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分离株的Ｓ１基因进行序列分析。结果显示：该毒株能使鸡胚形成典型的“侏儒胚”；病毒尿囊液经胰酶处理后可凝集
鸡红细胞，效价达２８；病毒能够显著干扰鸡新城疫病毒 ＬａＳｏｔａ株在鸡胚中的增殖；病毒可致使１５日龄 ＳＰＦ雏鸡出现
典型的鸡传染性支气管炎病变。其Ｓ１基因全长为１６２０ｂｐ，与ＧｅｎＢａｎｋ中已经发表的部分国内外毒株 Ｓ１基因的核
苷酸同源性在７５６％～９９１％之间；系统进化分析显示，分离株属于ＱＸ－ｌｉｋｅ基因型，与疫苗株Ｈ１２０、Ｗ９３的核苷酸
序列同源性仅为７８５％和７８３％，亲缘关系较远。
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　　鸡传染性支气管炎（ａｖａｉｎｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｂｒｏｎｃｈｉｔｉｓ，ＩＢ）是由鸡
传染性支气管炎病毒（ａｖａｉｎｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｂｒｏｎｃｈｉｔｉｓｖｉｒｕｓ，ＩＢＶ）引
起的鸡的一种急性、高度接触性传染病［１］，常给鸡养殖企业

带来巨大经济损失。目前主要采用疫苗接种的方法来预防该

病，但ＩＢＶ的ＲＮＡ聚合酶缺乏校正能力，使得 ＩＢＶ极易发生
点突变，基因缺失、插入和重组等，进而导致 ＩＢＶ的变异，血
清型众多［２－３］。据报道，全世界已有３０多个血清型，不同血
清型或变异株之间交叉免疫性很低［４］。目前，我国多个血清

型／基因型的ＩＢＶ毒株流行，但是国内广泛使用的疫苗属于
马赛诸塞型（简称 Ｍａｓｓ－ｔｙｐｅ）毒株，包括 Ｈ１２０、Ｈ５２、Ｗ９３、
Ｄ４１等，这就导致即使在免疫良好的情况下，鸡群依然会受
ＩＢＶ变异株的威胁。显然，在实际生产中加强 ＩＢ的监测，以
及进行ＩＢＶ的分子流行病学等研究对于防控该病具有实际
指导意义。ＩＢＶ的基因组为线状不分节段的单股正链 ＲＮＡ，

其核酸有感染性，基因组大小约为２７６ｋｂ，该病毒含有４种
结构蛋白，即膜蛋白（ｍｅｍｂｒａｎｅ，Ｍ）、小膜蛋白（ｓｍａｌｌｅｎｖｅ
ｌｏｐｅ，Ｅ）、核蛋白（ｎｕｃｌｅｏｃａｐｓｉｄ，Ｎ）和纤突蛋白（ｓｐｉｋｅ，Ｓ）。
ＩＢＶ表面的纤突结构由 Ｓ蛋白构成，翻译后的 Ｓ蛋白前体蛋
白在跨膜时变为２个蛋白亚单位，分别是Ｎ端的Ｓ１蛋白和Ｃ
端的Ｓ２蛋白。Ｓ１蛋白是 ＩＢＶ的主要免疫原蛋白，激发机体
产生病毒中和（ｖｉｒｕｓｎｅｕｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎ，ＶＮ）抗体和血凝抑制
（ｈａｅｍａｇｇｌｕｔｉｎａｔｉｏｎｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ，ＨＩ）抗体，病毒的组织嗜性和毒
力与Ｓ１蛋白Ｎ端相关［５－６］。Ｓ１蛋白也是ＩＢＶ抗原性发生变
异的主要部位，因此，Ｓ１基因及其编码蛋白是 ＩＢＶ研究的热
点。本研究对采自河南南阳某鸡场疑似感染 ＩＢＶ鸡群的病
料进行病毒分离鉴定，并对其Ｓ１基因进行测序及遗传进化分
析，以了解ＩＢＶ河南流行株的病原生物学特性、分子流行病
学特征，为该病的防控奠定基础。

