附件：详细摘要模板

一株高致病性猪繁殖与呼吸综合征病毒变异毒株的基因组特征
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引言

由猪繁殖与呼吸综合征病毒（PRRSV）引起的猪繁殖与呼吸综合征已成为危害全球养猪生产的重要经济性疫病之一。我国的高致病性PRRSV[1-2]已成为近年来引发我国PRRS疫情的优势流行毒株[3]，但是否存在变异值得关注。本研究对从发生猪繁殖与呼吸综合征的猪场分离到的一株PRRSV进行了全基因组序列测定和基因组特征分析，旨在为高致病性PRRSV的变异监测和分子流行病学分析提供必要的科学依据。
材料与方法

用于分析的毒株—PRRSV SD0901于2009年分离自山东地区发生PRRS猪场的病猪血清样本。采用文献[4]报道的引物序列，分段进行毒株基因组的RT-PCR扩增，克隆至载体 pEASY-Blunt Cloning Vector，进行序列测定。应用DNAStar、ClustalX、GeneDoc等生物学软件进行全基因组序列拼接、比对与分析。
结果与讨论
序列测定与分析表明，不包括Poly (A)，SD0901的基因组全长为15 320 nt，与高致病性PRRSV分离毒株的全基因组核苷酸同源性为98.6%-98.7%；基因组的Nsp2编码区除存在与高致病性毒株相同的30个氨基酸的不连续缺失外，还存在468位的异亮氨酸缺失，且在585-586位氨基酸之间插入1个脯氨酸；该毒株的结构蛋白GP2、GP3、GP4和M编码区分别存在1个氨基酸的突变，即GP2的240位丝氨酸（S）突变为苯丙氨酸（F），GP3的66位异亮氨酸（I）突变为苏氨酸（T），GP3的151位、GP4的43位和M蛋白的7位天冬氨酸（D）突变为天冬酰胺（N）。该毒株在全基因组核苷酸水平上与已报道的高致病性毒株高度同源，除了Nsp2编码区存在与高致病性毒株相同的缺失而外，还有另外的缺失和插入，而且结构蛋白还存在突变位点。尽管这些变异的生物学意义有待深入研究，但我们可以认为SD0901是一株高致病性毒株的变异毒株，提示高致病性PRRSV毒株的进一步变异无疑将增加毒株的多样性。
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