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［摘　要］　为了解吉林省宠物医院就诊犬犬细小病毒流行现状及毒株变异情况，从吉林省长春、吉

林、辽源、松原、九台地区采集就诊犬肛门拭子７３份，采用胶体金快速检测试剂盒检测后，阳性样品

１５份。选取具有代表性的６份病料使用Ｆ８１细胞进行病毒的分离，成功分离到６株病毒（暂命名为

ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＬ、ＪＬ－ＳＹ、ＪＬ－ＪＴ、ＪＬ－ＬＹ），经通用引物鉴定均为犬细小病毒。ＶＰ２基因

序列分析结果显示，６株ＣＰＶ分离株之间的核苷酸同源性为９９．３％ ～１００％，与近年来国内分离株

核苷酸同源性为９８．９％～９９．９％，与国外分离株核苷酸同源性为９８．３％ ～９９．７％。遗传进化树结

果表明，６株分离株分属４个分枝：ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ与山东、辽宁分离株同属１个分枝，

ＪＬ－ＣＣ２与黑龙江分离株同属１个分枝，ＪＬ－ＪＴ与吉林分离株同属１个分枝，ＪＬ－ＪＬ与２０１３年吉

林、黑龙江分离株同属１个分枝。氨基酸序列比对显示６株分离株 ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＴ、

ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ属于ＮｅｗＣＰＶ－２ａ基因亚型，ＪＬ－ＪＬ株为属于ＮｅｗＣＰＶ－２ｂ基因亚型。此外，６株

ＣＰＶ分离株在２６７、３２４、３７７、４４０位氨基酸发生了变异。结果表明，吉林省ＣＰＶ以 ＣＰＶ－２ａ亚型为

主，ＣＰＶ－２ｂ亚型为辅，并存在基因多变现象，可为吉林省ＣＰＶ的有效防控提供数据支持。
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ＪＬ－ＪＴｗｉｔｈＪｉｌｉｎｉｓｏｌａｔｅ；ＪＬ－ＪＬｗｉｔｈＪｉｌｉｎａｎｄＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇｉｓｏｌａｔｅｓ（２０１３）．Ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｊｉｌｉｎｐｒｏｖｉｎｃｅ；ｃａｎｉｎｅｐａｒｖｏｖｉｒｕｓ；ｉｓｏｌａｔｉｏｎ；ＶＰ２ｇｅｎｅ

