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＿緬宿主中新病毒发现及编蝠冠状病毒 ＨＫＵ ９ 受体的探索


中文摘要

传染病的暴发 （ ｏｕｔｂｒｅａｋ ） 和流行 （
ｐ
ａｎｄｅｍ ｉｃ ） 严重威胁着人类的健康和生

存 。 在全球化 （
ｇ

ｌｏｂａｌ ｉｚａｔｉｏｎ ） 和工业化 （ ｉｎｄｕｓｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ） 背景下 ， 疾病的传播

和流行异常迅速 。 而新病原出现的速度也似乎超过了过去的任何时期 。

野生动物在人兽共患病 （ ｚｏｏｎｏｓｉ ｓ
） 的发生 、 传播和流行中发挥重要作用 。

对野生动物所携带病原进行检测 、 分离与鉴定 以及论证其与疾病的相关性 ， 成为

当前传染病研宄的
一个新的热点 。

随着技术的发展 ， 现代分子生物学方法在病原的发现和鉴定 中发挥越来越重

要的作用 。 以宏基因组学 （ｍｅｔａ
ｇｅｎｏｍｉｃｓ ） 和新

一

代测序技术 （ ｎｅｘｔ
－

ｇ
ｅｎｅｒａｔｉｏｎ

ｓｅ
ｑ
ｅｕｎｃｉｎ

ｇ，
ＮＧＳ ） 等为代表的分子生物学方法能够从样本中直接分析 ＤＮＡ 或

ＲＮＡ 遗传物质 ， 在病原鉴定中非常适用 。

２００２ 年和 ２０ １ ２ 年分别暴发的严重急性呼吸综合征冠状病毒 （ ＳＡＲＳ－ＣｏＶ ）

和中东呼吸综合征冠状病毒 （ＭＥＲＳ －ＣｏＶ ）
， 促使广大研宄者密切关注冠状病毒

的生物多样性 、 基因组学和跨物种传播的可能性 ， 尤其是来源于蝙蝠 （第二大哺

乳动物群体 ） 的冠状病毒 。 目 前已知蝙蝠携带有多种多样的病原体 ， 因此在新发

人畜共患病和跨物种传播疾病的监测中 ， 蝙蝠是优先关注的对象 。

本研宄通过泛冠状病毒 ＲＴ－ＰＣＲ 筛选 （ ｐａ
ｎ
－

ｃｏｒｏｎａｖｉｒａｌｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ） 和新
一

代

测序技术 ， 从棕果蝠 （ＡｏｕｓｅＷ ｉｗ ／ｅｓｃ ／ｉｅｎａＭ／／／ ） 的直肠拭子样本中 鉴定 出
一种新型

蝙蝠冠状病毒 ， 将其命名为果蝠冠状病毒 ＧＣＣＤＣ １ （Ｒｏｕｓｅｔｔｕｓｂ ａｔｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ

ＧＣＣＤＣ １
，
Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ｈＲｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １在基因组结构和组成上与

果蝠冠状病毒 ＨＫＵ９（ Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ ） 类似 ， 但是序列和进化分析表 明

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 是
一种新型蝙蝠冠状病毒 。 更为 引人注意的是 ， 在病毒基

因组的 ３

’

末端整合有
一

个独特的基因一ｐ ｌ Ｏ 基因 ， 这个基因在所有 已知的冠状

病毒中都找不到 同源序列 ， 序列和进化分析表明可能来源于
一

个古老的蝙蝠正呼

肠孤病毒 。 亚基因组 ｍＲＮＡ 和细胞水平试验表明 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ ｌＯ 基

因与正呼肠孤病毒的 ｐ
ｌ Ｏ基因

一

样是
一

个功能基因 。 在病毒复制周期中 ， ｐ
ｌＯ 基

因可能能够促进病毒在细胞与细胞之间转移 。 这株病毒的发现是单股正链 ＲＮＡ

１
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病毒与双股分节段的 ＲＮＡ 病毒之间跨科重组的第
一

次报道 。 对该冠状病毒的进

一

步研究能够深入了解病毒间异源重组的机制 。

蝙蝠冠状病毒 ＨＫＵ９（ Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ ） 是
一种重要的 Ｂｅｔａ 冠状病毒 ， 系

统进化上与 ＭＥＲ Ｓ
－

ＣｏＶ 隶属于同
一个属 。 对蝙蝠进行监测的数据表明 ＢａｔＣｏＶ

ＨＫＵ９ 在蝙蝠群体中广泛流行 ， 因此有必要对这个病毒跨越种间屏障的潜在可能

性进行研究 。 冠状病毒 ｓ
ｐｉｋｅ 蛋 白 中的受体结合结构域 （ Ｒｅｃｅ

ｐｔｏｒｂｉｎｄｉｎｇ
ｄｏｍａｉｎ ，

ＲＢＤ ） 识别宿主受体以介导病毒侵入 ， 因此是决定病毒趋向性和传播能力 的关键

因子 。 本研究 中 ， 通过
一

系列生物物理和 晶体学方法对 ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ 假定的

Ｓ
ｐ
ｉｋｅ 蛋 白 ＲＢＤ 进行 了研究 。 表面等离子体共振结果表明 ＨＫＵ９－ＲＢＤ 既不结合

ＳＡＲＳ－ＣｏＶ的 受体血管紧张素转化酶２（Ａｎｇ ｉｏｔｅｎｓｉｎ－ＣｏｎｖｅｒｔｉｎｇＥｎｚｙｍｅ２ ，

ＡＣＥ２ ）
， 也不结合 ＭＥＲＳ－ＣｏＶ 的受体 ＣＤ２６ 。 我们进

一

步解析了ＨＫＵ ９－ＲＢＤ 的

分子结构 ， 分析显示该分子结构 由一个核心和一个外部亚结构域组成 。 核心亚结

构域的折叠形式与其他 Ｂｅｔａ冠状病毒 ＲＢＤ 的相似 ， 而外部亚结构域在结构上具

有独特的特点 ， 仅 由
一

个单
一

的螺旋组成 ， 这
一

结构解释 了ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 不与

ＡＣＥ２ 和 ＣＤ２６ 结合的原 因 。 通过比较 目 前己知的所有 Ｂｅｔａ 冠状病毒 ＲＢＤ 结构 ，

我们进一步提出 同源的亚结构域插入结合模式 ， 核心亚结构域和外部亚结构域通

过这
一

模式锚定在
一起 。 通过对 ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 的结构解析及其与其他 Ｂ ｅｔａ 冠状病

毒的 ＲＢＤ 比较 ， 对于阐 明 Ｂｅｔａ 冠状病毒受体结合特性及进化规律具有重要参考

价值 ， 对于评价 ＨＫＵ９ 病毒的跨种传播潜力具有重要提示作用 。

关键词 ： 新发传染病 ； 果蝠冠状病毒 ＧＣＣＤＣ １
； 异源跨科重组 ；

融合相关小跨

膜蛋 白 （ ＦＡＳＴ ）
； 亚基因组 ｍＲＮＡ

；

２
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缩略词表

英文缩写 英文全称中文译名

ＥＩＤＥｍｅｒｇｉｎｇ
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ｙ
Ｓ
ｙ
ｎｄｒｏｍｅ汉坦病毒肺综合征

Ｈ ＩＶ ／ＡＩＤＳＨｕｍａｎＩｍｍｕｎｏｄ ｅｆｉｃｉｅｎ ｃｙ 
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ｐｅｐ
ｔｉｄｙ
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中 国疾病预防控制 中心病毒病预防控制所傅士论文


Ｓ ｆ９Ｓｐｏｄｏｐ ｔｅｒａｆｒｕｇ ｉｐｅｒｄａ ｃｅ ｌ ｌ草地贪夜蛾细胞
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引言

冠状病毒是有囊膜的单股正链非节段的 ＲＮＡ 病毒 。 根据国际病毒分类委员

会当前的命名法则 ， 冠状病毒科分为 ４ 个属 ， 即 Ａ ｌ

ｐｈａ 、 Ｂｅ ｔａ 、 Ｇａｍｍａ（分别对

应于 以前的 １ 、 ２ 和 ３ 群 ） 和 Ｄ ｅ ｌ
ｔ ａ 冠状病毒属 。 同 时 ， Ｂｅ ｔａ 冠状病毒属在进化

上又可进
一

步分为 Ａ 、 Ｂ 、 Ｃ 和 Ｄ ４ 个不同的群 （如 图所示 ） 。
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ｉ〇 ０ Ｔｕ ｒｔｗｙ ｃｏｒｏ ｎ ｉｖ ｉｎｉ＊

．

丨
— Ｃ ｏｍｍ ｏｎ －ｍｏｏｒｔｗ ｎｃｏｒｏｎａ ｖｉｒｕｓ ＨＫ Ｕ２ １

■ ■ ■ ＶＭ ａｅｏｎ ｃ ｏ ｒｏｎ ａ ｖｒｕｃ ＨＫＵ ２ ０

， ００


ＩＴ ｈｒｕｓｈ 

ｃｏ
ｒ
ｏｎ ａ ｖｉ

ｒｕ ｓ Ｈ ＫＵ １ ２ －６ ００

ｔ ｏｏ



１ Ｂｕ ｌｂｕ ｌ ｃｏｒｏ ｎａ ｖｉｎ ｉ ｓＨ  ＫＵ １
１ 

－ ９３４

Ｕ  ．


■— Ｗｈ Ｕｅ－ ｅｙ？ ｃ ｏｒｏｎ ａｖ ｉｒｕ ＊ ＨＫＵ １ ６Ｄ ｅｌ ｔｄ Ｃ 〇 ｒ〇 ｎａ ｖ ｉｒＵＳ

Ｍ７５
［

Ｍ ａｇ ｐ ｉｅ－ ｒｏｔｘ ｎｃ ｏｒｏ ｎａ ｖ ｉｒｕｓ ＨＫＵ １ ８

ｊ

￣

ｉＷ ｕｍ ａｃ ｏｒｏｎ ａｖ ｉｎｊｓＨ  ＫＵ １ ３

ｉ ｏｏ ｌ？
—

Ｐｏ ｒｃｎｅ ｃ ｏ ｒｏｎａ ｖｗｕｓＨ ＫＵ １ ５

Ｓ
ｐａ ｒｒｏｗｃ ｏｒ ｏｎ ａ

ｖｉ

ｒｕｓ
 Ｈ  ＫＵ

１
７

０ ２０

冠状病毒在 自然界 中广泛存在 ， 能够引起鸟类 、 动物和人类感染 ， 引起不同

严重程度的呼吸道 、 胃 肠道 、 泌尿生殖道 、 肝脏和神经系统疾病 ， 或不表现出 临

床症状 。 自 １ ９３ ７ 年从鸡体 内分离得到的第
一个动物冠状病毒——传染性支气管

炎病毒 ， 研宄人员相继鉴定 出各种各样的哺乳动物和人类冠状病毒 。 迄今 ， 从野
９
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鸟 、 蝙蝠 、 人类和其他动物中分离鉴定到的冠状病毒累计至少有 ９０ 种 。 其中 ，

至少有 ６ 种可以感染人类并导致疾病 。 在这些冠状病毒中 ， Ｂｅｔａ 冠状病毒由于其

致病能力和跨物种传播的潜力尤为突 出 ， 多次造成全球范 围 内人类感染的大流

行 。 ２ ００２
？

２００３ 年 ，

一 种代表 性 的 Ｂｅｔａ 冠 状 病毒——ＳＡＲＳ 冠状病 毒

（ ＳＡＲＳ －ＣｏＶ ）
， 首先在中 国 出现并迅速向其他国家蔓延 ，

至少造成 ８０００ 人感染

和 ８００ 人死亡 。 ２０ １ ２年 ， 另
一

种 Ｂｅｔａ冠状病毒——ＭＥＲＳ 冠状病毒 （ＭＥＲＳ －ＣｏＶ ） ，

首先在沙特阿拉伯 出现 。 尽管全球范围 内努力控制 ＭＥＲＳ 冠状病毒的传播 ， 该

病毒仍然在中东 、 欧洲 、 北美和亚洲等多个国家扩散 。 直至 ２０ １４ 年 ７ 月 ３ 日 ，

共造成 ９４ １ 例感染和 ３ ４７ 例死亡 。 同时 ，
２００６ 年香港大学袁国勇及其同事在

一

个 呼吸道疾病的 病人 中 鉴定 出
一

种能够 引 起人类感染的冠状病 毒——ＨＣｏＶ

ＨＫＵ １ 。 这些意想不到 的因 Ｂｅｔａ 冠状病毒所引起的疫情暴发给全球公共卫生带来

严重威胁 。

值得注意的是 ， 目前的证据表明大部分 （ 即使不是所有 ） 人类冠状病毒来源

于蝙蝠 。 ２０ １ ３ 年 ，
Ｇｅ 等从云南省中华菊头蝠的粪便样本中分离到

一

株活的 ＳＡＲＳ

样冠状病毒 （ ｂａｔＳＬ－ＣｏＶ－ＷＩＶ ｌ ） 。 这项研宄是迄今 ＳＡＲＳ 冠状病毒来源于蝙蝠的

最强证据 ， 并且研宄结果证明 ＳＡＲＳ 冠状病毒在跨物种感染中无需中 间宿主 。 而

多层次的证据表明单峰驼在 ＭＥＲＳ 冠状病毒的传播中 ， 可能是作为中 间宿主而

存在 ， 蝙蝠可能是 ＭＥＲＳ 冠状病毒的 自然宿主 。 因此 ， 在新发人兽共患病和跨

物种传播疾病的监测中 ， 蝙蝠是优先关注的对象 。 蝙蝠携带的冠状病毒所造成的

突发感染促使病毒学家将研宄重点放在蝙蝠冠状病毒生物多样性和基因组上 。

同样从上图可以看出 ， Ｂ ｅｔａ 冠状病毒的 ４ 个群中 ， Ａ、 Ｂ 、 Ｃ３ 个群中均有

病毒成员能够引起人类疾病 。 唯独 Ｄ 群 中 的蝙蝠冠状病毒 ＨＫＵ９ 是否具有感染

人的潜在可能性 ， 目 前尚未可知 。 从系统进化上看 ， Ｂａ ｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 与 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ

相对较为接近 。 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 是
一

种重要的 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒 ， 对蝙蝠进行监测的

数据表明 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 在蝙蝠群体中广泛流行 。 因此 ， 有必要对这个病毒跨越

种间屏障的潜在可能性进行研宄 。

１ ０
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第
一

部分 研究内容

１ １
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第一章 果蝠冠状病毒 ＧＣＣＤＣ１ 鉴定及其特征性 Ｐ １０基因的起源和

功能研宄

冠状病毒是有囊膜的单股正链非节段的 ＲＮＡ 病毒
，
基因组大小介于 ２ ６

？

３２

ｋｂ 之间 ， 是 ＲＮＡ 病毒中基因组最大的
一种⑴ 。 根据国际病毒分类委员会当前的

命名法则 ， 冠状病毒科分为 ４ 个属 ， 即 Ａｌ
ｐ
ｈａ 、 Ｂ ｅｔａ 、 Ｇａｍｍａ（分别对应于 以前

的 １ 、 ２ 和 ３ 群 ） 和 Ｄｅｌ ｔａ 冠状病毒属 ［
２

－

５
］
。 同时 ， Ｂｅｔａ冠状病毒属在进化上又可

进
一

步分为 Ａ 、 Ｂ 、 Ｃ 和 Ｄ 共 ４ 个不 同的群 ［
２

１

。

冠状病 毒基因组 复 制和 ＲＮＡ 合成 的机制非常独特 ， 包括 聚合 酶跳跃

（
ｐ
ｏ ｌ
ｙ
ｍｅｒａｓｅ

ｊ
ｕｍｐ ｉｎ

ｇ 

） 、 模板选择 （ ｔｅｍｐｌａｔｅｓｅｌ ｅｃｔｉｏｎ ）和不连续延伸 （ ｄｉ ｓｃｏｎｔ ｉｎｕｏｕｓ

ｅｘｔｅｎｓ ｉｏｎ ）［
６

＿

９
］
。 因此 ， 冠状病毒重组和突变的频率很高 ， 以适应新的宿主和生

态位 （ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｎｉｃｈｅ ）
［

１ Ｇ ， １ １

］
。 通过对相关的冠状病毒基因组序列进行仔细审查 ，

可以发现重组热点散布于整个基因组中 ［
１ ２

］

。 不同冠状病毒的 ｓ
ｐ

ｉｋｅ基因之间的重

组 ， 能够转变病毒粒子表面蛋 白的抗原性 ， 从而为病毒 的免疫逃避 （ ｉｍｍｕｎｅ

ｅｓｃａｐｅ ） 提供有效策略 。 而基因组 ３

’

末端存在
一些调节序列 （ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ

ｓｅｑ
ｕｅｎｃｅ ）

和附加基因 （ ａｃｃｅｓ ｓｏｒ
ｙｇ

ｅｎｅ ）
，
在这个区域的重组 ， 能够改变病毒的复制能力 ［

１ ３
］

。

在 ＯＲＦ ｌ ａｂ和 ｓ
ｐ ｉｋｅ基因之间 、 ｓｐ ｉｋｅ 基因与 Ｅ 基因之间 ， 以及基因组的其他区域 ，

能够发现其他的重组位点 。 重组是冠状病毒的
一个有效的遗传工具 ， 以确保冠状

病毒的遗传稳定性和 多态性 ［
１ ３

］

。

冠状病毒是 自然界中广泛存在的病毒之
一

。 冠状病毒能够感染很 多种动物 ，

引起不同严重程度的呼吸道 、 胃 肠道 、 泌尿生殖道 、 肝脏和神经系统疾病 ， 或不

表现出 临床症状 。 传染性支气管炎 （ Ｉｎｆｅｃｔ ｉｏｕｓ ｂｒｏｎｃｈ ｉｔ ｉｓ ｖｉｒｕ ｓ
，

ＩＢＶ ） 是 １ ９３ ７ 年

从鸡体 内分离得到 的第
一

个动物冠状病毒 ［
１ ４

］

。 随后 ， 研究人员相继鉴定 出各种

各样的哺乳动物和人类冠状病毒 ， 如 鼠肝炎病毒 （Ｍｕｒｉｎｅ ｈｅ
ｐ
ａｔ ｉｔｉ ｓｖｉ ｒｕｓ

，
ＭＨＶ ） 、

猪流行性腹泻病毒 （ Ｐｏｒｃｉｎｅｅ
ｐ

ｉｄｅｍ ｉｃｄｉａｒｒｈｅａｖｉｒｕｓ ， ＰＥＤＶ ） 、 猫冠状病毒 （Ｆｅｌｉｎｅ

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ
， ＦＣｏＶ ） 、 人冠状病毒

２２９Ｅ（Ｈｕｍａｎｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ２２９Ｅ ， ＨＣｏＶ
－

２２９Ｅ ）

和人冠状病毒ＯＣ４３（ Ｈｕｍａｎ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ＯＣ４３
，
ＨＣｏＶ－ＯＣ４３ ） 等 ［

１ ５
－

１ ８
］
。 ２００３年

严重急性呼吸道综合症 （ Ｓｅｖｅｒｅａｃｕｔｅｒｅｓｐ
ｉｒａｔｏｒｙｓｙ

ｎｄｒｏｍｅ
， ＳＡＲＳ ） 暴发之前 ，

１３
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公共卫生界很少注意冠状病毒科成员 ， 因为它们 （ ＨＣｏＶ－２２９Ｅ 和 ＨＣｏＶ－ＯＣ４３ ）

仅 引起人类温和 的呼吸道疾病 。 严重急性呼吸道综合症在中 国首次出现 ， 并迅速

向 ２９ 个国家和地区扩散 ， 在世界范围 内感染了８０９６ 人并导致 ７７４ 人死亡 （致死

率为 ９ ． ５％ ）［
１ ９

］

。 ＳＡＲＳ 冠状病毒的爆发 ， 及其对全球医学和公共卫生的巨大影

响 ， 激发 了研究人员对冠状病毒和相关研究的广泛关注 ， 特别是冠状病毒的生物

多态性 、 基因组学和跨物种传播的可能性及机制等 。 迄今为止 ， 从野鸟 、 蝙蝠 、

人类和其他动物中分离鉴定到的冠状病毒累计至少有 ９０ 种 。 在这些病毒中 ， 某

些冠状病毒在核苷酸和氨基酸序列上表现出显著的多态性 ， 表明存在不同 的基因

型 ， 如 人 冠 状 病 毒 ＨＫＵ １（ＨＣｏＶ－ＨＫＵ ｌ） 、 蝙 蝠 冠 状 病 毒 ＨＫＵ３

（Ｒｈ－Ｂ ａｔＣｏＶ
－ＨＫＵ ３ ） 和蝙蝠冠状病毒ＨＫＵ９（ Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ ） 等 。

在所有分离或鉴定的冠状病毒中 ，
至少有 ６ 种可 以感染人类并导致疾病 。 目

前的 证据表 明 ， 大部分 （ 即使不是所有 ） 人类冠状病毒来源于蝙蝠 。 分子钟

（ｍｏｌ ｅｃｕｌａｒｃｌｏｃｋ ） 分析表明ＨＣｏＶ－

２２９Ｅ和ＧｈａｎａＢ ｔ
－ＣｏＶＧｒ

ｐ ｌ具有共同的祖先 ，

早在 １ ６８ ６
－

１ ８００ａｄ 存在于非洲蹄蝠中 ［
２ Ｇ

，
２ １

］

。 ２０ １ ３ 年 ， Ｇ ｅ 等从云南省 中华菊头蝠

的粪便样本中分离到
一

株活的 ＳＡＲＳ 样冠状病毒 （ ｂａｔＳＬ－ＣｏＶ－ＷＩＶ ｌ ） 。 这项研宄

是迄今 ＳＡＲＳ 冠状病毒来源于蝙蝠的最强证据 ， 并且研宄结果证明 ＳＡＲＳ 冠状病

毒在跨物种感染中无需 中间宿主［
２２

］

。 ２０ １ ２ 年 ， 另
一

种新型冠状病毒 ， 中东呼吸

综合征冠状病毒 （ＭｉｄｄｌｅＥａｓｔｒｅｓｐ
ｉｒａｔｏｒｙ

ｓｙｎｄｒｏｍｅｃｏｒｏｎａｖ ｉｒｕｓ ， ＭＥＲＳ
－ＣｏＶ ） 在

沙特阿拉伯爆发 ［

２ ３ ＿２５
］

。 多层次的证据表 明单峰驼仅仅是作为 中间宿主而存在 ， 而

蝙蝠可能是 ＭＥＲＳ 冠状病毒的 自然宿主 ［

２Ｍ８
］

。 蝙蝠携带的冠状病毒所造成的 突

发感染促使病毒学家将研究重点放在蝙蝠冠状病毒生物多样性和基因组上 。 迄

今 ， 从不同种类和地理位置的蝙蝠中至少分离或鉴定出 ３ ９ 种冠状病毒 。

本研宄中 ， 我们从云南西双版纳采集的蝙蝠样本中 鉴定 出
一

种新型冠状病

毒 ， 并暂 时将之命名 为果＿冠状病毒 ＧＣＣＤＣ １（ Ｒｏｕｓｅｔｔｕ ｓｂａｔｃｏｒｏｎａｖ ｉｒｕｓ

ＧＣＣＤＣ １
，

Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ ） 。 基因组序列分析表明 ，

Ｒ ｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １

是 Ｂｅｔａ 冠状病毒属 Ｄ 群中的
一

个新成员 ， 与果蝠冠状病毒 ＨＫＵ９ （Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶ

ＨＫＵ９ ） 在基因组结构和组成上具有相似的特点 。 有意思 的是 ， 在 Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ 基因组 ３

’

末端 ， Ｎ 基因下游相邻位置上有
一

个独特的 ｐ
ｌ Ｏ 基因 。 序列

和功能分析表明 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ ｌ Ｏ 基因来源于膜融合正呼肠孤病毒 ，

１ ４
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细胞水平上的研究结果表明该基因与膜融合正呼肠孤病毒的 ｐ ｉｏ 基因在合胞体

形成中发挥相 同的作用 。 因此 ， 我们推测 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 是 由
一个古老的

冠状病毒和
一

个膜融合正呼肠孤病毒在远古时期混合感染了单
一

细胞产生的重

组病毒 。 鉴于冠状病毒是单股正链非节段的 ＲＮＡ 病毒 ， 而膜融合正呼肠孤病毒

是双股分节段的 ＲＮＡ 病毒 ， 这两种病毒之间的重组事件在 自然界中非常罕见 。

因此 ， 我们的发现是单股和双股 ＲＮＡ 病毒之间跨科重组的第
一

次报道 ， 在病毒

学中具有突出 的理论意义 。

１ ． １ 材料和方法

１ ． １ ． １ 实验材料

１ ． １ ．１ ． １ 酶及主要试剂

１ ） 核酸提取试剂盒 ：
ＲＮｅａｓｙＭ ｉｎｉ Ｋｉ ｔ（德国 Ｑｉ ａ

ｇ
ｅｎ ）

２
）
反转录酶 ： Ｓｕｐ

ｅｒｓ ｃｒｉ
ｐ

ｔＩ ＩＩＲｅｖｅｒｓｅＴｒａｎｓｃｒｉｐ ｔａｓｅ（ Ｃａｔ ．Ｎｏ
．１ ８０８０

－

０９３ ， 美

国Ｉｎｖ ｉｔｒｏｇｅｎ ）

３
）
聚合酶 ： ＴａｑＤＮＡ ｐ

ｏｌｙｍｅｒａｓｅ（ Ｔａｋａｒａ ， 日本 ）

４
）５

’

－ＲＡＣＥ 试剂盒 ： ５
’
－

ＦｕｌｌＲＡＣＥＫｉｔ（ ＣｏｄｅＮｏ ．６ １ ０７ ， 日 本Ｔａｋａｒａ ）

５
）ＤＮＡ 回收试剂盒 ： 天根 ＤＮＡ 回收试剂盒

６
）
质粒提取试剂盒 ： 天根小量质粒提取试剂盒

７
）
病毒运输液 ： Ｅ ａｒｌｅ

’

ｓｂａｌ ａｎｃｅｄｓａ ｌｔｓｏｌｕｔ ｉｏｎ（美国Ｉｎｖ ｉｔｒｏｇ
ｅｎ

）
，５％ＢＳＡ ，

５００００
ｎｇ／ｍｌ万古霉素 ， ５００００

｜

ａ
ｇ
／ｍ ｌ丁胺卡那霉素 ， １ ００００ｕｎｉ ｔｓ／ｍｌ制霉

菌素

８
）
引物 ： 由擎科新业和北京华大公司合成 。

１ ． １ ．１ ．２ 主要仪器

１
）
小型台式离心机 （美国ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ）

２
）ＰＣＲ仪 ： Ｂ ｉｏ

－Ｒａｄ ， 东胜创新

１ ５
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３
）Ｂ ｉｏｆＵｇｅ 台式冷冻高速离心机 （ 德国Ｈｅｒａｅｕ ｓ ）

４
）
高速冷冻离心机 （ 日本ｈｉｍａｃ ＣＲ ２ １Ｇ ） 、

５
）－

２０

°

Ｃ低温冷柜 （德国 Ｓ ＩＥＭＥＮ Ｓ ）

６
）－

８０

°

Ｃ低温冷柜 （德国Ｈｅｒａｅｕｓ ）

７
）ＢＬ３ １ ０赛多利斯电子天平 （德国 Ｓａｒｔｏｒｉｕｓ ）

８
）
电子天平 （上海ＨＥＮＧＰＩＮＧ ＪＡ３ １ ００２ ）

９
）ｐ

Ｈ酸度计 （美国ＨＡＮＮＡ Ｈ Ｉ２２ ３ ）

１ ０
）
凝胶成像系统 （美国Ｂ ｉｏ

－ＲＡＤ ）

１ １
）
恒压恒流电泳仪 （美国Ｂ ｉｏ－ＲＡＤ ）

１ ２
）
超净工作台 （北京哈东联 ）

１ ３
）
高压灭菌锅 （ 日本ＴＯＭＹ Ａｕｔｏ ｃｌ ａｖｅＳ Ｓ

－

３２５ ）

１ ４
）
紫外分光光度计 （ 日 本ＨＩＴＡＣＨ Ｉ Ｖ－

１ ８ ００ ）

１ ５
）Ｍ ｉｌ ｌｉＱ ｐ

ｌｕｓ超纯水系统 （美国Ｍ ｉ ｌｌ ｉｐｏｒｅ ）

１ ６
）
恒温水浴锅 （北京精科华瑞 ）

１ ７
）ＤＹＹ ＩＩＩ

－

３ １Ａ 型电泳槽 （北京六一仪器厂 ）

１ ． １ ．１ ．３ 主要溶液配制

１
）５

＞＜ 甲酚红 ＰＣＲ 上样缓冲液 ： ０ ． ０４％甲酚红 ， ６０％蔗糖

先配制 ５ｘ 甲酚红 ＰＣＲ 上样缓冲液 。 甲酚红在 ６０％的蔗糖中很难溶解 ，

需要加热后 ， 再过夜搅拌 。 可配成 ５００ｍＬ ， 分装到 ５０ｍＬ 离心管中 ， 存放

于 ４
°

Ｃ 。 如果是直接用作 ＰＣＲ 产物上样缓冲液 ， 最好是过滤
一

下 。 如果用来

配制如下的 ２
ｘ
ＰＣＲＭ ｉｘ ， 可暂不过滤 。

２
）２ ＞＜ ＰＣＲＭｉｘ配制

１ ０ｘＢｕｆｆｅｒ１ ０ｍＬ

ｄＮＴＰ
（
２ ．
５ｍＭ

）８ｍＬ

１ ６
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ＤＭＳＯ５ｍＬ

５ ｘ 甲酚红 ＰＣＲ 上样缓冲液２０ ｍＬ

ＰＣＲ水７ ｍＬ

５０ｍＬ

配制好之后 ， 以 ０ ．２２（油性 ） 小滤器过滤 ， 再进行分装 ， 每管 ｌ ｘｎＬ

冻存于 －

２０

°

Ｃ 备用 。

３
）ＬＢ 培养基

（
１Ｌ

）

胰蛋 白胨１０
ｇ

酵母提取物５
ｇ

ＮａＣｌ １ ０ｇ

加入 ９００ｍＬ 去离子水 ， 摇动容器直至溶质溶解 ， 用 ５ＭＮａＯＨ 调 ｐ
Ｈ

至 ７ ． ０
， 定容至 １ Ｌ

， 高压灭菌 ，
４

°

Ｃ 存 。

４
）ＬＢ 固体培养基 ：

胰蛋 白胨

酵母提取物０ ． ５％
（
Ｗ／Ｖ

）

ＮａＣ ｌ１％
（
Ｗ／Ｖ

）

琼脂粉１ ． ５％
（
Ｗ／Ｖ

）

５
）Ａｍｐ （

氨苄青霉素钠盐）
贮存液 （

１ ００ｍｇ／ｍＬ
）

溶解 ｌ
ｇ 氨苄青霉素于 １ ０ ｍＬ 灭菌水 ， 过滤除菌 ，

－２０

°

Ｃ分装备用 。 使用

时 １ ００ｍＬ培养液中加 １ ００
ｎＬ（

即 １ ： １ ０００ 倍稀释 ）
， 最终浓度为 １ ００ 吨／ｍＬ 。

６
）Ｏ ． ｌ Ｍ Ｃ ａＣｋ ：０ ． ５ ５

ｇ
ＣａＣ ｌ２ 溶于 ５０ ｍＬ 蒸馏水中 ， 高压灭菌 。

７
）ＩＰＴＧ（异丙基硫代 －

Ｐ
－Ｄ －半乳糖苷 ）

在 ８ｍＬ 蒸馏水中溶解 ２
ｇ ＩＰＴＧ 后 ， 定容至 １ ０ｍＬ ，０ ．２２

ｐ
ｍ 过滤除菌 ，

分装成 ｌ ｍＬ ，
－ ２０

°

Ｃ 保存 。

１． １ ．１ ．４ 常用设计分析软件

１
）
序列 比对和分析 ？

？

Ｃ ｌｕｓｔａ ｌＸ ２ ． １ 、 ＤＮＡＳｔａｒ１ ２ ．０、 Ｖｅｃｔｏｒ ＮＴ Ｉ１ １
． ５ 、 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ

Ｒ９ 、 ＣＬＣＧｅｎｏｍ ｉｃｓＷｏｒｋｂｅｎｃｈ８ 。

２
） 引物设计 ： Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍ ｉｅｒ５ 。

１７
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３
） 进化分析 ： ＭＥＧＡ７ 、 Ｐｈｙ

ＭＬ 。

４
） 图片编辑处理软件 ：

Ａｄｏｂ ｅＰｈｏｔｏｓｈｏｐ
ＣＳ６ 。

１ ． １ ．２ 实验方法

１ ． １ ．２ ． １ 引物设计

我们从 Ｇ ｅｎＢａｎｋ 中下载了冠状病毒的全部序列 ， 尤其是全基因组序列 。 将

ＯＲＦ ｌ ａｂ 中 的 ＲｄＲｐ 序列提取出来后 ， 去除重复和测序质量不好的序列 （如序列

中存在 Ｎ 及其他的简并碱基 ）
；
将核苷酸序列翻译成氨基酸序列后 ， 进

一

步去除

重复序列 ， 最后保留大约 ４００ 条氨基酸序列 ， 经比对后从中找出最为保守的氨基

酸基序 ， 手工设计简并的通用引物 （ 设计方法见第六章 ） ， 经合成后用于样本中

冠状病毒的筛查 。

１ ．１ ．２ ．２ 样本釆集

在当地疾控中心工作人员和村民的协助下 ， 我们在云南西双版纳地区的某个

山洞里捕获了大约 ３００ 只蝙蝠 ， 经物种鉴定为棕果蝠 。 其中 ， ２００ 只蝙蝠解剖后

采集了肺脏 、 肝脏 、 肠道组织和肛拭子 ， 部分蝙蝠采集了脑部组织 ， 另有 １ ００

只蝙蝠仅采集了肛拭子 。 所有组织分别存放于 ２ ｍＬ 细胞冻存管中 ， 肛拭子浸泡

于 １
．
５ｍＬ 含有多种抗生素 （ ５００００｜

＿
ｉｇ／ｍｌ 万古霉素 ，

５０ ０００ 吨／ｍｌ丁胺卡那霉素
，

１ ０００〇 １１１＾３／１１１ １ 制霉菌素 ） 和 ５％ ８ ３八 的病毒运输液中 。 所有标本分类包装在纱

布袋中后立即存放于液氮 ， 并经干冰运输寄送回实验室 ， 存放于 －

８０

°

Ｃ 低温冰箱

中 ， 直至需要检测时取出 。 本研宄通过了 中 国疾病预防控制 中心病毒病预防控制

所的伦理及动物福利和使用委员会的审查 。

１ ．１ ．２ ．３ＲＮＡ提取

使用 Ｑ ｉ ａｇｅｎ 核酸提取试剂盒按照说明 书中介绍的方法进行核酸提取 ：
１ ） 将

冻存于－

８０

°

Ｃ低温冰箱中 的肛拭子样本取 出后 ， 按照顺序排列好 ， 置于 ４

°

Ｃ冰箱中

过夜解冻
；
２ ） 在超净 台 中小心取出冻存管中 的棉拭子 ， 取 １００

ｇＬ 肛拭子样本加

入到 ６００
ｐＬ 病毒裂解液中充分裂解 ， 随后加入 ７００

ｐＬ７０％的乙醇终止裂解反应 ；

３ ） 将病毒裂解液分两次结合到微量吸附柱中 ， 每次 ７００ｐ
Ｌ ， 以 １２０００ｇ

短暂离

心
；
４ ） 以 ７０％的乙醇洗涤两次后 ， 将微量吸附柱置于干净的收集管 中 以 １ ２０００ ｇ

１ ８
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离心 ２ 分钟 ， 去除残余的 乙醇 ； ５ ） 将吸附柱置于 １ ．５ ｍＬ 离心管中 ， 加入 ６０ ｐＬ

无 ＲＮＡ 酶的去离子水 ， 室温放置 ２ 分钟 ， 充分溶解 ， 最后 １ ２０００ｇ 离心 ２ 分钟

洗脱 ＲＮＡ ；６ ） 提取的 ＲＮＡ 经测定浓度后立即用于下
一

步反转录试验或存放于

－

８０

°

Ｃ低温冰箱中 。

１ ．１ ．２ ．４ 反转录

以
Ｉｎｖ ｉｔｒｏｇ

ｅｎ公司 的Ｓｕｐ
ｅｒｓ ｃｒｉｐｔ Ｉ ＩＩＲｅｖｅｒｓｅＴｒａｎｓ

ｐ
ｒ ｉｔａｓｅ（Ｃａｔ ．Ｎｏ ．

１ ８０８０
－

０９３ ）

或其他公司 的类似产品 ，
按照操作手册中 的步骤进行 。

１
）
反转录体系准备 ：

ｌＯ ｍＭ ｄＮＴＰＭ ｉｘ１ＨＬ

Ｒ ａｎｄｏｍ
ｐｒｉｍｅｒｓ１ｊ

－ｉＬ

总ＲＮＡ８
＾Ｌ

共１０ｊ
ｉＬ

２
）６ ５

°

Ｃ５ 分钟加热混合物 ， 然后于冰上放置至少 １ｍｉｎ 。

３
） 取出 ＰＣＲ 管 ， 短暂离心后加入如下试剂 ：

１０
ｘ
ＲＴｂｕｆｆｅｒ２

ｐＬ

２ ５ｍＭＭｇＣｂ４
｜
ｉＬ

０ ． １ Ｍ ＤＴＴ２
＼
ｉＬ

ＲＮａｓｅＯＵＴ
？

（
４０Ｕ／＾Ｌ ）１ｐＬ

Ｓｕ
ｐ
ｅｒｓｃｒｉ

ｐ
ｔ

？
 ＩＩ ＩＲＴ

（
２００Ｕ／

＾
ｉＬ

）１＾
ｉＬ

４
）
轻柔混合反应体系 ，

２５
°

Ｃ５ 分钟 。

５ ）５０

°

Ｃ６０ 分钟 ， 进行反转录反应 。

６
）７０

°

Ｃ１ ５ 分钟灭活 。

１ ． １ ．２ ．５ 半巢式 ＰＣＲ 检测

１
） 第

一

轮 ＰＣＲ

反应体系 ：

２ｘＰＣＲＭｉｘ１ ０
ｐＬ

引物
ｐ

ａｎＣｏＶｓ
－ＯＦ１ ． ２

＾
ｉＬ

引物ｐ
ａｎＣｏＶｓ

－ＯＲ １ ． ２
 ｜
ｉＬ

ｃＤＮＡ２
叫

１９
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ｒＴａ
ｑ０ ．６

 ｜

〇．Ｌ

Ｈ２Ｏ５

总体积２０
ｐ
Ｌ

反应条件 ：

９ ５

°

Ｃ１ ０ｍ ｉｎ

９４
〇

Ｃｌ ｍｉｎ
＇

ｊ

４４
°

Ｃ１ｍ ｉｎ５个循环

７２
°

Ｃｌ ｍ ｉｎ．

９４ 

°

Ｃ１ｍｉｎ
＇

ｉ

５４
°

Ｃ１ｍｉｎ？３ ０个循环

７２
°

Ｃｌ ｍｉｎ．

７２ 

°

Ｃ５ｍｉｎ

４
°

Ｃ̄

２
）
第二轮 ＰＣＲ

反应体系 ：

２ｘＰＣＲＭ ｉｘ１ ０
ｐＬ

引物ｐ
ａｎＣｏＶ ｓ

－

ＩＦ１ ． ２

引物
ｐ

ａｎＣｏＶｓ
－

ＯＲ１ ．２
＾

ｉＬ

第
一

轮产物５
ｐＬ

ｒＴａ
ｑ０ ．６

 ｜

ｉＬ

Ｈ ２Ｏ２
＼

ｘＬ

总体积２０
ｐ
Ｌ

反应条件 ：

９５


°

Ｃ １０ ｍｉｎ

９４
°

Ｃ１ｍ ｉｎ
＇

ｉ

４８ 

°

Ｃｌ ｍ ｉｎ
Ｐ

５个循环

７２ 

°

Ｃ１ｍ ｉｎＪ

９４

°

Ｃ１ｍｉｎ
＇

５８ 

°

Ｃ１ｍｉｎ？３０个循环

７２

°

Ｃ１ｍｉｎ．

７２ 

°

Ｃ５ｍｉｎ

４
°

Ｃ̄

２０
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第
一

轮和第二轮 ＰＣＲ 产物经凝胶电泳确认后 ， 如果扩增片段大小与预期相

符 ， 即可将 ＰＣＲ 产物送公司进行测序 。

表 １ ． １ 冠状病毒通用引物及测序引物

引物 ｜

序列

检测 ｜
ｐａｎＣｏＶｓ

－ＯＦ５
，
－ＴＧＴＴＡＴＴＧＧＡＡＣＣＡＣＧＡＡＧＴＴＹＴＡＹＧＧＮＧＧＮＴＧ －

３

’

ｐａｎＣｏＶｓ
－

ＩＦ


５ 

’
－ＧＴＴＴＴＧＴＴＣＴＴＡＴＧＧＧＴＴＧＧＧＡＴＴＡＹＣＣＮＡＡＲＴＧＹＧＡ－

３

’



ｐａｎＣｏＶｓ
－ＱＲ


５ 

’

－ＴＡＧＴＡＧＣＡＴＣＴＣＣＧＣＴＧＣＴＡＧＴＮＣＣＮＣＣＮＧＧＹＴＴ－

３

，

测序ｐａｎＣｏｒｏｎａ
－

ｓｅｑ
－

ｌ Ｆ５ 

＾ＴＧＴＴＡＴＴＧＧＡＡＣＣＡＣＧＡＡＧ－

Ｓ

＇



ｐａｎＣｏｒｏｎａ
－

ｓｅｑ
－２Ｆ５

’
－ＣＴＴＡＴＧＧＧＴＴＧＧＧＡＴＴＡ－

３

’





ｐａｎＣｏｒｏｎａ
－

ｓｅｑ
－Ｒ５

，
－ＧＣ 

ＡＴＣＴＣＣＧＣＴＧＣＴＡＧＴ－３ 

’



１ ． １ ．２ ．６ 片段延伸及分析

将返回 的 ＰＣＲ 产物测序结果提交到 ＧｅｎＢ ａｎｋ 中 以 ｔｂ ｌａｓｔｘ 进行比对分析 ， 经

确认测得的序列与 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ 同源性最髙 ； 将 Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ ９ 全基因

组序列共 ８ 条全部下载 ，
经比对后按照文献的方法以测得的序列为中心往两端延

伸进行 引物设计 ， 以扩增 ＲｄＲ
ｐ 中 ８ １ ６ ｂ

ｐ 的序列 ， 测序后并做进
一

步分析 ， 经初

步确认这株病毒为新型冠状病毒 ， 并暂时将之命名为 ＲｏｕｓｅｔｔｕｓｂａｔＣｏｒｏｎａｖｉｒｕ ｓ

ＧＣＣＤＣ １（ Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ ） 。

１ ． １ ．２ ．７新
—

代测序 （Ｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｉｎｇ ， ＮＧＳ ）

经确认为新型冠状病毒的样本 （样本号为 ３４５ 和 ３ ５６ ） 重新提取核酸后 ， 将

核酸 寄送 至深圳 华大基 因 研 究 院 ， 采用 ＩｏｎＰｒｏｔｏｎ 平 台 进行新
一

代 测序

（Ｎｅｘｔ
－

ｇｅｎｅｒａｔ ｉｏｎｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｉｎｇ ， ＮＧＳ ） 。 新

一代测序得到的原始数据 ， 以Ｒｏ
－ＢａｔＣ ｏＶ

ＨＫＵ９ 为参考序列进行拼接 ， 得到部分位置上存在 ｇａｐ 的近似全长基因组序列 。

１ ．１ ．２ ．８Ｇａｐ 修补与序列校正

以得到的近似全长基因组序列为模板进行引 物设计 ， 将 ３４６ 和 ３ ５６ 号样本

ＲＮＡ 反转录后进行 ＰＣＲ 扩增 ， 扩增产物进行 Ｓａｎｇ
ｅｒ 测序以补齐所有 ｇａｐ ， 并对

ＮＧＳ 测序得到的所有碱基逐
一

校对以修正其中可能存在的错误 。 引物序列如下 ：

表 １ ． ２
ｇａｐ修补与序列校正引物

引物名称｜

引物序列｜

引物名称 ｜

引物序列

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

０ １ ０ＦＴＣＴＡＣＣＧＴＣＴＴＧＣＴＡＡＴＧＣ０Ｖ
－

ＧＷ－

Ｏ８ＯＦＡＴＣＣＴＧＴＣＴＴＣＴＴＴＧＣＴＣＴ

２１
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ＣｏＶ －ＧＷ－

Ｏ ｌ ＯＲＴＧＮＧ ＣＷＧＧ ＲＴＣＲＣＣＤＡＣＡＣ０Ｖ－ＧＷ－

Ｏ８Ｏ ＲＴＧＴＣＧ ＴＣ ＡＣＣ ＣＡＣＴＡＣＴＣ

ＣｏＶ －ＧＷ－

Ｏ ｌ Ｉ ＦＣＧＧＴＧＧＣＧ ＧＧＴＴＴＴＡＴＧＴＴＡＣ０Ｖ－ＧＷ －

Ｏ８ Ｉ ＦＣＴＴＧＴＣＴＡＣＡＣＴＡＴＧＧＣ ＡＣＴＧ

ＣｏＶ －ＧＷ－

Ｏ ｌ Ｉ ＲＴＣＡＴＡＲＴＴＡＧＴＲＣ ＡＣＡＴＲＣＴＣ０Ｖ－ＧＷ －

Ｏ８ Ｉ ＲＧＴＣＴＴＡＡＣＡＧＣＡＴＴＴＴＣＣＴＣ

ＣｏＶ －ＧＷ－Ｎ０２Ｏ ＦＴＡＡ ＡＣＧＡＧＴＹＭＧＧＧＧＴＷＣＣ 〇Ｖ －ＧＷ－ ０９０ ＦＡＴＧＧ ＴＴＡＧＧＴＧＣＴＧＡＴＧＡ

ＣｏＶ －ＧＷ－Ｎ０２ＯＲＡＧＣＣＴＣＡＧＡＣ ＡＴＡＡ ＡＧＡＣＣｏＶ －ＧＷ－

０９Ｏ ＲＧ ＣＧＴＴＴＡＴＡＧＣＣＴＴＧＴＴＡ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－Ｎ０２ ＩＦＴＴＴＧＴＨＧＴＷＡ ＡＲＣＧ ＣＣ ＡＴＡＣＣｏＶ －ＧＷ－

〇９Ｉ ＦＧＣＴＣＡＧＧＡＴＧＧＣＡＴＴＣＴＡＣＡ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

Ｎ ０ ２ ＩＲＧＴＧＣＴＴＣＣＧ ＣＡＧＡＴＡＧＴＴＧＴＣ〇Ｖ －ＧＷ－

０ ９Ｉ ＲＡＧＣＴＴＧＧＴＣＧＧＡＡ ＡＣＡ ＡＧＴＣ

Ｃ ｏＶ －ＧＷ－ ０ ３ＯＦＧＣＴＴＴＴＧＴＴＡＣＴＡＡＴＧＴＴＧＣｏＶ －ＧＷ－

Ｉ ＯＯ ＦＴＴＡＴＧ ＧＧ ＴＧＧＧＴＴＣＣＴＧＴ

ＣｏＶ －ＧＷ－

０ ３ＯＲＲＧＣＮ ＡＣＶＧＧ ＹＡＡＹＴＣＡＣＣＣｄＶ －

ＧＷ
－

！ ＯＯＲＴＣＴＴＧＡＡＴＡＧＡＧＣＴＧＴＴＴＧＴＣ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

０ ３Ｉ ＦＡＴＴＧＴＡＣＴＡ ＣＣＣ ＡＴＣＴＧＣＴＡＣｏＶ －ＧＷ－

ｌ Ｏ ｌＦＧＴＴＧＡＣ ＡＧＡ ＡＧＴＣＣＧＡ ＧＣＡＴ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－０ ３ ＩＲ １ＫＶＭＡＣＡ ＴＴＲＣＡ ＲＴＴＣＣＡ ＲＡＡＣｏＶ －ＧＷ－

ｌ Ｏ ＩＲＣＴＣＣＡＣＴＧＴＧＡ ＡＡＣＣＡＡＡＴＡ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

０ ３１ ＦＡＴＴＧ ＴＡＣＴＡ ＣＣＣ ＡＴＣＴＧＣＴＡＣｏＶ－ＧＷ－

ｌ
ｌ ＯＦＴＧＴＣＡＣＡＧＴＧＧＧＴＴＴＣＧＴ

Ｃ〇Ｖ－ＧＷ－

０ ３ ＩＲ２ＴＴＲＣＣＴＡＹＡＴＡ ＨＣＣＣＣＡＹＴＧＣｏＶ－ＧＷ－

ｌ ｌ ＯＲＧＣＡＡＧＧＡＣＣＡＴＣＴＴＴＴＣＡＡ

ＣｏＶ－ＧＷ－Ｓ０ ４ＯＦＴＴＴＡＧＴＧＴＴＧＡＣＣ ＣＴＧＡ ＡＧＣＣｏＶ－ＧＷ －

ｌ ｌ ＩＦＡＧＡＣＴＣＡ ＣＴＡＡＣＴＧＧＧ ＡＡＡＴ

ＣｏＶ－ＧＷ－

Ｓ０４Ｏ ＲＧＴＡＴＣＴＣＧＣＡＧＴＴＧＴＴＧＴＴＧＴＣｏＶ
－

ＧＷ
－

ｌ Ｉ ＩＲＧＴＡＧＡＡＡＴＧＡＴＡＧＧＡＣＡＡＧＣ

Ｃ〇Ｖ
－

ＧＷ
－

Ｓ０４ Ｉ ＦＴＧＴＡＧＡＴＧＣＣ ＡＣＡＴＴＧＡＧＣＣｏＶ－ＧＷ －

１
４０ＦＴＧＴＡＴＣＣＴＧＣＴＧＴＴＣＧＴＧ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

Ｓ０４ Ｉ ＲＧＴＣＡＧＣＣ ＡＴＡＧＴＧＴＡＴＴＴＡＧＣｏＶ－ＧＷ－

Ｉ ４０ＲＣＴＧＣＴＴＴＧＴＡＡＣＣＴＴＣＴＧＡＧ

ＣｏＶ－ＧＷ－

０４ＯＦＴＧＣＡＣＲＴＧＴＴＡＹＴＴＹＧＧＴＧＴＣｏＶ－ＧＷ－１ ４
１ＦＴＣＣＴＡＡＧＣＣＡＴＣＣＧＡＧＣＡＡＣ

ＣｏＶ－ＧＷ－ ０４ＯＲＴＴＧＡＧＴＡＴＣＴＣＧＣＡＧＴＴＧＴＣｏＶ－ＧＷ－

１ ４ Ｉ ＲＧＡＣＣＡＡＡＴＡＡＧＣＣＡＴＣＣＡＡＧ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

０４ Ｉ Ｆ １ＴＴＡＴＧＡＲＴＡＴＧＴＣＧＴＴＡＧＹＴＣＣｏＶ－ＧＷ－

１ ５０ ＦＴＡＡＲＣＡＹＡ ＡＴＴＧＧＡＡＴＴＧ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ －

０４ Ｉ ＲＡＣＧＣＴＧＣＣＧＴＧ ＡＧＡＴＧＴＧ ＡＧＣ〇Ｖ －ＧＷ－

１ ５０ＲＡＷＡＹＴＴＲＴＴＡＧＣＡＡＡＲＣＡ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

０４Ｉ Ｆ２ＴＣＷＴＧＧＣ ＡＧＧＣ ＲＣＴＴＡＴＧＹＴＷＡＡＣ ｏＶ －ＧＷ－

１ ６０ ＦＣ ＡＧＡＡＴＧＴＴＴＣＹＴＧＧＴＷＴＧ

Ｃ〇Ｖ－ＧＷ－０ ４
Ｉ ＲＡＣＧＣＴＧＣＣＧＴＧＡＧＡＴＧＴＧＡＧＣｏＶ －ＧＷ－

１ ６０ＲＧＣＣＴＡＡＴＴＡＴＡＧＣＧＡＧ ＴＧ

ＣｏＶ －ＧＷ－０ ５ＯＦＣＡＴＴＧ ＡＧＴＡＣＣＣＣＡＴＴＡＴＣＴＣｏＶ －ＧＷ－

１ ６Ｉ ＦＴＧＧＧＴＫＧＧＴＧＡＡＧＡＤＧＧＴＧＣ

ＣｏＶ－ＧＷ－

〇５〇ＲＡＧＴＤ ＳＴＡＴＴＡＣＧＣＣＡＲＡＡＣｏＶ－ＧＷ－

１
６０ＲＧＣＣＴＡ ＡＴＴＡＴＡＧ ＣＧＡＧＴＧ

Ｃ〇Ｖ－ＧＷ－０ ５ ＩＦＧＣＴＡＴＡＡＧＡＧＴＴＣＣＴＧＧＣＧＴＴＧＣｏＶ－ＧＷ－

１ ８０ＦＴＧＣＧＴＣＴＣＣＴＡＣＴＧＣＴＴＴＴＡ

Ｃ〇Ｖ －ＧＷ－

０ ５ ＩＲＴＣ ＤＧＣＡＣＴＣＣＡ ＩＧＡＲＴＧＹＴＣＣｏＶ－ＧＷ－

１ ８０ＲＧＣＣＴＣＴＴＡＧＧＧＴＣＣＴＴＴＣＡＣ

Ｃ０Ｖ －ＧＷ－

Ｏ ６ＯＦＡＴＴＴＴＡＧＴＡＧ ＣＧＡ ＴＧＴＧＧＣｏＶ－

Ｓ ｌ
－ＯＦＡＴＴＣＡＧＣＡＣＴＡＡＣＣＡＴＡＡ

Ｃ０Ｖ －ＧＷ－

Ｏ６ＯＲＴＣＡＧＡＧＣＣＴＴＡ ＡＴＧＧＴＡＧＣｏＶ－

Ｓ ｌ

－ＯＲＣＴＡ ＧＡＣＡ ＧＣＣＣＡＴＡＡＧＡＣ

Ｃ０Ｖ－ＧＷ－

Ｏ６ Ｉ ＦＴＴＧＣＧＡＴＧＧＴＴＴＡＴＧＴＡＧＴＡＧＣｏＶ－

Ｓ ｌ

－

ＩＦＣＧＡＴＴＴＡＣＡＧＣＧＡＴＴＣＴＣＡＣ

Ｃ０Ｖ－ＧＷ－

Ｏ６ Ｉ ＲＡＧＴＧ ＴＴＡＴＴＴＴＣＣ ＡＧＧＡＴＧＣＴＣｏＶ－

Ｓ ｌ
－

ＩＲＴＴＡＣＣＡＡＴＡＧＧＣＡＴＴＴＣＡＣ Ａ

ＣｏＶ－ＧＷ－

０７ＯＦＣＣＡＧ ＴＡ ＧＣＣＴＴＡＧＡＴＴＴＧＡＣｏＶ－

Ｓ２
－Ｏ ＦＣＡＡＡＧＧＣＴＡＡＣＧＡＴＡＣＡＣ

ＣｏＶ－ＧＷ－

０７ＯＲＴＧＴＴＴＴＧＧＧＡＴＴＴＧＴＡＧＣＣ ｏＶ－

Ｓ２
－ＯＲＴＴＡＣＡＡＡＡＧＡＣＡＣＣ ＡＣＧＡ

Ｃ〇Ｖ－ＧＷ－

０７ Ｉ ＦＴＴＣ ＡＡＧＴＧＣＧＴＡＡＴＧＧＣ ＴＡＴＧＴＣ ｏＶ－

Ｓ２
－

ＩＦＧＴＧＴＣＡＧＴＧＣＣＣＡＴＴＴＣＡＧＴ

Ｃ〇Ｖ－ＧＷ－

０７Ｉ ＲＣＡＧＣＧＴＧＧＴＧＧＴＴＧＧＴＡＧＡ ＴＣｏＶ－

Ｓ２
－

Ｉ ＲＣＧＣＡＡＡＧＴＴＧＴＣ ＡＧＣＡＧＴＡＧ

１ ． １ ．２ ．９３
，

－ＲＡＣＥ和５
，
－ＲＡＣＥ

通过将８株Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 、 ４株Ｂａ ｔＣｏＶＨＫＵ４和４株Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ５全基

