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摘 要：新城疫（Newcastle Disease，ND）是严重损害禽类健康的疾病之一，在世界范围内广泛流行，临床

以高热、呼吸困难、下痢、神经紊乱、黏膜出血等症状为特征，严重危害禽类的生长繁殖及禽肉生产。新城疫

由新城疫病毒（Newcastle Disease Virus，NDV）引起。NDV 已有近 100 年的流行历史，能够感染鸡、鸭、鹅和

鸽子等 200 多种禽类，其基因型众多，易变的基因型给新城疫防控带来巨大困难。鸟类迁徙在病毒跨境传播中

起到重要作用，导致我国各地区新城疫疫情时有发生，给养禽业带来巨大的经济损失，严重制约了养禽业的健

康发展。NDV 分布范围广、宿主流动性强 , 是危害养禽业的重要病毒。为了解我国 NDV 的流行情况，通过对其

分子流行病学及各基因型的时空分布进行分析，发现我国新城疫主要分布于广西、广东等华南地区，江苏、安

徽等华东地区及陕西、甘肃等西北地区。这些地区分离出的高致病性Ⅱ类毒株包括多种基因型，其中基因Ⅱ型

和基因Ⅶ型毒株为主要流行株。通过对 NDV 流行相关数据的整理与分析可为疫情防控和疫苗研究提供参考。
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Abstract: Newcastle disease (ND) is one of the diseases that seriously damage the health of poultry and is widely 

prevalent worldwide. It is characterized by high fever, respiratory distress, dysentery, neurological disorders, and mucosal 

hemorrhage, seriously threatening the growth and reproduction of poultry and production of poultry meat. Newcastle disease 

is caused by Newcastle disease virus (NDV), which has been prevalent for nearly 100 years and can infect more than 200 

species of poultry, including chickens, ducks, geese and pigeons. It has many genotypes, and the variable genotypes bring 

great difficulties to the prevention and control of ND. The migration of birds plays an important role in the cross-border 
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新 城 疫（Newcastle Disease，ND） 是 一 种 由