　　犬细小病毒病是由犬细小病毒（Ｃａｎｉｎｅｐａｒｖｏ

ｖｉｒｕｓ，ＣＰＶ）感染引起的一种犬急性高度接触性传

染病，主要感染幼犬，临床症状表现为呕吐、腹泻、

出血性肠炎以及白细胞显著减少。自１９７７年美国

科学者Ｅｕｇｓｔｅｔ等首次从患病犬粪便中观察到 ＣＰＶ

后，加拿大、日本、法国、德国、韩国等国家先后报道

了本病的发生［１－２］。我国首次于１９８２年由梁世哲

等报道了本病的发生，并于次年由徐汉坤等确定了

本病在我国的流行［３］。目前，ＣＰＶ已呈世界性流

行，对宠物犬健康以及毛皮动物养殖业造成了严重

的威胁。

ＣＰＶ隶属于细小病毒科，细小病毒属，为单股

正链ＤＮＡ病毒。病毒粒子为等轴对称的二十面体

结构，直径为２０～２４ｎｍ，由衣壳和核酸组成，病毒

无囊膜。ＣＰＶ病毒粒子结构坚实致密，对外界环

境抵抗力强。ＣＰＶ基因组长约 ５２００ｎｔ，分子量为

１．７×１０６，其基因组中包含２个启动子，利用宿主

的ＲＮＡ聚合酶Ⅱ分别启动结构蛋白（ＶＰ１，ＶＰ２）

和非结构蛋白（ＮＳ１，ＮＳ２）编码基因的转录［４－６］。

ＣＰＶ只有一个抗原型，与 ＦＰＶ、ＭＥＶ同源性较近，

序列分析表明ＦＰＶ与ＣＰＶ的基因组差异不到１％，

但宿主范围、血凝性、抗原性等存在着明显的差异。

ＣＰＶ可以通过基因漂移不断进化，随时间发生

基因突变，ＣＰＶ已由最初分离的 ＣＰＶ－２亚型，变

异为ＣＰＶ－２ａ、ＣＰＶ－２ｂ、ＣＰＶ－２ｃ、ＣＰＶ－２ｃ（ａ）、

ＣＰＶ－２ｃ（ｂ）５中基因亚型。其变异的主要特征为

ＶＰ２蛋白第４２６位氨基酸的变异，４２６－天冬酰胺

（Ａｓｎ）为ＣＰＶ－２与 ＣＰＶ－２ａ亚型，变异为天冬氨

酸（Ａｓｐ），则为 ＣＰＶ－２ｂ亚型，变异为谷氨酸

（Ｇｌｕ），则为 ＣＰＶ－２ｃ亚型［７］。目前，中国流行的

主要为 ＣＰＶ－２ａ、ＣＰＶ－２ｂ亚型，２０１０年报道

ＣＰＶ－２ｃ亚型的感染，但未形成大的流行［８］。为了

解吉林省宠物医院就诊犬 ＣＰＶ流行毒株的变异情

况及基因亚型分布情况，本试验采用胶体金快速诊

断试剂盒对长春、吉林、九台等５个地区宠物医院

就诊犬病例进行了检测，并对 ＣＰＶ阳性病例进行

了病毒分离与ＶＰ２基因测序及分析，以了解吉林地

区ＣＰＶ的分子流行病学与 ＶＰ２基因遗传变异情

况，以期为本地ＣＰＶ的有效防控提供依据。

１　材料与方法

１．１　毒株及细胞株　ＣＰＶ阳性毒株为吉林农业大

学预防兽医学实验室保存；Ｆ８１细胞为军事兽医研

究所馈赠。

１．２　主要试剂与仪器　犬细小胶体金快速检测试

剂盒购于意大利 ＫｏＱｉｎｅ公司；ＶｉｒｕｓＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡ

Ｋｉｔ，ＧｅｌＥｘｔｒａｃｔｉｏｎｋｉｔ，ＰｌａｓｍｉｄＭｉｎｉＰｒｅｐａｒａｔｉｏｎｋｉｔ购

自 Ａｘｙｇｅｎ公司；ＥｘＴａｑ酶、１０×ｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰ、

ＰＭＤ－１８Ｔ、ＤＬ２０００ｍａｋｅｒ等均购自 ＴＡＫＡＲＡ公

司；ＭＥＭ、０．０５％胰酶、双抗、胎牛血清购自ｇｉｂｃｏ公

司。ＭｉｋＲｏ２２Ｒ高速冷冻离心机（德国 ＨＥＴＴＩＣＨ
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公司）、ＭＩＲ－１６２ＣＯ２恒温培养箱（日本ＳＡＮＹＯ公