因组序列 比对后进行上游引 物设计 （ＣｏＶ－Ｎ３Ｒ－

ＯＦ ）
， 并与 Ｏ ｌｉ

ｇ
ｏｄＴ 组合后 ＰＣＲ

扩增 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 基因组 ３

’

末端序列 ， 将获得的片段进行测序 ， 在测得

的序列的基础上重新设计特异性 引物 （ＣｏＶ－Ｎ３Ｒ－ＯＲ ｌ 和 ＣｏＶ－Ｎ３Ｒ －ＯＲ２ ） ， 以对

２ ２
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其他样本 （ 尤其是 ３ ４６ 和 ３ ５６ 样本 ） 中的冠状病毒 ３

’

末端进行扩增并测序 。

表１ ．３３
’
－ＲＡＣＥ

引物

１ 丨物名称 丨

弓
丨物序列

ＣｏＶ－Ｎ３Ｒ－ＯＦ


ＴＡＴＴＧＣＣＴＧＧＴＧＴＣＴＡＴＣＣＣ


ＣｏＶ－Ｎ３Ｒ－ＯＲ ｌ



ＴＴｔＴＴＴＴＴＴＴＴＴＧＣＡＡＡＴＣｃｔ


ＣｏＶ－Ｎ３Ｒ－ＯＲ２


ＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＧＣ


从 ＮＧＳ 拼接的数据看 ， 检测到的新型冠状病毒 ５
’

末端序列不完整 。 我们根

据已经测得的序列设计下游特异性引 物 （ＣｏＶ－

５Ｒａｃｅ－

ＯＲ 和 ＣｏＶ－

５Ｒａｃｅ
－

ＩＲ ） ， 使

用 Ｔａｋａｒａ 公司 的 ５

’

－ＲＡＣＥ 试剂盒 ， 按照试剂盒说明书对基因组 ５

’

末端进行快速

扩增 。 ３５６ 号样本的 ５
’

末端成功扩增 ， 得到的片段克隆到 Ｐ
ＭＤ １ ８ －Ｔ 载体中后进

行测序 。 所用引物序列如下 ：

表 １ ．４５
’ＲＡＣＥ 引物

．

引物名称 ｜

引物序列

５

，

ＲＡＣＥＯｕｔｅｒ ＰｒｉｍｅｒＣＡＴＧＧＣＴＡＣＡＴＧＣＴＧＡＣＡＧＣＣＴＡ


试剂盒

ＣｏＶ－ ５Ｒａｃｅ－ＯＲ


ＡＣＡＡＡＴＧＴＡＴＴＧＣＧＧＴＧＧＴＴ


５ 

’

ＲＡＣＥ Ｉｎｎｅ ｒＰｒｉｍｅｒＣＧＣＧＧＡＴＣＣＡＣＡＧＣＣＴＡＣＴＧＡＴＧ 

ＡＴＣＡＧＴＣＧＡＴＧ


ＣｏＶ－５Ｒａｃｅ－

ＩＲ


ＧＡＧＴＡＣＣＧＣＣＡＣＧＡＣＣＧＡＡＧ


试剂盒

１ ． １ ．２ ．１０ 序列分析和注释

得到病毒的全基因组序列并将全部碱基逐
一仔细校对之后 ， 需要对整个基因

组序列进行注释 。 首先我们将 Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １３ ４６ 和 ３ ５６ 基因组与 ８ 株

Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 全基因组序列进行比对 ， 将 ＯＲＦ ｌ ａｂ 、 Ｓ 、 ＮＳ ３ 、 Ｅ 、 Ｍ 和 Ｎ 各开

放阅读框在基因组中所处的位置分别标示出来 。 因 ＣＣＤＣ １３４６ 和 ３ ５６ 基因组 ３

’

末端与 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 基因组 ３

’

末端存在较大差异 ， 经序列比对并在 Ｇｅｎｂａｎｋ 上

进一步比对之后 ， 对这部分的各 ＯＲＦ 分别标示为 ＮＳ ７ａ 、 Ｎ Ｓ７ｂ 和 ＮＳ７ｃ 。 其中 ，

Ｎ 基因和 ＮＳ７ａ 基因之间存在
一

个独特的基因 ， 经 ｔｂ ｌａｓｔｘ 比对之后发现与正呼肠

孤病毒的 ｐ
ｌ 〇 基因存在

一

定同源性 ， 暂时将之命名为 ｐ
ｌ 〇 基因 。

随后 ， 将Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １３４６和３ ５６基 因组序列与ＳＡＲＳ －

Ｃ ｏＶ 、

ＨＣｏＶ－ＨＫＵ ｌ 、 ＩＢＶ 、 Ｔｕｒｋｅｙ
ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ（ＴＣｏＶ ） 、 Ｂ ｏｖｉｎｅｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ（ＢＣｏＶ ） 、

ＭＨＶ和ＰＥＤＶ全基因组序列比对 ， 根据３Ｃ －

ｌ ｉｋｅ
ｐ

ｒｏｔｅａｓｅ和
ｐ

ａ
ｐ
ａｎ－

ｌｉｋｅ
ｐ

ｒｏｔｅａｓｅ

等蛋 白酶识别的特征序列 ， 将 ＯＲＦ ｌ ａｂ 中所编码的 １ ６ 个非结构蛋 白所处的位置

２３
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分别标示出来 ， 并标示出病毒基因组的 ５
’

ＵＴＲ 和 ３
’

ＵＴＲ 序列 。 同时 ， 根据 Ｂｅｔａ

冠状病毒属成员尤其 ＳＡＲＳ －ＣｏＶ 前导序列 （ Ｌｅａｄｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ ） 和各基因间的转录

调节序列 （ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｉｏｎｒｅｇｕｌａｔｏｒ
ｙ

ｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｅ

，
ＴＲＳ ） ， 将Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ 

１ ３４６

和 ３ ５６ 前导序列和各基因之间的 ＴＲＳ 分别标示出来 。

１ ．１ ．２ ．１ １
ｐｌ Ｏ 基因旁侧序列重新扩增及测序

因 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 基因组中存在
一

个未知来源的 ｐ
ｌ Ｏ 基因 ， 经序列分

析这个基因可能来 自于正呼肠孤病毒 。 为 了明确是否存在 ＰＣＲ 扩增或序列拼接

出现错误的可能 ， 我们根据这个 ｐ
ｌ 〇 基因的旁侧序列重新设计了引物 ， 对冠状病

毒检测呈阳性的 ３ ３ 份样本重新 ＰＣＲ 扩增并进行测序分析 ， 以鉴定片段的连续性

和 ｐ ｌ Ｏ 基因的存在与否 。 同时 ， 重点扩增 ３４ ６ 和 ３ ５６ 这两份样本 ， 将扩增得到 的

ＰＣＲ 产物克隆到 ｐＭＤ １ ８
－Ｔ 载体中后进行测序 。 所用 的 引物序列如下 ：

表 １．５
ｐ

ｌ Ｏ 基因连续性和完整性及旁侧序列鉴定引物

、物名称 ｜

引物序列

ＣｏＶ－

Ｉｎｄｅｌｓ
－

ｌＯＦＴＡＡＡＣＴＡＧＧＣＡＣＴＧＡＣＧＡＣＣ


ＣｏＶ－

Ｉｎｄｅｌｓ
－

ｌＯＲＧＡＡＡＴＧＣＧＧＧＡＴＡＧＡＣＡＣＣ


ＣｏＶ－

Ｉｎｄｅｌｓ
－

ｌ ＩＦＡＣＣＴＧＧＣＴＴＡＡＣＴＡＴＣＧＴＧＧ


ＣｏＶ －

Ｉｎｄｅ ｌｓ
－

ｌ ＩＲＴＡＴＧＣＡＧＣＧＧＡＣＴＡＣＡＴＴＣＧ


ＣｏＶ －Ｉ ｎｄｅ ｌｓ
－２ＱＦＧＡＣＣＴＧＡＧＡＴＴＴＧＡＧＧＧＴＴ


ＣｏＶ －Ｉｎｄｅ ｌｓ
－２ＱＲＧＣＡＧＴＡＧＧＡＧＡＣＧＣＡＴＡＧＴＴ


ＣｏＶ －

Ｉ ｎｄｅ ｌ ｓ
－２ ＩＦＧＣＧＡＡＧＡＣＧＧＧＧＡＴＡＣＡＡＴＣＧ


ＣｏＶ －

Ｉｎｄｅ ｌｓ
－２ ＩＲＧＴＣＴＧＡＣＡＧＣＣＧＣＣＧＡＣＡＡＴＡ


经过两轮 ＰＣＲ 扩增之后 ， 片段 １ 扩增的长度应为 １ ８６０ ｂｐ
， 理论上应该覆盖

部分 Ｎ 基因 、 全部 ｐ ｌ Ｏ 基因 、 ＮＳ７ａ 基因 、 ＮＳ７ｂ 基因和部分 Ｎ Ｓ７ｃ 基因 ；
片段 ２

扩增长度应为 ２ １ １０ｂｐ ， 理论上应该覆盖 Ｍ 基因末端 、 全部 Ｎ 基因 、 ｐ ｌ Ｏ 基因及

大部分 ＮＳ７ａ 基因 。

１ ． １ ．２ ． １２ 亚基因组扩增及测序

鉴于冠状病毒在其生活周期中 ， 能够通过不连续的转录方式合成
一组嵌套

（ｎｅｓｔｅｄ ） 的亚基因组 ＲＮＡ（ ｓｕｂｇ
ｅｎｏｍｉｃＲＮＡ ， ｓｇＲＮＡ ） 以使基因组 ３

’

端基因

得到表达 。 在这组亚基因组 ＲＮＡ 中 ， ５
’

末端约 ８０ｂ
ｐ 的序列

一

致 ， 均来源于病

毒基因组 ５

’

末端的前导序列 。 因此 ， 我们根据冠状病毒亚基因组形成的机制 ， 绘

２４
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制 出 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 ９ 个亚基因组结构图 。 然后 ， 根据基因组和亚基因

组的前导序列设计上游引物 ， 以 ３

’

端基因序列为基础设计下游引物 ， 进行 ＰＣＲ

扩增 ， 并对扩增产物进行测序 ， 以检测样本中 Ｒ〇－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 亚基因组的

存在情况 。 所用 引物序列如下 ：

表 １ ．６ 亚基因组扩播与鉴定引物

、物名称｜

引物序列

ＴＲＳ
－

５ＵＴＲ－ＯＦＧＣＧＴＧＣＧＴＧＣＡＡＴＣＡＡＣＴ


ＴＲＳ －

５ＵＴＲ－

ＩＦＧＡＴＴＣＧＴＣＴＴＧＴＡＣＧＡＴＴＣＡＣ


ＴＲＳ －

Ｓ
－ＯＲ


ＣＡＡＧＧＡＧＣＣＣＧＴＣＡＡＡＧＡ


ＴＲＳ
－

Ｓ
－

ＩＲ


ＡＧＣＧＧＴＡＣＴＧＡＧＡＣＡＴＡＧＧＴＡＧ


ＴＲＳ －ＮＳ ３
－ＯＲＴＣＴＧＴＣＣＡＧＣＡＧＣＡＡＡＡＴＡＧ


ＴＲＳ －ＮＳ３
－

ＩＲ


ＡＣＣＧＣＡＡＡＧＴＴＧＴＣＡＧＣＡＧＴ


ＴＲＳ －Ｅ－ＯＲ


ＴＡＧＴＡＧＣＴＣＴＴＣＣＴＧＴＴＣＧ


ＴＲＳ －

Ｅ
－

ＩＲ


ＴＧＴＴＧＧＣＴＴＡＣＡＣＡＣＴＧＡＧＧ


ＴＲＳ －Ｍ－ＯＲ


ＡＡＣＣＣＴＣＡＡＡＴＣＴＣＡＧＧＴＣＡ


ＴＲＳ －Ｍ－

ＩＲ


ＧＣＣＡＣＡＴＡＡＴＧＧＡＣＧＡＧＡＴＡ


ＴＲＳ
－Ｎ －ＯＲ


ＣＡＧＣＣＴＧＣＧＧＴＧＧＴＡＡＡＴ


ＴＲＳ －Ｎ －ＩＲ


ＣＡＴＡＧＣＧＡＣＣＡＧＴＣＣＣＡＧＴ


ＴＲＳ －

ｐ ｌ Ｏ－ＯＲＣＧＣＧＴＧＧＴＣＡＡＡＧＡＡＡＴＡＡＧ


ＴＲＳ
－

ｐＫＭＲ


ＧＧＴＡＧＧＴＣＴＴＣＴＴＣＧＣＴＴＧＧ


ＴＲＳ
－ＮＳ７ａ

－ＯＲＡＧＣＧＴＡＡＡＧＣＣＧＣＴＧＧＴＧ


ＴＲＳ
－ＮＳ７ａ－

ＩＲＣＡＡＣＣＴＧＣＴＣＣＡＧＡＣＣＡＣＡＴ


ＴＲＳ－ＮＳ７ｂ
－ＯＲＣＣＴＡＧＣＡＡＣＧＣＧＡＣＣＣＴＣ


ＴＲＳ－ＮＳ７ｂ
－

ＩＲＴＣＴＴＡＣＴＣＣＣＴＣＣＡＡＣＴＴＣＡＣ


ＴＲＳ
－ＮＳ ７ｃ －ＯＲＴＴＣＡＴＧＧＧＴＧＧＣＴＣＴＴＣＣ


ＴＲ Ｓ
－ＮＳ７Ｃ －

ＩＲＡＡＣＴＡＡＡＡＧＧＴＡＧＧＧＴＴＴＡＴＧＧ


ＰＣＲ 扩增时 ， 如果第
一轮能够扩增 出预期大小 的条带 ， 即直接进行 Ｓａｎ

ｇ
ｅｒ

测序并同时克隆后测序 ；
如果第

一

轮扩增不理想 ， 则进行第二轮扩增后再进行测

序 。

１ ． １ ．２ ． １３ 冠状病毒来源与正呼肠孤病毒来源 ｐ
ｌＯ 基因和蛋白 比较

我们将同
一样本中 同时得到的 Ｒ〇－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ｐ ｌ Ｏ 基因和正呼肠孤病

毒 ｐ ｌ Ｏ 基因 ， 与 ＧｅｎＢａｎｋ 中能够找到的其他正呼肠孤病毒 ｐ ｌ Ｏ 基因在核苷酸和

氨基酸水平上进行比较 ， 以分析相互之间的同源性及重要氨基酸位点的变异 。

１丄２ ．１４Ｒｏ
＿ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １

ｐｌＯ基因的克隆及 ｐ
ｌ Ｏ亚基因组构建

２５
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我们根据推测和测序得到的 ｐ
ｉ ｏ 亚基因组结构 ， 人工拼接构建出

一

个 ｐ
ｉ ｏ

亚基因组 ， 克隆到 ＰＣＤＮＡ３ ． ０ 衍生载体中 。 重组质粒转染到细胞中 后 ， 反转录得

到的 ｍＲＮＡ 将与病毒 自然感染细胞产生的 ｐ ｌ Ｏ 亚基因组完全
一

致。

１ ． １ ．２ ．１ ５
ｐ ｌ Ｏ 蛋白抗血淸制备

我们使用ＰＦＡＭ ［
３９

＾ＩｎｔｅｒＰｒｏＳ ｃａｎ
［
４Ｑ

］对Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ｐ ｌ Ｏ蛋 白所属 的

蛋 白 家族进行预测 ， 使用 ＴＭＨＭＭ ［
４ １

］

、 ＴＭ
ｐ
ｒｅｄ 和 Ｐｒｅｄｉ ｃｔＰｒｏｔｅｉｎ［

４２
］进行跨膜结构

域预测 。 胞外结构域 （从第 ２ 个到第 ３７ 个氨基酸 ） 和胞质结构域 （胞 内 的 ３ ３

个氨基酸 ） 多肽经人工合成后 ， 分别与钥孔血蓝蛋 白 （ ＫＬＨ ， ｋｅｙｈｏ ｌ ｅｌ ｉｍ
ｐ
ｅｔ

ｈｅｍｏｃｙａｎ ｉｎ ） 耦联 ， 并与佐剂混合 。 混合好后的抗原对小 鼠后腿肌肉 内注射 ， 每

条肽免疫 ５ 只小 鼠 ， 每只 小 鼠免疫 ２０
＠ 偶联的多肽 ， １ ４ 天后 以相同 的肽进行加

强免疫 ， 加强免疫后 ７ 天捕杀小 鼠 ， 收集血液以分离血清 。 血清 中抗体滴度以

ＥＬ ＩＳＡ 方法测定 。

表 １ ．７
ｐ
ｌ０ 合成多肽

＾？

成肽名称 ｜

合成肽序列

ＧＣＣＤＣ ｌ
－

ｐ ｌＯＮＧＤＣＮＧＭＷＳ ＩＦＧＳＴＮＣＮ ＳＡＫＮＴＡＧＧＮＬＥＡＴＮＶＬ ＩＴＹＧ


ＧＣＣＤＣ ｌ
－

ｐ ｌ ＯＣＫＦＫＡＳＱＡＫＫＴＹＲＫＥＬＩＳＬＴＴＲＱＩＹＡＰＰＲＥＩＳＨＶ


１ ． １ ．２ ．１ ６ 合胞体形成试验

在感染了 禽类或蝙蝠来源的正呼肠孤病毒的细胞中 ， 合胞体的形成依赖于

ｐ
ｉ ｏ 蛋 白 ， ｐ ｉ ｏ 蛋白 由基因组 Ｓ １ 片段的第

一个 ＯＲＦ 所编码 。 以前的研究证明 ｐ
ｉ ｏ

蛋 白 的氨基酸残基可以分为绝对保守 、 高度保守 、 中度保守和不保守的氨基酸 。

序列和进化分析表明 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ ｌ Ｏ 基因是一个正呼肠孤病毒来源

的基因 。 同时 ， 可比较的序列分析表明即使 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 ｐ
ｌ Ｏ 蛋 白的

重要氨基酸和基序的主体依然存在 ， 但是在所有 ２８ 个所谓的绝对保守氨基酸中 ，

存在 ８ 个氨基酸的差异 （包括两个氨基酸缺失 ） 。 因此 ， 有必要研究在 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ 的生活周期中 ， ｐ ｌ Ｏ 基因所发挥的潜在作用 。

为了研究 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 编码的 ｐ ｌ Ｏ 蛋白 是否与其他的禽类和蝙蝠来

源的正呼肠孤病毒编码的 ｐ
ｌ Ｏ 蛋 白

一

样发挥相同的作用 ， 我们将 ｐ
ｌ Ｏ 基因克隆到

ｐＣＡＧＧＳ 载体中 。 重组质粒经 ＰＥＩ 转染到 ＢＨＫ－

２ １ 细胞中 ， 分别于 ２４ 、 ３６ 和 ４ ８

２６
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小时通过 Ｗｒｉｇｈｔ
－Ｇｉｅｍｓａ 染色的方法和间接免疫荧光试验 ， 对细胞与细胞之间的

融合进行观察 ， 以观察合胞体形成与否 。 同时 ， 将 Ｐｕｌａｕ病毒 （

一

种蝙蝠正呼肠

孤病毒 ［
４ ３

” 的 ｐ ｌＯ 基因克隆到 ｐＣＡＧＧＳ 载体中 ， 转染到细胞中 以作为阳性对照 。

以
ｐ
ＣＡＧＧＳ 空载体转染的细胞作为阴性对照 。

不同来源的基因组中 ， 包括人类 、 动物 、 细菌甚至病毒 ， 整合有
一

些假基因

或沉默基因 。 换而言之 ， 这些基因可能在生活周期中不转录或不表达 。 前面的试

验证明在 Ｒｏ
－

ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的复制周期中 ， ｐ ｌ Ｏ 基因能够从基因组中转录 ，

检测到的 ｐ
ｌ Ｏ 亚基因组 ＲＮＡ 是 明显的信号 。 然而 ， 由于我们暂时没有分离到病

毒 ， 目前没有有效的手段去判断 ｐ
ｌ 〇 基因能否表达 。 因此 ， 我们将推测得到的

ｐ ｌ Ｏ 亚基因组克隆到 ＰｃＤＮＡ３ ．０ 衍生载体中 。 理论上 ， 重组质粒转染细胞中后转

录出 的 ｍＲＮＡ ， 与病毒感染细胞中的 ｐ ｌ Ｏ 亚基 因组 ｍＲＮＡ 完全
一

致 。 同样按照

上面描述的方法 ， 将重组质粒转染到 ＢＨＫ－

２ １ 中后 ， 采用 Ｗｒｉｇｈｔ
－Ｇｉ ｅｍｓａ 染色的

方法和间接免疫荧光试验 ， 对细胞合胞体形成情况进行观察 。 Ｐｕ ｌａｕ 病毒 ｐ ｌ Ｏ 基

因重组质粒转染后的细胞仍然用作阳性对照 ， 以 Ｐ
ＣＤＮＡ３ ． ０ 空载体转染的细胞作

为阴性对照 。

１ ． １ ．２ ．１ ７Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １
病毒ｐｌ Ｏ蛋白突变分析

由于 Ｒｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ ｌ Ｏ 蛋白是在有囊膜病毒中 的第

一次报道 ， 我

们试图如 以前报道中呼肠孤病毒的 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白
一样确定 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 病毒

ｐ ｌ 〇 蛋 白 中的关键氨基酸 ［
４４ ， ４ ５

］

。 在合胞体形成试验中 ， ６ 个不同的突变体质粒均

以聚 乙亚胺 （ ＰＥＩ ） 转染 ６ 孔板 中 的 ＢＨＫ －

２ １ 单层细胞 ， 每种质粒转染两孔 ， 每

孔转染 ２ 微克质粒 ， 同时 以野生型的 ｐ
ｌ Ｏ 作为阳性对照 ， ｐＣＡＧＧ Ｓ 空载体作为

阴性对照 。孵育 ５ 小时后更换成含 １ ０ ％胎牛血清的 ＤＭＥＭ 完全培养基继续培养 。

转染的细胞在指定的时间 （ ２４ 、 ３６ 和 ４８ 小时 ） 以多聚 甲醛固定 ， 用 Ｗｒｉ
ｇ
ｈｔ

－Ｇｉｅｍｓａ

染色 ， 对合胞体形成情况进行观察 。

１ ． １ ．２ ．１ ８ 进化分析

为了确定 Ｒｏ
－

ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 在冠状病毒中的进化关系和分类地位 ， 我们

选择 ＲｄＲ
ｐ ，

ｓ
ｐ

ｉｋｅ 和 Ｎ 蛋 白进行分析 。 对于冠状病毒而言 ， ｐ
ｌ Ｏ 基因是一个

“

外

来
”

基因 。 目 前除了 Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １

，
在其他的冠状病毒中没有发现相关基

２７
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因 ， 而序列分析表明 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌｐ ｌ Ｏ 基因与禽类和蝙蝠来源的正呼肠

孤病毒的 ｐ
ｌ 〇 基因同源 。 因此 ， 对 Ｒ〇－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 ｐ

ｌ Ｏ 蛋 白 同样进行进

化分析 。 进化树构建首先使用 ＭＵＳＣＬＥ 软件进行序列 比对 ， 然后用 ＧＢ ｌｏｃｋｓ 软

件从比对的蛋 白序列中提取保守结构域 ， 使用 ＰｒｏｔＴｅｓｔ 软件进行模型计算 最

后使用 ＰｈｙＭＬ 软件包以最大似然法进行构建 ［

４７
］

， 模型选择为 ＬＧ＋Ｇ ， Ｂ ｏｏｔｓｔｒａ
ｐ

值设定为 １ ０００ 。 最后 ， 进化树以 ＨｇＴｒｅｅ 和 ＭＥＧＡ７ 进行显示和注释 ［
４８］

。

１ ． １ ．２ ． １９ 病毒培养

冠状病毒检测呈阳性的肛拭子悬浮液 ， 高速离心之后取上清 ， 以 ＤＭＥＭ （含

２ 倍工作浓度的抗生素 ） ５ 倍稀释后接种到前
一

天铺设的 ２４ 孔 ＶｅｒｏＥ６ 、 ＢＨＫ－

２ １ 、

ＭＤＣＫ、 Ａ５４９ 、 ＨＥｐ
＿２ 和蝙蝠细胞株的单层细胞上 ， 孵育 １ 小时后更换成含 ２％

ＦＢＳ 的 ＤＭＥＭ 新鲜培养基 ， 维持培养 ３ 天 。 每天观察细胞状态和可能的病变情

况 。 每个样本盲传三代 。 每代培养物收获后重新接种到新准备的单层细胞上 ， 继

续培养 。 同时 ， 取收获的培养上清和细胞沉淀 ， 分别提取核酸 ， 以通用引 物对可

能存在的病毒复制进行检测 。

１ ．１ ．２ ．２０ 正呼肠孤病毒病毒分离 、 检测及 ｐ
ｌ Ｏ 基因扩增

我们将 ３ ３ 份冠状病毒检测呈阳性的样本接种 ＣａＣＯ－２ 细胞 （人结肠直肠腺

癌细胞 ）
， 尝试进行冠状病毒分离 。 同时使用冠状病毒和正呼肠孤病毒通用 引物

检测病毒在细胞中的増殖情况 。盲传三代之后 ，
正呼肠孤病毒检测呈阳性的样本 ，

进
一

步使用正呼肠孤 ｐ ｌ 〇基因引物进行扩增 ， 以检测和鉴定 ｐ ｌ 〇基因 的存在与否 。

正呼肠孤病毒通用 引物和 ｐ ｌ〇 基因扩增所用 引物分别如下 ：

表 １ ．８
Ｐ１ ０ 基因扩增与鉴定引物

引物名称 ｜

引物序列

ＯｒｔｈｏＲｅｏ
－ＯＦ


ＣＢＡＴＹＡＴＧＣＣＮＨＴＤＡＡＹＧＴ


ＯｒｔｈｏＲｅｏ
－ＯＲＣＣＲＴＣＲＴＣＮＣＣＹＴＧＲＣＡＮＡ


ＯｒｔｈｏＲｅｏ－

ＩＦ


ＡＧＹＧＣＮＧＴＮＡＴＹＧＡＲＡＡＲＧＴ


ＯｒｔｈｏＲｅｏ
－

ＩＲ


ＴＣＣＡＴＣＡＴＮＧＴＲＣＴＲＴＴＲＴＴＮＧＣ


Ｏｒｔｈｏｒｅｏ －

ｐ ｌ Ｏ－

ｌＦＴＣＧＴＧＣＴＧＣＴＴＡＴＴＴＴＴＧＴＴＣＴＹＲＤＫＴＧＴＣＧＭＴＡＴＧ


Ｏｒｔｈｏｒｅｏ
－

ｐ ｌ Ｏ
－

ｌＲＡＧＧＡＴＧＧＴＣＴＡＧＴＧＧＧＡＴＧＴＣＮＡＣＲＴＴＲＡＴＲＴＡＲＴＡ


Ｏｒｔｈｏｒｅｏ
－

ｐ

１ ０
－

２ＦＴＣＧＴＧＣＴＧＣＴＴＡＴＴＴＴＴＧＴＴＣ


Ｏｒｔｈｏｒｅｏ
－

ｐ ｌ Ｏ－２ＲＡＧＧＡＴＧＧＴＣＴＡＧＴＧＧＧＡＴＧＴＣ


２ ８
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１ ．２ 结果

１ ．２ ． １ 蝙蝠样本检测

本研究中 ， 我们采用半巢式 ＰＣＲ 总共检测了１ １ ８ 份棕果蝠肛拭子样本 ， ＰＣＲ

扩增的是 ＲｄＲｐ 基因 中最保守的区域 。 第
一轮 ＰＣＲ 检测 ，

３ １ 份 （ ２６％ ） 样本呈

冠状病毒阳性 ， 而第二轮 ＰＣＲ 能检测出 ４７（ ４０％ ） 份阳性样本 。 对扩增得到的

ＰＣＲ 产物直接进行 Ｓａｎ
ｇ
ｅｒ 测序 。 测序结果经 ｔｂｌａｓｔｘ 比对 ， 很明确这些序列是冠

状病毒序列 ， 与 Ｂｅｔａ 冠状病毒属 Ｄ 群中的棕果蝠冠状病毒 ＨＫＵ９（Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ

ＨＫＵ９ ） 最为接近。

１ ．２ ．２ 细胞培养与病毒分离

冠状病毒检测呈阳性的肛拭子悬液样本 ， 我们尝试用 多种细胞系对这株冠状

病毒进行分离 ， 包括ＶｅｒｏＥ６ 、 ＢＨＫ－

２ １ 、 ＭＤＣＫ 、 Ａ５４９ 、 ＨＥ
ｐ
－

２ 、 ＣａＣｏ－

２和蝙

蝠细胞系 ， 病毒分离结果显示不成功 。 单层细胞用 阳性样本接种后 ， 盲传三代 ，

在细胞系上没有检测到明显的细胞病变 。 同时 ， 对每代的培养上清和细胞均进行

收集 ， 然后使用针对 ＲｄＲｐ 基因的特异性引物进行 ＲＴ
－

ＰＣＲ ， 以检测细胞培养中

病毒复制与否 。 很遗憾 ， 结果同样为阴性。

１ ．２ ．３ 病毒命名及全基因组测序

从 ３４６ 和 ３５６ 原始样本中重新提取的 ＲＮＡ ， 使用 ＩｏｎＰｒｏｔｏｎ 平台进行二代

测序 ， 得到近似全长基因组序列 。 根据以往文献中提供的简洁方法 ［
４ ９

］对 ＲｄＲｐ 部

分序列 （
一个 ８ １ ６ｂ

ｐ
的片段 ） 进行序列分析 ， 结果表明这株病毒可能是

一种新型

冠状病 毒 。 因此 ， 暂时将之命 名 为棕果蝠冠状病 毒 ＧＣＣＤＣ １（ Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ ）３４６株和３５６株 。

进一步 ， 我们使用
一整套涵盖整个病毒基因组 的引 物进行扩增 ， 并采用

Ｓａｎｇ
ｅｒ双脱氧法进行测序 ， 将 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １３４６ 株和 ３５６ 株基因组序列

中存在的 ｇ
ａ
ｐ补齐 ， 同时对二代测序拼接得到的全基因组中 的每

一个碱基进行确

认和校正 ， 尤其是 ＮＧＳ 数据中那些信息比较模糊的碱基。 最后 ， 采用 ５

’

－和 ３

’

－

末端快速扩增得到 Ｒｏ
－

Ｂａ ｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １３５６ 株基因组的 ５

’

和 ３

’
－末端 。不巧的是 ，

２９
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Ｒｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １３４６ 株基因组 ５

’

末端扩增不成功 。 因此 ， 下面的分析仅集中

在 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶ Ｇ ＣＣＤＣ ｌ３ ５ ６ 株的全基因组上 。

１
．
２

．
４ 病毒全基因组分析

除了３

’

末端的 ｐｏ ｌｙ


Ａ 尾 ， Ｒｏ－ Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 基因组包含 ３ ０
，

１ ２９ 个碱基 ，

Ｇ／Ｃ 含 量为 ４５ ．

４％ 。 基 因 组序列 比对进
一

步证 明 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣ ＤＣ １ 与

Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ ９ｓ 在进化上更为接近 ， 核苷酸同源性为 ６６ ． ６％ － ６７ ．４％ 。 同 时 ，

从序列 比对和注释上可以看出 Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 在基因组组成和结构上与蝙

蝠冠状病毒 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣ ｏＶＨＫＵ９ 相似 。 主要开放阅读框 （ ０ＲＦ ） 的数量和顺序上

均为 ：
５

’

－ｒｅｐ ｌ ｉｃａ ｓｅＯＲＦ ｌ ａｂ－ｓ
ｐ

ｉｋｅ
－Ｎ Ｓ３－ｅｎｖｅ丨ｏｐｅ（

Ｅ
）

－ｍｅｍｂｒａｎｅ（
Ｍ

）

－

ｎｕｃ ｌ ｅｏｃａｐ ｓ ｉｄ
－

（
Ｎ

）

－ ３
’

， 紧接着是编码非结构蛋 白 的辅助基因 （ 图 １
．
１ ） 。

ＧＡＡＡＡＴＡＡＡＡＡ ＣＴＡＡＴＴＣＣＧＴＧＣＧＴ ＧＣＡＡＴＣＡＡＣＴｎＴＣＣＣＣＣＴＣＣＡＴＴＣ ＧＴＣＴＴＧＴＡＣＧＡＴＴＣＡＣＴＣＴ ＣＴＡＡ ＣＣＡＡＣ

？

 ？

？

？
Ｌｅａｄｅｒ ｓｅｑｕ ｅｎｃｅ

？

？

５

ｖ
ｉｌＴ Ｒ＾

￣

ＯＲ Ｆｌ ａ■

１■關＾＾ＮＳ ７ ｂ
［
＾ｆ３

？

ＵＴＲ
－

ｐ
〇

ｌ
＞
Ａ

．

？

＊

Ｐ Ｌ２ ｐｒｏ
？

？Ｓ^
？

？

个


Ｈ ｃ ｌ ｉ ｃａ ｓ
ｅ Ｎ ｃ ｎ ｄｏＵ

＼ ？＊

１Ｍ
［

３
－

呷 

Ａ ｜

７

｜

８

ｈ ｜

ｌ

ｔｆｒｒ＾Ｕ
ａｄｒ ｐ３Ｃ Ｌ

ｐ
ｒ 〇ＪＪ｜．

； ｓｅ
ｇ
ｍｅ ｎ ｔＳ Ｉ

Ｒ ｄＲ ｐ Ｅｘ ｏＮＯ－ＭＴ

趣
？
參

：幾ｉｆ
Ｒｏｕｓｅｔｔｕｓ ｌｅｓｃｈｅｎａｕｌｔｉＣｏ ｒｏ ｎ ａ ｖ ｉｒｕ ｓＯｒ ｔｈ ｏ ｒ ｅｏｖ ｉ ｒｕｓ

图 １ ． １ 蝙蝠冠状病毒 Ｒｏ－Ｂａｔ ＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １ 基 因 组组成 。 非结 构基 因和推测 的 成 熟结构 蛋 白 、

结构 基 因 、 ５
’

－和 ３

’

－ＵＴＲ 分别 以黄 色 、 深蓝 色和浅蓝 色标示 。 特征性 ｐ ｌ Ｏ 基 因 以红 色 表示 。

ｐ ｌ Ｏ 基 因 的潜在 来源 以虚箭 头和 问 号标示 。 先导序列 （ ｌｅ ａｄｅｒｓｅｑｕｅｎ ｃ ｅ ） 和先导转录调 节序

列 （ ＴＲＳ） 直 接 以 核 苷 酸 表 示 。 编 幅 （
， 棕 果 培 ） 用 来 表 示

Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶＧＣ ＣＤＣ ｌ 发现的物种 来源 。 冠状病毒 （ ｃｏｒｏｎａｖ ｉｒｕｓ ） 粒子 用 来说 明 本研究 中 发现

的病毒 。 正呼肠孤病毒粒子 （ ｏｒｔｈｏ ｒｅｏｖ ｉ ｒｕｓ ） 和基 因 组 的 Ｓ １ 片 段用 来演示 ｐ ｌ Ｏ 的 可能来源 。

在 Ｂ ｅ ｔａ 冠状病毒属所有成员 中 ， 第
一

次是在 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 中 发现 Ｎ 基

因下游存在编码非结构蛋 白 的辅助基 因 ， 随后在其他蝙蝠冠状病毒 ， 如肯尼亚棕

果幅冠状病毒 （ Ｒｏ－Ｂ ａｔＣ ｏＶＫｅｎｙａ ） 、 肯尼 亚黄毛 果幅冠状病毒 （ Ｅ ｉ
－Ｂａ ｔＣｏＶ

Ｋｅｎｙａ
） 、 菲律宾蝙幅冠状病毒 （ ＢａｔＣｏＶＰ ｈ ｉ

ｌ
ｉｐｐ

ｉｎｅ ｓ ） 等的基因组 ３

’

末端 同样发

现存在编码非结构蛋 白 的辅助基因 。 Ｒｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 基因组的这个区域存在两

３０
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个开放阅读框 ：
Ｎ Ｓ７ａ和

Ｎ Ｓ７ｂ
；
Ｒｏ

－ＢａｔＣｏＶ Ｋｅｎｙ
ａ

和Ｅｉ

－ＢａｔＣｏＶＫｅｎｙａ的这个区

域存在两个阅读框 ： ＯＲＦｘ 和 ＯＲＦｙ ； 而在 ＢａｔＣｏＶ Ｐｈ ｉｌｉ
ｐｐ

ｉｎｅｓ 的这个区域 ， 存在

三个阅读框 ， 分别命名为 ＮＳ７ａ 、 ＮＳ ７ｂ 和 ＮＳ ７ｃ 。 然而 ， 和这些冠状病毒不同 ，

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 基因组对应的区域中 ， 基因组成很复杂 ， 很明 显在这个区

域上存在 ４ 个开放阅读框 。 Ｂ ｌａｓ ｔｘ 搜索结果表明 ， 从第二到第 四个开放阅读框编

码 的非结构蛋 白在氨基酸水平上与上述蝙蝠冠状病毒存在
一

定 的 同源性 （表

１ ．９ ） 。 因此 ， 这三个开放阅读框按照传统的规则分别命名为 Ｎ Ｓ７ａ 、 ＮＳ７ｂ 和 ＮＳ７ｃ 。

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 基因组中 ， 或许最与众不同的特点是在 Ｎ 基因和 Ｎ Ｓ７ａ 基

因之间 ， 存在
一

个 ２７６ 个核苷酸的完整 ＯＲＦ 。 与前面描述的 Ｎ Ｓ７ａ 、 Ｎ Ｓ ７ｂ 和 ＮＳ７ ｃ

不同 ， 通过 ｂ ｌａｓ ｔ 与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库 比对 ， 在 目 前所有己知的冠状病毒中 ， 找不

到这个阅读框的 同源序列 。 但是 ， 令人惊奇的是 ， 这个小的阅读框所编码的蛋 白

与禽类或蝙蝠来源的膜融合正呼肠孤病毒基因组 Ｓ １ 片段的第
一

个阅读框编码的

ｐ
ｌ 〇 蛋 白有 ３０％？５４ ． ９％的氨基酸同源性 ， 而膜融合正呼肠孤病毒是属于呼肠孤

病毒科的双链 ＲＮＡ 病毒 。 因此 ， 根据编码蛋 白 的分子量 ， 暂时将这个阅读框标

记为 ｐ ｌ 〇 。

表 １ ．９Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １ 与 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９及其他相关冠状病毒基因组 ３
，

末端辅助

基因比较

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ１ｓｔｒａｉｎ ３５６
 （

ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ／ｃｏｖｅｒ）



ＮＳ７ａ


ＮＳ７ｂ


ＮＳ７ｃ


ＩＮＳ７ａ４０％ （
８７％

）

Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９－

１





ＮＳ７ｂ


５ ３％（
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３０％
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）
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１
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（
９９％

）
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（
９ １％）

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９－４




ＮＳ７ｂ


３２％
（
９５％

）

ＮＳ７ａ
Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９－ ５

－

１





ＮＳ７ｂ


ＮＳ７ａ
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５
－２
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１ ０
－

１

＾
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３２％（ ９９％）

ＮＳ７ａ４２％（
９ １％）

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ － １ ０
－２
１
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０ＲＦ７ｘ

￣

＾｜１

Ｅｉ
－Ｂａ ｔＣｏＶＫｅｎｙａ


０ＲＦ７ｙ２９％（
８５％

）

０ＲＦ７ｘ４０％
（
８７％）

Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＫｅｎｙ ａ




ＯＲＦ７ｙ


５２％（９９％ ）

ＮＳ ７ａ３５％
（

８８％
）

Ｂａ ｔＣｏＶＰｈｉ ｌ ｉｐｐｉｎｅｓＮＳ ７ｂ




ＮＳ７ｃ


２９％（
８ ５％ ）

Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 和 Ｂａ ｔＣｏＶ Ｐｈｉ ｌ ｉｐｐｉｎｅｓ 的 Ｎ 基因 下游
，
有 两个 ＯＲＦ

， 分别命名 为 ＮＳ７ａ 和

ＮＳ ７ｂ ，
Ｅ ｉ

－Ｂａ ｔＣｏＶＫｅｎｙａ 和 Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＫｅｎｙａ 的 Ｎ 基 因下 游的两个 ＯＲＦ 分别命名 为 Ｎ Ｓ７ｘ

和 ＮＳ ７ｙ 。 Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 Ｎ 基因 下游有 ４ 个 ＯＲＦ

， 其 中 ＯＲＦ２？４ 根据序列 同 源性

和传统的命名 方法 ，
分别命名 为 ＮＳ７ ａ 、 Ｎ Ｓ７ｂ 和 ＮＳ ７ｃ 。 氨基酸同 源性通过 ｂ ｌａｓｔｐ 确定 。 本

分 析 中 使 用 的 病 毒 序 列 分 别 为 ： Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＨＫＵ９ ：Ｒｏｕｓｅ ｔｔｕ ｓｂａ ｔｃｏｒｏｎａｖｉｒｕ ｓＨＫＵ９

（
ＮＣ

—

００９０２ １
，

ＥＦ０６５５ １ ４
，

ＥＦ０６５５ １ ５
，

ＥＦ０６５５ １６
，ＨＭ２ １ １ ０９８

，
ＨＭ ２１ １ ０９９

，
ＨＭ２Ｕ １ ００

，

ＨＭ２ １ １ １ ０ １
） ；
Ｂａ ｔＣｏＶ

Ｐｈｉ ｌ ｉｐｐｉｎｅｓ ：Ｂａ ｔｃｏｒｏｎ ａｖｉ
ｒｕｓＰｈ ｉ ｌ ｉｐｐｉｎｅｓ／Ｄｉ ｌｉｍａｎ ｌ ５２ ５Ｇ２／２００ ８

（
ＡＢ５４３ ５６ １

） ；

Ｅ
ｉ

－Ｂａ ｔＣｏＶＫｅｎｙａ ：Ｅ ｉｄｏｌｏｎｂａｔｃｏ ｒｏｎａｖ ｉｒｕｓ／Ｋｅｎｙａ／ＫＹ２４ ／２００６（
ＨＱ７２ ８４８２ ）；Ｒｏ

－Ｂａ ｔＣｏＶＫｅｎｙａ ：

Ｒｏｕｓｅｔｔｕｓｂａｔｃｏｒｏｎ ａｖ ｉｒｕｓ／Ｋｅｎｙａ／ＫＹ０６／２ ００６
（
ＨＱ７２８４８ ３

）
．

通过与 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 基因组进行比对 ， 并根据 Ｂｅｔａ 冠状病毒转录调节

序列 （ ＴＲＳ ， ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｉｏｎｒｅ
ｇ
ｕｌａｔｏｒｙ

ｓｅ
ｑｕｅ

ｎｃｅ ） 的共有核心序列信息 ， 对Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ 的各个开放阅读框 、 先导序 歹！

Ｊ （ ｌｅａｄｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ
） 、 先导 ＴＲＳ（ Ｌ－ＴＲＳ

，

ｌｅａｄｅｒＴＲＳ ） 和单个基因 的 ＴＲＳ（ Ｂ －ＴＲＳ ， ｂｏｄｙ
ＴＲＳ ）

， 以及这些元件在基因组中

所处的位置进行 了预测和标示 。 氨基酸序列分析表明 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的

ｒｅｐｌ ｉｃａｓｅ 、 Ｓ 、 Ｅ 、 Ｍ 和 Ｎ 蛋 白与 Ｒｏ
－

ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ 基因组编码的相应蛋 白具有

很高的同源性 ， 而与ＳＡＲＳ
－ＣｏＶ 、 ＳＡＲＳｒ－Ｒｈ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ３ 、 ＭＥＲＳ

－ＣｏＶ 、 Ｂ ａｔＣｏＶ

ＨＫＵ４ 和 ＢａｔＣｏＶＨＫＵ５ 编码 的相关蛋 白 的 同源性较低 （表 １ ．１ ０ ） 。 由于在

ＳＡＲＳ－ＣｏＶ 、 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ３ 、 ＭＥＲＳ
－ＣｏＶ 、 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ４和

ＢａｔＣｏＶＨＫＵ ５
基因

组中不存在 ＮＳ ３ 编码基因 ， 因此在这个蛋 白上不存在可比性 。 值得注意的是 ，

与 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ 相比较 ，
Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 Ｎ 蛋 白是 ３

’

末端截短的 （ 下

面将提供进
一步的信息 ） 。 在 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １ 和 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＨＵ９ 基因组中 ，

某些 ＯＲＦ 与前面的 ＯＲＦ 存在部分重叠 ， 如 ｓ
ｐ

ｉｋｅ 基因与前面 ＯＲＦ ｌ ａｂ 重叠 ， 但

是其他的 ＯＲＦ 可能不重叠 。 这导致每个 ＯＲＦ 的 ＴＲＳ 所处的位置 ， 以及 ＴＲＳ 核

心序列与起始密码子之间的距离不
一

样 。 有些 ＴＲＳ 位于上游 ＯＲＦ 内部 ， 而其他

的位于基因间隔序列之间 （ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｅ ） 。 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ＴＲＳ 核

心序列是５
’
－ＡＣＧＡＡＣ

－

３

’

， 与ＳＡＲＳ
－ＣｏＶ和Ｂ ａｔ

－

ＳＡＲＳ－ＣｏＶＨＫＵ３（ Ｂ群 ） 、

Ｂａｔ －ＣｏＶＨＫＵ４
和Ｂａｔ

－ＣｏＶＨＫＵ５（ Ｃ群 ）
， 以及Ｂａｔ

－ＣｏＶＨＫＵ９（Ｄ群 ） 的ＴＲＳ

３２
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核心序列一致 。 根据 ＴＲＳ 的位置 ， 相应地很容易鉴定出先导序列位于基因组 １
？

７８ 核苷酸碱基 （图 １ ． １ ） 。 同样值得注意的是 ，

ｐ
ｌ 〇 基因的 ＴＲＳ 位置很特别 ， 并

且与共有核心序列 比较 ， 存在
一

个核苷酸的差异 （表 １ ． １０ ） 。 虽然在 Ｎ 基因和 ｐ
ｌ Ｏ

基因之间存在 ３ ５ 个核苷酸的间隔序列 ， ｐ ｌＯ 的 ＴＲＳ 依然延伸到 Ｎ 基因的编码序

列之中 ， 与 ｐ ｌ Ｏ 基因的起始密码子之间间隔 了９７ 个碱基 （表 １ ．１ ０ ） 。

通过进
一

步比对Ｒ〇
－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 、 ＳＡＲＳ －ＣｏＶ 、 ＨＣｏＶ－ＨＫＵ ｌ 、 ＩＢＶ 、

ＴＣｏＶ 、 ＢＣｏＶ 、 ＭＨＶ 和 ＰＥＤＶ 的全基因组序列 ， 能够预测 ＯＲＦ ｌ ａ 和 ＯＲＦ ｌｂ 之

间的核糖体移码位点 （ｆｒａｍｅｓｈｉｆｔｓ ｉｔｅ ） 。 同时 ， 根据 ３ＣＬ
ｐ
ｒｏ 和 ＰＬ

ｐ
ｒｏ 的识别模

式和剪切位点 ， 能够预测复制酶中 ｎｓｐ ｌ

？

ｎｓ
ｐ

ｌ ６ 共 １ ６ 个非结构蛋 白的大小及其

在基因组 中的位置 （表 １ ． １１ ） 。 以前的研宄表明 ， ３ＣＬ
ｐ
ｒｏ 的特异性剪切位点的

Ｐ １ 位置 ， 仅由谷氨酰胺 （Ｑ ） 残基 占据 。 然而 ， 在 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 基因组

的 １ ２６４２ 位置上 ， 显而易见是
一个 Ｔ 而不是 Ａ 或 Ｇ ， 这

一

位置上的核苷酸突变

导致一个错义突变 ， 使得谷氨酰胺变成了组氨酸 。 更有意思的是 ， 在这个位点的

上下游序 列中 （
－

２ ７３
？ ＋ １ ９２ ） ， 未出现编码谷氨酰胺的密码子 。 同样的情形在

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 基因组的对应区域中也可以观察到 。 因此 ， 数据表明在这一区

域中 ＬＨ
｜

ＡＧ 是 ３ＣＬ
ｐ
ｒｏ 潜在的替代剪切位点 ，

从而将复制酶剪切成 ＮＳＰ９ 和

ＮＰ Ｓ １ ０ 非结构蛋 白 。 相似的现象在 ＮＳＰ １ ０ 与 ＮＳＰ １ ２ 之间的剪切位点上也可 以看

到 ， ＣＡＧ 密码子突变成 ＣＡＣ ， 从而导致 Ｑ转变成 Ｈ 。

３３
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蝙蝈冠状病毒 ＨＫＵ９ 受体的探索及编蝠宿主中新病毒发现


表１ ． １ １Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １中

ｐｐ
ｌａ／ｐｐ

ｌａｂ蛋白剪切位点预测

＊ ＊

１？ＰＯＲＦｌａ／ＯＲＦｌｂ 氨 蛋 白大小 （
ａａ）

￣￣

剪切位点 Ｃ－末端 功能
ｂ

基酸位置

ＮＳＰ１Ｍ
＊

－Ｇ
１ ７４１ ７４ＲＧ

｜

ＧＮ未知

ＮＳＰ２Ｇ
ｌ ７５

－Ｇ
７７ ２５９ ８ＧＧ

｜

ＧＫ未知

ＮＳＰ３Ｇ７ ７３
－Ｇ ２６ ５３１ ８８ １ＶＧ

｜

ＧＮＡＤＲＰ
，ＰＬ２ｐｒｏ

ＮＳＰ４Ｇ
２ ６５４

－

Ｑ
３ １４７４９４ＬＱ ｜

ＡＧＨｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｄｏｍａｉｎ

ＮＳＰ５Ａ
３ １ ４８

－

Ｑ
３４５ ３３０６ＬＱ ｜

ＳＲ３ＣＬ ｐ
ｒｏ

ＮＳＰ６ｓ
３ ４５４

－

Ｑ
３７４ １２ ８８ＩＱ ｜

ＳＮＨｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｄｏｍａｉｎ

ＮＳＰ７ｓ
３ ７４２

－

Ｑ
３８ ２４８３ＬＱ ｜

ＡＶ未知

ＮＳＰ８ａ３ ８２ ５
－

Ｑ
４０２ ４２００ＬＱ ｜

ＮＮＰｒｉｍａｓｅ

ＮＳＰ９Ｎ
４０２ ５

－Ｈ
４ １ ３６１ １ ２ＬＨ

｜

ＡＧ未知

ＮＳＰ１ ０ａ
４ １ ３ ７

－Ｈ
４２７ ５１ ３ ９ＬＨ

｜

ＡＮ未知

ＮＳＰ１ １ａ
４２７ ６

－

Ｓ
４２ ８９１ ４未知 （

ＯＲＦ ｌ ａ末端短

肽 ）

ＮＳＰ１２Ａ４２７ ６
－

Ｑ
５ ２０７９３ ２ＬＱ ｜

ＳＶＲｄＲ
ｐ

ＮＳＰ１３Ｓ
５ ２０ ７

－

Ｑ
５ ８０ ８６０ １ＴＱ ｜

ＳＡＨＥＬ
，ＮＴＰａｓｅ

ＮＳＰ１ ４ｓ
５ ８０９

－

Ｑ
６３ ３８５ ３ ０ＬＱ ｜

ＳＬＥｘｏＮ
，
ＮＭＴ

ＮＳＰ１ ５ｓ
６３３ ９

－

Ｑ
６６８０３４２ＬＱ ｜

ＳＫＮｅｎｄｏＵ

ＮＳＰ１ ６Ｓ
６６８ １

－Ｖ６９７３



２９３


Ｏ－ＭＴ


ａ ： 本分析 中 使用 的病毒序列 为ＳＡＲＳ－ＣｏＶ
，ＮＣ

＿

００４７ １ ８
；ＨＣｏＶ ＨＫＵ ｌ

，ＮＣ
＿

００ ６５ ７７
；
ＩＢＶ

，

ＮＣ
＿

００ １ ４５ Ｉ ；ＴＣｏＶ ，

ＮＣ
＿

０ １ ０８００ ；ＢＣｏＶ
，ＮＣ

＿

００３０４５
；ＭＨＶ ，ＮＣ

＿

００ １ ８４６和ＰＥＤＶ
，

ＮＣ００３４３６
；ｂ ：ＡＤＲＰ

，ＡＤＰ－

ｒｉｂｏｓｅ１
－

ｐｈｏ ｓｐｈａｔａｓｅ ；ＰＬ２ｐｒｏ ，ｐａｐａｉｎ－ｌ ｉｋｅ ｐ ｒｏ ｔｅａｓｅ２ ；
３ＣＬ ｐｒｏ ，

ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｎｓｐ５ｐｒｏｔｅａｓｅ ；ＨＥＬ ，ｈｅ ｌｉｃａｓｅ ；ＮＴＰａｓｅ ，ｎｕｃｌｅｏｓｉｄｅｔｒｉｐ
ｈｏｓｐ

ｈａｔａｓｅ ；ＥｘｏＮ ，

ｅｘｏｒｉｂｏｎｕｃ ｌｅａｓｅ
；
ＮＭＴ，Ｎ７ｍｅｔｈｙ ｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

；
ＮｅｎｄｏＵ，ｅｎｄｏｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅ；ＯＭＴ，

２
５



－Ｏ －ｍｅｔｈｙ ｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ 〇

根据国际病毒分类委员会定义的冠状病毒分类标准 ［
｜

，
２９

］

， 选取复制酶中 ７ 个

独立的保守结构域后与其他 Ｂｅｔａ 冠状病毒相应的保守结构域进行序列比对 ， 氨

基酸同源性显示在表 １ ． １２ 中 。 将这 ７ 个结构域串联在
一起作进一步氨基酸同源

分析 ， 结果表明 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣ ＣＤＣ ｌ 与 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 之间这些结构域的氨

基酸同源性为 ８４ ．４％？ ８４ ． ８％
， 明显低于 ９０％的 门槛值 （表 １ ．１ ２ ） 。 因此 ， 数据表

明 ， 本研宄 中鉴定到的 Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １ 在 Ｂｅｔａ 冠状病毒中 ， 明显是一种新

型冠状病毒 。

表 １ ． １２Ｒｅｐｌｉｃａｓｅ 中 ７ 个保守的结构域的氨基酸同源性比较及 Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ１ 物种定