新 城 疫 病 毒（Newcastle Disease Virus，NDV） 引

起的禽类急性、接触性传染病［1］，是严重损害养

禽业发展的疾病之一，世界动物卫生组织将其划

为 A 类传染病，我国将其列为一类传染病。自然

条件下，NDV 经受伤皮肤、消化道、呼吸道黏膜

等部位侵入机体，也可通过垂直传播导致幼禽感

染。新城疫可引起鸡、鸭、鹅、鸽子、鹌鹑等禽

类感染，尤其鸡受感染后通常会导致死亡，其他

动物的症状一般比鸡轻［2］。ND 一年四季均可发生，

春秋季多发，临床上可根据发病速度、症状及死

亡率将其分为最急性、急性、慢性 3 种类型，其

中急性 ND 普遍流行，死亡率高（可达 90% 以上）。

NDV 存在于病禽的所有组织器官、体液及分泌物

中，脑、脾、肺含毒量最高，故病禽会出现转脖、

站立不稳等神经症状，脾脏充血、出血，亦可见

明显的呼吸困难、咳嗽和气喘等呼吸道症状［3］。

ND 自 1926 年在印度尼西亚被首次发现，至

今已引发 4 次全球性大规模流行［4］，从病毒流行

史上看，ND 一直是家禽的毁灭性疾病，目前该

疾病在许多国家仍然是影响家禽养殖业发展的主

要问题之一。即使在 ND 已经得到控制的国家，

依然有较重的经济负担，主要用于疫苗接种和维

持严格的生物安全措施［5］。目前市场上存在多种

活疫苗和灭活疫苗，包括易于保存、运输的耐热

NDV 疫苗［6］，国内普遍使用灭活疫苗防控 ND。

ND 经常被误诊为沙门氏菌病、螺旋体病、喉气

管炎和某些出血性疾病，故对其诊断需要密切的

监测，以迅速、特异性地识别病原。血清学检测

和分子生物学检测是 NDV 检测的标准方法，血清

学检测可短时间内检测到 NDV 的存在，从而可迅

速采取行动控制疫情传播；分子生物学检测则确

定其基因分型，为后续疫苗研发提供方向。血清

学检测主要采用血凝抑制试验与 ELISA 检测。血

凝抑制试验主要测量 NDV 特异性抗体抑制 NDV

颗粒对红细胞凝集的能力，因其成本较低及操作

简便而成为目前主要的检测方法。ELISA 检测高

度敏感，产生的结果与血凝抑制试验结果基本一

致，也是常用的检测方法。近年来，分子生物学

检测方法迅速发展，各新型技术的研发取得了重

大成果，其中微阵列杂交技术、生物传感器和下

一代测序最受关注，但因成本高、技术复杂等原

因尚未被广泛使用，而普遍使用的技术是逆转录

聚合酶链式反应（RT-PCR）和荧光定量聚合酶

链式反应（qPCR）。qPCR 技术使用最广，相较

于传统检测技术，该技术更便捷且具有更高的病

毒检测灵敏度。分子生物学技术的进步对分子流

行病学的研究提供了有利条件，本文就 NDV 流行

病学及其基因型的遗传进化等方面研究进展进行

综述，以期为 NDV 的防控和疫苗研发提供参考。

1 NDV 病原学

NDV 对外界抵抗力较强，在自然环境中可生

存较长时间；对低温抵抗力强，低温下可存活数

月；60 ℃环境下经 45 min 可灭活，紫外线照射

30 min 被灭活［7］；对乙醚等有机溶剂敏感。

NDV 是单股负链 RNA 病毒，为副黏病毒科

新城疫样病毒属的禽副黏病毒Ⅰ型［8］。NDV 多

为圆形，直径 100~250 nm，有囊膜，单链不分

节。NDV 基 因 组 有 3 种 长 度， 分 别 为 15 186、

15 192、15 198 nt［9］，结构为3'-NP-P-M-F-HN-L-5'
（图 1），编码 6 种特异性结构蛋白［10］，分别为

核衣壳蛋白（NP）、磷蛋白（P）、基质蛋白（M）、

融合蛋白（F）、血凝素 - 神经氨酸酶蛋白（HN）

spread of the virus, resulting in Newcastle disease outbreaks in various regions of China, bringing huge economic losses to 

the poultry industry and seriously restricting the healthy development of the poultry breeding industry. In view of the wide 

distribution of NDV and the strong host mobility, it makes an important epidemic disease threatening the poultry breeding 

industry. Therefore, to understand the prevalence of NDV in China, the study analyzes its molecular epidemiology and the 

spatial and temporal distribution of each genotype, and it is found that ND in China is mainly distributed in southern China, 

such as Guangxi and Guangdong, eastern China, such as Jiangsu and Anhui, and northwestern China, such as Shaanxi and 

Gansu. The highly pathogenic Class Ⅱ strains isolated from these regions include multiple genotypes, with genotype Ⅱ and 

genotype Ⅶ strains being the main prevalent strains. The collation and analysis of NDV prevalence data provide reference data 

for epidemic prevention control, and vaccine development.

Key words: poultry; Newcastle disease; genotyping; molecular epidemiology; disease prevention and control
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和大蛋白（L）。每个特异性结构蛋白的基因都