司）、ＴＣ－２５／ＨＰＣＲ仪（ＢＩＯＥＲ公司）、ＤＹＹ－６Ｂ

电泳仪凝胶成像系统（ＢＩＯ－ＲＡＤ公司）等。

１．３　病料来源及处理　病料采集自 ２０１５－２０１６

年吉林省长春、吉林、松原、九台、辽源５个地区宠

物医院就诊的宠物犬，为患病犬的粪便样本。采集

的粪便样本中加入含有１％双抗溶液的 ＭＥＭ涡旋

混匀，反复冻融３次后，５０００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，收

集上清液１００００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，再次收集上清液

于新的离心管中，处理后的样本于－８０℃保存。

１．４　犬细小胶体金试纸条检测　病料处理液使用

ＫｏＱｉｎｅ公司的犬细小胶体金快速检测试剂盒进行

检测，并设置阳性对照与阴性对照。

１．５　病毒分离　胶体金快速检测试剂盒检测结果

为阳性的病料处理液经０．２２μｍ滤膜过滤除菌，按

培养液体积的１／１０接种于 Ｆ８１细胞，同时设置对

照组，３７℃吸附１ｈ，补充细胞维持液，３７℃、５％

ＣＯ２温箱中静置培养４～５ｄ，每日观察细胞病变情

况。若无病变则于培养４～５ｄ后收集培养液，按

照常规方法进行盲传，盲传５代后无病变则视为阴

性；出现病变的细胞经反复冻融 ３次后收集病毒

液，－８０℃保存。

１．６　犬细小通用引物鉴定　使用 ＶｉｒｕｓＧｅｎｏｍｉｃ

ＤＮＡＫｉｔ提取出现典型犬细小ＣＰＥ的病毒液ＤＮＡ，

以病毒ＤＮＡ为模板，去离子水、ＣＰＶ阳性毒株ＤＮＡ

为阴、阳对照，使用 ＣＰＶ通用引物进行 ＰＣＲ扩增，

扩增产物经１％琼脂糖凝胶电泳进行检测。

１．７　ＶＰ２全基因扩增及序列分析　根据 ＮＣＢＩ上

已发表的ＣＰＶ－２株（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：Ｍ３８２４５）基

因序列设计扩增ＶＰ２全基因序列的引物，引物序列

为 ＶＰ２－Ｆ：５’－ＡＴＧＡＧＴＧＡＴＧＧＡＧＣＡＧＴＴＣ－３’，

ＶＰ２－Ｒ：５’－ＡＡＴＡＴＡＡＴＴＴＴＣＴＡＧＧＴＧＣＴＡＧ－３’，

预期扩增片段大小为 １７５５ｂｐ。扩增条件为：

９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５６℃退火３０ｓ，

７２℃延伸１ｍｉｎ４５ｓ，７２℃终延伸１０ｍｉｎ，共３５个

循环。ＰＣＲ产物经１％琼脂糖凝胶电泳进行检测，

经胶回收后连接ｐＭＤ－１８Ｔ载体，转化 ＤＨ５α感受

态大肠杆菌，挑取阳性菌落提取质粒，并送往上海

生工有限公司测序。查找 ＧｅｎＢａｎｋ上已发表的国

内外不同基因型的 ＣＰＶ毒株 ＶＰ２基因序列，使用

ＭＥＧ７．０软件进行基因序列及氨基酸序列同源性

分析，并绘制进化树。

２　结　果

２．１　胶体金试剂盒检测结果　本试验共采集患病

犬粪便样本７３份，经犬细小胶体金快速诊断试剂

盒检测，ＣＰＶ阳性样品１５份，分别为长春６份、吉

林３份、松原２份、九台２份、辽源２份。

２．２　病毒分离　选择具有代表性的 ６份胶体金

检测阳性临床样品处理液，接种单层培养的Ｆ８１细

胞，并观察细胞病变。６份临床样品均于接毒后

４８～９６ｈ细胞出现肿胀圆缩、拉网、脱落典型的细

胞病变，对照组细胞正常（图１）。连续盲传３代，

出现稳定的细胞病变，证明成功分离到６株病毒，

暂命名为 ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＬ、ＪＬ－ＳＹ、

ＪＬ－ＪＴ、ＪＬ－ＬＹ。

Ａ：接毒组细胞肿胀圆缩、拉网、脱落；Ｂ：对照组细胞无病变

图１　接毒后细胞病变

２．２　犬细小通用引物鉴定结果　采用犬细小病毒

通用引物对提取的病毒液 ＤＮＡ进行特异性扩增，

经１％琼脂糖凝胶电泳检测，均在８４５ｂｐ左右出现

目的条带，与预期结果一致（图２）。经序列测定及

在线 Ｂｌａｓｔ比对，与 ＣＰＶ同源性为 ９８．３％ ～

９９．９％，确定分离到的６株病毒均为ＣＰＶ。

２．３　ＶＰ２全基因扩增结果　采用设计的ＶＰ２全基

因引物ＶＰ２－Ｆ／ＶＰ２－Ｒ对６株ＣＰＶ分离株的ＶＰ２

基因进行特异性扩增，扩增产物经１％琼脂糖凝胶

电泳检测，均在１７５５ｂｐ左右出现目的条带，与预期

结果一致（图３）。

２．４　ＶＰ２基因遗传进化分析　ＣＰＶ分离株ＶＰ２基
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Ｍ：ＤＬ２０００Ｍａｋｅｒ；１～６：ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＬ、ＪＬ－ＳＹ、