义

Ｃｏｒｏｎａｖ ｉｒｕｓＣＣＤＣ１ａｍ ｉｎｏａｃｉｄｉｄｅｎ ｔｉｔｙ
（％ ）

ａ

ｓ ｔｒａｉｎ ３５６ＨＫＵ９ｓ
ｂＳＡＲＳ

－ＣｏＶｃＨＫＵ３ ｓ
ｄＭＥＲＳ－

ＣｏＶ
ｅ

ＨＫＵ４ｓ
ｆＨＫＵ５ｓ

？

ＡＤＲＰ６５ ．８
－

６８ ．３４ ８．８４９ ．４ 

－

５０ ．
０４５ ．０４２ ．５

－ ４３ ． １３ ９
．
４

３５





中国疾病预防控制 中心病毒病预防控制所傅士论文


ＮＳＰ５ （３ＣＬ ｐｒｏ）８３ ． ３
－

８４ ．３５２ ．３５２ ．０
－

５２ ． ３４９ ． ２４９ ． ８４９ ． ５
－

４９ ． ８

ＮＳＰ１ ２（ＲｄＲｐ）８９ ．８

－

９０ ．３７２ ．３７２ ． ３
－

７２ ．４６９ ． ７７０ ．

１ 
－

７０ ． ２７０．５
－

７０． ６

ＮＳＰ１ ３（Ｈｅｌ
，
ＮＴ Ｐａｓｅ）９０ ．８

－

９ １
．５７３ ．７ ７３ ．７

－

７４ ． ０７２ ．７７３ ． １７２ ． ９
－

７３ ． １

ＮＳＰ１ ４（Ｅｘ ｏＮ， 
ＮＭＴ）８２ ．

１
－

８２ ．８６ １
．４６ １

．８
－

６２ ．

１６ １
．
１６０ ．

１６０． ７

ＮＳＰ１５
（Ｎｅ ｎｄｏＵ）７０ ．９

＿

７３ ． ３４９ ．７４９ ．４
－

４９ ． ７４６ ． ６４６ ． ０４７ ． ５
－

４７ ． ８

ＮＳＰ１ ６ （ＯＭＴ）８０ ．
１

－

８４ ．２６３ ． ８６３ ．
１

－

６３ ． ５６ １
．８６２ ．

１６２ ． ５

Ｃｏｎｃａｔｅ ｎａ ｔｅ ｄ８４ ．４
－

８４ ． ８６４ ． ４６４ ．４
－

６４ ． ６６２ ．４６２ ． ３
－

６２ ． ４６２ ． ５
－

６２ ． ６

ｄｏｍ ａｉｎｓ

ａ ： 按照文献 中所作的介绍 ［

２９
］

，
使用 ＭＥＧＡ６

［
５Ｃ）

４ｉ：件采用 ｐ ａ ｉ
ｒｗ

ｉ
ｓｅ ｄｅｌ

ｅ ｔ ｉｏｎ 方法计算氨基酸 同

源性 ； ｂ ： 使 用的病毒序列 为ＮＣ
＿

００９ ０２ １
、
ＥＦ０６５ ５ １４ 、 ＥＦ０６５ ５ １ ５ 、 ＥＦ０６５ ５ １ ６ 、 ＨＭ２ １ １ ０９８ 、

ＨＭ２ １ １ ０９９ 、 ＨＭ２ １ １ １００ 、 ＨＭ２ １ １ １ ０ １
；
ｃ ： 使 用 的病毒序列 为 ＮＣ

＿

００４７ １ ８
；ｄ ： 使 用 的病毒序

列为ＤＱ０２２３ ０５ 、 ＤＱ ０８４ １ ９ ９ 、 ＤＱ０８４２ ００ 、 ＧＱ １
５３ ５３９ 、 ＧＱ １ ５３５４０ 、 ＧＱ １ ５３５４ １

、 ＧＱ １ ５３ ５４２ 、

ＧＱ １ ５ ３５４３ 、 ＧＱ １ ５３５ ４４ 、 ＧＱ １ ５３５４５ 、 ＧＱ １ ５３５４６ 、 ＧＱ １ ５３５ ４７ 、 ＧＱ １ ５３ ５４８
；ｅ ： 使 用的 病毒

序列 为ＮＣＪＭ ９８４３
；ｆ ： 使 用 的病毒序列 为 ＮＣ

＿

００９０ １ ９ 、 ＥＦ０ ６５５０６ 、 ＥＦ０６５５ ０７ 、 ＥＦ０６ ５５０８
；

ｇ
： 使用 的病毒序列 为ＮＣ

＿

００９０２０ 、 ＥＦ０６５５ １０ 、 ＥＦ０６ ５５ １ １ 、 ＥＦ０６５５ １ ２ 。

１ ．２ ．５ 进化分析

为了确定 Ｒ〇 －ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 在冠状病毒中 的进化位置 ， 以 ＲｄＲｐ 、 ｓ
ｐｉｋｅ

和 Ｎ 蛋 白序列为基础构建了系统进化树 。 鉴于 ｐ
ｌ Ｏ 基因是冠状病毒中 的

一

个
“

外

来”基因 ， 目 前除了本研宄中的 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ
， 在其他冠状病毒中没有发

现相关序列 。 然而 ， 序列分析表明 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的
ｐ

ｌ Ｏ 基因与禽类和蝙

蝠来源的正呼肠孤病毒的 ｐ
ｌ Ｏ 基因同源 。 因此 ， 我们从 Ｇｅｎｂａｎｋ 中提取所有能

够得到的 ｐ ｌ 〇 蛋 白序列并构建了进化树 。 从构建的 ＲｄＲｐ 、 Ｓｐｉｋｅ 和 Ｎ 蛋 白进化

树上来看 ，
Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 、 Ｅｉ

－Ｂ ａｔＣｏＶＫｅｎｙａ 、 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＫｅｎ
ｙ
ａ和

Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＨＫＵ９ 同属于 Ｂｅｔａ 冠状病毒属 中 Ｄ群成员 。相对于 Ｅ ｉ

－ＢａｔＣｏＶ Ｋｅｎｙａ

占据
一个独立的进化枝 （ ｃ ｌａｄｅ ） ， Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 、 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＫｅｎｙ

ａ和

Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ 会聚于另外一个进化枝上 ， 共有
一

个单一进化源祖先 。 同时 ，

从进化树中可以看 出Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １与Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＫｅｎ
ｙ
ａ和Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ

ＨＫＵ９ 相分离 ， 形成独立的谱系 （ ｌｉｎ ｅａ
ｇ
ｅ ） （ 图 １ ．２ ） 。 最后 ，

Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １

最突 出 的
一

个特点是在基因组 ３

’

末端 ， Ｎ 基因的下游旁侧 ， 存在
一

个 ｐ
ｌ Ｏ基因 。

系统进化分析表明 ，

ｐ
ｌ Ｏ 与蝙蝠来源的正呼肠孤病毒同源蛋白更为接近 ， 而不是

禽类来源的正呼肠孤病毒同源基因 ， 这
一

结果与我们发现 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １

的宿主是一致的 （ 图 １ ．３ ） 。

３ ６
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图 １ ．２Ｒｏ －ＢａｔＣ ｏＶＧＣＣＤＣ Ｉ 系 统发育分析 。 进化树 以 最 大似然 法通过 ＰｈｙＭＬ 软件 包进 行

构建 。 每个进 化树 以各 自 的模型 构 建
，
模型的 选择基于 Ｐ ｒｏｔＴｅ ｓ ｔ 计算的 结 果 （ ＬＧ＋Ｇ

，
不 同
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－Ｂ ａ ｔＣｏＶＧＣＣＤＣ ｌ 基因组中的证据

如前所述 ， 冠状病毒是无节段的 、 单股正链 ＲＮＡ 病毒 ， 而呼肠孤病毒是有

节段双股 ＲＮＡ 病毒 ［ ｜ ］

。 正呼肠孤病毒相关基因插入到冠状病毒的基因组中 ， 这

一现象在 自然界 中非常罕见 。 任何关于是否存在 ＤＮＡ 聚合酶错误扩增或 ＮＧＳ

数据不精确拼接的怀疑都是合理和谨慎的 。 因此 ， 我们进
一

步仔细审查 了ＮＧ Ｓ

原始数据 ， 将那些在序列上游覆盖 Ｎ 基因和 Ｐ
１ ０ 基因连接处 ， 下游覆盖 ｐ ｌ 〇 基

因和 ＮＳ７ａ 基因连接处的所有读长 （ Ｒｅ ａｄｓ ） 都提取出来 ， 并 ｍ ａｐｐ ｉ ｎｇ 到全基因

组中 （ 图 １ ．４ ） 。
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图 １
．
４
ｐ

ｌ Ｏ 基 因 旁侧序 列连续性与完整性 。 从 ＮＧ Ｓ 原 始数据 中 ， 将所有 与 ｐ
ｌ Ｏ 序 列相 关的

Ｒｅａｄｓ 提取 出 来 ， 然后 ｍａｐ 到全 基 因 组 中 ，
可 以 清晰地看 到在 ｐ ｌ Ｏ 上有

，
有
一

系 列 Ｒｅ ａｄ ｓ 復

盖 Ｎ 基 因和 ｐ
ｌ Ｏ 基 因 的连接处

； 同 样 ，
在 ｐ

ｌ Ｏ 基 因 的下游 ，
可 以看 到 一 系 列 Ｒ ｅ ａｄｓ 覆盖 ｐ

ｌ Ｏ

基 因和 ＮＳ ７ａ 的连接处 。 说明 ｐ
ｌＯ 基 因是基 因组 中 的插入基因 。

同时 ， 我们设计了两对特异性引物 以确认 ｐ
ｌ 〇基因上下游序列的完整性和连

续性 。 琼脂糖凝胶电泳结果显示 ＰＣＲ 产物是完整的片段 ， 与预期的长度相符 。

扩展产物随后克隆到 Ｐ
ＭＤ １ ８

－Ｔ 载体中 ， 并对重组质粒进行测序 。 序列分析结果

表明 ， 这些测得 的序列与 ＮＧＳ 数据及之前确认试验中 ｓａ ｎｇｅ ｒ 测序的结果
一

致 。

如测序峰图 中显示 ， 测得的序列连续地从 Ｎ 基因延伸 、 基因 间隔序列 、 整个 ｐ
ｌ Ｏ

基因 、 然后跨过基因 间隔序列和 ＴＲＳ ， 最后进入 Ｎ Ｓ７ａ 基因 （ 图 １ ．５ａ ） 。 同时 ，

如果图 １ ． ５ｂ 中显示的 ， ｐ ｌ Ｏ 的 ＴＲＳ 位于 Ｎ 基因 的编码序列 中 ， 核心序列为 ５
’

－

ＡＣＡＡＡＣ
－３

’

， 其中
一

个碱基与很多冠状病毒的 ＴＲＳ 共有核心序列存在
一

个核苷

酸的差异 。
ｐ

ｌ 〇 基因 的 ＴＲＳ 与起始密码子之间 的 间 隔序列为 ９７ 个氨基酸 ，
比先

导 ＴＲＳ 和 Ｏ ＲＦ ｌ ａｂ 之间的 间隔序列短 ， 但是 比其他所有基因之前的间 隔序列要

长 。 序列分析进
一

步表明 Ｎ 基因下游基因 的 ＴＲＳ 所在的位置存在
一

定 的差异 （ 图
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图 １
．
５ 重组 的 ｐ

ｌ Ｏ 基因 及其 ＴＲＳ 鉴 定 。 ａ）
“

外来
”

ｐ ｌ Ｏ 基因 的确认 。 获得的序列 涵盖 了 上游

Ｎ 基 因和 ｐ ｌ Ｏ 基因 之间 的连接点
，
下游 ｐ ｌ Ｏ 基 因和 ＮＳ７ ａ 基 因之间 的连接点

，
直接以测序峰

图 显示 。 Ｎ 基 因和 ｐ
ｌ Ｏ 基 因之 间的 间 隔序 列长 度 以数字表示 ； 基 因 间 隔序 列 中

，

ＮＳ ７ａ 基 因

的 ＴＲＳ 以 红 色箭 头标记。 ｂ
） ｐ ｌＯ 基 因 的 ＴＲＳ 鉴定 。 Ｎ 基 因编码序 列 中 ｐ ｌ Ｏ 基 因 的 ＴＲＳ 序列

直接 以測 序峰 图标示 。 ｐ ｌ Ｏ 基 因起始 密码子 与 ＴＲ Ｓ 之 间的距 离 以数字表示 。 Ｎ 基 因 及其下

游基 因之 间的 间 隔序列
，

以数字表 示 。 Ｎ 基 因 的下游基 因 的 ＴＲＳ 以红 色箭 头标示 。
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图 １
．
６ 各病毒基 因 组 中 Ｎ 基因 下游基因 间 隔序列 的长度及下游基 因 ＴＲＳ 的位置 。 Ｎ 表示 为

ｎｕｃ ｌ ｅｏｃａｐｓ
ｉｄ基因

，

ＴＲＳ为 转录调节序列 （ ｔｒａｎ ｓｃｒｉｐ
ｔ ｉ ｏｎｒｅｇｕｌ ａ ｔｏｒｙ

ｓｅｑｕｅｎｃ ｅ ）
，

Ｎ
和ＴＲＳ之 间

的数字 为 间 隔序列 的长度 。

值得注意的是 ， Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 Ｎ 基因 ３
’末端是截短的 （ 图 １ ．７ ） 。
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外

来
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ｌ Ｏ 基因的插入破坏 了Ｎ 基因的开放阅读框 ， 导致在 ３
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末端截短 了８ 个氨基

酸 ， 同时在邻近区域缺失两个氨基酸 。
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图 １ ．
７ Ｎ 基 因 Ｃ 末端核苷酸和 氨基酸序列 比对 。 结 果可 见 Ｒｏ －Ｂａ ｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 Ｎ 基 因 ３

’

末端是截短的 。

１
．
２

．７Ｒ ｏ
－Ｂａ ｔＣ ｏＶＧＣＣＤＣ １亚基因组结构

在冠状病毒的复制周期中 ， 有
一

个重要特点是形成巢式亚基因组 ｍＲＮＡｓ 。

以前的研究证明亚基因组 ｍＲＮＡ 的合成通过模板转换和不连续延伸的机制来进

行 ， 而这
一

机制依赖于先导 ＴＲ Ｓ 和 内部 ＴＲＳ 之间 、 以及 ＴＲＳ 旁侧序列之间 的
一

定程度的同源性 ［
７

］

。 本研究 中 ， 我们已经将 Ｒｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的先导 ＴＲＳ 和

内 部 ＴＲＳ 在基因组中 的位置标示出来 （ 图 １ ．８ａ ） 。
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１ ００  ｈ ｐ

ｍＲＮＡＪ ｕｎｃ ｔ ｉｏ ｎ

图 １ ． ８Ｒｏ
－Ｂ ａ ｔＣｏＶＧＣＣＤＣｌ 亚基因 组结构 。 ａ

）
Ｒｏ － Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ ｌ 基 因 组 图示 。

基 因 组以

黑 色 线 条表 示 。 ＯＲＦ ｓ 、
５

’

－ＵＴＲ 和 ３

’

－ＵＴＲ 分别 以黄 色和灰 白 色箭头 表示 。 Ｌｅ ａｄｅｒ ＴＲＳ 和各

基 因 ＴＲＳ 以红 色小三 角 标示 。 Ｌｅａｄ ｅｒ ＴＲＳ 和各基 因 ＴＲＳ 在基 因 组 中 的 位置分别 以蓝 色和红

色箭 头标示 。 ｂ
）
可能的转 录的 亚基 因组 ｍＲＮＡ 结构 。 亚基 因组 以 黑 色 长方形 表示 ，

前 导序

列
＿

以蓝 色 方盒表示 。 正 向和反向 引 物 的位置 分别 以 Ｆ 和 Ｒ 标示 。 在每个亚 基 因 组 ｍＲＮＡ 前

有两 个数字 。 斜线右侧的 黑 色数字表示 用这对 引物理论上能扩增得 到 的 片 段数
，

而 斜线 左侧

的红 色数字 表示在这个试验 中 实 际得到 的 片 段数
，

对应 于琼脂糖凝胶上每个泳道上的红 色箭

头标示的 条带数 。 ｃ
）
亚基 因组 ｍＲＮＡ ＰＣＲ 产物琼脂糖凝胶 电泳 。 每条泳道 中 最 下面 一 条 以

４２
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红色箭头标示 的条带 为每个亚基 因 组 ｍＲＮＡ 特异扩增的 条 带 。 其他标示 出 来的条带 为 图

５ ． ３ｂ 中 这条亚基 因组 ｍＲＮＡ 之上的亚基 因 组 ｍＲＮＡ 扩增产 物 。 ｄ
）
检测得到 的亚基 因 组

ｍＲＮＡ 中 ｍＲＮＡ 的连接处信息 。 ＴＲＳ ｓ 和融合位点 以黑 色方框 突 出标示 。 ｐ ｌ Ｏ 基 因 ＴＲＳ 与

其他 ＴＲＳ 之 间 的偏差 以黄 色方块突 出 。 图 中对前导序列和 ＣＤＳ 分别进行 了标示 。 基 因 间 隔

序列直接以数值表示 。

自 然界中 ， 动物宿主的呼吸道或消化道 内容物中可能存在大量所谓的
“

过路

病毒 （
ｐ
ａｓｓｅｎ

ｇ
ｅ ｒ ｖｉｒｕｓ ）

”

或
“

旁观者病毒 （ ｂｙｓ
ｔａｎｄｅｒ ｖｉｒｕ ｓ ）

”

。 在这些样本 中 ， 尤

其是在 胃肠道样本中发现某些病毒的核酸片段 ， 并不代表样本采集的动物是这些

病毒的储存宿主 （ ｒｅｓｅｒｖｏｉ ｒ ） 。 相反 ， 这些片段很可能来 自于动物摄入但是没有消

化完全的食物 。 从 目 前的知识看 ， 尚未有直接证据表明冠状病毒能否作为过路病

毒或旁观者病毒而存在 。 然而 ， 从相反的角度来看 ， 如果能从样本中检测到亚基

因组 ｍＲＮＡ ， 很显然这将是冠状病毒在宿主中复制的强有力证据 。 因此 ， 我们

根据ＴＲＳ和Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ的转录机制 ， 描绘了Ｒｏ

－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １的９

个亚基因组 ， 包括 Ｓ 、 ＮＳ ３ 、 Ｅ 、 Ｍ 、 Ｎ 、
ｐ

ｌ Ｏ 、 ＮＳ ７ａ 、 ＮＳ７ｂ 和 ＮＳ７ｃ
， 每个亚基

因组 ５
’端包含

一

个共有的先导序列 （ 图 １．８ｂ ） 。 同时 ， 设计了
一套引物 以探宄肛

拭子样本中这些亚基因组 ｍＲＮＡ 可能存在的情况 。 上游引物设计在共有先导序

列上 ， 而下游 引物设计在各 自 的基因上或位于基因的下游 （图 １ ．８ ｂ ） 。 将扩增得

到的 ＰＣＲ 产物进行琼脂糖凝胶电泳 ， 如图所示 ， 最下面以红色箭头标记的条带

为特异性针对每个亚基因组 ｍＲＮＡ
， 并且与期望长度相符 。 而其他额外扩增的

条带同样与理论上相兼容 。 如同 Ｅ基因泳道 中显示的
一

样 ，
上面的条带表示 ＮＳ ３

亚基因组在这个 ＰＣＲ 反应中同时被扩増了 出来 。 Ｓ 亚基因组的扩增情形有些复

杂 。 因为整个 ＯＲＦ ｌａｂ 片段太长 （ ２ １ ４４９ｂｐ
）

， 受这个试验中使用 的 ＤＮＡ 聚合酶

扩增效率的限制 ， 使用针对先导序列和 Ｓ 基因的引物 ，
ＯＲＦ ｌ ａｂ 亚基因组的扩增

不可能成功 。 每个泳道上最下面的条带经克隆后测序 ， 而其他条带纯化之后直接

测序 。 由于 ＮＳ７ｃ 亚基因组的特异性扩增产物没有成功克隆到载体中 ， 因此第
一

轮 ＰＣＲ 产物作为巢式 ＰＣＲ第二轮反应的模板重新扩增 ， ＰＣＲ 产物如同图中所示 ，

确认后克隆到载体中并进行测序 （ 图 １ ．８ｃ ） 。 测序结果表明样本中 的 Ｌ －ＴＲＳ 和

Ｂ－ＴＲＳ 的共有核心序列 、 先导序列和内部融合位点 （ ｆＵｓｉｏｎ ｓ ｉｔｅ ） ， 以及亚基因组

ｍＲＮＡ 的合成模式 ， 与理论预测及图 １ ．８ｂ 中所演示的完全相符 ， 尤其是 ｐ
ｌ Ｏ 基

因的 Ｂ －ＴＲＳ 及其亚基因组 （ 图 １ ．８ｄ和图 １ ．９ ） 。 因此 ， 样本中 ｐ ｌＯ 亚基因组的存

在证明 ｐ
ｌ Ｏ 基因是 Ｒｏ

－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １ 基因组中的一个完整基因 。
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图 １
．
９ 亚基 因 组测序 图 。 从 图 中 可 以看 出 各 亚基 因 中 的 ｆｉｉ ｓ ｉｏｎｓ ｉ ｔｅ 和 ＴＲ Ｓ 序 列 及位置 。 图 中

黑 色 圆点 表示 省略的序 列 。

１ ．２ ．８
ｐ

ｌ Ｏ 基因是
一

个功能基因

如同上面提到的
一

样 ， 正呼肠孤病毒是分节段的双股 ＲＮＡ 病毒 ， 基因组中

包含 １ ０ 个独立的片段 。 根据病毒感染时细胞能否形成合胞体 ， 正呼肠孤病毒可

以分为膜融合正呼肠孤病毒和非膜融合正呼肠孤病毒 ［
５ １

］

。 禽类和蝙蝠来源的正

呼肠孤病毒 ， ｂｒｏｏｍｅ 呼肠孤病毒 （ ｂｒｏｏｍｅ ｒｅｏｖ ｉｒｕｓ
，
Ｂ ｒｏＶ ） 、 爬行动物呼肠孤病

毒 （ ｒｅｐ
ｔ ｉ ｌ ｉａｎｒｅｏｖｉｒｕｓ ，

ＲＲＶ ） 、 树蜂呼肠孤病毒 （ ｂ ｕｓｈｖｉｐｅｒｒｅ ｏｖ ｉ ｒｕｓ ） 和狒拂呼肠

孤病毒 （ ｂａｂ ｏｏｎｏｒｔｈｏｒｅｏｖ
ｉ
ｒｕｓ ， ＢＲＶ ） 属于膜融合正呼肠孤病毒 ， 而哺乳动物呼

４４
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肠孤病毒 ， 包括新近发现的食虫蝠哺乳动物呼肠孤病毒 ， 猪呼肠孤病毒等属于非

膜融合正呼肠孤病毒 。 在禽类和蝙蝠来源的正呼肠孤病毒中 ， 合胞体的形成依赖

于 Ｓ １ 片段第
一

个 ＯＲＦ 编码的蛋白 ， 称为 ｐ ｌ Ｏ 。

以前的研宄证明 ， 来源于禽类和蝙蝠正呼肠孤病毒的 ｐ
ｌ Ｏ 蛋白 中 的氨基酸残

基可分为绝对保守 、 高度保守 、 中度保守和不保守氨基酸 ［ ５２ ］

。 前面的序列分析

表明 Ｒｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 ｐ ｌ Ｏ 基因是

一

个正呼肠孤病毒相关基因 。 然而 ， 蛋

白序列比对显示 ， 与禽类和蝙蝠来源的正呼肠孤病毒的 ｐ
ｌ Ｏ 蛋 白 比较 ， Ｒｏ －Ｂａ ｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白 中 ， 即使重要氨基酸和基序的主要部分仍然保留 ， 在 ２８ 个

所谓的绝对保守的氨基酸中 ， 有 ８ 个氨基酸存在差异 （ 包括 ２ 个氨基酸的缺失 ） 。

其他次要的氨基酸未予考虑 （ 图 １
．
１ ０

） 。 鉴于此 ， 有必要研究 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １

的 ｐ ｌ 〇 基因是否与禽类和蝙蝠正呼肠孤病毒的同源基因
一样发挥相 同 的作用 。 将

Ｒ ｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ

ｌ Ｏ 基因克隆到 ｐＣＡＧＧＳ 载体 （ 图 １
． １ １ａ ） 并将重组质

粒转染到 ＢＨＫ －

２ １ 细胞后 ， Ｗｒｉｇｈｔ
－Ｇ ｉｅｍｓａ 和免疫荧光染色可以观察到细胞合胞

体形成 ［
５ ３

］

（ 图 １ ． １ １ｂ ） 。 因此 ， 结果表明保守氨基酸的改变不影响 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ 的
ｐ

ｌ Ｏ基因合胞体形成能力 （ 图 １ ．
１ １ｂ ） 。 同时 ， 试验结果表明 ｐ ｌ Ｏ 基

因 中绝对保守氨基酸的保守性并不绝对。
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中 国疾病预防控制 中心病毒病预防控制所博士论文


图 １ ． １ ０ 不 同 宿主病毒来源 的 ｐ ｉ ｏ 蛋 白 氨基酸序列 比对 。 胞外结构域 （ ｅｃ ｔｏｄｏｍａｉｎ ） 中 的基

序 ： ＨＰ ： 疏水块 （ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｐａｔｃｈ ） ；ＣＭ ： 保守基序 （ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｍｏｔｉｆ） ；
胞 内结构域

（ ｅｎｄ ｏｄｏｍ ａｉｎ ） ：
ＰＢ

： 多 聚碱性 氨基酸 （ ｐｏ ｌｙｂ ａｓ ｉ ｃ ）
；
中 间 的跨膜结构域 （ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｄ ｏｍａｉ ｎ ）

分 别 以黄 色 方块标示。 ４ 个保 守的半胱 氛酸残基都 已标示 出 来 。 胞外结构域 中 的 两个半胱氨

酸形 成分子 内 二硫键 。 Ｒｏ
－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 病毒 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白 中 与呼肠孤病毒 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白 中绝对

保守 氨基酸不 同 的 氨基酸
，

以红 色星号标示 。

不同来源的基因组 ， 包括人类 、 动物 、 细菌和病毒 ， 整合有某些假基因或沉

默基因 ［
５４

］

。 换而言之 ， 这些基因在生命周期 中可能不被转录或翻译 。 前面 的试

验结果证明 ｐ
ｌ 〇 基因在 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的复制周 期中 ， 能从基因组中转录 ，

检测到的 ｐ
ｌ 〇 亚基因组是 明显 的信号 。 然而 ， 由 于病毒分离暂时不成功 ， 目前 尚

无有效措施去判断 ｐ ｌ 〇 基因能否表达 。 因此 ， 我们人工构建了 一个质粒 ， 重组质

粒转染细胞后转录出 的 ｍＲＮＡ 与 Ｒｏ － ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 感染的宿主细胞中 的 ｐ
ｌ Ｏ

亚基因组 ｍＲＮＡ
—

致 （ 图 １
．
１ １ｃ ） 。 当将质粒转染到 ＢＨＫ－ ２ １ 细胞中后 ， 使用

Ｗｒｉ ｇｈ
ｔ
－Ｇ ｉ

ｅｍ ｓａ 和免疫焚光染色 ， 再
一

次观察到合胞体形成 （ 图 ｌ ． ｌ ｌ ｄ ） 。 因此 ，

间接证据表明 ｐ
ｌ Ｏ基因是 Ｒｏ

－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤ Ｃ １ 复制周期中 的功能基因 。

ｑＡｍ
ｐ Ｒ
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图 １ ． １ １Ｒｏ－Ｂａ ｔＣ ｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌｐ ｌ Ｏ 基因合胞体形成和功 能分析 。 ａ

）
以

ｐＣＡＧＧＳ 载体 为 基础

的 ｐ ｌ Ｏ 基因 瞬时表达质粒的构 建 。 ｂ） ｐ
ｌ ０ 瞬 时表 达和合胞体形 成 。 上 ：

ＢＨＫ－２ １ 细胞 中转染

了Ｐｕ ｌａｕ 病毒 ｐ
ｌ Ｏ 基 因 重组质粒 、 Ｒｏ－Ｂ ａ ｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ｐ ｌ Ｏ 基 因重 组质粒和空 ｐＣＡＧＧＳ 载

体后
，

以 Ｗｒ
ｉｇｈｔ

－Ｇ
ｉ
ｅｍｓ ａ 染 色观察合胞体的形成 ； 下 ： ＢＨＫ－ ２ １ 细胞以上述 同 样的 方 法转 染 了

质 粒后 ， 间 接免疫荧光观察合胞体的形 成 。 ｃ ） ｐ ｌ ０ 基 因 亚基 因组构建 。 推测的 ｐ
ｌ Ｏ 亚基 因组

构建 到 ｐｃＤＮＡ ３ ．０ 衍生载体 中 ，
重组 质粒转染 到 细胞 中 后 ，

能够转录 出 ｐ ｌ Ｏ 亚基 因 组 ｍＲＮＡ 。

ｄ
）
重 组 ｐ ｌ Ｏ亚基 因 组质粒转染 、ｐ ｌ Ｏ 基 因表 达和合胞体形成 。 上 ： ＢＨＫ－ ２ １ 细胞 中转染 了

Ｐｕ ｌａｕ

病毒 ｐ
ｌ Ｏ 基 因 重组质粒 、

Ｒｏ －Ｂａｔ ＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １

ｐ
ｌ Ｏ 亚 基 因 组 重组质 粒和空 ｐ ｃＤＮＡ ３ ． ０ 载体后

，

４６
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以 Ｗ ｒ ｉｇｈｔ
－Ｇ ｉｅｍｓａ 染 色观察合胞体的形成 ； 下 ：

ＢＨＫ－２ １ 细胞 以上述同样 的方 法转 染 了 质粒

后
， 间接 免疫焚光观察合胞体的 形成 。 （Ｗｒ ｉｇｈｔ

－Ｇ ｉｅｍ ｓａ 染 色 ： 染 色 的单 层 细胞以 Ｏ ｌｙｍｐｕｓ

ＩＸ５ １ ＦＬ＋ＤＰ７ ０ 显微镜观察和进行 图 片 拍摄 ，
放大倍数 为 １ ０〇 ｘ

，

比例尺 为 ２ ０〇
ｎ
ｍ

；
间接免疫

荧光染 色 ： 染 色的单层细胞以 Ｎ
ｉｋｏｎＤ ＩＡＰＨＯＴ－ＴＭＤ 显微镜观察和进行 图 片 拍摄

，
放 大倍数

为 ２ ０〇ｘ
，

比例 尺 为 ５〇 ｎｍ ） 。

同时 ， 值得注意的是 ， 以 Ｒ〇
－Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ｐ ｌ Ｏ 蛋 白的抗体对转染 了

Ｐｕｌａｕ ｖ ｉｒｕｓ ｐ
ｌ Ｏ 基因的 ＢＨＫ－

２ １ 细胞进行染色 ， 能观察到形成的合胞体 ， 结果表

明针对 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ

ｐ
ｌ Ｏ 蛋白 的抗体与 Ｐｕ ｌａｕｖｉ ｒｕｓ

ｐ ｌ Ｏ 蛋 白有交叉反应 。

序列分析和抗原性预测结果表明 ， 两种来源的 ｐ ｌ 〇 蛋 白存在相似的抗原表位 （ 图

１ ． １ ２ ） 。 因此 ， 抗体染色和 合胞体形成进
一步证明 Ｒ ｏ －Ｂ ａｔＣ ｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的 ｐ ｌ Ｏ 基

因来源于
一

株古老的正呼肠孤病毒 。
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图 丨
．
１ ２Ｒｏ－Ｂ ａ ｔＣ ｏＶＧＣＣＤＣ ｌ 与 Ｐｕｌ ａ ｕｖ ｉ ｒｕｓｐ ｌ Ｏ 基 因 序列 比对及抗原 性分析 。 胞外 结构域

（ｅｃ ｔｏｄｏｍａｉｎ ） 中的基序 ： ＨＰ ： 疏水块 （ｈｙｄｒｏｐ
ｈｏｂ ｉｃ

ｐａ
ｔｃｈ ）

；
ＣＭ ： 保守基序 （ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｍｏ ｔｉｆ） ；

胞 内 结 构 域 （ ｅｎｄｏｄｏｍａ ｉ
ｎ ） ：
ＰＢ

： 多 聚 碱 性 氦 基 酸 （ ｐｏ ｌ ｙｂａｓ ｉ
ｃ ）

；
中 间 的 跨 膜 结 构域

（ ｔ ｒａｎ ｓｍｅｍｂｒ ａｎｅｄｏｍａ ｉ ｎ ） 分别 以黄 色 方块标示 。 ４ 个保守 的半耽氦酸残基都 已标示 出 来 。

胞外结 构域 中 的两 个半胱 氨酸形 成分子 内 二硫鍵 。 各箭 头指 向的暗 红 色 方块 为 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白 中 可

能的抗原 表位 。

由 于 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ
ｉ ０ 蛋 白是在有囊膜病毒 中 的第

一

次报道 ， 我

们对 Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 病毒 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白 中 的保守氨基酸进行 了突变 ， 以确定这

些氨基酸是否如 同 以前的报道中呼肠孤病毒 ｐ ｌ〇 蛋 白 中的相应氨基酸
一

样在细

胞与细胞融合及合胞体形成中 发挥重要作用 ［
４４

，
４５

］

。 值得注意 的是 ， 所有这些 ｐ
ｌ Ｏ

４７
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蛋 白 的突变体 ， 在 ＢＨＫ －２ １ 细胞中均不能形成合胞体 （图 １ ． １ ３ ） ， 这
一

结果与 以

前正 呼肠孤病毒 ｐ
ｌ Ｏ 蛋 白突变体试验 中观察 到的 现象相

一

致 。 结果表 明 ，

Ｒｏ
－ Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 病毒的 ｐ ｌ Ｏ蛋 白在功能上与 ＦＡＳＴ 蛋 白

一

样依赖于传统上保

守的结构域 ［
４４ ， ４５

］

。

８ ｖ ．

，

ｃ ｒｍＣＣ

＿
ＣＣ
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图 １ ． １ ３Ｒｏ－Ｂ ａ ｔＣ ｏＶ Ｇ ＣＣＤＣ ｌ 病毒 ｐ ｌ Ｏ 蛋 白 的膜融合功能依赖 于传统的保守 氨基酸 。 ａ ）

ｐ ｌ Ｏ

蛋 白 组成 及 突 变体 。 替换 和 插 入 的 氨 基酸 分别 以 黄 色 和 绿 色 方 块标 示 。 胞 外 结 构 域

（ ｅｃ ｔｏｄｏｍａｉｎ ） 中 的基 序 ：
ＨＰ

：
疏水块 （ ｈｙ

ｄｒｏｐ
ｈｏｂ ｉ ｃ

ｐａ
ｔｃｈ ）

；
ＣＭ ： 保守基序 （ ｃｏｎｓｅ ｒｖ ｅｄｍ ｏ ｔ ｉ ｆ）

；

胞 内 结 构 域 （ ｅｎｄｏ ｄｏｍａ ｉｎ ） ：ＰＢ ： 多 聚 城性 氨 基 酸 （ ｐｏｌｙｂ ａｓ ｉ ｃ） ； 中 间 的 跨 膜 结 构 域

（ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎ ｅｄｏｍａ ｉ ｎ ） 分别 以黄 色 方块标示 。 ４ 个保守的半耽氛酸残基都 已标示 出 来 。

胞外 结 构域 中 的 两 个半胱氛酸形 成分子 内 二硫键 。 ｂ ） 瞬时表达及和合胞体形 成 。 ＢＨＫ －２ １

单层 细 胞分别 以 重 组 的野 生型 ｐ
ｌ Ｏ 基 因 、 ６ 个 不 同 的 突 变体和 ｐＣＡＧＧＳ 空 载体转 染 。

（Ｗｒ ｉ ｇｈ ｔ
－Ｇ

ｉ
ｅｍｓａ 染 色 ： 染 色的 单层细胞 以 Ｏｌｙｍｐｕｓ ＩＸ５ １ ＦＬ＋ＤＰ７０ 显微镜观察和进行 图 片 拍

摄
，
放 大倍数 为 １ ０〇 ｘ

，

比例 尺 为 ２０〇
ｎｍ ）

１ ．３ 讨论

以前发现的冠状病毒只 引 起人类温和的呼吸道疾病 ， 因此在公共卫生中通常

受到忽视。 ２００２ 年 ＳＡＲ Ｓ－Ｃ ｏＶ
［

１ ５－ １ ８
］

和 ２０ １ ２ 年 ＭＥＲＳ
－ＣｏＶ

［
２ ３ ＿ ２５

］的爆发 ， 引起研宄

人员对冠状病毒生物多样性 、 自然宿主和潜在致病性的研宂 的极大兴趣 。 因此 ，

越来越多的冠状病毒从人类和各种各样的动物中鉴定或分离 出来 ， 尤其是在蝙蝠

群体中 。 本研究中 ， 我们从棕果蝠中鉴定到
一

株冠状病毒 ， 这株病毒属于 Ｂ ｅｔａ

冠状病毒 Ｄ 群成员 ， 基因组组成和结构上与 Ｒ〇 － ＢａｔＣ〇Ｖ ＨＫＵ９ 相似 。 根据国际

４８
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病毒分类委员会的标准 ［

１

］
， Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 很明 显是一种新型冠状病毒 。 系

统进化分析进
一

步证明 Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 有别于 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 和其他相

关的冠状病毒 。 然而 ， Ｒ〇－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 最突 出的特点是在基因组的 ３

’

末端

编码
一

个 Ｐ １ ０ 蛋 白 ， 这个 ｐ
ｌ Ｏ 蛋 白从各个方面来看是从正呼肠孤病毒获得的

一

个

功能 。

重组是冠状病毒进化和多样性的
一个重要策略 。 在冠状病毒 ＲＮＡ 复制 中 ，

同源重组事件频繁发生 ［

５５
，

５６
］
。 然而 ， 目 前记录在案 的异源重组方面值得注意的

实例 ， 仅存在于带有 ＨＥ 基因的 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒 Ａ 群成员 中 ｔ
５４

，
５＇ＨＥ 基因序列和

进化分析表明 ， 这些冠状病毒可能是
一个古老的冠状病毒与 Ｃ 型流感病毒在混

合感染时 ＲＮＡ 重组的结果 （ Ｃ 型流感是
一

种基因组分节段的负链 ＲＮＡ 病毒 ） 。

另有观点认为冠状病毒的 ＨＥ 基因可能是从宿主 ＲＮＡ 中捕捉到的 。 已经报道

的其他罕见的跨科之间的重组 ， 包括鸡传染性贫血病毒 （ ｃｈｉｃｋｅｎｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓａｎ ｅｍ ｉａ

ｖｉｒｕｓ ， Ｃ ＩＡＶ ）
［

５９
］

， 袋狸乳头瘤癌病病毒１型 （ｂ ａｎｄｉｃｏｏｔ
ｐ

ａ
ｐ ｉｌｌｏｍａｔｏ ｓｉ ｓｃａｒｃｉｎｏｍａｔｏｓ ｉｓ

ｖｉｍｓ ｔ
ｙｐｅ

 １ ， ＢＰＣＶ １ ）［
６ Ｑ

］

， 以及马立克 氏病病毒 （Ｍａｒｅｋ
’

ｓｄ ｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ ，
ＭＤＶ ）

和禽痘病毒 （ ｆｏｗ ｌ
ｐ
ｏｘｖｉｒｕｓ

，ＦＰＶ ） 与各种禽反转录病毒之间的重组病毒 。 本研

宄中 ， 序列 、 系统进化和功能分析证明 Ｒｏ
－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的 ｐ

ｌ Ｏ 基因来源于

一个古老的正呼肠孤病毒 。 Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 和正呼肠孤病毒的 ｐ ｌ Ｏ 基因之

间的分歧 ， 可能是随着各 自 的病毒独立进化轨迹的结果 。 鉴于此 ， 我们的研宄是

第
一

次观察到单股正链 ＲＮＡ 病毒和双股分节段的 ＲＮＡ 病毒之间的跨科重组 。

但是 目前 ， 尚未有关于重组发生的直接的明确证据 ， 因此从现有的重组机制上还

很难进行解释 。

膜融合和非膜融合正呼肠孤病毒之间最显 著的区别 ， 在于是否存在基因组的

Ｓ １ 片段编码的小蛋 白 ， 这个蛋 白称为膜相关小跨膜蛋白 （ ｆＵｓ ｉｏｎ
－

ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｍａｌ ｌ

ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ
ｐ

ｒｏｔｅ ｉｎ
，ＦＡＳＴ ） 。 如同 以前的综述文章中所描述的 ， ＦＡＳＴ 蛋 白是

唯
一

己知的非囊膜呼肠孤病毒融合蛋 白 ， 能够介导细胞－细胞 （而不是病毒－细胞

之间的膜融合 ）
， 并诱导合胞体形成［

５ １
］

。 值得注意的是 ， 合胞体形成能够提高病

毒在细胞之间的扩散 ［
６ １

］

。 因此 ，
ＦＡＳＴ 蛋 白是膜融合正呼肠孤病毒的毒力因子 。

目 前 ， 整个 ＦＡＳＴ 家族有 ６ 个成员 ， 包括禽类和蝙蝠来源的正呼肠孤病毒编码的

ｐ
ｌ 〇 蛋白 ， 布鲁姆病毒 （ｂｒｏｏｍｅｖｉｒｕｓ ） 、 爬行动物呼肠孤病毒 （ ｒｅ

ｐ ｔｉｌ ｉａｎ ｒｅｏｖｉｒｕｓ ）

４９
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和 树蜂呼 肠 孤病 毒 （ ｂｕｓｈｖｉ
ｐ
ｅｒｒｅｏｖｉｒｕｓ ） 、 沸沸 正 呼 肠孤 病 毒 （ ｂａｂｏｏｎ

ｏｒｔｈｏｒｅｏｖｉｒａｓ ） 分 别编码 的 ｐ
ｌ ３ 、 ｐ ｌ ４ 和 ｐ ｌ ５ 蛋 白 ， 以及水生 呼肠 孤病 毒

（ ａ
ｑ
ｕａｒｅｏｖｉｒｕｓｅ ｓ ） 编码的 ｐ

ｌ ６ 和 ｐ２２ 蛋 白 。 有趣的是 ， 本研究 中 ， 我们从新鉴定

到 的有囊膜的冠状病毒 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 基 因组中发现了
一

个特别 的 ｐ ｌ Ｏ 基

因 。 据我们所知 ， 这是第
一次发现有囊膜病毒编码 ＦＡＳＴ 蛋 白 ， 可 以暂时将之定

义为 ＦＡＳＴ 家族中 的第七个成员 。

通常 ， 重组病毒会从病毒居群 （
ｐ
ｏ
ｐ
ｕｌ ａｔｉｏｎ ） 中丢失 ， 除非获得的遗传性状

能提高病毒的复制能力或在某些微环境中 的适应性 ［
５ ８

］

。 与非膜融合正呼肠孤病

毒比较 （如哺乳动物正呼肠孤病毒 ）
， 以前报道膜融合正呼肠孤病毒感染人时 ，

能够 引 起严重肺炎Ｎ
－

６４
１

， 进
一

步暗示 ｐ
ｌ 〇 是

一

个重要的致病因子 。 遗憾的是 ， 本

研究中从细胞培养上未能成功分离 Ｒｏ－Ｂａ ｔＣｏＶＧ ＣＣＤＣ １ 病毒 。 因此 ， 很难确定

ｐ
ｌ Ｏ 基因在 Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 生活周期中 的作用 。 但是 ， 细胞水平上的功能

分析表明 ， 冠状病毒 ｐ
ｌ 〇 基 因与那些正呼肠孤病毒

一

样 ， 可以在转染的细胞 中诱

导合胞体形成 ， 因此可能对病毒在细胞与细胞之间的扩散有利 。 故此 ， 我们能够

假设 ｐ
ｌ Ｏ 蛋白能够提高 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的传播潜力 。 然而 ， 毒力是一个双

刃剑 。 如果
一

个毒力过强的病原将其所侵染的宿主全部杀死 ， 对病毒居群本身的

存续反而是不利的 。 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 通过获得 ｐ
ｌ Ｏ 基因的增强 了 自 身的毒

力 ， 因此可以推测 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 中具有
一

个必不可少的有效的措施以 降

低病毒的复制能力 ， 这从复制酶聚蛋 白 （ 冠状病毒的
一

个多功能蛋 白 ） 的 自 身蛋

白酶剪切上可 以得到
一

些提示 。在 Ｒｏ－Ｂ ａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ １ＯＲＦ １
ａｂ 编码的复制酶蛋

白序列中 ，
Ｎ ＳＰ９／ＮＳＰ １ ０ 和 ＮＳＰ １ ０／ＮＳＰ １ ２ 两个 ３ＣＬ

ｐ
ｒｏ 剪切位点的 Ｐ １ 位置 ， 从

常规的 Ｑ 突变成了Ｈ ，不可避免地损害 了蛋 白裂解效率和 ＮＳＰ９ 、Ｎ ＳＰ １ ０及 Ｎ ＳＰ １ ２

的释放。 由于 ＮＳＰ １ ２ 是一种典型的 ＲＮＡ 聚合酶和复制转录复合物 （ＲＴＣ ） 的核

心
， 而 ＮＳＰ １ ０通常起到分子开关的作用 ， 与其他多种 ＮＳＰ 蛋 白相互作用形成复

合物 ， 因此通过降低这些关键原件的剪切和释放 ， Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 的复制

能力可能会受到抑制 。 当然 ， 因为从样本中未能分离到病毒 ， 目前还没有直接的

证据 。 但是 ， 有趣的是 ， 在 ＨＣｏＶ ＨＫＵ ｌ 和 ＨＣｏＶ ＮＬ６３ 的复制酶聚蛋 白 中的 ，

ＮＳＰ １ ３ ／ＮＳＰ １４ 剪切位点上可以观察到相似的情形 。 为 了证实上述假设 ， 下
一

步

研究的重点应当放在病毒分离 、 感染性克隆的构建 、 ｐ ｌ 〇 基因的敲除和 ／或剪切位

５０
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点 回 复突变后对 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶ ＧＣＣＤＣ ｌ 的毒力和致病性的影响上 。

系统进化上不 同的 病毒种类或毒株 ， 可 以在某些蝙蝠群体 中共 同 流行

（ ｃｏ－ｃｉｒｃｕ ｌａｔｉｎｇ ）
［ ６５

＿

６８ ］

。 当不同的病毒在单
一

宿主的同
一

组织或细胞中感染时 ，

共感染 （ ｃｏ
－

ｉｎｆｅｃｔ ｉｏｎ ） 使得病毒重组 （ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ） 成为可能 。 在这项研宄 中 ，

虽然 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 病毒分离失败 ， 但是我们从 ５ 份直肠样本 （样本号为

５４ 、 ３２２ 、 ３ ５６ 、 ３ ７５ 和 ４００ ） 中成功地分离到
一

株正呼肠孤病毒变异株 。 之前的

试验 中 ， 己经确认所有这些样本为 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 阳性 ， 并且 已经对

Ｒｏ －Ｂ ａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １ 冠状病毒特异性的 ｐ
ｌ Ｏ 基因进行鉴定和测序 。 对这些样本

中的正呼肠孤病毒 ｐ ｌＯ 基因 ， 随之进行了扩增 以直接测序 。 序列分析表明 ， 这两

种病毒虽然在同一个宿主中共感染 ， 但是它们各 自携带的 ｐ ｌ Ｏ 基因存在差异 ， 进

一

步暗示 ｐ ｌ Ｏ 基因是随着各 自 的病毒在独立的轨迹上进化 。 此外 ， 以前有研宄报

道表明 ２００３ 年 ＳＡＲＳ 爆发时 ， 从同
一

个病人中分离到哺乳动物正呼肠孤病毒 （ 非

膜融合 正呼肠孤病毒 ）
网

。 冠状病毒和呼肠孤病毒共感染现象 ， Ｒｏ －ＢａｔＣｏＶ

ＧＣＣＤＣ １ 重组病毒的发现 ， 引起了对远古 （ ？ ） 重组事件发生的兴趣 。 将来的研

宄应当放在共感染试验上 ， 在某些蝙蝠细胞系上使用
一

株与 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＧＣＣＤＣ １

或 Ｒｏ－ＢａｔＣｏＶＨＫＵ９ 类似的冠状病毒及本研究中分离到的正呼肠孤病毒进行重

组试验 。 重组事件的重现将为揭示冠状病毒异源重组的微妙机制提供机会 。
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第二章 蝙蝠冠状病毒ＨＫＵ９ｓｐｉｋｅ蛋白推测的受体结合结构域 ： Ｂｅｔａ

冠状病毒受体结合基序的进化

冠状病毒是一种大的有囊膜的正链 ＲＮＡ 病毒 ， 在 自然界中广泛存在 ， 能够

引起鸟类 、 动物和人类感染 ［
１

］
。 分类学上 ， 这些病毒隶属于尼多病毒 目冠状病毒

科 ［
１

， 弋 自 ２０ 世纪 ３０ 年代从鸡体 内分离到第一种冠状病毒——传染性支气管炎

病毒 ［
７Ｑ

］

， 目 前可 以将冠状病毒已经分为 ４ 个属 ， 即 Ａ ｌｐｈ
ａ 、 Ｂｅｔａ 、 Ｇａｍｍａ［

２
］和 Ｄｅｌｔａ

冠状病毒属 ［
４

， ５ ］

。 在这些冠状病毒 中 ， Ｂｅ ｔａ 冠状病毒 由于其致病能力和跨物种传

播的潜力尤为突 出 ， 多次造成全球范围内人类感染的大流行 ［
１ ９ ， ７ １ ］

， 并且在许多

种类的蝙蝠中广泛存在和传播 ［
５ ， ２６

，
７２

，
７３

］

， 因此医学和公共卫生界对这类病毒极其

关注 。 ２００２
？

２００３ 年 ，

一种代表性的 Ｂｅｔａ 冠状病毒——ＳＡＲＳ 冠状病毒 ， 首先

在中 国出现并迅速向其他国家蔓延 ［
１ ５ ＿

１ ８
］

， 至少造成 ８０００ 人感染和 ８００ 人死亡 ［
１
９

］

。

２０ １ ２ 年 ， 另
一种 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒——ＭＥＲＳ 冠状病毒 ［

２３增先在沙特阿拉伯 出现 ［

２４ ，

２５
］

。 尽管全球范围 内努力控制 ＭＥＲＳ 冠状病毒的传播 ， 该病毒仍然在中东 、 欧

洲 、 北美和亚洲等多个国家扩散 。 目 前至少造成 ９４ １ 例感染和 ３４７ 例死亡 〖
７

１ ］

。

同时 ， ２００６ 年香港大学袁国勇及其同事在
一

个呼吸道疾病的病人中鉴定出 一种

能够引起人类感染的冠状病毒 ： ＨＣ〇Ｖ ＨＫＵ ｌ
［
７４

］
。 这些意想不到的 因 Ｂｅｔａ 冠状病

毒所引起的疫情暴发给全球公共卫生带来严重威胁 ， 并导致巨大的社会经济学破

坏 。

系统进化上 ， Ｂｅｔａ 冠状病毒可进
一步划分为 Ａ 、 Ｂ 、 Ｃ 和 Ｄ 共 ４ 个群 ［ １ ２

］

。

ＳＡＲＳ 冠状病毒是一种典型的 Ｂ 群成员 ， 而 ＭＥＲＳ 冠状病毒 归属于 （： 群 ［
７５

１

。 尽

管隶属于不 同的群 ， 这两种冠状病毒可能具有相似的跨物种传播路线 ： 从各 自 的

自然宿主跳跃到
一个适应性的 中间宿主 ， 最后感染人类 。 目前的证据很清楚地表

明 ＳＡＲＳ 冠状病毒来源于蝙蝠 ｔ
２２

，
７２

，

＇ 经在果子狸 中适应后 因与人类密切

接触而感染人类 。 同样 ， 有证据表明导致 ＭＥＲＳ 流行的中间宿主是骆驼 ［
３５ ， ７８

］

，

但是鉴于 ＭＥＲＳ 冠状病毒与其他许多蝙蝠来源的冠状病毒 （如 Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ４ 、

ＨＫＵ５
［
２６， ２７

］和那些在中东 、 非洲 、 欧洲及亚洲分离鉴定到的病毒 ［
２ ８ ＿３３

］

） 在进化上

关系非常密切 ， 普遍认为当前 ＭＥＲＳ 的流行是 Ｂｅｔａ 冠状病毒中 另一个从蝙蝠到

人类的跨物种传播事件 。 值得注意的是 ， 最近两个独立 的研究报道 ，
Ｂ ａｔＣｏＶ
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ＨＫＵ４ 能够识别 ＭＥＲＳ冠状病毒的受体 ＣＤ２６
［
３ ６

］以作为其侵入细胞的功能性受体

［
３ ７

－ ３ ８

１ 表明 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ４ 具备感染人类的潜在适应性 。 Ｂｅｔａ冠状病毒中持续发

生这些不可预知的跨越种间屏障的事件 ， 促使我们将重点集中在针对这个属 的其

他成员的研究上 ， 以揭示这类病毒与跨物种传播相关的特点 。

冠状病毒的 Ｓ
ｐ

ｉｋｅ（ Ｓ ） 蛋 白 ， 位于病毒粒子的囊膜表面 ， 功能上介导受体识

别和膜融合 ［
１
］

， 因此是决定病毒特定物种趋向性的关键因素 。 在大多数情况下 ，

冠状病毒的 Ｓ 蛋 白能够被剪切成 Ｓ １ 和 Ｓ２ 亚单位 ， 具有受体结合能力 的部分位

于 Ｓ １ 亚单位中 ［
１

］

。 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒直接参与受体识别的受体结合结构域通常位于

Ｓ １ 蛋 白 的 Ｃ 末端 ， 如 ＳＡＲＳ 冠状病毒 ［
７９

］

、 ＭＥＲＳ 冠状病毒 ［８ （ ） ’ ８ １
］和 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ４

等 ［
３火 在某些罕见情况下 ， 如 鼠肝炎病毒 ＭＨＶ 的 ＲＢＤ 经鉴定位于 Ｓ １ 的 Ｎ 端

部分 ［
８ ２

］
。 我们 以前的研宄证明 ＭＥＲＳ 冠状病毒的 ＲＢＤ 结构具有

一

定的特点 ， 是

一

个由 核心和外部亚结构域组成的相对独立的实体 ［
８（）

］

。 从拓扑结构上看 ， 外部

亚结构域是在核心亚结构域的两个折叠所形成的支架中插入的
一

个结构域 ， 表现

为一个扁平的 ４ 股折叠形成的 Ｐ 片层与 ＣＤ２６ 受体相互接触 在 ＳＡＲＳ 冠状病

毒 ＲＢＤ 中 ， 核心和外部亚结构域具有类似的拓扑排列 ， 形成结构上的功能单位

以识别受体 ［
７９

］

。 然而 ，
ＳＡＲＳ 冠状病毒 ＲＢＤ 在外部亚结构域上相对比较独特 ，

是
一个 以回环为主的表面折叠 以识别人类 ＡＣ Ｅ２ 分子作为其功能受体［

８ ３
］

。 这些

现象表明 ，

Ｂｅｔａ 冠状病毒的这个同源 ＲＢＤ 区域是该群病毒成员在受体适应和跨

物种传播中的决定因素 。

蝙蝠冠状病毒 ＨＫＵ９（Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ ） 是
一

种典型的 Ｄ 群 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒 ［
７３

］

，

该病毒于 ２００７ 首次在蝙蝠中发现 虽然 目 前该病毒 尚未分离成功 ， 但是在很

多种类的蝙蝠中都能检测到 Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 的基因组 ［
６８

，
？８火 虽然研宄人员对其

跨物种传播的可能性存在
一

定 的担忧 ， 但是 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 的 Ｓ 蛋 白尤其是同源

ＲＢＤ 区域的特点仍然未知 ， 而这将是理解蝙蝠冠状病毒 ＨＫＵ９ 致病性的必不可

少的步骤 。 此外 ， ＨＫＵ９－ＲＢＤ 的原子结构也应该是整个 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒属进化拼

图中的
一

个有机部分 。 值得注意的是 ，
ＭＥＲＳ 和 ＳＡＲＳ 冠状病毒 ＲＢＤ 具有共同

的保守核心结构 ， 但是表面折叠不
一

样以识别不 同 的受体 ［
７ ９

，
８ （）

］
。 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒

的序列特点表明亚结构域的这种排布方式可能存在于整个 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒属 中 ，

而与病毒种类无关 。 在针对 Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ４ 的研究中 ， 我们得到的数据进
一

步支
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持这一概念 ，
Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ４ 的 ＲＢＤ 结构与 ＭＥＲＳＲＢＤ 的结构相当

一

致 ［
３７

１

。 在

当前这项研究中 ， 我们报告了ＨＫＵ９
－

ＲＢＤ 的结构和功能特点 。 与预期的
一

样 ，

解析的结构中包含
一

个核心亚结构域 ， 这个结构域与其他己经解析的 Ｂｅｔａ 冠状

病毒 ＲＢＤ 结构中 的
一

样 。 同时还存在
一

个外部亚结构域 ， 而这个外部结构域主

要 由
一

个 ａｌ
ｐ
ｈａ 螺旋组成 。 这个独特的结构特点充分解释了在表面等离子体共振

试验中 Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 的 ＲＢＤ 不与人的 ＣＤ２６ 和 ＡＣＥ２ 结合的原因之所在 。 通