１　材料与方法

１１　材料
病料采自河南南阳某鸡场疑似感染 ＩＢＶ鸡群具有特征

病变的病死鸡肾脏，－７０℃保存；１０日龄健康鸡胚和雏鸡均
购自郑州市瑞祥孵化厂；新城疫病毒（ＮＤＶ）ＬａＳｏｔａ疫苗株为
笔者所在实验室保存毒株；ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ｐＭＤ１８－Ｔ载
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体、ｄＮＴＰｓ等由大连宝生物工程有限公司生产；病毒 ＲＮＡ提
取试剂ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ为美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司产品；ＲＮＡ水解
酶抑制剂、鼠白血病病毒反转录酶（Ｍ－ＭＬＶ）均为 Ｐｒｏｍｅｇａ
公司产品；ＤＮＡ回收试剂盒由北京百泰克生物工程有限公司
生产；其余常用化学试剂均为国产分析纯。

１２　方法
１２１　病料的处理　无菌取病料，剪碎，按１ｇ∶５ｍＬ加入
灭菌的ＰＢＳ（ｐＨ值７２），在研钵中充分研磨，研磨后的病料
冻融３次后３０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ，取上清液加入青霉素、
链霉素使其终浓度为２０００Ｕ／ｍＬ，４℃感作１ｈ。
１２２　鸡胚接种　取１０日龄健康鸡胚，用碘酊消毒气室，并
用乙醇脱碘，取处理好的病料上清液接种鸡胚尿囊腔，

０２ｍＬ／胚，同样的方法用ＰＢＳ接种阴性对照组鸡胚，接种后
将鸡胚置３７℃温箱继续孵育。每４ｈ观察鸡胚１次，弃掉
２４ｈ内的死胚，９６ｈ后收取死胚和部分活胚尿囊液冻存于
－２０℃ 冰箱备用，其余活胚继续孵育至１８日龄。详细记录
鸡胚发育情况。

１２３　半数鸡胚感染量（ＥＩＤ５０）的测定　将分离毒株第５代
（Ｅ５代）病毒尿囊液按１０～１０

１０倍比稀释，每个稀释度接种５
枚１０日龄健康鸡胚，每胚０１ｍＬ，另外留５枚不接种作为对
照组。置３７℃继续孵化，弃去２４ｈ内死亡的鸡胚，每８ｈ照
胚１次，共观察１４４ｈ。记录鸡胚死亡和发育情况，按Ｒｅｅｄ－
Ｍｕｅｎｃｈ方法计算ＥＩＤ５０。
１２４　干扰新城疫病毒复制试验　将１０日龄健康鸡胚分为
５组，每组５枚，Ａ组经尿囊腔接种ＩＢＶ分离株Ｅ５代尿囊液，
０２ｍＬ／胚；Ｂ组经尿囊腔接种分离株 Ｅ５ 代病毒液
（０２ｍＬ／胚），１０ｈ后接种ＮＤＶＬａＳｏｔａ弱毒株，０２ｍＬ／胚；Ｃ
组同时接种 Ｅ５代尿囊液和 ＮＤＶＬａＳｏｔａ弱毒株，剂量均为
０２ｍＬ／胚；Ｄ组单独接种 ＮＤＶＬａＳｏｔａ弱毒株，０２ｍＬ／胚；Ｅ
组接种无菌生理盐水作为对照，０２ｍＬ／胚。以上各组鸡胚在
３７℃孵育７２ｈ后，无菌收取尿囊液，按常规方法分别测定各
组ＮＤＶ的血凝（ＨＡ）滴度。
１２５　病毒红细胞凝集活性　取 Ｅ５ 代鸡胚尿囊液，
８０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ，取上清分成 ２份，１份用 １％胰酶
３７℃ 处理３ｈ，１份不作处理，按常规微量法测定血凝滴度［７］，

以出现５０％凝集的病毒最大稀释倍数为样品的血凝滴度。
１２６　动物回归试验　用ＥＩＤ５０为１０

５８／０１ｍＬ的分离株Ｅ５
代尿囊液对１０羽饲养于负压隔离器的１５日龄健康非免疫雏
鸡进行滴鼻点眼攻毒，０１ｍＬ／羽，同时设立阴性对照组隔离
饲养。每天观察试验鸡的临床症状，连续观察１０ｄ，对死亡鸡
和临床症状明显的鸡进行剖检。