ＪＬ－ＪＴ、ＪＬ－ＬＹ；７：阳性对照；８：阴性对照

图２　犬细小通用引物鉴定结果

Ｍ：ＤＬ２０００Ｍａｋｅｒ；１～６：ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＬ、

ＪＬ－ＳＹ、ＪＬ－ＪＴ、ＪＬ－ＬＹ；７：阴性对照

图３　ＣＰＶ分离株ＶＰ２基因扩增结果

因经ＰＣＲ扩增、连接、转化后，将阳性克隆质粒送

往上海生工生物工程公司测序，测序结果经拼接后

得到ＣＰＶ分离株的ＶＰ２全基因序列，均为１７５５ｂｐ。

基于ＶＰ２基因遗传进化分析结果表明，６株ＣＰＶ分

离株之间的核苷酸同源性为９９．３％ ～１００％，与近

年来国内分离株核苷酸同源性为９８．９％ ～９９．９％，

与国外分离株核苷酸同源性为 ９８．３％ ～９９．７％。

其中，ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ核苷酸同源性高达

９９．７％～１００％；ＪＬ－ＣＣ２株与２０１３年黑龙江分离

株核苷酸同源性达９９．８％，ＪＬ－ＪＴ株与２００８年吉

林分离株核苷酸同源性达９９．７％，ＪＬ－ＪＬ株与

２０１３年吉林分离株核苷酸同源性达 ９９．８％，６株

ＣＰＶ分离株与山东、辽宁等地方分离株核苷酸同源

性也达到９８．９％以上。查找 ＧｅｎＢａｎｋ上国内外不

同基因型的 ＣＰＶＶＰ２基因序列，应用 ＭＥＧ７．０软

件进行序列分析，并绘制遗传进化树（图４）。

图４　ＣＰＶＶＰ２核苷酸序列遗传进化树（▲代表ＣＰＶ分离株）
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　　由图可知，ＶＰ２基因遗传进化树分为２个大的

分枝，分别为Ａ分枝（主要包括本试验６株分离株与

山东、辽宁、吉林、黑龙江、印度以及韩国分离株）

与Ｂ分枝（主要包括美国、法国分离的 ＣＰＶ－２、

ＣＰＶ－２ａ、ＣＰＶ－２ｂ、ＣＰＶ－２ｃ毒株）。６株分离株分

属４个分枝：ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ与山东、辽宁

分离株同属１个分枝，ＪＬ－ＣＣ２与黑龙江分离株同属

１个分枝，ＪＬ－ＪＴ与吉林分离株同属 １个分枝，

ＪＬ－ＪＬ与２０１３年吉林、黑龙江分离株同属１个分枝。

２．５　ＶＰ２基因推导氨基酸序列分析　根据ＣＰＶ分

离株ＶＰ２基因推导ＶＰ２氨基酸序列，共编码５８４个

氨基酸。比对６株分离株与 ＧｅｎＢａｎｋ中典型 ＣＰＶ

基因型的氨基酸序列，分析 ＣＰＶ分离株基因变异

位点（表 １）。由代表 ＣＰＶ基因亚型的第 ８７位、

４２６位氨基酸可知，ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＴ、

ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ均为４２６Ｎ，属于 ＮｅｗＣＰＶ－２ａ基

因亚型，仅 ＪＬ－ＪＬ株为４２６Ｄ，属于 ＮｅｗＣＰＶ－２ｂ

基因亚型。此外，６株ＣＰＶ分离株在２６７、３２４、３７７、

４４０位氨基酸发生了变异，主要表现为２６７：Ｆ→Ｙ，

３２４：Ｙ→Ｉ，３７７：Ｒ→Ｋ，４４０：Ｔ→Ａ，与中国分离株

ＣＰＶ／ＣＮ／ＨＢ１／２０１３、ＣＰＶ／ＣＮ／ＪＬ６／２０１３等存在相

同的变异，属于一个特殊的分枝。

表１　ＣＰＶＶＰ２基因推导氨基酸分析
序列名称／基因位点 ８７ ２６７ ２９７ ３００ ３２４ ３７７ ４２６ ４４０
Ｍ３８２４５ＣＰＶ－２ Ｍ Ｆ Ｓ Ａ Ｙ Ｒ Ｎ Ｔ
Ｍ２４００３ＣＰＶ－２ａ Ｌ Ｆ Ｓ Ｇ Ｙ Ｒ Ｎ Ｔ
Ｍ７４８４９ＣＰＶ－２ｂ Ｌ Ｆ Ｓ Ｇ Ｙ Ｒ Ｄ Ｔ