存在起始因子和终止因子序列，各蛋白基因之间

通过基因间序列将彼此分隔开，保证其表达的准

确性。

1.1 血凝素 - 神经氨酸酶蛋白（HN）

HN 蛋白和 F 蛋白为刺突糖蛋白，刺突长度

约为 8 nm，分别以三聚体和四聚体的形式存在，

位于囊膜表面，在病毒感染过程中参与病毒的入

侵，可诱导保护性免疫［11］，它们均为病毒热稳

定性的决定因素［12］。HN 是一种Ⅱ型整合膜蛋

白，蛋白分子量为 74 kD，可使病毒吸附在细胞

表面的唾液酸受体，并通过血凝素、神经氨酸酶

的生物学活性破坏受体功能，参与病毒入侵。HN

的受体识别位点和神经氨酸酶活性位点均位于球

状头部，并且高度保守，球状头部区域也被认为

是抗体结合位点［13］。由于终止密码子位置不同，

自然界中存在不同长度的 HN 蛋白，最短的 HN

蛋白含 571 个氨基酸，存在于速发菌株中；最长

的 HN 蛋白含 616 个氨基酸，存在于缓发菌株中。

HN 蛋白中扩展羧基末端的长度和序列可影响蛋

白功能，但尚未明确其对 NDV 毒力的作用［5］。

1.2 融合蛋白（F）

F 蛋白是存在于 NDV 包膜上的表面糖蛋白，

参与病毒穿入、细胞融合等过程。其基因组序列

用于对 NDV 毒株基因型进行分类，切割位点处序

列是世界动物卫生组织（OIE）公认的毒力指标。

NDV 系统性传播及其毒力大小取决于 F 蛋白在组

织中的裂解。根据 OIE 相关标准，位于 112~116

位氨基酸之间的 F 蛋白切割位点具有多个碱性氨

基酸残基，并在 117 位具有苯丙氨酸残基的毒株

被认为是强毒株；在 117 位具有一元 F 切割位点

和亮氨酸残基的毒株被认为是弱毒株［2］。

1.3 基质蛋白（M）

M 蛋白本质为疏水蛋白，位于核衣壳和脂质

膜之间，分子量约为 40 kD，由 364 个氨基酸组成。

M 蛋白是一种碱性蛋白质，具有与病毒核酸相互

作用的区域（17 bp），包括 9 个碱性氨基酸［14］，

其在 RNA 合成及病毒自身装配中起关键作用［15］。

M 蛋白在副粘病毒中高度保守，群体发生突变后

其存在极少的非同义碱基替代，这可作为对不同

地域 NDV 分离株进行分类的依据［16］。

1.4 大蛋白（L）

L 蛋白是 NDV 基因组中最大的蛋白质，由

2 204 个氨基酸组成，分子量为 250 kD［9］。L 蛋

白属于 RNA 依赖性 RNA 聚合酶，与病毒组装、

合成相关，在病毒感染过程中充当病毒复制酶和

转录酶，其合成病毒 mRNA 并协助基因组 RNA

复制，还对新形成的 mRNA 进行 5' 端加帽、甲基

化及激活多聚 A 聚合酶活性［17］。L 蛋白可调节

NDV 的毒力，可能通过增加复制期间病毒 RNA

的合成速率而发挥有效作用［18］。

1.5 磷蛋白（P）

P 蛋白连接 L 蛋白与 NP 蛋白，是聚合酶的

辅助因子。P 蛋白由 395 个氨基酸组成，在特定

的丝氨酸和苏氨酸残基处被磷酸化，并作为同源

寡聚体发挥作用，其在病毒复制和转录中也具有

至关重要的作用［5］。P 蛋白的四聚体介导 L 蛋白

和 N-RNA 模板之间的相互作用，以防止 NP 蛋白

随机包裹非病毒 RNA。此外，P 蛋白与未组装的

NP 蛋白形成复合物，调节逆转录过程。在病毒复

制过程中，P 蛋白的不同结构域与 NP 蛋白相互

作用时发挥不同功能。NDV 的 6 个结构蛋白基因

中有 5 个蛋白基因编码单一的蛋白质，只有 P 蛋

白基因通过 RNA 编辑编码 3 个蛋白质，即 P 蛋白、

V 蛋白和 W 蛋白［9］。V 蛋白和 W 蛋白是辅助蛋白，

仅存在于病毒感染的细胞中，其中 V 蛋白属于干

扰素（IFN）拮抗剂，对 NDV 毒力大小起重要作

用［19］。

1.6 核衣壳蛋白（NP）

NP 蛋白含 489 个氨基酸，分子量为 55 kD，

覆盖整个病毒核酸形成核糖核蛋白（RNP），以

3'

NP

P

M

F

HN

L

NP   P   M   F   HN     L 5'

图 1 新城疫病毒结构示意图［3］

Fig. 1 Schematic diagram of the structure of
  Newcastle disease［3］
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保护 RNA 免受核酸酶的侵害［16］。NP 蛋白是病