过比较 目 前能够得到 的所有 ＲＢＤ 结构 ， 我们进一步揭示外部亚结构域锚定到核

心亚结构域中 的相互作用 的详细模式 ， 而这种相互作用在所有 Ｂｅｔａ 冠状病毒

ＲＢＤ 中 具有相似的模式 。 我们相信 ， 在 Ｂｅｔａ冠状病毒进化中所保留 下来的 ， 除

了核心亚结构域折叠上的保守性 ， 核心／外部亚结构域之间 的相互作用模式则代

表了Ｓ 蛋 白 中 另
一

种结构特点 。 因此 ，
我们的研宄进

一

步支持这
一

概念 ： Ｂ ｅｔａ

冠状病毒 Ｓ 蛋 白起源于共同的祖先 ， 而 ＲＢＤ 外部结构域上的进化呈现分歧以适

应不同 的受体 ， 因此为潜在的跨物种传播作好准备 。

２ ． １ 材料和方法

２ ． １ ．１ 实验材料

２． １ ． １ ． １ 细胞系 、 菌株及载体

ｐＦａｓｔＢａｃ
？

ｌ质粒 、 ＭＡＸＥｆｆｉｃｉｅｎｃｙ？ＤＨ １ ０ＢＡＣ？Ｃｏｍ
ｐ
ｅｔｅｎｔ五 ＿ｃｏ ／／感受态

细胞 、 昆虫细胞系 Ｓｆ９ 、 Ｓ ｆ２ １ 细胞和 Ｈ ｉｇｈ５ 细胞均购 自 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司 。

２ ． １ ． １ ．２ 本文中所用到的主要生化试剂及耗材

表 ２ ． １ 主要生化试剂及耗材列表
＂

试剂名称ｍ ｜

用途

ＰｆｉｉＤＮＡ 聚合酶及 ｂｕｆｆｅｒ 、 ＴａｑＤＮＡ 聚 合酶及 ＴａＫａＲａＰＣＲ 扩增

ｂｕｆｆｅｒ 、 ｄＮＴＰ


ＤＮＡ 产物纯化回收试剂盒


ＴＩＡＮＧＥＮ


ＤＮＡ 产物 回收

限制性内切酶ＴａＫａＲａ
￣￣

酶切

Ｔ４ ＤＮＡ ｌ ｉｇａｓｅ


ＴａＫａＲａ


ＤＮＡ连接


胰蛋 白胨 、 酵母提取物
＾

ＯＸＯＩＤ大肠杆菌培养

质粒小量快速提取试剂盒
＿

ＴＩＡＮＧＥＮｉ粒提取

ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ 、 ｌｋｂｌａｄｅｒＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 、 ？ＪＤＮＡ／
 ｜
ＴａＫａＲａ鉴定核酸分子量
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Ｈｉｎｄ
ＩＩＩ ＤＮＡ

Ｍａｒｋｅｒ

Ａｍｐ ｉｃ ｉ
ｌ ｉｎ 氨节青霉素


中诺药业


抗性筛选


Ｋａｎａｍｙｃｉ
ｎ 卡那霉素Ｓ ｉｇｍａ抗性筛选

Ｇ ｅｎ ｔａｍｉｃｍ 庆大霉素Ａｍｒｅｓｃｏ抗性筛选

Ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅ 四环素Ａｍｒｅｓｃｏ抗性筛选

Ｂｌｕｏ
－Ｇ ａｌＩｎｖｉ ｔｒｏｇｅｎ蓝白斑鉴定

ＩＰＴＧ


ＢＤ


蓝白 斑鉴定


Ｉｎｓｅｃｔ
－ＸｐｒｅｓｓｍｅｄｉｕｍＬｏｎｚａ昆虫细胞培养

Ｆｕｎｇｉ
ｚｏｎｅ？ Ａｎ ｔｉｍｙｃｏｔｉ ｃ ，ｌ ｉｑｕ ｉ

ｄＩ ｎｖｉ ｔｒｏｇｅｎ抗真菌

Ｐｅｎｉｃ ｉ ｌ ｌｉｎ
－Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃ ｉｎ ，ｌｉｑ

ｕ ｉｄＩ ｎｖｉ ｔｒｏ ｇｅｎ抗细菌

Ｃｅ ｌ ｌｆｅｃｔｉ
ｎｄ）Ｉ ＩＲ ｅａｇｅｎｔＩｎｖｉ ｔｒｏｇｅｎ细胞转染

Ｇ ｒａｃｅ
’

ｓＩ ｎｓ ｅｃ ｔＣｅ ｌ ｌＣｕ ｌ ｔｕｒｅＭｅｄ ｉ
ｕｍ，Ｉｎｖｉ ｔｒｏｇ

ｅｎ细胞转染

Ｕｎｓｕｐｐ ｌ
ｅｍｅｎｔｅｄ

￣

ＳＤＳ
－ＰＡＧＥ 低分子量标准蛋 白上海生工鉴定蛋 白分子量

预染蛋 白 ＭａｒｋｅｒＦｅｒｍｅｎ ｔａ ｓＷｅｓ ｔｅｒｎ 条带指示剂

小鼠抗 Ｈ ｉｓ 单抗康为世纪Ｗｅｓｔ ｅｒｎ 

—

抗

辣根过氧化物酶 （ＨＲＰ ） 偶联的羊抗鼠 Ｉ
ｇ
ＧＳ ａｎｔａｃｒｕｚ


Ｗｅｓｔｅｒｎ 二抗

Ｓｕ
ｐ
ｅｒＳ ｉｇ

ｎａｌ？ＷｅｓｔＰ
ｉ ｃｏＣｈｅｍ ｉ ｌｕｍ ｉｎ ｅｓｃｅｎｔＴｈｅ ｒｍｏＷｅ ｓｔ ｅｒｎｂ ｌｏｔ显色

ｓｕｂ ｓｔｒａ ｔｅ

Ｈｙｂｏｎ
ｄＥＣＬ Ｎ ｉ ｔｒｏ ｃｅ ｌ ｌｕｌｏｓｅＭｅｍｂｒａｎｃｅ硝酸纤维ＡｍｅｒｓｈａｍＷｅｓｔ ｅｒｎ转膜用

素膜


镇亲和层析柱 Ｈ ｉｓＴｒａｐ
ＨＰＧＥｈｅａｌｔｈｃａｒｅ亲和层析

分子筛Ｓｕｐｐｅｒｄｅｘ

ＴＭ
２００１ ０／３０ＧＬＧＥｈｅａｌｔｈｃａｒｅ凝胶层析

超滤浓缩管 （Ｍｉ ｌ ｌ ｉｐｏｒ
ｅＣｅｎ ｔｒｉｃｏｎ）Ｍ ｉｌ ｌ ｉｐｏｒｅ蛋白浓缩

ＢＣＡ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ａｓｓａｙ
ＫｉｔＰ ｉｅｒｃｅ蛋白浓度测定

■

蛋白结晶试剂盒
＾

Ｈａｍｐ ｔｏｎ 、 ＭＤ晶体筛 及优化

细胞培养板／盘｜
Ｃｏｍ ｉｎｇ ｜

细胞培养

２ ． １ ．２ 主要实验仪器

表 ２ ．２ 主要实验仪器列表

ｉ器名称 ｜

公司
＂

基因扩增仪ｉ ｏ
－Ｒａｄ ； 东胜创新

生物安全柜 （ ＢＨＣ－

１ ３６０Ｉ Ｉ ）



北京东联哈尔仪器制造有限公司
＂

超净工作台ｉ京半导体设备
一

厂

Ｃ〇 ２恒温培养箱Ｔｈｅｒｍｏ ｓｃ ｉｅｎｔｉ ｆｉｃ
＂

立柜式摇床
￣

北京东联哈尔仪器制造有限公司

４

°

Ｃ冷库 （ ＣｏｌｄＲｏｏｍ ）



ＡＫＴＡ ＦＰＬＣ／Ｐｕｒｉｆｉｅｒ／Ｅｘｐ ｌｏｒｅｒ蛋白纯化仪ＧＥ ｈ ｅａ ｌ ｔｈｃａｒｅ

抽滤装置Ｖａｃｕｕｂｒａｎｄ

ＢＬ３ １ ０ 赛多利斯 电子天平Ｓａｒｔｏｒｈｉｓ

ｐＨ计Ｍ ｅｔ ｔｌｅｒ

３７

°

Ｃ恒温培养箱｜Ｈ ｅｒａｅｕｓ

５６
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常温离心机Ｔｈｅｒｍｏ ， Ｂｅｃｋｍａｎ

－

８０ 

°

Ｃ低温冰箱Ｈｅｒａｅｕｓ

高速冷冻离心机Ｔｈｅｒｍｏ ， Ｂｅｃｋｍａｎ

高压灭菌锅


ＴＯＭＹ ＳＳ－

３２５
＿

电热恒温水浴锅上海博迅实业有限公司医疗设备厂
胃

润旋混合器Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｉｎｄｕｓｔｒｉｅｓ

Ｍｉ ｌ ｌ ｉＱｐ ｌｕ ｓ超纯水系统Ｍ ｉ ｌ ｌ ｉｐｏｒｅ

凝胶成像系统


Ｂ ｉｏ
－Ｒａｄ


＇

脱色摇床
＾

江苏海门其林贝尔仪器制造有限公司

电泳成套设备Ｂ ｉｏ－Ｒａｄ
胃

电磁炉美的

显微镜


Ｏｌｙｍ ｐｕｓ


酶标仪ＭＤＳ

晶体柜
￣

ｊ＾ＮＹＯ
̄

２ ． １ ．３ 实验方法

２ ． １
．３ ．

１ 质粒构建

本试验中 ， 对商品化的 ｐＦ
ａｓ ｔＢ ａｃ ｌ 载体进行了改造 ， 在载体中插入 了

一个 ｇｐ６７

Ｎ 末端信号肽编码序列 ［
８ ７

］

。 然后 ， 将需要表达的 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ（对应于 Ｓ 蛋 白的

Ｓ３ ５５
－Ｎ５２ １位置 ， ＧｅｎＢ ａｎｋ ：ＥＦ０６５５ １ ３ ）

，
ＭＥＲＳ －ＲＢＤ （对应于Ｓ蛋 白 的Ｅ３ ６７

－Ｙ６０６

位置 ， ＧｅｎＢ ａｎｋ ：ＪＸ８ ６９０５０ ） ， ＳＡＲＳ －ＲＢＤ（应于Ｓ蛋 白的Ｒ３０６－Ｆ５２７位置 ，

ＧｅｎＢａｊｉｋ ： ＮＣ
＿

００４７ １ ８ ）
， 人ＣＤ２６ Ｃ对应于Ｓ３９－Ｐ７６６位置 ， ＧｅｎＢａｎｋ ：ＮＰ００ １ ９２６ ）

和人 ＡＣＥ２（对应于 Ｓ １ ９
－Ｄ６ １ ５ 位置 ， ＧｅｎＢａｎｋ ：ＢＡＪ２ １ １ ８０ ） 分别通过 ＥｃｏＲＩ 和

Ｘｈｏ ｌ 酶切位点构建到改造后的 ｐＦ
ａｓｔＢａｃ ｌ 载体中 。 在每个蛋 白的 Ｃ 末端 ， 融合

了
一

个 ６ ｘＨ ＩＳ 标签 ， 以方便后续的蛋 白纯化 。 为 了制备与 鼠 Ｉ
ｇＧ Ｆｃ 片段 （ ｍＦｃ ）

融合的蛋 白 ，

ＭＥＲＳ －ＲＢＤ 、 ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 和 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 的编码序列与 ｍＦｃ 的序列

进行融合 ， 然后分别克隆到 ｐ
ＣＡＧＧＳ 载体中 。

２ ． １ ．３．２ 蛋白表达与纯化

根据指导手册 ， 通过 Ｂａｃ－

ｔｏ －Ｂａｃ 杆状病毒表达系统制备用于晶体和 ＳＰＲ 分

析的蛋白 。 简而言之 ， 经测序确认后的质粒转化到 ＤＨ ｌ Ｏ Ｂａｃ 感受态细胞中 ， 以

重组产生 Ｂａｃｍｉｄ 。 经篮白斑筛选鉴定出 阳性的重组 Ｂａｃｍｉｄ 后 ， 提取 Ｂａｃｍｉｄ 并

转染到 ｓｆ９ 细胞中 ， 制备杆状病毒种毒 。 Ｓ ｆ９ 细胞进
一

步用来增殖杆状病毒 ， 最

后用 Ｈ ｉ
ｇ
ｈ５ 细胞来表达蛋白 。

５ ７
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感染了病毒的 Ｈ ｉ

ｇ
ｈ５ 细胞 ， ４８ 小时后收获 。 每种蛋 白 各接种和收获了４ 升

Ｈｉｇｈ５ 细胞培养物 。 细胞培养物 以 ６５００ 转 ／分钟 （ ｒｐｍ ） 离心 ９ ０ 分钟取上清以去

除细胞碎片 。 收集的上清经 ０ ．２２ｐｍ 滤膜抽滤后 ， 过夜挂 Ｈ ｉｓＴｒａ
ｐ
Ｈ
ｐ 柱 （

ＧＥ

Ｈｅａｌ ｔｈｃａｒｅ
）

。 对于ＭＥＲＳ
－ＲＢＤ 、 ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 、 人ＣＤ２６和人ＡＣ Ｅ２ ，Ｈ ｉｓＴｒａ

ｐ
Ｈ
ｐ

柱中结合的蛋 白 以含咪唑的 ２０ｍＭＴｒｉ ｓ
－盐酸和 １ ５０ｍＭ 氯化钠的缓冲液 （

ｐＨ

８ ． ０ ） 进行洗脱 ， 咪唑浓度分别为 ２ ０ｍＭ 、 ５０ｍＭ 、 ３００ｍＭ 和 １Ｍ 。 洗脱物以

ＳＤＳ
－ＰＡＧＥ 确定之后 ， 将 ３００ｍＭ 咪唑的洗脱物汇集起来浓缩后以 Ｓｕｐｅｒｄｅｘ

？
２００

柱 （ ＧＥＨｅａ ｌｔｈ ｃａｒｅ ） 进
一步纯化 。 对于 ＨＫＵ９

－ＲＢＤ 蛋 白 ， 由于 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 的等

电点经预测为 ｐ
Ｈ８ ． １ ， 因此结合的蛋白 以含咪唑的 ２０ｍＭ ＨＥＰＥＳ 和 １ ５０ｍＭ 氯

化钠的缓冲液 （ ｐＨ７ ． ０ ） 进行洗脱 ， 咪唑浓度分别为 ２０ｍＭ 、 ５０ｍＭ、 ３００ｍＭ

和 １Ｍ 。 洗脱物经 ＳＤＳ －ＰＡＧＥ 确定后 ， 将 ５０ｍＭ 和 ３００ｍＭ 咪唑的洗脱物分别

汇集于 １ ０Ｋｄ 的透析袋中 ， 于 ５ 升 ２０ｍＭ ＨＥＰＥＳ 和 １ ５０ｍＭ 氯化钠的缓冲液 （

ｐ
Ｈ

７ ． ０ ） 中过夜透析 。 透析物浓缩后以 Ｓｕ
ｐ
ｅｒｄｅｘ

？
２００ 柱 （ＧＥＨｅａｌｔｈｃａｒｅ ） 进一步纯

化 。 每种蛋 白各 自保存在用来纯化该种蛋 白的缓冲液中 。

为了在哺乳动物细胞表达系统中制备ｍＦｃ融合蛋 白 ， 重组的ｐＣＡＧＧＳ质粒经

Ｓ ａｎｇｅｒ测序确认后 ， 以ＥｎｄｏＦｒｅｅ质粒大提试剂盒 （北京天根 ） 进行质粒提取 。 提

取的质粒以ＰＥＩ（ Ｐｏ ｌｙ
ｓｃｉｅｎｃｅｓ公司 ） 转染２９３Ｔ细胞 ， 每个Ｔ７５细胞培养盘中转染

５０
ｎｇ质粒。 质粒转染混合物在细胞上孵育 ５小时后 ， 弃去细胞培养液 ， 转染的细

胞以ＰＢ Ｓ洗涤两次 ， 然后 以新鲜的 不含血清的培养基代替 。 转染后的细胞维持３

天 ， 无菌收获上清并补加等量的不含血清的培养液 ， 继续维持４天 。 每个蛋 白两

次收获的上清汇集在
一

起 ， 使用浓缩杯进行浓缩 ， 然后加入２倍体积２ ０ｍＭ的磷

酸钠 （ ｔｒｉ ｓｏｄｉｕｍ
ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐ

Ｈ７ ． ０ ， 以磷酸调节ｐ
Ｈ值 ） 。 混合物过夜流过５毫升的

ＨｉＴ ｒａ
ｐ
ＰｒｏｔｅｉｎＡＨＰ预装柱 （ ＧＥＨｅａｌ ｔｈｃａｒｅ ） 以结合 目 的蛋 白 。 结合了蛋 白的

ｆｆｉＴ ｒａｐＰｒｏｔｅｉｎＡ 柱 以 ２０ｍＭ的磷酸钠去除杂蛋 白 后 ， 以 １ ００ｍＭ 的 甘氨酸

（ ｇ ｌｙｃｉｎｅｐＨ３ ．０
， 以盐酸调节ｐ

Ｈ值 ） 洗脱 目 的蛋 白 ， 每个洗脱物 Ｅ
ｐｐｅｎｄｏｒｆｌ

１

中

均预先加入 １ ００或２００微升 １ＭＴｒｉ ｓ
－ＨＣ ｌ（

ｐ
Ｈ９ ． ０

， 以盐酸调节ｐ
Ｈ值 ） 。 每管洗脱

物经ＳＤＳ －ＰＡＧＥ确认后 ， 将含有 目 的蛋白 的部分汇集在
一

起并进行浓缩 ， 浓缩后

的蛋 白经缓冲液交换存放在ＰＢＳ（ ｐＨ７ ． ０ ） 中 以用于进
一

步的试验 。

２ ．１ ．３．３ 表面等离子共振试验

５ ８
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ＢＩＡｃｏｒｅ试验在２５

°

Ｃ条件下使用 ＢＩＡｃｏｒｅ
？
３０００机器或

Ｂ ＩＡｃｏｒｅＴ １ ００ 和ＣＭ５

芯片 （ＧＥＨｅａｌｔｈｃａｒｅ ） 进行 。 对于所有的试验 ， 均使用 ＨＢ Ｓ
－

ＥＰ 缓冲液 （ １ ０ｍＭ

ＨＥＰＥＳ ， ｐＨ７
．
４

，
１ ５０ｍＭＮａＣ ｌ

，
加入Ｔｗｅｅｎ ２０至终浓度０ ．００５％） ， 试验中用到

的所有缓冲液 ， 需要预先进行超声以去除气泡 。 实验之前 ， 将所有蛋 白提前置换

到 ＨＢ Ｓ
－ＥＰ 缓冲液中 。

首先 ， 昆虫细胞中表达的 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 、 ＭＥＲＳ

－

ＲＢＤ 和 ＳＡＲＳ －

ＲＢＤ 蛋 白在

ＢＩＡ ｃｏｒｅ３０００ 机器上进行表面等离子共振试验 （ ＳＰＲ ） 试验 。 本实验中 ， 牛血清

白蛋 白 （ ＢＳＡ ） 作为阴性对照 ， ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 、 ＭＥＲＳ－ＲＢＤ 和 ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 分别固

定到 ＣＭ５ 芯片上 ， 每个通道固定 １ ０００ 个反应单位 （ ＲＵ ， ｒｅ ｓ
ｐ
ｏｎｓｅｕｎ ｉｔｓ ） 。 然后 ，

人 ＣＤ２６ 和 ＡＣＥ２ 蛋白 ，
以梯度浓度 （ Ｇｒａｄｉ ｅｎｔｃｏｎｃｅｎ ｔｒａｔｉｏｎ ｓ ） 流过芯片表面 。

其中 ， 人 ＣＤ２６ 蛋 白依次流过的浓度为 ： ０ ，１ ９ ．５
？

５０００ ｎＭ
；
人 ＡＣＥ２ 蛋 白依次

流过的浓度为 ： ０
，
３９
？

６２５ｎＭ 。 每次循环之后 ， 芯片表面以 １ ０ｍＭ 的氢氧化钠

进行短暂处理 ， 以对芯片进行再生。 蛋 白之间的解离常数 （Ｋｄ 值 ） 以 Ｂ ＩＡｃｏｒｅ

软件中的 ＢＩＡｅｖａｌｕａｔｉｏｎ 软件进行分析 。

为了排除 ＨＫＵ９－ＲＢＤ 在低 ｐ
Ｈ下 ＣＭ ５ 芯片表面固定时可能造成的蛋 白失活

（ｎｏｎｆｕｎｃ ｔｉｏｎａｌ 或 ｉｎａｃｔ ｉｖａｔｅｄ ） ， 或者在昆虫表达系统中蛋白上丢失了某些重要的

翻译后修饰这些可能性 ， 我们在哺乳动物细胞系统中表达纯化了ｍＦｃ 融合的

ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 、 ＭＥＲＳ－ＲＢＤ和ＳＡＲＳ －ＲＢＤ蛋白 ， 并在Ｂ ＩＡｃｏｒｅＴ １ ００机器上使用

捕获表面等离子共振方法 （ ｃａｐ
ｔｕｒｅｄ ＳＰＲｍｅｔｈｏｄ ）对 ＨＫＵ９ －ＲＢＤ与 ＣＤ２６ 或 ＡＣＥ２

的结合能力进行了测试 。 ＣＭ５ 芯片首先用抗鼠的抗体在 ＦＣ １ 和 ＦＣ ２ 通道上进行

固定 ， 然后在 ＦＣ２ 通道上注入 ｍＦｃ 融合的 ＲＢＤ 蛋 白 以进行捕获 ， 而 ＦＣ １ 通道

用作对照 。 随后 ， 注入人 ＣＤ２６ 或人 ＡＣＥ２ 蛋 白 以检测其结合反应 。 固定的抗

鼠抗体以 １ ０ｍＭ 的甘氨酸 （
ｐ
Ｈ１ ．７ ）（ＧＥＨ ｅａｌｔｈｃａｒｅ ） 进行再生 。

２ ． １ ．３ ．４ 晶体生长

蛋白结晶试验 以坐滴液相扩散法进行 。 １ｐＬ 蛋白与 １ｐ
Ｌ 池液混合后 ， 与 ２００

Ａ 池液进行气相平衡 ，
静置于 ４

°

Ｃ 单晶培养间 。 初筛以商业化的结晶试剂盒进

行 。 最终得到的可衍射的 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 晶体是在 ０ ． １Ｍ 柠檬酸三钠 、 ｐＨ７ ．０ 、 １ ２％

ＰＥＧ２０
，
０００ 的条件下生长 ， 蛋 白浓度为 ２ ．２ｍ

ｇ
／ｍＬ 。 衍生的晶体通过含有 １ｍＭ

５９
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ＫＡｕＢｒ４
＊

２Ｈ２０（溴金酸钾 ） 的池液中 ４
°

Ｃ 浸泡 ４８ 小时得到 。

２ ．１ ．３ ．５ 数据收集和结构解析

在防冻液 （含有 ２０％ｖ／ｖ 甘油 的池液 ） 中短暂浸泡之后 ， 所有晶体于液氮中

快速冷却 。 原始晶体 （波长 ： １ ． ０３９０６Ａ ） 和金原子衍生晶体 （波长 ： １ ．０３９０６Ａ ）

的衍射数据均在上海同步辐射光源 ＢＬ １ ７Ｕ 生物大分子晶体学光束线站收集 。 所

有数据均以 ＨＫＬ２００ ０ 软件包进行处理 ［
８８

］

。

ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 结构通过 ＳＡＤ 进行解析 。 根据 Ａｕ－

ＳＡＤ 数据通过 ＳＨＥＬＸＤ ［
８９

］

确定了金原子的位置后 ， 对确定 的位置进行优化 ， 并 以 ＰＨＡＳＥＲ 软件包 ［
９（）

］的

ｐｈａｓｉｎｇ 模块对相位进行计算 。 进一步采用电子云密度图对真实的空间位置进行

约束 ［
９

｜ ］

。 通过 ＰＨＥＮＩＸ 软件包中 的 Ａｕｔｏｂｕｉ ｌｄ 构建初始模型 ｔ
９２

］

。 其他丢失的残

基通过 ＣＯＯＴ 手工添加 ［
９３

］

。 最终的模型使用 ＰＨＥＮＩＸ 软件包中的 ｐｈ
ｅｎｉｘ ．ｒｅ ｆｉｎｅ

采用能量最小化 、 等 向性优化和溶剂模拟进行优化Ｐ２
］
。 最终模型的立体化学质

量采用 ＰＲＯＣＨＥＣＫＴ 进行评估 ［
９４

］

。 表 １ ． １ 中列 出 了数据收集和优化统计数据 。

所有结构图 以 Ｐｙ
Ｍｏｌ 软件生成 （ ｈ ｔｔ

ｐ ： ／／ｗｗｗ ．ｐｙｍｏ
ｌ

． ｏｒｇ ） 〇

表 ２ ．３ 数据收集和优化统计

ＨＫＵ９－ＲＢＤ（ＰｒｏｔｅｉｎＤａｔａＡｕｄｅｒ ｉｖａｔｉｖｅＨＫＵ９－ＲＢＤ

Ｂａｎｋｅｎ ｔｒｙ 
５ＧＹＱ）

Ｄａｔａｃｏｌ ｌｅｃｔｉｏｎ

Ｓｐａｃｅ ｇｒｏｕｐＰ２ １Ｐ Ｉ

Ｗａｖｅ ｌｅｎｇｔｈ１ ．０３９ ０６１ ． ０３９０６

Ｕｎ ｉｔｃ ｅｌ ｌ ｄｉｍ ｅｎｓｉｏｎｓ

ａ
，
ｂ

，

ｃ
（
Ａ

）４２ ．７
，
３６ ．０

，
６２ ．９３６ ．０

，

４６ ．６
，
５７ ．３

ａ
，ｐ ， ｙ（

ｄｅｇ ）９０ ．０
，

１０２ ． ７
，
９０ ． ０８０ ．４

，
８ ８ ． ８

，
８８ ． ５

Ｒｅ ｓｏ ｌｕｔｉｏｎ
３

（
Ａ

）５０ ．００
—

２ ． １ ０
（
２ ． １ ８

－

２ ． １ ０
）５０ ．００

－

２ ．４８
（
２ ．５ ７

－

２ ．４８
）

Ｎｏ ．ｏｆｏｂ ｓｅｒｖｅｄｒｅｆｌｅｃｔｉｏｎｓ１０ １ ５８８５２４０ １

Ｃｏｍｐｌｅ ｔｅｎｅｓｓ
（
％

）９７ ． １
（

８０ ．７
）９７ ．７

（
９６ ．９

）

Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ９ ．
４

（
９ ．
４
）４ ． １

（
３ ． ７

）

Ｒｍｅｒ
ｇ
ｅ

ｂ

（
％

）６
．
１

（
１５

．
４
）９ ．２

（
３９ ．０

）

Ｉ／ａｌ３４ ．０２ ３
（

１ ２ ． ０５７
） １ ６ ．９６０

（
４ ．６３ ７

）

ＣＣ １
／
２０ ．９９８

（
０ ．９８８

）０． ９８６
（
０ ．９ １ ５

）

Ｒｅ ｆｉｎｅｍｅｎｔ

Ｒｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎ
（
Ａ

）４ １ ．７
－

２ ． １ ０

Ｎｏ ． ｏｆ ｒｅｆｌ
ｅｃ ｔｉｏｎｓ１０ ８ １ １

Ｃｏｍｐ
ｌｅｔｅｎｅｓ ｓｆｏｒ ｒａｎｇ ｅ

 （
％

）９ ７ ．０

Ｒｗｏｒｋ／Ｒｆｒｅｅ
ｃ



０ ．
１ ７００／０ ． ２００６


６０
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Ｎ ｏ ．ｏ ｆ
ａｔｏｍ ｓ

ｐｒ
ｏｔｅ ｉｎ１ ３ ６７

ｗ ａｔｅ ｒ１ ２ ８

Ｂ ｆａｃｔｏ ｒ
（
Ａ

２

）

ｐｒｏｔｅ ｉｎ２ ８ ．７

ｗ ａｔｅ ｒ３４ ． １

Ｒｏ ｏ ｔ
－ｍｅａｎ －

ｓｑｕａｒｅｄｅｖ ｉ ａｔ ｉｏｎ

ｂｏ ｎｄｌ ｅｎｇｔｈｓ
（
Ａ

）０
．

００３

ｂｏ ｎｄａｎｇｌ
ｅ ｓ

（ ｄｅｇ）０． ８２０

Ｒａｍａｃｈａｎｄ ｒａｎ
ｐ ｌｏｔ

ｄ

 （％ ）

ｆａｖｏｒｅｄ９４ ． ６４

ａ
ｌ ｌｏｗｅｄ５ ． ３６

ｏｕｔ ｌ ｉｅ ｒｓ０ ． ００

ａ

括号中给出最外层分辨率的数值 ；

ｂ
Ｒ ｎ＾

ｇ
ｅ
＝Ｓ，Ｉ：ｈｋ ｌ ｜ Ｉ

ｉ

—

＜ Ｉ＞
 ｜

／Ｉ
，
Ｓ ｈｋ山 ，

Ｉ
，
指的是观察密度而＜１＞指的是多种测量方法的平均密度 ；

ｃＲ
ＷＯＴｋ

＝Ｓ
 １ １ 

Ｆ
。卜 Ｉ

Ｆ
ｃ

｜ 丨

／Ｅ
Ｉ
Ｆ

。
！

，

Ｆ
。 和 Ｆ ｃ 分别指的是数据和模型中的结构 因子振幅 。 Ｒ ｆｒｅｅ 是

Ｒ 因子的
一

个子集 （
５％

） ， 对优化计算前被选择的 ， 并没有包括在优化中 ；

ｄ
Ｒ ａｍａｃｈａｎ ｄｒａｎ

ｐｌｏｔ ｓ使用ＰＲＯＣＨＥＣＫ程序生成 。

２ ． ２ 结果

２ ．２ ． １ＨＫＵ９－ＲＢＤ 的表达与纯化

过夜结合 Ｈ ｉｓ ｔｒａｐ
ＨＰ 的 Ｈ ＩＯＪ９

－ＲＢＤ 蛋 白 ， 以不同咪唑浓度的缓冲液 （ ２０ｍＭ

Ｈ ＥＰＥＳ ， １ ５ ０ ｍＭ ＮａＣ ｌ ， ｐＨ ７ ． ０ ） 从Ｈ ｉｓ ｔｒａｐ ＨＰ洗脱下来 ， 结果如 图
２

．
１ 。

 ￣

 Ｓ ６ １ ：
？

３ Ｄ １ｉ ｉ —Ｓｎ
－

Ｖ Ｉ
￣￣

－

？ｒ ？ ｅ
－

１


—￣̄

欲

队ｌ 〇ｍＭ２ ０ｍＭ５ ０ｍＭ ３０ ０ｍＭ １Ｍ

Ｉ ＨＯｋＤ

１ｌ ３５ｋＤ
ｌ ＯＯｋＤ

７ ５ｋＤ

６３ ｋＤ

４８ ｋＯ

１３ ＳｋＯ

２ ５ｋＤ

Ｉ １７ １０）

炫

」
？
？ｃ ＇ Ｋ？ｅｓ ｓ：

？
ｅ ： ？ ｃａ ｃ

图 ２ ． １ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 蛋 白 Ｈ ｉ ｓ ｔ ｒａ ｐ ＨＰ 纯化及 ＳＤＡ －ＰＡＧＥ 电泳鉴定 。 Ｈ
ｉｓ ｔ ｒａｐ 中 结合的 蛋 白分

别 以１ ０ｍＭ 、 ２ ０ｍＭ
、

５０ｍＭ 、 ３ ００ｍＭ和１Ｍ
咪唑浓度的 缓冲 液 （ ２０ｍＭＨＥＰＥＳ

，１ ５０ｍＭ

６ １
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ＮａＣ ｌ
， ｐＨ ７ ．０ ） 进行洗脱 。 蛋 白 质 分子量标准 为 ：

１ ８０ ｋＤ 、
１ ３５ ｋＤ 、 ｌ Ｏ Ｏ ｋＤ 、 ７５ ｋＤ 、 ６３ ｋＤ 、

４８ ｋＤ
、 ３ ５ ｋＤ 、 ２５ ｋＤ 、 １ ７ ｋＤ和ｌ ｌ ｋＤ 。

５ ０ｍＭ 和 ３ ００ｍＭ 咪挫的洗脱物汇集后上 Ｓｕｐ
ｅｒｄｅｘ２ ００

ｐｇ 层析柱进行纯化 ，

结果如 图 ２
．
２ 。 从 ＳＤＳ

－ＰＡＧＥ 结果看 ， 纯化出来的蛋 白较纯 ， 无需离子交换进
一

步纯化 ， 可直接用作后续试验。



＞ ■ ？ ？
： ：： ｃ ｓｅ 

？

＞ ？＇ ？ ；
￣－

ｔ ｒ

Ｍ ２：

Ｍ ｌ２３ ４５６７８９１ ０ Ｉ Ｉ ／＼

炫！ ｉ＿ ． …

ｒ Ｉ

：Ｊ Ｌ





０

ｍ ：
ｉ 儿 丨

， ｕ －

丨丄 ｉｍｕｍ＃

ＫＫＫＫ＇
〇 ｅｗ

图２ ．
２ＨＫＵ ９－ＲＢＤ蛋 白Ｓｕｐ ｅｒｄ ｅｘ２ ００

ｐｇ
纯化及ＳＤＡ－ＰＡＧＥ电泳鉴定 。 从Ｓｕｐｅ ｒｄｅｘ２０ ０

ｐｇ

层析柱 中 出 峰后 的样品
，
每管均进行收集

，
并进行 ＳＤ Ｓ

－ＰＡＧＥ 电泳鉴 定 。 所使 用 的蛋 白 质

分子量标准 为 ：
１ ８０ ｋＤ

、
１ ３ ５ ｋＤ

、
１ ００ ｋＤ

、
７５ ｋＤ

、
６３ ｋＤ 、

４８ ｋＤ
、

３ ５ ｋＤ
、

２ ５ ｋＤ、
１ ７ ｋＤ和

１ １ｋＤ ＝

２． ２ ．２ＨＫＵ ９Ｓｐ ｉｋｅ 蛋白结构特征及 ＨＫＵ ９－ＲＢＤ 序列特点

通过
一

系列的生物信息学方法 ， 我们对 Ｂ ａｔＣ ｏＶＨＫＵ９ 的 Ｓ 蛋 白序列特点进

行 了分析 。 Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 的 Ｓ 蛋 白全长为 １ ２７４ 氨基酸 ， 具有冠状病毒 Ｓ 蛋 白 的

典型特点 （ 如在 Ｓ２ 亚单位中 ， 存在特征性的 ７ 个氨基酸的重复序列 １ 和 ２ ）
， 但

是预测到将 Ｓ 蛋 白剪切加工为 Ｓ １ ／ Ｓ２ 亚单位的 ｆｏｒｍ 类蛋 白酶剪切位点 。 通过比

较全长 Ｓ 蛋 白 ， 可以发现 Ｂ ａｔＣｏＶＨ ＫＵ ９ 与其他 Ｂ ｅ ｔａ 冠状病毒的 Ｓ 蛋 白 的氨基

酸同源性相当有限 （与 ＭＥＲＳ－Ｃ ｏＶ Ｓ 、 ＨＫＵ４ Ｓ 和 ＳＡＲＳ
－Ｃ ｏＶ Ｓ 的 同源性分别为

２７ ．
９％ 、 ２８ ．０％和 ３０ ．

４％ ） 。 然而 ， 如图 ２ ．３ 中所示 ， 我们可以通过核心亚结构域

中的特征性半胱氨酸残基对 ＲＢＤ 所在的区域进行推断 。 在 目 前所有能够得到的

ＲＢＤ 结构 中 ［
３ ７ ， ７ ９ ， ８ Ｇ ， ９５

］

， 这些半胱氨酸残基能形成 ３ 个保守的二硫键以稳定核心

的折叠 。 ＨＫＵ９ －ＲＢ Ｄ 位于 Ｓ 蛋 白 中 ３ ５５
？

５ ２ １ 残基之间 的区域 。 同其他 ＲＢＤ 序

列 比较 ，
ＨＫＵ９

－ＲＢＤ 在核心亚结构域 的长度上与其他 ＲＢＤ 的核心亚结构域基本

６２
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匹配 ， 但是外部亚结构域大大缩短了 。
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图 ２ ．３ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 序列特点 。 （
Ａ

）
Ｂａ ｔＣｏＶＨ ＫＵ９Ｓ 蛋 白 结构模式 图 。 结构域元件通过序列

比对或生物信 息学预测 来确 定 。 信号肽 （
ＳＰ

）
、 跨膜结构域 （

ＴＭ
） 与 七 个氦 基酸 的 重 复 单 元 １

和 ２（ＨＲ １ 和 ＨＲ２ ） 分 别通过 Ｓ ｉｇ ｎａ ｌＰ４ ．０ 服务 器 、 ＴＭＨＭＭ 服 务 器和 Ｌｅａｍｃｏ ｉ ｌ
－ＶＭＦ 程序

进行预測
；

Ｎ 末端结构域 （ＮＴＤ ） 和 ＲＢＤ 分别通过与 鼠肝 炎病毒 Ｓ 蛋 白 ＮＴＤ 和 ＭＥＲＳ －ＲＢＤ

序列 比对推导得到 。 Ｓ １ ／Ｓ２ 之间 ｆｅｉｎ 样蛋 白 酶潜在剪切位点 未能确定 ， 因 此以 问号标记 。 （Ｂ
，

Ｃ ）ＨＫＵ９ －ＲＪＢＤ
、

ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 、 ＭＥＲＳ －ＲＢＤ 和 ＨＫＵ４－ＲＢＤ 序 列 以结构 为 基础的比对 。 箭 头

和螺旋线分别表示片 层和螺旋 。 这些二级结构如 图 ２ ． ３ 中 阐 明 的
一样进行标记 。 结构 中 形成

３ 个二硫键的保守半胱氛酸 以 阿拉伯 数字 １
？

３ 标记 。 ４ 个 ＲＢＤ 结构 中核心 亚结构域保守 ，

但是外部亚结构域在结构 上不相 关 。 因 此我们将序列分别 表示 出 来 。 将外部亚结构域锚定到

核心亚结构域上的两 个元 件 以 黑 色 方盒进行突 出标示 。
（
Ｂ

）核心亚结构域序列 。 （Ｃ）外部 亚结

构域序列 。

２ ． ２ ．３ＨＫ Ｕ ９
－Ｒ ＢＤ与ＳＡ ＲＳ

－Ｃ ｏＶ及Ｍ ＥＲＳ
－Ｃ ｏＶ受体的结合情况

为 了检测 ＨＫＵ ９ －ＲＢＤ 能否与 ＳＡＲＳ －ＣｏＶ 的受体 ＡＣＥ２
［
８ ３

１或 ＭＥＲＳ －ＣｏＶ 的受

体 ＣＤ ２６
ｔ

３ ６
］反应 ， 我们在 昆虫细胞中分别制 备 了ＨＫＵ ９ －ＲＢＤ 和受体胞外结构域 ，

并对这些蛋 白进
一

步纯化 。 然后 以固定 ＲＢＤ 蛋白 、 流过 ＡＣＥ２ 或 ＣＤ ２６ 的方式

通过表面等离子共振试验 （ ＳＰＲ Ｂ ＩＡ ｃｏｒｅ ） 鉴定配体／受体之间的相互作用 。 与 以

前研究 中报道的类似 ［
３ ７

，
８（ ）

］

， 我们能够观察到 ＳＡＲ Ｓ－ＲＢ Ｄ 与 ＡＣＥ ２ 之间结合 （
ＫＤ

＝
０ ． ２６５

｜

ｉＭ ） （ 图
２

＿
４ Ａ ）

，ＭＥＲＳ －ＲＢＤ与ＣＤ２ ６之间结合 （ ＫＤ
＝

５ ２ ．８ ｎＭ ）
（图

２
＿
４

６３
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Ｂ
）

。 结合动力学证实 了我们测试 系统是完善的 。 然而 ， 在 同样 的条件下 ，

ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 与 ＡＣＥ２（ 图 ２ ．４Ｃ ） 和 ＣＤ２６（ 图 ２ ．４Ｄ ） 均不作用 。 为 了排除

ＨＫＵ９－ＲＢＤ 在低 ｐ
Ｈ 下 ＣＭ ５ 芯片表面固定时可能造成的蛋白失活 （ｎｏｎｆｕｎｃｔ ｉｏｎａｌ

或 ｉｎａｃｔ ｉｖａｔｅｄ ） ， 或者在昆虫表达系统中蛋 白上丢失 了某些重要的翻译后修饰这

些可能性 ， 我们在哺乳动物细胞系统中表达纯化了ｍＦｃ 融合的 ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 、

ＭＥＲＳ －ＲＢＤ 和 ＳＡＲＳ
－

ＲＢＤ 蛋 白 ， 并在 ＢＩＡｃｏｒｅＴ １ ００ 机器上使用捕获表面等离子

共振方法 （ ｃａｐ ｔｕｒｅｄＳＰＲ ｍｅｔｈｏｄ ） 对其与 ＣＤ２６ 或 ＡＣＥ２ 的结合能力进行了测试 。

在 同样的条件下 ， 未能检测到 ｍＦｃ 融合的 ＨＫＵ９－ＲＢＤ 蛋 白与 ＡＣＥ２ 或 ＣＤ２６ 之

间 的结合反应 （ 图 ２ ．４Ｇ ）
， 而 ｍＦｃ 融合的 ＳＡＲＳ

－ＲＢＤ 能够很好地结合 ＡＣＥ２（ 图

２ ．４Ｅ ） ，
ｍＦｃ 融合的 ＭＥＲＳ

－

ＲＢＤ 能够很好地结合 ＣＤ２６（ 图 ２ ．４Ｆ ） 。 因此 ， 我们

可以推定 Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 既不利用 ＳＡＲＳ
－ＣｏＶ 的受体 ， 也不利用 ＭＥＲＳ －ＣｏＶ 的

受体侵入细胞 。 更确切地说 ，
Ｂ ａｔＣ〇Ｖ ＨＫＵ９ 必然利用

一

个独特的细胞受体进入

细胞 ， 只是这个受体尚未为可知 。

６４
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图 ２ ．４ 表 面等 离 子共振试验 （ ＳＰ 丨 ｉ ） 鉴定 ＨＫＵ９－Ｒ Ｂ 丨 ） 的特性 。 ＲＢＤ 蛋 白 以昆 虫细胞表达 系

统进行表达
，
在 Ｂ ＩＡｃｏ ｒｅ３ ０００Ｒ 系 统上 ＲＢＤ 蛋 白 固 定在 ＣＭ５ 芯 片 上

，

以 梯度 浓度 的人 ＡＣＥ２

或 ＣＤ ２６ 进行结合测试 。 图 中 显示 了 记录的动 力 学属性 ： （Ａ ）
人 ＡＣＥ ２ 与 ＳＡＲＳ－ＲＢＤ

；
（ Ｂ ）

人ＣＤ ２６与Ｍ ＥＲＳ －ＲＢＤ ：（ Ｃ ） 人ＡＣＥ２与ＨＫＵ ９－ＲＢＤ
：
 （Ｄ ） 人ＣＤ ２６与ＨＫＵ９

－ＲＢＤ 。 图

中 可 清晰地显示 ＨＫＵ ９
－Ｒ ＢＤ 既不结合 ＡＣ Ｅ２

，
也不结合 ＣＤ ２６ 。 而 ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 和 ＭＥＲ Ｓ －ＲＢＤ

能够结合各 自 的受体 。 随后
， 我们 在哺乳动物细胞 （ ２９ ３Ｔ ） 系 统 中 表达和纯化 了ｍＦｃ 融合

的 ＨＫＵ ９－ＲＢＤ 蛋 白
，
并在 Ｂ ＩＡｃｏｒｅＴ １ ００ 上使 用 捕获 ＳＰＲ 的方 法测试 ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 与 ＣＤ ２ ６

或 ＡＣＥ２ 的结合能 力 。 抗鼠抗体 固 定在 ＣＭ５ 芯 片 上并对 ｍＦｃ 融合的 ＲＢＤ 蛋 白进 行捕获 （ ３

ｐｇ／ｍＬ６０ 秒 ） ， 然 后 进行人 ＡＣＥ２ 或 ＣＤ ２６ 结合试验 ： （ Ｅ ）ｍＦｃ 融 合的 ＳＡＲ Ｓ－ＲＢＤ

（ ＳＡＲＳ
－ＲＢＤ －ｍＦｃ ） 不结合 ＣＤ２６ 但是能很好地结合 ＡＣＥ２

；（Ｆ ）ｍＦ ｃ 融合的 ＭＥＲ Ｓ －ＲＢＤ

（ ＭＥＲＳ －ＲＢＤ －ｍＦｃ） 不 结 合 ＡＣＥ２ 但 是 能 很 好地 结 合 ＣＤ ２６
；（Ｇ）ｍＦ ｃ 融 合 的

ＨＫＵ９ －ＲＢＤ
（

ＨＫＵ９ －ＲＢＤ －

ｍＦｃ ）
既不结合ＡＣＥ２也不 结合ＣＤ ２６ 。

６５
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２
．
２

．
４ＨＫＵ ９－ＲＢＤ 晶体生长条件

我们使用 了尽可能多 的试剂盒对 ＨＫＵ９ －Ｒ ＢＤ 晶体的生长条件进行 了筛选 。

结果发现在 ４

°

Ｃ ， Ｃ ｒｙｓ ｔａｌＳｃｒｅ ｅｎ２ 试剂盒＃２ ８ 溶液中 ， 晶体生长较好 ，
＃２８ 溶液

所包含的成分为 １ ． ６Ｍ 柠檬酸钠 ， ｐＨ 为 ６ ． ５ 。 但是晶体生长条件需要进
一

步优

化 。 最终得到的可衍射的 ＨＫＵ９ －ＲＢ Ｄ 晶体是在 ０ ． １Ｍ 柠檬酸三钠 、 ｐ
Ｈ７ ．０ 、 １ ２％

ＰＥＧ２ ０
，

０００ 的条件下生长 ， 蛋 白浓度为 ２ ．２ｍｇ
／ｍＬ 。

２ ． ２ ． ５ 重原子结合试验

由于 ＨＫＵ ９
－ＲＢＤ 氨基酸序列上与 目 前己知的所有冠状病毒 的 ＲＢＤ 的 同源

性很低 （ ＜ ３ ０％ ） ， 难以对收集到 的 ＨＫＵ ９ －Ｒ ＢＤ 衍射数据进行解析 。 因此 ， 需要

将 ＨＫＵ ９ －Ｒ ＢＤ 晶体与重原子结合 ， 以确定相位 。 ＨＫＵ ９
－ＲＢＤ 与重原子结合 的情

况如 图 ２
．
５ 所示 。

ｌ ｌ

ｇ
Ａｕ４４２４ ４８４５０

Ｓ＞？ ７１
２ １

．

＾３＾４ｆｅ ＩＮ２ ３ ５６ ７ ８＾１ ０ Ｉ Ｉ１ ２７８＼９１ ０Ｉ Ｉ １ ２Ｌ＞１ ４ Ｉ Ｓ １６  １ ７ １ ８ ＇

：ＮＪ
５ｆ ， ７

Ｘ ＊

）１ ０ １ １ １

２
Ｉ

’

，
１ ４

■■■■Ｉ
图 ２ ．５ ＨＫＵ ９－ ＲＢＤ 晶体重原子 结合试验。 Ｈ

ｇ 、
Ａ ｕ 、

４４２
、
４４ ８ 和 ４ ５ ０ 为 不 同 的重金属试剂 ，

各 图 片 中 的数字 编号 为 不 同 的试剂 条件
，

Ｎ 为 未加重金属试剂 的原始蛋 白 样品 。

结果可见 ， 可结合重原子有 Ｈ ｇ ：３ 、 ７
；Ａｕ

：２ 、 ３ 、 ４ 、 ６ ；４４ ２ ：８ 、 ９ 、 １ １
；

４４ ８
： １ １ 、 １ ２ 、 １ ６

；
４ ５ ０

：２ 。 因此 ， 后续试验中我们选择 了Ａｕ ２ 进行重原子结合 。

２ ． ２ ． ６ＨＫＵ ９ －Ｒ ＢＤ晶体结构

为了 了解 ＨＫＵ ９ －Ｒ ＢＤ 的结构特点 ， 我们采用 晶体学方法对其进行 了研究 。

通过对 ＨＫＵ ９ －ＲＢＤ 蛋 白进行表达和结 晶 ， 我们成功得到 ＨＫＵ ９－Ｒ ＢＤ 蛋 白 晶体 ，

收集到
一

套 ２ ． １ Ａ 的数据 ， 并通过单波长反常散射法对结构进行了解析 。 解析的

结构 ， 其 Ｒｗｏｒｋ 和 １１＆ 。值分别为 ０ ． １ ７７２ 和 ０ ． ２ １ ９８ ， 在晶体不对称单位中包含有
一

个单
一

的分子 。 从电子密度上可清晰地看到 １ ７６ 个连续的 ＨＫＵ９ －Ｒ ＢＤ 残基 ， 即

从 Ｓ３ ５ ５ 残基到 Ａ ５２ ０ 残基 ， 这些氨基酸折叠成
一个紧凑的结构 。 如同其他 ＲＢＤ

结构
一

样 ， 这个紧凑的结构进
一

步可以分为两个亚结构域 ［
３７

，％８ Ｇ］

。 核心亚结构

域由 ８ 个 ｐ 折叠和 ６ 个螺旋 （ ａ 或 ３
ｉ ｏ ） 组成 。 ５ 个长的折叠 （

（

３ｃ ｌ
－

（

３ｃ５ ） 以反平

６６
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行方式排列 ， 组成核心亚结构域的核心－中心 （ ｃｏｒ ｅ
－ｃ ｅｎｔｅｒ ） 。 这个 ｃｏｒｅ－ｃｅ ｎｔｅｒ 片

层进
一步被表面的螺旋和 回环包裹 。 值得注意的是这 ６ 个螺旋 （Ｈ １

－Ｈ ６ ） 散在分

布于两个片层表面 ， 因此导致核心亚结构域在整体上呈球状折叠 。 在 ｃｏｒｅ －ｃｅｎ ｔｅ ｒ

片层 的
一

个侧面 ， 外部亚结构域如同
一

个帽子覆盖在核心亚结构域上 ； 而在远端

对面的
一

边 ，
三个小的折叠组成

一

个平行的核心－外周 （ ｃｏｒｅ
－

ｐｅｒ ｉｐｈｅｒａ ｌ ） ， 使得

ＨＫＵ９－ ＲＢＤ 的 Ｎ 末端和 Ｃ 末端充分接近。 与预期的
一

样 ， 特征性的半胱氨酸残

基在核心亚结构域中形成三个二硫键 ， 进
一

步从内部稳定 了核心结构 。 在这三个

二硫键中 ， 两个 （ Ｃ３５７／Ｃ３８ １和Ｃ４ １ １ ／Ｃ５ １ ７ ） 位于核心－外周 （ ｃｏ ｒｅ－
ｐ
ｅｒｉｐｈｅｒａｌ ）

中 ， 有助于 ＲＢＤ－末端的取向 ；

一

个 （ Ｃ３ ９９／Ｃ４ ５ ２ ） 位于 ｃ ｏｒｅ
－

ｃ ｅｎ ｔｅｒ 中 ， 连接 ｐｃ
２

和 Ｐｃ
４ 折叠 。 总体而言 ， 在结构中观察到的核心亚结构域的残基边界与从序列比

对结果中推导出 来的相当
一

致 。

ＨＫＵ９ － ＲＢＤ 外部结构域由 Ｌ４５ ８ 到 Ｖ４９９ 共 ４２ 个残基组成 。 这些氨基酸从

ｃｏｒｅ
－

ｃ ｅｎｔｅｒ 片层 的 Ｐ
ｃ４ 折叠延伸出来 ， 首先 以回环的形式沿着核心亚结构域延伸

形成
一个夹子样结构 ， 然后折叠回来形成

一个溶剂暴露的 ａ 螺旋 ， 最后继续往前

进入核心 Ｐｃ５ 折叠 。 我们观察到 的这个 ＨＫＵ ９－ＲＢＤ 表面结构与 ＳＡＲＳ－ ＲＢＤ 和

ＭＥＲＳ
－ＲＢＤ 中 的结构差异非常显著 ， ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 和 ＭＥＲＳ －ＲＢＤ 中 的外部结构

域完全没有任何螺旋成份 ［
７９

，８ Ｇ］

。 ＨＫＵ ９
－ＲＢＤ 独特的表面折叠能够很好地解释为

什么其不与 ＡＣＥ２ 或 ＣＤ２ ６ 结合 。

Ｎ －

ｔｅｒｍ ｉ ｎ ｕｓ

图 ２ ．６ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 晶体结构 。 核心和外部亚结 构域分别 以 品 红色 和绿 色表 示 。 核心亚结 构

６ ７
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域进一步 分为 中 心 区 域 （核心 －中 心 ） 和外周 区 域 （核心－外周 ）
，
在 图 中 均做 了 突 出显示 。

核心－

中 心 的 片 层和螺旋分别标记为 ｐ
ｃ ｌ

－

ｐｃ５ 和 Ｈ １
－Ｈ６

；
而核心 －外周 的 片 层标记为 Ｐｐ ｌ

－

ｐｐ３ 。

二硫键和 ＲＢＤ 的末端均做 了 标记 。 在 图 中 右侧 ，
核心亚结构域 以表面显示的 方式呈现 出来 ，

以 突 出 外部亚结构域在顶部位置如同
一个帽子 。

２ ．２．７Ｂｅｔａ 冠状病毒中 ＲＢＤ 核心亚结构域的结构保守性

此前 已经相继报道 了三种 Ｂｅｔａ 冠状病毒的 ＲＢＤ 结构 ， 包括一种 Ｂ 群

（ ＳＡＲＳ
－ＲＢＤ

［
７９

］

） 和两种Ｃ群 （ＭＥＲＳ －ＲＢＤ ［
８Ｇ

＿ ＨＫＵ４
－ＲＢＤ ［

３ ７
］

） 冠状病毒的

ＲＢＤ 结构 。 这些结构表明在 Ｂｅｔａ 冠状病毒的核心折叠中存在
一个种间保守的结

构 ［
８ （）

］

。 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 是 Ｂｅｔａ 冠状病毒 Ｄ 亚群中的
一

个代表性成员 ［
７３

］

。 因此 ，

我们将 目前已知的 ＲＢＤ 结构与本研宄中解析的 ＨＫＵ９
－

ＲＢＤ 结构进行了 比较 。

与预期
一

样 ， 核心亚结构域具有很高程度的相似性 。 对核心结构域进行叠合 ，
均

方根方差值 （ＲＭＳＤ ） 在 ０ ．６６ 到 ２ ．８２Ａ 之间 ， 表明在四种 ＲＢＤ 中核心折叠相当

一致 ， 虽然在这个区域序列同源性很低 。 在 ｃｏｒｅ－ｃｅｎｔｅｒ 片层中我们可以看到最为

保守的部分 ， 由 ５ 个折叠所形成的支架元件和单
一

的折叠间二硫键在所有结构中

总是存在 。 然而 ， 在 ｃｏｒｅ－ｐｅｒｉｐｈｅｒａｌ 区域 ， 我们能够注意到构成折叠的部分存在

一

些细小的差异 。 在 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 中 ， 包含了３ 个短的 ｐ 折叠 ， 排列成

一

个小的

平行 Ｐ 片层 ； 在 ＳＡＲＳ
－ＲＢＤ 和 ＭＥＲＳ

－ＲＢＤ 中保留 了 两个这样的折叠
；
而

ＨＫＵ４
－ＲＢＤ 中在这个区域缺乏任何可检测到的折叠元件 。 尽管折叠 的方式存在

差另 ！
Ｊ

， ＲＢＤ 的 ｃｏｒｅ
－

ｐ
ｅｒｉ

ｐ
ｈｅｒａｌ ｓ 表现出相似的方向性和 同样的排列组合 以使其 Ｎ

末端与 Ｃ 末端结构域充分接近 。 ｃｏｒｅ
－

ｐ
ｅｒ ｉ

ｐ
ｈｅｒａｌ 中 ， 另外的特点在于这个区域存

在两个二硫键 ， 结构和拓扑上这两个二硫键在这四个 ＲＢＤ 结构中均保守 。

相对于核心的保守性 ， 这 ４ 种 ＲＢＤ 的外部亚结构域在结构上存在分歧 。

ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 的表面区域是
一

个单
一

的 Ｈ １

’

