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　　摘　要：为了解山东地区水貂犬瘟热病毒（ＣＤＶ）的基因遗传变异特征，采集水貂养殖场的发病水貂病

料，通过ＲＴＰＣＲ鉴定为ＣＤＶ阳性，将阳性病料接种Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ 细胞进行病毒分离，通过间接免疫

荧光、电镜负染、测序等方法鉴定，分离鉴定得到４株犬瘟热病毒，分别命名为 ＷＤ１株、ＷＤ２株、ＷＸ１株和

ＷＸ２株。分离株Ｈ基因测序结果显示，ＷＤ１株、ＷＤ２株、ＷＸ１株均为ＡｓｉａⅠ型，其中 ＷＤ１和 ＷＤ２与近

几年仅在水貂和狐狸养殖场流行的新犬瘟热毒株核苷酸和氨基酸序列同源性分别为９７．５％～９９．２％和

９７％～９９％；ＷＸ１型与国内犬源 ＨＬ００１株的同源性最高，核苷酸和氨基酸序列同源性分别为９９．６％和

９９．５％；ＷＸ２与疫苗株同属于一个分支，与疫苗毒Ｌｅｄｅｒｌｅ株核苷酸和氨基酸序列同源性高达９９．５％和

９８．８％。结果表明，水貂养殖场存在多株犬瘟热病毒混合感染的情况，提醒养殖场注意防控，该结果也为犬

瘟热病毒分子流行病学积累了资料。
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　　犬瘟热（Ｃａｎｉｎｅｄｉｓｔｅｍｐｅｒ）是由犬瘟热病毒

（Ｃａｎｉｎｅｄｉｓｔｅｍｐｅｒｖｉｒｕｓ，ＣＤＶ）感染引起的一种多

种属动物共患的急性、高度接触性传染病，其发病率

和病死率高达３０％～８０％，其中雪貂最易感，病死

率可达１００％
［１］。临床症状主要包括眼鼻有分泌

物、呕吐、发热、精神不振、腹泻、脚垫增厚、流涎等神

经症状，甚至死亡［２３］。自１８０９年首次报道犬瘟热

以来，该病已经遍及全球，尽管疫苗的使用降低了

ＣＤＶ感染的发病率，由于病毒变异，世界各地仍有

免疫犬、水貂、狐狸暴发ＣＤＶ感染的报道
［４６］。

ＣＤＶ属于副黏病毒科（Ｐａｒａｍｙｘｏｖｉｒｉｄａｅ）、麻疹

病毒属（犕狅狉犫犻犾犾犻狏犻狉狌狊）成员，为单股不分节段负链

ＲＮＡ病毒，大小约由１５６９０个核苷酸组成，共编码

６种结构蛋白，即核衣壳蛋白（Ｎ）、磷蛋白（Ｐ）、基质

膜蛋白（Ｍ）、融合蛋白（Ｆ）、血凝或附着蛋白（Ｈ）、大

蛋白（Ｌ），其中Ｈ蛋白在免疫应答中起着关键作用，

是诱导机体产生中和抗体的主要蛋白［７８］。Ｈ 蛋白

可糖基化，不同毒株的 Ｈ 蛋白糖基化位点不同，且

糖基化位点与ＣＤＶ对宿主的致病性有关
［９］。研究

表明，Ｈ基因的变异与ＣＤＶ对不同宿主的易感性

有关，也可能是造成 ＣＤＶ 跨宿主传播的原因之

一［１０］。Ｈ蛋白较易发生变异，因此常以 Ｈ 基因的

变化来评估ＣＤＶ毒株间的遗传性变化
［１１１２］。

２０１８年７月，山东省某地区水貂场出现疑似犬

瘟热疫情，并造成大量死亡。本研究采集临床病死

水貂组织脏器，分离到４株犬瘟热病毒，并对其 Ｈ

基因进行分析，以期探讨水貂ＣＤＶ的分子流行病学

特点和病原变异情况，为水貂犬瘟热的诊断及预防

提供参考。

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　细胞与病料　Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ 细胞均由