毒颗粒中最丰富的蛋白质，电子显微镜下可见

“人”字形结构，是病毒复制和 mRNA 生物合成

所需的最小模板，与 N 蛋白、P 蛋白、L 蛋白及

基因组 RNA 结合形成 RNP。 

2 NDV 分子流行病学进展

2.1 NDV 基因型

F 蛋白是主要的特异性结构蛋白，根据其核

苷酸序列划分 NDV 的基因型，其基因全长 1 792 

nt，ORF 长 1 662 nt，编码 553 个氨基酸 ，分子

量约 55 kD［20-21］。根据其基因编码可将 NDV 分

为 I 和Ⅱ两类。若 F 蛋白裂解位点的氨基酸组

成 为 112R/K-R-Q-K/R-R-F117， 则 其 为 I 类 毒

株；若裂解位点的氨基酸组成为 112G/EK/R-Q-G/

E-R-L117，则其为Ⅱ类毒株［22］。I 类毒株主要

来源于野生鸟类，大多毒株为低毒力［23］，家禽

中主要感染鸭、鹅等水禽，鸡群中偶尔出现，但

概率较小。Ⅱ类毒株是可引起禽类明显症状的强

毒株，具有多种基因型，分为 I 型、Ⅱ型、Ⅲ型

等，遗传进化距离大于 0.1 就被判定为不同基因

型［3］。巴基斯坦和孟加拉国曾从鸽子中分离出基

因型 XXI.1.2 毒株［24-25］。因此，Ⅱ类毒株至少分

为Ⅰ~XXI 达 20 多种。Ⅱ类毒株在野生鸟类中具

有某些特定的基因型，例如基因型Ⅵ型毒株为鸽

子、鸬鹚等野生鸟类的特有毒株［26］，而至今并

无证据表明该型毒株无感染家禽的风险。

我国曾分离出多种基因型 NDV 毒株。1946 年，

我国分离到特有的Ⅱ类Ⅸ基因型 F48E9 毒株［27］，

为嗜神经型强毒株，家禽表现出以神经症状为主

导的临床特征［28］，即出现翅麻痹、跛行、站立不稳、

头颈向后侧扭转、伏地旋转等症状；在新城疫第

3 次大流行时，主要流行株为Ⅱ类Ⅵ型毒株；20

世纪 90 年代 NDV 的Ⅱ类Ⅶ d 型成为我国主要优

势基因型［29］；2010 年，广东首次监测到Ⅱ类 XII

型，并证实为强毒株［30］。这些毒株的成功分离

为新城疫的诊断与防控提供了巨大帮助。进入 21

世纪以来，NDV Ⅰ类毒株的致病性有增强趋势，

从而引起人们的关注，2008 年首次分离出Ⅰ类病

毒 Duck China/08-004/2008［31］，自此逐渐加强对

NDV Ⅰ类病毒的研究，而高致病性的Ⅱ类毒株始

终是人们研究新城疫疾病的重点。到目前为止，

NDV 的基因型仍在不断改变，掌握其所有基因型

并研究有针对性的防治方法才有可能净化 NDV。

2.2 分子流行病学

2.2.1 我国 NDV 不同基因型流行情况 为了解

我国部分地区 NDV 流行毒株的基因型情况，本

文统计整理了中国知网和 PubMed 报道的 NDV

分子流行病学数据，结果（表 1）发现，2008—

2020 年间在各地区收集的 14 062 份样本中共分离

到 234 株毒株，其中 166 株鉴定出具体基因型，

涉 及 基 因 型 Ⅰ 类 1 型（4/166，2.41%）、2 型

（3/166，1.81%）、3 型（60/166，36.14%），基

表 1 我国各地区 NDV 毒株的基因型统计
Table 1 Genotype statistics of NDV strains

    in various regions of China

区域
Region

年份
Year

采样数量
Number of
samples

分离数
Number of
separations

基因型
Genotype

数量
Number

来源
Source

广西［7，16］

Guangxi
2017 1352 17 Ⅰ类 3 型 10 鸭 (4)、鸡 (6)

Ⅱ类Ⅰ型 7
2008—
2010

7 Ⅰ类 5 鸭
Ⅱ类 2 鸭

2011—
2013

3 Ⅱ类Ⅷ型 1 鸡
Ⅱ类Ⅶ h 型 2 鸡

江苏［3,32］

Jiangsu
2018 1973 4 Ⅰ类 1d 型 1 野鸡

Ⅱ类Ⅱ型 1 家鸡
Ⅱ类Ⅰ b 型 1 野鸭
Ⅱ类Ⅰ b 型 1 野鸭

4 Ⅱ类Ⅷ型 2 鸡
Ⅱ类Ⅸ型 2 鸡

秦岭［32］

Qinling
Mountains

2008 374 5 Ⅱ类Ⅸ型 5 野鸟

华东［33-34］

Eastern
China

2014—
2016

2101 56 Ⅰ类 3c 型 42 鸡 (31)、
鸭 (8)、鹅 (3)