螺旋 ； 而在 ＳＡＲＳ－ＲＢＤ 中以 回环为主 ，

但是包含两个额外的小的 Ｐ
折叠

；
ＭＥＲＳ －ＲＢＤ 和 ＨＫＵ４ －ＲＢＤ 的外部亚结构域相

互之间很类似 ， 主要是由 ４ 个 卩 折叠组成的刚性 卩 片层 。在这些外部亚结构域中 ，

尽管存在 结构上 的 不相关性 ， 但是拓扑上很 明显 是等 同 的 ， 都是在 两个

ｃｏｒｅ
－

ｃｅｎｔｅｒ 折叠中插入了 

一

个结构域 。

６８
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Ａｅ ｘｔｅｒｎａ ．Ｂ

＿義
Ｈ ＫＵ９ －ＲＢ ＤＳＡ ＲＳ－ＲＢＤ

＜｜｜｜

工


 ｃｏ ｒｅ
－

ｐｅｒｉ ｐ ｈｅ ｒａ ｌ

ｆ
＇


——

？￡ｌ／


ｉｎ ｒＳ



ＭＥＲＳ ．ＲＢ ＤＩＨＫＵ ４－ＲＢＤ

图 ２ ／７ 所有 Ｂｅｔ ａ 冠状病毒 ＲＢＤ 拓扑结构比较。 包括 ＨＫＵ ９
－ＲＢＤ

，ＳＡＲＳ
－ＲＢＤ

，

ＭＥＲ Ｓ－ＲＢＤ

和 ＨＫＵ４ －ＲＢＤ 共 ４ 个结构 ，

以 相似 的方 向 并且平行地展示 。 在核心－ 中 央 、 核心 －外 周和外

部亚结构域 ，
黄 色 圈 出 突 出显示这些结构域 。 同时

，
对全部 ４ 种 ＲＢＤ 结构 中 的核心－ 中 央和

核心－外周 片 层以 及外部元件的拓扑排列均 进行 了 描画 。

２ ． ２ ．８ 同源相互作用模式将外部亚结构域锚定在核心亚结构域上

通过对所有能够得到 的 ＲＢＤ 结构进行叠合 ， 在外部亚结构域中我们意想不

到地发现了两个主要元件 ， 这两个元件能够很好地 比对重叠在一起 。 第
一

个元件

横跨７个氨基酸残基 （ ＨＫＵ９ －ＲＢＤ ：Ｙ４６４－ Ｆ４７０ ， ＳＡＲＳ－ ＲＢＤ
：
Ｙ ４３ ８－Ｒ４４４ ，

ＭＥＲＳ－ＲＢＤ
：
Ｙ４ ９７－Ｃ ５０３ ，Ｈ ＫＵ４ －ＲＢＤ

：
Ｙ５ ０ １

－Ｃ ５ ０７ ） ， 然后沿着核心亚结构域

表面 向 前延伸 ， 嵌入在 Ｈ２ 和 Ｈ ６ 螺旋之间 。 第二 个元件包含 ８ 个氨基酸

（ ＨＫＵ９ －ＲＢＤ
：Ｐ４７ １

－

Ｑ ４７８ ，ＳＡ ＲＳ －ＲＢＤ
：Ｋ４４ ７

－Ｄ４ ５４ ，Ｍ ＥＲ Ｓ
－ＲＢＤ ：Ｌ５ １ ７

－

Ｓ５２４

和 ＨＫＵ４
－ＲＢＤ

：
Ｙ ５２２ －

Ｓ５ ２９ ） ， 以
一

个弯 曲 的 回环延伸 ， 覆盖在核心亚结构域的

Ｈ６ 螺旋上 。 有意思的是 ， 这两个元件以马鞍状跨于核心螺旋之上 ， 将外部亚结

构域锚定在核心亚结构域上 。 因此 ， 我们有必要对这个核心／外部结构域交界处

的氨基酸之间相互作用 的细节作进
一

步探究 。

６９
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我们对这两个元件中 的每
一

个残基的侧链方 向和亚结构域之间的相互作用

进行了仔细观察 。 为 了方便分析和 比较 ， 对这两个元件中 的氨基酸都指定了一个

位置标记 （元件 １ 中的氨基酸分别 以 ａ－
ｇ标记 ， 元件 ２ 中的氨基酸分别 以 ａ－ｈ 标

记 ） 。 在元件 １ 中
， 所有 ４ 种 ＲＢＤ 中 的 ａ残基都是一个不变的酪氨酸 。 这个氨基

酸将其庞大的侧链指向核心亚结构域 ， 提供很强的疏水接触 。 ＨＫＵ９
－

ＲＢＤ 在这

个位置上存在
一

个额外的侧链 Ｈ键 。 ｂ 残基远离核心表面向外延伸 ， 这个位置的

氨基酸保守性很低 。 但是这个残基总是通过提供
一

个主链 Ｈ 键促成亚结构域的

锚定 。 在 ｂ 残基之后 ， 氨基酸在 ｃ 位置上更好的面向核心 ， 而在 ｄ 位置上与核心

表面平行伸展 。 在这两个位置上 ， 能各 自观察到多个范德华接触和保守的主链 Ｈ

键 。 在 ＳＡＲＳ
－ＲＢＤ 中 ， 能看到细微的差异 ， ｃ 残基往外延伸至庞大的溶剂区 。 元

件 １ 中剩余的三个 ｅ 、 ｆ和 ｇ 位置上的氨基酸 ， 远离核心亚结构域并且完全暴露

于溶剂中 ， 因此对核心／表面之间的相互作用所起的作用很小 。

在元件 ２ 中 ，
ａ 和 ｄ 残基方向上与核心亚结构域表面平行 。 这

一

构型允许氨

基酸提供非极性的范德华接触以加强核心／外部亚结构域之间的结合 。 ｄ位置上的

氨基酸具有一定程度的保守性 ， 在这个位置上脯氨酸更为有利 ， 以方便回环转角 。

在这两个位置之后 ， ｂ 和 ｅ将它们的侧链插入到核心亚结构域的两个表面口袋中 。

在 ｂ 位置上 ， 通常保守性地为疏水性并且侧链是中等大小的氨基酸 （Ｖａｌ／Ｉ ｌｅ／Ｌｅｕ ） 。

这个残基容纳在浅的非极性 口袋中 ， 产生强的堆积力 以结合核心和外部亚结构

域 。 此外 ， 这个残基同时为亚结构域的结合提供一个主链 Ｈ 键。 对于 ｅ 残基 ，

容纳其的 口袋深而且大 ， 因此在这个位置上的残基变化较大 （在 ＨＫＵ９ －

ＲＢＤ 和

ＨＫＵ４ －ＲＢＤ上是Ｇ ｌ
ｙ

， 在ＳＡＲＳ
－ＲＢＤ上是 Ｐｈｅ ， 而在ＭＥＲＳ

－ＲＢＤ是Ａｓｎ ） 。 在４

种 ＲＢＤ 中 ， 这个 ｅ 残基总是通过主链原子与核心亚结构域形成 Ｈ 键 ， 但是也可

能提供侧链 Ｈ 键相互作用 （ 如在 ＭＥＲＳ－ＲＢＤ 中 ） 或多个范德华接触 （在

ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 中 ） 。 在这个区域中 ｇ 残基位置上 ， 能够进一步观察到额外 的核心／

表面相互作用 ， 残基方向上与核心亚结构域平行或指向核心亚结构域 ， 因此通过

疏水性或侧链 Ｈ 键相互作用促成亚结构域之间的结合 。 同样让人感兴趣的是 ，

在元件 ２ 中上述这些重要的表面残基经常 由位置 ｃ 、 ｆ和 ｈ 的氨基酸残基穿插相

间 ， 而 ｃ 、 ｆ和 ｈ 位置上的氨基酸是溶剂暴露的并且很少与核心结构域相互作用 。

７０
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２Ｅ ｌｅ ｍｅｎＭＨ ＫＵ４－

ＲＢＤ
Ｅ ｌｅｍｅｎ

ｔ
 ２

图 ２
．
８ 同 源 亚结构域间 氦基酸 的相 互作 用 促使外部亚结构域锚定于核心亚结构域 。 （Ａ ）Ｂ ｅｔ ａ

冠状病毒 ＲＢＤ 结构之 间的 叠合 （ＨＫＵ ９－ＲＢＤ 为绿 色
，

ＳＡＲＳ－ＲＢＤ 为 黄 色
，
ＭＥＲ Ｓ－ＲＢＤ 为

蓝 色
，

ＨＫＵ４ －ＲＢＤ 为 青 色
）
显示结构上能够很好的重 叠 ，

突 出 显示 出外部元件 。 这两个元件

中 ，
元件 １（ ｅ ｌｅｍｅｎｔ１ ） 和元件 ２（ ｅ ｌｅｍｅｎｔ ２ ） 分别有 ７ 个和 ８ 个 氨基酸

，

在亚结构域间 相 互

作 用 中
，
主要参 与核心亚结构域的 Ｈ２ 和 Ｈ ６ 螺旋。 为 了 方便 比较

，
元件 中残 基依照顺序各

自 分配给一个位置 标记 （ ａ
－

ｇ 用 于元件 丨 ， ａ
－

ｈ 元件 ２ 。 （Ｂ ） 元件 中 残基 的特性及在亚结 构域

间 结合所起的作 用 。 两个外部元件 以 ｃ ａｒｔｏｏｎ 的形 式展示 ，
而核心亚结 构域 以 ｓ ｕｒｆａ ｃｅ 方 式

显示 。 在每个位置上
，
每个残基以 各 自 位置 、 氦基酸名称和编号 、 相互作 用 的模 式／方 式 以

及侧链 方 向 的 方 式来标记 。 对于相 互作 用糢 式 ，

疏水或 范德华 力 相互 作 用 以 圆 圏 Ｐ 表 示
，

侧 链氩鍵 以 圆 圈 Ｓ 表示
，

而 主链氩鍵 以 圆 圈 Ｍ 表示 》 侧链方向 以箭头 表示 。 （Ｃ ） 对 （ Ｂ ）

中 的 亚结构域 间 的 相互作 用进行总 结 。 对 ４ 种 ＲＢ Ｄ 中 元件的 序列进行比对 并列 举 出 来 。

‘ ‘

＋
”

表示某种相 互作 用 类型在这个位置 上通 常 能够观察 到 ，
表示 相互作 用 方式对某些 ＲＢＤ

是特定的 ，
而 不是存在 于所有 ４ 中 ＲＢＤ 结构 中 。 箭 头 标示 出 侧链的方 向 。

总之 ， 四个冠状 ＲＢＤ 结构在亚结构域之间 的结合上呈现出 同源的氨基酸相

互作用模式 。 这种结合主要依赖于外部亚结构域上的两个元件 ， 这两个元件在这

些结构中 的走向相似 。 尽管这些元件在序列上保守性较低 ， 但是大部分情况下 ，

在每个位置上的氨基酸残基的侧链走 向和相互作用模式 （疏水性 、 范德华或氢键

接触 ） 是相似或同源的 。
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２ ．３ 讨论

大量证据表明 ， 蝙蝠是 自然界中新型冠状病毒及冠状病毒基因的最大的遗传

库 。 大部分 Ｂｅｔａ 冠状病毒从来源上都可追溯至蝙蝠 ， 如最近有研宄在中华菊头

蝠上分离到
一

株活的 ＳＡＲＳ 样冠状病毒 ， 这株病毒能够利用 ＳＡＲＳ 冠状病毒的

ＡＣＥ２ 受体以侵入细胞［
２２

］

， 因此为追溯引起人类感染的 ＳＡＲＳ 冠状病毒的来源提

供 了最强有力的证据 。 此外 ， 两项研宄报道在蝙蝠体 内鉴定 出 的基因片段与

ＭＥＲＳ 冠状病毒的几乎一致Ｐ ８ ， ３ １
］

， 暗示 ＭＥＲＳ 冠状病毒可能也是来源于蝙蝠 。

值得注意的是 ， 最近的研宄报道表明 ＢａｔＣｏＶＨＫＵ４ 通过识别 ＣＤ２６ 分子适应性

地结合人类细胞 ［
３７

］

。 因此 ， 所有这些证据表明 ， 为其他不可预知的蝙蝠来源的

Ｂｅｔａ 冠状病毒可能发生的跨物种传播事件做好准备 ， 是一个很迫切的 问题 。

ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 是
一

种重要的 Ｄ 群 Ｂ ｅｔａ 冠状病毒 ［
７３

］

， 并且已经证明在很多不同种

类的蝙蝠中广泛存在和流行 ［
６ ８ ， ８４

＿８６
］

。 鉴于冠状病毒 Ｓ 蛋 白的 ＲＢＤ在跨越物种屏

障过程中所起的决定性作用 （如 同在其他冠状病毒中结构上所阐 明 的
一

样 ［
３ ７

，
７９

，

８０
］

）
， 我们从结构和功能特点上对同源的 ＢａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 的 Ｓ 蛋 白 ＲＢＤ 进行了描

述 。 从解析的结构中我们可 以看出存在
一

个核心亚结构域 ， 这个结构域与 ＳＡＲＳ 、

ＭＥＲＳ 和 ＨＫＵ４
－ＲＢＤ 中观察到的

一致 ， 但是存在
一

个仅 由
一

个螺旋组成的独特

的外部亚结构域 。 由于 ＲＢＤ 外部亚结构域包含了与受体相互作用的关键基序 （ 即

受体结合基序 ， ＲＢＭ ） ， 因此 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 独特的表面折叠与我们的功能数据是

完全
一

致的 ， 表现为 ＨＫＵ９－ＲＢＤ 与 ＡＣＥ２ 和 ＣＤ２６ 受体不反应 。 至于哪
一

种宿

主分子能够作为 ＨＫＵ９－ＲＢＤ 侵入细胞的功能性受体 ， 有待于进
一

步研究 。 然而 ，

考虑到 ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 外部亚结构域中的单一螺旋元件 ， 我们可以推断 ＲＢＭ 应该

位于螺旋中溶剂能够进入的
一

侧 ， 这为将来进行受体的鉴定提供方便 。

值得注意的是 ， 冠状病毒的 ＲＢＤ 不是必须位于 Ｓ １ 亚单位的 Ｃ 末端部分 。

以前的结构和突变分析数据表明 ， ＭＨＶ 的 Ｓ 蛋 白 ＲＢＤ 位于 Ｓ １ 亚单位的 Ｎ 末端

［

８２
，
％

］

。 然而 ， 由 于大多数冠状病毒的 ＲＢＤ 位于 Ｓ １ 亚单位的 Ｃ 末端 ， 如

ＳＡＲＳ
－ＣｏＶ

［
７９

］

、 ＭＥＲＳ －ＣｏＶ＿ 、 ｂａｔＣｏＶ ＨＫＵ４ ［
３ ７

］

、 人冠状病毒
ＮＬ６３

［
９７

］和传染性

胃肠炎病毒 ［９ ８
］等 ， 当前的数据似乎倾向于 Ｃ －ＲＢＤ［

３７ ，７９ ， ８（）
］比 Ｎ－ＲＢＤ 作为受体结

合实体更具有优势 。 有意思的是 ， 目 前所有 Ｂｅｔａ 冠状病毒 Ｃ －ＲＢＤ 结构中 ， 其 Ｎ
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末端和 Ｃ 末端扭转着固定在相 同的
一侧 ， 与外部亚结构域所处的位置相反 。 这

种排列方式导致 Ｓ １ 亚单位的 Ｎ 末端在空间上位于 Ｃ 末端的下面 ， 从而突 出 了

Ｃ－ＲＢＤ 远离病毒包膜 以便于与受体反式相互作用 。 我们 的结 构研宄表 明 ，

ＨＫＵ９
－ＲＢＤ 保 留相同的特性 ， 因此具有更好的机会以作为真正的受体结合实体 。

通过与 ＳＡＲＳ －ＲＢＤ 、 ＭＥＲＳ －ＲＢＤ 和 ＨＫＵ４－ＲＢＤ 这些已知的结构进行比较 ［
３ ７ ，

７９
，
８Ｄ

］

，ＨＫＵ９ －ＲＢＤ 在表面折叠上与这些结构有差异 ， 但是保留 了相似的核心亚

结构域结构 。 最保守的部分位于 ｃｏｒｅ
－ｃｅｎｔｅｒ 片层 ， 由 ５ 个反平行的折叠组成 ， 功

能上作为核心亚结构域的支架 。 空间和结构上 ， 这个片层在所有 ＲＢＤ 结构中都

很保守 。 另外的保守元件包括 ｃｏｒｅ－ｃｅｎｔｅｒ 螺旋和 ｃｏｒｅ －

ｐ
ｅｒｉｐｈｅｒａｌ 。 然而 ， 这些元

件在二级元件组成上可能发生变化 ， 如最近 ＨＫＵ４－ＲＢＤ ［
３７

］＆结构研宄表 明 ， 其

Ｎ末端大部分没有折叠成如同 ＳＡＲＳ －

ＲＢＤ＾和ＭＥＲＳ－ＲＢＤ ｔ
８（）

冲观察到的特征性

螺旋 。 对于 ｃｏｒｅ
－

ｐ
ｅｒｉ

ｐ
ｈｅｒａｌ

， 折叠的数量在不同的结构中存在变化 ， 如 ＨＫＵ４－

ＲＢＤ

没有折叠 ， 而 ＨＫＵ９
－

ＲＢＤ 中存在 ３ 个折叠 。 这对 ＲＢＤ 二级元件的命名增加了

相当大的复杂性 。 如果将结构上变化显著的外部亚结构域同时考虑进去 ， 情形将

更糟糕 。 因此 ， 我们建议对 ｃｏｒｅ
－

ｃｅｎｔｅｒ 中的折叠和螺旋分别命名为
｜

３Ｃ Ｓ
（ｐＣ ｌ

－

ｐＣ
５
）

和Ｈｓ
（
Ｈ ｌ

，
Ｈ２ ． ． ． 等 ） ，

ｃｏｒｅ
－

ｐ
ｅｒｉｐｈｅｒａｌ中 的折叠命名为

Ｐｐ
ｓ

（Ｐｐ
ｌ

， Ｐｐ
２ ． ？ ．等）

， 而表

面元件命名为 １＾
（
１１ １

’

，
１１２

’

． ． ． 等 ）或 ０

’

３ 印 １

’

， ０
２

’

． ． ． 等）
。 这种命名策略能够方便

同源 ＲＢＤ 结构之间进行比较 ， 并且能够反应外部亚结构域在拓扑上是在两个对

等的 ｃｏｒｅ
－

ｃｅｎｔｅｒ折叠之间插入的
一

个亚结构域 。

ＲＮＡ 病毒漫长的进化史 、 高突变率和大量的人工遗传 ，
给病毒的起源研宄

带来很大的困惑 。 由于病毒表面蛋 白常处于巨大的进化压力之下 ， 如果从这些蛋

白来追踪病毒的进化痕迹将更加困难 。 然而 ， 四级结构上的进化记录可能比氨基

酸序列上的更为保守 。 在 Ｂｅ ｔａ 冠状病毒中 ， 不同群成员 间 Ｓ 蛋白 ＲＢＤ 序列同源

性相当有限 。 然而 ， 在 Ｂｅｔａ 冠状病毒 ＲＢＤ 结构中存在几个保守的特点 ： １ ） 保

守的 ｃｏｒｅ －

ｃｅｎｔｅｒ 作为核心亚结构域的支架 ；
２ ） 相似的 ｃｏｒｅ－

ｐ
ｅｒｉ

ｐｈｅｒａｌ ， ＲＢＤ 末

端扭结接近 ；
３ ） 相似的拓扑排列 ， 外部亚结构域插入在两个核心折叠之间 ；

４ ）

亚结构域之间的结合模式具有
一

定同源性 ， 将外部结构域锚定在核心亚结构域

间 。 这些特点表明 Ｓ 蛋白具有共同的祖先 ， 然后发散性地进化为不同的种类 。 在

进化过程中 ， 核心亚结构域在所有结构中均保留 ， 而外部结构域折叠成不 同的结

７３





中 国疾病预防控制中心病毒病预防控制所傅士论文


构 以结合不同的受体 。 同样值得注意 的是 ， 在 Ｂｅｔａ 冠状病毒 Ｂ 、 Ｃ 和 Ｄ 群成员

中上述核心特点在结构上 已经得到验证 ， 但是 目 前尚未有 Ａ 亚群病毒在这方面

的数据 。 因此 ， 未来有必要对Ａ 亚群成员 中 的对应的 Ｓ 蛋白 ＲＢＤ 结构进行研究 。
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第三章 云南省墨江哈尼族自治县废弃矿洞中不明原因重症肺炎事件

病原学初步调査

重症肺炎是
一

种肺部感染所引起的严重甚至致死性的疾病 ， 通常病情进展迅

速 ， 病死率高达 ３ ０％？ ５０％。

引起重症肺炎的病因很复杂 ， 主要涉及细菌 、 真菌和病毒等 。 其中 ， 细菌包

括肺炎链球菌 （ ＊Ｓ叫ｐ
／ｏｃｏｃｃｕｓ

ｐ
ｎｅｕｍｏｎｉａｅ） 、 嗜肺军团菌 ｐｎｅｕｍｏｐｈｉ ｌａ ） 、

肺炎支原体 （Ａｆｙｃｏｐ／ｏｓｍａ
ｐ
ｎｅｕｍｏｎ ｉａｅ） 、肺炎克雷伯杆菌 （Ａ７ｅ＆ｓ／ｅ ／／ａ

ｐ
ｎｅｕｍｏｎ ｉａｅ ） 、

铜绿假 单胞 杆 菌 （ Ｐｓｅｗｄｏｗ ｃｗａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａ） 和 流感 嗜 血 菌 （

ｐ
ａｒａｉ ｎｆｌｕｅｎｚａｅ ） 等 ； 真菌有肺组织胞装菌 （Ｍｓｔｏｐ／ｏｓｗａ ｃａ

ｐ
ｓｕ ｌａｔｕｍ ） 等

； 而常见

的 引 起重 症肺 炎 的病 毒有 严 重急性呼 吸道综合 征冠状病毒 （ Ｓ ｅｖｅｒｅａｃｕｔｅ

ｒｅ ｓ
ｐ

ｉｒａｔｏｒｙｓ
ｙ
ｎｄｒｏｍｅｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ

，
ＳＡＲＳ －ＣｏＶ ） 、 中 东呼吸道综合征冠状病毒

（ＭｉｄｄｌｅＥａｓ ｔｒｅｓｐ
ｉ ｒａｔｏｒｙ

ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ， ＭＥＲＳ－

ＣｏＶ） 、 人冠状病毒ＮＬ６３

（ＨｕｍａｎｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓＮＬ６ ３ ， ＨＣｏＶ－ＮＬ６３） 、 人冠状病毒ＨＫＵ １（Ｈｕｍａｎｃｏｒｏｎａｖ ｉｒｕｓ

ＨＫＵ １ ， ＨＣｏＶ－ＨＫＵ ｌ ） 、 流感病毒 （ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ ） 、 腺病毒 （Ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ） 、 呼

吸道合胞病毒 （Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ
ｓ
ｙ
ｎｃｙｔｉａ ｖｉｒｕｓ ，

ＲＳＶ ） 、 人博卡病毒 （ＨｕｍａｎＢｏｃａｖ ｉｒｕｓ ，

ＨＢｏＶ ）和人偏肺病毒（
Ｈｕｍａｎ ｍｅｔａ

ｐ
ｎｅｕｍｏｖｉｒｕｓ

，
ｈＭＰＶ

）等 。 近年来报道的蝙蝠携

带的正呼肠孤病毒 （ Ｏｒ ｔｈｏｒｅｏｖ ｉｒｕｓ ） 如Ｍｅｌａｋａ ｖ ｉｒｕｓ
［
６２＾ Ｋａｍｐａｒ ｖｉｒｕｓ

［
６３

】

， 引起人

类感染导致的重症肺炎 ， 同样不容小视。 而免疫缺陷疾病导致肺部合并感染其他

病原之后 ， 即使这类病原通常是低致病甚至非致病的 ， 也可能引 起重症肺炎 。

细菌和真菌的检测 ， 通常可以通过扩増基因组中保守的 １ ６ｓＲＮＡ 和 １ ８ＳＲＮＡ

来进行 ， 或者通过针对某种细菌或真菌的特异性方法进行检测 ， 从而对引起疾病

的病因进行初步判断 。 然而 ， 引起重症肺炎的病毒种类繁多 ， 除 了 同
一病毒科或

病毒属成员 ， 病毒之间一般不存在共有的保守序列 。 因此 ， 只能依赖于单个病毒

的检测 。 临床上因检测能力的局限 ， 通常短时间 内很难对病因进行确诊 。

２０ １ ２ 年 ４ 月 ， 云南省墨江哈尼族 自治县的
一个矿工群体在重新清理废弃的

铜矿时暴发重症肺炎 ， 其中 ６ 人感染 ， ３ 人死亡 。 引起这次暴发的原因至今尚未

明 了 。 ２０ １ ４ 年 １ ０ 月 ， 我们在这个废弃的矿洞中捕捉了８ ７ 蝙蝠和 １ 只大鼠 ， 采

７５
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集了各种组织脏器样本 ， 并对其 中可能携带的病原进行 了检测 。

３ ． １ 材料和方法

３ ． １ ． １ 试剂和材料

使用的试剂 、 材料和仪器 ， 同第一章 。

３ ．１ ．２ 样本釆集

在云南省疾病预防控制 中心和当地疾控中心工作人员的协助下 ， 我们在云南

省墨江哈尼族 自治县通关镇的
一

个废弃铜矿里 （Ｎ ２ ３

°

１ ０３６
〃

Ｅ １ ０ １

°

２ｒ２８
〃
） 捕获

了８ ７ 只蝙幅 ， 其中 ８４ 只为中华菊头幅 （及 ／ ｓｉｎｉ ｃｕｓ ）
，

３ 只为亚洲长翼

蝠 （ＭｚＷｏｐｔｅｍｓ ｆｌｉｌ ｉｇｉｎｏ ｓｕｓ ） 。 当天晚上在 山洞里设置捕鼠器 ， 第二天捕获
一

只野

鼠 。 所有蝙蝠处死后采集了肠道 、 肺脏 、 肝脏和脾脏组织 。 由于蝙蝠体型较小 ，

未能采集肛拭子 。 捕获的野 鼠作同样处理 。 所有组织分别存放于 ２ｍＬ 细胞冻存

管中 ， 所有标本分类包装在纱布袋中后立即存放于液氮 ， 运送至云南省疾病预防

控制中心实验室 ， 直至需要检测时取出 。 本研宄通过了 中国疾病预防控制中心病

毒病预防控制所和云南省疾病预防控制 中 心的伦理和动物福利和使用委员会的

审查 。

３ ．１ ．３ 样本处理

将样本分批从液氮中取出 ， 取 出后按照编号排列好 ， 解冻之后取适量组织在

灭菌的手工玻璃碾磨器中碾磨 。 整个碾磨过程在冰上进行 ， 碾磨时先加入少量含

有抗生素 （ ５００００
ｎｇ

／ｍＬ 万古霉素 ， ５００００｜

ｉ
ｇ
／ｍＬ丁胺卡那霉素 ， １ ００００ｕｎｉｔｓ／ｍＬ

制霉菌素 ） 的培养基 ， 充分碾磨之后 ， 将培养基补充至 １ 毫升 ， 转移到灭菌离心

管中 ， ４
°

Ｃ高速离心 １ ０ 分钟 ， 小心吸取上清转移至新的离心管中 。 取上清液 １ ００

ｆ
ｉＬ 用于核酸提取 ， 剩余的立即放入－

８０

°

Ｃ低温冰箱 中保存 。

３ ． １ ．４ 核酸提取

使用 Ｑｉａ
ｇ
ｅｎ 核酸提取试剂盒 ， 按照说明书 中介绍的方法进行核酸提取 ， 具

体步骤同第二章 。 提取好的核酸立即用于反转录试验或冻存于－８０

°

Ｃ低温冰箱中 。

７ ６
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３ ．１ ．５ 引物设计

我们从 ＧｅｎＢａｎｋ 中 下载 了 星状病 毒科 （ Ａｆｒｏｖ ｚＷａｅ） 、 博卡病 毒 属

（５ｏｃｏｖ／ｍｓ ） 、 冠状病毒亚科 （ Ｃｏｒｏｎａｖ／ｒ／？ａｅ） 、 丝状病毒科 （尸／７〇咖／￡／￡／￡ ） 、 甲型

流感病毒 （ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａｖ ｉｒｕｓＡ ） 、 亨尼 帕病 毒属 麻疫病毒属

和聴腺炎病毒属 的所有序列 ， 根据氨基酸序列

中最保守的部分进行简并引物设计 ； 同时下载了正呼肠孤病毒属 （ＯＭｒｅｏＷｍｓ ）

的所有序列 ， 经序列 比对后找出核苷酸序列 中最保守部分 ， 进行引物设计 。 基于

氨基酸和核苷酸保守序列的简并设计方法参照第六章 。 设计完成的 引物序列如

下 。

表 ３ ． １Ｐａｎ
－ｖｉｒａｌ 筛选简并引物

Ｐｒｉｍｅ ｒｓＰｒｉｍｅｒ
Ｓ ｅ

ｑ
ｕｅ ｎｃｅｓＤｅ

ｇ
ｅｎｅｒ ａｃ

ｙＬｅｎ
ｇ
ｔｈ

ｐ
ａｎＡｓｔｓ

－

ＰＭ
－ＯＦＡＴＴＴＧＡＣＴＧＧＡＣＣＣＧＣＴＡＴＧＡ ＹＧＧＮＡ ＣＮＡＴＨＣＣ９６０Ｆ＋０Ｒ

＝

４３ ３

ｐ
ａｎＡｓｔ ｓ

－

ＰＭ
－ＯＲＡＣＴＴＴＧＡＣＣＴＴＣＴＣＡＧＧＣＴＴＡＡ ＣＣＣＡＣＡＴＮＣＣＲＡＡ８

ｐ
ａ ｎＡｓ ｔｓ －ＰＭ－

Ｉ ＦＧＴＴＴ ＡＧＴＣＡＣＣＣＡＧＣＡＧＡＡＡＣＧＡＧＧＮＡ ＡＹ ＣＣＮＷＳＮ ＧＧ５ １２Ｉ Ｆ＋ＯＲ
＝

２６ ８

ｐ
ａｎＡｓｔ ｓ

－

ＰＭ－ＯＲＡＣＴＴＴＧＡＣＣＴＴＣＴＣＡＧＧＣＴＴＡＡＣＣＣＡ ＣＡＴＮＣＣ ＲＡＡ８

ｐ
ａｎＢｏＶｓ －ＰＭ－ＯＦＧＣＴＴＴＡＣＡＧＣＴＴＴＴＧＴＴＧＡＴＴＣＡ ＲＧＧＮＴＡＹＡＡ ＹＣＣ３ ２ＯＦ＋ＯＲ

＝

５ １ ２

ｐ
ａｎＢｏＶｓ

－

ＰＭ－ＯＲＣＴＧＣＡＡＴＣＴＣＡＧＴＡＧＣＡＧＴＧＡＴＹＴＣＮＣ ＣＲＡＡＮＧＴ６４

ｐ
ａｎＢｏＶｓ

－

ＰＭ－

ＩＦＧＴＴＴＣＧＧＧＡＡＡＣＡＡＡＡＣＡＣＴＧＴＣＴＧＣＴＴＹＴＡ ＹＧＧＮＣＣＮＧ Ｃ６４ＩＦ
＋

ＩＲ
－

１ ３ １

ｐ
ａｎＢｏＶｓ

－

ＰＭ－

ＩＲ２ＧＴＴＴＣＧＴＴＡＡＡＧＡＣＡＡＡＴＣＣＣＴＴＧＴＴＴＡＧＡＴＧ ＲＴＴＮＡＣＲＣＡＮ ＣＣ６４

ｐ
ａｎＣｏＶｓ－ＯＦＴＧＴＴＡＴＴＧＧＡＡＣＣＡＣＧＡＡＧＴＴＹＴＡＹＧＧＮＧＧＮＴＧ６４ＯＦ＋ＯＲ＝２９９

ｐ
ａｎＣｏＶｓ－ＯＲＴＡＧＴＡＧＣＡＴＣＴＣＣＧＣＴＧＣＴＡＧＴＮＣＣＮ ＣＣ

＇

ＮＧＧＹＴＴ

ｐａｎＣｏＶｓ
－

ＩＦＧＴＴＴＴＧＴＴＣＴＴＡＴＧＧＧＴＴＧＧＧＡＴＴＡＹ ＣＣＮＡＡＲＴＧＹＧＡ３２ＩＦ ＋ＯＲ＝ ２２８

ｐ
ａｎＣｏＶｓ－ＯＲＴＡＧＴＡＧＣＡＴＣＴＣＣＧＣＴＧＣＴＡＧＴＮＣＣＮ ＣＣＮＧ ＣｉＹＴＴ１ ２８

ｐ
ａｎＦｉ ｌ

ｏ－ＯＦＡＡＴＴＡＴＡＡＧＴＧＡＴＴＴＡＡＧＴＡ Ｔｍ
＇

ＴＹＡ ＴＨＡＡ Ｒ ＧＡ３ ６ＯＦ＋Ｏ Ｒ＝９８ ５

ｐ
ａｎＦｉ ｌ

ｏ－ＯＲＡＡＡＡＴＡＡＡＴＧＡＡＣＣＣＴＧＡＡ ＫｉＮＡ ＣＲＡＡ Ｎ Ｃ ｉ ｌ Ｙ Ｉ ｔ

＇

６４

ｐ
ａｎＦｉ ｌ

ｏ－

ＩＦＧＴＴＴ ＡＧＣ ＴＡＡＡＧＣＡＴＴＣＣＣＴＡＧＴＡＡ ＹＡＲ ｉ ＡＴ Ｃｉ ＣｉＴＮＣ ｉＴ ８ＩＦ ＋ＩＲ＝ ５０ １ ｂ
ｐ

ｐａ
ｎＦｉ ｌ

ｏ－

ＩＲＧＴＴＴ 
ＴＡＧＡＧＴＴＧＴＴＡＴＡＣＡＴＴＧＡ

＇

ｎＲ １ ＣＮＣＣＣ ＡＰ ＮＡＣ３ ２

Ａ ＩＶ－

ＰＢ １

－

１ ０Ｆ２ＡＴＣＴＧＧＡＣＴＣＣＣＡＧＴＴＧＧＡＧＧＮ ＡＡ ＹＧＡ ＲＡＡ ＲＡ Ａ３ ２ＯＦ＋〇Ｒ＝５ ３ ５

Ａ ＩＶ－

ＰＢ １
－

１ ０Ｒ２ＡＴＣＡＴＣ ＧＧＡＧＧＡＴＴＧＧＡＧＴＣＣＲＴＣＣ Ｃ ＡＣＣ Ａ ＲＨＡ１ ２

Ａ ＩＶ－

ＰＢ Ｉ
－

１ Ｉ ＦＧＴＴＴＴＴＣＴＴＴＣＡＣＡＡＴＣ ＡＣＴＧＧＡＧＡ ＹＡ Ａ ＹＡＣＮ ＡＡ ＲＴＧ３ ２ＩＦ＋ＩＲ
＝

３ ６２

Ａ ＩＶ－

ＰＢ Ｉ
－

１ ＩＲＴＧＴＡＣＴＴＡＧＣＡＴＧＴＴＧＡＡＣＡＴＮＣ ＣＴＡ ＴＣＡ ＴＣ Ａ Ｔ４

ｐ
ａｎＨｅｎ

ｉｐａ
－ＯＦＣＡＴＧＴＡＣＡＴＧＡＴＴＴＧＣＴＡＴＯＧＮＴＴＹＯＴＮＧＡ ＲＧＡ４ＯＦ４〇Ｒ＝８６５

ｐ
ａｎＨｅｎ

ｉｐ
ａ －ＯＲＣＣＣＴＧＴＧＴＴＧＴＣＡＡＴＧＡＡＣＡＣＲＴＣ ＲＴＣＲ丁Ａ ＤＡＴ２４

ｐ
ａｎＨｅｎｉ

ｐ
ａ

－ＯＦＣＡＴＧＴＡＣＡＴＧＡＴＴＴＧＣＴＡＴＧＧ ＮＴＴＹＧ ＴＮＧＡ ＲＧＡ４ＯＦ＋ ＩＲ＝７ ５４

ｐ
ａｎＨｅｎ

ｉｐ
ａ －

ＩＲＧＴＴＴ ＡＧＴＣＡＧＴＣＴＧＴＴＧＡＧＣＣＡＡＧＧＲＴ ＴＤ ＡＴＲＴＣＮ ＡＴ １ ２

ｐａｎＭｏ ｒｂ ｉ ｌ ｌ ｉ

－ＯＦＧＴＴＴ ＡＡＣＡＧＧＧＡＧＴＧＴＣＴＴＣＡＡＣＧＣＮＡＡＹＣＡＲＧＴＮＴＧ４ＯＦ＋ＯＲ＝３ ７２

ｐ
ａｎＭｏ ｒｂ ｉ ｌ ｌ ｉ

－ＯＲＧＴＴＴ ＡＣＣＡＡＧＴＧＣＡＡＡＡＡＣＣＡＧＧＣＣ ＣＡ丁Ｙ丁ＴＹＴＣＤＡＴ４

７７
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ｐ
ａｎＲｕｂｕ ｌａ

－ＯＦＴＧＡＡＧＡＴＣＴＣＡＧＣＡＴＡＴＴＣＡ ＴＧＡＡ ＲＧＡ ＹＡ ＡＲＧＣ８ＯＦ＋ＯＲ
＝

８ ５ ３

ｐ
ａ ｎＲｕｂｕ Ｉａ

－ＯＲＣＣＡＴＡＡＴＴＴＴＴＧＡＣＡＴＡＡＡＣＣＹ ＴＣ ＤＡ ＴＮＣＣ ＮＣＣ ６

ｐ
ａｎＲｕｂｕ ｌａ

－

ＩＦＧＴＴＴ ＴＴＧＴＧＣＡＴＣＴＴＡＣＴＣＴＣＴＣＡ ＡＲＣｉ Ａ ＲＡ ＡＲＧＡ ＲＡ ！１ ６ ＩＦ＋ ＩＲ
＝

４９８

ｐ
ａ ｎＲｕｂｕ ｌａ

－

ＩＲＧＴＴＴ ＧＣＴＴＣＧＣＡＴＴＡＧＣＣＴＴＡＡＡＴＧＤ ＡＴＣＣＡ ＹＴＣ ＲＡＡ１ ２

ＯｒｔｈｏＲｅｏ
－ＯＦ ＣＢＡＴＹＡＴＧＣＣＮＨＴＤＡＡＹＧＴ４３ ２ＯＦ＋ＯＲ＝６２８

ＯｒｔｈｏＲｅ ｏ
－ＯＲＣＣＲＴＣＲＴＣＮＣＣＹＴＧＲＣＡＮＡ ２５ ６

ＯｒｔｈｏＲｅｏ
－

Ｉ ＦＡＧＹＧＣＮＧＴＮＡＴＹＧＡＲＡＡＲＧＴ２５ ６ＩＦ
＋

ＩＲ＝４ １ ９

Ｏｒｔｈ ｏＲｅｏ
－

Ｉ ＲＴＣＣＡＴＣＡＴＮＧＴＲＣＴＲＴＴＲＴＴＮＧＣ１ ２８

说明 ： 引 物合成时将所有的 Ｎ 替换成 Ｉ（次黄嘌呤 ）
，
能够降低引 物的 简 并率

，

从而提高扩

增效率和检 出 率 。

３ ．１ ．６ 样本检测

提取的核酸经反转录后得到的 ｃＤＮＡ 立即进行 ＰＣＲ反应 。 鉴于需要检测的

病毒较多 ， 实验室中没有足够的机器同时运行 ， 因此 ＰＣＲ 反应体系中添加
一

定

量的优化试剂以使 ＰＣＲ 反应能适应更宽的退火温度范围 。我们
一

般是添加 ５％的

ＤＭＳＯ
， 第

一

轮 ＰＣＲ 时 ， 先进行 ５ 个循环 ， 退火温度为 ４４
°

Ｃ
， 然后进行 ３０ 个循

环 ， 退火温度为 ５４

°

Ｃ 。 第二轮 ＰＣＲ 时 ， 先进行 ５ 个循环 ， 退火温度为 ４８

°

Ｃ ， 然

后进行 ３０ 个循环 ， 退火温度为 ５８

°

Ｃ 。 第
一轮 ＰＣＲ 后 ， 如果得到的条带与预期

相符 ， 即可送交公司进行测序 。 如果第
一

轮 ＰＣＲ 未见预期条带扩增 ， 则取第
一

轮的 ＰＣＲ 产物 ５
卩
Ｌ 作为第二轮反应的模板 ， 继续扩增 。 扩增得到的条带如果与

预期大小相符 ， 同样送交测序公司进行序列测定 。

所有阳性样本均需经过独立的重复试验以避免假阳性 。

３ ．１ ．７ 序列同源与进化分析

测得的序列首先通过 Ｂ ｌａｓｔｎ 进行比对 ， 以确定序列是否为 目标病毒的序列 。

确定之后 ， 从 ＧｅｎＢａｎｋ 中下载相关病毒序列进行同源性分析 。 最后 ， 进行进化

分 析 。 序 列 比 对使用 Ｃ ｌｕ ｓｔａｌＷ 进行 ， 进化 树 构 建使 用 ＭＥＧＡ７ 软件 以

Ｎｅ ｉ
ｇ
ｈｂｏｒ

－

Ｊｏｉｎｉｎ
ｇ 
法建树 ，

Ｂｏｏｔｓ ｔｒａｐ值设定为１ ０００ 。

３ ．２ 结果

３ ．２ ．１ 样本检测

ＰＣＲ 检测与测序结果表明 ，
２ 份样本呈冠状病毒阳性 ：

一份为中华菊头蝠肠
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道样本 （ １０ ９－２ ）
， 另

一

份为长翼蝠脾脏样本 （ １ ０ １
－４Ｘ ） （图 ３

．
１ ） 。

１０ １ １ ０２ １ ０３ １ ０４ １ ０５ １ ０６ １０７ １ ０８ １ ０９ １ １０ １ １ １ １１ ２
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图 ３ ． 丨 冠状病毒检測及琼脂糖凝胶电 泳鉴定 。 图 片 上 方的数字 为 试验 中 的顺序号 ；

１ ０９－２ 和

１ ０ １
－４ｘ 分别 为样本编号 ； 红 色箭头 指示 出 与 预期 大 小相 符的 阳性 条带 。 ＤＮＡ 分子 量标准 为 ：

２０００ｂ
ｐ 、 １ ０００ｂｐ 、 ７５０ｂｐ 、 ５００ｂｐ 、 ２ ５０ｂｐ

和１ ０ ０ｂｐ 。

２ 份样本呈博卡病毒阳性 ： 分别为中华菊头蝠肝脏和肺脏样本 １ 份 （ Ｂ １ ３
－

３ ） ，

和中华菊头蝠脾脏样本 １ 份 （ Ｂ １ ２２ －４ ） （ 图 ３ ．２ ） 。

８９９０９ １９２９３９４９ ５９６９７９８９９１ ００１ ７３１ ７４ １ ７５１７６ １
７７ １ ７８１ ７９ １ ８０１ ８ １ １ ８２ １ ８３ １ ８４

２０００ｈ ｐ２０００ｂ
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图 ３ ．２ 博卡病毒检測及琼脂糖凝胶 电泳鉴定 。 图 片 上方的数字 为 试验 中 的顺序号 ；

Ｂ １ ３
－

３ 和

１ ２ ２－４ 分别 为 样本编号
；

红 色箭头指示 出 与 预 期 大小 相符 的 阳 性条 带 。 ＤＮＡ 分子量标准 为 ：

２０ ００ｂ
ｐ 、 １ ０００ｂ

ｐ 、 ７５０ｂ
ｐ 、 ５００ｂｐ 、 ２５０ｂ

ｐ
和１ ００ｂｐ 。

１ １ 份样本呈星状病毒 阳性 ： 分别为 中华菊头蝠肠道样本 ５ 份 （ Ｂ １ １ ０ －２ 、

Ｂ １ ３５
－２ 、 Ｂ １ ２

－

２ 、 Ｂ １ ２４
－

２和Ｂ １ ２ ９
－

２ ） ； 肝脏和肺脏样本３份 （ Ｂ １ ２ －

３ 、 Ｂ １ ２４ －３和

Ｂ４ ３
－

３ ） 和脾脏样本 １ 份 （ Ｂ １ ２４ －４ ） （ 图 ３ ．３ ） 。
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图 ３ ．３ 星状病毒检測及琼脂糖凝胶电泳 鉴定 。 图 片 上方的数字 为 试验 中 的顺序号 ：
Ｂ １ １ ０ －

２ 、

Ｂ １ ３５
－２ 、 Ｂ １

２－２ 、 Ｂ １
２４－

２ 、 Ｂ １
２９ －２

、
Ｂ １ ２ －３ 、 Ｂ １ ２４ －

３ 、 Ｂ４ ３
－

３和Ｂ １ ２４－ ４分别 为 样本编号 ；

红

色箭头指示 出 与 预期 大 小 相 符的 阳性 条带 。 ＤＮＡ 分子量标准 为 ： ２０ ００ｂｐ 、 １ ０００ｂｐ 、 ７５０ｂｐ 、

５０ ０ｂｐ 、 ２５ ０ｂｐ
和 １ ００ｂｐ 。

３
．
２

．
２ 序列同源与进化分析
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图 ３
．
４ 冠状病毒 系 统进化分析 。 红 色 圆 点表 示本研究 中检测 到 的冠状病毒 ，

蓝 色棱形 为进化

上相 近的冠状病毒 。 进化树 以 ＭＥＧＡ７ 软件采 用 Ｎ ｅ ｉｇｈｂｏｒ
－

ｊ
ｏ

ｉ
ｎ

ｉ
ｎｇ 方 法构建 ，

ｂｏｏｔ ｓ ｔｒａ
ｐ 值 为

１ ０００ 〇

序列 比对与 同源性分析结果显示 １ ０ １
－４ ｘ 与 Ｂ ａｔｃｏｒｏｎａｖｉ ｒｕｓＭｓＢｔＣ ｏＶ ／４０３ ９

８０
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００１３４ ３ １ ９４ ） 和 ８３〖 （；〇１

＇

〇仙＾〇１５ ＾ １ １＜１１７５加 丨 １１ ＼￥０？８ ８ （０ （
５
６６６３ ３ ９ ） 的 同源性较

高 ， 分别为９４ ．９％和
９２ ． ６％

； 同样 ，
１ ０９

－

２与Ｂ ｔＭ ｆ
－Ａ ｌｐｈａＣｏＶ／ＦＪ２０ １ ２ （ ＫＪ４７３ ７９ ９ ） 、

Ｍ ｉｎ ｉｏｐｔｅｒｕ ｓｂａｔｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓＢ ｔＣｏＶ／３７２８
－

２（ＫＰ８ ７６５ ２２ ） 和Ｂａｔｃｏｒｏｎａｖ ｉ ｒｕｓＨＫＵ ８

（ ＮＣ
＿

０ １ ０４３ ８ ） 的同源性较高 ， 分别为 ９２ ． ６％ 、 ９２ ． ５％和 ９ １ ． ２％ 。 进化分析结果

进
一

步显示 １ ０ １
－４Ｘ 和 １ ０９

－

２ ｘ 与这些冠状病毒分离株在系统进化上较为接近 （ 图

３ ．
４ ） 。

序列同源性结果显示 Ｂ １ ３
－

３ 和 Ｂ １ ２ ２ －４ 之间的同源性为 １ ００％ ， 而与其他所有

已知的不 同宿主来源的博卡病毒的同源性最高为 ８ ０ ． ３％（ Ｐｏ ｒｃ
ｉ
ｎｅｂ ｏｃａｖ ｉ ｒｕｓｉ ｓｏ ｌ ａ ｔｅ

ｓｗＢｏＶＣＨ４ ３７ ：ＫＦ３６００３ ３ ） ， 表明 Ｂ １ ３
－

３ 和 Ｂ １ ２２
－

４ 可能为同一毒株 ， 并且可能

是一种新型博卡病毒 。 鉴于扩增和测序得到的有效序列较短 （ １ ３ ０ｂｐ ） ， 包含的

有效信息较少 ， 因此在构建进化树时节点之间的 ｂｏｏ ｔｓ ｔｒａｐ 值不甚理想 （图 ３ ．５ ） 。

后续试验需要进
一

步对这两株病毒进行扩增 ， 并进行序列和进化分析 。
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图 ３
．
５ 博卡病毒 系 统进化 分析。 红 色 圆 点 表示本研 究 中 检测 到 的博卡病毒 ，

蓝 色棱形 为 进化

上相近的蝙培博卡病毒 。 进化树以 ＭＥＧＡ７ 软件采 用 Ｎｅ
ｉ ｇｈｂｏｒ

－

ｊ
ｏ ｉｎ ｉ ｎｇ 方法构 建 ，

ｂｏ ｏｔｓ ｔｒａｐ

值为 １ ０００ 。

同样 ， 序列同源性结果显示Ｂ １ ２
－２ 、 Ｂ １ ２ －３ 、 Ｂ １ ２４－２ 、 Ｂ １ ２４－

３ 、 Ｂ １ ２４－４ 、 Ｂ １ ２ ９－ ２
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为同
一？

毒株 ， Ｂ４６ －

３ 、 Ｂ １ １ ０
－２ 、 Ｂ １ ３ ５

－

２ 分别为独立的毒株 （ 图 ３
．
６ ） 。 而与其他宿

主来源的星状病毒序列比对 ， 这几个毒株可能为新型星状病毒 。 系统进化分析进

一

步证实 了这
一

结论 。 值得注意的是 ， 本试验中扩增的序列片段较短 （
？

２ ８０ ｂｐ
）

，

进化树中很过节点的 ｂｏｏｔ ｓｔｒａｐ 值偏低 ， 因此后续试验中往两侧延伸扩增 ， 以提

供足够的序列信息并做进
一步的进化分析 。
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图 ３
．
６ 星状病毒 系 统进化分析 。 红 色 圆 点表示 本研究 中 检测到 的星状病 毒 。进化树 以 ＭＥＧＡ７

软件采 用Ｎ ｅ ｉ

ｇ
ｈｂｏ ｒ

－

ｊ
ｏ ｉｎ ｉｎｇ方 法构建 ，

ｂ ｏｏｔｓ ｔｒａｐ
值为１ ０ ００ 。

３ ．３ 讨论

２ ０ １ ２ 年 １ １ 月 ， 云南省墨江哈尼族 自 治县通关镇的
一

个废弃的铜矿矿洞中 ，

矿工群体中 暴发重症肺炎疫情 。 其中 ６ 人感染 ， 共造成 ３ 人死亡 。 中 国疾病预防

控制中心 、 云南省疾病预防控制 中心 以及其他医疗机构和相关科研单位采集 了病

人 以及矿洞中蝙蝠 、 老鼠 和环境等样本并进行病原检测和病因分析 。 ４ 名患者咽

拭子和全血标本中 ， ＳＡＲＳ 冠状病毒 、 流行性出血热 、 登革热 （ １
－

４ 型 ） 、 乙型脑

炎及黄病毒 、 甲病毒病原核酸检测均为 阴性 （ 成都军区疾病预防控制 中 心 ）
；

４

名病例和 ４ 名 曾经进入矿洞但未发病人员 的血标本检测结果无异常发现 （广东钟

８ ２
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南山实验室 ）
；
对矿洞 内蝙蝠进行解剖 ， 对蝙蝠粪便进行检测 ， 均未发现异常 （ 中

国科学院武汉病毒学研究所 ）
；
４ 名病例血液标本检测结果显示 ：

４ 人均携带 ＳＡＲＳ

病毒 ＩｇＧ 抗体 ， 其中 出 院 ２ 人的抗体水平较高 ， 住院 ２ 人的抗体水平较低 （ 中 国

科学院武汉病毒学研究所 ） 。 时隔半年之后 ， 金奇实验室再次进入该矿洞采集蝙

蝠和野鼠样本并进行病原检测 ， 从野鼠样本中 ， 得到
一

株 Ｈｅｎｉｐ
ａ－

ｌｉｋｅ ｖｉｒｕｓ 基因

组全长序列 ［

９９
］

。 但是 ， 该病毒与这次疫情暴发之间 的相关性 ， 并未得到论证 。

因此 ， 造成此次疫情暴发的病因 尚未明 了 ， 虽经多方努力 ， 迄今成了
一桩不 了 了

之的悬案 。

２０ １ ４ 年 １０ 月 ， 我们在这个山洞 中采集了８ ７ 只 蝙蝠和 １ 只野鼠 ， 解剖后对

各种脏器组织进行检测 。 从结果看 ， 两份样本为冠状病毒阳性 ， 分别为 Ｂ ａｔＣｏＶ

ＨＫＵ７ 和 Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ ８ ， 这两种冠状病毒 目 前 尚未有感染人的病例报道 ［
６５

， ＿
。

根据文献初步推测 ， 受体也不是常见的 ＳＡＲＳ－ＣｏＶ 的 ＡＣＥ２ 和 ＭＥＲＳ －ＣｏＶ 的

ＣＤ２６ 受体 ， 可能是 ＡＰＮ（ Ａｍｉｎｏ
ｐ
ｅ
ｐ

ｔ ｉｄａｓｅ Ｎ ） 受体 。 另有两例为博卡病毒阳性 ，

而博卡病毒最初是从儿童重症肺炎样本中发现 。 同时 ， ９ 份样本为星状病毒阳性 。

星状病毒是
一

种常见的消化道病原 ， 目 前没有任何证据表明星状病毒与肺炎或者

呼吸道疾病相关 。 因此 ， 所发现的病毒与这起疫情暴发是否存在相关性 ， 同样需

要做很多 的后续工作来进行论证 。

对于我们实验室而言 ， 病原 的快速检测还处于探索阶段 ， 平台建立尚未完善 。

目 前 ， 只设计了针对 １ ０ 个科或属 的通用引物 ， 未来需要设计更多的通用 引物并

在实践中尝试和强化 ， 以期涵盖尽可能多 的病毒范 围实现突发疫情 中的快速反

应 。

墨江县废弃矿洞中疫情暴发 ， 有一个细节值得我们注意 。 在此次疫情之前 ，

曾有多人多次进出这个废弃矿洞 ， 但是未有疫情发生 。 这种现象提示我们 ， 有必

要对某些特定的生态环境进行跨年或长期的监测 ， 以 了解特定环境或动物群体中

病原的变异和进化 ， 以及这些变化可能造成的跨物种传播 。
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第二部分 文献综述
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第四章 新发动物源性病原及其对人类的致病性

传染病 （ Ｉｎｆｅｃｔ ｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅ ） 是由病原微生物 （细菌 、 病毒 、 真菌和 寄生虫

等 ） 引起的具有传染性的
一

类疾病 。 在人类社会的发展进程中 ， 传染病的暴发

（ ｏｕｔｂｒｅａｋ ） 和流行 （
ｐａ

ｎｄｅｍ ｉｃ ） 严重威胁着人类的健康和生存以及人类文明 的

繁衍和传承 。 据世界卫生组织 （ＷＨＯ ） 在其发表的 《 １ ９９６ 年世界卫生报告 ： 抵

御疾病 ， 促进发展 》 中 公布的数据可以看出 ， １ ９９５ 年全球死亡的 ５２００ 万人中 ，

有 １ ７００ 万人死于各类传染病
，
约 占死亡总人数的 ３ ３％ ［

１ Ｇ １
］

。 世界卫生组织 ２００４

年的统计数据表明 ， 全球 ５８００ 万死亡人数中 ， 仍然有 ９５０ 万例 由传染性疾病所

引起的 ［

１ （ ）２
］

。 因此 ， 传染病仍然是一个重要的公共卫生问题 。

在全球化 （
ｇ

ｌｏｂａｌ ｉｚａｔ ｉｏｎ ） 和工业化 （ ｉｎｄｕｓ ｔｒａｌ ｉｚａｔ ｉｏｎ ） 背景下
，
跨国旅行和

商务活动 、 国际贸 易等大幅度增加 ， 促使传染病传播的速度 比历史上任何时候都

要快 ， 并且跨地域传播的范围也比历史上任何时期都要广 。

第
一

节 新发传染病概念及分类

传染病不仅传播速度快 ， 而且新病原 出现的速度也似乎超过了过去的任何时

期 。 新发传染病的不断出现给人类带来了新的严重威胁 ， 在发病率 （ｍｏｒｂｉｄｉｔｙ
） 、

死亡率 （ ｍｏｒｔａｌ ｉｔｙ
） 和经济负担 （ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｂｕｒｄｅｎ ） 上造成了沉重的代价 ， 这种