１２７　引物设计　根据已发表的 ＩＢＶ基因组全序列
（ＮＣ００１４５１），利用Ｐｒｅｍｉｅｒ５０设计１对扩增 ＩＢＶＳ１基因的
特异性引物，预期扩增片段为１８１９ｂｐ，包含 Ｓ１基因全长。
上游 引 物 Ｐ１：５′－ＧＴＴＡＣＴＧＴＴＡＡＧＡＧＡＴＧＴＴＧＧ －３′
（２１ｂｐ），下游引物 Ｐ２：５′－ＣＧＣＧＴＴＴＧＴＡＴＧＴＡＣＴＣＡＴＣ－３′
（２０ｂｐ）。引物由上海生工生物工程技术服务有限公司合成。
１２８　Ｓ１基因扩增与克隆　（１）参照 ＴｒｉｚｏｌＲｅａｇｅｎｔ说明书
提取基因组 ＲＮＡ，并用３０μＬ质量体积比为０．１％的 ＤＥＰＣ
（焦碳酸二乙酯）溶解，－２０℃保存备用。（２）以所提取的病
毒ＲＮＡ为模板进行 ＲＴ－ＰＣＲ扩增。反转录 ２０μＬ体系：

４μＬＭ－ＭＬＶＲＴ５×ｂｕｆｆｅｒ，１μＬ引物 Ｐ２（２０ｐｍｏｌ／μＬ），
１μＬｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ），１μＬＭ－ＭＬＶ，１μＬＲＮＡ酶抑制
剂，ＲＮＡ模板１３μＬ。反转录反应条件：４２℃１ｈ，９５℃５ｍｉｎ
进行反转录。ＰＣＲ扩增５０μＬ体系：２８５μＬ去离子水，５μＬ
１０×ＰＣＲ缓冲液，５μＬＭｇ２＋（２５ｍｍｏｌ／Ｌ），１μＬｄＮＴＰｓ
（１０ｍｍｏｌ／Ｌ），１μＬ上游引物 Ｐ１（２０ｐｍｏｌ／μＬ），１μＬ下游引
物Ｐ２（２０ｐｍｏｌ／μＬ），ＴａｑＤＮＡ聚合酶０５μＬ，８μＬ反转录产
物。ＰＣＲ反应条件：９４℃预变性 ５ｍｉｎ；９４℃变性 ３０ｓ，
５０５℃ 退火３０ｓ，７２℃ 延伸４５ｓ，共循环３２次；最后７２℃
延伸１０ｍｉｎ。（３）对ＰＣＲ产物进行凝胶电泳检测，用凝胶回
收试剂盒纯化回收阳性目的条带。将胶回收纯化 ＤＮＡ连接
到ｐＭＤｌ８－Ｔ载体，转化ＤＨ５α感受态细胞，筛选阳性菌株扩
大培养，然后提取质粒并以其为模版进行 ＰＣＲ扩增及电泳，
进一步鉴定。