Ⅱ类Ⅰ型 4 鸡 (2)、鹅 (2)
Ⅱ类Ⅱ型 8 鸡
Ⅱ类Ⅶ型 2 鸡、鸭

2011—
2012

1200 23 Ⅱ类Ⅰ b 型 13 鸭 (8)、鹅 (5)
Ⅰ类 2 型 3 鸭 (2)、鹅 (1)
Ⅰ类 3b 型 7 鸭 (5)、鹅 (2)

西藏［35］

Tibet
2010—
2011

8 Ⅱ类Ⅶ型 3 鸡
Ⅱ类Ⅱ型 5 鸡

河南［36］

Henan
6 Ⅱ类Ⅱ型 6 鸡

湖南［37］

Hunan
420 1 Ⅰ类 3 型 1 鸭

河北［38］

Hebei
2015—
2018

2941 9 Ⅱ类Ⅶ d 型 5 鸵鸟、鸡 (4)
Ⅱ类Ⅵ b 型 2 鸽、鹦鹉
Ⅱ类Ⅱ型 2 鸭、鹅

宁夏［39］

Ningxia
2013 3600 19 Ⅱ类Ⅶ型 19 鸡

山东［40］

Shandong
2010—
2012

5
1

Ⅱ类Ⅶ d 型 5 鸭
Ⅱ类Ⅶ d 型 1 鸭

江苏［27］

Jiangsu
宁夏
Ningxia

2016 1806 45 Ⅰ类 37 鸡、鸭、鹅
Ⅱ类 8 鸡、鸽

2017 1841 16 Ⅰ类 9 鸡、环境
Ⅱ类 7 鸡、鸽

江苏［41］

Jiangsu
2020 5 Ⅰ类 1 型 3 鸡 (2)、鹅 (1)

Ⅱ类Ⅱ型 1 鸡
Ⅱ类 XII 型 1 鹅
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因型Ⅱ类Ⅰ型（26/166，15.66%）、Ⅱ型（23/166，