状况在发展中 国家和欠发达地区表现得尤为显著 ［
１ Ｇ ３

］

。 目 前 ， 新发传染病 已经导

致全球约 １ ２００ 万人死亡 ［
１ （）３

１

。 根据世界卫生组织的定义 ， 新发传染病指的是最近

在人群中 的发病率上升 ， 或在不久的将来发病率有上升威胁的传染性疾病 ， 同时

还包括那些在新的地理区域出现或发病率突然上升的传染病 ［

１ Ｑ３
］

。 新发传染病可

以分为以下几种 ：
１ ） 最近在发病率 （ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ） 、 发病 的地理范 围 （

ｇ
ｅｏ
ｇ
ｒａ
ｐ
ｈ ）

或宿主范 围 （ ｈｏｓｔｒａｎｇｅ ） 上大大增加的疾病 ； ２ ） 已知病原新的变异株 （ｎｅｗ

ｖａｒｉａｎｔｓ ） 所引 起的疾病 ；

３ ） 在人群中新出现的疾病 ；
４ ） 在人群中 早己存在 ，

但是以前因技术手段的局限未能检测到病原或被忽视的
一类疾病 。

第二节 近 ３０年来出现的新发传染病

自 １ ９ ８０ 年以来 ， 全球出现的新发病病原约有 ９０ 多种
，
并 以每年新增

一

种或
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多种的态势发展 ， 仅 １ ９９６ 年就发现 了８ 种之 多 （表 ４ ． １ ）
［
１ Ｑ４

－

１ Ｑ７
］

。 同时 ， 从表 ４． １

可以看出 ， 新发传染病的病原组成非常复杂 ， 有细菌 （包括立克次体 、 螺旋体和

无形体 ） 和真菌 、 病毒 （包括朊病毒 ） ， 还有原生动物 （ Ｐｒｏｔｏｚｏａ ） 和寄生虫等 。

而病毒性新病原 多达 ６４ 种 （ 图 ４ ．１ ） 。 其中 ， 主要的病毒性新病原包括 Ｈ ＩＶ 、 丙

型肝炎病毒 、 埃博拉病毒 、 尼帕病毒 、 ＳＡＲＳ 冠状病毒等 。

表 ４
．
１１ ９８０年以来新发现的感染人类的病原 （ 以第

一次报道的年份排列 ）

年份
｜

病原 ｜

病毒科
｜

年份
｜

病原病毒科
｜

年份
｜

病原 ｜

病毒科

Ｍｅｔ
ｏｒｃｈ ｉｓＣｏｒｙｍｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ

２ ０ １ ４ｐ
ａｒｒｏ

ｔ 
ａｄｅｎｏｖｉ

ｒｕｓａｄｅｎ ｏ １９ ９ ６ １ ９ ８ ９

ｃｏｎ
ｊ
ｕｎｃ ｔｉ ｔｓａｍｙｃｏ ｌ

ａ
ｔ
ｕｍ

ｐｈ ｌ
ｅｂｏ ｖｉ

ｒｕ ｓｂｕｎｙ ａＪｕｑ
ｕ

ｉ
ｔ
ｉｂａｖ

ｉ
ｒｕｓｂｕｎｙ

ａ１ ９ ８ ８ Ｐ
ｉ
ｃ ｏｂ ｉ

ｍａｖ
ｉ
ｒｕｓｂ ｉ

ｍ ａ

Ｈ７Ｎ ９ ｉｎ ｆｌ ｕ ｅｎ ｚａＢａｒｍａ ｈＦ ｏｒ ｅｓ ｔ

２ ０ １ ３ｐ
ａｒａｍｙｘｏＥｈ ｒｌｉ

ｃｈ ｉａ ｃａｎ ｉｓ ｔ
ｏ
ｇ
ａ

ｖ
ｉ
ｒ ｕｓｖ ｉ ｒｕ ｓ

Ｎｏ ｖｅ
ｌ
ｃ ｏｗ

ｐ
ｏ ｘｐｏｘｖ ｉ

ｒｕ ｓＢＳＥ
ａ
ｇ
ｅｎ

ｔ
１ ９８ ７Ｓｕ ｉｄｈ ｅｒｐ

ｅｖ
ｉ
ｒｕ ｓ  １ ｈｅｒｐ

ｅｓ

Ａｕ ｓ ｔｒａ ｌ ｉ ａｎｂａｔ

２０ １ ２ＭＥＲＳ －ＣｏＶＣｏ ｒｏ ｎａ ｒｈａｂｄｏＳｅａ ｌｐ
ｏｘ ｖ

ｉ
ｒｕｓｐ

ｏｘ

ｌｙ
ｓｓａｖ ｉｒｕ ｓ

２０ １ １ＳＦＴＳ ｖｉ ｒｕ ｓ
１酬ｂｕｎｙａ
Ａ ｎｄｅｓ ｖ

ｉ
ｒｕｓｂｕｎ ｙ

ａＤｈｏｒｉ ｖｉｒｕｓｏｒ
ｔｈｏｍｙｘｏ

Ｉ

ｑ
ｕ ｉ ｔｏｓＶ ｉ ｒｕｓｂｕｎｙ

ａ１ ９９ ５Ｎ ｅｗ
Ｙｏ ｒｋ

ｖ
ｉ
ｒｕｓｂｕｎ ｙ

ａ １ ９８６Ｒｏ
ｔ
ａｖ

ｉ
ｒｕ ｓ

Ｃｒｅ ｏ

Ｔ
ｉ ｔ ｉｍ ｏｎｋｅ

ｙ

２０ １ ０ａｄ ｅｎ ｏＨ ｅ
ｐ
ａ

ｔ ｉ ｔ ｉ
ｓ

Ｇ
ｖ

ｉ
ｒｕ ｓｆｌ ａｖ

ｉＫｏｋｏｂｅｒａｖ ｉ ｒｕ ｓｆｌ
ａｖ

ｉ

ａｄ ｅｎ ｏｖ ｉ
ｒｕｓ

Ｃ６ｔｅｄ

’

Ｉ
ｖｏ ｉ ｒｅ

２００９Ｌｕ
ｊ
ｏ ｖ

ｉ
ｒｕ ｓＡｒｅｎａｆｉ ｌｏＫａｓｏｋｅ ｒｏ ｖ ｉ ｒｕｓｂｕｎ

ｙ
ａ

Ｅｂｏｌａ ｖ ｉ ｒｕ ｓ

Ｂ ｌ
ａ ｃｋｃ ｒｅ ｅｋｃａｎａｌ

２００ ７Ｋｉ 
ｖ

ｉ
ｒｕ ｓｐ

ｏ ｌｙｏｍａｂｕｎ
ｙ
ａＨ Ｉ

Ｖ
２ｒ ｅｔｒｏ

ｖｉ ｒｕｓ

Ｈ ｕｍａ ｎ

Ｗｕ ｖ ｉ ｒｕｓｐ
ｏ ｌｙｏｍ ａＢ ａｙｏｕ ｖｉ ｒｕ ｓｂｕｎ

ｙ
ａｈ ｅｒ

ｐ
ｅｓ

ｈｅ ｒ
ｐ
ｅｓｖ ｉ ｒｕ ｓ６

Ｍ ｅｌａ ｋａ ｖ ｉｒｕｓｒｅｏ１ ９９ ４Ｓ ａｂ ｉａｖ ｉ ｒｕ ｓａ ｒｅ ｎａ

Ｈｕｍａｎ

Ｈｕｍ ａｎＥｕｒｏ
ｐ
ｅａ ｎｂａ ｔ

２００５Ｔ－

ｌ

ｙ
ｍ
ｐ
ｈｏ ｔｒｏ

ｐ
ｊ ｃ ｒｅ ｔｒｏｈ ｅｒ

ｐ
ｅｓｒ ｈａｂｄｏ

ｈｅ ｒ
ｐ
ｅｓｖ

ｉ
ｒｕ ｓ ８ｌｙ

ｓｓａｖｉｒｕｓ２

ｖｉ ｒｕ ｓ 
４

Ｈｕｍ ａｎ

Ｈｕｍ ａｎＣｙｃｈｓｐｏｒａ

Ｔ－

ｌｙ
ｍ
ｐｈｏ ｔ

ｒｏ ｐ
ｉ ｃｒｅｔｒｏｈｅ ｒ

ｐ
ｅｓ

ｈｅｒｐ
ｅｓｖ ｉｒｕｓ


７ｃａｙｅ ｔ

ａｎｅｎｓｉｓ

ｖ
ｉ
ｒｕ ｓ

３

Ｈｕｍ ａｎＰｌｅ ｉｓｔｏ
ｐ
ｈ ｏｒａ

ｃ ｏｒｏｎａ １ ９８ ５

Ｃｏ ｒｏｎａｖ ｉｍｓ ＨＫＵ １ ｒｏｎｎｅａｆｉ ｅｉ

Ｅｎ ｔｅ ｒｏｃ
ｙ ｔ
ｏｚｏｏｎ

Ｈｕｍａｎ
 ｂｏｃ ａｖ ｉ ｒｕｓｐ

ａ ｒｖｏＨｅｎｄｒａｖ ｉ ｒｕ ｓｐ
ａｒａｍｙｘ ｏ

ｂｉｅｎｅｕｓｉ

ＨｕｍａｎＰａｒｖｏｖ ｉ ｒｕｓＡｎａ
ｐ

ｌａｓｍａＢｏｍａｄｉ ｓｅ ａｓｅ

ｐ
ａ ｒｖｏ ｂｏｍ ａ

４
【

１ ０９
】ｐ

ｋａ
ｇ
ｏ ｃ
ｙ

ｔｏｐｈ ｉ
！ａｖ ｉｒｕｓ

ＨｕｍａｎＳｃｅｄｏｓｐｏｒｉ ｕｍ

２ ００４ｃｏ ｒｏ ｎａ１ ９ ９ ３Ｓ ｉｎＮ ｏｍ ｂ ｒｅｖ ｉｒｕｓｂｕｎ
ｙ
ａ １ ９８４

Ｃｏ ｒｏｎ ａｖ ｉ ｒｕ ｓＮＬ ６３ｐｒｏＨｆｉｃａｎｓ
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ｘｏＲｅｓｔｏｎＥｂ ｏｌａ ｖｉｒｕｓｆｉｌｏ１９８０Ｐｕｕｍａｌａ ｖ ｉｒｕｓｂｕｎ

ｙ
ａ

Ｂｒａｃｈ ｉ
ｏ

ｌ
ａ

Ｇ ａｎ
ｇ
ａｎ ｖ ｉｒｕｓ ｂｕｎ

ｙ
ａＨＴＬＶ１ｒｅｔｒｏ

ｖｅｓｉｃｕｌ ａｒｕｍ

１ ９９７Ｌａ
ｇ
ｕｎａ

Ｎｅ
ｇ

ｒａ ｖｉ ｒｕｓｂｕｎ
ｙ
ａＢａｎｎａ ｖ ｉｍ ｓ ｒｅｏ

Ｂａｒｔｏｎｅ ｌ
ｌａ

１ ９８９Ｈｅ
ｐ
ａｔ ｉｔ ｉ ｓＣｖ ｉ ｒｕｓｆｌ ａｖｉ

ｃ ｌａｒｒｉｄｇｅ ｉａｅ

Ｅｕｒｏ
ｐ
ｅａｎｂａ ｔ

１ ９９６Ｕ ｓｕｔｕｖ ｉ ｒｕｓｆ ｌａｖ ｉｒｈａｂｄｏ

ｌｙ
ｓ ｓａｖ ｉ

ｒｕ ｓ１

Ｔｒａｃｈ ｉ
ｐ

ｌｅ ｉｓｔｏ
ｐ
ｈｏｒａ

ｈｏｍ
ｉｎ ｉ

ｓ

说明 ： （ １ ） 数据主要来源于文献
， 并进行 了 适 当修改和补 充 ； （ ２ ） 新病原的选择参照

文献 ６ 的要求和标准
，
除 ＳＦＴＳｖ ｉｒｕｓ 外 ， 未包括节肢动物为储存宿主和传播媒介的病原 ；

（ ３ ）

对病毒性病原及其所属的科进行 了标注 ；
（４ ） 布尼亚病毒 白蛉属新亚种发现于 ２００ ９ 年 ，

文

献报道于 ２ ０ １ １ 年 ［
ｉ ｎ８

］

；（ ５ ） 人细小病毒 ４ 型发现于 ２００４ 年 ， 文献报道于 ２００５ 年 ［
１

（
）９

】

。

８９
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新发病毒性病原

１６

１ ４

１２

１０

８

６
】

———一一 ■ 数 目

０． １Ｉ． ． ｉ ｌ ｌ． Ｉ Ｉ Ｉ．．ＩＩＩＩ．

图 ４
．
１ 新发病毒性病原组成

说明 ： （ １ ） 双链 ＤＮＡ 病毒 ９ 种 （ 包括痘病 毒 、 疮療病毒 、 多瘤病毒和腺病毒 ）
； 单链 ＤＮＡ

病毒 ３ 种 （ 包括环 病毒和细 小病毒 ） ； 反转录病毒 ６ 种 ；

双链 ＲＮＡ 病毒 ５ 种 （ 包括呼肠孤

病毒和双 ＲＮＡ 病毒 ）
； 单股 负 链 ＲＮＡ 病毒 ２９ 种 （ 包括副枯病毒 、 弹状病毒 、 丝状病毒 、

博 尔纳 病毒 、
正粘病毒 、 布 尼亚病毒和沙粒病 毒 ）

， 其 中 布尼亚病毒 多达 １ ５ 种 ； 单股 负 链

ＲＮＡ 病毒 １ １ 种 （ 包括 冠状病毒 、 披膜病 毒 、 黄病毒和戊型肝炎 病毒 ）
；

（ ２ ） 戊型肝炎病毒

尚未划 归任何病毒科 ；
（ ３ ） 图 中 未列 入朊病毒 。

第三节 新发传染病频发的生态和环境因素

如此众多的新病原不断涌现 ， 其原因是 多方面的 ， 既有病原和宿主等 内在因

素的驱动 ，
比如病毒与宿主之间的相互作用 （ ｉｎｔｅ ｒａｃｔ ｉｏｎ ）

ｆ ｌ Ｋ）

］和共进化 （ ｖ ｉ ｒｕｓ
－ｈｏｓｔ

ｃｏｅｖｏ ｌｕ ｔｉ ｏｎ ）［
１ １ １ ， １ ｜ ２ ］等 ； 同 时还有气候 、 环境 ， 甚至人类的行为 、 习惯等外部因

素的驱使 。 病毒 ， 尤其是 ＲＮＡ 病毒 ， 在其 自 身生活周期 中通常会 自 发地产生基

因 突变 （包括插入 、 缺失 、 转换和颠换等 ） 。 这些基因突变 累积到
一

定程度 ， 其

抗原性就会发生改变 ， 从而产生新 的变异株 ， 如流感病毒的抗原漂移 （ ａ ｎｔ ｉ

ｇｅ ｎ

ｄｒｉ ｆｔ ） 和 Ｈ ＩＶ 的遗传变异 。 而药物 、 抗生素和疫苗的使用或宿主免疫系统的选择

压力 ， 能够加快病原的基因突变和新变异株的产生 。 病毒之间还可以通过基因组

片段的重组 （ ｒｅｃ ｏｍｂ
ｉ
ｎａｔ

ｉ
ｏｎ ） 或重配 （ ｒｅａ ｓｓｏｒｔｍ ｅｎｔ ） 交换遗传信息 。 在共感染

（ ｃｏ
－

ｉｎｆｅｃ ｔ ｉｏｎ ） 或超感染 （ ｓ ｕｐ ｅｒ
ｉｎ ｆｅｃｔ

ｉ
ｏｎ ） 时 ， 两种或多种病毒同 时感染

一个宿

主细胞为病毒之间遗传信息的交换提供 了机会 ， Ｈ ＩＶ 的 Ｂ ／Ｃ 重组株 和流感病

毒的抗原转换 （ ａｎ ｔｉ ｇｅｎｓ
Ｗ ｆｔ ） ［

１ １ ４
］是最典型的例证 。 此外 ， 病毒与细胞基因组之

间也存在遗传信息 的交换 ， 许多病毒基因组中都存在与宿主高度冋源的序列 ， 如

９０
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某些病毒携带的癌基因 （ ｏｎｃｏ
ｇ
ｅｎｅ ） 与细胞基因组中的原癌基因 （

ｐ
ｒｏｔｏ

－

ｏｎｃｏ
ｇ
ｅｎｅ ）

高度同源 ， 某些病毒编码的细胞因子 （ ｃｅ ｌ ｌｆａｃｔｏｒ） 及其受体的模拟分子 ， 这些均

可视为病毒 －宿主共进化的结果 。

自然界中 ， 产生
一

个全新的病毒往往是不
“

经济
”

的 ， 也极其罕见 。 新病毒基

本上是从感染另
一

种宿主 的病毒演化而来 。 病毒的 跨物种传播 （ ｉｎｔｅｒｓｐ
ｅｃｉｅｓ

ｔｒａｎｓｍ ｉｓｓ ｉｏｎ ） ， 可能因气候因素而导致 。 媒介生物性疾病 （ ｖｅｃ ｔｏｒ
－

ｂｏｍｅ ｄｉ ｓｅａｓｅ ，

又称虫媒传染病 ） 的流 行与 气候变化有密切关系 ［
｜ ｜ ５

］

。 全球气候变暖 （
ｇ

ｌｏｂ ａｌ

ｃｌ ｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇ
ｅ ） 改变了虫媒的地区分布 ， 可使原本没有传染病的地区 出现新的疫

情 ， 如登革热的传播 【
１ １ ６“ ｜ ８

］及西尼罗河病毒的迁移 （ ｔｒａｎｓ ｌｏｃａｔ ｉｏｎ ）［
１ １ ９

，
１ ２Ｇ

］

。 气候

的变化 ，
还可以影响啮齿类动物的繁殖率 （ ｒｅ

ｐ
ｒｏｄｕｃｔ ｉｏｎ ｒａｔｅ ） 、 死亡率 （ｍｏｒｔａｌ ｉｔ

ｙ
）

和群体数量 。 １ ９９３／ １９ ９４ 和 １ ９９ ８／ １ ９９９ 年间美国南部汉坦病毒肺综合征 （Ｈａｎｔａｖｉｒｕｓ

ｐ
ｕｌｍｏｎａｒｙｓ

ｙ
ｎｄｒｏｍｅ ， ＨＰＳ ） 的暴发 ， 据推测和厄 尔尼诺－南方振荡现象 （ Ｅｌ

Ｎｉｆｉｏ －ＳｏｕｔｈｅｍＯ ｓｃｉ ｌｌａｔ ｉｏｎ ， ＥＮＳＯ ） 有关 。 ＥＮＳＯ 带来的丰富降雨加快了植被的生

长 ， 为啮齿类动物提 供 了 丰富 的食物 ， 从而增加 了 啮齿类动物 的群体密度

（
ｐ
ｏ
ｐ
ｕ ｌａｔ ｉｏｎ ｄｅｎ ｓｉｔｙ ）

， 进而增加 了汉坦病毒传播给人的可能性［
１ ２ １ ， １

２２
］

。 另外 ， 暴

雪 、 洪水 、 海平面升高等对自然疫源地的破坏 ， 可使水源性传染病等的发生率升

高和播款。

造成生态环境和动物栖息地破坏的 ， 不仅有极端的气候条件 ， 同时还有人为

的 因素 ， 如垦荒和农业集约化 （ ｉｎｔｅｎｓｉｖｅａ
ｇ
ｒｉｃｕｌ ｔｕｒｅ ） 、 野生动物的捕食等人类的

侵入和都市化 （ ｕｒｂａｎｉｚａｔｉ ｏｎ＾１ ９９８ 年 ， 马来西亚暴发的尼帕病毒 （Ｎ ｉ

ｐ
ｈａ ｖｉｒｕｓ ）

疫情 ， 是由于垦荒和养殖场的建立 ， 侵入了 食果蝙蝠的栖息地 （ ｈａｂ ｉｔａ ｔ ）
， 病毒

从食果蝙蝠跳跃到猪 ， 然后 由猪感染饲养工人从而引 起流行 ［
１ ２３

，
１ ２４

］

。 人类和热带

丛林中野生动物的频繁接触 ， 也增加了新发传染病出现的风险 ［
１ ２ ５

＿

１ ２７ ］

。 通过猎人 、

村民 、 矿工 、 林产品采集者和游客等 ， 人类入侵到以前从未触及的地理区域 ， 加

强了 与其中 自 由生活的动物的接触 。 马尔堡和埃博拉病毒暴发的不时出现 ， 就是

人类与未知的宿主物种密切接触的结果 ［
１ ２８

］

。 有研究表 明 ，
Ｈ ＩＶ 可能是 Ｓ ＩＶｃ

ｐ
ｚ

于 １ ９３０ 年从黑猩猩 （ ｃｈｉｍ
ｐａ

ｎｚｅｅ ） 传染给人类 ， 进而在全世界蔓延 ＳＩＶｃｐ
ｚ

跨物种跳跃的发生 ，
正是由于人类捕食丛林野食 （Ｂｕｓｈｍｅａｔ ） 将之带出非洲丛林

而造成的恶果 ［
１ ３ ＜Ｍ３２

］
。 而 ２００３ 年果子狸所携带的冠状病毒导致 ＳＡＲＳ 的暴发流

９ １
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行 ， 更是给我们带来了沉痛而又深刻的教训 ［
１ ８ ， １ ３ ３ ， １ ３４

］

。

如上所述 ， 新病原产生的原因非常复杂 。 但是在探宄新发传染病的起源与传

播时 ， 应当将病原 、 宿主和环境当作
一

个生态上的连续统
一

体进行考量 （图 ４ ．２ ）

［

１ ３ ５
］

。 新发传染病的出现与
一系列潜在的偶然因素有关 ， 包括在宿主和病原统一

体中 ， 野生动物 、 家养动物和人类之间 以及他们与病原的相互作用 。 很少有疾病

仅仅感染
一个群体 ， 宿主群体之间 的相互影响 、 病毒与宿主之间复杂的进化关系 ，

为病毒突破物种屏障和新发传染病的出现提供了条件 。 这方面的实例有很多 ， 如

犬瘟热从家养动物传播给野生动物 ， 猫细小病毒跳跃到犬进而在野生犬科动物中

的流行 ； 莱姆病 、 汉坦病毒 、 埃博拉病毒和亨德拉病毒等从野生动物传染给人类
；

流行性乙型脑炎 、 流感等从家养动物传染给人 ； 而狂犬病 ， 在野生动物 、 家养动

物和人类均有不 同程度的流行 。

［ １
３５

］

一个
“

新
”

的病原要突破物种屏障 （ ｓｐｅｃｉｅ ｓ ｂａｒｒｉ ｅｒ ）
， 并在新物种 中 引起流行 ，

虽然与潜在的偶然因素有关 ， 但更是
一

系列事件和因素累积的必然结果 。 其中 ，

储存宿主和
“

受体
”

物种 （ ｒｅｃｉｐ ｉｅｎｔｓｐ
ｅｃｉ ｅｓ ） 的群体密度 （

ｐ
ｏ
ｐ
ｕｌａｔｉｏｎｄｅｎｓ ｉｔｙ ） 以及

他 ／它们之间的接触频率 （ ｃｏｎｔａｃｔｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ） 是影响跨物种传播的生态学上的重

要参数 。 换而言之 ， 只有当病原达到
一

定 的丰度 （ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ） 时 ， 才能
“

侵袭
”

新的物种 ， 并在一定群体的新物种中适应 （ ａｄａ
ｐ

ｔａｔｉｏｎ ）
， 最后可能引 起流行 （ 图

４ ．３ ） 。 而病毒的丰度则 和储存宿主的群体大小和密度 、 迁移 （ｍｏｂｉ ｌｉｔｙ ） 、 迁徙

（ｍ ｉ
ｇ
ｒａｔｏｒ

ｙ
） 和社会行为 （影响储存宿主之间 的接触频率 ） 等有关 。 前面所叙述

的汉坦病毒肺综合征病毒就是对这
一

模型的很好的阐释 。 而禽流感 、 猪流感等引

起人类的感染 ， 更是高密度的宿主群体及人与禽和猪之间高频率的接触的结果 。

９２
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／
？Ａ

ｆｆ／＼

： ，

和
动物 Ｅｎ）

１Ｓ Ｃ ＩＢＦ． Ｉ Ｄ１

人类ＦＪ ＤＩ４

＼＼

？生物防搡纵

ｙ

ｌ



ｆ

技术和产业
１

图 ４
．
２ 宿主 －病原生态统

一

体 ＂３ ５
ｌ

储存宿主 ＾＿

物种屏障 ＾流行病
＿

ＯＸ“ “

病毒维持ｂ論

多誤—＝疫力

Ｅ
難 易感性

＝胃署

图 ４ ． ３ 病原跨物种传播模式图 。 （ １ ） 图 片 来源 于 ｈ ｔ ｔｐ ｉ ／Ｍ’

ｗｗ ．ｖ
ｉ
ｒｏ ｌ ｏａｖ

－

ｂ ｏｎｎ ．ｄ ｅ／并进行 了 翻译

和编辑
：

（２ ）
“

接触
”

： 可指 与 动物的 直接接触
，

如被咬伤 等 ，
也可指摄 入动物排泄物污 染的

食物
，
还包括吸 入含 有病原 的 气溶胶等 ；

（ ３ ） 中 间 黑 框部分 图 示的是病毒的 复制 周期和在新

物种体 内适应的 过程。

跨越了物种屏障的病原要造成在人群中 的流行 ，
还与病原的致病力和传播模

式 、 群体密度和免疫力 以及群体易感性等 因素有关 （ 图 ４ ．３ ） 。 有学者对病原跨物

种传播的各个阶段 （或称水平 ） 描绘了
一

个更为详尽而直观的模型 （ 图 ４
．
４ ）

［ １ Ｇ５ ，

１ ３ ６ ，１ ３ ７
］

〇

９３
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ＡＢ

阶段


对人类的传播

阶段５Ｗ
￣

＊
■

ＷＬＥＶＥＬ ４



贅


丨
．

會
仅来瘅于

ｋＥＰ Ｉ ＤＥＭ Ｉ ＣＳＰＲ ＥＡＤ

阶段 ４ｎ从动物或 

Ｋ期爆 发
＿


＾ ｖＫ

？ Ｉｆ （ 多数酬 ） 从人ＬＥＶＥ Ｌ ３

？！？ＴＲＡＮＳＭ Ｉ ＳＳＩ Ｏ Ｎ

阶段３Ｍ 

—

｜从动物或
＿

，

？
■

个
＿ｆ

＂

＂限体 犮ｔＶＶ


＜ 少 数堝 期 ） 从 人ＬＥＶＥＬ２

＾Ｌ —

？ ４

ＩＮ ＦＥＣＴ ＩＯＮ
阶段 ２Ｃ＾ＴＷｒｎｍ＾■

个？｜？■■ｉＨ

ｆ
－

Ｔ


￣￣１ＴＴ

ＬＥｖｋ ｌ

ＴＴ


＾ＪＥＸ ＰＯＳＵＲ Ｅ

？
段
“动物？ 》嫌 务未发生 ｔＴ ｔｆｆＴＴＴＴＴ

ＲａｂｗｓＥｂ ｏ ｌａＤｅ ｎｇｕ？Ｈ ＩＶ －

１Ｍ

图 ４
．
４ 病原跨物种传播金字塔形图

说 明 ： （ １ ） 图 ４ ．４Ａ 和 ４ ．４ Ｂ 分别 来源于 文献 ［

Ｕ６
］和 ［

１ Ｇ ５
］

；（２ ） 图 ４ ．４ Ｂ 实 际上是文 献 ［

ｌ ｆｌ５
］对文

献 ［

｜ ３ （’

】 的 引 用
，

从 另 一种形 式 来描述 图 ４ ．４Ａ
；
（ ３ ） 图 ４

．

４Ｂ 中 红 色 方块指 生 态学屏 障 （ ｅ ｃｏ ｌｏｇ
ｉ ｃａ ｌ

ｂａ ｒｒｉ ｅｒｓ ） 〇

诚然 ， 诸如 Ｈ ＩＶ／Ａ ［ＤＳ 、 乙型肝炎病毒等 （处于阶段 ５ ） 已经在人类流行并

造成严重公共卫生 问题的病原 ， 始终是我们医疗卫生系统研宄和防控的重点 。 但

是 ， 对于兔热病杆菌 （土拉弗 氏菌 ） 、 布 氏罗得西亚锥虫 （ 引起东非睡眠病 ） 、 尼

帕病毒和西尼罗河病毒等 （处于阶段 ２ ） ， 鼠疫耶尔森 氏菌 、 克 氏锥虫 （ 引起 Ｃ ｈａｇａｓ

ｄ ｉｓｅａ ｓ ｅ
， 查加斯病 ） 、 埃博拉病毒 、 马尔堡病毒和猴痘病毒等 （处于阶段 ３ ） ， 黄

热病 、 登革热 、 布 氏冈 比亚锥虫 （ 引起西非睡眠病 ） 等 （处于阶段 ４ ） 所有这些

以及其他被忽视的病原 ， 同样不容小觑 。 下
一

个带来灾难性爆发和流行的人类疾

病 ， 或许就是来源于这些病原 。

第四节 野生动物在新发传染病跨物种传播中 的作用

近年来 ， 埃博拉 、 西尼罗河热 、 严重急性呼吸道综合征 （ ＳＡＲＳ ） 和高致病

性禽流感等一系 列突 出 的 公共卫生事件 的发生表 明 ， 以野生动物为储存宿主

（ ｒｅ ｓｅ ｒｖｏ ｉｒ ） 的人兽共患病 （ ｚｏｏｎｏｓ ｉ ｓ ） ， 不仅威胁着野生动物 自 身的生存 ， 而且

严重威胁人类的健康 。 野生动物在人兽共患病的发生 、 传播和流行中 的作用 ， 曰

益 引起人们的关注与重视 。 对野生动物所携带病原 的检测 、 分离与鉴定 以及与疾

病的相关性论证 ， 成为当 前研究的
一

个新的热点 。

有学者对 １９４ ０？２００４年间全球的 ３ ３ ５ 例新发传染病进行 了分析 ， 发现 ６０ ． ３％

９ ４
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的新发传染病是由人兽共患病病原 （ ｚｏｏｎｏｔｉｃ
ｐ

ａｔｈｏｇ
ｅｎｓ ） 造成

，
其中 ７ １

． ８％的病

原来 自野生动物 ［
１ ３ ８

］
。 通过对表 １ 中的病原进行详细分析 ， 同样可 以发现 ８０％的

病原来源于动物 。 另有部分文献综述对感染人类的动物病毒 ［
１ ３ ５

，
１ ３９

１

以及 目 前已经

明确的跨宿主传播 （ ｓ
ｐ
ｅｃｉ ｅｓ

ｊ
ｕｍ

ｐ
） 的病毒进行了 分析 （表 ４ ．２ ） ［

１ Ｑ５ ， １ ４ （Ｍ ４５
］

， 结果

表明人兽共患病原和
一系列宿主载体 （ ｃａｒｒｉｅｒｓ ） 相关 ， 包括有蹄动物 、 食肉动物、

啮齿动物 、 蝙蝠 、 非人灵长类动物 、 鸟类和有袋动物等 。 特别是那些主要分布在

高原 、 热带等特殊气候地理环境 的某些重要野生动物 ， 可携带和传播烈性和 己知

的重要病原体 ， 造成重大公共卫生 问题 。

表 ４
． ２ 跨越了物种屏障并引起流行的病原

＾原丨

原始宿主 ｜

新宿主 丨

年份 丨

地点

Ａ ｕｓｔｒａ ｌ ｉａｎ ｂａｔ ｌ

ｙ
ｓｓａｖ

ｉｒｕｓＦｒｕ ｉ
ｔ ｂａｔ ｓＨｕｍａｎｓ １ ９９６

Ｂａｃｉ ｌ ｌ ｉｕ ｓａｎｔｈｒａ ｃｉ
ｓＣａ

ｔｔｌ
ｅ２００ １Ｕ ＳＡ

Ｂｏｍａ ｄｉ ｓｅａｓｅｖ ｉ
ｒｕｓＨｏ ｒｓｅ ｓ

Ｂｏｒｒｅ ｌ ｉａｂｕ ｒ
ｇ
ｄｏ ｒｆｅｒｉＤｅｅｒ ，


ｍ ｉ

ｃｅＥ ｎｄｅｍｉ
ｃＵＳＡ

ＢＳＥ／ ｖＣＪＤＬｏ
ｐ
ａ
ｔｈ ｉ

ｅ ｓ
Ｃ ａ

ｔ
ｔ
ｌ
ｅＨｕｍａｎｓ １ ９９６ＵＫ

Ｃａｌ ｉｃｉ ｖｉｒｕｓＳｗｉｎｅ ，

ｃ ａｔｔｌ

ｅ

Ｃ ａｎ
ｉ
ｎ ｅ

 ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｖ
ｉ
ｒｕｓＨｏ ｒｓｅｓＤｏｇｓ

Ｎｏｖｅｌ ｃｏｗ
ｐ
ｏｘＣｏｗ ｓＨｕｍａｎ２０ １ ３Ｇ ｅｏ ｒ

ｇｉ
ａ

ＦＰＬＶ
／ＣＰＶＣａ

ｔ
ｓ ｏｒｓ

ｉ
ｍ

ｉ ｌ
ａ ｒｃａｒｎ

ｉ
ｖｏｒｅｓＤｏ

ｇ
ｓ１ ９７０ ｓ

Ｃａｎ
ｉ
ｎ ｅ

／ＰｈｏｃｉｎｅＣａｎ ｉｄｓＨａ ｒ
ｐ

ｓｅａ
ｌ
ｓ

丨 ９ Ｓ ８

ｄ
ｉ
ｓｔｅｍ

ｐ
ｅｒｖ ｉ ｒｕｓ

Ｈａｒ
ｐ

ｓｅａｌ ｓＨａ ｒｂｏｕ ｒ ｓｅａｌｓＨ ａｒｂｏｕｒ

ｓｅａｌ ｓ
ｌ
９８ ８

Ｃａｎ
ｉ
ｎ ｅｄ ｉ

ｓ
ｔ
ｅｍ

ｐ
ｅｒｖ

ｉ
ｒｕｓＤｏｇ ｓＬ ｉ

ｏｎ ｓ １ ９ ９４

Ｓ ｌ
ｅｄｇｅｄｏｇ

ｓ？Ｃｒａｂ
－

ｅ ａｔｉ ｎ
ｇ
ｓｅａｌｓ１ ９５ ５

Ｄ ｏ
ｇ
ｓ／ｗ ｉ ｌｄｃａ ｎ ｉｄ ｓ？ ＬａｋｅＢａ ｉｋａｌ

ｓｅａ
ｌ
ｓ １ ９８ ７／ １ ９ ８８

Ｄ ｏｇ ｓ／ｗ
ｉ
ｌｄｃａｎ ｉｄ ｓ？Ｃａ ｓｐ ｉ ａｎ ｓｅａｓｅａｌ ｓ ２０００ （

ｄ ｉｓｃａ ｓｅ
）

Ｄ ｏ
ｇ
ｓ
／
ｗ

ｉ ｌｄｃａｎ ｉｄ ｓ？Ｇ ｉａｎ ｔ
Ｐａｎｄａ２０ １ ４Ｃｈ ｉ

ｎａ

Ｃａｎ
ｔ
ａ

ｌ
ａ
ｇ
ｏ ｖ

ｉ
ｒｕｓＣａ

ｔｔ ｌ
ｅ

Ｃｏ ｒ
ｙ
ｎｅｂａｃ ｔ

ｅｒｉｕｍＤ ｏｍｅｓ
ｔｉ
ｃ

ｈｅｒｂｉｖｏ ｒｅｓ ？

ｄ ｉ

ｐ
ｈｔｈｅｒｉ ａｅ

ＣＣＨ Ｓｈｅｅ
ｐ ，

ｈａｒｅ１９９４Ｂｕ ｌ

ｇ
ａｒｉａ

Ｄ ｅｎ
ｇ
ｕｅ ｆｅｖｅｒ ｖｉ ｒｕ ｓＯ ｌｄＷｏｒ ｌｄ

ｐ
ｒｉｍａｔｅ ｓＨｕｍａｎｓ

Ｅｂｏ ｌａ ｖｉ ｒｕｓＭ ｏｎｋｅ
ｙ
ｓＨｕｍａｎｓ１ ９７ ６Ｓｕｄａｎ／ＤＲＣ

１ ９９５ＤＲＣ

１ ９９６Ｇａｂｏｎ

２０００Ｕｇａｎｄａ

Ｅｓｃｈｅｒ ｉｃｈ ｉ ａｃ ｏｌ ｉ 〇 １ ５ ７ ：Ｈ７Ｃａｔ ｔ ｌｅ １９９６ＵＫ

９５
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ＦＰＬＶ／Ｃ ＰＶＣａ ｔｓＤｏ
ｇ
ｓ１ ９ ７８

Ｈ５Ｎ Ｉ
 ｉｎｆ

ｌ
ｕｅｎｚａＡＣｈ ｉｃｋｅｎｓＨｕｍａｎｓ１ ９ ９７

Ｈｅ ｎｄｒａｖ
ｉ
ｒｕ ｓＦ ｒｕ ｉ

ｔ ｂａｔ
ｓＨｕｍａｎｓ ／ｈ ｏｒ ｓｅｓ／Ｔ ｒｅｅ１ ９９４Ａｕ ｓ

ｔ
ｒａ

ｌｉ
ａ

ｓｈｒｅｗ

Ｈ ｅ
ｐ
ａ ｔ

ｉ
ｔ
ｉ
ｓ

Ｂ ｖ

ｉ ｒｕｓＡ
ｐ
ｅｓ

Ｈｅ
ｐ
ａｔｉ ｔｉｓ Ｅｖ ｉｒｕ ｓＤｅ ｅｒＨｕｍａｎ ｓ２００３

Ｈ ＥＶＳｗｉｎ ｅ

ＨＩＶ －

１
Ｏｌ ｄＷｏ ｒｌｄ

ｐ
ｒｉｍａｔｅ ｓ

， 
ｃｈ ｉｍ

ｐ
ａｎｚｅｅｓＨｕｍａｎｓ １ ９ ３０ ｓＧｌｏｂａｌ

Ｈ
Ｉ
Ｖ －２Ｓｏｏ

ｔｙ 
ｍ ａｎ

ｇ
ａｂｅｙ

Ｉ
ｎ

ｆｌ
ｕ ｅｎｚａＡｓｕ ｂｔ

ｙｐ
ｅＰ ｉｇ２ ００ ９Ｎｏ ｒ

ｔ ｈｅ ｒｎ

ｐ
ｄｍＨ 

Ｉ Ｎ ＩＭ ｅｘ ｉ ｃｏ

Ｉ
ｎ ｆｌｕ ｅｎｚａ Ｈ５Ｎ １Ｄｕｃｋ ，

ｑ
ｕａ ｉ

ｌ１ ９ ９ ７Ｈｏｎ ｇ

Ｋｏｎｇ

Ｉｎｆｌ ｕｅｎｚａ

Ｈ７Ｎ９Ｃｈ ｉ

ｃｋ ｅｎＨｕｍａ ｎ２０ １ ３Ｍ ａ
ｉ
ｎ

ｌ
ａｎｄ

Ｃｈ ｉ
ｎ ａ

Ｉ
ｎ

ｆｌ
ｕｅ ｎｚａｖ

ｉ
ｒｕｓＷａ

ｔ
ｅｒ

ｂ ｉ
ｒｄ ｓＨｕｍａｎｓ

，

ｐ
ｉ

ｇ
ｓ

，
ｈｏ ｒｓｅ ｓ

－

１
９

１ ０
－

１ ９ １ ６ ；

？
１ ９５ ７

；

？
１ ９６ ８

Ｌａｓ ｓａｆｅ ｖｅｒ ｖｉ ｒｕ ｓＲｏｄｅｎ ｔ１ ９ ７ ７Ｌ ｉｂｅｄａ／Ｓ ｉｅｒｒａ

Ｌ ｅｏ ｎｅ

Ｍ ａｒｂｕ ｒ
ｇ
ｖ ｉ ｒｕ ｓＭｏ ｎｋｅ ｙＣｈ ｉ

ｍ
ｐ
ａｎｚｅ ｅｓａｎｄ ｈｕｍａｎｓ１ ９ ７ ５Ｇ ｅｒｍａ ｎ

ｙ

Ｍ ｅａｓｌｅ ｓｖｉ ｒｕｓＣａｔｔ ｌｅ／ｄｏ
ｇ
／ Ｓｈｅｅ

ｐ
／
ｇ
ｏａｔ？Ｈｕｍａｎｓ

Ｍ ｅｎａｎｇ ｌ
ｅ ｖ

ｉ
ｒｕｓＦｒｕ

ｉ
ｔ
ｂａｔ

ｓＰ ｉ

ｇ
ｓ

，
ｈｕｍ ａｎ１ ９ ９ ７

Ｍ ＥＲＳＣｏ ｒｏｎａｖ ｉ
ｒｕｓＦｒｕ

ｉｔｂａｔ
ｓＣａｍｅｌ

， 
ｈ ｕｍ ａｎ２０ １ ２Ｓａｕｄｉ 

Ａｒａｂ ｉ
ａ

Ｍ ｅ
ｔ
ａ
ｐ
ｎｅｕｍｏｖ

ｉ
ｒｕｓＢ ｉ

ｒｄ ｓ

Ｍｏｎｋｅ
ｙｐ

ｏ ｘＲｏｄｅ ｎｔ／Ｐｒａ ｉｒｉｅ ｄ ｏｇ
ｓＨｕｍａｎｓ２ ００３ＵＳＡ

Ｍｕｍ
ｐ
ｓ ｖ ｉ ｒｕｓＭ ａｍｍ ａｌ ｓ

（ｐ
ｉｇ ｓ ？

）

Ｍ
ｙ
ｘｏｍａ ｖ ｉ ｒｕｓＢ ｒｕｓｈｒａｂ ｂ ｉ ｔｓａｎｄＢ ｒａｚｉ ｌ ｉ ａｎＥｕｒｏ

ｐ
ｅａｎ ｒａｂｂ ｉ ｔｓ １ ９５ ０ ｓ

ｒａ ｂｂ ｉ ｔ
ｓ

Ｎ ｉ

ｐ
ａｈｖｉｍ ｓＦｒｕｉ ｔ ｂａ ｔｓＨｕｍａｎｓ （ｖ ｉａｐ

ｉ

ｇ
ｓ ， ｏｒ １

９９ ８Ｍａ ｌａｙ ｓｉ ａ

ｄｉ
ｒｅｃｔｂａｔ

－

ｔｏ －

ｈｕｍ ａｎ

ｃ ｏｎ ｔａ ｃｔ）

Ｐａｒｒｏ
ｔ 
ａｄｅｎｏ ｖｉ

ｒｕｓＰａ ｒｒｏ
ｔＨｕｍａｎ２０ １ ４Ｈｏｎ

ｇ
Ｋ ｏｎｇ

Ｐ
ｌ
ａｓｍｏｄ ｉ

ｕｍ
ｆａｌ

ｃ
ｉｐ

ａ ｒｕｍＢｉ
ｒｄｓ？

Ｐ ｌ
ａｓｍｏｄ ｉｕｍ ｖｉ ｖａｘＡ ｓ

ｉ
ａｎｍａ ｃａ

ｑ
ｕ ｅｓ

Ｒ ｉｃｋｅｔｔｓ ｉａ
ｐ

ｒｏｗ ａｚｅｃｋ ｉ ｉＲｏｄｅｎ ｔｓ

Ｒ ｉｎｄｅ ｒ
ｐ
ｅ ｓｔＥｕｒａ ｓｉａ ｎｃ ａｔｔｌｅＡｆｒｉ ｃａｎ ｒｕｍｉｎａｎ ｔｓＬ ａｔｅ １ ８ ０ ０ｓ

Ｒｏ ｔａｖ ｉｒｕｓＳｗｉｎ ｅ
， 
ｃａｔｔ ｌｅ

Ｓａｂ ｉ
ａ ｖ

ｉ
ｒｕ ｓＵｎｋｎｏｗｎ１ ９ ９４Ｂｒａ ｚ

ｉ ｌ

ＳＡＲ Ｓｃ ｏ ｒｏｎａ ｖｉ ｒｕ ｓＢａ ｔｓ／Ｐａｌｍｃ ｉ
ｖｅ

ｔ
ｓ
／
ｒａｃ ｃｏｏｎ

ｄｏｇ２００３Ｖｉｅ ｔＮａｍ
，

Ｃｈ ｉ
ｎａ

，

Ｓ ｉ ｎｇａｐ
ｏ ｒｅ

，

Ｔｈａ ｉ ｌａｎｄ
，

Ｃａｎａ ｄａ

Ｓ ｉｎ Ｎｏｍｂ ｒｅ ｖ ｉｒｕ ｓＲｏｄｅｎｔ１ ９９ ３Ｕ ＳＡ

９６
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Ｓ
Ｉ
Ｖｃ

ｐ
ｚ
／ＨＩＶ－

ＩＣｈ ｉｍ
ｐ
ａｎ ｚｅｅＨｕｍａｎ １ ９ ８３

Ｓ ＩＶｍａｃ／ＨＩ Ｖ－

２Ｍａｃａ
ｑ
ｕｅ ｓＨｕｍａｎ １ ９ ８６

Ｓｍａ
ｌ ｌ

ｐ
ｏｘＣａ ｔｔ ｌ

ｅ
／
ｃａｍｅ ｌ

ｓ？Ｈｕｍ ａｎ

Ｔ ｉｔｉｍｏｎｋｅ
ｙ

ａｄｅｎｏ ｖｉｒｕｓＭｏｎｋｅ
ｙＨｕｍａｎ２０ １ ０ＵＳＡ

Ｔｏｘｏｃａｒａ ｃ ａｎ ｉｓＤｏ
ｇＳ

ｐ
ｏ ｒａｄ ｉｃＷｏｒ ｌｄｗ ｉｄｅ

Ｔｒｙｐ
ａｎｏ ｓｏｍａ

ｂｒｕ ｃｅ
ｉ
ｓｕｂｓｐｐ

．Ｗｉ ｌｄ 
ｒｕｍ

ｉ
ｎ ａｎ

ｔ
ｓ

Ｖａ ｒ
ｉ
ｏ

ｌ
ａ ｖ

ｉ
ｒｕ ｓＲ ｕｍ ｉ

ｎ ａｎ
ｔ
ｓ
（
ｃａｍｅ

ｌ
ｓ？

）

ＶＥＥＶＨｏ ｒｓｅ １ ９ ９５Ｍｅ ｘｉ ｃｏ

Ｗｅｓ ｔＮｉ ｌｅ ｖ ｉ ｒｕ ｓＢ ｉｒｄ １
９ ９９ＵＳＡ

Ｙ ｅｌ ｌ ｏｗ ｆｅｖ ｅｒ ｖ
ｉ
ｒｕ ｓＡ ｆｒｉ ｃａｎ

ｐ
ｒｉｍａ

ｔ
ｅｓＥ ｎｄｅｍｉｃＡｆｒｉｃ ａ

Ｙｅｒ ｓ
ｉ
ｎ

ｉ
ａ

ｐ
ｅｓ

ｔ ｉ
ｓＲｏｄｅｎ ｔ

ｓ １ ９９４Ｉ
ｎｄ ｉ

ａ

说明
：

（ １ ） 数据来 源于 文献 ６ 和 ４０
－４５

， 并进行 了 适 当 整理
；

（ ２ ）ＣＣＨ ：
Ｃｒｉｍｅａｎ

－Ｃｏｎｇｏ

ｈｅｍｏｒｒｈａｇｉｃｆｅｖｅｒｖｉｒｕｓ ；ＦＰＬＶ ：Ｆｅ ｌｉｎｅＰａｎ ｌｅｕｋｏｐｅｎ
ｉａｖｉｒｕｓ ；ＣＰＶ ：ＣａｎｉｎｅＰａｒｖｏｖｉｒｕｓ

；
ＶＥＥＶ ：

Ｖｅｎｅｚｕｅｌａｎｅｑ
ｕ ｉｎｅｅｎ ｃｅｐ

ｈａ ｌｉ ｔｉ ｓｖ ｉｒｕｓ ；
ＤＲＣ ：Ｄ ｅｍｏ ｃｒａ ｔｉｃＲｅｐｕｂ ｌ ｉｃＯｆ Ｃｏｎｇｏ ；

 （３ ） 新 宿主 中

空缺未填写部分 ，
均 指

“

人 类
”

（ｈｕｍａｎｓ）〇

综上所述 ， 随着全球化和工业化发展 、 气候和环境的恶化 ， 新发传染病的不

断出现所带来的公共卫生问题 日益凸显 。 因此 ， 针对新发传染病的监测和控制变

得极为重要 。 鉴于新发传染病病原组成纷繁复杂 ， 影响新病原 出现的因素和机制

变化多样 ；
同时 ， 我国幅员广阔且境内野生动物资源丰富 ， 自然储存宿主种类繁

多 ， 动物源性病原体的携带情况非常复杂 ， 给我们的疾病预防控制工作带来严峻

挑战 。 因此 ， 尽早研究和探索野生动物携带的病原体及其致病性 ， 探究病原的传

播媒介和传播链 ， 阐 明病毒跨种间感染与致病的分子基础 ， 可为应对、 预防和控

制未来可能发生的动物源新发传染病 ， 提供理论和技术支持 。

９７
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 宿主中新病毒发现及蝙钃冠状病毒 ＨＫＵ９ 受体的探索


第五章 蝙蝠与新发传染病

新发传染病 （Ｅｍｅｒ
ｇ

ｉｎ
ｇ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｄｉ ｓｅａｓｅｓ ） 相关病原在全球范围 内不断出现 ，

严重威胁着人类健康 ， 并给公共卫生造成 了沉重的代价 ［

１ ４ ６
］
。 １ ９ ８０ 年 以来 ， 新出

现的病原体至少有 ９０ 多种 ， 并 以每年新增多种的态势发展 【
１ ３ ８ ， １ ４７

］
。

新发传染病的发生 ， 通常是感染
一

种宿主的病原突破 了物种屏障 （ ｓ
ｐ
ｅｃ ｉｅｓ

ｂａｒｒｉｅｒ ） ， 跳跃到另
一

种宿主或群体中并引起感染 。 促使病原跨物种传播的因素

主要分为 自然环境因素和人为因素两大类％
５

，１ ４Ｇ
，

１ ４ ８
Ｉ

。 首先 ， 媒介生物性疾病

（ ｖｅｃ ｔｏｒ－ｂｏｍｅ ｄｉ ｓｅａｓｅ ， 又称虫媒传染病 ） 的流行与气候变化的关系非常密切 ［
１

｜ ５
］

。

全球气候变暖改变了虫媒的地区分布 ， 可使原本没有某些传染病的地 区 出现新的

疫情 ， 如登革热的传播 ［
１ １ ６

＿

１ １ ８
］及西尼罗河病毒的迁移等 ［

Ｕ ９
＇ １ ２Ｇ

］
。 气候 的变化同时

可 以影响啮齿类动物的繁殖率 、 死亡率 、 群体数量和密度 。 研究表明 １９９３
－

１ ９９４

和 １ ９９８
－

１ ９９９年 间美 国南部汉坦病毒肺综合征的暴发与厄尔尼诺 －南方振荡现象

（ Ｅ ｌ Ｎ ｉｆｔｏ
－

Ｓｏｕｔｈｅｍ Ｏｓｃｉ ｌｌａｔｉｏｎ ， ＥＮＳＯ ） 有关 。 ＥＮＳＯ带来的丰富降雨加快了 植被

的生长 ， 为啮齿类动物提供 了丰富的食物 ， 从而增加 了啮齿类动物的群体密度 ，

进而增加了汉坦病毒传播给人的可能性［
１ ２ １ ， １ ２２

］

。 其次 ， 在人为因素中 ， 垦荒和农

业集约化、 野生动物的捕食等人类的侵入及都市化 ， 造成生态环境和动物栖息地

的破坏 ， 同样能够引 起病原的跨物种传播和新发传染病的发生 。 １ ９９８年 ， 马来西

亚暴发的尼帕病毒 （Ｎ ｉ
ｐ
ａｈ ｖｉｒｕｓ ） 感染 ， 是由于垦荒和养殖场的建立 ，

侵入 了食

果蝙蝠的栖息地 ， 病毒从食果蝙蝠跳跃到猪 ， 进而感染词养工人而引起的流行

人类与热带丛林中野生动物的频繁接触 ， 也增加 了新发传染病出现的风险

ｆ
１
２５“ ２＇ 通过猎人 、 村民 、 矿工 、 林产品采集者和游客等 ， 人类侵入到 以前未 曾

触及的地理区域 ， 加强了与其中 自 由生活 的动物的接触 。 马尔堡和埃博拉病毒出

血热的不时暴发 ， 就是人类与未知的宿主物种密切接触的结果 ［
１ ２ ８

］

。 人免疫缺陷

病毒 （ ＨＩＶ ）可能是猿猴免疫缺陷病毒 （ Ｓ ＩＶ ）于 １ ９３０年左右从黑猩猩 （ ｃｈｉｍｐａｎｚｅｅ ）

传染给人类 ， 进而逐渐在全世界蔓延 ［
ｉ ２９

］

。

第
一

节 流感和冠状病毒的跨物种传播

流感病毒和冠状病毒是两种典型的跨物种传播病原体 。特别是进入二十
一

世

９９
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纪以来 ， 这两种病毒不论是在我国还是在全球范围 内都 曾 引起人际感染的爆发甚

至大流行 ， 对其监测的意义比较重大 。 两种病毒的宿主范围都非常广泛 ， 野生动

物 、 家养动物和人类均能感染和发病 。

流感病毒是
一

种多节段的ＲＮＡ 病毒 ， 变异快 ， 不同物种来源的病毒之间的

重组／重配现象频繁发生 。 研宄表明 ， 流感大流行通常与动物流感病毒有着密切

关系 。 引起 １ ９ １ ８年
“

西班牙大流感
”

的Ｈ １Ｎ １流感病毒来源于欧亚大陆的禽流感病

毒 ， 该病毒的 ８个片段全部是禽源 造成 １ ９５７年
“

亚洲大流感
”

以及 １ ９６８年
“

香

港流感
”