ＡＹ７４２９５３ＮｅｗＣＰＶ－２ａ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｙ Ｒ Ｎ Ｔ
ＡＹ７４２９５５ＮｅｗＣＰＶ－２ｂ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｙ Ｒ Ｄ Ｔ
ＤＱ０２５９７４ＣＰＶ－２ｃ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｙ Ｒ Ｅ Ｔ

ＦＪ４３５３４５ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ｔ
ＫＲ００２７９４ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ｔ
ＫＲ００２７９９ Ｌ Ｙ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｄ Ａ
ＫＲ００２８０５ Ｌ Ｙ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ａ
ＪＬ－ＣＣ１ Ｌ Ｙ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ａ
ＪＬ－ＣＣ２ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｉ Ｋ Ｎ Ｔ
ＪＬ－ＪＬ Ｌ Ｙ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｄ Ａ
ＪＬ－ＬＹ Ｌ Ｙ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ａ
ＪＬ－ＳＹ Ｌ Ｙ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ａ
ＪＬ－ＪＴ Ｌ Ｆ Ａ Ｇ Ｉ Ｒ Ｎ Ｔ

３　讨　论
犬细小病毒主要感染幼犬，幼犬感染 ＣＰＶ后

发病率高达９０％，病死率可达到２０％ ～５０％。不
同年龄阶段的幼犬感染后表现为不同的临床症状，

子宫内感染或８周龄以下幼犬感染多表现为心肌
炎型，２～６月龄幼犬感染多表现为肠炎型［９］。此

外，部分ＣＰＶ毒株还可以感染猫科动物、貂等毛皮
动物，对宠物犬猫健康以及毛皮动物养殖业造成了

严重的威胁。ＣＰＶ仅有一个血清型，但经过长期变
异后形成不同的基因亚型，主要包括 ＣＰＶ－２、
ＣＰＶ－２ａ、ＣＰＶ－２ｂ、ＣＰＶ－２ｃ。１９７８－１９８０年，主
要为ＣＰＶ－２基因型；１９８０年后，ＣＰＶ－２ＶＰ２蛋白
发生了５个氨基酸的变异后成为 ＣＰＶ－２ａ亚型；
１９８４年后，ＣＰＶ－２ａ亚型 ＶＰ２蛋白第４２６为氨基
酸发生了变异进化为 ＣＰＶ－２ｂ基因亚型；近年来，

德国、阿根廷、南美等国家报道了ＣＰＶ－２ｃ基因亚型
的出现［７，１０］。目前，世界范围内主要流行的毒株为

ＣＰＶ－２ａ与ＣＰＶ－２ｂ亚型，但部分国家流行毒株则
以ＣＰＶ－２ｃ亚型为主，如巴西、乌拉圭等国家［１１］。

据报道，我国目前流行的毒株主要为ＣＰＶ－２ａ亚型，
其次是ＣＰＶ－２ｂ亚型，２０１０年报道了 ＣＰＶ－２ｃ亚
型的发生，但未形成大规模流行。ＣＰＶ的诊断临床
上主要依靠临床症状的观察以及生化、血常规、胶

体金快速检测试剂盒，实验室诊断主要依靠病毒分

离鉴定、ＰＣＲ、ＬＡＭＰ等分子生物学检测技术以及血
凝试验、ＥＬＩＳＡ等免疫学诊断方法［１２］。病毒分离主

要使用Ｆ８１、ＭＤＣＫ、ＣＲＦＫ等细胞。基因型鉴定方法
主要依据ＶＰ２基因，包括ＶＰ２全基因扩增与ＶＰ２基
因可变区核酸 ＰＣＲ等方法，如 Ｃｈｉｎｃｈｋａｒ等建立的
ＶＰ２全基因扩增引物、Ｓｅｎｄａ和 Ｐｅｒｅｉｒａ等设计的
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ＣＰＶ基因可变区ＰＣＲ引物等［１３－１４］。本试验采用胶