13.86%）、Ⅵ型（2/166，1.2%）、Ⅶ型（37/166，

22.29%）、Ⅷ型（3/166，1.81%）、Ⅸ（7/166，

4.22%）、Ⅻ（1/166，0.6%）。

由 图 2 可 知，NDV 在 鸡 流 行 毒 株 中， Ⅰ

类 3 型（37/93，39.78%） 占 比 最 高， 其 次 为 Ⅱ

类 Ⅶ 型（27/93，29.03%）， Ⅱ 类 Ⅱ 型（21/93，

22.58%）则占比较少；在鸭流行毒株中，Ⅰ类 3

型（18/43，41.86%）占比最高，其次为Ⅱ类Ⅰ

型（15/43，34.88%），Ⅱ类Ⅶ（7/43，16.28%）

占比较低；在鹅流行毒株中，Ⅱ类Ⅰ型（7/16，

43.75%） 占 比 最 高， 其 次 为 Ⅰ 类 3 型（5/16，

31.25%）、Ⅰ类 1 型（1/16，6.25%），此外还发

现了 1 株Ⅱ类Ⅻ型毒株，未发现Ⅱ类Ⅶ型病毒，

推测其可能在鹅中感染率不高。Ⅰ类 3 型毒株在

鸡、鸭、鹅中均有较强感染力，为保证家禽健康，

加强对该型毒株研究具有重大意义。

2.2.2 遗传进化分析 在我国分离出的 NDV 多种

基因型毒株中，Ⅱ类Ⅸ型是我国特有的毒株，而

Ⅱ类Ⅶ型病毒现已成为我国 NDV 流行的主要优势

基因型［24］。我国西藏、广西、河北、宁夏及山东、

江苏等华东地区都曾分离出Ⅱ类Ⅶ型毒株，其中

山东、江苏、河北分离到Ⅶ d 亚型。由此表明，

在基因Ⅶ型毒株中，Ⅶ d 亚型更为流行。

ND 感染病例中，鸡感染最多，以雏鸡尤甚。

其影响鸡的消化系统、呼吸系统、神经系统，有

时亦影响生殖系统。疾病表现受个体的易感性、

病毒依赖性及其他压力因素的影响。感染后所呈

现的症状因基因型不同而异。感染Ⅰ类中的弱毒

株，多表现为轻型症状，甚至不引起任何临床症

状。若感染Ⅱ类中的强毒株，则会引起机体明显

的临床症状，甚至导致大批量死亡，故Ⅱ类毒株

是研究和预防的主要方向。F 蛋白切割位点是病

毒毒力的决定因素。本文选取了 NCBI 中 15 株不

同基因型 NDV 的 F 基因序列，用 MEGAX 软件的

最大似然法对这些毒株的 F 基因序列进行分析，

构建了基于 F 基因序列的系统发育树（图 3）。

当前，基因Ⅱ型与基因Ⅶ型 NDV 在鸡群中较为流

行，根据系统发育树可知，基因Ⅰ型、Ⅱ型、Ⅸ

型与基因Ⅶ型、Ⅷ型相距甚远，针对基因Ⅱ型毒
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图 2 不同家禽的 NDV 毒株基因型统计
Fig. 2 Genotype statistics of NDV strains in different poultry species
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图 3 NDV 基于 F 基因的系统遗传进化树
Fig. 3 Phylogenetic evolutionary tree of NDV based on F gene
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株的疫苗对基因Ⅶ型毒株的预防效果不佳，因此，

在疫苗接种时，结合当地及养殖场内实际情况，

应选择最完善的接种方案。

将 Ⅱ 类 Ⅰ 型、 Ⅱ 型、 Ⅶ 型、 Ⅷ 型 和 Ⅸ 型

毒株的核苷酸序列进行比对（图 4），Ⅰ型病

毒 之 间 同 源 性 为 90.7%~93.8%， 与 其 他 基 因 型

病毒的同源性为 85.6%~99.8%；Ⅱ型病毒之间

同 源 性 为 89.5%~99.6%， 与 其 他 基 因 型 病 毒 的

同 源 性 为 85.1%~99.8%； Ⅶ 型 病 毒 之 间 同 源

性 为 85.2%~99.1%， 与 其 他 病 毒 的 同 源 性 为

84.5%~95.6%；Ⅷ型病毒之间同源性为 95.3%，与

其他病毒的同源性为 84.0%~94.4%；Ⅸ型病毒之

间同源性为 84.8%~95.6%，与其他病毒之间的同

源性为 84.0%~91.3%。各基因型病毒之间同源性

相差不大，相比之下，Ⅶ型与Ⅷ型病毒与其他病

毒之间同源性较小，Ⅸ型病毒与其他毒株同源性

更小。
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图 4 NDV 中 F 基因核苷酸序列同源性分析结果
Fig.4 Results of nucleotide sequence homology analysis of F gene in NDV   

3 我国新城疫流行情况与免疫防控

为了解我国部分地区新城疫流行情况，本文

整理 2010—2020 年间的相关文献，得到不同省

区的 NDV 阳性情况。由表 2 可知，抗体检测共

45 534 份， 阳 性 样 本 41 698 份， 阳 性 率 为

91.58%；抗原检测共 37 568 份，阳性样本 789 份，

阳性率为 2.10%。抗体检测显示疫苗接种率良好，

各地区间抗原阳性率在 11.00% 以下，具有较大

差异，在具有 NDV 疫情的地区需结合该地区的

流行毒株来筛选疫苗，从而更科学、精准地防控

NDV。

我国新城疫目前多为地方性散发流行，NDV

中的外源基因具有稳定性［51］，故疫苗的广泛使

用可有效减少 NDV 的传播，使疾病发生率显著下

降。目前，常见新城疫疫苗主要为 B1、LaSota 和

V4 等毒株的减毒活疫苗［52］，以及 LaSota 和 VH

等毒株的灭活疫苗［53］。疫苗是预防 NDV 发生、

传播的有效手段，但由于 NDV 的 F 基因具有较

高变异率，基因型种类也不断增多，疫苗免疫后

并不能完全阻止流行毒株的侵袭［54］。因此，临

床上 NDV 防控中疫苗（种类和基因型）的选择至

关重要，免疫方案的制定需要结合本地 NDV 的实

际流行情况，灭活疫苗和减毒活疫苗联合使用有

助于 NDV 阳性场的控制，而选择与 NDV 流行毒

株同源性较高的疫苗株进行免疫，对本场 NDV 的

净化具有重要意义。此外，我们依然要做好传染

源的防控，定期对场内环境进行检疫，提高人员

防疫意识，从根源上预防疾病暴发与传播［55］。

Ⅰ类 NDV 主要分离自野生鸟类，且大部分是

低毒力甚至无毒力的毒株［56］，因此，我国 NDV

的防控措施主要针对Ⅱ类毒株。若能加强对Ⅱ类
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表 2 NDV 抗原抗体检测结果
Table 2 Detection results of antibodies to NDV antigens