国家兽用药品工程技术研究中心保存；临床病料样

品为山东省某地区水貂养殖场疑似ＣＤＶ感染的水

貂组织。

１．１．２　主要试剂　病毒基因组ＤＮＡ／ＲＮＡ提取试

剂盒，Ｇｅｎｅａｉｄ公司产品；反转录试剂盒、ｐＥａｓｙ

Ｂｌｕｎｔ载体，北京全式金生物技术有限公司产品；胶

回收试剂盒，ＴＩＡＮＧＥＮ 公司产品，ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ、

ＰｒｉｍｅＳＴＡＲＭａｘＰｒｅｍｉｘＤＮＡ，宝生物工程（大连）

有限公司产品；犬瘟热、传染性肝炎、细小病毒病、副

流感四联活疫苗，英特威公司产品；小鼠抗ＣＤＶＦ

单抗（１Ｇ５）
［１３］，由国家兽用药品工程技术研究中心

室保存；ＦＩＴＣ标记ｇｏａｔａｎｔｉｍｏｕｓｅＩｇＧ，碧云天公

司产品；胎牛血清（ＦＢＳ），Ｇｉｂｃｏ公司产品。



１．２　方法

１．２．１　病料ＰＣＲ检测　按照病毒核酸提取试剂盒

说明书提取病料样品核酸，然后按照反转录试剂盒

说明书反转录成ｃＤＮＡ，使用检测犬瘟热病毒的特

异性引物（ＣＤＶＦ：５＇ＣＡＧＡＧＧＡＴＣＡＴＡＧＡＣＧＡＣＣＣ

ＴＧＡ３＇，ＣＤＶＲ：５＇ＧＧＴＧＣＴＧＴＴＴＣＡＣＣＣＡＴＣＴＧＴ

ＴＧ３＇）和检测水貂肠炎病毒的特异性引物（ＭＥＶＦ：

５＇ＧＡＧＡＣＡＡＴＣＴＴＧＣＡＣＣＡＡＴＧＡＧ３＇，ＭＥＶＲ：５＇

ＣＣＡＴＡＹＡＴＴＴＧＴＴＧＧＴＧＴＧＣＣ３＇）进行鉴定，预期

扩增的目的片段分别为６６８ｂｐ和７１６ｂｐ，以商品化

四联活疫苗核酸为阳性对照，引物由金唯智生物科

技有限公司合成。ＰＣＲ反应体系为１０μＬ，其中ｃＤ

ＮＡ１μＬ，２×ＴｒａｎｓＳｔａｒＦａｓｔＰｆｕＳｕｐｅｒＭｉｘ酶５

μＬ，上、下游引物各０．５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ３μＬ。反应条

件为：９５℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ、５０℃３０ｓ、７２℃４５

ｓ，共３５个循环；最后７２℃１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物进行

琼脂糖凝胶电泳检测。

１．２．２　病毒的分离培养　将病料置于组织研磨器

并加入一定量的无血清ＤＭＥＭ 匀浆研磨，以５０００

ｒ／ｍｉｎ～８０００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ～１０ｍｉｎ，收集上清

液，经０．２２μｍ滤器过滤除菌，然后按１∶１０的体积

比接种单层Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ 细胞，３７℃培养箱吸

附１ｈ，弃掉上清，ＰＢＳ洗１次，补加５ｍＬ含２０ｍＬ／

Ｌ胎牛血清的ＤＭＥＭ细胞培养液，同时设立未接毒

的正常Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ细胞对照，置３７℃、体积分

数为５％的ＣＯ２ 培养箱，每天观察细胞病变情况；若

出现细胞病变，当８０％～９０％以上的 Ｖｅｒｏ／Ｄｏｇ

ＳＬＡＭ细胞出现病变时收毒，置－８０℃冻存备用；

若未出现细胞病变，继续进行盲传。

１．２．３　分离病毒的形态学观察　对所分离的病毒

进行形态学鉴定，取其中１个分离株的细胞上清，用

２０ｇ／Ｌ磷钨酸按常规方法进行负染后，在电镜下观

察病毒粒子的形态和大小。

１．２．４　分离病毒的ＩＦＡ鉴定　将病毒分离株分别

接种单层Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ细胞，同时设正常细胞对

照，培养２４ｈ出现明显的ＣＰＥ时，弃上清，ＰＢＳ洗涤３

次，加４０ｇ／Ｌ的多聚甲醛室温固定２０ｍｉｎ，弃去，加

ａｎｔｉＣＤＶ单抗（１Ｇ５），３７℃孵育１ｈ
［１３］，ＰＢＳ洗涤３

次，加ＦＩＴＣ标记的羊抗鼠ＩｇＧ，３７℃孵育１ｈ，ＰＢＳ洗

涤３次，于倒置荧光显微镜下观察结果。

１．２．５　分离病毒 Ｈ基因扩增与序列分析　提取分

离毒ＲＮＡ，按反转录试剂盒说明书合成ｃＤＮＡ，根

据ＧｅｎＢａｎｋ登录的ＣＤＶＨ基因全长，利用Ｐｒｉｍｅｒ

Ｐｒｅｍｉｅｒ５．０软件设计特异性上游引物 ＣＤＶＨＦ