１２９　Ｓ１基因序列测定与进化分析　取鉴定为阳性的菌液
送交上海生工生物工程技术服务有限公司测序，将其序列与

已公布的ＩＢＶＳ１基因序列进行比对，证明其为 ＩＢＶＳ１基因
序列后再提交ＧｅｎＢａｎｋ。应用Ｍｅｇａ４０、ＤＮＡＳｔａｒ软件对分离
毒株与ＧｅｎＢａｎｋ中已经发表的部分国内外代表性毒株及部
分国内外常用疫苗毒株Ｓ１基因序列进行遗传进化分析，构建
分子遗传进化树。本研究中参考的 ＩＢＶ毒株及其 Ｓ１基因
ＧｅｎＢａｎｋ登录号分别为：Ｈ１２０（Ｍ２１９７０）、Ｈ５２（ＡＦ３５２３１５）、
Ｗ９３（ＡＹ８４２８２）、Ｍ４１（Ｘ０４７２２）、ＬＸ４（ＡＹ１８９１５７）、Ｈｏｌｔｅ
（Ｌ１８９８８）、ＱＸ（ＡＦ１９３４２３）、Ｑ１（ＡＦ２８６３０２）、Ｇｒａｙ（Ｌ１４０６９）、
Ｂｅａｕｄｅｔｔｅ（Ｍ９５１６９）、ＨＮ９９（ＡＹ７７５５５１）、Ｔ（ＡＹ７７５７７９）、Ｎ１
（Ｕ２９５２２）、Ａｒｋ９９（Ｌ１０３８４）、ＪＡＡＳ（ＡＹ８３９１４０）、Ｄ４１
（ＡＦ０３６９３７）、Ｊｉｎ－１３（ＧＵ４５５３７９）、ＹＩ（ＨＭ０３４８１３）、ＨＮ／ＨＬ
（ＦＪ５９９７５２）、ＨＮ／ＳＧ（ＧＱ１５４６５４）、ＷＡＬ（ＨＭ０３４８１４）、ＸＰ／１／
０９（ＧＵ４５５３８０）、ＸＰ／３（ＧＵ４５５３８１）、ｃｋ／ＣＨ／ＬＨＢ／１００９０８
（ＪＦ３３０８５３）、ＺＪ９７１（ＡＦ３５２３１１）、ＳＤＷＦ０６０８（ＥＵ９３０４２９）、
ＴＷ１１７１／９２（ＤＱ６４６４０６）、ＴＷ９７－４（ＡＹ２９６７４２）。

２　结果与分析

２１　鸡胚接种结果及半数鸡胚感染量（ＥＩＤ５０）
与对照组相比，病料上清接种鸡胚４８ｈ后鸡胚生命活动

开始减弱，９６ｈ收获尿囊液时可见尿囊膜增厚，尿囊液浑浊，
胚胎表面有白色絮状物沉积，胚体发育不良。培养至１８日龄
时胚体卷曲成团，胚体表面有点状出血，呈典型的“侏儒胚”

（图１），剖检鸡胚，发现中肾肿大，有尿酸盐沉积白点。从第
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３代开始，鸡胚出现死亡。在鸡胚上连续传代５次，得到病毒
尿囊液Ｅ１～Ｅ５。ＥＩＤ５０测定结果显示，Ｅ５代鸡胚尿囊液的
ＥＩＤ５０为１０

５８／０１ｍＬ。
２２　干扰新城疫病毒复制试验结果

收获的Ａ组和 Ｅ组尿囊液的 ＨＡ滴度均为０；Ｂ组尿囊
液ＨＡ平均滴度为２３；Ｃ组尿囊液ＨＡ平均滴度为２８；Ｄ组尿
囊液ＨＡ平均滴度为２９。可见分离株对新城疫病毒的增殖产
生了干扰作用。

２３　病毒红细胞凝集活性
Ｅ５代尿囊液经胰酶处理前不能凝集鸡红细胞，而经胰酶

处理后的Ｅ５代尿囊液能够凝集鸡红细胞，结果显示尿囊液血
凝滴度为２８。
２４　动物回归试验结果

鸡群在攻毒后３ｄ开始出现临床症状，５ｄ出现病鸡死
亡，８ｄ病鸡症状开始减轻；发病率为１００％，死亡率为２０％。
发病鸡表现出精神沉郁、呆立不动、缩颈、羽毛蓬乱、呼吸困

难、拉稀等临床症状。死亡鸡的肾脏肿大、苍白、外观呈现典

型的“花斑肾”，气管有卡他性炎症。对照组鸡群未表现出肉

眼可见的临床症状，无死亡，表明该分离株有较强致病性。

２５　分离株Ｓ１基因的扩增与序列
利用引物Ｐ１和Ｐ２成功扩增出分离株的Ｓ１基因（图２），

结果与预期片段大小一致。对经 ＰＣＲ鉴定为阳性的重组质
粒进行测序，其序列结果经 ＢＬＡＳＴ比对确定为 ＩＢＶ的 Ｓ１基
因，将分离毒株命名为ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５，其 Ｓ１基因序列提交
ＧｅｎＢａｎｋ，序列登录号为ＪＸ５６９７９２。
２６　分离株ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５的Ｓ１基因分析

