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项目背景 
• 新城疫（newcastle disease,ND）是由新城疫病毒
（NDV）引起禽的严重的呼吸道疫病，OIE将其列
为A类疫病，危害严重。 
 
 



   新城疫 (Newcastle disease, ND) 

 急性 
 高度接触性 
 宿主谱广 

 

研究背景 



新城疫病毒 (Newcastle disease virus, NDV) 

研究背景 

 单股负链不分节段RNA病毒 

 副粘病毒科，禽腮腺炎病毒属 
 基因组全长15186/15192/15198 nt 
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 F为毒力主要决定基因 
 M: 病毒形态形成 
 F/HN 
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研究背景 

Yuan, P.,  et al. Structure, 2005 

F/HN 囊膜蛋白 

 受体结合 
 

 NA活性 
 

 保护性抗原 

 膜融合 
 

 介导病毒进入细胞 
 

 毒力因子、保护性抗原 

F HN 
 



项目背景 

• F基因是NDV的主要毒力决定基因，以前的
研究表明：强弱毒F蛋白裂解位点氨基酸序
列各不相同， 

•  强毒株序列为：112R/K-R-Q-K/R-R-F117
（在Q两侧各有一对碱性氨基酸） 

•  弱毒株序列为：112G/E-K/R-Q-G/E-R-
L117 （以中性氨基酸取代了强毒株中的碱   

  性氨基酸） 



科学问题 
• 最近分离的一株鸽源NDV，其F基因虽然具有强毒序列特征，

但其毒力较低，且通过反向遗传手段，用标准强毒的F基
因替换后，其毒力仍然较低（Dortmans J. C，etal）。 

 

 

• 科学问题：鸽源NDV毒力是否与另外一中囊膜蛋白--血 凝 
素 神 经 氨 酸 酶(HN) 有关？？？ 



测序及序列分析 
   设计针对保守区域的引物，扩增出HN CDS，分
别与强毒株和弱毒株相应序列进行比对。 

强毒（Herts，33/56）与鸽源毒 
弱毒（LaSota）与鸽源毒 



跨膜区预测 



信号肽预测 



序列比对 



Evolutionary Analysis of phylogenetic tree  
by MEGA5 

• Figure. Evolutionary relationships of HN in NDV 
• Saitou N. and Nei M. (1987). The neighbor-joining method: A new method for reconstructing 

phylogenetic trees. Molecular Biology and Evolution 4:406-425. 
 
 
 



结构预测 
 
 
 



      模版 同源模建 



侧面 底部 



C末端（蓝色高亮），刚好位于；配体
结合位点的上端 

A 

Pigeon,HN 



推测：D198阻挡了HN和唾液酸受体的
结合空间（blocking） 



结论 

• 鸽源NDV的HN蛋白与已经解析的弱毒株
（Ulster）的结构相似度较高。 

• D198（Asp，天冬氨酸）刚好在HN的C末端
的延深部位，可能刚好阻挡了HN与受体结
合的活性部位，这也可能会解释为什么新
分离到的鸽源NDV具有强毒特征的F基序，
但表现出低毒力的原因。 

 



下一步试验验证 

• 基因替换/氨基酸突变--病毒拯救--功能验证 
 
 

感染性克隆： 

15186 

NP P L HN M F 

pBRNcFL 

1 

T7 Rib/T7T 

pBR322 



Reference  
• 1. Saitou N. and Nei M. (1987). The neighbor-joining method: A new method for 

reconstructing phylogenetic trees. Molecular Biology and Evolution 4:406-425. 
 

• 2. Felsenstein J. (1985). Confidence limits on phylogenies: An approach using the 
bootstrap. Evolution 39:783-791. 
 

• 3. Zuckerkandl E. and Pauling L. (1965). Evolutionary divergence and convergence in 
proteins. Edited in Evolving Genes and Proteins by V. Bryson and H.J. Vogel, pp. 97-
166. Academic Press, New York. 
 

• 4. Tamura K., Peterson D., Peterson N., Stecher G., Nei M., and Kumar S. (2011). 
MEGA5: Molecular Evolutionary Genetics Analysis using Maximum Likelihood, 
Evolutionary Distance, and Maximum Parsimony Methods. Molecular Biology and 
Evolution  



致   谢 

• 敬爱的罗老师！ 
 

• 李坤同学 
• 曹小安同学 

 



小组成员 

• 王   琪 
• 李连峰 
• 张晓战 
• 董书伟 


	一株鸽源新城疫病毒HN基因分析�Analysis of HN gene from a novel pigeon NDV
	项目背景
	幻灯片编号 3
	新城疫病毒 (Newcastle disease virus, NDV)
	幻灯片编号 5
	项目背景
	科学问题
	测序及序列分析
	跨膜区预测
	信号肽预测
	序列比对
	Evolutionary Analysis of phylogenetic tree �by MEGA5
	结构预测
	      模版
	幻灯片编号 15
	C末端（蓝色高亮），刚好位于；配体结合位点的上端
	推测：D198阻挡了HN和唾液酸受体的结合空间（blocking）
	结论
	下一步试验验证
	Reference 
	致   谢
	小组成员

