⅱ
 

NDV广泛。F蛋白裂解位点分

析表明分离的26株NDV均符合弱毒特征。

注:彩色图形标记的为本研究所用毒株。
图

 

1 2013-2021年野鸟新城疫病毒26株新城疫病毒F基因NJ进化树

Notes:Those
 

marked
 

in
 

color
 

graphics
 

are
 

the
 

strains
 

used
 

in
 

present
 

study.
Fig.1 NJ

 

phylogenetic
 

tree
 

of
 

F
 

gene
 

of
 

NDV
 

isolated
 

from
wild

 

birds
 

during
 

2013-2021
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WOAH建议,从活鸟中采集样本时应收集口咽

和泄殖腔拭子;从死鸟中采集样本时应收集不同的组

织,如心脏、肝脏、脾、肺、肾、脑和肠以及口咽拭子。然

而,鉴于在采样过程中活鸟捕捉存在困难,本研究只采

集了野鸟的新鲜粪便,少量咽、肛拭子以及死亡或濒死

野鸟组织。尽管有这一限制,仍可检测到NDV。我国

野鸟NDV主要在每年的9月至次年3月发生,这似

乎与粪便-口腔传播途径及病毒在冬季的体外生存能

力较强有关[20]。
野鸟NDV在全球广泛流行,基因型涵盖Class

 

Ⅰ
全部亚型及Class

 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ、Ⅱ、Ⅵ-Ⅷ、XIV和

XXI等亚型,涉及雁形目、鸥形目、鸡形目、雀形目和鹳

形目等多种野鸟[10-12,15-16]。本研究采用Dimitrov等[3]

制定的NDV命名方法,结果显示2013-2021年在我国

野鸟中分离到Class
 

Ⅰ
 

和Class
 

Ⅱ
 

NDV,其中Class
 

Ⅰ
 

NDV在我国江西、上海、辽宁、内蒙古、吉林、湖南

和河北流行,Class
 

Ⅱ
 

NDV在湖南、河北和内蒙古流

行。而Class
 

Ⅰ
 

NDV我国东部、西南和西北地区的家

禽中流行[21],Class
 

Ⅱ
 

NDV在全国的家禽中流行[22]。
此外,家禽衍生的病毒可能蔓延到候鸟中,进而在候鸟

群中传播[23]。Class
 

Ⅰ
 

NDV宿主为野鸟、家禽、赤麻

鸭、红腹滨鹬和苍鹭,Class
 

Ⅱ
 

NDV
 

宿主为豆雁、翘嘴

鹬、红头潜鸭和绿头鸭。我国野鸟 NDV流行的基因

型Class
 

Ⅰ
 

genotype
 

Ⅰ以及Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ,包
含Class

 

Ⅰ
 

genotype
 

Ⅰ.1.2、Class
 

Ⅰ
 

genotype
 

Ⅰ.
2、Class

 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ.1.1、Class
 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ.1.
2.1和Class

 

Ⅱ
 

genotype
 

Ⅰ.2,与欧洲和非洲流行的

野鸟 NDV 亚型有重合[11-13]。F基因进化树分析显

示,Mallard/China/Inner
 

Mongolia/I51/2014与Spur-
winged

 

goose/Nigeria/NIE08-0124/2008在同一进化

分支,而在尼日尼亚的东北部湿地中距翅雁经常与欧

亚候鸟接触[24],这可能由当地的距翅雁传播给候鸟进

而传播到我国。Bean
 

goose/China/Wuhan/HN123/

2014与疫苗株VG/GA亲缘性非常高,这可能是由家

禽传播给候鸟的,进一步证明 NDV在候鸟和家禽之

间传播。此外,我国候鸟NDV宿主与欧洲、非洲一些

国家的NDV宿主也存在重合[16],进一步说明候鸟迁

徙可促进我国野鸟NDV的传播和流行。
根据 WOAH的最新指南,NDV

 

F蛋白碱性裂解

位点是其毒力的主要决定因素[25]。F蛋白碱性裂解

位点分析表明,本研究中的分离株均符合弱毒株特征,
虽然无致病性,但是在野鸟体内连续传代可通过基因

变异出现毒力增强现象[26]。此外,候鸟和当地野鸟或

家禽互相传播 NDV可能导致强毒株或耐药株的出

现。因此,野鸟 NDV的监测及遗传进化分析可以为

我国野鸟NDV的流行病学研究及我国新城疫的防控

提供有价值的数据。
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