运用ＤＮＡＳｔａｒ软件对测序结果进行分析，显示分离株
ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５的Ｓ１基因片段大小为１６２０ｂｐ（从起始密

码子ＡＴＧ到Ｓ前体蛋白裂解位点），编码５４０个氨基酸。推
导的氨基酸序列表明，分离株 ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５的蛋白裂解
识别位点序列为ＨＲＲＲ。

ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株与ＧｅｎＢａｎｋ上２８株国内外不同地区
毒株的Ｓ１基因比较，核苷酸同源性在７５６％ ～９９１％之间，
推导的 氨基 酸同源性在 ７２４％ ～９８１％ 之 间，其中
ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株与 ｃｋ／ＣＨ／ＬＨＢ／１００９０８株核苷酸同源性
最高，为９９１％，氨基酸同源性９８１％。ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株
与国外分离毒株及国内外常用的疫苗株核苷酸序列同源性较

低，与Ｈ１２０、Ｍ４１和Ｂｅａｕｄｅａｅ等Ｍａｓｓ型参考株 Ｓ１基因同源
性分别为 ７８５％、７８２％、７８２％。ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株与
Ｈ１２０株相比，其Ｓ１基因普遍存在碱基突变、缺失和插入等变
异情况。

用Ｍｅｇａ４０进行遗传进化分析，可见 ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５
株与２８株参考病毒株分为６个群（图３）：Ｈ１２０、Ｍ４１株及腺
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胃型分离株 ＺＪ９７１株等组成Ⅰ群；肾型分离株 ＡＲＫ９９株、
Ｈｏｌｔｅ株等组成Ⅱ群；２株台湾分离株 ｔｗ１１７１／９２和 ｔｗ９７－４
组成Ⅲ群；澳大利亚 Ｔ株、河南肾型分离株 ＨＮ９９等组成Ⅳ
群；英国分离株 ４／９１与中国腺胃型分离株 Ｑ１组成Ⅴ群；
ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株与山东 ＱＸ株、河北 ｃｋ／ＣＨ／ＬＨＢ／１００９０８
株、山东ＳＤＷＦ０６０８株、新疆ＬＸ４株、河南ＸＰ／３株等组成Ⅵ群。

３　小结与讨论

随着分子生物学技术的发展，ＩＢＶ基因型划分得到广泛
应用，近年来已成为主流的 ＩＢＶ分型方法，与血清学分型相
比，该方法具有简便、快捷的优点，而且与血清学分型对应关

系良好［４］。目前，国内数个科研团队使用Ｓ１基因分型的方法
对ＩＢＶ进行基因分型研究，发现国内存在多种基因型毒株同
时流行的现象［８－１１］。本研究中的几株河南流行毒株

（Ｊｉｎ－１３、ＹＩ、ＨＮ９９、ＨＮ／ＳＧ、ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５、ＨＮ／ＨＬ、ＷＡＬ、
ＸＰ／３、ＸＰ／１／０９）属于多个不同的进化群，多数流行株与疫苗
株Ｈ１２０代表的Ｍａｓｓ型疫苗株的亲缘关系较远，这表明在河
南地区存在流行多个基因型毒株的现象。笔者分离的

ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株与所选取的几株河南分离株在系统进化
上属于ＱＸ－ｌｉｋｅ型，与国内５０％以上的分离株属于ＱＸ－ｌｉｋｅ
型的报道一致［４］，这表明目前河南地区传染性支气管炎病毒

基因型变异的复杂性和多态性，给生产上防控ＩＢ带来一定困
难。如笔者临床实践以及临床发病资料也证实现有的呼吸型

疫苗株似乎已不能对鸡群产生完全有效的保护。

当前，ＩＢ仍是困扰我国养鸡业发展的重要疫病之一，临
床发病普遍。目前国内使用活疫苗的基因型多为Ⅰ群
（Ｍａｓｓ－ｔｙｐｅ），但是据本研究和近年来国内的一些研究报
道［４，８－１３］，Ｍａｓｓ－ｔｙｐｅ毒株只占国内分离毒株的一部分，大部
分分离毒株与其遗传距离较远。Ｍａｓｓ－ｔｙｐｅ基因型的疫苗已
经不能对当前流行的其他基因型毒株产生完全的免疫保