的流感病毒的部分基因片段都是来 自于水禽 ［
｜ ５ （） ， １ ５ １

］

。 ２００ ９年以来引起全

球流感大流行的的 甲型Ｈ １Ｎ １流感病毒的部分基因则是由猪源 、 禽源及人源流感

病毒重配的新型流感病毒 ， 其ＰＢ ２和 ＰＡ基因来源于北美禽流感病毒 ，
ＰＢ １ 基因

源于人Ｈ３Ｎ２流感病毒 ，
ＨＡ 、 ＮＰ和ＮＳ基 因源于经典的猪流感病毒 ，

ＮＡ和Ｍ基因

则源于欧洲
“

禽样”猪流感病毒 ［
１ ５ ２？４

］

。

和流感病毒不同 ， 冠状病毒的跨物种传播在动物群体中并不多见 。 但是 ， 从

动物冠状病毒跨物种引起的人类感染往往是高致病性的 。 目前发现感染人类的冠

状病毒２２９Ｅ 、 ＯＣ４３ 、 ＮＬ６３ 、 ＨＫＵ １ 、 ＳＡＲＳ －ＣｏＶ 、 人类肠道冠状病毒４４０８ 以及

最近发现的ＭＥＲＳ－ＣｏＶ中 ， 相当
一

部分为跨物种传播疾病 。 ２００２
？

２ ００３年ＳＡＲＳ

冠状病毒暴发引起的严重急性呼吸道综合征在全球２９个国家和地区造成 ８４２２个

病例并造成 ９ １ ６人死亡 。 最初的研宄表 明 ＳＡＲＳ冠状病毒是 由果子狸传播给人类

的 。 然而 ， 对饲养的和野生的果子狸的研究 ， 结果显示果子狸并非 ＳＡＲＳ 冠状

病毒的 自然宿主 。 在 ＳＡＲＳ冠状病毒的传播中 ， 果子狸可能仅作为中 间宿主而存

在 ， 或称之为病毒增强宿主 。 ２０ １ ２年９月 报道的中东呼吸道综合症 ， 是 由ＭＥＲＳ

冠状病毒引起 。 研宄表明ＭＥＲＳ冠状病毒在骆驼体内 同样能够检测到 ， 骆驼也可

能是作为中 间宿主在病毒的传播中发挥作用 。 最近研宄证实ＭＥＲＳ冠状病毒利用

在哺乳动物中非常保守的ＤＰＰ４（又称为ＣＤ２６ ） 作为功能性受体 。 另有研宄证明

ＭＥＲＳ 冠状病毒能够感染
一

系 列哺乳动物细胞 ， 如人类 、 猪 、 猴子和蝙蝠等物

种来源的细胞 ， 表明ＭＥＲＳ冠状病毒容易在不同物种之间进行传播 。

第二节 蝙蝠的生物学和生态学特性

野生动物在跨物种传播疾病的发生 、 传播和流行中 的作用 日益引 起人们的关

１ ００
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注与重视 。 有研究对 １ ９４０
？

２００４年间全球的 ３ ３ ５种新发传染病进行分析
，
发现其

中 ７ １
． ８％新发传染病的病原来 自野生动物 ［

１ ３８
］

。 对感染人类的动物病毒 ［
１ ３ ５

，
１ ５ ５

］ 以及

目 前己经明确的跨宿主传播 （ ｓｐｅｃｉ ｅｓｊｕｍｐ ） 的病毒进行的研宄 ［
Ｉ
Ｇ５ ， １ ４（Ｍ ４ ５

］表明人

兽共患病病原与
一

系列宿主载体 （ ｃａｒｒｉｅｒｓ ） 相关 ， 包括有蹄动物 、 肉食动物 、 啮

齿动物 、 蝙蝠 、 非人灵长类动物 、 鸟类和有袋动物等 。 其中 ， 己知有三个 目 的动

物最常将病原传播给人类 ， 即蝙蝠 、 啮齿类动物和非人灵长类动物 。

蝙蝠隶属于翼手 目 （ Ｃｈｉｒｏｐｔｅｒａ ） ， 是唯
一一

类具有飞行能力 的哺乳类动物 。

蝙蝠种类极其丰富 ， 世界范围 内存在的蝙蝠约有 １ ２４０种 ， 占现存的哺乳动物种类

的２０％ ｆ
１ ４６

Ｉ

， 是仅次于啮齿动物的第二大哺乳动物群体 。 翼手 目进
一

步分为大蝙

幅亚 目 （ ） 和小蝙幅亚 目 （Ｍ／ｃｒｏｃ／？＞ｏ／？ ？ｅｒａ ）
， 又称为食果幅和食

虫蝠 ， 共有 １ ９个科 １ ７５个属 。 大蝙蝠亚 目 只有狐蝠科
一

个科 ， 我国有 １科 ５属 ７种 ；

小蝙蝠亚 目包括 １ ８个科 ， 我国有６科２４属 １ ００多种叩
６
］

。

表 ５ ． １ 蝙顧种类、 分布和食性

科 （种类数 目 ）｜

分布｜

食性

斯氏 鼠耳蝠科 （２ ）南非昆虫
＿

凹脸蝠科 （ １ ）泰国 、 缅甸昆虫 、 蜘蛛

鞘尾蝠科 （ ５４ ）
＇

遍布于热带昆虫 、 间或水果

烟蝠科 （ ２ ）＾热带区昆虫

蹄蝠科 （ ９ ）＾ 日热带区和亚热带昆虫
—

假吸血蝠科 （ ５ ）＾ 日热带 区动物和小型脊椎动物

长翼蝠科 （２ ９ ）
￣￣

旧热带区 和亚热带

犬吻蝠科 （ １ １ ３ ）
胃

遍布于热带
￣̄

胃

髯蝠科 （ １ ０ ）３热带区昆虫
￣￣

短尾蝠科 （ ２ ）新西兰
＾

昆虫和其他节肢动物 ； 花蜜或水果

吸足蝠科 （ ２ ）
￣￣

马达加斯加
＂

ＩＩＩ
￣̄

长腿蝠科 （ １ ２ ）ｉ热带 区昆虫

兔唇蝠科 （ ２ ）新热带 区昆虫 ； 鱼
＿

＂

夜凹脸蝠科 （ １ ６ ）１１热带区昆虫 、 蜘蛛 、 蝎子 ； 鱼

叶 口蝠科 （ ２０４ ）新热带区动物和植物

狐蝠科 （ １ ９８ ）＾ 日热带区和亚热带花蜜 、 花粉

菊头蝠科 （ ９７ ）＾ 日热带区和亚热带
^

鼠尾蝠科 （ ６ ）



旧热带区
＾

盘翼蝠科 （ ５ ）新热带区昆虫

蝙蝠科 （ ４５５ ）｜

世界各地｜

昆虫和其他节肢动物 ； 鱼 ； 小鸟

蝙蝠是最古老的哺乳动物之
一

， 现存最早的化石可将蝙蝠的起源追溯至５２５０

１ ０１
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万年前 （Ｍｙａ ， ｍｉ ｌｌ ｉｏｎｙｅａｒ ｓａｇｏ ） ［

１ ５ ７］

， 在大多数现代哺乳动物演化之前 ， 蝙蝠

就 己经进化出 多个种属 ［

１ ５ ８
］
。 与其他类群的哺乳动物比较 ， 蝙蝠在长期的进化过

程中生物学特征上仅有很少的改变 ｔ
ｉ？

ｌ

。 通过对哺乳动物基因组中 的插入逆转录

子 （ ｒｅ ｔｒｏ
ｐ
ｏｓｏｎ ） 进行分析 ［＿

， 以及对蝙蝠与其他多种动物的基因和蛋 白序列进

行 比对和系统进化分析 ， 表明蝙蝠和马亲缘关系最为接近 ， 可能起源于同
一

个最

近的祖先 ［
１ ６ １

］
。

蝙蝠的分布极为广泛 ， 是除人类外分布范围最广的哺乳动物类群 。 大多数种

类的蝙蝠生活在热带和亚热带地区 。 蝙蝠既栖息于 自 然环境 ， 也可寄居于人造环

境 ， 大致可以分为洞穴型 、 房屋型和树栖型 ３类 。 在所有蝙蝠中 ， 超过
一

半种类

的蝙蝠专 门或随机地 以植物 （树林 、 竹林 、 灌木等 ） 作为栖息处 （ｒｏｏｓｔ ｉｎｇ ｓ ｉｔｅｓ ） ，

其他的则栖居于 山洞 、 岩缝 、 矿井 、 坟地 、 桥梁 、 房屋及各种人工建筑物等 ［
１ ６２

］
。

因采食 、 产仔 、 冬眠 以及躲避天敌的捕食等需要 ， 蝙蝠对栖息处的忠诚度较低

（ ｒｏｏ ｓｔ ｆｉｄｅ ｌｉｔ
ｙ

） ， 不同种类的蝙蝠 ， 在不 同季节里会选择不 同的栖息地［ １ ６３
］

。 蝙蝠

属群居动物 ， 多种蝙蝠混居在一起 比较常见 。 群居蝙蝠密度往往很大 ， 如得克萨

斯州南部的一个洞穴中 ， 墨西哥无尾ｆｅｍｅｊｄｃａｎａ ） 在产仔

高峰时 ， 约有２千万只蝙蝠聚集在一起 ， 每平米个体数量达２ ７００只 ［
１ ６４

］

。

蝙蝠的食性广泛 ， 大致有食虫性 、 食肉性 、 食鱼性 、 食血性和食果性等 ５类 。

大蝙蝠体型较大 ， 主要取食水果 ， 故又称食果蝠 ； 小蝙蝠体型较小 ， 身体结构特

化 ， 大部分以捕食昆虫为主 ， 又称食虫蝠。 许多种类的蝙蝠在季节性迁徙时会进

行长距离的飞行 。 据报道 ， 新西兰的
一种小红狐ｆｅ（

ｊ
ＦＶｅｒｏ

／
Ｊ ｉｗ ？ｓｃｃｒｐｗ／ａｍｓ ） 可以

飞行 ３２０ 公里 ； 印度狐蝠 （尸 脱奶 ） 的飞行距离可达２０００公里 ［ １ ６５ 】

。

某些温带蝙蝠的
一个重要特征是它们能够具有蛰眠和冬眠能力 ， 在夏天或气

温较高的时候能进入短暂的 日蛰眠
（
ｄａｉ ｌｙ

ｔｏｒ
ｐ
ｏｒ

）
而在冬季进入季节性冬眠状态 。

在蛰眠和冬眠期间 ， 体温最低能够下降至２
？

５

°

Ｃ
， 基础代谢率维持在很低水平以

节约能量。 哺乳动物中 ， 平均寿命与代谢率／体重的 比值之间存在相关关系 ， 但

蝙蝠是例外 。 在同等大小 、 体重的哺乳动物中 ， 蝙蝠 比大多数其他的哺乳动物的

平均寿命要长 。 小蝙蝠亚 目 中有许多小的温带蝙蝠种群 ，
其个体寿命超过２ ５年 。

有记录的最长寿的是
一

种小棕蝠 ， 寿命长达３５年 。
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对蝙蝠的免疫系统 目 前尚不完全清楚 。 蝙蝠作为最早演化的哺乳动物之
一

，

它们的先天和获得性免疫反应与 目 前 已经进行 了 广泛研究的啮齿类和灵长类动

物的免疫反应可能存在重要差异 。 能够引 起研宄者极大兴趣的
一

个领域是冬眠或

蛰眠时的免疫状态的变化 。 针对其他哺乳动物的研究表明 ， 冬眠能同时影响先天

和获得性免疫系统 。 据认为 ， 蝙蝠的免疫功能在休眠期间也减弱 了 。 冬眠期间明

显的免疫抑制 ， 在宿主的能量保存方面可能是有益的 。 同时 ， 由于大多数病毒在

低温下不能充分复制 ， 建立生产性感染的机会很小 。 目前 ， 蝙蝠免疫学的研宄重

点大多集中在与人类或小 鼠基因 的同源基因上 ， 这些基因在先天免疫中的重要性

己经明 了 ， 包括干扰素 ［
１ ６Ｍ ６８

］
、 细胞因子 ［

１ ６９
］

、 Ｔｏｌ ｌ样受体 ［
１？

］ 以及ＳＴＡＴ １分子 ［
１ ７ １

］

等基因 。 也有对抗体基因的基本结构和功能进行了 研究 ［
１ ７２

］

。 有研宄表明蝙蝠的

免疫反应与那些在蝙蝠之后进化的哺乳动物的免疫反应有
一

些相似之处 。 例如 ，

己经从大的食果蝙蝠 （☆油ｅｗｓ／／ｆｗｒａ／ｕｓ ） 的血清中纯化出免疫球蛋 白Ｇ（ Ｉ
ｇ
Ｇ抗

体 ） ， Ｉ
ｇＡ和 ＩｇＭ［

１ ７３
］

。 在印度狐＿（Ｐｔｅｒｏｐｕｙ ｇ故ａｎｔｅ ｉｔｓ ） 骨髓中鉴定 出 巨嗤细胞 、

Ｂ －和Ｔ－淋巴细胞样细胞以及表达表面Ｉｇ的细胞 。 结果表明 ， 在蝙蝠和其他哺乳动

物中 ， 淋巴发育通常是相似的 ［
１ ７４ ， １ ７５

］
。 虽然和其他的哺乳动物 比较 ， 在这些研宄

的蝙蝠基因 中 ， 某些基因存在细微的差别 ， 但是其生物学意义有待阐明 。

综上所述 ， 蝙蝠具有
一些独特的生物学和生态学特征 ， 而这些特征决定 了它

们是 自然界中很多病毒的理想的储存宿主 ：
１ ） 蝙蝠是最古老的哺乳动物 ， 在蝙

蝠体 内进化的病毒可以利用高度保守的细胞受体 ， 增强其传播病毒到其他哺乳动

物的能力
；
２ ） 蝙蝠是除人类外分布范围最广的哺乳动物类群 ， 遍布世界各地 。

因此 ， 为病毒的存在提供了
一个很大的

“滋生地
”

。 栖息地多样 ， 食性复杂 ， 为了

采食可以飞行很长的距离 ， 并且某些蝙蝠物种能够迁移数百公里到越冬或冬眠的

场所 。 因此 ， 蝙蝠有更多的机会与不同地理位置的其他动物物种及人类进行直接

或间接接触 ， 从而提高 了病毒的跨种间传播的机会 。 ３ ） 多种蝙蝠群居现象很常

见 ， 种群规模大 ， 高密度的种群有利于病毒在不同蝙蝠个体之间传播 ， 从而促使

病毒在整个种群中持续存留 ， 同时又可持续排毒 。 ４ ） 蝙蝠具有超长寿命 ， 某些

种类的寿命长达２５
－

３５年 ， 有助于慢性持续性感染的传播 。 某些蝙蝠物种具有在

冬天冬眠 （ ｈｉｂｅｒｎａｔｉｏｎ ） ， 或者其他季节进入 日蟹眠 （ｄａｉ ｌｙ ｔｏｒ
ｐ
ｏｒ ） 的能力

， 以降

低能量的消耗 。体温和代谢速率的降低 ， 使得蝙蝠体内病毒的增殖变得比较缓慢 ，
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并且机体不会针对病毒产生剧烈的免疫反应 ， 从而延缓了病毒从蝙蝠种群 中清除

的速度 。

第三节 蝙蝠体内携带的重要病原

早在２０世纪 ２０年代 ， 在南美洲和中美洲蝙蝠体 内鉴定出狂犬病毒 ， 研宄者们

就开始意识到蝙蝠可能是某些感染人类的病毒的储存宿主 。 随后 ， 越来越多的病

原发现具有蝙蝠疫源性 ， 其中备受瞩 目 的有亨德拉病毒 、 尼帕病毒 、 丝状病毒 （埃

博拉和马尔堡病毒 ） 和 ＳＡＲＳ冠状病毒等 。 随着病毒检测技术的提高 ， 最近２０年

内 ， 新发现的蝙蝠源性病毒的数量大大增加 。 目前在蝙蝠组织中分离或检测到的

病毒至少有 １ ７３种 ， 分属于２ ８个不 同的病毒科 （表５ ．２ ）
， 其中至少 ６ １种是人兽共

患病毒 ［
１ ７６， １ ７７

］
。

表 ５ ．２ 蝙蝠体内分离到的病毒

＾毒科 丨

财

腺病毒科 ）３

沙粒病毒科 （ Ｊｒｅｗ ａｖ／Ｗｒｆａｅ ） １

星状病毒科 （Ａ／ｒｏｖ／ｒ ｆｒｆａｅ ）Ｍａｎｙ

博尔纳病毒科 （ ）１

布尼亚病毒科 ２２

杯状病毒科 （ Ｃａ ／ｆｃ ｆｖｆｒＷａｅ ）１

圆环病毒科 （ Ｃｚ

＿

ｒｃｏＷｒ ／ｒｆａｅ ）Ｍ ａｎｙ

冠状病毒科 （ ＣｂｒｏｎａｖｚＷａ ｅ ）３２

双顺反子病毒科 （Ｄ ｆｃ加ｒｏＷｒ／ｒｆａｅ ）１

丝状病毒科 ３

黄病毒科 （Ｆ ／ａｖ／ｖｆｒ ｆｉ／ａｅ ）２４

嗜肝病毒种 ５

肝炎病毒科 （ ／／ｅｐｅｖｚＷｒｆａｅ ）１

瘤疫病毒科 （／／ｅｒｐ＾ｓｖ／ｒ ／ｃ／ａｅ ）Ｍａｎｙ

野田病毒科 （ ） １

正粘病毒科 （ ０ｒ ？／ｚ ｃ？／ｎ
＿ｙｘｏｖｆｎ

‘

＜ｉａｅ ）２

乳头瘤病毒科 （Ｐ （３ｐ／／／ｏｗ ｆｌｖｚＷｒｆａｅ ）２

副粘病毒科 （ ＰａｒａｗｙｊｒａｖｚＶ／ｒｆａｅ ） １ ５

细小病毒科 （ Ｐａ ｒｖｏｖｚ
Ｗｄａｅ ）４

小双节段 ＲＮＡ 病毒科 （ ／ＶｃｏＷｒｎ ａｖ ｆｒＷａｅ ）１

小ＲＮＡ 病毒科 （Ｐ ｆｃｏ ｒ／ｉａｖｚＷｒｆａｅ ）６

多瘤病毒科 （ ？Ｐｏ／ｊｏ ／ｎ ａｖ ｚＷｒｆａｅ ） １

痕病毒科 （ ＰａｘｖｆｒＷａｅ ）２
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呼肠孤病毒科 （ ／？ｅ ｃｍＷｒｆａｅ ）１ ４

逆转录病毒科 ３

弹状病毒科 １ ８

披膜病毒科 （ ｒ〇ｇ
ａｖｚ＞ｉｄａｅ ）６

全病毒科 （ ７ｂｒｉｖ／ｎ

＿

ｉｆｏ ｅ ）１

说明 ：
１ ） 数据来源 ： ＴｈｅＤａｔａｂａｓｅｏ ｆ Ｂａｔ

－ａｓｓｏｃ ｉａｔｅｄＶ ｉｒｕｓ ｅｓ
（
ＤＢａｔＶ ｉｒ） ；２ ） 统计数字不完全

精确 。

虽然 目前研究认为水禽是Ａ型流感病毒主要的 自然储存宿主 ， 但近年来蝙蝠

体 内检测到流感病毒亦受到人们的重视 ［
１ ７８

］

。 １ ９７９年 ， 俄国文献报道从哈萨克斯

坦褐山蝠中分离到流感病毒Ａ／Ｈ３Ｎ２
［

１ ７９
］

。 １ ９ ８ １年 ，
血清学证据表明印度境内 多种

蝙蝠感染Ａ／Ｈ３Ｎ２流感病毒 ［
１ ８ （）

】
。 这些结果表明蝙蝠可能对流感病毒易感 ， 但是流

行病学研究中通常不将其作为 自然界 中
一个有意义 的储存宿主来考虑 。 然而 ，

２００９年 ， Ｔｏｎｇ等在危地马拉的
一

种食果的黄肩蝠 （ ５＾Ｍｒｍ＞ａＭｗ／ｎ ） 体 内检测到 了

一

种新型流感样病毒 ， 并将其命名为Ｈ １ ７Ｎ １ ０ ， 该流感样病毒所有 ８个基因片段与

目前已知的Ａ型流感基因片段都存在明显差异 ［
１ ８ １

］
。 ２０１ ３年 ， Ｔｏｎｇ等再次在秘鲁

的扁吻美洲果幅 中发现
一

种新的流感样病毒Ｈ １ ８Ｎ １ １ ， 基

于重组Ｈ １ ８蛋白 的血清学检测证据表明秘鲁境内 多种蝙蝠感染了 Ｈ １ ８Ｎ １ １流感样

病毒 。 对这两个亚型流感病毒进行深度分析表明流感样病毒在蝙蝠体 内 己经进行

了长期的进化 ［
１ ８２

］

， 同时也说明蝙蝠如果水禽
一样 ， 在 自然界中作为流感病毒的

潜在宿主而存在 。 最近有研究利用重组Ｈ １

？Ｈ １ ８血凝素蛋 白芯片对 １ ００份 ２００９

年？２０ １ ０年 间在加纳采集的黄毛果蝠 （￡Ｗｏ／ｏ？／ ｌｅ ／ｖｗｍ ） 血清进行筛查 ， 初步结

果表明 ３０％的受检血清呈Ｈ９甲型流感阳性 ， 部分血清与Ｈ８和Ｈ １ ２亚型具有一定程

度的交叉反应 。 鉴于Ｈ９流感病毒可引 起人类感染 ， 因此蝙蝠在流感流行中 的作

用和地位 ， 值得我们进一步关注 。

近年来 ， 新型冠状病毒 的爆发和流行也使得人们认识到蝙蝠可能作为某些感

染人类的冠状病毒的 自然宿主具有重要意义 。 目前 ， 大量的研宂证据表明 ， 感染

人类的所有冠状病毒２２９Ｅ 、 ＯＣ４３ 、 ＮＬ６３ 、 ＨＫＵ １ 、 ＳＡＲＳ －ＣｏＶ 、 人类肠道冠状

病毒４４０８以及最近发现的ＭＥＲＳ
－ＣｏＶ可能均来源于蝙蝠 。 对 ＳＡＲＳ冠状病毒的溯

源性研究表明其最可能的潜在宿主是菊头蝠属蝙蝠 ［
７２

，
７６

］

。 在对ＳＡＲＳ冠状病毒溯

源的研宄中 ，
广泛多样性的 ＳＡＲＳ

－

ｌｉｋｅ冠状病毒在不 同地域的不同蝙蝠群体中相

继发现 ， 系统发育分析表明这些病毒分布在不同的蝙蝠进化群／系中 ［
８６，１ ８ ３ ，１ ８４

］

。
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２０ １ ３年 ，
Ｇ ｅ等的研究为 中华菊头蝠 （菊头蝠科 ） 作为 ＳＡＲＳ冠状病毒在 自然界中

的储存宿主提供了强有力 的证据 ， 并且证明在ＳＡＲＳ冠状病毒的传播中 ， 无需 中

间宿主的存在 ［
２２

］

。 而同一种类的蝙蝠中混合感染两种不 同冠状病毒现象的存在 ，

为重组病毒的产生和冠状病毒多样性提供了生态基础 ［
１ ８ ５

］

。 ２０ １ ２年 ， 中 东国家暴

发的人感染新型冠状病毒病例证实为ＭＥＲＳ冠状病毒感染引 起的 ， 系统进化分析

表明ＭＥＲＳ冠状病毒属于Ｂ ｅｔａ冠状病毒属 ， 与感染扁Ｍｆｅ （ 吵

的蝙蝠冠状病毒ＨＫＵ４和感染伏翼蝠 （Ｐ扭 的ＨＫＵ５极为相似

［
２ ７ ， １ ８６ ］

。 最近 ， 从南非蝙蝠 （蝙蝠科 ） 的粪便中鉴定出
一

株高度相似的ＭＥＲＳ 样

冠状病毒 ［
２ ８

］

， 而对沙特的蝙蝠样本进行筛査和分析 ， 其中
一

只蝙蝠样本中 的病

毒基因片段与来源于病人的病毒基因片段的同源性为 １ 〇〇％ ［
３ １

］

。 这些证据表明蝙

蝠也可能是ＭＥＲＳ冠状病毒的 自然宿主之
一

。 目 前的研宄结果显示 ， 蝙蝠冠状病

毒的多样性比其他动物冠状病毒更为广泛 。 因此有必要对我国蝙蝠可能携带的冠

状病毒以及流感样病毒进行系统检测和进化分析 ， 了解蝙蝠作为相关病毒 自 然宿

主的潜在地位 。

第四节 蝙蝠在疾病根除计划中的作用

作为多种疾病的 自然宿主 ， 蝙蝠是否可能作为人类疾病根除计划中 的潜在残

留的疾病库 ， 有必要对其进行监测 。 １ ９８０年 ， 世界卫生组织宣布在全球范围 内根

除天花 （ ｅｒａｄｉｃａｔｉｏｎ ）
， 这是人类历史上第

一

个根除的疾病 。 天花的根除 ， 为全

球的公共卫生事业带来深远的影响和实践意义 。 借鉴于天花根除的经验 ， 世界卫

生组织正在全球范围 内努力根除脊髓灰质 炎和麦地那龙线虫病 （又称为几 内亚线

虫病 ， ｄｒａｃｕｎｃｕｌ ｉａｓ ｉｓ ／Ｇｕ ｉｎｅａｗｏｒｍ ｄ ｉ ｓｅａ ｓｅ ） 。 ２ ００ ８年 ， 卡特中心国际疾病根除工

作组 （ＷＨＯ的
一

个下属组织 ） 宣布了 另外 ５种潜在可根除的 （
ｐ
ｏ ｔｅｎｔ ｉａ ｌｅｒａｄｉｃａｂｌｅ ）

疾病 ， 以及 ９种不能根除 、 但是疾病或发病条件的某些方面可被消除 （ ｅｌｉｍｉｎａｔ ｉｏｎ ）

的疾病 。 其中 ， 由病毒 引起的有麻疹 、 腮腺炎 、 风疹 、 乙型肝炎和狂犬病 。 脊髓

灰质 炎病毒 、 麻疹病毒 、 腮腺炎病毒和风疹病毒具有
一

些共同特点 ： １ ）无动物宿

主
， 感染与发病仅限于人类 ；

２
）血清型单

一

；
３
）疫苗稳定有效 。 因此 ， 具备根除

的前提条件 。 而乙型肝炎和狂犬病 ， 因传播途径特殊 ， 并且疫苗可靠有效 。 因此 ，

在
一

定国家和地域范围 内可被消除 。
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但是 ， 在制定疾病根除 ／消除策略和计划时 ， 必须考虑到另外两个方面的因

素 ： １
）
自 然 界非 宿主 动物 中 ， 是否 存在 相 关病毒 ；

２
）
疾病根 除 ／消 除 之后

（
ｐ
ｏｓ ｔ

－

ｅｒａｄｉｃ ａｔｉｏｎ ）
， 是否会发生动物相关病毒跨物种感染人类 。 而蝙蝠极有可

能是这些病毒或相关病毒的在 自然界中 的储存宿主 。 ２０ １ ２年 ， Ｄｒｅｘｌｅｒ等通过二代

测序 ， 在蝙蝠体内 发现了几种未知 的麻疹病毒 。 ２２只非洲黄毛果蝠的脾脏样本中 ，

２ １ 只 检 测 呈 阳 性 高 浓度 的 麻 疹 相 关 病 毒 ［
１ ８ ７

］

。 这 些 蝙 蝠 相 关 麻 疹 病 毒

（ｍｏｒｂｉ ｌｌ ｉ
－

ｒｅｌ ａｔｅｄ ｖｉｒｕｓ ） 是否具备感染人类及其他物种的能力 ， 还有待确定 。 同

时 ， 在这项研宄中 ， 从狐蝠和食虫蝙蝠的脾脏中鉴定 出
一

种病毒 ， 通过对其进行

全基因测序和序列分析 ， 表明这株病毒与人腮腺炎病毒高度相似 （ ９０％以上 ）
，

是同一种病毒 。 对蝙蝠血清进行免疫荧光和交叉反应试验检测 ， 结果表明这株蝙

蝠相关腮腺炎病毒与人类腮腺炎病毒可能属于同
一

个血清型 ［
１ ８ ７

］
。 对于 乙型肝炎

病毒
，

２ ０１ ３年Ｈｅ等通过病毒宏基因组学方法 ， 在緬甸蝙蝠体 内发现了
一

种新的肝

炎病毒 ， 并通过负染电镜方法在蝙蝠肝脏组织中观察到肝炎病毒粒子 。 基因组测

序发现该病毒与 己知的人类 乙肝病毒同源性约为 ６４％ ［
１ ８ ８

】
。 同样是在２０ １ ３年 ，

Ｄｒｅｘｌｅｒ等对 １ １个科５４个种 的蝙蝠的３０ ８０份样本 （来源于７个国家 ） 进行筛查 ， 在

１ ０份巴拿马和加蓬蝙蝠样本中分离到 ３种嗜肝ＤＮＡ病毒 。

一

系列试验表明 ， 这些

病毒在蝙蝠体内具有肝脏组织趋向性 ， 并且能够与人类乙肝病毒抗血清进行交叉

反应 。 全基因组测序和进化分析 ， 结果表明这些病毒与感染人类的乙型肝炎病毒

具有共同的进化祖先 ［
１ ８ ９

］

。 同时
，
蝙蝠也是狂犬病病毒的 自然宿主 ［

１％
］

， 吸血蝙蝠

咬伤和狂犬病之间的相关性已经明确 。 因蝙蝠咬伤所引 起的狂犬病发作和死亡 ，

在南北美 、 欧洲 、 澳洲和非洲时有发生 ， 尤其是在乡村地区 。 因此 ， 在蝙蝠群

体以及疑似其他动物群体中对这些病毒进行筛査 ， 对疾病根除计划的有效实施

具有重要意义 。

１０ ７
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第六章 新病毒发现技术

上个世纪 ， 传统的病毒学方法在病毒发现和病原鉴定中作 出 了显著贡献 ， 如

以组织细胞培养 （ ｔｉ ｓｓｕｅ／ｃｅ ｌｌｃｕ ｌｔｕｒｅ ） 、 电镜形态学 （ ｅｌｅｃ ｔｒｏｎｉ ｃ ｍｉ ｃｒｏ ｓｃｏ
ｐｙ

） 、 血清

学和免疫学为基础的方法 。 随着技术的发展 ， 现代分子生物学方法如聚合酶链式

反应 （ ＰＣＲ ） 、 差 减 杂交 （ ｓｕｂ ｔｒａｃｔ ｉｖｅｈｙｂｒｉｄｉ ｓａｔ ｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑ
ｕｅｓ） 和 芯片分 析

（ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ
） 等在临床病毒实践中发挥着越来越重要的作用 。 新出现的 以宏基

因组学 （ｍｅｔａｇｅｎｏｍ ｉｃｓ ） 为基础的方法能够从临床样本 中直接分析 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ

遗传物质 ， 从而避免了繁琐而费时的组织培养和基因克隆 ， 也无需预先知道病原

的背景信 息 ， 因此在病 原鉴定 中 非 常适用 。 近些年 问 世 的新
一

代测序技术

（Ｎｅｘｔ
－

ｇｅｎｅｒａ
ｔ ｉｏｎ ｓｅ

ｑ
ｅｕｎｃｉｎ

ｇ
， ＮＧＳ ）

， 极大地提高了测序的速度和效率 ， 推动 了

病毒诊断的宏基因组方法在临床中 的广泛应用 。 技术的进步 ， 在病原的快速诊断

和疾病的预防控制中发挥越来越重要的作用 。

第
一

节 病毒发现的传统方法和技术

１ ９０７ 年解剖学家 ＲｏｓｓＨａｒｒｉ ｓｏｎ 发明 了组织培养技术 ， 随后 ＫａｒｌＬａｎｄｓ ｔｅｉｎｅｒ

和 ＥｒｗｉｎＰｏｐｐｅｒ 于 １ ９０９ 年利用该技术在动物细胞 中成功增殖脊髓灰质炎病毒

（ Ｐｏｌｉｏｖｉｒｕｓ ）［ １ ９

＼ 在病毒学发展前期 ， 用于病毒检测和发现的有效手段不多 ，

许多病毒都是通过组织细胞培养的方法来发现。 然而 ，

一个多世纪以来 ， 病毒培

养仍然是病毒发现的金标准 ［
１ ９２

］

。

在新病毒发现研究中 ， 组织和细胞培养是获得活病毒的唯
一

途径 。 病毒培养

物的获得能便于对这些病毒进行形态学和生物学特性等方面进行研宄 ，
包括生长

动力学 、 细胞和组织特异性 、 受体利用 、 血清学特性 、 宿主范围 、 致病机制和动

物模型等 ， 这些研宄在疾病因果关系的追溯和论证中能提供很大帮助 。 同时 ， 如

果病毒培养成功 ， 能对诊断技术的建立和完善 ， 以及灭活或减毒疫苗的研发提供

支撑 ［
１ ９３

］

。

尽管病毒培养方法具有很多优势 ， 但是仍然有其局限性 。 这种局限性在丙型

肝炎病毒 （Ｈｕｍａｎ ｈｅ
ｐ
ａｔ ｉｔｉｓＣｖｉｒｕｓ

，
ＨＣＶ ） 的发现上得以充分体现 ［

１ ９４
］

。 虽然 ＨＣＶ

的核酸首次于 １ ９ ８９ 年在血液样本中发现 ， 但是直至十多年后才最终在细胞上培

１０９
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养成功 ［
１ ９３

］

。 新检测到或新发现的病毒 ， 因其生长条件未知 ， 要想将病毒中样本

中分离培养出来 ， 往往只能采取不断尝试的方法对其进行培养 。 培养成功与否 ，

面临的挑战在于能否找到容许病毒侵入和复制的合适细胞系 。 通常前者需要适当

的受体和 ／或辅助受体 ， 而后者需要适当的宿主因子以支持病毒的转录、 复制 、

装配和释放等 ［
１ ９５

１

， 并且在病毒培养的过程中 ， 胞内不能有限制因子存在 。

机体在病毒感染时 ， 在不同的组织器官上能表现出 某些临床症状 ， 这些表观

症状对选择哪些种类的细胞系进行病毒分离具有
一

定的指导意义 ［
１％

］

。 但是实际

操作过程中 ， 应当将样本接种尽可能多 的细胞系 。 通常我们至少选择 ６ 种 以上来

源于不 同组织器官的细胞 ， 并选择尽可能宽的宿主范围Ｐｉ 针对某个特定的病

毒进行分离时 ， 有时 即使偶然选择了适当受体和辅助受体的 易感细胞 ， 新病毒的

分离可能 同样受限于许多其它理化因素 ， 如病毒和细胞表面不理想的静电相互作

用 ， 活病毒在体外可能无法粘附细胞并进
一

步结合细胞表面受体 ［
１ ％

，
１ ９７

１

。 这个问

题通常可以通过对接种物使用 阳离子脂质体和聚合物等进行预处理来加以克服 。

多个实验室的经验证明这种方法能够提高某些病毒的感染性 、ＣＰＥ 和病毒蚀斑的

大小 ［
１ ９６

，１ ９８ ，１ ９９
］

。

在病毒分离试验中 ， 对样本进行胰酶处理 ， 或者在培养的过程中添加
一

定浓

度 的胰酶是我们经常需要考虑 的 问 题 。 甲 苯磺酰 －苯丙氨酸氯 甲 基酮 （ Ｔｏｓｙ ｌ

ｐ
ｈｅｎ

ｙ
ｌ ａｌ ａｎ

ｙ
ｌｃｈｌｏｒｏｍｅｔｈ

ｙ
ｌｋｅｔｏｎｅ ， ＴＰＣＫ ）处理后的胰酶能够防止 自 身降解。 ＴＰＣＫ

处理的胰酶能够对病毒表面糖蛋 白进行水解剪切并使其激活 ， 从而极大提高它们

在体外的感染性［
１ ％

］

。 对于某些 ＲＮＡ 病毒而言 ， 病毒表面糖蛋 白的剪切是它们进

行细胞结合和融合的先决条件 ， 如冠状病毒粒子表面的 ｓ
ｐ

ｉｋｅ 蛋 白 需要剪切成 Ｓ １

和 Ｓ２ 亚单位之后才具有侵染力 。 近年来美国和 中 国大陆流行的一株新的猪流行

性腹泻病毒 （ Ｐｏｒｃｉｎｅ ｄｅｌ ｔａｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ） 在猪群中造成严重疾病 。 在分离这株病毒

时 ， 通常需要使用 ＴＰＣＫ－胰酶对样本进行预处理 ［
２（） （） ， ２ （＾

。 同样 ， 在分离流感病毒

的某些毒株时 ， 通常也需要在培养基中 添加
一

定浓度的胰酶
［
２Ｇ２

，
２Ｑ３

］

。

值得注意的是 ， 固有免疫应答 （ ｉｎｎａｔｅ ｉｍｍｕｎｅｒｅｓｐｏｎｓｅ ） 的诱导和激活 ， 阻

碍了病毒在胞内 的转录 、 复制和／或蛋 白合成 ， 是造成病毒培养难 以成功的障碍 。

解决这
一

问题 只能依赖于某些细胞系的使用 ， 使这些先天免疫因子得以抑制 ， 如

１ １ ０
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ｖｅｒｏ 细胞是干扰素缺陷 的 ， 感染了病毒的 ｖｅｒｏ 细胞不会分泌 ａｌｐｈａ 和 Ｂ ｅｔａ 千扰

素 ， 因此适合用于许多病毒的分离培养 ［
２（）４

］

。 为了能够实现更多的病毒在细胞上

分离 ， 未来可以尝试建立更多 的功能缺陷的细胞系 。

鉴于难以找到合适的培养条件 ， 目 前 ９９％的微生物 （包括细菌 、 病毒和真菌

等 ） 在体外难以培养增殖 。 ３Ｄ 细胞培养 （ ３Ｄｉｍｅｎｓ ｉｏｎＣｅｌｌＣｕｌｔｕｒｅ ） 是近年来发

展起来的
一

种新型组织细胞培养技术 ， 能够在形态和功能上模拟组织细胞在体内

的 自 然生长和分化环境 ， 使培养的细胞在体外呈现空间立体方式生长 ， 形成类似

于体内 的组织结构 。 ３Ｄ 细胞培养可用于难培养病毒的体外扩增 ， 同时也可为研

究病毒与细胞 、 病毒与宿主间的相互作用机制提供便利 ［
２Ｇ５

］

。 国 内外有实验室通

过 ３Ｄ 细胞培养技术在体外成功增殖 引起 呼吸道感染的人博卡病毒 （ Ｈｕｍａｎ

ｂｏｃａｖｉｒｕｓ ） 和人冠状病毒ＨＫＵ １（Ｈｕｍａｎｃｏｒｏｎａｖｉｒｕ ｓ ＨＫＵ ｌ ） 等 。

当在细胞培养中所有尝试和努力均告失败时 ， 进行病毒增殖唯
一

可能的途径

是动物接种 （ ａｎｉｍ ａｌ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ） ，
比较常见的是裸鼠脑 内接种 。 动物接种具有

一

定的优于细胞培养的优点 ： １ ） 不需要复杂的仪器设备 ；
２ ） 能够模拟自然感染途

径 ； ３ ）技术简单并且容易成功 。在一个易于操作和控制的动物模型 （ ａｎｉｍａ ｌｍｏｄｅ ｌ ）

中 ， 如果病毒能够感染 ， 并且接种的病毒能在该动物机体内进行有效复制 ， 针对

该病毒感染 、物种和组织趋向性 以及病毒致病性等方面的研宄就可以很容易进行

［
１ ９３

］

〇

第二节 新病毒发现的分子生物学技术

随着聚合酶链式反应 （ ＰＣＲ ） 及重组 ＤＮＡ 技术的 出现 ， 各种不同的病毒发

现的分子技术得以广泛应用 ， 包括 ｃＤＮＡ 克隆 、 简并 引物 ＰＣＲ（ ＤｅｇｅｎｅｒａｔｅＰＣＲ

Ａｓｓａｙ
） 、 基因芯片 、 差减杂交和代表性差异分析 （Ｒｅ

ｐ
ｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅＤｉ ｓ

ｐ
ｌ ａｙ

Ａｓｓａ
ｙ

，

ＲＤＡ ） 、 ＤＮＡ 酶处理－序列非依赖性单 引物扩增技术 （ ＤＮａｓｅ
－

ｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｅ

－

ｉｎｄｅ
ｐ
ｅｎｄｅｎｔ

ｓｉｎｇｌｅ
－

ｐｒｉｍｅｒＡｍ
ｐ ｌｉｆｉｃａｔ ｉｏｎ

， ＤＮ ａｓｅ
－ＳＩＳＰＡ ） 和ｃＤＮＡ扩增片段长度多态性为基础

的 病 毒 发现 （ ＶｉｒｕｓＤｉ ｓｃｏｖｅｒ
ｙＢ ａｓｅｄｏｎｃＤＮＡ－Ａｍ

ｐ
ｌｉｆｉｅｄＦｒａｇｍｅｎｔＬ ｅｎ

ｇｔｈ

Ｐｏｌｙｍｏｒ
ｐ
ｈｉｓｍ ，Ｖ ＩＤＩＳＣＡ ） 等 。 普通和简并引 物 ＰＣＲ 及基因芯片等方法简单而

敏感 ， 但是依赖于己知的核酸序列 ， 仅能鉴定那些与己知病毒密切相关的病毒 ；

差减杂交不依赖于序列 ， 但是技术上非常繁琐 ；
ＤＮａｓｅ －

ＳＩＳＰＡ 和 ＶＩＤ ＩＳＣＡ 同样

ｉｌ ｌ
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不依赖于 己知序列 ， 随机扩增后可辅 以克隆后测序 ，

一

定程度上受限于测序深度 ，

但是经证明在某些高度差异的病毒的发现中行之有效 。

简并引物 ＰＣＲ检测技术

在扩增和鉴定与 己知蛋 白相关的蛋 白编码基因时 ， 简并引物 ＰＣＲ 检测技术

得到 了广泛应用 ， 例 如鉴定某
一蛋 白家族中 的新成员或来源于不同物种 的 、 功能

上同源的基因时 ， 经常会用到这
一

技术 。 在新病毒发现过程中 ， 这
一

技术也可用

于检测在进化上与 己知病毒相关的新病毒基因组 。 因此 ， 在鉴定某
一

病毒科 、 亚

科或者属 中 的新成员时 ， 简并引物 ＰＣＲ 检测技术非常实用 。

简并引物 ＰＣＲ 检测技术使用 的是混合引 物 ， 这些 引物主要针对病毒编码基

因 中最为保守的氣基酸基序 （ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ）
，
包含了这些基序所对应的大部分

或所有的核苷酸序列 。 设计简并 ＰＣＲ 试验时 ， 第
一步是要明确在某

一病毒科或

属的所有成员 中均保守的蛋 白 ， 这一步需要有病毒学知识和经验上的积累 ， 必须

充分 了解这个病毒科成员所编码基因的属性 。 明确了保守蛋 白后 ， 需要对所有能

够得到的氨基酸序列进行 比对 ， 并鉴定 出序列 中的保守模块 （ ｂ ｌｏｃｋ ）
， 通常保守

的五肽 （
ｐ
ｅｎｔａｐ

ｅ
ｐ
ｔ ｉｄ ｅ ） 在简并引物设计 中非常理想 。 简并的核苷酸序列是从氨

基酸序列 中反译 （ ｂａｃｋｔｒａｎｓｌ ａｔｅ ） 得到 的 ， 包含 了编码五肽的所有可能的序列 。

在设计简并 引物时 ， 有一个参数不可忽略－ －简并率 （ ｄｅｇ
ｅｎｅｒａｃｙ ， 引物混合物中

不 同 引物的数量 ） 。 简并率依赖于每个氨基酸 的密码子 （ ｃｏｄｏｎ ） 数量 。 甲硫氨酸

和色氨酸只有
一

个密码子 ， 而亮氨酸 、 丝氨酸和精氨酸有 ６ 个密码子 。 因此 ， 引

物设计时优先选择含有甲硫氨酸或色氨酸的保守肽 ， 而不是含有亮氨酸 、 丝氨酸

和精氨酸的序列 。 简并 引物 ＰＣＲ 的敏感性 （ ｓｅｎｓｉ ｔｉｖｉｔｙ ） 与 引物的简并率成反比 ，

因此为 了 保证 ＰＣＲ 具有足够的灵敏度 ， 引物的简并率应尽可能小于 １ ２８ 。

为了 增加 ＰＣＲ 扩增效率 ， 设计简并引 物时需要在 引 物的 ５
’

－末端加上
一

个非

简并的夹板序列 （ ｃｌ ａｍｐｓｅｑｕｅｎｃｅ
） ， 这样有助于 引物与反应过程中产生的 ＰＣＲ

产物进行退火结合 。 夹板序列的设计通常有两种不同 的策略 ， 使用在线软件

ＣＯＤＥＨＯＰ 进行设计时 ， 依据耙标序列 （ ｔａｒ
ｇ
ｅｔｓｅ

ｑ
ｕｅｎｃｅ ） 旁侧的氧基酸序列进

行简并 ｐｏ６，
２＾

；
而我们手工设计简并 引物时 ， 夹板序列来源于病毒基因中相应位

置上的核苷酸共有序列 （ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｅ ）

， 并对个别位置上的碱基根据需要

１
１ ２
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进行调整 ， 以保证合理的较高的引物 Ｔｍ 值 。 由于夹板序列与病毒基因组模板同

样具有
一

定的 同源性 ， 在 ＰＣＲ 反应开始的几个循环 ， 能够稳定引 物的结合 。 第

一

轮 ＰＣＲ 以较低的退火温度进行 以使简并序列与模板充分退火结合 ， 随后提高

退火温度 以方便 ＰＣＲ 产物的特异性扩增 。
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图 ６ ． １ 基于 Ｒｄ Ｒｐ 蛋白序列的冠状病毒简并引物设计

我们实验室主要对蝙蝠 、 鸟类 、 老 鼠 以及医院呼吸科临床样本进行病毒／病

原 检测 和鉴 定 ， 试 图 从 中 发现新 的病 毒 。 因此 ， 目 前 我们 设计 了 腺病 毒

（ Ａｄｅｎｏｖ ｉ ｒｕ ｓ ） 、 星状病毒 （ Ａ ｓｔｒｏｖ ｉ ｒｕｓ ） 、 博卡病毒 （ Ｂｏｃａｖ ｉ ｒｕｓ ） 、 流感病毒 （ Ｉｎ ｆｌｕｅｎ ｚａ

ｖ ｉ ｒｕ ｓ ） 、 冠状病毒 （ Ｃｏｒｏｎａｖ ｉ ｒｕｓ ） 、 丝状病毒 （ Ｆ ｉ ｌｏｖ ｉ ｒｕｓ ） 、 Ｈ ｅｎ ｉｐａｈ病毒 （ Ｈｅｎ
ｉｐａｖ ｉ

ｒｕ ｓ） 、

麻疫病毒 （ Ｍｏｒｂ ｉ ｌ ｌ ｉｖ ｉ ｒｕｓ ） 、 风疹病毒 （ Ｒｕ ｂｕ ｌ ａｖ ｉ ｒｕｓ ） 和正呼肠孤病毒 （Ｏ ｒｔｈｏｒｅｏｖ ｉｒｕ ｓ ）

等 １ ０ 种病毒科或属的简并 引物 。 随着 以后工作 的开展 ， 将对其他病毒科的简并

引物进行逐渐补充 。 图 ６ ． １ 和表 ６ ． １ 是我们根据冠状病毒 ＲｄＲｐ 序列通过简并策

略设计的通用 引物 ， 通过这套引 物进行半巢式 ＰＣ Ｒ（ ｓｅｍ ｉ
－ｎｅ ｓｔｅｄＰＣＲ ） ， 理论上

可 以检测所有的冠状病毒 （ 当然包括未知 的冠状病毒 ） 。 目前 ， 我们使用这套引

物已经从蝙蝠样本中发现 了
一

株新型冠状病毒 。
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点 ， 可用于样本的批量筛选。 但缺点在于对可能检测分析的病原要有足够的背景

知识 ， 相关病毒要有足够的序列信息 。

差减杂交技术

两份核酸样品之间的可以采用差异差减杂交技术来比较。 由于病毒感染后 ，

病毒所携带的核酸会在感染细胞中复制 ， 因此 ， 通过比较感染和未感染细胞中核

酸的差异 ， 就可 以对病毒进行检测和分析 。 差减杂交技术可以用来检测 ＤＮＡ 和

ＲＮＡ 病毒 。 与简并 引物 ＰＣＲ检测技术相比较 ， 这种技术操作起来很困难也很繁

琐 ， 但是其优点在于扩增所使用的引物针对的是已知的接头序列 ， 不需要预先知

道所检测病原的背景知识 ［
２Ｇ８

，
２ＯＴ

］

。

差减杂交技术在实施过程中需要用到两种不 同的样本 ： 测试样本 （ ｔｅｓ ｔｅｒ

ｓａｍ
ｐｌｅ ） 和驱动样本 （ ｄｒｉｖｅｒ ｓａｍ

ｐ ｌｅ ）［
２ Ｇ８

］
。 测试样本中可能包含我们感兴趣的耙

序列 。 测试样本和驱动样本之间进行杂交 ， 使核酸互补链之间进行退火 ， 然后通

过各种策略将测试样本中 的单链分子或样本内 部的杂交子拯救出来 ， 最后通过

ＰＣＲ 的方法扩增和富集 （ 图 ６ ．３ ）
［
２ １ Ｑ

］

。 驱动样本和测试样本之间必须尽可能紧密

匹配 ， 以减少核酸组成的差异 。 对于使用 ＤＮＡ 样品进行差减杂交 ， 驱动样本应

当来 自 同
一

个群体的非感染个体 ； 而在 ｃＤＮＡ 差减杂交中 ， 驱动样本应当和测

试样本来 自相同细胞类型 （在分化的同
一

阶段 ） 。 当核酸的复杂程度低和杂交反

应接近完成时 ， 差减杂交的效果最好 。 体液 （ 如血清 ） 和细胞培养上清 ， 是用于

病毒发现的复杂程度最低的样本［
２ （）８

］

。

在使用差减杂交的方法筛査蝙蝠样本中存在的新病毒时 ， 我们必须意识到虽

然蝙蝠携带了许多不同 的病毒 ， 例如 ＳＡＲＳ－

ｌ ｉｋｅ 冠状病毒和丝状病毒等 ， 但是由

于蝙蝠免疫系统的独特性 ， 这些病毒对蝙蝠并不具有致病性 ， 表观上无法区分感

染和未感染个体 。 所以在选择驱动样本时必须慎重 ， 否则根本无法达到预期的结

果 ， 反而徒费人力物力 。

１ １５





中 国疾病预防控制 中心病毒病预防控制所博士论文


Ｔｅｓ
ｔ
ｅｒ ａｍ

ｐ
ＭｃｏｎＤｒｉｖｅｒ ａｍｐｉｉｃｏｎ

（
ｉｎ

ｅｘｃｅｓｓ
）

，

．丄ｉ
ｃ＝３ ＩＬｉｇａ ｔｅ ｔｏ
ａ

＾ｄｅｐｈｏｏｐｈｏｒｙｌａｔｅｄ

令ａｄａｐ
ｔｏｒ  ｓｔ ｒａｎ ｄｓ

、

°

，

｜
Ｍｉｘ ，


ｍｅｌｔ ，


ａｎｎｅａｌ

ｉ ｉ Ｔ ｍｕｒ ｉ ｒｒｍｌ ｉ ｉ ｉ

ｔ

ｉ

ｌ

ｉ ｉ ｉａＥ

ｄｓ －

ｌｅｓｔｅｒＨｙｂ
ｒｉｄｓｄｓ －

＜Ｊｎｖｅｒ

８Ｓ
 ｔ
ｅｓｔ

ｅｒ



ｓｓ － ｄ ｒ
ｔ
ｖ ｅｒｙ

Ｉ
ＦＷ  Ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｄｓ

ｖ
．＾



＂
■ ■ …＂

Ｊ

Ｌ＿＿ １

Ａｄｄ
ｐｒｉｍｅ ｒ ．


ＰＣ Ｒａｍｐｉ ｆｙ

Ｌｉｎｅａｒ ａｍｐｌ ｉｆ ｉｃａｂｏｎ

Ｅ ｘｐｏ
ｎｅ ｎｔｉ

ａ
ｌａｍｐｌ ｉ

ｆ
ｉ

ｃａ
ｔｉ
ｏｎＮｏ 

ａｍｐｌ
ｉ

ｆ ｉ
ｃａ

ｔ ｉ

ｏｎＮｏ ａｍｐｂｔ ＞ｃａ
ｔｉ
ｏｎ

ｖ


Ｊ

ＩＤ ｉｇ
ｅｓ

ｔ ｓｓ －ＤＮＡ
ｗ

ｉｔｈ
ｎｘｍ

ｇ


ｂｅａｎ

ＩＮｕｃ ｌｅａ ｓｅ ．


ＰＣ Ｒａｍｐｌ ｉｆｙ

Ｄｉｆ ｆ ｅ ｒｅ ｎｃｅ
ｐｒｏｄｕｃｔ ｅｎｒｉ ｃｈｅｄ ｉｎ  ｔａｒ

ｇ
ｅ ｔ

＼ ＩＤ ｉ

ｇ
ｅｓ ｔｗｉｔｈ ｒｅｓ ｔ ｒｉ ｃｔ ｉｏｎｅｏｄｏｏｕｄｅａｓｅ

Ｃｌ ｏｎｅ ａｎｄａｎａｌ ｙｚ ｅ

图 ６ ．３ 差减杂交技术 Ｉ

２％

ＤＮＡ 酶处理－序列非依赖性单引物扩增技术 （Ｄ Ｎａｓｅ －Ｓ ＩＳＰＡ ）

除 非是样本 采集 时病人 处于病 毒 血症 期 ， 通常情 况 下 ，
血清或 血浆

（ ｓｅｒｕｍ／
ｐ ｌ

ａ ｓｍ ａ ） 样本 中 所包含的病毒拷贝数非常低 ， 因此从这类样本中检测或

鉴定新的病毒基因组会存在相当大的技术挑战 。 ２０ ０ １ 年 ，
Ｔｏｂ ｉａｓ Ａ ｌ ｌａｎｄｅ ｒ 及其同

事开创 了
一

种新的病毒检测技术一ＤＮＡ 酶处理－序列非依赖性单引 物扩增技

术 （ ＤＮａｓ ｅ
－

ｓ ｅｑｕｅｎｃ ｅ
－

ｉｎｄｅｐｅｎｄｅ ｎｔｓ ｉｎｇ
ｌｅ

－

ｐｒ ｉｍｅｒａｍｐ
ｌ ｉｆ

ｉｃ ａｔ ｉｏｎ ，ＤＮａ ｓｅ
－

Ｓ ＩＳ ＰＡ ） ， 并

在牛 的血清中克隆到两种新的牛细小病毒 ［
２ ｎ

］

。 ＤＮ ａ ｓｅ －ＳＩ ＳＰＡ 技术的主要依据是

病毒基因组通常被保护在蛋 白衣壳和脂质囊膜 中免受 ＤＮＡ 酶的降解 。 因此 ， 在

提取核酸之前 ， 滤过后的样本使用 ＤＮＡ 酶预先处理以选择性地降解宿主或环境

ＤＮＡ ， 随后将之用于 ＤＮＡ 提取 。 提取后的 ＤＮＡ 以 限制性 内切酶消化并用接头

进行连接 ， 然后使用特异性针对接头序列的单引 物进行扩增 。 最后使用琼脂糖凝

胶电泳对扩增产物进行分析 ， 并将 目 的条带进行克隆和测序 。 ＤＮａ ｓ ｅ－

Ｓ ＩＳ ＰＡ 技术

非常敏感 ， 能够检测到每毫升样本中少于 １ 〇
６拷 贝的病毒基因组 。 因此 ，

一经出

现即为全世界许多实验室所采用 ， 并相继发现 了人博卡病毒 ２ 型 人细小病

毒 ４ 型 ［
Ｉ Ｇ９

］和猪细小病毒 ４ 型 ［
２ １ ３

］等 。 另有实验室对 ＤＮａ ｓｅ－ ＳＩ ＳＰＡ 进行了改进 ， 替

１ １ ６





蝙蝠宿主 中新病毒发 现及蝙蝠冠状病毒 Ｈ ＫＵ９ 受体的探索


代性地使用简并寡核苷酸引物 （ ＤＯ Ｐ－Ｐｍｎｅ ｒ ） 或随机引物 （ 如图 ６ ．４ ）［
２ ｜ ４

，
２ ｜ ５

］

，

而不是人工接头
；
或者在 ＰＣＲ 扩增之后 ， 直接将 ＰＣＲ 产物进行 ４５４ 测序 ， 而不

是进行繁琐而费时的片段克隆
［
２ １ ６

］

。 这些替代方案很大程度上提高 了新病毒发现

的效率 。

ＡＶ ｉ
ｒａ ｌＲＮＡ

■Ｒｅｖｅ ｒｓｅＴｒａ ｎｓ ｃ ｒ
ｉｐ ｔｉ ｏｎ

古 （
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ｇ
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＇
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ｉｃｏｎ ｓａ ｎｄｓｅｑｕｅｎ ｃ ｉ ｎｇ