（５＇ＴＴＡＧＧＧＣＴＣＡＧＧＴＡＧＴＣＣＡ３＇）和下游引物

ＣＤＶＨＲ（５＇ＣＴＡＡＧＫＣＣＡＡＴＴＧＡＲＡＴＧＴＧＴ

３＇），预期扩增目的片段约１８２４ｂｐ，以商品化四联活

疫苗核酸为阳性对照。引物由金唯智生物科技有限

公司合成。反应体系总体积为５０μＬ：ＣＤＶＨ基因

上、下游引物各２．５μＬ，ｃＤＮＡ５μＬ，２×ＴｒａｎｓＳｔａｒ

ＦａｓｔＰｆｕＳｕｐｅｒＭｉｘ酶２５μＬ，加ｄｄＨ２Ｏ１５μＬ补至

５０μＬ。反应程序：９５℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５３℃

３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ４５ｓ，；７２℃１０ｍｉｎ，共３５个循环。

按照胶回收试剂盒说明书回收ＰＣＲ产物，克隆至

ｐＥＡＳＹｂｌｕｎｔ载体中构建质粒，选取５个阳性重组

质粒送苏州金唯智生物科技有限公司测序。然后使

用 ＭｅｇＡｌｉｇｎ对测序结果和ＮＣＢＩ上已发表的ＣＤＶ

Ｈ 基 因核 酸序列 进行 同源 性 比 对 分 析，使 用

ＭＥＧＡ５．１０软件根据Ｈ基因序列构建系统发育树，

以Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值（１０００）进行进化树可靠性分析；并

使用ＮｅｔＮＧｌｙｃ１．０在线软件预测 Ｈ蛋白潜在的Ｎ

糖基化位点。

２　结果

２．１　病料样品中ＣＤＶ鉴定

取４只病死的水貂的肺脏组织提取总ＲＮＡ并

反转录成ｃＤＮＡ，利用检测犬瘟热病毒的特异性引

物经ＰＣＲ扩增后得到大小约６６８ｂｐ的条带，与预

期ＣＤＶ阳性片段大小一致（图１）。经检测，４份病

料均为ＣＤＶ阳性，分别命名为 ＷＤ１株、ＷＤ２株、

ＷＸ１株和 ＷＸ２株。但水貂肠炎病毒鉴定均为阴性

（结果未附），说明病料中存在ＣＤＶ。

Ｍ．ＤＮＡ标准ＤＬ２０００；１．ＷＤ１２．ＷＤ２３．ＷＸ１４．ＷＸ２；５．阴性对

照；６．阳性对照

Ｍ．ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；１．ＷＤ１２．ＷＤ２３．ＷＸ１４．ＷＸ２；５．Ｎｅｇａ

ｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ；６．Ｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ

图１　病料中ＣＤＶ的ＰＣＲ检测

Ｆｉｇ．１　ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＣＤＶｉｎｔｉｓｓｕｅｓａｍｐｌｅｓｂｙＰＣＲ

２．２　ＣＤＶ分离培养

将鉴定为阳性的 ４ 份病料接种 Ｖｅｒｏ／Ｄｏｇ

ＳＬＡＭ细胞，在接毒后２４ｈ，４份病料接种的细胞均

出现多核巨细胞、融合、变圆、拉网等ＣＰＥ，接毒７５
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ｈ，细胞病变达８０％以上，正常Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ 细 胞未出现ＣＰＥ（图２）。

Ａ．ＷＤ１；Ｂ．ＷＤ２；Ｃ．ＷＸ１；Ｄ．ＷＸ２；Ｅ．正常的 Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ细胞

Ａ．ＷＤ１；Ｂ．ＷＤ２；Ｃ．ＷＸ１；Ｄ．ＷＸ２；Ｅ．ＮｏｒｍａｌＶｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭｃｅｌｌｓ

图２　不同株ＣＤＶ感染Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ细胞的形态观察（２００×）

Ｆｉｇ．２　ＭｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆＶｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭｃｅｌｌｓｉｎｆｅｃｔｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｔｒａｉｎｓｏｆＣＤＶ（２００×）