护［１４］，这也就不难解释本研究中的发病鸡场即使进行过系统

的传染性支气管炎疫苗免疫，但是仍然感染鸡传染性支气管

炎的现象。因此，研发具有地方特点的针对性疫苗显得尤为

必要。目前，国外Ｇｅｅｒｌｉｇｓ等利用传代致弱的 ＱＸ－ｌｉｋｅ基因
型弱毒株对鸡免疫，具有良好的免疫保护效果，能抵挡同基因

型病毒的感染［１５］。国内Ｌｉｕ等通过传代将ｃｋ／ＣＨ／ＬＤＬ／９７Ⅰ
株人为致弱获得弱毒株，该弱毒株能够对同基因型病毒和部

分异基因型病毒产生良好免疫保护作用［１６－１７］。笔者分离的

ｃｋ／ＣＨ／ＨＮ／１２０５株可用做自家疫苗种毒株，是否具有地域代
表性并用于疫苗毒候选株，尚需对其免疫原性与反应原性等

生物学特性深入研究。

鉴于 ＩＢＶ基因组变异迅速、血清型较多，而且在实际生
产中存在许多影响因素，这就需要对 ＩＢＶ的分子流行病学进
行调查分析，掌握其 Ｓ１基因分子流行病学特征，研究其抗原
发生变异的分子机制，了解各个地区流行毒株的基因型，为针

对性地选择ＩＢ疫苗进行疾病防控或研制适合本地区的新型
ＩＢ疫苗提供依据，减小养殖业损失。
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［１３］磨美兰，李　孟，韦　平，等．鸡传染性支气管炎病毒广西流行

株３种主要结构蛋白基因的遗传变异分析［Ｊ］．畜牧兽医学报，

２０１０，４１（９）：１１３８－１１４６
［１４］张小荣，程小果，张建军，等．Ｈ１２０活疫苗对部分基因型传染性

支气管炎病毒的免疫保护效力［Ｊ］．扬州大学学报：农业与生命

科学版，２０１１，３２（３）：１－５

［１５］ＧｅｅｒｌｉｇｓＨＪ，ＢｏｅｌｍＧＪ，ＭｅｉｎｄｅｒｓＣＡ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｉｃａｃｙａｎｄｓａｆｅｔｙｏｆ
ａｎａｔｔｅｎｕａｔｅｄｌｉｖｅＱＸ－ｌｉｋｅｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｂｒｏｎｃｈｉｔｉｓｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎａｓａ

ｖａｃｃｉｎｅｆｏｒｃｈｉｃｋｅｎｓ［Ｊ］．ＡｖｉａｎＰａｔｈｏｌ，２０１１，４０（１）：９３－１０２

［１６］ＬｉｕＳ，ＺｈａｎｇＸ，ＷａｎｇＹ，ｅｔａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎｃｏｎ
ｆｅｒｒｅｄｂｙｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｖａｃｃｉｎｅｓａｎｄａｔｔｅｎｕａｔｅｄｈｅｔｅｒｏｌｏｇｏｕｓｉｓｏｌａｔｅｓｉｎ

ＣｈｉｎａａｇａｉｎｓｔｔｈｅＣＫ／ＣＨ／ＬＤＬ／９７１ｓｔｒａｉｎｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｂｒｏｎｃｈｉｔｉｓ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＶｅｔＪ，２００７，１７９（１）：１３０－１３６
［１７］ＬｉｕＳ，ＨａｎＺ，ＣｈｅｎＪ，ｅｔａｌ．Ｓ１ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙｏｆａ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｂｒｏｎｃｈｉｔｉｓｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎａｎｄｉｔｓｅｍｂｒｙｏ－ｐａｓ

ｓａｇｅｄ，ａｔｔｅｎｕａｔｅｄｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ［Ｊ］．ＡｖｉａｎＰａｔｈｏｌ，２００７，３６（３）：２３１－
２３４
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