图 ６
．
４ 基于随机引 物的 Ｄ ｎ ａｓ ｅ

－Ｓ ＩＳＰＡ 技术 ｌ

２１ ４
ｌ

以 ｃＤＮＡ 扩增片段长度多态性为基础的病毒发现 （ Ｖ ＩＤ ＩＳＣＡ ）

以 ｃＤＮＡ 扩增片段长度 多态性为基础的病毒发现是 ２ ００４ 年 Ｂｅ ｎＢ ｅｒｋｈｏｕ ｔ 及

其 同事开发的
一

种新的病毒发现方法 ， 具有简单而易 于使用 、 快速而高效等特点

［
２ １ ７

］

。 能够对血清 ／血浆或病毒培养上清等样本中的 ＲＮＡ 和 ＤＮＡ 病毒进行大规模

的筛查 ， 检测的 ＤＮＡ 病毒 的临界值为 １ ０
５ 拷贝 ， 而 ＲＮＡ 病毒的临界值为 １ ０

６

拷

贝 。 通过使用 Ｖ ＩＤ Ｉ ＳＣＡ 技术 ，
Ｂ ｅｒｋｈ ｏｕ ｔ 及其 同事从 ＣＰＥ 阳性的 ＬＬＣ －ＭＫ２ 细胞

培养上清中鉴定出
一

种新的人类冠状病毒 ， ＨＣｏＶ－ＮＬ６３ ［
２ １ ７

，
２ １ Ｓ

］

。

ＶＩＤＩ ＳＣＡ 的主要特点是不需要预先知道基因组序列及相关的背景知识 ， 某

些限制性 内切酶酶切位点 的存在及接头的利用 足以保证 ＰＣＲ 扩增 的顺利进行

［２ ｜ ９］

。 与 ＤＮａ ｓｅ
－

Ｓ ＩＳ ＰＡ 技术
一

样 ， Ｖ ＩＤ ＩＳＣＡ 技术需要对样本核酸进行选择性富集 ，

１ １ ７
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包括高速离心以去除细胞碎片及线粒体 ＤＮＡ ，核酸提取前对样本进行 ＤＮＡ 酶处

理 以降解宿主基因组 ＤＮＡ ， 使用样品 自 身的 ＲＮＡ 酶降解 ＲＮＡ ， 而病毒核酸特

异性地保护在病毒粒子中 。 提取的核酸经合成为双链 ＤＮＡ（ｄｓＤＮＡ ） 后使用双

限制性酶处理 （ ＨｉｎＰ ｌ
－

Ｉ 和 Ｍｓｅ －

Ｉ 等这类在大部分病毒核酸序列中都存在的 限制

性 内切酶 ） ， 并与人工合成的寡核苷酸接头连接 。 随后进行两轮 ＰＣＲ 反应 ， 第
一

轮使用特异性针对已知 的接头序列的引物 ， 第二轮引物与第
一

轮引物
一

致 ， 但是

在往 ３

’

端往推测的病毒核酸序列延伸了
一

个碱基以进行选择性扩增 （ 图 ６ ． ５ ）
［
２ １

＇

因此在这
一

步 ＰＣＲ 扩增中使用 了 １６ 种 引物组合 。 ＰＣＲ 产物使用琼脂糖凝胶 电泳

进行分析 。 在整个实验过程中 ， 每个样本需要与代表性的阴性样本 （阴性血清 、

血浆或非感染的培养上清 ）进行比较 ， 以鉴定阳性样本或感染材料中的特异条带 ，

最后对这些条带进行测序分析 。 ＶＩＤＩＳＣＡ 技术和 ４５４ 等新一代测序技术联合起

来使用 ， 能够对 ＰＣＲ 产物进行深度分析 ［
２２（

） ，
２２

１
］

。

由于 ＶＩＤＩＳＣＡ 技术是基于普通的限制性 内切酶酶切位点的存在 ， 扩增具有

可重复性 （重复样本中能扩增出相同的片段 ） 并且具有物种特异性 ， ＰＣＲ 产物

能够与背景扩增 区分开来 ；
同 时 ，

ＶＩＤＩＳＣＡ 技术是相对高通量的 ， 在每个

ＶＩＤ ＩＳＣＡ 循环中能够测试多份样本 （大约 １ ０ 份 ） 。 因此该技术在组织 、 血清 、

呼吸道和消化道及细胞培养物等样本的新病毒发现中得到了 广泛应用 。
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图 ６ ．５ＶＩ ＤＩＳＣＡ 技术示意 图 ［

２ １ ７
］

第三节 宏基因组学和新
一

代测序技术

宏基因组学 （ ｍｅｔａｇｅｎｏｍ ｉ ｃｓ ） 又称为环境基因组学或群落基因组学 ［
２２２

］

。 在

微生物 （细菌 、 病毒和真菌等 ） 研究领域 ，
９９％的微生物到 目 前为止是难以培养

的 。 因此 ， 传统方法对环境或某
一

群体中存在的微生物进行研究存在很大的技术

障碍 。 不 同于 以往的微生物学分析手段 ， 宏基因组学是直接研宄 自然状态下微生

物群落的技术 。 其优点在于不依赖于培养并且也是序列非依赖的 ， 受试对象或样

本中无需任何特定基因 的存在 。 通过分析环境样本 中 的遗传成份 ， 对代谢特性进

行鉴定 、 确定生物表征及发现新的抗生素和酶等 。 宏基因组学作为
一

种研宄微生

物种群生态分布 、 群体遗传特征和基因 间相互作用 的技术 ， 探讨在各种环境条件

下微生物间相互作用和微生物与周 围环境间相互影响的规律 ， 促使我们能够更加

客观而全面地认识微生物世界 。 目 前 ， 宏基因组学的研宄和应用 的范围很广 ， 包

括海洋环境研究 、 植物和农业生物技术 、 人类遗传学和人类疾病的诊断等 。

早期的宏基因组学应用 主要依赖于 ｓｈｏ ｔ
ｇｕｎ 文库 （ ｓｈｏｔｇｕｎ ｌｉｂｒａ ｒ

ｙ
） 的建立 ，

并使用 Ｓ ａｎｇｅｒ 双脱氧测序法对总 ＤＮＡ 成份进行直接测序 。 ｓｈｏｔ

ｇ
ｕｎ 文库 的建立 ，
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涉及到样本 ＤＮＡ 的剪切 （ ｓ ｈｅａｒｉ ｎｇ ） 、 克隆 （ ｃ ｌｏｎｉｎｇ ） 和筛选 （ ｓｃｒ ｅｅｎ ｉｎｇ ） ， 相对

比较费时 ， 因此
一

定程度上限制 了宏基因组学的应用 。 新
一

代测序平台 的发展 ，

样品 制备 的过程和文库 建立得 到 了 简化 ， 并结合 了 快速 、 自 动化和高通量

（ｍ ｇｈ
－

ｔｈｒｏｕｇｈｐ
ｕｔ ） 等各方面的优点 ， 从而将测序能力提高了 百倍甚至百万倍 ，

也因此推动了宏基因组学的快速发展 ［
２２３

］
。

￣￣

液体或组织样 本

^

超速 离心或匀浆 、 过滤

Ｍ仿 处理

ＤＮＡ ｆｔｆ

ｊ处 

Ｐｆｉ

■

１

ＲＮＡ ＾—ＤＮＡ
／
ＲＮＡ

提取一？ Ｄ ＮＡ

＿

Ｉ １

ｃＤＮＡ 合成
｜

扩增

Ｒｏｃ ｈｅ４ ５４ 、 Ｓｏ ｌｅｘａ ｙＪ ｉＳＯ Ｌ ｉ Ｄ高通 里测序

物估息学分析

^

图 ６ ． ６ 宏基因组学分析流程

一

个宏基因组分析流程通常包含三个基本步骤 ： １ ） 样本准备 ；
２ ） 高通量测

序
；

３ ） 生物信息学分析 。 如图 ６ ． ６ 所示［
２２３

］

。 目 前有几种商业化的高通量测序平

台可供选择 ， 不 同的平台采用不同的测序原理 ， 具有不同的测序速度 、 价格和读

长 ， 如表 ３ 。 宏基因组学发展的瓶颈就在于后期数据分析 。 大部分研究人员不具

有足够的计算资源 （往往需要大型服务器或计算机集群 ） ， 也不具备生物信息学

方面的背景知识和数据分析的能力 ， 面对海量数据时往往感到无所适从 。 因此 ，

在高通量测序获得宏基因组数据后 ， 需要有专业人员对数据进行解读和分析 ， 否

则将沦为一个基因组收集者 （ ｇｅｎｏｍｅ ｃ ｏ ｌ ｌｅｃｔｏｒ ）［
２２４

］

。

１ ２ ０
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Ｍａｎ ｕｇｕ ｅｒ ｒａＪＣ

，Ｍ ｕ ｌ ｌｅ ｒＳ
，
Ｒｉ ｃｋｅ ｒｔｓＶ

，Ｓｔｕ ｒｍｅ ｒＭ
，

Ｖ ｉｅｔ ｈＳ，Ｋ ｌｅｎ ｋＨ Ｄ ；Ｏｓ ｔｅｒｈ ａｕ ｓＡＤ ，Ｓｃ ｈｍ ｉ ｔ ｚＨ ＃Ｄｏｅｒ ｒＨＷ ．２ ００３ ． Ｉ ｄ ｅ ｎ ｔ ｉ
ｆ

ｉｃ ａ ｔ ｉｏ ｎｏｆａ

ｎｏｖｅ ｌｃｏ ｒｏ ｎａｖ ｉ ｒｕｓ ｉ ｎｐ ａ ｔ ｉｅ ｎｔ ｓｗ ｉ ｔｈｓｅｖｅ ｒｅａｃｕｔｅｒｅ ｓｐ ｉｒａｔｏ ｒｙｓｙ ｎｄ ｒｏｍ ｅ ．ＮＥｎｇ ｌ ＪＭｅｄ

３４８ ：１９ ６７
－

１９７６

１８ ．ＲｏｔａＰＡ
，Ｏｂｅ ｒｓｔｅＭＳ

，Ｍｏｎ ｒｏｅＳＳ
，Ｎ ｉｘＷＡ

，Ｃａｍ ｐａｇ ｎｏ ｌ ｉＲ
， Ｉｃｅｎｏｇｌｅ ＪＰ

，Ｐｅｎａ ｒａ ｎｄａＳ
，

Ｂａｎ ｋａｍ ｐＢ ，
Ｍ ａｈ ｅｒ Ｋ ，Ｃｈｅ ｎＭ Ｈ

，

ＴｏｎｇＳ ，

Ｔａｍ ｉ ｎＡ
，
ＬｏｗｅＬ

，Ｆ ｒａｃｅＭ
，
Ｄｅ Ｒ ｉｓ ｉＪ Ｌ

，
Ｃｈ ｅｎ Ｑ，

Ｗａ ｎｇＤ ，Ｅ ｒｄｍａ ｎＤＤ
，Ｐｅ ｒｅｔ ＴＣ

，Ｂ ｕ ｒｎ ｓＣ
，Ｋｓ ｉａｚ ｅｋＴＧ

，Ｒｏ ｌ ｌ ｉ ｎＰＥ
，
Ｓ ａｎｃｈ ｅｚＡ

，Ｌ ｉ ｆｆ ｉ ｃｋＳ
，

Ｈ ｏ ｌ ｌｏｗａｙＢ ，Ｌ ｉｍ ｏｒＪ
，Ｍ ｃＣａ ｕｓｔ ｌ ａｎｄＫ

，Ｏ ｌｓｅｎ
－

Ｒ ａｓｍ ｕ ｓｓｅｎＭ
，Ｆｏｕｃｈ ｉｅｒＲ

，Ｇｕｎ ｔｈｅ ｒＳ
，

Ｏｓｔｅ ｒｈａ ｕｓＡＤ ，Ｄｒｏ ｓｔｅｎＣ
，Ｐａ ｌ ｌａ ｎｓｃｈＭＡ，Ａｎｄｅ ｒｓｏｎＵ

，Ｂｅ ｌ ｌ
ｉ ｎ ｉＷ Ｊ ．

２００３ ．

Ｃｈａ ｒａ ｃｔｅ ｒ ｉｚａｔ ｉ ｏｎｏｆａｎｏｖｅ ｌｃｏｒｏｎａｖ ｉ ｒｕ ｓａｓ ｓｏｃ ｉａｔｅｄｗ ｉｔｈｓｅｖｅ ｒｅａｃｕ ｔｅｒｅｓ ｐ ｉ ｒａ ｔｏ ｒｙ

ｓｙｎ ｄ ｒｏｍｅ
．
Ｓｃｉｅｎ ｃｅ３ ００ ：

１３ ９４
－

１３９ ９

１９ ．Ｗｅ ｉ ｎｓ ｔｅ ｉ ｎＲＡ ．２００４ ．Ｐ ｌａ ｎ ｎ ｉｎ ｇ
ｆｏ ｒｅ ｐ ｉｄｅｍ ｉｃｓ －－

ｔｈｅｌｅｓ ｓｏｎ ｓｏｆＳＡＲＳ
．ＮＥｎｇ

ｌＪ Ｍｅｄ３５ ０ ：

２ ３３ ２
－

２ ３３ ４

２０ ．
Ｐｆｅｆｆｅ ｒ ｌｅＳ

，Ｏ ｐ ｐｏ ｎｇＳ ，Ｄｒｅｘ ｌ ｅｒＪ Ｆ，Ｇ ｌｏ ｚ ａ
－Ｒａ ｕｓｃ ｈＦ

；Ｉ

ｐｓ ｅ ｎＡ ，Ｓｅｅ ｂｅｎ ｓＡ
，Ｍ ｕ ｌ ｌｅ ｒＭＡ

；

Ａｎ ｎａ ｎＡ，Ｖａ ｌ ｌｏＰ ，Ａｄｕ
－Ｓａ ｒｋｏｄ

ｉｅＹ ，Ｋｒｕ ｐ ｐａＴＦ ，Ｄ ｒｏｓｔｅ ｎＣ ．２００９ ．
Ｄ ｉ ｓｔａ ｎｔｒｅ ｌａｔ ｉｖｅ ｓｏｆ

ｓｅｖｅｒｅａ ｃｕｔｅｒｅｓｐ ｉ ｒａｔｏ ｒｙｓｙｎｄ ｒｏｍ ｅｃｏ ｒｏｎ ａｖ ｉｒｕｓａ ｎｄｃ ｌ ｏｓｅｒｅｌ ａ ｔ ｉｖｅ ｓｏｆｈｕｍａ ｎ

ｃｏ ｒｏｎ ａｖ ｉｒｕ ｓ２ ２９ Ｅ ｉｎｂａ ｔｓ
，
Ｇｈ ａｎ ａ ．

Ｅｍｅｒｇ 
Ｉｎｆｅｃｔ Ｄ ｉｓ１ ５ ： １３ ７７

－１ ３ ８４

２１
．
Ｃｏ ｒｍ ａｎＶＭ

，
Ｂ ａ ｌ ｄｗ ｉ ｎＨ Ｊ

，Ｔａ ｔｅ ｎ ｏＡＦ
，Ｚｅｒｂ ｉｎ ａ ｔ ｉＲＭ

，
Ａｎ ｎ ａｎ Ａ

，Ｏｗ ｕｓ ｕＭ
，Ｎ ｋ ｒｕｍａ ｈＥＥ

，

Ｍ ａｇａ ｎｇａ
Ｇ Ｄ

， Ｏ ｐ ｐｏｎ ｇ
Ｓ

， 
Ａｄ ｕ

－

Ｓａ ｒｋｏｄ ｉ ｅＹ
，
Ｖａ ｌ ｌｏＰ

， 
ｄ ａＳ ｉ

ｌｖ ａＦ ｉ
ｌｈ ｏＬＶ

，
ＬｅｒｏｙＥＭ ，

Ｔｈ ｉｅ ｌＶ
，

ｖａ ｎｄｅｒＨｏｅｋＬ ，ＰｏｏｎＬ
Ｌ

， 
Ｔｓ ｃｈａｐｋａＭ ，Ｄ ｒｏｓ ｔｅｎＣ，Ｄ ｒｅ ｘ ｌｅ ｒＪ Ｆ ．２０１５ ．Ｅｖ ｉｄｅｎ ｃｅｆｏ ｒａｎ

Ａｎ ｃｅ ｓｔｒａ ｌ Ａｓｓ ｏｃｉ ａ ｔ ｉｏｎｏｆ Ｈ ｕｍａ ｎＣｏ ｒｏｎ ａｖ ｉ ｒｕｓ２ ２９ Ｅｗ ｉ ｔｈＢａ ｔｓ ．Ｊ Ｖｉｒｏ ｌ ８９ ： １ １８５８
－

１ １８７０

２２ ．ＧｅＸＹ
，Ｌ

ｉＪ Ｌ
，
Ｙａ ｎｇＸＬ

，Ｃｈｍ ｕ ｒ ａＡＡ
；
Ｚ ｈ ｕＧ

；Ｅｐ ｓｔｅ ｉｎ Ｊ Ｈ
，
Ｍ ａｚ ｅｔＪ Ｋ

；
Ｈ ｕＢ

；
Ｚｈ ａ ｎｇ

Ｗ
，
Ｐｅ ｎｇＣ ，

Ｚｈ ａｎｇＹＪ
，Ｌｕｏ ＣＭ

，
Ｔａ ｎＢ ，

Ｗａｎ ｇＮ ，
Ｚｈ ｕＹ

；Ｃｒａｍｅ ｒ ｉＧ
，
Ｚｈａ ｎｇＳＹ，Ｗ ａ ｎｇ

Ｌ Ｆ
；Ｄａｓ ｚａｋＰ ，

Ｓ ｈ ｉＺ Ｌ
．２０ １３ ．

 Ｉｓ ｏ ｌａ ｔ ｉｏ ｎａ ｎｄｃｈ ａ ｒａｃｔｅ ｒ ｉｚａ ｔ ｉｏｎｏｆａｂａｔＳＡＲＳ
－

ｌ
ｉｋｅｃｏ ｒｏｎ ａｖｉ ｒｕｓ ｔｈａｔｕｓｅｓ

ｔｈ ｅＡＣ Ｅ２ｒｅｃｅ ｐ ｔｏ ｒ．
／Ｖａｔｕ ｒｅ５０３ ：５ ３５

－５３ ８

２３ ．
ｄｅＧ ｒｏｏ ｔＲＪ

，Ｂａ ｋｅ ｒＳ Ｃ，Ｂ ａ ｒ ｉ ｃＲＳ，Ｂ ｒｏｗ ｎＣＳ
，Ｄ ｒｏｓｔｅ ｎＣ

，Ｅｎｊ ｕａｎ ｅｓＬ
，Ｆ ｏｕｃｈ ｉｅ ｒＲＡ

，

Ｇａ ｌ
ｉａｎ ｏＭ

，
Ｇ ｏ ｒｂａ ｌｅ ｎｙ ａＡＥ

，
Ｍ ｅｍ ｉｓ ｈＺＡ

，
Ｐｅ ｒ ｌｍ ａｎＳ

，
ＰｏｏｎＬ Ｌ

，Ｓ ｎ ｉ

ｊ ｄｅ ｒ
Ｅ Ｊ

， Ｓｔｅ ｐｈ ｅｎ ｓＧＭ
，

Ｗ ｏｏＰＣ
，Ｚ ａｋ ｉＡＭ

，ＺａｍｂｏｎＭ
，Ｚｉｅ ｂｕ ｈ ｒＪ ．２ ０１３ ．

Ｍ ｉｄ ｄ ｌｅＥ ａｓｔｒｅｓ ｐ ｉｒａ ｔｏ ｒｙｓｙ ｎｄ ｒｏｍ ｅ

ｃｏｒｏｎ ａｖｉ ｒｕ ｓ（Ｍ Ｅ ＲＳ
－

ＣｏＶ
）

：ａ ｎｎ ｏ ｕ ｎｃｅｍ ｅ ｎ ｔｏｆｔｈｅＣｏ ｒｏ ｎａｖ ｉｒｕ ｓＳｔｕｄ ｙ
Ｇ ｒｏｕ ｐ ．

ＪＶｉｒｏ ｌ８７ ：

７７９０ －７７９２

２４ ．Ｚａ ｋ ｉＡＭ
，ｖａｎＢｏｈ ｅｅｍ ｅｎＳ

，Ｂｅｓｔｅ ｂ ｒｏｅ ｒＴＭ
，Ｏｓｔｅ ｒｈａ ｕｓＡＤ

，Ｆｏｕｃｈ ｉｅ ｒＲＡ ．２ ０ １２ ．

Ｉｓｏ ｌａｔ ｉ ｏｎｏｆａｎｏｖｅ ｌｃｏ ｒｏｎ ａｖ ｉ ｒｕｓｆｒｏｍ ａｍ ａｎｗ ｉ ｔｈｐ ｎ ｅｕｍｏｎ ｉａｉ ｎＳａｕ ｄ ｉＡ ｒａ ｂ ｉａ ．ＮＥｎｇ ｌ

Ｊ Ｍｅ ｄ３６７ ： １８１ ４
－

１８２０

２ ５ ．Ｂ ｅ ｒｍ ｉ ｎｇｈａｍＡ，Ｃ ｈａ ｎｄＭＡ
，
Ｂ ｒｏｗｎＣＳ

，Ａａ ｒｏｎｓＥ
，
ＴｏｎｇＣ ，

Ｌ ａｎｇ ｒ ｉｓ ｈＣ
，
Ｈ ｏ ｓｃｈ ｌｅ ｒＫ

，

Ｂ ｒｏｗ ｎＫ
，Ｇａ ｌ

ｉａ ｎｏＭ
，Ｍｙｅ ｒｓＲ

，Ｐ ｅｂ ｏｄｙＲＧ ，Ｇ ｒｅｅｎＨ Ｋ
，
Ｂｏｄ ｄ ｉ ｎｇｔｏｎＮ Ｌ

，Ｇｏｐａ ｌＲ
，Ｐｒ ｉｃｅ

Ｎ
，Ｎ ｅｗｓ ｈｏ ｌ ｍｅＷ ；Ｄ ｒｏｓｔｅｎＣ，Ｆｏ ｕｃｈ ｉ ｅ ｒＲＡ，Ｚ ａｍ ｂｏｎＭ ．２０１２ ．

Ｓｅｖｅ ｒｅｒｅｓ ｐ ｉ ｒａ ｔｏ ｒｙ

ｉ
ｌ ｌ ｎｅ ｓｓｃａｕ ｓｅｄｂｙ

ａｎｏｖｅ ｌｃｏ ｒｏｎａｖ ｉ ｒｕｓ
， 

ｉ ｎａ
ｐａ ｔ

ｉｅ ｎ ｔｔ ｒａ ｎ ｓｆｅ ｒ ｒｅ ｄｔｏｔｈ ｅＵ ｎ ｉ ｔｅｄＫ ｉｎｇｄ ｏｍ

ｆｒｏｍｔｈｅＭ ｉ ｄ ｄ ｌ ｅＥａｓ ｔ
，Ｓｅ ｐｔｅｍｂｅｒ ２ ０１２ ． Ｅｕ ｒｏ Ｓｕｒｖｅ ｉｌ ｌ１７ ：２０２９０

１ ２２
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２６ ．ＷｏｏＰＣ ，
ＬａｕＳＫ

， Ｌ
ｉＫＳ

，
ＰｏｏｎＲＷ

；
Ｗｏｎ ｇ

ＢＨ
；
Ｔｓｏ ｉＨＷ

， 
Ｙｉ ｐＢＣ ，

Ｈｕ ａｎ ｇ
Ｙ

，Ｃｈ ａｎＫＨ
，
Ｙｕｅ ｎ

ＫＹ
．２００６ ．

Ｍｏ ｌ ｅｃｕ ｌ ａ ｒｄ ｉｖｅｒｓ ｉｔｙｏｆｃｏ ｒｏｎ ａｖ ｉｒｕ ｓｅｓ ｉｎｂａｔ ｓ ．Ｖｉｒｏ ｌｏｇｙ
３ ５ １ ： １８０

－

１８７

２ ７ ．Ｌａ ｕＳＫ
，
Ｌ

ｉＫＳ
，
Ｔｓａ ｎｇ

ＡＫ
，Ｌ

ａｍＣＳ ，ＡｈｍｅｄＳ ，Ｃｈｅ ｎＨ ，Ｃ ｈａ ｎＫＨ
，ＷｏｏＰＣ

，
Ｙｕｅ ｎＫＹ ．２０１ ３ ．

Ｇｅｎ ｅｔ ｉｃ ｃｈ ａ ｒａｃｔｅ ｒ ｉｚａｔ ｉｏｎｏｆＢｅｔａｃｏｒｏｎ ａｖ ｉｒｕ ｓ ｌ
ｉ ｎ ｅａ ｇｅＣ ｖ ｉ ｒｕ ｓｅ ｓ ｉｎｂａｔｓｒｅｖ ｅａ ｌ ｓｍａ ｒｋｅ ｄ

ｓｅｑ ｕｅｎ ｃｅｄ ｉｖ ｅｒｇｅ ｎｃｅｉ ｎｔｈ ｅｓ ｐ ｉ
ｋｅｐ ｒｏ ｔｅ ｉｎｏｆｐ ｉｐ ｉｓｔ ｒｅ ｌ ｌ ｕｓｂ ａ ｔｃｏ ｒｏｎ ａｖ ｉ ｒｕｓＨ ＫＵ ５ ｉ ｎ

Ｊａ ｐａ ｎｅ ｓｅｐｉ ｐ ｉｓｔｒｅ ｌ ｌｅ
：
 ｉｍ ｐ ｌ ｉｃａｔ ｉｏｎ ｓｆｏ ｒ ｔｈｅｏ ｒ ｉｇ ｉｎｏｆｔｈｅｎ ｏｖｅ ｌＭ ｉｄｄ ｌｅＥａ ｓｔｒｅ ｓ ｐｉ ｒａｔｏ ｒｙ

ｓｙｎ ｄ ｒｏｍ ｅ ｃｏ ｒｏｎａｖ ｉ ｒｕｓ ．
ＪＶｉｒｏ ｌ８７ ： ８６３ ８

－

８６ ５０

２ ８
．
 Ｉ ｔ ｈｅｔｅＮ Ｌ

；Ｓｔｏｆｆｂｅ ｒｇＳ，Ｃｏｒｍ ａｎＶＭ
，Ｃｏｔｔｏｎ ｔａ

ｉ
ｌＶＭ

，Ｒｉ ｃｈ ａｒｄ ｓＬＲ
，Ｓ ｃｈｏｅｍ ａｎＭＣ

，

Ｄ ｒｏｓｔｅ ｎＣ
，Ｄ ｒｅｘ ｌｅｒＪ Ｆ

，Ｐ ｒｅ ｉ ｓｅ ｒＷ ．
２０１３ ．

Ｃ
ｌｏ ｓｅｒｅ ｌａｔ ｉ ｖｅｏｆｈｕｍ ａｎＭ ｉｄｄ ｌ ｅ Ｅａ ｓ ｔ

ｒｅｓ ｐ ｉ ｒａ ｔｏ ｒｙ ｓｙｎ ｄｒｏｍ ｅｃｏ ｒｏｎａ ｖ ｉｒｕ ｓ ｉ ｎｂ ａｔ
，Ｓ ｏｕｔ ｈＡｆｒ ｉｃａ ．Ｅｍｅ ｒｇＩｎｆｅｃｔＤ ｉｓ１９ ：

１ ６９７
－

１６９ ９

２９ ．Ｃｏ ｒｍａ ｎＶＭ
＃

Ｉ ｔｈ ｅｔｅＮ Ｌ
，
Ｒ ｉｃ ｈａ ｒｄ ｓＬＲ

；Ｓ ｃｈ ｏｅｍ ａｎＭＣ
，
Ｐ ｒｅ ｉｓｅ ｒＷ

，
Ｄ ｒｏｓｔｅ ｎＱＤ ｒｅｘ ｌｅ ｒ Ｊ Ｆ ．

２０ １４
．
Ｒｏｏｔ ｉ ｎｇｔｈｅｐ ｈｙ ｌｏｇｅｎ ｅｔ ｉｃｔｒｅｅｏｆｍ ｉｄｄ ｌｅＥａ ｓｔｒｅｓ ｐ

ｉ ｒａ ｔｏ ｒｙｓｙｎ ｄ ｒｏｍｅ

ｃｏｒｏｎ ａｖｉ ｒｕ ｓｂｙ
ｃｈ ａｒａｃｔ ｅｒ ｉｚａ ｔ ｉｏ ｎｏ ｆａｃｏｎｓ ｐｅｃ ｉｆ ｉ ｃｖ ｉ ｒｕｓｆｒｏｍ ａ ｎＡｆｒ ｉｃａｎｂ ａｔ

．
ＪＶｉｒｏ ｌ８８ ：

１１２ ９７
－ １１３ ０３

３０ ．
Ｙａｎｇ

Ｌ
，
Ｗ ｕＺ

，
Ｒｅ ｎＸ

，
Ｙａｎｇ

Ｆ
，
Ｚ ｈａ ｎｇ

Ｊ
，
ＨｅＧ

，
Ｄｏｎ ｇ

Ｊ
，Ｓｕ ｎＬ，Ｚｈ ｕＹ ，Ｚ ｈａ ｎｇ

Ｓ
，
Ｊ

ｉｎＱ ． ２０ １４ ．

Ｍ Ｅ ＲＳ－

ｒｅ ｌａｔｅｄｂｅｔａｃｏ ｒｏ ｎａｖｉ ｒｕ ｓｉｎＶｅ ｓｐ ｅ ｒｔ ｉ ｌ ｉｏｓ ｕ ｐｅ ｒａ ｎｓｂａｔｓ
，Ｃｈ ｉｎａ ．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ

２ ０ ：
１２ ６０

－１ ２６２

３ １ ．Ｍｅｍ ｉｓ ｈＺＡ ，Ｍ ｉｓｈ ｒａＮ ＃Ｏ ｌ ｉｖａ ｌＫＪ
，Ｆａ ｇｂｏＳ

Ｆ
，Ｋａ ｐｏｏ ｒＶ

＃Ｅ ｐｓｔｅ ｉｎＪＨ
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－

５ ８６
，ｖ

１ ２ ９
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１２ ７ ．
Ｗｏ ｌ ｆｅＮＤ

，Ｅｓ ｃａ ｌａ ｎ ｔｅＡＡ
，Ｋａ ｒｅ ｓ ｈＷ Ｂ

；Ｋ ｉ
ｌ ｂｏ ｕｒｎＡ

，Ｓｐ ｉ ｅ ｌｍａ ｎＡ
，Ｌａ ｉＡＡ ．１９９８ ．Ｗ ｉ ｌｄ

ｐ ｒ ｉｍａｔｅｐｏｐｕ ｌ ａ ｔ ｉｏｎ ｓｉ ｎｅ ｍｅ ｒｇ
ｉｎ ｇｉ ｎｆｅｃ ｔ ｉｏｕ ｓｄ ｉｓ ｅａｓ ｅｒｅｓ ｅ ａｒｃｈ ：ｔｈ ｅｍ ｉ ｓｓ ｉ ｎｇ ｌ ｉ ｎ ｋ？

Ｅｍｅ ｒｇ 
Ｉｎｆｅｃｔ Ｄｉｓ４ ：１４９ － １５ ８

１２ ８ ．Ｂｏｒｃｈｅ ｒｔＭ
，Ｂｏｅ ｌａｅ ｒ ｔＭ

，Ｓ ｌｅｕ ｒｓＨ
，Ｍ ｕｙｅｍｂｅ

－ＴａｍｆｕｍＪＪ
，Ｐ ｉ ｒａ ｒｄＰ

，Ｃｏ ｌｅｂｕ ｎｄｅ ｒｓＲ
，

Ｖａｎｄｅ ｒＳｔｕｙ
ｆｔＰ

，ｖａ ｎｄｅ ｒＧ ｒｏｅｎＧ ．２ ０００ ．Ｖ ｉｅｗｐ ｏｉ ｎ ｔ ：ｆ
ｉ

ｌｏｖ ｉ ｒｕｓｈａ ｅｍ ｏ ｒ ｒｈ ａｇ
ｉｃｆｅｖｅ ｒ

ｏｕ ｔｂ ｒｅ ａ ｋｓ ：
ｍｕ ｃｈａｄｏａ ｂｏ ｕｔ ｎｏ ｔｈ ｉ ｎｇ ？Ｔｒｏｐ

Ｍｅｄ Ｉｎ ｔＨｅａ ｌｔｈ５ ：３ １８
－

３２４

１ ２９ ．
Ｓａ ｌｅｍ ｉＭ

，Ｓ ｔｒｉｍｍ ｅ ｒＫ
，Ｈ ａ ｌ ｌＷＷ

，Ｄ ｕ ｆｆ
ｙＭ ；Ｄｅ ｌａ ｐｏ ｒｔｅＥ

＃Ｍ ｂｏｕ ｐＳ ，Ｐｅ ｅｔｅ ｒｓＭ
，

Ｖａｎ ｄ ａｍｍ ｅＡＭ ．２００ １ ．Ｄａｔ ｉｎｇｔｈ ｅｃｏｍｍ ｏｎａ ｎｃｅ ｓｔｏ ｒｏｆＳ ＩＶｃｐ ｚａｎ ｄＨ Ｉ
Ｖ－ １

ｇｒｏｕ ｐ
Ｍ

ａｎ ｄｔｈｅｏ ｒ ｉｇ ｉ ｎｏ ｆＨ ＩＶ － １ｓ ｕ ｂ ｔｙ ｐｅ ｓｕｓ ｉｎ ｇ
ａｎｅｗｍｅｔ ｈｏｄｔｏｕ ｎｃｏｖ ｅ ｒｃ ｌ ｏｃ ｋ

－

ｌ ｉｋｅｍ ｏ ｌｅ ｃｕ ｌ ａ ｒ

ｅｖｏ ｌ ｕ ｔ ｉｏ ｎ ．ＦＡＳＥＢ ＪＩＳ ：
２ ７６

－

２７８

１３０ ．Ｓｅｑ ｕｅ ｉｒａＳ ．２ ００ １ ． Ｔ ｒａ ｃｋ ｉｎ ｇ
ｄｏｗｎｔ ｈｅｏ ｒ ｉｇ ｉｎ ｓｏ ｆＨ ＩＶ

．
ＴｒｅｎｄｓＮ ｅｕ ｒｏｓｃ ｉ ２４ ：７８

１３ １ ．Ｈ ｉ
ｌ

ｌ ｉｓＤＭ ．２０００ ． Ａ Ｉ ＤＳ ．Ｏｒ ｉｇ ｉ ｎｓｏｆＨ ＩＶ ． Ｓｃ ｉｅｎｃｅ２８８ ：
１ ７５ ７

－

１７５ ９

１３ ２ ．Ｓｈ ａｒｐＰＭ ，Ｈａ
ｈ ｎＢＨ ．２０１ １ ．Ｏ ｒ

ｉｇｉ
ｎ ｓｏ ｆＨ ＩＶａ ｎｄｔｈ ｅＡ Ｉ ＤＳ

ｐ ａｎ ｄｅｍ ｉｃ ．Ｃｏ ｌｄＳｐｒｉｎｇＨａｒｂ

Ｐｅｒｓｐｅｃｔ
Ｍｅｄ１ ：ａ００６８４１

１３ ３ ．Ｐ ｅ ｉ ｒ ｉ ｓＪＳ
，Ｌａ ｉＳＴ

，Ｐｏｏ ｎＬＬ
，Ｇｕ ａ ｎＹ

，ＹａｍＬＹ
，Ｌ ｉｍＷ

，Ｎ ｉｃｈｏ ｌ ｌｓＪ
，Ｙｅ ｅＷＫ

，Ｙａ ｎＷＷ ，

Ｃｈ ｅｕｎ ｇＭＴ
７Ｃｈ ｅｎ ｇＶＣ ，Ｃ ｈａ ｎＫＨ

，Ｔｓ ａｎｇＤＮ ，Ｙｕ ｎｇＲＷ ，ＮｇＴＫ，Ｙｕ ｅ ｎＫＹ ．
２ ００３ ．

Ｃｏ ｒｏｎａｖ ｉｒ ｕｓａｓａｐｏｓｓ ｉｂ ｌｅｃａ ｕｓｅｏｆｓｅｖｅｒｅａｃｕ ｔｅｒｅ ｓｐ ｉ ｒａｔｏ ｒｙｓｙ ｎｄ ｒｏｍｅ ．Ｌａｎｃｅｔ３６ １ ：

１ ３ １９
－

１ ３２ ５

１ ３４ ．Ｍａ ｒ ｒａＭＡ ，Ｊ
ｏｎ ｅｓＳＪ

，Ａｓｔｅ ｌ ｌＣＲ，Ｈ ｏ ｌ ｔＲＡ
，Ｂ ｒｏｏ ｋｓ

－Ｗ ｉ
ｌ ｓｏ ｎＡ

，Ｂｕｔｔｅ ｒｆ ｉｅ ｌｄＹＳ
，Ｋｈａ ｔｔ ｒａＪ

，

Ａｓａ ｎｏ Ｊ Ｋ
，Ｂａ ｒｂｅ ｒＳＡ

；Ｃｈ ａｎＳＹ ；Ｃ ｌｏ ｕｔ ｉｅ ｒ Ａ；Ｃｏｕｇｈ ｌ ｉ ｎＳＭ ，Ｆ ｒｅｅｍ ａｎＤ
，Ｇ ｉ ｒｎＮ ；Ｇ ｒ ｉｆｆｉ ｔｈ

Ｏ Ｌ
；Ｌｅ ａｃｈＳＲ ，ＭａｙｏＭ，ＭｃＤｏ ｎａ ｌｄＨ

，Ｍｏｎｔｇｏｍ ｅ ｒｙＳ Ｂ，Ｐ ａｎ ｄ ｏｈＰ Ｋ ，Ｐｅｔ ｒｅｓ ｃｕＡＳ
，

Ｒｏｂｅ ｒｔｓ ｏｎＡＧ
，Ｓｃｈｅ ｉ ｎＪ Ｅ

，Ｓ ｉｄｄ ｉｑｕ ｉＡ
，Ｓｍａ ｉ

ｌ ｕｓＤ Ｅ
，ＳｔｏｔｔＪＭ

，Ｙａ ｎｇＧＳ，Ｐ ｌ ｕｍｍｅ ｒＦ
；

Ａｎ ｄｏｎｏｖＡ
，
Ａｒ ｔｓｏｂＨ

，
Ｂａｓｔ ｉｅ ｎＮ

，
Ｂｅ ｒｎａ ｒｄＫ

，
Ｂｏｏ ｔｈＴＦ

， 
Ｂｏｗｎ ｅｓ ｓＤ

，
Ｃｚ ｕ ｂＭ

，
ＤｒｅｂｏｔＭ

，

Ｆｅ ｒｎ ａｎ ｄｏＬ
，Ｆ ｌ ｉｃｋＲ

，Ｇ ａ ｒｂｕ ｔｔＭ
，Ｇ ｒａｙＭ ，Ｇ ｒｏ ｌ ｌ ａＡ ，

Ｊｏｎ ｅｓＳ
，Ｆｅ ｌｄｍａ ｎ ｎＨ ；Ｍ ｅｙｅ ｒｓＡ

，

Ｋ ａｂａｎ ｉＡ
，Ｌ ｉＹ

，
Ｎ ｏ ｒｍ ａｎ ｄＳ

， Ｓｔ ｒｏｈ ｅ ｒＵ
，
Ｔ ｉ

ｐｐ ｌｅ ｓＧＡ
，
Ｔｙ ｌｅ ｒＳ

， 
Ｖｏｇ ｒ ｉｇＲ；

Ｗａ ｒｄＤ
，Ｗａｔｓｏｎ

Ｂ
，
Ｂ ｒｕ ｎｈ ａｍＲＣ

，
Ｋ ｒａｊ ｄｅｎＭ ，

Ｐｅｔｒ ｉｅＭ
＃
Ｓ ｋｏｗ ｒｏｎ ｓｋ ｉＤＭ

，
Ｕ ｐｔｏｎＣ ，

Ｒｏ ｐｅ ｒＲ Ｌ．２００３ ．Ｔｈｅ

Ｇｅ ｎｏｍ ｅｓｅ ｑ ｕｅｎ ｃｅｏｆｔｈ ｅＳＡＲＳ
－

ａｓ ｓｏｃ ｉａ ｔｅｄｃｏ ｒｏｎａｖ ｉｒｕ ｓ ． Ｓｃ ｉｅｎｃｅ３００ ：
１３９９

－１４０４

１３ ５ ．
Ｄａｓｚ ａｋＰ

，Ｃｕ ｎ ｎ ｉ ｎｇｈ ａｍＡＡ，Ｈｙａ ｔｔＡＤ
．
２０００ ．

Ｅｍ ｅ ｒｇｉ ｎｇｉ ｎｆｅｃ ｔ ｉｏｕ ｓｄ ｉ ｓｅ ａ ｓｅ ｓｏｆ

ｗ ｉ ｌｄ ｌ ｉ ｆｅ
－

ｔ ｈ ｒｅａ ｔｓｔｏｂ ｉｏｄ ｉｖｅ ｒｓ ｉ ｔｙａｎ ｄｈｕｍ ａｎｈｅ ａ ｌ ｔｈ ．
Ｓｃｉｅｎｃｅ２ ８７ ： ４４３ －４４９

１３ ６ ．Ｗｏ ｌ
ｆｅＮ Ｄ

， 
Ｄｕ ｎａ ｖａ ｎＣＰ

，Ｄ ｉ ａｍｏｎ ｄＪ ．２００７ ．Ｏ ｒｉ ｇｉ ｎ ｓｏｆｍ ａｊ ｏ ｒｈ ｕｍａ ｎｉ ｎｆｅｃ ｔ ｉｏｕ ｓｄ ｉｓｅａｓｅ ｓ ．

Ｎａ ｔｕｒｅ４４７
：
２７９

－ ２８ ３

１３ ７ ．Ｌ
ｌｏｙｄ

－

Ｓｍ ｉ ｔｈＪＯ
，Ｇｅ ｏ ｒｇｅＤ，Ｐｅ ｐ ｉｎＫＭ

，Ｐ ｉ ｔｚｅ ｒ ＶＥ
，Ｐ ｕ ｌ ｌ ｉ ａｍＪ Ｒ

，Ｄｏｂ ｓｏｎＡＰ
，Ｈ ｕ ｄ ｓｏｎＰＪ

，

Ｇ ｒｅ ｎｆｅ ｌ ｌＢＴ ．２ ００９ ．Ｅ ｐ ｉｄｅｍ ｉｃｄｙｎ ａｍ ｉｃｓａｔｔｈ ｅｈ ｕｍａ ｎ
－

ａ ｎ ｉｍａ ｌ ｉｎｔｅ ｒｆａｃｅ ．Ｓｃｉｅｎｃｅ ３２ ６ ：

１３ ６２
－１３６７

１ ３８ ．Ｊｏｎｅ ｓＫＥ ，Ｐａｔｅ ｌＮＧ，ＬｅｖｙＭＡ，Ｓｔｏ ｒｅｙｇａｒｄＡ
，Ｂ ａ ｌ ｋＤ

；Ｇ ｉｔｔ ｌ ｅｍａ ｎＪ Ｌ
，Ｄａ ｓｚａ ｋＰ ．２ ００８ ．

Ｇ
ｌｏｂａ ｌ ｔ ｒｅｎ ｄ ｓ ｉｎｅｍ ｅ ｒｇ ｉｎｇ

ｉ ｎｆｅ ｃｔ ｉｏｕ ｓｄ ｉ ｓｅａｓｅ ｓ ．
Ｎａｔｕｒｅ４５１ ：９９ ０－９９３

１ ３９ ．Ｎｅｌ ＬＨ
，
Ｗｅｙｅｒ Ｊ ． ２００７ ．Ａｎ ｉｍ ａ ｌ Ｖ ｉｒｕ ｓｅｓＰａ ｔｈ ｏｇｅｎ ｉ ｃｆｏ ｒＨ ｕｍａｎ ｓ ．ｅＬＳ

１ ４０ ．Ｐａ ｒｒ ｉｓ ｈＣＲ
，
Ｈｏ ｌｍｅ ｓＥＣ

，
Ｍｏ ｒｅｎｓＤＭ

，Ｐａ ｒｋＥＣ
，Ｂ ｕ ｒｋｅＤＳ

，Ｃａ ｌ
ｉｓｈ ｅ ｒＣＨ

，
Ｌａｕｇｈ ｌ ｉ ｎＣＡ

， Ｓａ ｉｆ

Ｕ
，Ｄａ ｓｚａ ｋＰ ．２００８ ．Ｃｒｏｓ ｓ

－

ｓｐ ｅｃ ｉｅ ｓｖ ｉ ｒｕ ｓｔｒａｎ ｓｍ ｉ ｓｓ ｉｏｎａ ｎｄｔ ｈｅｅｍ ｅ ｒｇｅｎｃｅｏ ｆｎ ｅｗ

ｅ ｐ
ｉｄｅｍ ｉｃｄ ｉｓｅ ａｓｅ ｓ ．

Ｍ
ｉｃｒｏｂｉｏ ｌＭｏ ｌＢｉｏｌ Ｒｅｖ７２ ：

４５７
－４７０

１ ４１ ．Ｆ
ｌａ ｎａｇａｎＭ Ｌ

，
Ｐ ａ ｒｒ ｉ ｓｈＣ Ｒ

，Ｃｏｂｅｙ
Ｓ

，Ｇ ｌａ ｓｓＧＥ
，
Ｂｕｓ ｈＲＭ

，
Ｌｅ ｉｇ ｈｔｏｎＴＪ ．２０１ ２ ．

Ａｎｔ ｉｃ ｉｐ ａ
ｔ ｉ ｎｇ

ｔ ｈｅｓｐｅｃ ｉｅｓ ｊｕｍ ｐ ：ｓ ｕ ｒｖｅ ｉ ｌ ｌ ａｎ ｃｅ ｆｏ ｒ ｅｍｅ ｒｇ ｉ ｎｇｖ ｉｒ ａ ｌ ｔｈ ｒｅａｔｓ ．Ｚｏｏｎｏｓｅｓ Ｐｕｂ ｌ ｉｃ Ｈｅａ ｌｔｈ５９ ：

１ ５５
－１ ６３

１ ３ ０
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１４２ ．Ｗｏｏ ｌｈ ｏｕ ｓｅＭ Ｅ
，ＨａｙｄｏｎＤＴ＃

Ａｎ ｔ ｉａＲ．２００５ ．
Ｅｍ ｅ ｒｇ ｉ ｎｇｐａｔｈｏｇｅ ｎｓ ：ｔｈ ｅｅｐ ｉｄ ｅｍ ｉｏ ｌ ｏｇｙ

ａｎｄｅｖｏ ｌ ｕｔ ｉ ｏｎｏ ｆｓ ｐｅ ｃ ｉｅｓ
ｊ
ｕｍ ｐｓ ．Ｔｒｅｎｄｓ Ｅｃｏ ｌＥｖｏ ｌ２０ ：２３８

－２４４

１
４３ ．Ｂ ｒｅ ｉｔｈ ａｕ ｐｔＨ

．
２００３ ．

Ｆ
ｉｅ ｒｃｅｃ ｒｅ ａ ｔｕ ｒｅｓ ．Ｚｏｏｎｏｓｅ ｓ

，ｄ ｉ ｓｅａ ｓｅｓ ｔｈａｔ ｊ ｕｍ ｐｆｒｏｍａｎ ｉｍ ａ ｌ ｓｔｏ

ｈ ｕｍ ａｎ ｓ
，ａ ｒｅａｇ ｒｏｗ ｉｎｇｈｅａ ｌ ｔｈｐ ｒｏｂ ｌｅｍａｒｏｕ ｎ ｄｔｈ ｅｗｏ ｒ ｌｄ ．

Ｕｎｄｅ ｒｓｔａ ｎｄ ｉ ｎｇｔｈ ｅ ｉ ｒ

ｃａ ｕｓｅ ｓａｎ ｄｔｈ ｅ ｉｒｅｆｆｅｃｔｓｏ ｎｈ ｕｍａｎｓｈａｖｅｔｈｅ ｒｅ ｆｏｒｅｂｅｃｏｍ ｅａ ｎ ｉｍ ｐｏ ｒｔａｎ ｔｔｏｐ ｉ
ｃｆｏｒ

ｇ ｌｏｂ ａ ｌ ｐｕ ｂ ｌ ｉ ｃｈ ｅａ ｌｔｈ ．
ＥＭＢＯＲｅｐ 

４ ：９２ １
－

９２４

１４４
．
Ｃ

ｌｅａｖｅ ｌ ａｎ ｄＳ
；Ｈ ａｙｄｏｎＤＴ，

Ｔａｙ ｌ ｏｒＬ ．２００７ ．Ｏｖｅ ｒｖ ｉｅｗｓｏｆｐａ ｔｈ ｏｇｅ ｎｅｍ ｅ ｒｇｅｎｃｅ ：ｗｈ ｉ ｃｈ

ｐａｔ ｈｏｇｅｎｓｅｍｅ ｒｇｅ ，ｗｈ ｅｎａｎ ｄｗｈｙ？ＣｕｒｒＴｏｐ
Ｍｉｃｒｏｂ ｉｏ ｌ Ｉｍｍ ｕｎｏｌ ３１５ ：８５

－

１１ １

１４５ ．Ｒｕｂｓ ａｍ ｅ ｎ
－Ｗ ａ ｉｇｍａ ｎ ｎＨ ．２００３ ．

Ｖｉｒａ ｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓａｎｄｔｒｅａ ｔｍｅｎ ｔ．
Ｎ ｅｗＹｏ ｒｋ ：

Ｍａ ｒｃｅ ｌ

Ｄｅｋｋｅ ｒ ．ｘ ｉｖ，
７５ ２ｐｐ

．

１４６ ．ＷＨＯ ．２ ００５ ．Ｃｏｍｂａ ｔｉｎｇ ｅｍｅ ｒｇ ｉｎｇ
ｉｎｆｅｃｔ

ｉｏｕｓｄｉｓｅａｓｅｓ ｉｎｔｈｅＳｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓ ｉａｎｒｅｇ ｉｏｎ ：

Ｗｏ ｒｌ ｄＨ ｅａ ｌ ｔｈＯｒｇａ ｎ ｉｚ ａｔ ｉ ｏｎ

１４７ ．ＷＨＯ ． ２００７ ．Ｗｏ ｒ ｌｄＨ ｅａ ｌ ｔｈＲｅｐｏｒｔ２００７ ：
ＡＳａｆｅｒ Ｆｕｔ ｕｒｅ ：Ｇ ｌｏｂａ ｌＰ ｕｂ ｌ ｉｃＨ ｅａ ｌ ｔｈＳ ｅｃｕ ｒ ｉｔｙ

ｉｎｔｈｅ２ １ ｓｔ ｃｅ ｎ ｔｕｒｙ ．
Ｗｏ ｒ ｌｄＨｅａ ｌ ｔｈＯｒｇａ ｎ

ｉ ｚａｔ ｉｏｎ

１
４８ ．Ｋｅｅ ｓ ｉ ｎｇ
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全文总结

传染病疫情暴发时 ， 公共卫生领域科研人员 需要对 引起疫情暴发的病因进行

快速鉴定 ， 从而为疾病预防控制提供关键信息和技术支撑 。 因此 ， 病原的快速检

测和鉴定在公共卫生领域中意义重大 。 基于简并引 物 ＰＣＲ 的 Ｐａｎ
－

ｖｉｒａｌｓｃｒｅｅｎｉｎｇ

是
一

种快速诊断技术 。我们实验室 目 前己经设计了１ ０ 种病毒科或属的通用 引物 ，

使用这些 引物 ， 我们从蝙蝠样本中 己经发现了
一

株新型冠状病毒 、

一

株博卡病毒 、

四株星状病毒和
一

株正呼肠孤病毒变异株 。 未来将设计更多病毒科或属 的通用 引

物 ， 以期涵盖更广的病毒范围进行病毒检测和新病毒发现 。

重组现象在冠状病毒成员 中很普遍 ， 也是冠状病毒产生遗传多样性的重要机

制 。 然而 ， 迄今为止所有 已经报道的重组事件均发生在相关病毒序列 的同源重组

上 。 本研究 中 ， 我们发现了
一

株新型蝙蝠冠状病毒 ， 其基因组序列 中插入了一个

功能性的 ｐ ｌ Ｏ 基因 。 多方面的证据表明这个 ｐ ｌ 〇 基因可能来源于
一

个古老的无囊

膜的正呼肠孤病毒 。 这是融合相关小跨膜 （ ｆｕｓｉｏｎ
－

ａｓｓｏｃ ｉａｔｅｄｓｍａｌ ｌ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ
，

ＦＡＳＴ ） 蛋 白在有囊膜病毒中 的第
一次报道 ， 同时也是单股正链 ＲＮＡ 病毒与双股

有节段的 ＲＮＡ 病毒之间重组的第一次报道 。 这些发现将进一步揭示病毒进化的

微妙机制 ， 并且可能为理解冠状病毒异源重组过程提供重要信息 。

冠状病毒基因组复制和 ＲＮＡ 合成的机制非常独特 ， 亚基因组形成是冠状病

毒病毒复制的
一

个重要标志 。 本研究 中 ， 我们通过直接检测样本中 的亚基因组来

判断研宂的冠状病毒在宿主组织细胞中是否复制 ， 以及判断特定的基因在病毒生

活周期 中是否转录 。 同时 ， 通过人工构建亚基因组的方法验证特定基因的功能 。

这是我们在冠状病毒研究方法上的
一

点创新 。

ＳＡＲＳ
－ＣｏＶ 和 ＭＥＲＳ－ＣｏＶ 是两种代表性的跨越 了种间屏障并引起人类感染

的 Ｂｅｔａ 冠状病毒 。 此外 ， 最近的研究结果表明 ， 另外一种 Ｂｅｔａ冠状病毒 ＢａｔＣｏＶ

ＨＫＵ４ 己经适应性地结合人类细胞 。 因此 ， 对其他流行的 Ｂｅｔａ 冠状病毒跨物种

传播的可能性进行研究 ， 是当前一个急切的议题 。 Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ 同样是
一

种 Ｂ ｅｔａ

冠状病毒 ， 在蝙蝠中经常检测到的 。 本研宄中 ， 我们解析了Ｂ ａｔＣｏＶ ＨＫＵ９ 假定

的受体结合结构域的结构并对其功能特点进行了鉴定 ， 这
一

结构域在其他 Ｂｅｔａ

冠状病毒中经证实是受体识别 和跨物种传播 的关键 因子 。 从解析的 ＢａｔＣｏＶ
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ＨＫＵ９ＲＢＤ 结构我们可以观察到 ， Ｂ ａｔＣｏＶＨＫＵ９ＲＢＤ 结构与其他的 Ｂ ｅｔａ冠状

病毒 ＲＢＤ 结构
一样存在

一

个保守的核心亚结构域 ， 同时还存在
一

个结构上独特

的外部亚结构域 。 在 目 前所有己知 的冠状病毒 ＲＢＤ 结构中 ， 我们进
一

步揭示亚

结构域之间的氨基酸相互作用模式是 同源的 。 这个特点从进化上揭示了Ｂ ｅｔａ 冠

状病毒 ｓ
ｐ

ｉｋｅ 蛋 白和它们在宿主受体使用上的 多态性 。
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一
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感谢我的大学老师——南京农业大学的毛卫华老师 ， 在最关键的时候 ， 帮我
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感谢我的博士同学们 ： 郭小娟 、 朱闻斐 、 高燕 、 陈利娜 、 颜晨 、 李金松 、 刘

洋 、 杨扬 、 谢兴旺 、 许松涛 、 李茂中 （病毒所 ）
；
张帆 、 欧阳

一

非 、 韩海红 、 卢
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一
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感谢 １ ０ 多年前
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“

玩
”
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一
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术 、 最新进展 以及各种专业软件的用途用法 ， 那种意气相投 ， 没有掺杂任何功利
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Ｍｏｋ ｉ 、 杨化冰 、 张浩 、 李俊甫 、 胡旭乐 、 杨凡力 、 万涛 、 Ｃｈｒ ｉ ｓｔｏｐｈｅｒＪｏｈｎＶａｖｒｉｃｋａ 、
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