区域
Region

年份
Year

抗体检测 
Antibody detection

抗原检测 
Antigen detection

来源
Source

检测数
Number
of tests

阳性数
Number

of positives

阳性率
Positive 
rate (%)

检测数
Number
of tests

阳性数
Number of 
positives

阳性率
Positive
rate (%)

河南［42］

Henan
2010—
2011

309 34 11.00 鸡

广西［43］

Guangxi
2019—
2020

7494 7121 95.02 340 0 0 鸡

贵州［44］

Guizhou
2017 1000 789 78.90 560 5 0.89 鸡

西藏［45］

Tibet
2017—
2018

1192 39 3.27 活
禽

安徽［46］

Anhui
2019 5369 86 1.60 鸡

广东［47］

Guang
dong

2014—
2017

4464 4 0.09 鸡

江西［48］

Jiangxi
2016—
2017

214 23 10.75 鸡

厦门［49］

Xiamen
(Fujian)

2013 2120 2 0.09 鸡
2920 0 0 鸭

120 0 0 鹅
陕西［50］

Shaanxi
2010—
2013

37040 33788 91.22 19960 596 2.98 鸡

Ⅱ型和Ⅶ型这两种主要流行毒株的研究，则能使

防控工作取得更好成效。掌握主要感染的 NDV 基

因型有助于了解疾病的流行特征，这为我国 NDV

防控和新型疫苗研发提供依据。

4 结语

本文通过文献对我国不同地区 NDV 流行情况

进行统计，发现 NDV 主要分布于华南地区、华东

地区及部分西北地区，各地区暴发程度具有较大

差异，候鸟迁徙区域感染更为明显。2010—2020

年间，感染较严重地区的阳性率在 11.0% 左右，

有些地区无阳性记录，针对 NDV 防控需结合当地

实际情况制定策略。对流行地区的 NDV 基因型进

行整理，发现Ⅰ类 3 型、Ⅱ类Ⅱ型和Ⅱ类Ⅶ型是

我国鸡群中 NDV 的主要流行基因型，Ⅰ类 3 型和

Ⅱ类Ⅰ型基因型是水禽（如鸭、鹅）的主要流行株。

Ⅰ类毒株为弱毒株，临床表现症状较轻，近年来

其症状有加重趋势，而目前对 NDV 的研究依然以

Ⅱ类毒株为主。Ⅰ类 3 型毒株对鸡、鸭、鹅均有

较强感染性，且其更易通过野生鸟类进行传播，

故加强对Ⅰ类毒株的研究很有必要。通过对不同

Ⅱ类毒株的 F 基因序列进行比对，发现Ⅱ类Ⅰ型

毒株与Ⅱ型毒株间同源性为 89.7%~99.8%，Ⅰ型

毒株与Ⅶ型毒株间同源性为 86.6%~90.9%，Ⅱ型

毒株与Ⅶ型毒株间同源性为 85.4%~95.6%。

ND 是全球家禽业的主要威胁因素，不同程

度毒力的 NDV 毒株在禽类中广泛传播。ND 与

其他疾病相比传播率更高，传播范围更广。卫生

条件差、营养缺乏、疫苗接种不完善、与其他禽

类接触等均能促进 ND 的传播。在疾病暴发前切

断可能感染的途径，进行免疫保护是预防 ND 的

有效措施［57］。加强对病毒的监测，即使对Ⅰ类

中的弱毒株也不能掉以轻心，病毒入侵可使机体

防御力显著降低，极可能发生继发性感染。继发

性细菌感染是病毒感染的常见后遗症，相比轻型

NDV 更具有破坏性。不断完善防御策略是控制

NDV 传播的必要手段，由于 NDV 传播途径多样，

野生鸟类、商业鸟类、宠物鸟类均有病毒传播风

险，人们以往对其并无过多关注，这是 ND 预防

策略中较为薄弱的点，加强对这些鸟类的控制，

严格依照生物安全标准进行饲养、检疫，加固对

NDV 的防御墙。一种优秀的 NDV 疫苗可以有效

预防临床疾病，目前可用的灭活和减毒活疫苗只

能预防相应的病毒感染，不能避免异源病毒入侵。

研制新型疫苗及优化防治策略的工作仍须继续，

以期在不久的将来找到有针对性、更简捷精确控

制 NDV 的方法。
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