２．３　分离毒株电镜观察结果

将分离株 ＷＤ１株的培养液上清负染后，可在

电镜下观察到形状不规则，接近圆形，直径大约２００

ｎｍ，有囊膜的病毒粒子，囊膜上有纤突，具有副黏病

毒的形态特征（图３）。

２．４　分离毒株ＩＦＡ鉴定

以ＣＤＶＦ单抗（１Ｇ５）为一抗，ＦＩＴＣ 标记的

ｇｏａｔａｎｔｉｍｏｕｓｅＩｇＧ 为二抗，对分离病毒株进行

ＩＦＡ 鉴定，结果显示，４ 株病毒感染 Ｖｅｒｏ／Ｄｏｇ

ＳＬＡＭ 细胞后，ＩＦＡ 检测均出现特异性绿色荧光

（图４），正常的 Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ 细胞无特异性荧

光，说明分离的病毒为ＣＤＶ。

２．５　分离毒株 Ｈ基因片段扩增与序列分析

利用犬瘟热病毒 Ｈ 基因特异性引物，经ＰＣＲ

扩增后获得大小１８２４ｂｐ大小的片段，与预期大小

相符（图５）。

将４株病毒的 Ｈ 基因测序结果与已发表的

ＣＤＶ疫苗株和国内流行株的 Ｈ基因序列进行同源

性分析并构建系统进化树（图６）。结果显示，本研

究分离的４株ＣＤＶ毒株中（以▲标注），ＷＤ１株、

ＷＤ２株、ＷＸ１株均属于ＡｓｉａⅠ型，ＷＸ２株和北美

１型（疫苗株）属于同一分支。其中 ＷＤ１株和 ＷＤ２

株属于同一分支，ＷＤ１株和 ＷＤ２株的核苷酸和氨

基酸序列同源性分别为９９．９％和９９．８％，这２个分

离株与国内毛皮经济动物里流行的新型犬瘟热病毒

ＳＤ（１３）３株遗传距离最近，且这２个分离株与ＳＤ

（１３）３株的核苷酸和氨基酸序列同源性均相同，分

别为９９．２％和９９％，ＷＸ１株与国内 ＨＬ００１株犬

源的同源性最高，核苷酸和氨基酸序列同源性分别

为９９．６％和９９．５％，ＷＸ２株与疫苗株Ｌｅｄｅｒｌｅ核

苷酸和氨基酸序列同源性高达９９．５％和９８．８％，与

国内流行其他野毒株同源性仅８９％左右。

图３　ＣＤＶ分离株病毒粒子形态鉴定（Ｂａｒ＝２００ｎｍ）

Ｆｉｇ．３　ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＣＤＶｉｓｏｌａｔｅｂｙｅｌｅｃｔｒｏｎ

ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ（Ｂａｒ＝２００ｎｍ）

９２刘彩红等：水貂犬瘟热病毒分离鉴定及其 Ｈ基因序列分析



Ａ．ＷＤ１；Ｂ．ＷＤ２；Ｃ．ＷＸ１；Ｄ．ＷＸ２；Ｅ．正常的 Ｖｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭ细胞

Ａ．ＷＤ１；Ｂ．ＷＤ２；Ｃ．ＷＸ１；Ｄ．ＷＸ２；Ｅ．ＮｏｒｍａｌＶｅｒｏ／ＤｏｇＳＬＡＭｃｅｌｌｓ

图４　分离毒株的ＩＦＡ鉴定结果（４００×）

Ｆｉｇ．４　ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＣＤＶｓｔｒａｉｎｂｙＩＦＡ（４００×）

Ｍ．ＤＮＡ标准ＤＬ２０００；１．ＷＤ１２．ＷＤ２３．ＷＸ１４．ＷＸ２；５．阴性对

照；６．阳性对照

Ｍ．ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；１．ＷＤ１２．ＷＤ２３．ＷＸ１４．ＷＸ２；５．Ｎｅｇａ

ｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ；６．Ｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ

图５　ＰＣＲ检测分离株中ＣＤＶＨ基因

Ｆｉｇ．５　ＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＣＤＶＨｇｅｎｅｉｎｉｓｏｌａｔｅｓｂｙＰＣＲ