体金试纸条对临床样本进行初步检测，阳性样品使

用Ｆ８１细胞进行病毒分离，成功分离到６株病毒，经
ＣＰＶ通用引物鉴定为 ＣＰＶ毒株，并暂命名为
ＪＬ－ＣＣ１、ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＬ、ＪＬ－ＳＹ、ＪＬ－ＢＣ、
ＪＬ－ＬＹ。

使用设计的 ＶＰ２全基因序列引物对６株 ＣＰＶ
分离株ＶＰ２基因进行扩增、测序，并与国内外 ＣＰＶ
分离株进行基因比对分析与推导氨基酸变异情况

分析。ＶＰ２基因遗传进化树主要分为２个大的分
枝：Ａ分枝与Ｂ分枝，６株ＣＰＶ分离株属于Ａ分枝，
还包括２００８－２０１４年我国山东、吉林、辽宁、黑龙
江等地方分离株以及印度、韩国等亚洲分离株。

Ｂ分枝主要包括美国、法国等欧美国家分离的不同
基因亚型的 ＣＰＶ毒株。Ａ分枝中，ＪＬ－ＣＣ１、
ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ与山东、辽宁分离株同属 １个分
枝，同源性高达９９．７％～１００％；ＪＬ－ＣＣ２株与２０１３
年黑龙江分离株同属 １个分枝，核苷酸同源性达
９９．８％；ＪＬ－ＪＴ株与２００８年吉林分离株同属１个
分枝，核苷酸同源性达９９．７％；ＪＬ－ＪＬ株与２０１３年
吉林分离株同属 １个分枝，核苷酸同源性达
９９．８％。经 ＶＰ２基因推导氨基酸变异情况分析，
６株分离株共存在６处变异，分别为２６７、３００、３２４、
３７７、４２６、４４０位氨基酸位点。其中，ＪＬ－ＣＣ１、
ＪＬ－ＣＣ２、ＪＬ－ＪＴ、ＪＬ－ＬＹ、ＪＬ－ＳＹ４２６位氨基酸为
天冬酰胺（Ｎ），属于 ＮｅｗＣＰＶ－２ａ基因亚型，仅
ＪＬ－ＪＬ株为天冬氨酸（Ｄ），属于ＮｅｗＣＰＶ－２ｂ基因
亚型。此外，６株 ＣＰＶ分离株在 ２６７、３２４、３７７、
４４０位氨基酸发生了变异，主要表现为２６７：Ｆ→Ｙ，
３２４：Ｙ→Ｉ，３７７：Ｒ→Ｋ，４４０：Ｔ→Ａ，与中国分离株
ＣＰＶ／ＣＮ／ＨＢ１／２０１３、ＣＰＶ／ＣＮ／ＪＬ６／２０１３等存在相
同的变异。该变异已被相关文章报道过，中国、韩

国、朝鲜等国家 ＣＰＶ分离株 ＶＰ２蛋白第２６７、３２４、
４４０位氨基酸与美国、欧洲等 ＣＰＶ分离株存在差
异，形成了一个特殊的 ＣＰＶ分枝。丁轲等对
２０１０－２０１３年河南省 ＣＰＶ流行毒株进行了分子流
行病学调查，结果 ７株河南分离株 ＶＰ２蛋白第
２６７、３２２、３２４、３３３、４４０等１１处氨基酸发生了变异，
与本试验变异情况相似。此外，调查结果证明河南

省流行的ＣＰＶ以 ＣＰＶ－２ａ型和 ＣＰＶ－２ｂ型并存，
但以 ＣＰＶ－２ａ型为主，且基因呈多变异现象［１５］。

通过本试验对吉林省宠物医院就诊犬 ＣＰＶ流行毒

株进行了分离及序列分析，结果提示吉林省 ＣＰＶ
以ＣＰＶ－２ａ亚型为主，ＣＰＶ－２ｂ亚型为辅，并存在
基因多变现象，可为吉林省 ＣＰＶ的有效防控提供
数据支持。
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