对４株ＣＤＶ的 Ｈ 蛋白潜在的糖基化位点进行分

析，结果见表１。ＷＤ１株和 ＷＤ２株有１０个潜在的

糖基化位点（１９、１４９、３０９、３９１、４２２、４５６、５４２、５８４、

５８７、６０３），与报道的免疫水貂犬瘟热疫苗后仍可导

致毛皮经济动物发病及死亡的野毒株一致［４］；ＷＸ１

分离株有９个糖基化位点，ＷＸ２有６个潜在的糖基

化位点，后者与Ｌｅｄｅｒｌｅ疫苗株的糖基化位点相同，

潜在糖基化位点均在１９、１４９、３９１、４２２、４５６、５８７位。

３　讨论

２０１８年７月，山东省某地区多个水貂养殖场的

水貂出现食欲减退甚至废绝、精神不振、眼鼻有分泌

物、足垫增厚等临床症状，发病率达７０％以上，病死

率高达１００％。本研究通过病毒的分离培养、电镜

观察、ＩＦＡ鉴定、ＲＴＰＣＲ特异性扩增及测序分析

等，从病死水貂的肺脏组织中分离到４株犬瘟热病

毒，经了解，该水貂养殖场已接种过犬瘟热疫苗，为

了解该地区水貂犬瘟热的分子流行特点，对分离到

的４株病毒的Ｈ基因进行了分析，以期为水貂犬瘟

热的诊断及预防提供理论依据。

犬瘟热是毛皮动物中常发的一种病毒性传染

病。目前，我国毛皮动物中ＣＤＶ感染引起的发病

率和病死率有明显升高的趋势，近年来，常有免疫水

貂和狐狸暴发大规模犬瘟热疫情的报道，给毛皮经

济动物养殖业造成极大的经济损失［４］。为了分析原

因，考虑到Ｈ蛋白是犬瘟热病毒的关键蛋白，也是

诱导机体产生中和抗体的主要蛋白，且与宿主特异

性有关，同时对细胞受体 ＳＬＡＭ 的黏附至关重

要［１４１７］。本研究对分离的ＣＤＶ Ｈ 基因进行分析，

进化树分析结果表明，分离到的３株病毒（ＷＤ１、

ＷＤ２、ＷＸ１）属于ＡｓｉａⅠ型，ＷＸ１分离株的Ｈ蛋白

有９个潜在的糖基化位点，与国内犬群中的ＣＤＶ流

行毒株同源性极高，ＷＤ１株和 ＷＤ２株的 Ｈ蛋白有

１０个潜在糖基化位点，与近年来国内报道在免疫水

貂和狐狸里仍引起高病死率的ＣＤＶ毒株同源性极

高［４］，这些毛皮经济动物群中流行的新型犬瘟热病

毒，其 Ｈ 蛋白多突变出５４２位糖基化位点。赵建

军［１８］已证明该位点突变使犬瘟热病毒致病力增强，

与免疫水貂和狐狸后仍感染ＣＤＶ有关。根据 Ｈ基

０３ 动物医学进展　２０１９年　第４０卷　第１期（总第３１９期）



因序列推导的氨基酸序列比对结果显示，这３株分

离株的 Ｈ基因发生了Ｙ５４９Ｈ的变异，该位点的突

变可能会增加病毒在非犬源动物体内的增殖能力，

并引起动物死亡［１９２１］。ＷＸ１ 与犬源 ＨＬ００１ 株

ＣＤＶ距离最近，核苷酸和氨基酸序列同源性高达

９９．６％和９９．５％，推测该毒株对水貂和犬均有致病

性，能在犬与水貂之间进行传播。ＷＸ２株和疫苗株

属于同一分支，其Ｈ蛋白有６个潜在的糖基化位点

（１９、１４９、３９１、４２２、４５６、５８７），与Ｌｅｄｅｒｌｅ疫苗株的

糖基化位点相同，而国内水貂犬瘟热活疫苗使用的

疫苗株为ＣＤＶ３株，该疫苗株的 Ｈ 蛋白在６０３位

点处有一潜在的糖基化位点，而分离株 ＷＸ２没有，

说明该地区目前流行的犬瘟热病毒发生了变异，存

在多种新的变异株混合感染的复杂局面。在同一地

区同时分离到差异较大的几株ＣＤＶ，这一现象在国

内外极少报道，这可能是导致接种疫苗后ＣＤＶ感

染仍发生的原因。此外，ＣＤＶ感染犬４ｄ后，可导

致机体Ｔ细胞普遍处于抑制状态，导致感染动物免

疫抑制，机体在免疫力低下的情况下易出现细菌等

继发感染，导致病死率进一步升高［２２２３］。由此推测，

本次水貂养殖场免疫幼貂集中暴发由犬瘟热病毒感

染引起的高致死性疫情，可能与水貂养殖场流行新

犬瘟热毒株有关，也可能与细菌继发感染有关。提

醒养殖场在出现犬瘟热疫情后，要密切关注细菌继

发感染。

图６　不同ＣＤＶ毒株 Ｈ基因核苷酸序列系统进化树

Ｆｉｇ．６　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｎｕｃｌｅａｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＣＤＶＨｇｅｎｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｔｒａｉｎｓ

１３刘彩红等：水貂犬瘟热病毒分离鉴定及其 Ｈ基因序列分析



表１　ＣＤＶ国内野毒株和疫苗株 Ｈ蛋白潜在的天冬酰胺糖基化位点分析结果

Ｔａｂｌｅ１　ＰｏｔｅｎｔｉａｌＮｌｉｎｋｅｄｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅｓｗｉｔｈｔｈｅｉｒｎｕｍｂｅｒｓｏｆＨｇｅｎｅｏｆＣｈｉｎｅｓｅｆｉｅｌｄｓｔｒａｉｎｓａｎｄｖａｃｃｉｎｅｓｔｒａｉｎｓｏｆＣＤＶ

ＧｅｎＢａｎｋ
位点Ｓｉｔｅ

１９ １４９ ３０９ ３９１ ４２２ ４５６ ５４２ ５８４ ５８７ ６０３

ＷＤ１ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＷＤ２ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＷＸ１ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

ＷＸ２ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ － － Ｎ －

Ｏｎｄｅｒｓｔｅｐｏｏｒｔ Ｎ Ｎ － － Ｎ － － － Ｎ －

Ｌｅｄｅｒｌｅ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ － － Ｎ －

Ｃｏｎｖａｃ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ － － Ｎ Ｎ

ＣＤＶ３ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ － － Ｎ Ｎ

ＳｎｙｄｅｒＨｉｌｌ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ － － Ｎ Ｎ

ＫＪ６６００６９ＳＤ（１４）３ｍｉｎｋ２０１４ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＰ１２７９５９．１ＷＦ１２０２Ｍｍｉｎｋ２０１２ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＦ８８０６７７ＬＮ（１３）２ｍｉｎｋ２０１３ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＵ５２１３４５．１ＳＤＷＤ（１４）１１ｍｉｎｋ２０１４ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＸ１５９２９７．１ｗｇｓｚｕ０１ｆｅｒｒｅｔ２０１３ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＵ１６２８６０ＷＨ１ｆｅｒｒｅｔ２０１５ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＦ８８０６８４ＳＤ（１３）７ｍｉｎｋ２０１３ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＦ８８０６８０．１ＳＤ（１３）３ｆｏｘ２０１３ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＪ８４８７８１ＲＤＪＬｒａｃｃｏｏｎｄｏｇ＿２０１４ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

ＫＸ７０９８８０．１ＨＬ００１ｄｏｇ２０１６ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

ＭＦ１００７９８．１ＨＬ０１６ｄｏｇ２０１６ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

ＭＦ１００８０４．１ＨＬ０１０ｄｏｇ２０１６ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

ＦＪ４２３６０８ＬＮ（０４）１ｒａｃｃｏｏｎ２００４ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ － Ｎ Ｎ Ｎ

注：Ｎ．潜在的糖基化位点；－．阴性。

Ｎｏｔｅ：Ｎ．Ｎｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅｓ；－．Ｎｅｇａｔｉｖｅ．

　　近年来，随着毛皮动物养殖业的发展，疾病也越

来越严重，出现了多种病原混合感染或继发感染的

现象。针对这一现象，水貂场在免疫防治时应注意

以下几个方面：①加强饲养管理，保持貂舍的清洁卫

生，提供适宜的环境温度和湿度，防止貂舍温度过高

或过低，减少对水貂的应激。保持适宜的密度及时

扩群，避免拥挤并进行适量的通风。定期对貂舍进

行正规薰蒸消毒，及时清扫粪便并做好污水处理。

饲料少量多餐，及时捡出料内污物，保证饲料及饮水

的洁净。②免疫接种前应进行基础细菌和病毒病原

学检测，若有细菌感染，可通过药敏试验选择合适的

药物治疗，确保水貂在健康状态下再开展免疫接种。

③使用疫苗预防接种，用本地分离菌株来制备灭活

的油乳剂疫苗，通过２次接种可以让水貂能抵抗强

毒入侵，具有比较好的免疫保护作用。目前还没有

针对治疗犬瘟热的特效药物，故早期疫病的预防极

其重要。
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